KARADENIZ TEKNIiK UNIiVERSITESI
FEN BILIMLERI ENSTITUSU

BiYOLOJi ANABILIM DALI

TURKIYE KIYISAL SULARINDAKI ISTAVRIT (Trachurus mediterraneus
Steindachner, 1868, Trachurus trachurus Linnaeus, 1758 ve Trachurus picturatus

Bowdich, 1825) POPULASYONLARININ GENETIK VE MORFOLOJIK ANALIZi

DOKTORA TEZIi

Yusuf BEKTAS

KASIM 2008
TRABZON



KARADENIZ TEKNIiK UNIiVERSITESI
FEN BILIMLERI ENSTITUSU

BiYOLOJi ANABILIM DALI

TURKIYE KIYISAL SULARINDAKI ISTAVRIT (Trachurus mediterraneus
Steindachner, 1868, Trachurus trachurus Linnael}s, 1758 ve T rachurus. picturatug )
Bowdich, 1825) POPULASYONLARININ GENETIK VE MORFOLOJIK ANALIZI

Yusuf BEKTAS

Karadeniz Teknik Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisiince
‘Doktor’(Biyoloji)
Unvam Verilmesi icin Kabul Edilen Tezdir.

Tezin Enstititye Verildigi Tarih : 28.10.2008

Tezin Savunma Tarihi : 17.11.2008

Tez Danismani : Prof. Dr. Ali Osman BELDUZ
Jiiri Uyesi : Prof. Dr. Zihni DEMIRBAG
Jiiri Uyesi : Prof. Dr. ibrahim OKUMUS
Jiiri Uyesi : Do¢. Dr. Bilal KUTRUP

Jiiri Uyesi : Prof. Dr. Fevzi BARDAKCI

Enstitii Midiirii : Prof. Dr. Salih TERZIOGLU

Trabzon 2008



ONSOZ

“Tiirkiye Kiyr Sularindaki Istavrit (Trachurus mediterraneus Steindachner, 1868,
Trachurus trachurus Linnaeus, 1758 ve Trachurus picturatus Bowdich, 1825)
Populasyonlarmin Genetik ve Morfolojik Analizi” adli bu cahsma K.T.U Bilimsel
Arastirma Fonu 2005.111.04.1 numarali arastirma projesinden saglanan destek ile
Karadeniz Teknik Universitesi, Fen Bilimleri Enstitiisii, Biyoloji Anabilim Dalr’'nda
‘Doktora Tezi’ olarak hazirlanmstur.

Doktora tez damigmanhigimi dstlenerek gerek konunun sec¢iminde gerekse
caligmalarin planlanip degerlendirilmesinde yardimlarini ve ilgisini esirgemeyen sayin
hocam Prof. Dr. Ali Osman BELDUZ’ e sonsuz tesekkiirlerimi sunarim.

Tez calismalarimin ¢esitli asamalarinda desteklerini esirgemeyen degerli hocam
saymn Prof. Dr. Ibrahim OKUMUS’ a, Prof. Dr. Zihni DEMIRBAG’ a, Prof. Dr. Fevzi
BARDAKCI’ ya, Yrd. Dog¢. Dr. Sabriye CANAKCI’ ya, calismanin her asamasinda
katkilarim gordiigiim Dr. Yilmaz CIFTCI> ye, Dog. Dr. Davut TURAN’ a, Aras. Gor.
Mutlu GULTEPE’ ye, yiiksek biyolog Hakan KARAOGLU ve Ali Adem BAHAR’ a ve
ayrica tiim K.T.U. Fen Edebiyat Fakiiltesi Biyoloji boliimii ve Rize Universitesi Su
Uriinleri  Fakiiltesi calisanlarma sonsuz tesekkiirlerimi sunuyorum. Calismalarin
gerceklestirilmesi icin maddi destek saglayan KTU Bilimsel Arastirma Projeleri (BAP)
destek birimine tesekkiir ediyorum.

Akademik hayatim boyunca destegini her an yanimda hissettigim fedakar esim ve
hayat arkadasim Serap’a, varliklarindan 6tiirii cocuklarim Ilgim ve Poyraz’ a ve bugiine

gelmemde biiyiik emegi olan aileme tesekkiirlerimi sunuyorum.

Yusuf BEKTAS
Trabzon 2008

II



ICINDEKILER

Sayfa No:
ONSOZ ...ttt 11
ICINDEKILER ...ttt ettt I
OZET oottt ettt ettt ettt ettt ettt et e et at e et e bt e st e e bee et e nnbeen Vil
SUMMIARY .ottt ettt et ettt ettt et e et e set e et e snaeesebeebeeenbeesnneens VIII
SEKILLER DIZINT ..o IX
TABLOLAR DIZINI ..ottt X1
SEMBOLLER VE KISALTMALAR DIZINI....c.ccoooiiiiiininieininceneeeeeiene, X1l
1. GENEL BILGILER ......ocoiiiiieiiiiieieieice e 1
1.1. (€ 515 O PSPPSR 1
1.2. Baliklarin Genel Ozellikleri ve EVIIMi...........coccovoveioviieeeeeeeeeeeeeceeeeeeeee, 1
1.3. CaliSma ALANT ..o e e 3
1.3.1. Karadeniz .....c.c.eeeiiiiiiiiiiiiee e 3
1.3.2. Marmara DEMNIZI........covuiiiiiiiiiiiiie et 4
1.3.3. E@E DONIZI...coiiiiiiiiiieiiie et e e 4
1.3.4. AKACNIZ ..ttt st 5
1.4. Trachurus spp.: Biyolojisi ve Ekolojik OzelliKIeri .............c.coveveveveirennnn 6
1.4.1. Tiirkiye Karasularinda Yasayan Tiirlerin Cografik Dagilimi .......................... 6
1.4.2. Taksonomik DUITUMU ......cooouiiiiiiiiiiiii e 7
1.4.3. UTEIME VE GOG. .ottt 8
1.4.4. BESIENME ...t 9
1.4.5. Morfoloji Ve TUE TeSHIST..ccceiuuiiieeiiiiieeeiiie e 10
1.4.5.1. Trachurus MediterTaNEUS ...............ccccuuieieeiiiieeeeiiiieeeeiee e e e 10
1.4.5.2. TrACHUTUS TFACHUTUS ..ot e e e 11
1.4.5.3. TrACRUTUS PICTUFATUS .....veeeeeeiee ettt e e e e e e e eebaee e e 11
1.4.5.4. TUE TESNIST .. e e e e e e e eaaaraeee s 11
1.5. EKONOMIK ONEMI......c.ouiiiiiiiieieeeeeeeeeeeeee et 12
1.6. GENELIK VAIYASYON ...vviieeiniiiiieeeiiiieeeeiiieeeeeit e e et eeeeiaeeeeeesbeeeeenebaeeeenes 13
1.6.1. Genetik Varyasyonun Tespitinde Kullanilan Teknikler .............cccoocveennien. 14
1.6.1.1 Protein Belirtegler...........uvvviiiiiiiiiiiiieeee e 14
L.6.1.1.1. 1ZOGNZIMIET .........coovieieieieieieeeeeeee e, 15
1.6.1.2.2.  AllOENZIMICT ..c.uueiiiiiiiiiiiiiiiieee e e 15



1.6.1.2.
1.6.1.2.1.
1.6.1.2.2.
1.6.1.2.3.
1.6.1.2.3.1.
1.6.1.2.3.2.
1.6.1.2.4.
1.7.
1.7.1.
1.7.1.1.
1.7.1.2.
1.7.1.3.
1.7.1.4.
1.8.
1.8.1.
1.8.1.1.
1.8.1.1.1.
1.8.1.1.2.
1.8.1.1.3.
1.8.1.2.
1.8.1.3.
1.9.

1.10.
1.10.1.
1.10.2.
1.11.
1.12.

2.

2.1.

2.2.

2.3.
2.3.1.
2.3.2.

DINA BelIteGIT.....eeieiiiiiieeeiiiie et 16

RFLP (Restriksiyon Fragment Uzunluk Polimorfizmi)...........cccccueeenniennneen. 16
RAPD (Rastgele Artirilmis Polimorfik DNA) ........ooooiiiiiniiiiiieiiieeee, 17
Satellite DNA BEIItEC ....ccoeeiiiiiiiiiiee e 18
Minisatellite DNA Belirteg .......coovvvviiiiiiiieeeeeeeeeee e 18
Mikrosatellite DNA Belirteg ......ccuvvvviiiiieieeeecieieeeee e 20
DNA DizZint ANANZI.ceoiuiiiiiiiieiiiieiiie e 22
Neden Mitokondriyal DINA 7.......oooiiiiiiiiiiiiieeeieee e 23
Mitokondriyal DNA Organizasyonu ve Igerigi.............cccoooeervrerevenennnnn, 25
Ribozomal RNA Genleri........ccccueiiiiiiiiiiiiniiiiiiieeeiieeeeeeee e 26
Transfer RNA Genleri .....c.ueeeviiiiiiiiiiiiiiiiieeeiceeeeeee e 26
Protein Kodlayan Genler.............oocoiiiiiniiiiiiiiiiiiieeeiieee e 26
KONLTOl BOIZEST ...vviiieiiiiiieeeiiiie ettt 27
FRlO@ENELIK. ...ceiiiiiiieeiiiee e ettt e 28
Filogenetikte Kullanilan Metotlar ...........ccooceeiviiiiniiiiniiiiiicccecee, 30
UzaKIik MEtOIATT. .. ..eeiiiiiiiiiiieiteeeec e 31
Kiime Analiz MetodU.........c.eeeiiiiiiiiiiiiiiieieiiceeeeeee e 31
Eklemeli AZag MeEtotlari........ccccueiiviiiiiniiiiniiiiiieeeeeeeceee e 31
Komsu — Baglant1 (Neighbour-Joining) Metodu...........ccceevviieeeniiiiieennennn. 32
Parsimoni MetOdU..........eeiiiiiiiiiiiiiiie e 32
Maksimum Olasilik Metodu .........ceeeviiiiiiiiiiiiiiiccceee e 33
1Y o) 0] [0 | SRR UPPRUPPI 33
Onceki CalISMALAT ........ooviuiieieieeee e e 34
Morfolojik Caligmalar...........c.eeeeiriiiiiiiiiiiie e 34
Filogenetik iliskiler ve Populasyon Yapis1 Uzerine Yapilan Caligmalar ....... 36
Istavritin EVIimi ve OTJiti.........ocooveviviiiieeieeeieeeeeeeeeeeeee e 39
Calismanin Gerekgesi V& AMACT .....cceviuviiieeiiiiiiieeeiiiieeeeriiee e ee e 40
YAPILAN CALISMALAR ..ottt 41
Ornekleme Alant ve Ornek Temini ............occoevreeievevererereeereeeeeeeseceeeana, 41
Morfometrik ve Meristik ANaliz ..........cceevviiiiiiiiiiiiiiiecccec e 42
Mitokondriyal DNA ANALIZI c....oooviiiiiiiiiiiiiiiieceicee e 42
Total Genomik DNA’nin Ekstraksiyonu ..........cccccoeeviiiiiniiiieeenniieeeeii. 42
Primer Dizayni ve DNA Amplifikasyonu...........ccceeevviiienniiiieeeniiiee e 43

1Y%



2.3.3.
2.4.
2.4.1.

24.1.1.

2.4.2.

24.2.1.
24.22.
2.4.23.
24.2.4.
24.25.

3.1.
3.2.
3.2.1.
3.2.2.
3.2.3.
3.24.
3.3.
3.3.1
3.3.2.

3.3.2.1.

3.3.3.

3.3.3.1.

3.34.

3.3.4.1.
3.3.4.2.

3.3.5.

3.3.5.1.
3.3.5.2.

3.3.6.

4.1
4.2.

DHZIN ANALIZI ..o et e e e eeeeeeeeaas 44

Verilerin Degerlendirilmesi ..........coovviiiieiiiiiiiiiiiieeeeieeeeeeee e 44
Morfolojik Verilerin ANalizi.........cccoeeeviiiiieiiiiiieeeiiieeeeieee e 44
Cok Degiskenli ANAliZ...........ooeeviiiiiiiiiiiiiieeiiiee e 44
Genetik Verilerin ANAliZi..........coovvieiniiiiniiieiiiieeeiceeeee e 46
Dizin Hizalama.........coooiiiiiiiiiiiiiiiicc e 46
Filogenetik ANAlIZ .........oooeiiiiiiiiiiiiieeeeiee e 46
Populasyon Genetik ANaliZi.........cccueveeeriiiiieeiiiiieeeeiieee et 47
Gen AK1SIin Tahmini ........oooooiiiiiiiiiiiececeeee e 47
Genetik Farklilik ile Cografik Mesafe Arasindaki Iliski .............cocoovverene.. 48
BULGULAR ...ttt sttt et e 49
Trachurus Tiirlerinin Tirkiye Kiy1 Sularindaki Cografik Dagilimiu............... 49
Morfometrik ve Meristik ANaliz ..........cccevviiiiiiiiiniiiiiiceceeeen 49
Trachurus MediterTaNEUS ...............ccccuuueeeeeiiiiieeeiiiiee et e e 50
TrACHUTUS TFACHUTUS ..ot eeaae e e e 57
TrACRUTUS PICHUFATUS ..ot tee et e e e e ee e e eibaeeeeeenes 61
TUM TUrler (T7ACAUTUS SPP.) «vveeeeeeriieeeeiiiiee ettt e ee e e e e e e eeraee s 63
Genetik ANALIZ.......eeiiiiiiiiiieiie e 66
DiIZIN ANALIZI c.oeveeiiiieeiieeee e 66
STEOKIOM D e 67
Sitokrom b Geni Dizin Varyasyonu ...........cccceeeeeeeiieeeeniiiieeeeniiieeeeniieeeeeens 67
KONtrOl BOIZEST ...vvviiiiiiiiieeiiiie et 71
Kontrol Bolgesi Dizin Varyasyonu ........c..ceeeeecevieeeeniiiieeeeniiieeeeniieeeeesiveeenn 71
Populasyon ANAliZi.........ccooeiiiiiieiiiiiieeeiiee e 78
STEOKIOM D e 78
KONtrOl BOIZEST ...vviiieiiiiiieeiiiie et 78
Filogenetik ANAlIZ .........cooeiviiiiiiiiiiiiieeie e 80
STEOKIOM D 80
KONtrOl BOIZEST ...vvviieiiiiiieeiiiie et 82
Lokaliteler Aras1 Genetik Farklilik ve Gen AKIST .......ooovvinviiiiiieieiiine, 84
TARTISMA ..ottt 87
CoZBrafik Dagilim........ueiiiiiiiiiiieiee e e 87
IMOTEOIMELIT ..ttt e e 88



4.2.1.
4.2.2.
4.2.3.
4.2.4.
4.3.
4.3.1.
4.3.2.
4.3.3.
4.3.4.
4.3.5.
5.

6.

7.

8.
OZGECMIS

Trachuris MEdTE@ TANCUS ...........o.ueeee e 89

TrACRUTUS TFACHUTUS ..ottt e e e 91
TrACRUTUS PICTUFATUS .....veeeeeiiee ettt e e e e e e e eebaaeeeeenes 93
TUM TUrler (TraChUFUS SPP.) weeeeeereeeeeeiiee et eette e e e e e e eebaeeaeenes 93
GENELIK VAIYASYOTN ....vviieeiiiiiieeeiiiieeeeiiee e et te e e ettt e e e eitteeeeesbaeeeeeebaeeeennes 94
Sitokrom b ve Kontrol Bolgesi Dizin Varyasyonu...........c.ccceeecvveeeeencineeeennns 94
POpulasyon YapiST....cc.ueeeieriiiiieiiiiie ettt 95
Filogenetik THSKIIET...........ocooveveeeeeeeeeee et 96
Trachurus Tirlerinin Ayrilma Zamani ve Zoocografyast .........ccceeeevveeeennnee. 97
Lokaliteler Aras1 Genetik Farklilik ve Gen AKIST .......ooovviinviiiiieeieieiinee, 98
SONUGCLAR ...ttt ettt e 100
ONERILER ..ottt 103
KAYNAKLAR ..ottt 104
EKLER ...ttt ettt ettt e 120

VI



OZET

Tirkiye’deki Trachurus cinsine ait ¢ tir (Trachurus trachurus, Trachurus
mediterraneus ve Trachurus picturatus) arasmdaki genetik ve morfolojik varyasyon
mitokondriyal kontrol bolgesi (862 bg) ve sitokrom b geni kismi dizininin (239 bg)
filogenetik analizi ve 14 morfometrik dlciim ve 5 meristik sayimi1 i¢eren morfolojik analiz
yoluyla incelenmistir. Genetik analizlerde, komsu baglanti1 ve maksimum tutumluluk
agaclar1 olusturulmustur. Hem sitokrom » geni hem de kontrol bdlgesi analizi sonuglart {i¢
tiir arasindaki ayrimi saglayan tiir i¢in spesifik niikleotit pozisyonu varligmi gostermistir.
Tiirler arasindaki genetik mesafe bakimindan 7. mediterraneus ve T. picturatus, T.
trachurus’a oranla birbirlerine daha yakindwr. 7. picturatus’ un interniikleotit ve
intraniikleotit ¢esitliligi, 7. mediterraneus ve T. trachurus’ da oldugundan daha ytiksektir.
Mitokondriyal kontrol bolgesi ve sitokrom b geninin dogrudan PCR dizin analizi ile
Tiirkiye Trachurus tiirleri i¢in sirasiyla 131 ve 28 farkli haplotip belirlenmistir. Her iki
mtDNA bolgesine ait haplotiplerin cografik egilimi i¢in bir delil yoktur. Diger taraftan,
orneklerin diskriminant fonksiyon ve kanonik degisken analizleri komsu denizler
arasindaki istavritlerin sinirl olarak gog ettigini gdstermistir. Kanonik fonksiyona her bir
morfometrik degiskenin katkisinin incelenmesi, 0rnekler arasindaki farkliligin daha ¢ok
viicut yiiksekligi (BD), bas boyu (HL) ve g6z ¢apt (ED) ile ilgili oldugunu gdstermistir.
Meristik analizlerde, kanonik fonksiyona en yiiksek katilim ikinci dorsal yiizge¢ 151n sayisi
(D2) ve yanal ¢izgideki pul sayist (L) ile ilgili oldugu belirlenmistir. Sonuclar, dnemli bir
tiir ici genetik farkliligin s6z konusu olmadigini ve komsu populasyonlar arasinda diisiik
diizeyde bir morfolojik varyasyonun varligini gostermektedir. Cografik mesafenin artisi ile
populasyonlar arasindaki morfolojik farkliligin daha belirgin hale geldigi goriilmektedir.
Istavrit populasyonlar1 arasindaki bu morfolojik farkliliklar, i¢inde yasaya geldikleri

ekolojik sartlarla ilgili farkliliklardan kaynaklandig1 sanilmaktadir.

Anahtar Kelimeler: Trachurus spp; Tirkiye Kiyisal Sulari, Genetik varyasyon; mtDNA;
Sitokrom b; Kontrol bolgesi, Morfolojik varyasyon; DFA
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SUMMARY

Genetic and Morphological Analyses of Horse Mackerel (Trachurus mediterraneus
Steindachner, 1868, Trachurus trachurus Linnaeus, 1758 and Trachurus picturatus
Bowdich, 1825) Distributed Along Turkish Coastal Waters

The genetic and morphological variation among three species of the genus Trachurus
(Trachurus trachurus, Trachurus mediterraneus and Trachurus picturatus) from Turkey’s
coastal waters were investigated by phylogenetic analysis of the mitochondrial control
regions (862 bp) and partial sequences of cytochrome b (239 bp) sequences as well as by
morphological analysis included 14 morphometric measurements and 5 meristic counts. In
genetic analyses, neighbor-joining and maximum parsimony trees were constructed. The
results of both cytochrome b and control region sequence analyses revealed the existence
of several species-specific nucleotide positions that could be used for discrimination
between three species. Genetic distances between the species indicated that 7.
mediterraneus and T. picturatus are more closely related than 7. trachurus. Internucleotide
and intranucleotide diversity of 7. picturatus was higher than that of 7. mediterraneus and
T. trachurus. PCR-direct sequencing of the mtDNA control region and cytochrome b gene
indicated 131 and 28 distinct haplotypes in the Turkish Trachurus species, respectively.
There was no evidence of geographical tendency for haplotypes belonging these two
mtDNA regions. On the other hand, discriminant function and canonical variables analyses
of samples showed that there is restricted migration of mackerel among the adjacent seas.
Examination of the contribution of each morphometric variable to canonical functions
indicated that differences among samples seemed to be body depth (BD), head lenght (HL)
and eye diameter (ED). In meristic analyses, highest contributions to canonical functions
were associated with the number of second dorsal fin rays and scales in the line lateral. The
results indicate that there is no significant intraspecific genetic differences and there was a
low level morphological variations among contiguous populations and the level of
variations increases by distance. This morphological differences between Trachurus

populations may be due to disparity in parameters related to their ecological circumstances.

Key Words: Trachurus spp; Turkish coastal waters; Genetic variation; mtDNA;
Cytochrome b; Control region, Morphological variation; DFA
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1. GENEL BILGILER

1.1. Giris

Genetik cesitlilik, balik populasyonlarini olusturan bireylerin belirli bir karakter i¢in
ayni genin farkli allellerine sahip olmalarindan ileri gelen bireysel farkliliklardan
kaynaklanmaktadir. Bir genin, tiiriin farkli populasyonlar1 arasinda farkli frekanslarda
olmasi1 bireyin ait oldugu populasyonlarin birbirinden farkli olmasma ve populasyonlar
aras1 genetik cesitlilige yol agmaktadir. Belirli bir tiiriin farkli populasyonlarmin ¢evresel
faktorlere karsi farkli diizeylerde dayaniklilik gostermeleri, s6z konusu populasyonlarin
gen frekanslart ve kombinasyonlar1 bakimindan farklhiliklar gdstermesinden ileri
gelmektedir. Populasyon genetik yapisi, dogal segilim, gen akisi, mutasyon, genetik
stiriiklenme arasindaki dengelemeden dolay1 populasyonlar arasindaki genetik farklilik ve
populasyonlar icindeki genetik varyasyona dayali olarak sekillenir. Populasyonlar
arasindaki genetik farklilasmanin bir kismi yerel ¢evre sartlarmma adaptasyon olarak
gelismektedir. Populasyonlarin genetik yapisi, cografik dagilimlarinin 6tesinde bir tiir
icindeki genetik varyasyonun dagilimmin ve miktarinm belirlenmesi yoluyla incelenebilir.
Modern molekiiler metotlar, mevcut balikk populasyonlar1 arasindaki gen akis1 ve
mutasyonal olaylardan kaynaklanan farkliligin, bireylerin DNA’sinin incelenmesi yoluyla
tespiti i¢in yeni bir yaklasim saglar (Utter, 1991). PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) ve
DNA dizin analizinin kesfi ile balik tiirleri ve populasyonlarinin molekiiler
karakterizasyonu yaygm bir sekilde kullanilmaya baslanmistir. Ozellikle son yillarda balik
populasyonlarinin evrimi ve genetik iceriginin arastirilmasina izin veren, genetik cesitlilik
derecesini dlgmeye yarayan, populasyon genetigi ve molekiiler genetik ilkelerine dayanan
elektroforez, molekiiler genetik belirtecler ve gen dizilim analizleri gibi ¢esitli yontemler
gelistirilmesi balik genetigi ile ilgili sorular1 yanitlamakta kullanilabilecek gii¢lii aragtirma

olanaklar1 saglamstur.

1.2. Bahiklarin Genel Ozellikleri ve Evrimi

Baliklar, yiizgeclere ve pullara sahip olan ve yasamlar1 boyunca genellikle

solungaglar1 araciligryla solunum yapan tanimlanmis 24600°den fazla tiir ile yasayan en



farkli omurgali grubu olup genis bir yasam hikayesi ve morfolojik degisimi temsil eder
(Stepien ve Kocher, 1997). Tiim omurgalilarin en ¢ok farklilagmig grubu olan kemikli
baliklar, 38 takim, 426 aile ve 4064 cins tarafindan temsil edilen yaklasik olarak 23500°den
fazla tiir (mevcut balik tiirlerinin yaklasik % 96’s1) ihtiva eder (Nelson, 1994).

Mevcut omurgali tiirlerinin  yaklasik yarisint  olusturan kemikli baliklar,
biyolojilerinin bir¢ok yoniiyle oldugu kadar genomlarmni, davraniglarini, ekolojilerini ve
morfolojilerini etkileyecek diizeyde bir ¢esitlilik sergilerler. Bu ¢esitlilik, biyolojinin farkli
yonleri ile ilgili birgok evrimsel sorularin irdelenmesi i¢in onlari son derece c¢ekici
kilmaktadir. Balik biyogesitliligi kiiltiirel, ekolojik ve ekonomik yonden insanoglu i¢in
onemlidir ve siirdiiriilmesi gelecek nesiller icin onemli bir sorumluluktur. Bazi1 balik
tiirlerinin dizin analizi projesi, balik genomlarinin evrimi ve organizasyonu kapsaminda
yeni bakis acilar1 gelistirmistir ve glinimiizde balik soylarindaki biyogesitliligin temelini
teskil eden evrimsel mekanizma i¢in yeni yaklagimlart miimkiin hale getirmistir (Nelson,
1994).

Biyologlar, baliklarin taksonomik durumlarini ve evrimsel iligkilerini anlamak i¢in i¢
ve dis morfolojik Ozelliklerini ¢alismislardir. Molekiiler tekniklerin gelismesi bu alanda
daha ileri arastirmalar yapilmasma yardimci olmustur. Bilim adamlar1 gilinlimiizde
organizmalarin evrimsel iligkilerini, yasam hikayelerini ve davranislarini bir¢ok yonden
incelemek i¢in yogun olarak biyolojik makromolekiillerdeki genetik bilgiyi
kullanmaktadirlar. Molekiiler veriler, paleontoloji, sistematik, karsilastirmali morfoloji,
etoloji ve ekoloji gibi birgok farkli disiplinden bilgileri birlestirmektedir. Bu disiplinler
bugiin hala aktif olmakla beraber molekiiler evrim ile daha da gii¢lii hale gelmislerdir.

Baliklar, hem modern ekoloji de hem de evrimsel tarihte dnemli bir yer tutan son
derece farkli bir canli grubu olup muazzam bir adaptasyon cesitliligine sahiptir ve iggal
ettikleri her tiir sucul dogal ortamda ayakta kalmay1 basarmislardir. Hem eski hem de
modern bir grup olarak baliklarin konumunu anlamak i¢in ne zaman ve nasil
evrimlestiklerini anlamak 6nemlidir. Baliklar evrimlerinin ¢ogunu yaklasik yarim milyar
yil once, 3 ile 5 milyon yilda tamamlamislardir. Silurien devrinin ortasinda, ¢enesiz
baliklar farklilagmistir fakat bu farklilasma baliklarin tam olarak c¢esitlenmesinin
gerceklestigi Devonien’e kadar siirmiistiir (URL-1, 2008). Bu kapsamda modern kemikli
baliklar sinifi yaklasik 395 milyon yil dnce gec Silurien ile erken Devonien devrinde ortaya
ciktig1 ongoriilmektedir. Denizel ortamda, yaklasik 230 milyon yil Oncesine (Triasik

devirden Once) ait modern kemikli balik fosil kalintilar1 bulunamadigmdan erken formlarin



tathisu baliklar1 oldugu kabul edilmektedir. Kemikli balik alt smift olan 15l ylizgecli
baliklar (Actinopterygii), zamanla diinya iizerinde baskm bir balik grubu haline gelmistir
(URL-1, 2008).

1.3. Cahsma Alam

1.3.1. Karadeniz

Karadeniz, Avrupa ve Asya Kitalari’nin birbirlerine yaklastiklar1 bir bolgede, 40°55’
ve 46°32' kuzey enlemleriyle, 27°27" ve 41°42" dogu boylamlar1 arasinda yer alan karayla
cevrili bir i¢ denizdir. Karadeniz’in Akdeniz’e olan baglantis1t Bogazlar Sistemi (Canakkale
ve Istanbul Bogazlar1) yoluyla saglanir. Giiney’den Istanbul Bogazi (genislik 1,6 km,
derinlik 36 m, uzunluk 31 km) ile Marmara Denizi’'ne, kuzey’den Ker¢ Bogazi (20m
derinlik) ile Azak Denizi’ne bagl olan Karadeniz’in maksimum derinligi 2200 m’dir.
Yiizey alan1 432.000 km? ve su hacmi 513.000 km? ‘tiir. Kuzey Bat1 Karadeniz disinda s1g
bdlge alanlar1 olduk¢a azdir. Derinligi 200 m’yi gecmeyen bdlgeler, toplam alanin %
27’sini olusturur. Karadeniz, Akdeniz ve Ege Denizi’ne gore ¢ok az sayida korfez ve koya
sahiptir. Kuzey Bat1 kiyilar1 hari¢ dik yapili siradaglarla ¢evrili kiyilar ile karakterize edilir
(Celikkale vd., 1999).

Karadeniz’in fiziksel parametreleri mevsimsel olarak farklilik gosterir. Bu farklilik
daha ¢ok yilizey sularinda goriiliir. Sicaklik degisimlerinin en fazla oldugu katman
atmosferle dogrudan etkilesim halinde olan mevsimsel termoklin tabakasinin iizerinde
kalan ylizeye en yakin su Kkiitlesidir. Ortalama olarak 100 m’nin altindaki sularin
sicakliginin sabit kalmasina ragmen yiizeyde yaklasik 50-60 m kalinligindaki su kiitlesinin
sicakligi mevsimlere bagli olarak énemli dl¢lide degismektedir. Karadeniz'in deniz suyu
sicakligi kisin 10-12°C yazin ise temmuz ile agustos aylarinda 20 ile 26 derece
arasindadir. Tuzluluk genellikle 100 m civarindaki derinlige kadar degisir. Yiizeye yakin
50 m’lik tabakada tuzluluk % 18,0-18,5 iken 60-150 m derinliklerde hizli bir degisim
olmakta ve ortalama olarak 150 m derinde % 21’e, daha alt seviyelerde % 22,2-22.4
degerine ulagsmaktadir (Celikkale vd., 1999).

Holoklin tabakasinin siirekli var olusu, alt sularin yenilenme siiresinin ¢ok uzun
olmas1 ve bu tabakaya oksijen saglayan dikey karisimlarm ve Marmara girdisinin ¢ok

yikksek olmast sonucu Karadeniz’de ¢Oziinmiis oksijen daha holoklin derinligine



ulagsmadan tiikkenmektedir. Ayn1 zamanda anoksik alt sulara inen organik maddenin biiyilik
bir kismi anaerobik bakteriler tarafindan parcalandigi icin agiga ¢ikan hidrojen siilfiir ve
metan gazlar1 ¢esitli sekillerde iist sulara dogru yiikselerek canlilarin yasam alanini daraltir

(Celikkale vd., 1999).

1.3.2. Marmara Denizi

Marmara Denizi tamamiyla Tiirkiye smirlar1 i¢inde yer alir ve bir i¢ deniz 6zelligi
tagir. Marmara Denizi’ni Karadeniz ile Ege ve Akdeniz’e baglayan iki 6nemli suyolundan
biri Istanbul Bogazi, digeri ise Canakkale Bogazi’dir. Istanbul Bogazi’nin her iki agzinda
bulunan esikler, bogazin ve dolayisiyla Marmara Denizi’nin hidrodinamigi iizerinde
kontrol edici 6zellige sahiptir. Daha uzun ve genis olan Canakkale Bogazi’nin etkisi
olduk¢a azdir. Toplam 11.350 km?’lik bir alana ve 3378 km?’liik bir hacme sahip bulunan
Marmara Denizi’nin giineyinde si1g olan genis bir sahanlik mevcuttur. Karadeniz ile Ege
Denizi arasinda bir geg¢is bolgesi meydana getiren Marmara Denizi’nin osinografik
ozellikleri komsu denizlerin osinografik ozelliklerinde meydana gelen degisimlerden
kolayca etkilenmektedir (Celikkale vd., 1999).

Karadeniz ve Ege kokenli sular Marmara’da belirgin iki tabaka meydana getirirler.
Marmara Denizi boyunca piknoklin 20-25 m derinliklerde goriiliir ve oldukga kararhdir.
Marmara Denizi’nde mevsimsel bir sicaklik tabakalagmasi mevcuttur. Ote yandan Akdeniz
kokenli tuzlu (% 38,5-39,0) alt tabaka sularinin meydana getirdigi siirekli yogunluk
tabakalagsmasinin varligi, Marmara’da alt ve iist tabakalarin karigimmi smirlamakta ve
birbirinden oldukca farkli 6zelliklere sahip iki tabakanin olusumuna neden olmaktadir.
(Celikkale vd., 1999). Yiizey sularinda ise tuzluluk orani ortalama binde 22 civarindadir.
Denizin yaz aylarinda yiizey sicakligi 24-29 °C derece iken kisin 12—15 °C arasinda
degisir.

1.3.3. Ege Denizi

Ege Denizi; lilkemizin en uzun kiyr seridine (2805 km) sahip olup kuzey giiney
dogrultusundaki uzunlugu 660 km ve toplam yilizélgiimii 214.000 km?’dir. Ege Denizi’nde
ortalama derinlik 100-150 m’ dir. Topografik olarak biri kuzeyde, biri orta bolgede digeri

ise giineyde bulunan {i¢ biliylik ¢ukurluk Ege Denizi’ni kuzey-giiney dogrultusunda iki



platoya aymrmaktadir. Ege Denizi’nde su hareketleri ¢ok tipik olup Karadeniz suyu,
Atlantik suyu, Dogu Akdeniz orta derinlik suyu ve dip suyu olmak iizere su sirkiilasyonunu
belirleyen dort biiylik su kiitlesi hareketi bulunmaktadir (Celikkale vd., 1999). Ege Deniz’i,
Dogu Akdeniz’in kuzey smirm teskil eder. Bolge kuzey-giiney yoniinde ¢ok giiclii bir
degisim gosterir. Giiney Ege, Dogu Akdeniz’in karakteristik ¢ok sicak ve ¢ok tuzlu (%
38,5) oligotrofik sular ile doluyken Kuzey Ege soguk, az tuzlu (% 29) sular1 ihtiva eder.
(Siokoufrangou vd., 2002). Ege Denizi'nin deniz suyu sicakliklar1 kigin ortalama 17-18 °C,
yazin ise ortalama 23-24 °C civarindadwr. Ege Deniz’i Canakkale bogazi yoluyla
Karadeniz, Giiney Ege ise Tiirkiye kiyilar1 ve Yunan Adalar1 arasindaki gegitler yoluyla
daha biiyiik olan Dogu Akdeniz havzasi ile siirekli bir su degisimi i¢indedir. Canakkale
bogazinda iki farkli akint1 tabakasi vardir. Diisiik yogunluk ve diisiik tuzluluk (% 29)
gosteren ve Ege’ye dogru akan 20 m kalinligindaki Karadeniz sulari iist tabakayi,
Karadeniz’e dogru kuzey-dogu yoniinde akan Dogu Akdeniz sulari ise alt takakay1

olusturur (Unlilata vd., 1990; Besiktepe vd., 1993; Zervakis ve Georgepoulos, 2002).

1.3.4. Akdeniz

Toplam yiizey alan1 2.512.300 km? olan Akdeniz, diinyanin en biiyiik i¢ denizidir.
Batida s1ig ve dar Cebelitarik Bogazi ile Atlas Okyanusu’ndan, giineydoguda Siiveys
Kanali ile Kizildeniz’den, kuzeydoguda Canakkale Bogazi ve Istanbul Bogazi ile
Karadeniz’den ayrilir. Akdeniz’in fiziksel dinamigi tim su derinliklerinin oksijenli
olmasin1 saglamaktadir. Ozellikle Dogu Akdeniz’de kis aylarinda yiizey sularinin
yogunluk kazanarak batmasi sonucunda derin sulara oksijen tasinimi saglanmis olur.
Akdeniz’de buharlagma ile kaybedilen suyun yalnizca {igte biri kadar1 akarsularla yenilenir.
Bu nedenle Atlas Okyanusu’ndan Akdeniz’e siirekli bir yiizey suyu akis1 vardir. Az
miktarda su da bogazlar yoluyla Karadeniz’den gelir. Akdeniz’de Tiirkiye kiyilar1 boyunca
batiya dogru hareket eden bir akint1 vardir. Bu akint1 Ege Denizi’nde bati kiyilar1 boyunca
da devam ederek Canakkale Bogazi’na dogru ilerler. Tiirkiye kiyilarinda yiizey suyu
ortalama sicakliklar1 kisin Fethiye ile Anamur arasinda 15°C ile doguda 16°C arasinda
degisir. Yaz aylarmmda ise Ozellikle agustos aymda deniz suyu sicakliklar1 28-29 °C
derecelere kadar ¢ikar. Yazin ise ortalama sicakliklar batida 26°C doguda 28°C’dir.
Akdeniz’in ortalama tuzlulugu % 38’dir. Dogu Akdeniz’de tuzluluk % 39.5 diizeyine ulasir
(Celikkale vd., 1999).



1.4. Trachurus spp.: Biyolojisi ve Ekolojik Ozellikleri

1.4.1. Tiirkiyede Karasularinda Yasayan Tiirlerin Cografik Dagilimi

Belirli bir grubun biyocografik orijinini ve filogenetik iligkilerini tartigmak igin
gliniimiizdeki cografik dagilimlarin1 bilmek Onemlidir. Bu bilgiler s6zkonusu tiirlerin
evrimsel iligkileri ile ilgili faydali bakis agilar1 saglayabilir.

Trachurus cinsi, Tirkiye karasularmda 7. trachurus, T. mediterraneus ve T.
picturatus tiirleri tarafindan temsil edilmektedir (Tortonese, 1975; Whitehead vd., 1986;
Fisher vd., 1987). T. trachurus tiri Akdeniz, Ege, Karadeniz ve Marmara Denizini
kapsayan bir dagilimi sahiptir. 7. mediterraneus, Marmara ve Karadeniz’de bile dagilim
gosterirken, 7. mediterraneus ve T. picturatus, Tirkiye’nin Akdeniz ve Ege kiyilariyla

sinirli kalan bir dagilim alanina sahiptir ( URL-2, 2008) (Sekil 1).

25 30 35 40

l B TmtTp+Ti

Tiirkiye

25 30 35 40

Sekil 1. Istavrit tiirlerinin Tiirkiye karasularindaki dagilimini gosteren harita



1.4.2. Taksonomik Durum

Trachurus cins’ine ait tiirleri, tropikal, subtropikal denizlerde, tiim iliman okyanus
sularinda ve kiyilar1 boyunca genis Olgiide dagilim gdstermektedir (Eschmeyer, 2003).
Trachurus cins’inin taksonomisi ilk olarak toplam 12 tiir tanimlayan ve bu taksonun
cografik olarak izole olmus {i¢ soy (trachurus, mediterraneus ve picturatus) tarafindan
temsil edildigini ileri siiren Nichols (1920) tarafindan yapilmistir. Daha sonra, Berry ve
Cohen (1972), T. mediterraneus indicus alttiiriinii tiir diizeyine (7. indicus) yiikseltgeyen
ve T. delagoa’ y1 yeni bir tiir olarak (7. margaretae) tanimlayan ek morfolojik karakterler
kullanarak toplam 13 tiir tanimlamislardir. Kisa zaman sonra, Nekrasov (1976) bu
taksonomiyi, 7. capensis’ i T. trachurus’ un bir alt tirii olarak diisiinerek yeniden
diizenlemistir. Son olarak, Shaboneyev (1981) gruplarm benzer morfo-ekolojik
karakterlere sahip olan ve orijinin ortak karakterlerini paylasan yakin iligkili tiirler
oldugunu diisiinerek, cins i¢in yeni bir siniflandirma modeli 6nermistir. Bu siniflandirmaya
dayali olarak, Shaboneyev {i¢ gruba ayrilan 11 tiir ve 6 alttiir iceren bir taksonomi ileri
stirmiistiir. Shaboneyev tarafindan ileri siiriilen bu gruplar; 1) Bir¢ok primitif karakter ve iri
pullara sahip olmasi ile tanimlanan trachurus grubu (7. trachurus trachurus, T. t. capensis,
T. novaezelandiae, T. delagoa, T. japonicus ve T. declives), 2) Kita sahanlig1r digindaki
bolgelerde yasayan, ¢ok sayida pula ve diisiik viicut yiiksekligine sahip olmasiyla
tanimlanan picturatus grubu (7. picturatus, T. symmetricus murphyi ve T. s. symmetricus)
ve 3) Kiyisal bolgelerde yasayan, viicut yiiksekligi nispeten yiiksek olan ve kiigiik pul ile
karakterize edilen mediterraneus grubudur (7. mediterraneus, T. m. ponticus, T. trecae, T.
indicus ve T. lathami). Istavritlerin taksonomisi ile ilgili bir sonraki gdzden gecirme ile
Trachurus cinsi i¢inde 14 tiir (7. aleevi, T. capensis, T. declives, T. delagoa, T. indicus, T.
japonicus, T. lathami, T. mediterraneus, T. murphyi, T. novaezelandiae, T. picturatus, T.
symmetricus, T. trachurus ve T. trecae) tanimlanmigtir (Nekrasov, 1994). Daha sonra
Eschmeyer (2003), bu tiirlere 7. picturatus’ un bir sinonimi oldugu diisliniilen (Smith-
Vaniz vd., 1990) T. longimanus’u dahil etmistir. Trachurus cinsi ¢ok sayida morfolojik ve
ekolojik farkliliklardan kaynaklanan ve bir¢cok degisik isim altinda karakterize edilmesine
neden olan bazi yerel sistematik karigikliklar varligmma ragmen (Froese ve Pauly, 2001)

giliniimiizde evrensel 15 tiir ile tanimlanmistir.



Sistematikteki Yeri
ALEM : Animalia
SUBE : Chordata

ALT SUBE : Vertebrata
UST SINIF : Osteichthyes
SINIF : Actinopterygii
ALT SINIF  : Neopterygii
INFRA SINIF : Teleostei

UST TAKIM : Acanthopterygii

TAKIM : Perciformes

ALTTAKIM : Percoidei

AILE : Carangidae

CINS : Trachurus

TUR : Trachurus trachurus (Linnaeus, 1758)

: Trachurus mediterraneus (Steindachner, 1868)

: Trachurus picturatus (Bowdich, 1825)

1.4.3. Ureme ve Gog

Trachurus mediterraneus, Karadeniz ve Marmara Deniz’i arasinda gé¢ etmekte ve
kismen her ikisinde de kislamakta ya da yazi gegirmektedir. Marmara ve Karadeniz
arasinda go¢ eden populasyon Istanbul Bogazi bolgesinde ve Marmara Denizi kiyilarinda
30-50 metreler arasindaki uygun derinlikte kislamaktadir. Su sicakligina bagl olarak
beslenme gd¢ii nisan ortasi ya da sonlarina dogru baslamaktadir. Karadeniz’den kislama ya
da doniis gbcii sonbaharda olmaktadir (Demir, 1958).

Demir (1959), Karadeniz’de ve Marmara Denizi’nde bulunan istavrit tiirleri lizerine
yaptig1 calismada, Marmara Deniz’inde 7. trachurus ve T. mediterraneus tiirlerinin
bulundugunu buna karsin Karadeniz’de sadece Trachurus mediterraneus tiriiniin mevcut
oldugunu, iiremesini hem Marmara Deniz’i hem de Karadeniz’de gergeklestirdigini,
giineydogu ve giineybat1 Karadeniz’de haziran ortalarindan temmuz sonuna kadar
Trachurus mediterraneus yumurta ve larvalarmin bulundugunu, yumurtlamanin haziran
basindan agustos sonuna kadar devam ettigini, Trachurus trachurus’un ise iliremesini

Marmara Deniz’inde gerceklestirdigini bildirmistir.



Trachurus mediterraneus’un biilyiikk boylu formu ii¢lincii ya da dordiincii yasinda
iireme olgunluga ulagmaktadir (Ivanov ve Beverton, 1985). Kii¢lik boylu olan formu ise iki
yil icerisinde iireme olgunluguna ulagmaktadir (Georgiev ve Kolarov, 1962; Svetovidov,
1964; Ivanov ve Beverton, 1985). Yumurtalar on ya da daha ¢ok batinda birakilmaktadir.
Yillik ortalama yumurta verimi 65.000 civarindadir (Owen, 1979; Ivanov ve Beverton,
1985). Her iki formda da yumurlama sicak mevsimde ve genellikle mayis aymdan agustosa
kadar devam etmektedir. Yumurtalar1 pelajiktir. Yumurta c¢aplart 0,71 ile 0,89 mm
arasindadir (Demir, 1958). Trachurus yumurtalarma genellikle ylizeyden sicaklik
tabakalagsmasina kadar rastlanilmakta ise de asil ¢ogunlugu 0-5 metre arasinda
yogunlagmaktadir(Pavlovskaya, 1954; Demir, 1958). Yumurta ve larvalarmin tiim kiyida
goriilmesi istavritin ¢ogu bolgede yumurtladigini gostermektedir (Ivanov ve Beverton,
1985). Yiiksek yumurtlama faaliyeti kiyidan 3—4 km mesafe icerisinde yogunlasmaktadir.
15-20 deniz mili agiklardaki yumurtlama faaliyeti ise daha azdir (Demir, 1958). Istavrit
baliklar1 temmuz-eyliil aylar1 arasinda iiremekte, temmuz-agustos aylarinda iireme faaliyeti
daha yogun diizeyde olmaktadir. Ureme disi bireylerde 1. yasta baslamaktadir. Ureme
sicaklig1 19-25°C arasindadir.

Arruda (1984) ve Alegria-Hernandez (1994), Trachurus trachurus’un Canakkale
Bogazr’ndaki lireme mevsiminin nisan ayinda bagladigini rapor etmislerdir. Diger taraftan
bu tiiriin yumurtlama sezonu izmir Kérfezi’nde daha erken (subat) oldugu tespit edilmistir
(Sahinoglu, 1996). Yumurtlama periyodlarindaki ve siirelerindeki bu farkliliklara,
muhtemelen bazi biyotik ve abiyotik kosullarin yol actig1 sdylenebilir.

1.4.4. Beslenme

Genellikle tropik ve 1liman denizlerde yasayan Carangidae familyasi iiyelerinin
denizlerimizdeki en yaygin temsilcisi olan istavrit baliklar1 karnivordurlar. Mayistan
agustos ayma kadar sahillerden birka¢ mil agikta yumurtlayan istavritlerin larvalari
plankton ile beslenmektedirler.

T. mediterraneus, orta sularda blylik siiriiler olusturarak yasayan beslenmek
amaciyla derinlere de inen aktif gd¢men baliklardir. Kabuklularla (6zellikle karides) ve
sirli olusturan sardalya ve hamsi gibi baliklarla beslenirler. Yumurta ve larvalari
planktoniktir (Golani vd., 2006). Geng bireyler kii¢iik gruplar olusturarak denizanalar1 ile

birlikte yasamaya baslar. Genellikle mediiziin semsiyesi altinda toplanan bireyler
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Rhizostoma’nin gonatlar1 ile beslenirler (Aksiray, 1954; Slastenenko, 1955,1956). Ergin
bireyler ise diger kiiciik baliklarla 6zellikle hamsi, ¢aca, giimiis, sardalya, kaya balig1 gibi
baliklarin yavrulariyla ve kabuklularla beslenirler (Slastenenko, 1956; Fischer, 1973). Yaz
aylarinda 10-100 m. derinliklerde dagilim gosteren, sonbahar sonunda da kislamak i¢in
500 m derinlige kadar inen istavritlerde beslenmenin esas olarak, su sicakligmm 10,8-25°C
oldugu tabakada gercgeklestigi belirtilmektedir (Fischer, 1973).

T. picturatus, orta sularda yasar fakat 200 m derinliklere kadar iner. Kabuklular ve
diger kii¢iik omurgalilarla beslenirler. Yumurta ve larvalar1 planktoniktir. (Golani vd.,
2006).

T. trachurus, sezonluk olarak si1g ve derin bolgeler arasinda go¢ eden ve siiri
olusturan aktif pelajik baliklar olup 500 m’den daha derinlere inebilirler. Geng bireyler
zooplanktonlarla beslenirken yetiskinler siirii olugturan baliklar ve kalamarlarla beslenirler.
Yumurtalar (0,8—1,0mm) ve larvalar planktoniktir. Larvalar, boylar1 2,5 mm iken
yumurtadan ¢ikarlar (Golani vd., 2006). Kuzey-Dogu Atlantikte ve Akdeniz’deki 7.
trachurus’un beslenme sekli arastirilmis ve istavritin esasen kabuklularla beslendigini
ancak ergin hale geldiginde beslenme rejiminin biiylik Olciide kemikli baliklar,
kafadanbacaklilar ve zooplanktonik kabuklulara dayali oldugunu ortaya koymuslardir
(Gail, 1954; Collignon ve Aloncle, 1960; Dahl ve Kirkegaard 1987; Ben-Salem, 1988;
Murta vd., 1993; Olaso vd., 1999; Cabral ve Murta, 2002).

1.4.5. Morfoloji ve Tiir teshisi

1.4.5.1. Trachurus mediterraneus

Viicut yandan hafif¢e yass1 ve uzuncadir. Yan ¢izgi plakalar1 daha ince, viicudun
yarisina kadar diiz olup, sonra yukariya dogru egik olarak devam eder. Basin iizerinden
solunga¢ kapaginm hizasindan baslayarak yan ¢izginin egrildigi yere kadar devam eden ve
burada biten ikinci bir ¢izgi bulunmakta olup karakteristiktir. Bu ¢izgi, T. trachurus
tiiriinde viicut sonuna kadar devam etmektedir. 7. mediterraneus, T trachurus’tan yan ¢izgi
iist kolunun kisalig1 ve yanal ¢izgi pullarmin kiiglikligii ile ayrilir. Yanal ¢izgi boyunca
78-92 arasinda degisen sayida ktenoid pulu olup kivrimdan sonraki kisim dikenlidir; sirtta

ikinci yanal ¢izgi dorsal ylizge¢ baslangicina kadar devam eder; D1:VIII-IX; D2:1/28-33;
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A:II+1/25-31; P: 20-21; V: I+5; LL: 75-89. Maksimum boy 60 cm olup tim
denizlerimizde bulunmaktadir (Ekingen, 2004).

1.4.5.2. Trachurus trachurus

Viicut yandan hafifce yasst ve uzuncadir. Yan ¢izgi kuyruktan viicudun yarisina
kadar diiz olup, sonra yukariya dogru egik olarak devam eder. Renk sirtta grimsi acik
kahverengi, yanlarda mavimsi giimiisi, karinda ise beyazdir. Yanal ¢izginin iizerinde
bulunan ikinci bir ¢izgi kuyruk sapma kadar uzanir. Yanal ¢izgi pullar1 kalkan pul
seklindedir. Yanal ¢izgide 69-79 arasinda degisen kalkan pulu bulunup hepsi dikenlidir;
yanal ¢izgi ile dorsal ylizge¢ arasindaki ikinci yanal ¢izgi viicut boyunca devam eder;
D1:VIII; D2: 1/29-33; A:I1+1/24-29; P: 20-21; V: I+5; LL: 66-75. Maksimum uzunluk 50
cm’dir (Ekingen, 2004).

1.4.5.3. Trachurus picturatus

Vuciit, diger tiirlerle karsilastirildiginda dorsa ventral olarak basiktir. Dorsal ikinci
yiizgecin 5 ila 10. yumusak 1ginlarinda son bulur; D1: VIII; D2: 1/30-35; A: [1+1/27-30; P:
20-21; V: I+5; LL, 93-100; operkulumun arka iist kenarinda siyah benek mevcuttur.
Maksimum boy 65 cm olup, Ege ve Kuzeydogu Akdeniz’in bat1 kiyilarinda yasamaktadir
(Ekingen, 2004).

1.4.5.4. Tiir teshisi

Bu {i¢ tiiri ayran en agik ozellik dorsaldeki ikinci yanal ¢izginin uzunlugudur. 7.
trachurus tiirtinde bu tali yanal ¢izgi ikinci dorsal ylizgecin 23-31. yumusak 1s1ninin altina
kadar uzanir. 7. mediterraneus tiiriinde ise birinci dorsal yiizgecin sonuna kadar uzar (Sekil
2). T. picturatus tiirinde ise ikinci dorsal yiizgecin 5 ile 10. yumusak isinin altinda
sonlanan orta uzunlukta bir ikincil yanal ¢izgi gosterir. Tiir ayrimi i¢in kullanilan diger

ozellikler yanal ¢izgideki pullarin sekli, sayist ve capidir (Niimann, 1959).
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Sekil 2. Tiirkiye karasularindaki farkli istavrit tiirlerinin
karakteristik 6zellikleri.

1.5. Ekonomik Onemi

Ulkemiz i¢ su ve denizleri ekonomik tiirler acisindan zengin sayilabilecek
diizeydedir. Son yillarda, diger tiirlerde oldugu gibi istavritin av miktarinda; asir1 aveilik,
su kirliligi ve olumsuz cevre sartlar1 nedeniyle bir diisiis gdzlenmektedir. Istavrit, yerel
pazarda iglenmis {irlinleri mevcut olmayan ve soguk depolarda uzun siire muhafaza
edilemedigi i¢in taze olarak tiiketilen Tiirkiye pazari i¢in ticari olarak dnemli bir baliktir. 7.
trachurus tliri Marmara Denizi’nde bol miktarda avlanir. 7. picturatus tiiriiniin av miktar1

ile ilgili herhangi bir resmi kayit bulunmadigi i¢in toplam av miktarina katkisinin
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belirlenmesi gerekmektedir. 7. mediterraneus tiirii, Karadeniz ve Marmara Denizi’ndeki en
onemli balik¢ilik kaynaklarindan biridir. Avlanan istavrit baligi miktarinin dagilimi her
denizde farklhidir (Karadeniz’de avlanan baligin % 4,5’1 (12.812 t), Marmara Denizi’nde
avlanan baligin % 11,6’s1 (7.829 t), Ege Denizi’nde avlanan baligin % 7,81 (3716 t) ve
Kuzeydogu Akdeniz’de avlanan baligm % 10,81 (1570 t) (TUIK, 2006)). Avlanma miktar1
acisindan toplamda 25.927 ton (% 6,4) ile hamsiden sonra istavrit gelmektedir ve
iiretimimizin yaklasik olarak % 80’1 Karadeniz ve Marmara Bolgeleri’nden saglanmaktadir

(TUIK, 2006).

1.6. Genetik Varyasyon

Gen akis1, gog, rasgele genetik siiriiklenme, dogal seleksiyon, mutasyon ve genetik
rekombinasyon gibi birka¢ etken tiir i¢i farklilasmadan sorumludur. Bu faktorlere ek
olarak, organizmanin bireysel gruplart ile iligkili yasam hikayesi ve ekolojik faktorler gibi
biyolojik faktorler de populasyon farklilasmasinda kismi bir rol oynar (Avise, 1994).
Birgok balik tiiriiniin populasyon iginde ve populasyonlar arasinda bu etkenlerden
kaynaklanan ekolojik, davranigsal ve morfolojik farkliliklar gdzlenebilmektedir. Balik
tirlerinde  belirlenen fenotipik  farkliliklarm  tamammnin  genetik  varyasyondan
kaynaklandigin1 sdylemek zordur. Bu baglamda, populasyon i¢indeki bireyler arasinda
genetik varyasyondan kaynaklanan fenotipik varyasyonun diger omurgalilara kiyasla
baliklarda daha az olduguna dair ¢ok sayida bilimsel ¢caligma bulunmaktadir (Allendorf vd.,
1987). Cevresel ve genetik faktorlerin etkisiyle olusan fenotipik varyasyonun belirlenmesi
balik¢1lik biyolojisi agisindan biiyiik dnem tasimaktadir. Ozellikle morfolojik karakterlerin
incelenmesine yonelik geleneksel calismalarda ¢evre ve genetigin etkisini ayirabilmek
giictiir. Ancak uzun siireli seleksiyon c¢aligmalar1 sonucunda fenotipik varyasyonun
kalitimmi tahmin etmek miimkiin olabilir. Fakat bu tip ¢aligmalar 6zel genler hakkinda
bilgi vermez (Ryman, 1983). Ozellikle ekonomik 6neme sahip olan ve baski altinda
bulunan tiirlerin genetik yapilarinin analizinde kullanilan molekiiler metotlar arasinda
mitokondriyal DNA (mtDNA)’nin niikleotit diziliminin belirlenmesi, RFLP (Restriksiyon
Parca Uzunluk Polimorfizmi) analizi, RAPD (Rastgele Artirilmig Polimorfik DNA),
Minisatellit ve Mikrosatellit DNA belirteg ¢caligmalar1 6ne ¢ikmaktadir (Okumus ve Ciftci,
2003). Bu tekniklerin kullanimi, populasyon ig¢indeki bireyler arasinda, aynmi tiiriin

populasyonlar1 arasinda ve taksonomik seviyede farkl tiirler arasinda genetik varyasyonun
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tahminini miimkiin kilmaktadir. Bu tip ¢aligsmalarin ¢ogu yerel populasyonlarin izole halde
kiictik gruplara boliinmiis oldugunu ve tireme farkliliklar1 oldugunu gostermistir. Ayrica bu
caligmalar yerel ¢evreye adaptasyonun ve genetik farklilagmanm delili olarak
goriilmektedir. Boylece bir veya birden fazla ayr1 iireme davranisi gdsteren izole gruplarin
kaybolmasi tiir i¢indeki genetik varyasyon seviyesinin diismesine neden olmakta ve
tamamiyla nadir bulunan genetik karakterlerin kaybolmasiyla sonuclanabilmektedir. Dogal
cesitliligi korumanin temel yaklasimi populasyonlardaki genetik varyasyonun korunmasi
olmalidir. Sonug olarak, {iretimin uzun siireli devamliligini saglamak i¢in; belirli bir gen
havuzunu paylasan balik populasyonlar1 arasindaki ve i¢indeki genetik farkliligm, gelisen
molekiiler genetik yontemlerinin kullanimiyla belirlenmesi ve dogal balik stoklarindaki

genetik varyasyonun korunmasi gerekmektedir.

1.6.1. Genetik Varyasyonun Tespitinde Kullanilan Teknikler

Ekonomik Oneme sahip olan ve baski altinda bulunan tiirlerin stok yapilarinin
analizinde, markalama, parazit dagilimi, ekolojik, fizyolojik ve davranis Ozellikleri,
morfolojik veya meristik karekterlerinin incelenmesinin yanisira son yillarda balik¢ilikta
molekiiler genetik caligmalara biiylik bir ilgi duyulmaktadir. Genetik belirteclerin
calisilmasi Ozellikle ii¢ alanda 6nemli etkiye sahiptir. Bunlar stok yapisinin analizi, su
triinleri yetistiriciligi ve sistematik caligmalardir. Ayrica yok olma tehlikesiyle karsi
karsiya olan tiirlerin genetikleri, kirlenmenin genetik farklilik tizerine ve balik¢iliga etkisi
ile bir ortama sokulan tiirlerin genetik yapilar1 iizerine ¢alismalar da yapilmaktadir.

Tiirler aras1 veya tiir i¢ci balik populasyonlar1 arasindaki genetik farkliliklar1 agiga
¢ikarmak icin molekiiler caligmalar yapilmaktadir. Giiniimiizde bu ¢aligmalar genel olarak

protein ve DNA olmak iizere iki tiir genetik belirte¢ sistemi kullanilarak yapilmaktadir.

1.6.1.1. Protein Belirtecler

IIk uygulanabilir genetik belirteg sistemi 1960’11 yillarda gelistirilen protein
elektroforezi olmustur (Buth, 1990). Bu teknik yapisal gen lokusundaki varyasyonu
arastirir. Protein kodlayan lokuslarm iriinleri, elektrik yiikii ve biiyiiklilk gibi yapisal

Ozelliklerine bagli olarak ayrisir. Bu sadece spesifik bir protein kodlayan genlerin
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arastirtlmasinda degil, ayrica her bir lokusta farkli allellerin frekanslarmin tespitine de

yardimct1 olur (Markert ve Moller, 1959).

1.6.1.1.1. izoenzimler

Izoenzimler, bir veya daha fazla gen lokusu tarafindan kodlanan islevsel olarak
benzer, fakat farkli elektrik yiikleri ile ayrilabilen enzim formlaridir (Markert ve Moller,
1959). Gegen yirmi yilda, balik genetigi calisanlar, cesitli balik tiirlerinde populasyon
diizeyindeki genetik farkliligi karakterize etmekte Oncelikli olarak protein (izoenzim)
elektroforezini kullanmislardir (Winans, 1980; Waples, 1990). izozim ve allozimler
cogunlukla nisasta jelinde kosturulmaktadir. Protein elektroforezinde, belirli bir proteinin
alternatif formlar1, net yiikleri, boyutlar1 ve sekil farkliliklarina dayali olarak ayrilirlar.
Elektroforezin uygulamasindan sonra izoenzimler, lokusun goriilebilirligine bagli olarak
cesitli boyalar ile boyanir. Farkl alleller (polimorfizm), nisasta jelinde farkli bantlar olarak
goriiliir. Bu teknik populasyon ¢alismalarinda ¢ok iyi sonug verir.

Izoenzim analizinin, ucuz ve hizli bir yontem olmasina ragmen her zaman tiire 6zgii
allellerin bulunmayist ve ¢ogu tiirde, genomun biiylik bir kismmnin ¢alisilmasina uygun
izoenzim belirteglerinin sayismin yetersiz kalmasi gibi dezavantajlar1 vardir. Izoenzim
kullanimi, polimorfizm eksikligi ve belirte¢ belirlenmesi i¢in ¢esitli metodlarin kullanimini

gerektirdiginden genetik farkliligin belirlenmesi i¢in kullanimi sinirlidir (McComb, 1999).

1.6.1.1.2. Alloenzim

Ayn1 gen lokuslarindaki farkli allellerin {iriinii olan izoenzimler, alloenzimler olarak
tanimlanir (Marker ve Moller, 1959). Alloenzim elektroforezi, farkli populasyonlarin
benzerlik ve farkliliklarin hizli bir sekilde belirlenebilmesi i¢in kullanigh bir tekniktir.
Verilen herhangi bir lokusta, varolan genetik farkliligin sadece ¢ok kiigiik bir miktar1 bile
protein elektroforezi kullanilarak goriilebilir. Alloenzim elektroforezi, tiir ve stok ayrimi
icin kullanilan en yaygin genetik tekniktir. Kriptik tiirler, ¢ok sayida kemikli balikta
gosterilmistir (Yamaoka vd., 1992; Musly ve Keenan, 1992). Taksonlarin karismis olmasi
tezi ileri stirtildiglinde, bazen, alloenzim verileri taksonlarin varligini onaylamak icin de

kullanilir (Booth vd., 1990; Creech, 1991). Bununla birlikte alloenzim ¢aligmalariin bazi
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dezavantajlar1 da bulunmaktadir. Yeni bir allel niikleotit dizilimdeki degisikliklerle birlikte
olusacak aminoasit farkliliklariyla molekiiliin elektroforetik hareketliligindeki degisim
yoluyla polimorfik olarak tespit edilebilir. Teorik olarak DNA ile yapilan ¢alismalar
proteine gdére daha polimorfiktirler. Alloenzim elektroforezlerinin kullanimi genomun
yalniz belirli bir kismindaki degisiklikleri belirlemekle sinirlidir. Kullanilan doku tipleri
(kas, ciger, goz, kalp gibi) genellikle 6rnek toplarken canlinin 6lmesini gerektirmektedir.
Ayrica 6rnekler bir aya kadar —20°C ‘de, bundan uzun siireler i¢in -70°C” de saklanmalidir.
Kisa zaman almasi ve ekonomik olmasi protein elektroforezinin avantajli yanlarindan
olmasmma karsin taze materyale gereksinim duyulmasi dezavantajlarindandir. Bazi
populasyonlarda ve tiirlerde DNA c¢aligmalarmma gore ¢ok daha diisikk polimorfizm
gostermesi, bu yontemin kullanilmasini sinirlayan en 6nemli dezavantajdir. Bunun aksine,
canliy1 oldiirmeksizin canlidan alinan kii¢iik par¢a dokudan DNA elde edilebilir. Ayrica
DNA uzun siire saklanabilir ve fikse edilmis dokulardan da elde edilebilir. Bu nedenle son

yillarda yapilan ¢caligmalarda DNA belirtec sistemleri tercih edilmektedir.

1.6.1.2. DNA Belirtegler

Son zamanlarda molekiiler biyolojideki yeni tekniklerin gelisimi DNA’daki
varyasyonun incelenmesini miimkiin kilmaktadir. Genomun bir pargast olan kodlanmayan
kisimlardaki varyasyonun dogrudan incelenmesiyle, tiim baz degisiklikleri tespit edilebilir.
DNA elementleri genel olarak farkli oranlarda evrimlestiginden filogenetik ya da

populasyon diizeyindeki arastirmalari i¢in uygun belirteclerin se¢ilmesi miimkiindiir.

1.6.1.2.1. RFLP (Restriksiyon Fragment Uzunluk Polimorfizmi)

Restriksiyon endoniikleazlar, genellikle 4-6 baz cifti uzunlugundaki belirli bir
niikleotit sirasindan meydana gelen DNA’y1 herhangi bir yerden kesen son derece 6zel
enzimlerdir. DNA bunun gibi bir enzime maruz birakildiginda, pargalara ayrilir. Farkl
bireylerde, elektroforezle ayrilabilen farkli sayida kesim iiriinleri iiretebilir. Restriksiyon
bolgeleri mutasyon yoluyla kaybolmus veya kazanilmistir. Hem tek kopya niikleer DNA
(scnDNA) hem de mtDNA’daki degisimin belirlenmesi i¢in kullanilan iki yaygm metot;
RFLP analizi ve DNA dizin analizi’dir. PCR yoluyla iiretilen mtDNA RFLP pargalari,
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dogrudan gosterilebilir. Elde edilen bilgiler, DNA bdlgelerinin restriksiyon kesim
profillerinin farklilig1 ve DNA siralarindaki varyasyon ile ilgilidir. Bu teknikler, ¢ok sayida
bireyin incelendigi populasyon biyolojisi arastirmalarinda kullanilmaktadir (Linn ve Arber,

1968; Kessler, 1987; Avise, 1994).

1.6.1.2.2. RAPD (Rastgele Artirilmis Polimorfik DNA)

Molekiiler biyoloji tekniklerindeki ilerlemeler sayesinde, genetik polimorfizmi
saptamak i¢in oldukga yararli cok sayida DNA belirteg gelistirilmistir. Son on yilda, DNA
belirtecleri gelistirmek icin en ¢ok kullanilan teknik, Polimeraz Zincir Reaksiyonu’na
(PCR) dayali olan "Rastgele Cogaltilmis Polimorfik DNA (RAPD)" teknigidir. RAPD
belirtecleri tek, kisa ve rastgele oligoniikleotid primer kullanilarak, bilinmeyen DNA
dizilerinin c¢ogaltilmig dirlinleri oldugundan, 6nceden DNA baz dizilerini bilmemizi
gerektirmez. Her ne kadar, RAPD profilinin tekrarlanabilirligi tartismanin odak noktasini
olusturuyorsa da teknigin ucuz, kisa silirede ¢ok sayida DNA belirte¢ gelistirmedeki
etkinligi ve geligmis aletlere daha az gereksinim gostermesi nedeniyle dnemlidir (Bardakci,
2001). Son yillarda belirli dizin bilgilerini kullanarak smiflandirma yapan molekiiler
genetik yaklasimlar1 organizmalar arasindaki sistematik iligkilere yeni bir bakis agisi
saglamistir. PCR uygulamalar1 belirli DNA segmentlerinin secici ¢ogaltimi iizerine
yonlendirilmis ve baz dizilisi bilinen primer ¢iftleri ile amplifikasyon 6n plana ¢ikmustir.
Ancak ilgili dizilerin belirlenmesinde karsilagilan giicliikkler ve genomda yalniz kisith
bolgelerdeki taramalardan dogan yetersizlikler, uygulamaya rastgele oligoniikleotidlerin
kullanildig1 daha kolay ve etkili yontemlerin sunulmasini saglamistir. Bu amacla; 1990’11
yillarin baginda birbirinden bagimsiz iki bilim adami1 grubu tarafindan, giiniimiizde yaygin
kullanima giren, prensip olarak ayni fakat farkli adlandirilan “Rastgele Artirilmis
Polimorfik DNA” (RAPD) (Williams vd., 1990) ve “Arbitrarily-primed PCR (AP-PCR)”
(Welsh ve McClelland, 1990) teknikleri gelistirilmistir (Bardakei1 ve Skibinski, 1994).

RAPD teknigi, populasyonlar ve tiirler arasindaki genetik farkliliklar1 tespit etmek
icin gelistirilmistir. Bu teknik ile baliklar veya populasyonlar1 arasindaki genetik
farkliliklar1 belirlemek amaciyla tek bir primer kullanilinarak genomun tamami
taranmakta, primer genom iizerinde rastgele tanidig1 bdlgelere baglanmakta ve polimeraz
zincir reaksiyonuyla bu bdlgelerde degisik uzunlukta kopyalama yapilmaktadir.

Kopyalanan parcalar daha sonra elektroforeze tabi tutulmakta ve agaroz jeli lizerinde
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goriintiilenmektedir. Primer bolgesinde meydana gelen insersiyon veya delesyon gibi nokta
mutasyonlari, primerin o bolgeyi taniyamamasina sebebiyet vermekte; bu da degisik
uzunluklarda DNA parcalar1 iiretmekte ve Ornekler arasinda ki varyasyonun kaynagi
olmaktadir. Bu teknigin baslica avantaji, genomu rastgele taradigi i¢in incelenen tiiriin
genlerinin yapist hakkinda herhangi bir dnbilgiye ihtiya¢ duyulmamasidir. Dezavantajlar1
ise, bu teknikle 6rneklerin homozigot ve heterozigot durumlari hakkinda herhangi bir bilgi
edinilememesi ve bandlarin jel ilizerinde okunmasinda bircok problem yasanmasidir.
Cilinkii reaksiyon sartlarinda meydana gelecek kiiciik bir degisiklik, sonucu etkileyecektir.
Bu durumda primerlerdeki tek bir niikleotidin degismesi, tamamen degisik bir sonug

verecektir (Yu ve Pauls, 1993).

1.6.1.2.3. Satellite DNA Belirtec

Cok hiicrelilerde, sirali tekrar gosteren niikleotit dizilimlerinin bulundugu, 1968
yilinda yapilan calismalarla ortaya cikaridmistir. Bu niikleotit dizilimleri, kompleks
okaryotik genomunda sezyum kloriir santrifiijii ile belirlenmis ve orijinal olarak satellit
bantlar diye tanimlanmiglardir. Santriflij isleminden sonra DNA’nin G-C igerigine bagl
olarak genomik DNA bu sekil bir yapr 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 b¢’lik motiflerden
olusmakta ve 0,1 ile 7 kb’a kadar ulagabilmektedir. Bunlar ayrica VNTR (Degisken Sayida
Ardisik Tekrar) olarak da bilinmektedir. Mikrosatellitler ise genellikle 100-200 bg’e ulasan
kisa yapilara sahiptir. Tekrar motifleri ise ikili, ticli, dortlii veya besli sekilde olabilir
((CA)n veya (AGC)n gibi) (Ciftci, 2003).

1.6.1.2.3.1. Minisatellite DNA Belirtec
Niikleeer genomda asir1 farklilik gosteren minisatellit lokuslarin ortaya ¢ikarilmasi

genetik belirteg sistemler icerisinde yeni degisikliklere neden olmustur. Kodlama

yapmayan bolgelerin farkliliklarmin goézlenmesi yalnizca populasyon ve filogenetik
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caligmalar1 degil, ayrica dogal populasyondaki familyalari, akrabalik derecelerini ve
fertlerin dogru olarak taninmasimi da miimkiin kilmigtir.

Minisatellit veya VNTR (Variable Number of Tandem Repeat) lokuslar1 birkag yiiz
tekrara kadar ulasan kisa nukleotid dizilimlerine (9-64) sahiptir. Minisatellit DNA’nin
genom i¢indeki varligi 1980°li yillarin basindan beri bilinmekle birlikte, bu yalnizca insan
minisatellit probunun izolasyonuyla gerceklesmistir (Jeffreys vd., 1985). Cok lokus problar
birden fazla lokusta bulunan sirali tekrar iceren niikleotit dizilimlerinin merkezinin
hibridizasyonunda kullanilmaktadir. Tekrar sayilarindaki farkliliklarin esit olmayan
kromatid degisikliginden ve replikasyon sirasinda DNA kaymasindan meydana geldigi
diistiniilmektedir (Jeffreys vd., 1990). Diisiikk iyon konsantrasyon sartlarinda problar
istenilen niikleotit dizilimlerinin bulundugu ¢ok fazla sayida lokusa hibridize olur ve DNA
parmak izi olusturur. En iyi bilinen 33,6 ve 33,15 insan minisatellit problarin, dkaryotlarin
cogunun DNA’smi hibridize ettigi tespit edilmistir. Bunlar ve bunun gibi multilokus
problar (MLP) genis bir alana yayilmig sekilde bitki, kus ve hayvan tiirlerinin populasyon
calismalarinda kullanilmaktadir (Burke ve Bruford, 1987; Hanotte vd., 1991; Hauser vd.,
1992).

Multilokus polimorfik belirtecler genetik caligmalarda genis kullanim alanina sahip
olmalarma ragmen ¢ok fazla sayida bant olugsmasi nedeniyle heterozigotlugun veya
homozigotlugun tespitinin miimkiin olmamas1 ve ayni lokustan gelen bantlarin veya farkli
lokuslardan benzer biiyiikliikteki DNA parcalarmin jel iizerinde ayni sekilde yer
degistirmesi genetik hesaplamalarda belirsizlikler yaratir. Bu yiizden allel ve genotip
frekanslar1 hesaplanamaz. Bu mevcut istatistiki analizlerin kullanimmi olanaksiz
kilmaktadir (Lynch, 1991). Tek lokus parmak izi veya profil ¢ikarma ydntemi bu
problemlerin iistesinden gelmektedir ve populasyon genetigi ¢aligmalar i¢in ¢ok uygundur.
Es zamanli olarak ¢ok fazla lokusun merkez dizisinin hibridize edilmesinin disinda yiiksek
iyon konsantrasyonu sartlarinda, lokusa 6zel problar tek lokus veya minisatellit bolgenin
tekrar gostermeyen u¢ kisimlarina hibridize olurlar. Bireyler ayn1 miktarda sirali tekrar ile
ya homozigottur ya da farkli sayida sirali tekrar ile iki farkli bant iireterek heterozigot
olurlar.

Multilokus DNA parmak izi problarinin aksine tek lokus probu yeter miktarda dizin
benzerligine sahip olabilmek i¢in yakin iligkili organizmadan veya caligilan tiirlin
kendisinden izole edilmelidir (Wong vd., 1987). Bu, tiirden genomik kiitiiphane

olusturulmasini ve klondan uygun probun izolasyonunu gerektirir. Bu uzun siireli protokol
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baslangigta insan lizerine yapilan caligmalarla sinirliydi. Fakat son zamanlarda yasanan
molekiiler protokollerdeki gelismeler diger canlilar {izerinde de bu c¢aligmalart miimkiin
kilmistir ve tek minisatellit lokus varyasyonu bir¢ok balik tiirlinde ¢aligilmistir (Bruford ve
Burke, 1991; Gilbert vd., 1991; May vd., 1993). Tek lokus minisatellit verileri, izoenzim
verilerinde oldugu gibi aynm1 yolla degerlendirilebilir ve gen akisi, genetik mesafe ve
heterozigotlugun 6l¢iilmesi gibi islemler yapilabilir. Son zamanlarda rapor edilen ¢ogu
calismadan minisatellit lokusta c¢ok fazla sayida 20 veya iizeri allel gozlenmistir.
Populasyon c¢aligmalar1 i¢cin tek lokus minisatellitlerinin ndtr genetik belirteg olarak
kullanimlarina ilaveten, akrabalik derecesinin belirlenmesi ¢aligmalarinda ve birey

tanimlanmasinda tek lokus minisatellit kombinasyonlarinin kullanilmas: miimkiindiir.

1.6.1.2.3.2. Mikrosatellite DNA Belirteg

Mikrosatellitler oOkaryotik genoma genis bir sekilde yayilmis ve bol olarak
bulunurlar, fakat bunun aksine minisatellitler, kromozomlarin telomerik ve sentromerik
bdlgelerinde toplanma egilimindedirler.

Bu bilgilerin 1s1ginda, mikrosatellit DNA ¢ok farkli sekillerde isimlendirilmistir:
STRs (Kisa Ardisik Tekrarlar), SSRs (Basit Dizin Tekrarlar1). Bunlarin hepsi mikrosatellit
terimine ek olarak yaygin kullanilan isimlendirmelerdir. Ayrica SSLPs (Tek Dizi Uzunluk
Polimorfizmi) mini ve mikrosatellit lokuslar i¢in birlikte kullanilmaktadir.

Calisilan ¢ogu lokusda mikrosatellitler tekrar bolgesinin sayisinda ¢ok farkliliklar
gostermesinden dolayr genetigin bir¢ok alaninda molekiiler belirte¢ olarak 6nem arz
etmektedir. Bugiine kadar mikrosatellit varyasyonunun en gelismis calismalar1 lokusun tipi
ve bilgilendirme derecesi, niikleotit diziliminin boyu ve tekrarlanan niikleotitler arasi
iliskilerin arastirilmasi ile yapilmaktadir. Mikrosatellitler, kusursuz, kusurlu ve bilesik
motif olarak ii¢ gruba ayrilmislardir. Burada mikrosatellitin niikleotit diziliminde ana
motifi bozan niikleotitlerin bulunmasi onun kusurlu dizilim gosterdigi anlamma gelir.
Ayrica, eger birbiriyle bitisik iki farkli motif bulunuyorsa bu da bilesik motif olarak
isimlendirilir. Bu tekrarlar arasinda her tiirlii kombinasyon miimkiindiir. Ana motif
icerisinde meydana gelen bozukluklar tekrar swralarini 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 kaymasi sonucunda meydana gelir.
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Mikrosatellit lokuslardaki mutasyonlarin, DNA replikasyonu sirasinda, tekrarin bulundugu
kisimda yanhis eslesme veya bir tekrarm atlanmasi sonucunda meydana geldigi
diistiniilmektedir. Diger bir deyisle replikasyon sirasinda DNA’nin iki iplik¢igindeki tekrar
kism1 beklenmedik bir esleme yapabilir ve daha sonra bunun tamiri mikrosatellit lokusun
uzamasi veya kisalmasi ile sonuglanir. En yaygin degisim yalnizca tek bir tekrar {initesinin
kayb1 veya fazladan olugmasi ile olur. Populasyon i¢i varyasyonun belirlenmesinde en
6nemli unsur mutasyon oranidir. Bu oranin mikrosatellit lokuslarda 10~ ile 10™* arasinda
degistigi tahmin edilmektedir (Goldstein vd., 1995). Tekrar bolgelerinin her iki tarafinda
bulunan bolgeler "flanking bdlgesi" olarak isimlendirilir ve buralarda meydana gelecek
mutasyonlar ¢ok onemlidir. Cilinkii buralar primerlerin baglanma noktalaridir ve null allel
olusumuna neden olur. Null alleller alloenzim ve minisatellit ¢aligmalarinda ¢ok iyi
bilinmesine ragmen mikrosatellit lokuslarda da goriilmektedir. Primer bdlgelerinde
meydana gelen niikleotit eklenmeleri veya ¢ikmalar1 (insertion ve deletion) mikrosatellit
allellerin ¢ogaltilamamasina neden olacaktir.

Mikrosatellit lokuslar kodominant belirteglerdir, yani heterozigotlar homozigotlardan
ayirt edilebilir ve PCR kullanimi ve allellerin jel lizerinde yliriitiilmesiyle tiim genetik
bilgilere ulagmak miimkiindiir. Mikrosatellitler ayrica evoliisyonla ilgili c¢aligmalarda,
kriminolojik c¢alismalarda, fertlerin akrabalik seviyelerinin ve ana ve babalarinin
belirlenmesinde, genomdaki genlerin haritalarimin ¢ikarilmasinda, populasyonun genetik
parametrelerinin (gen akist ve etkili populasyon biiyiikliigii gibi) tahmini ve populasyon
farkliliklarinin belirlenmesi gibi ¢aligmalarda 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 bagh olarak
farkl1 frekanslarda farkli motiflere sahip olduklar: tespit edilmistir. Iki niikleotitli tekrarlar
dikkate alindigindan (CA/GT) niikleotit tekrar1 memelilerin genomunda yaygin olarak
bulunmaktadir. Bu tip tekrarlar memeli genomunda her 50-150 kb’de bir olmaktadir.
Memelilerdeki durumun aksine son c¢aligmalar yiiksek yapili bitkilerde (AT/TA) niikleotit
diziliminin yaygin oldugunu gdstermistir.

Mikrosatellitler farkli genetik ¢aligmalar icin ¢ok giiglii tek lokus genetik belirteg
olarak kabul edilmis olmasina ragmen, allellerin PCR amplifikasyonu i¢in tiire has primer
gelistirilmesi ¢ok pahali c¢aligmalar gerektirmektedir. Bir diger 6nemli dezavantaj ise

alleller denatiire olmus poliakrilamid jel iizerinde ayristirildig1 zaman genellikle merdiven
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veya golge seklinde bantlar olusturmaktadir. Bu istenmeyen bantlarin, amplifikasyon
iirlinlerinin denaturasyonunun tamamlanmamis olmasindan veya PCR asamasinda olusan
yanlis eslesmelerden dolayr oldugu diisiiniilmektedir. Bu durum allellerin okunmasi
esnasinda genellikle problem yaratmaktadir. Fakat bunun yaninda ii¢ veya dort niikleotitli
mikrosatellitlerde bu durum pek goriilmez. Son dezavantaj ise 6nceden de bahsedildigi gibi

null allellerin olusmasidir.

1.6.1.2.4. DNA Dizin Analizi

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

Filogenetik ve sistematik caligmalarda niikleotit dizilerinin kullanimi, homolog
dizinlerin karsilastirilmasmi miimkiin kilar. Niikleik asit dizin bilgileri artarak diizenli bir
sekilde c¢esitli bilgi bankalarinda (Genbank, Avrupa Molekiiler Biyoloji Laboratuari)
toplanmaktadir. Fakat bu dizin ¢aligmalarinin ¢ogu tibbi veya ticari olarak dneme sahip
tiirler iizerine yapilmaktadir.

Boylece iizerinde ¢alisilan organizmalar i¢in karsilastirma amagli bu dizin bilgilerine
ulagmak miimkiindiir ve teknik bilgi gerektiren dizin ¢alismalar1 i¢in fazladan zaman ve
para harcamaya gerek yoktur. Cok fazla Ornek gerektiren cografik varyasyon, iireme
stratejisi, heterozigotluk tahmini ve hibridizasyon gibi c¢alismalar i¢in dizin analizi
disindaki diger metotlar tercih edilir.

DNA dizinlerinin kullanimindaki sinirlama sadece maliyete bagl degildir. Gegmiste
bu islem gen klonlama asamasini1 gerektirmekteydi. Bunun yaninda PCR teknigindeki son
gelisimler rekombinant DNA teknolojisine gerek kalmadan 6zel gen bdlgesinin
artirilmasint miimkiin kilmistir. Baslangi¢ arastirmalar1 nispeten kiiciik ve yogun olarak
caligilan mitokondriyal genomun elde edilmesi ve dizin analizinin yapilmasi iizerine
yogunluk kazanmistir. Cok fazla sayida laboratuarm niikleotit dizin bilgisi toplamasi ve
metotdaki otomasyonla birlikte yasanan devamli gelismeler bu teknolojiyi olagan hale

getirmistir (Hillis vd., 1990).
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1.7. Neden Mitokondriyal DNA ?

Mitokondriyal DNA (mtDNA) analizinin son zamanlarda farkli gruplar,
populasyonlar, tiirler hatta bireyler arasindaki evrimsel iliskinin anlasilabilmesi i¢in
molekiiler filogenetik ¢alismalarda kullanilabilirligi ispatlanmistir. MtDNA molekiilii, ¢ift
zincirlidir, halkasaldir, maternal olarak kalitilir, rekombinasyon goriilmez ve genellikle
secici ndtral bir belirtec olarak diisiiniiliir (Sekil 3). Insersiyon/delesyon nadir oldugu halde
cogu baz degisimleri nokta mutasyon seklindedir (Avise, 1994). mtDNA genomu nispeten
kiigiiktiir (baliklarda yaklasik olarak 16,500 baz ¢ifti), analog bdlgelerde yiiksek bir baz
degisim oranina sahiptir ve rekombinasyon azdir (Brown vd., 1979; Rand, 1994; Cantatore
vd., 1994). mtDNA maternal olarak kalitildig1 ve haploid oldugu i¢in niikleer lokusa gore
rastgele genetik siirliklenmeden daha fazla etkilenir. mtDNA’nin degisik bdlgeleri
arasindaki evrim hizi farklihigi, c¢oklu taksonomik diizeyde birka¢ balik grubunun
taksonlar1 arasindaki genetik caligmalar1 gerceklestirmek i¢in uygun bir yol saglar (Kocher

ve Stepien, 1997).

mitokondityal

gell s1asl

Sekil 3. Balik mitokondriyal genomu (Wilhelm vd.
(2003)‘den modifiye edilmistir )
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mtDNA’nin protein kodlayan genleri arasinda, sitokrom b geni yaygin olarak
kullanilan bir molekiiler belirtegtir. Evrim hizinin nispeten yavas olmasi nedeniyle
taksonlar arasinda filogenetik iligkilerin degerlendirilmesinde kullanilir (Meyer vd., 1990).
Ayrica, siklikla kullanilan mtDNA bdlgelerinden biri de kontrol bolgesidir (D-loop ). D-
loop bodlgesinin evrim hizi, mitokondriyal protein kodlayan genlerde oldugundan 2 ila 5 kat
daha yiiksektir. (Meyer, 1993). mtDNA’nin kontrol bdlgesi ¢ok korunmus fonksiyonel
bolgelerin arasinda yerlesik yliksek oranda degisken, kodlama yapmayan bdlgelere
sahiptir. Bu sebeple, kontrol bdlgesindeki yiiksek varyasyon son evrimsel olaylarin
gosterebilecegi akraba taksonlarm analizi i¢in kullanilir (Lockhart vd., 1995).

Sitokrom b geni, birgok taksonomik diizeyde kullanisl filogenetik bilgi saglayan
kodlanan bir gen oldugundan molekiiler belirte¢ olarak secilebilir. Fonksiyonel
smirlamalar sitokrom b geni boyunca niikleotit pozisyonlarindaki rastgele mutasyonlar1
dengeler ve kodon pozisyonlar1 arasindaki anlamli baz degisiminin degisken oranlar1 bir
evrimsel belirte¢ olarak genin igse yaramasima katkida bulunur (Orrell ve Carpenter, 2004).

Kontrol bolgesinden daha az degisken olmalarina ragmen ATPaz6, ATPaz8 ve ND
genleri gibi diger mtDNA genleri rRNA’lar ve COI’dan daha degisken bdlgeler olduklari
icin cins ve aile diizeyindeki taksonlarmn filogenetik karsilagtirilmasi icin tercih
edilebilirdirler. mtDNA’nin protein kodlayan genlerinden sitokrom b geninin baliklarda
cesitli taksonomik diizeylerde filogeniyi ortaya koyan gii¢lii bir evrimsel belirte¢ oldugu
ispatlamigtir. Sitokrom b geni islevsel olarak korunmus proteinleri kodlar ve tiir i¢i ve
tiirleraras1 ¢aligmalarda filogenetik bilgi verici olabilir. Fakat niikleotit dizin varyasyonu
coklu baz degisimi yoluyla daha az doygun oldugu i¢in yakin akraba taksonlar i¢in daha
uygundur (Meyer, 1993). Sitokrom b geni, 151n yiizgeclilerin filogenetik sistematigi i¢in
bilgi vericidir (Lydeard vd., 1995; Lydeard ve Roe, 1997; Schmidt vd., 1998). Cantatore
vd., (1994) levreksi baliklarm 5 farkl ailesinin filogenetik iliskilerini incelemek amaciyla
sitokrom b dizin analizini kullanmislar ve ayrilma oraninin kdpekbaliklarminkine benzer,
memeli ve kuslarinkinden daha yavas oldugunu goézlemlemislerdir. Finnerty ve Block
(1995), perciform alt takimi Scombroidei’nin filogenetik iligkilerinin ¢éziimlenmesinde
sitokrom b geninin kullanigliligini gostermisler ve Song vd., (1998) ise sitokrom b genini
percid baliklar arasindaki filogenetik iliskinin aydinlatilmasinda kullanmislardir. Zardoya
ve Meyer (1996), sitokrom b genini filogenetik olarak uzak akrabalar arasinda iyi bir

“filogenetik 6l¢iit” olarak tanimlamiglardir.

24



25

1.7.1. Mitokondriyal DNA Organizasyonu ve Icerigi

Mitokondri kendi genomuna sahip olan dkaryotik bir organeldir ve hiicrelere ATP
formunda enerji saglamaktan sorumludur. Mitokondrinin ilkel Okaryotik hiicrelerle
simbiyotik iliskisi olan bir alfa-proteobakteriumdan kdken aldigi kabul edilmektedir (Gray
vd., 1999; Saccone vd., 2002). Mitokondri organelinin genomu tektir, ¢ift zincirlidir ve 16—
17 kb biiyiikliigiinde halkasal bir molekiildiir. Bu organel genomunun tamamu ilk olarak
insanlarda dizin edilmistir (Anderson vd., 1981) ve gilinimiizde mtDNA dizini,
omurgalilarin tiim biiylik gruplarini temsilen 60’dan fazla tiir i¢in rapor edilmistir (Saccone
vd., 1999).

mtDNA, filogenetik tarihin olusturulmasi i¢in kullanigli olmasini saglayan bir¢ok
ozellige sahiptir. Kiiclik ve kolaylikla erisilebilir bir molekiil olmasina ek olarak, maternal
olarak kalitilir, haploid ve rekombinasyondur. Yiiksek derecede korunmusluk, canlilarin
mubhtelif gruplar1 arasinda karsilastirma i¢cin homolog genler saglar. Boylece, molekiiliin
evrimi dallanmig evrimsel aga¢c modeliyle uyum gdstermektedir (Stepien ve Kocher, 1997).

mtDNA cogu niikleer genden daha hizli evrimlesen, akraba tiirler ve populasyonlar
arasinda bile bilgi verici filogenetik karakterlerin teshisine izin verir. Bu, mtDNA’nin
kendi replikasyonu, transkripsiyonu veya translasyonu i¢in herhangi bir proteini
kodlamamasindan kaynaklanabilir. Bu yiizden de, replikasyon hatalar1 niikleer DNA da
oldugundan daha iyi tolere edilebilir ve bunun gibi hatalarin tamiri i¢in de birkag
mekanizma mevcuttur (Wilson vd., 1985). Bu da, mutasyon oraninin daha etkili
olmasindan kaynaklanir. Ayrica mutasyon oranindaki bu artis mitokondriyal gen
iiriinlerindeki indirgenmis fonksiyonel smirlamalardan kaynaklanabilir (Asakawa vd.,
1991). Dizin ayrilma orani, niikleer DNA’daki en yiiksek orandan yaklagik 5-10 kez daha
hizlidir (Smith, 1999). mtDNA’nin ektodermlerde, endodermlerle karsilastirildiginda daha
diisiik oranda evrimlestigi gozlemlenmistir (Rand, 1994). Ornegin, balikk mtDNA’sinda
proteinleri kodlayan aminoasit degisimi memelilerden yaklasik 5 kat daha diisiiktiir
(Kocher vd., 1989). Somon ve morina baliklar1 uzak akraba olmalarna ragmen
mtDNA’nin protein kodlayan birka¢ geninin aminoasit siralarinda yiliksek diizeyde bir
homoloji bulunmaktadir. Bu homoloji, memeliler arasinda bulunandan daha yiiksektir
(Thomas ve Beckenbach, 1989). Metazoa’lar arasindaki baz icerigi son derece degiskendir.
GC igerigi, nematod ve bocek genomlarinda son derece diisiiktiir ve omurgalilarda artarak,

kemikli baliklarda, memelilerde ve kuslarda en yliksek degere ulasir. mtDNA, niikleer
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DNA'’ya gore daha yiiksek bir mutasyon oranma sahip olmasma ragmen, bu mutasyon
oran1 gen Urilinlerinin fonksiyonel ve yapisal 6zelliklerine bagli olarak genom boyunca

degiskenlik gostermektedir (Saccone vd., 1999).

1.7.1.1. Ribozomal RNA Genleri

Omurgali mitokondriyal genomunda kii¢iik (12S) ve biiyiik ribozomal alt iinite (16S)
olmak tizere iki ribozomal RNA (rRNA) vardir. Mitokondriyal rRNA’larin kii¢iik ve
niiklear rRNA’lardan daha basit olmasina ragmen, niikleer eslerine gore 5-20 kat daha hizl
evrimlestigi tahmin edilmektedir (Saccone vd., 1999). Ancak diger mitokondriyal genlere
kiyasla daha yavas evrimlesmektedirler. rRNA genleri, insersiyon/delesyon olaylarina
tRNA ve protein kodlayan bolgelere gore daha yatkindir. Farkli taksonlarda, rDNA
dizinlerinin karsilastirilmas1 uzunluk farkliligi nedeniyle zor olabilir. Bununla birlikte,
rRNA gen dizinleri, yavas degisim oranlar1 nedeniyle daha uzak filogenetik iliskilerin

degerlendirilmesi i¢in kullanilir (Moum and Bakke, 2001).

1.7.1.2. Transfer RNA Genleri

Tiim omurgalilar 22 adet mitokondriyal tRNA icermektedir. Bu tRNA genleri yonca
yapragi seklinde ikincil yapiya sahiptir ve niikleer tRNA’lardan yaklasik olarak 100 kat
daha yiiksek evrim hizina sahiptirler (Saccone vd., 1999). Mitokondriyal tRNA genleri
kiigiik (100 bg) ve ¢ok iyi korunmus olmasi nedeniyle filogenetik ¢aligmalar icin protein ve
rRNA kodlayan genlerden daha diisiik siklikta kullanilirlar. Bazi durumlarda ise derin dal
filogenilerinin ¢oziimii i¢in kullanisliliklar ispatlanmistir (Kumazawa ve Nishida, 1993;

Miya ve Nishada, 2000).

1.7.1.3. Protein Kodlayan Genler

Omurgali mitokondriyal genomlari, ATP sentetaz iki alt tinitesi (ATP6 ve ATPS8), ii¢
sitokrom oksidaz karmasik alt {initesi (CO1, CO2 ve CO3), bir sitokrom b geni ve yedi
nikotinamid adenozin dehidrogenaz (NADH) alt iinitesi (ND1, ND2, ND3, ND4, ND4L,
NDS5 ve ND6) olmak iizere 13 protein kodlayan gen icerir. Uzunluk varyasyonu ¢ogu
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mtDNA genomunda nispeten yaygm degildir. Protein kodlayan genlerdeki molekiiler
evrim modeli, kodon pozisyonu tarafindan fazlasiyla etkilenir. Sinonim siteler (3. ve bazen
1. Kodon pozisyonu) mtDNA genomunun en hizli evrimlesen bdlgeleri arasindadir ve
niikleer benzerlerinden yaklagik 22 kez daha hizli evrimlesir (Saccone vd., 1999). Bu hizli
evrim orani nedeniyle 3. kodon pozisyonu yakin zamanda meydana gelen degisimlerin
calisilmasi icin siklikla kullanilir. Bununla birlikte daha eski degisimlerde bunlar hizli bir
sekilde doymus hale gelebilirler ve bu nedenle cok daha yiiksek homoplasi diizeyi
gosterebilirler. Sinonim olmayan baz degisimleri (bunlar aminoasit degigimine sebep
olurlar) daha az siklikta meydana gelirler ve polipeptidlerin yap1 ve fonksiyonlarindan
etkilenirler. Mitokondriyal genomun en yavas evrimlesen bilesenleri arasindadirlar ve
sinonim olmayan niikleer protein kodlayan genlerle karsilastirilabilir bir baz degisim
oranina sahiptirler (Saccone vd., 1999). Bu protein kodlayan genler arasinda ATP6 ve
ATP8 en degisken olanlardir ve onlar1 bazt ND genleri takip eder. Sitokrom oksidaz ve
sitokrom b altbirimlerini kodlayan genler en fazla korunan genlerdir (Pesole vd., 1999;
Saccone vd., 1999). Omurgalilar arasinda sitokrom b geni, kismen bu bolge icin evrensel
primerlerin gelisiminden dolay1 filogenetik analizde olduk¢a yogun bir sekilde kullanilir
(Kocher vd., 1989). Bununla birlikte, birka¢ calisma, omurgalilar arasindaki filogeninin
belirlenmesinde en iyi performanst ND4 ve ND5 genlerinin gosterdigini ileri siirmiistiir

(Russo vd., 1996; Miya ve Nishida, 2000).

1.7.1.4. Kontrol Bolgesi

D-loop (displacement loop) olarakta isimlendirilen mitokondriyal DNA kontrol
bdlgesi mitokondriyal DNA’daki tRNA™ ve tRNA™ arasinda yerlesmistir. Kontrol
bdlgesinin evrimle hizi mitokondriyal protein kodlayan genlerin evrimle hizindan 2-5 kez
daha fazladir. Uzunluk varyasyonu, tiirlerin sayisinda belgelenen tekrarl dizinlerin varligi
nedeniyle yaygindir (Hoelzel vd., 1994). Ayrica populasyon seviyesinde yliksek frekansta
parca mutasyonlarma sahiptir. Baliklarda heteroplazmi goézlendiginden ardigik
duplikasyonlar ve farkli biiyiikliikklerde tekrarlar bulunmaktadir. Karakteristik olarak
yiiksek miktarda dizin farklilig1 kontrol bdlgesinde esit olarak dagilim gostermemektedir.
Kontrol bdlgesi, mitokondriyal DNA’daki en degisken kisim olmasma ragmen evrimsel
olarak korunmus baz1 bolgeler igerir (Sekil 4). Agwr zincir replikasyonu ve hem agir hem

de hafif zincir transkripsiyonunun baslangici ile iligkili dizileri icermektedir. Yapisal
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olarak, terminasyonla ilgili dizin bolgesi (TAS1,2), merkezi (KSB-F,E,D) ve korunmus
dizin blok bolgeleri (KSB-1,2,3) olmak iizere ii¢ bolgeye ayrilir (Southern vd., 1988; Sbisa
vd., 1997; Guo vd., 2004). Agir zincir replikasyonunun diizenlenmesinde rol oynadigi
diistiniilen kontrol bolgesinin merkezi bolgesi (Clayton, 1982) son derece iyi korunmustur
ve TIRNA ve tRNA genlerininkiyle karsilastirilabilen bir evrim oranina sahiptir. Mutasyon
burada ¢ok hizl biriktigi i¢cin, merkezi bolgesine bitisik bolgeler, populasyon seviyesinde
ve tiirler arasindaki filogenetik iligkilerin degerlendirilmesi i¢in ¢ok degisken bolgelerdir
(Moum ve Bakke, 2001). Bazi1 baliklarin mtDNA kontrol bdlgesi yapilari rapor edilmistir
(Lee vd., 1995; Liu, 2003; Guo vd., 2003).

Eontrol Bilge=si

ESBIT-TIT

: MEB :
cyt b |T|P - . F| 125| 862 bp

Sekil 4. Mitokondriyal DNA kontrol bdlgesinin yapist

1.8. Filogenetik

Filogenetik, genel olarak filogenetik ¢ikarsama ya da filogeni yapilandirmay: ifade
eder. Filogenetik yapilandrmanin amact eldeki bazi verilerin filogenisini tahmin etmeye
calismaktir. Toplanmig herhangi bir veri i¢in bazi atasal iligkiler bulunacaktir. Verinin
kendisi atasal iliskinin ortaya ¢ikarilmasi veya soy agaci olarak yapilandirilmasi i¢in bilgi
icermektedir. Bu filogeni veya aga¢c olarak isimlendirilen dallanmigs yapinin
olusturulmasimi saglar (Swofford vd., 1996). Bu yapilandirmada ana adimlar sirasiyla: 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 (cins, aile, takim, smif, filum) seviyedeki
organizmalar olabilir; 2) karakterlerin ifadesiyle taksonun 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 paylasilan karaktere
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gore karakterize edilen ¢ok sayida grubun dahil edilmesiyle hiyerarsik olarak
yapilmaktadir. Hiyerarsik diizenleme (filogeni) genellikle filogenetik aga¢ olusturularak
betimlenir ve taksonomik smiflandirmada veya evrimsel iligkinin yorumlanmasinda
kullanilabilir. Bu adimlarin agik olan basitliginin yaninda filogenetik ¢ikarimlar ¢ok acik
degildir, yani aksine ¢ok karigik bir disiplindir. Ciinkii farkli karakterler ayni1 gruplari
tanimlamayabilir. Gergekte farkli karakterler hiyerarsik iligkiler hakkinda bilgilerle
tamamiyla uyugsmayabilir.

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 karsi gibi swralanabilir. Bu karsithgm ilk ii¢ii yakin
zamandaki organizmalar i¢in objektif olarak degerlendirilebilir fakat son karsitlik evrimsel
yapilar ve islemler hakkindaki daha Onceki hipotezlere baghdir. Filogenetik ¢ikarimda
kullanilan verinin iki genis kategorisi bulunmaktadir. Bunlardan ilki karakter verisi, takson
hakkinda bilgi sunar ve ikincisi uzaklik veya benzerlik verisi, bu da taksonlar arasindaki

Karakter verileri; her bir takson i¢in her bir karakterin ifadelerini kodlayan rakamsal
degerler olarak belirtilir. Sistematik¢iler arasinda karakter ve karakter ifadesi terimleri
hakkinda uyusmazlik bulunmaktadir. Fakat bunlarm kullandiklar1 rakamsal metotlar
genellikle karakteri, degiskenin es anlamlis1 olarak kullanir ve karakterin muhtemel
gbzlenmis degerlerinden birini ifade ettigini diisiiniirler. Karakterler ya niteleyici ya da
niceleyici olabilir ve niteleyici karakterler ikili (iki 6zellige sahiptir ve genellikle bu
Ozelliklerin bulunusu veya bulunmayisina gore ifade edilir) veya ¢oklu (li¢ veya daha fazla
ozellige sahiptir) oOzellikleri smiflandirir. Cok ifadeli karakterlerin diizensiz oldugu
disiiniilmektedir. Herhangi bir durum evrimsel zaman iginde yeni bir olusuma degisim
gosterebilir. Bu DNA dizin verileri i¢in olagan bir durumdur. Kantitatif karakter verileri
degisim gosteren ayr1 veya silirekli karakterlerden farklidir. Karaktere dayali filogenetik
calismalarda kabul edilen iki durum vardir. Bunun ilki ‘analoji’ karakter bagimsizligidir.
Ikinci kabul edilen durum ise ‘homoloji’ dir. Klasik sistematikgiler iki tiir arasinda
benzerlikler bulduklarinda bu benzerliklerin olasilikla homolojimi (ortak bir atadan
kalitilan) yoksa sadece analojimi (islev ve cogunlukla yiizeysel yapida benzer, ancak
evrimsel orjinleri farkli) oldugunu belirlemeye caligmaktadirlar. Bu duruma 6rnek olarak

ardi¢ kusu ve mavi kusun kanatlar1 karsilastirildiginda, kanitlar bu iki kusun kanadinin
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ortak bir atadan geldigini gdstermis ve bdylece bunlarm homolog oldugu disiiniilmiistiir.
Fakat ardic kusunun kanatlar1 ile kelebek kanatlar1 karsilagtirildiginda islevsel olarak
benzer yapilar olmasmma ragmen yalnizca analogtur. Yani bunlar ortak bir atadan
kalitilmayip, bagimsiz olarak evrimlesmisler ve farkli atasal yapilardan olusmuslardir
(Ketoon vd., 1999).

Uzaklik ve benzerliklerin dl¢limleri; karakter verileri tek basina taksonu tanimlarken,
uzaklik ve benzerlik verileri takson ciftleri arasindaki iliskiyi tanimlamaktadir. Immiinoloji
ve niikleik asit hibridizasyonu gibi bazi1 islemler uzaklik verisini direk olarak vermektedir.
Karakter verilerinin diger tiirleri (allozom, niikleotit dizini gibi) analiz i¢in uzaklik verisine
donistiiriliir. Uzaklik matrisi simetrik matristir ve buradaki elementler taksonlar
arasindaki esgiftlerin uzakligidir. Uzaklik verilerine bagli olan filogenetik yOontemler
genellikle eklemeli ve ultrametrik 6zellikler olmak tizere iki matematiksel dzellige sahiptir

(Swofford ve Olsen, 1990).

1.8.1. Filogenetikte Kullanilan Metotlar

Bu metotlar iic genis kategoride smiflandirilmistir (Felsenstein, 1981): uzaklik
metodu, parsimoni metodu ve maksimum olasilik iglemleri ki buda 6zel verilerle (DNA
dizin verisi gibi) calisan bircok Ozellesmis metotlar1 igermektedir. Bu metotlari
aciklamadan once filogenetik agaclar hakkinda kisa bilgi vermek gerekirse; filogenetik
agaclar, taksonomik birimleri (tlirler, populasyonlar, bireyler) gosteren bogumlardan
(node) ve kalitsal ve atasal anlamda taksonomik birimler arasinda iligkiyi belirten dallardan
olusmaktadir. Yalnizca bir dal bitisik bogumlardan birine baglanir. Agacin dallanmis
yapist topoloji olarak isimlendirilir ve dal uzunlugu genellikle dalda meydana gelen bircok
degisikligi temsil eder. Bu &lgeklendirilmis dal olarak isimlendirilir. Olgeklendirilmis
agaclar, temsil ettigi zaman dilimi i¢in sik¢a kalibre edilir. Boyle agaclar analiz edilen
genlerde kuramsal ilkeye sahiptir. Dallar ayrica 6l¢eklendirilmemis olabilir. bunun anlami
dal uzunlugu zaman i¢inde olugsmus degisimlerin bir orantis1 degildir. Filogenetik agaclar
ayrica kokli veya koksiiz olabilir. Koklii agaglarda kok olarak adlandirilan 6zel bir bogum
(node) vardir ve ortak olan atay1 temsil eder. Koksiiz aga¢ evrimsel siireci veya ortak atay1

tanimlamaksizin yalnizca tiirler arasindaki iliskiyi belirtir.
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1.8.1.1. Uzakhk Metotlarn

1.8.1.1.1. Kiime Analiz Metodu

Filogenetik uygulamalarda kullanilan kiime analiz algoritmasi, yalniz taksonla
baslayan hiyerarsik agacglar firettiginden hiyerarsik yigisim islemleri olarak bilinen
algoritmanim ailesidir. Boyle algoritmalar kavramsal olarak agiktir. Taksonlar arasinda ikili
uzaklik matrisleri olusturulur. Ilk olarak en benzer dizin ¢ifti baglanir ve bunu gittikge daha
uzak mesafeli ¢iftlerin olusturdugu baglantilar takip eder. Her bir basamakta iki takson
veya baglant1 olusturan takson gruplari tek kiime iginde birlesir. Sonug¢ genellikle
“dendogram” olarak isimlendirilir ¢linkii bunlar agaca benzer yapida koklii, tekrarlanan
catal bi¢cimindedir ve nispi benzerliklere taksonlarn kiimelerini betimler. Cok fazla
sayidaki muhtemel kiime algoritmalarinin diginda yalnizca bir kag1 filogenetik ¢alismalarda
kullanilmaktadir. Bunlar Unweighted Pair-Group Method Using Arithmetic Average
(UPGMA); ve Weighted Pair-Group Method Using Arithmetic Average (WPGMA) olarak
isimlendirilir (Rohlf, 1970).

1.8.1.1.2. Eklemeli Agac Metotlan

Eklemeli aga¢ metotlar1 aga¢ dallarinin uzunluklarini temel alir ve bu uzunluklarda
oransal evrimle derecesini gdstermektedir. Ug tip eklemeli aga¢ metodu bulunmaktadir ve
bunlarm hepsi koksiiz agaclar tiretir.

Fitch-Margoliash Metodu: Kavramsal olarak kiime analizinden farklidir. Merit
fonksiyonun minimizasyonunu igerir, burada taksonlar arasi uzakliklar arasindaki toplam
farklilagmay1 Olgcer. Bu islem agagtaki dal uzunluklari yoluyla tahmin edilir veya
hesaplanir.

Distance-Wagner Metotlar:: 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 kii¢iik olmasiyla gozlenen taksonlar arasi mesafe, gercek
evrimsel mesafenin Olglilmesidir. Bdylece sonuglanan agacin dal uzunlugunun
belirlenmesiyle tahmin edilen veya hesaplanan uzaklik, gozlenen uzakliktan kiiclik veya

biiyiik olabilir. Aksine dnemli miktardaki evoliisyon miktarinm bulunabilmesi iki takson
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icin gozlenen tek uzaklik degerinde temsil edilmeyecegi i¢cin Distance-Wagner metodu
gercekte vurgulanan degisikliklerde diizeltilmemis ger¢ek degerler i¢in diisiik sinirlar olan,

gbzlenen taksonlar arasi uzakliklar: tahmin eder ( Farris, 1972).

1.8.1.1.3. Komsu — Baglant1 (Neighbour-Joining) Metodu

Saitou ve Nei (1987), tarafindan olusturulmus olan bu algoritma filogenetik agac
olusturmak icin genetik uzaklig1 kullanan mesafe metotlarindan biridir. Tiim ikili sekans
ciftlerinin mukayesesi yoluyla mesafe matriksi olusturulur. Metot, matriksdeki taksonlar
arasindaki en kiiciik mesafeyi belirleyerek baslar ve bu iki taksonu baglar. En yakin
komsular arasindaki mesafeyi an aza indirir, iki taksa olarak tanimlanan komsular1 baglar.
Bu iki taksonla geri kalan tiim taksonlar arasindaki mesafeyi veren yeni bir matris
hesaplanmasidir. Bu yeni matrisdeki en kiiclik mesafe olusan yeni grup ile diger iki takson
veya yeni bir takson ile dnceki nod arasinda olusturulucak bir sonraki baglantiyr yapmak
icin kullanilir. Bu islem tiim taksonlar aradaki nodlar yoluyla bir digerine baglanincaya dek

tekrarlanir.

1.8.1.2. Parsimoni Metodu

Parsimoni metodu sistematikte ¢ok yaygin olarak kullanilan aga¢ olusturma
yollarindan biridir. Bu metot ilk olarak Eck ve Dayhoff (1966) tarafindan aminoasit dizin
verileri i¢in kullanilmistir (Nei, 1987), fakat niikleotit dizin verileri i¢in de kullanilmaktadir
(Fitch, 1977). Maksimum parsimoni metodunun prensibi belirli topolojiler yoluyla
vurgulanan evrimsel olaylarin miktarin ¢ikarilmast ve en az miktardaki evrimsel olay
gerektiren agaci se¢gmektir. Genelde bunun anlami minimum degisime sahip olan agaci
arastirmak i¢in ¢ok miktardaki farkli topolojilerin incelenmesidir. Herhangi bir 6zel DNA
bolgesi i¢cin az miktardaki evrimsel olayin belirlenmesinde ¢esitli yollar bulunmaktadir.
Wagner ve Fitch parsimoni Olgiitii niikleotit veya aminoasit degisimleri i¢in en fazla
kullanilan kolay yollardan biridir. Wagner ve Fitch islemlerinin her ikisi de aga¢ boyunca
ifade edilen karakterlerin serbestge ters donmesine izin verir yani yakin karakter ifadeleri
arasindaki degisimlerin ihtimalinin simetrik oldugunu kabul eder (Strauss, 1993). Bu

metodun disinda ayrica Dollo Parsimoni (Le Quesne, 1974) yaygin olarak
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kullanilmaktadir. Dollo parsimoni tiiremis ifadelerin tersine doniistiiriilemez oldugunu
kabul etmektedir. Yani tiiremis karakter ifadesi kaybolmaz ve tekrar kazanilmaz. Bu 0lg¢iit,

dizin verilerinin diginda karakter verilerinin tartisildig1 durumlarda ¢ok kullanighdir.

1.8.1.3. Maksimum Olasihik Metodu

Bu metot olas1 filogenetik agaglarda dagilim ihtimallerini anlamak i¢in standart
istatistiksel teknikleri kullanir. Eldeki bilgi ile olmasi ihtimali en yiiksek aga¢ ya da
cozlimleme en gegerli olandir. Bu metot 6zel mutasyonlarin olasiligini degerlendirmek icin
bir yer degistirme metoduna gerek duyar. Maksimum olasilik metodu evrimsel degisimin
acik ihtimal modellerini olusturmaya ¢aligir. Orjinal olarak bu yontem Cavalli-Sforza ve
Edwars (1967) tarafindan ¢alisilmistir. Bu arastirmacilar Brownian devinim modelinin
kullanimiyla gen frekansi verilerinden agacin olusturulmasma ¢aligmiglardir. Fakat daha
sonra Felsenstein (1973) tarafindan ayrintili olarak agiklanmis ve gelistirilmistir.

Maksimum olasilik metodu hipotez testi uygulamalarinda yaygin olarak kullanilmaktadir.

1.9. Morfoloji

Balik tiirlerinin populasyonlar1 genellikle fenotipik karakterler bakimindan farklilik
gosterebilir (Bourke vd., 1997). Farkliliklarin, baligin go¢ mesafesi, akis rejimi ve
beslenme gibi 6zelliklerini yansittig1 diisiiniiliir (Riddell ve Leggett, 1981; Skulason vd.,
1989; Sandlund vd., 1992; Wimberger, 1992). Morfolojik degisim prensipte iki ana nedene
dayanir. Bunlar c¢evresel faktorler veya genetik farkliliklar veya ikisinin bir arada
etkilesimidir. Populasyonlar arasindaki genetik farkliliklar ve iireme izolasyonu yerel
adaptasyona Onciilik eder ve canlmin yasam o&zelliklerine, davranisina, fizyoloji ve
morfolojilerine yansir. Cevresel faktorler diger yandan fenotipik esneklik meydana
getirebilir. Bu da farkli cevresel sartlarda farkli fenotiplerin olusumu icin genotip
kapasitesi anlamindadir. Fenotipik esneklik, baliklarda morfolojik varyasyonun kaynagi
olarak yaygmn olarak kullanilmaktadir. Bunun da Otesinde varyasyon, beslenme
farkliliklarinin sonucunda gelisebilir ve farkli kaynaklarin kullanimina yonelik aligkanlik

morfolojide degisikliklere yol agabilir.
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Morfometrinin amact viicut sekillerinin 6lgiimlerinden ve diger sayilabilir
ozelliklerden benzerliklerin tahmininde bulunarak organizmalarin yakimlik derecelerini
ortaya koymaktir. Bunun icin temel ara¢ ¢ok degiskenli istatistigin kullanilmasidir.
Principal Compenent (PC) (ana bilesen) ve faktor analizi varyasyonun seklini arastirmak
ve tarif etmek i¢in; Discriminant analizi, taksonlar1 ayrit etmek ve farkliliklarini tahmin
etmek icin ve kiime (Cluster) analizi, hiyerarsik evrimsel irklar olarak yorumlanan
organizmalar kiimesinin olusturulmasi i¢in kullanilir. Halen yaygmn olarak kullanilan
morfometrik tekniklerin ¢ogu 6zellikle fizikometri ve sosyal bilimler olmak tizere diger
disiplinlerden alinarak uygulamaya koyulmustur (Strauss, 1987). Biyolojik morfometri son
yillarda Truss network sistemi olarak isimlendirilen yani morfometrik 6l¢iim yonteminin
gelistirilmesiyle Onemli gelisim saglamistir. Bu sistem 0Ozellikle tiirlerin ve stoklarin
tanimlanmasi i¢in kullanilmaktadir. Tiim uygun stok belirleme metotlarindan (Thssen vd.,
1981; Smith ve Jamieson, 1986; Templeman, 1983) morfometrik ve meristik karakterlerin
analizi en yaygim kullanilanlardan biridir (Hurlbut ve Clay, 1998; Melvin vd., 1992; Taylor
ve McPhail, 1985). Bu karakterler cevresel sartlardan etkilenebildigi halde stok ayrimmin
gosteriminde dnemlidirler (Casselman vd., 1981; Kinsey vd., 1994; Lear ve Wells, 1984).
Cok degiskenli teknikler, Tiirkiye sularindan istavritlerin morfometrik ve meristik

karakterlerinin ¢aligmak i¢in burada kullanilmistir.

1.10. Onceki Cahsmalar

1.10.1. Morfolojik Cahismalar

Shaboneyev (1981), 3 Trachurus tiiriiniin morfolojik teshisini, temelde yanal ¢izginin
dorsal yoniin u¢ noktasina bagl olarak yapmustir. Fakat tiirlere 6zgii 6zellikleri benzerligi
ve habitatlarin ¢akigmasi 6zellikle morfolojik 6zelliklerin kolayca ayirt edilemeyen geng
bireylerde teshisin zorlasmasina neden olmaktadir. Her 3 tiir benzer yumurtalara sahip
oldugu icin yumurtalarin erken sathalarinda teshis daha da zor hale gelir. Bu nedenle,
erken yumurtanin biiylikliigline ve yag keselerinin varligmma veya yokluguna dayali olan
morfometrik karakterleri kullanarak dogru teshis yapmak zordur (Russell vd., 1976).

T. mediterraneus tirii Karadeniz'de yapisal Ozellikleri ile aywt edilemeyen biri
kiigtik, digeri biiylik iki farkli tipinin varligindan sz edilmektedir (Ivanov ve Beverton,

1985; Atay, 1985). Boylar1 22 cm'ye kadar olan bireyler kiigiik-boylu tip, digerleri ise
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biiyiik-boylu tip olarak adlandirilmaktadir. Biiyilik boy istavrit stoklar1 1959 yilindan sonra
azalmig, Ozellikle 1965'den sonra hemen hemen hi¢ goriilmemistir. Kosswig (1955) ve
Niimann (1956) kii¢iik ve biiyiikk boy istavritleri, ayn1 populasyonun farkli yas gruplari
olarak tanimlamaktadir. Shaverdashvili (1972) kiiciik boylu tipin beslendigi hamsi
stoklarmin bol oldugu dénemlerde biiyiik boylu tipe doniistiigiinii bildirmektedir.

Turan (2004), Karadeniz, Marmara Denizi, Ege Denizi ve Kuzey-Dogu Akdeniz’in
T. mediterraneus stoklar1 arasindaki morfolojik farklilagmay1 14 morfometrik ve 7 meristik
karakterler kullanarak arastirmistir. Morfometrik ve merisik karakterlerin diskriminant
fonksiyon analizi, bitisik denizler arasinda sinirli bir goé¢ oldugunu gdstermistir.
Morfometrik ve meristik verilerle yapilan analizlerin diskriminant analizi uzaymda 4
Karadeniz istasyonunun cakigsmasinin bolgede kendi kendine yeten bir populasyonun
varligin1 akla getirdigini ileri slirmiistiir. Marmara Denizi Orneklerinin, bir bolgedeki
aywrtedilebilir istavrit stoklarinin varligini gosterebilen hem morfometrik hem de meristik
karakterlerin sayesinde diger bolgelerden en fazla izole olan bdlge oldugunu belirtmistir.
Yapilan analizler ile konanik fonksiyona her bir morfometrik karakterin katkisi ornekler
arasindaki farkin daha ziyade viicudun 6n kismi ile baglantili oldugu ileri siirmiistiir.
Meristik analizlerde ise kanonik fonksiyona en yiiksek katkinm, solungag¢ yay1 ve pektoral
yiizgeg¢ 151n1 sayis1 karakterlerinden geldigini rapor etmistir.

Jardas vd., (2004), Adriyatik Deniz’inde yakalanan 237 adet 7. mediterraneus bireyi
ile disi ve erkek bireyler arasinda morfolojik farkliliklar olup olmadigini, benzer veya
karisik stoklarn varligmi ve boydaki artis ile morfometrik karakterlerin degisip
degismedigini belirlemek icin 15 morfometrik ve 8 metrik karakter analiz etmislerdir. Disi
ve erkek bireyler arasindaki 6nemli morfolojik fark bulunmamistir. Yanal ¢izgi pul sayisi,
yanal ¢izginin baslangi¢ ve sonlanma noktasindaki pul yiiksekligi, dorsal ikincil yanal
¢izginin sonlandig1 nokta gibi morfolojik karakterleri ve diger biyometrik 6zellikle ele
alindiginda merkezi Adriyatik Denizi'ndeki 7. mediterraneus’ un morfolojik olarak
homojen bir stok oldugunu ileri siirmiistiir. Viicut uzunlugunda artis ile paralel bazi
morfometrik karakterlerdeki degisiklikler, daha kiiciik orneklerin yetiskin Orneklerden
oransal olarak daha uzun bas, anal ve ventral ylizgece sahip oldugunu gostermistir. Diger
taraftan, toplam boydaki artis ile balik daha biiyiik preorbital ve postorbital mesafe, daha
kiigiik g6z cap1 ve daha kiiclik baliklarda oldugundan daha kiiciik azami pul yiiksekligine
sahip oldugunu rapor etmistir. Azami ve asgari viicut yiiksekligi i¢in kaydedilen negatif

korelasyon viicudun tedricen uzadigini gostermektedir. Akdeniz ve Kuzey-Dogu Atlantik
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Denizi’ndeki dort farkli bolgeden orneklenen 7. mediterraneus’un meristik karakterler
calismamizdaki veriler ile genellikle uyumludur.

T. trachurus’un Atlantik-Iber stogunun giiney sinirmin durumu birkag morfometrik
ve meristik karakterin analizi yoluyla arastirilmigtir (Murta, 2000). Morfometrik
karakterler farkli bolgelerden bireyleri ayirmak i¢in meristik karakterlerde oldugundan
epeyce yiiksek ayirma giicli gosterir. Biitiin morfometrik analizler benzer sonuglar
gostermistir. En biiyiik fark Cadiz korfezi ile geri kalan biitiin grup arasmda bulunurken
Portekiz kiyilarindan baliklar, Fas populasyonu hari¢ 6teki populasyonlarin her birine daha
benzer oldugunu gdsterdi. Bdlgeler arasindaki Mahalanobis mesafesi ile meristik
karakterlerin analizi cografik bolgeler arasinda acik bir ayrima izin vermez. Murta vd.,
(2008), daha sonra viicut seklinin analizi yoluyla 7. trachurus’ un stok yapismi teshis
etmek icin tlirlin dagilim alaninin biiyiik kismi 6rneklenmis ve morfometrik ol¢limler
diskriminant analizi ve Procrustes teknigini kullanarak analiz edilmistir. Her iki analizden

elde edilen sonuglar Atlantik ve Akdeniz 6rnekleri arasinda agik bir fark ortaya koymustur.

1.10.2. Filogenetik Iliskiler ve Populasyon Yapisi Uzerine Yapilan Cahsmalar

Karaiskou vd., (2003a) cografik dagilimlari itibartyla Trachurus cinsinin li¢ Avrupa
temsilcisinin (7. trachurus, T. mediterraneus ve T. picturatus) genetik teshisini ve
filogenetik iligkilerini mtDNA analizi yoluyla arasgtwrmistir. mtDNA sitokrom b ve 16S
ribozomal DNA geni kismi dizininin analizi yardimiyla 3 tiirii aymran tiire 6zel birkag
niikleotit pozisyonunun varligini ortaya koydular. Tiirler arasindaki genetik mesafenin 7.
mediterraneus ve T. picturatus arasinda 7. trachurus’a oranla daha az oldugunu buldular
ve bu ii¢ tiiriin ayrilma zamani igin Pliyosen devrinde (2-5 MYOQ) gerceklesen Cebelitarik
bogazinin kapanmasi olay1 ile baglantili olarak olast bir senaryo ileri stirdiiler. 7.
picturatus’un interniikleotit ve intraniikleotit ¢esitliliginin 7. mediterraneus ve T. trachurus
tiirlinde oldugundan iki kez daha yiiksek oldugunu ve bu durumun muhtemelen 7.
picturatus populasyonlar1 iizerindeki diisikk av baskisindan kaynaklandigi belirttiler.
Ayrica, elde ettikleri sonuglarin 3 tiiriin genetik teshisi ve ticari sahtekarligin tespiti i¢in
kullanilabilecegini ortaya koymuslardir.

Karaiskou vd., (2003b), hem mtDNA hem de niikleer lokus da ger¢eklestirdikleri
analiz ile Avrupa sularinda yasayan Trachurus tiirlerinin ayrimini daha da gelistirmislerdir.

Bu caligmalarinda mtDNA’nin sitokrom b geni PCR ile artirilarak tiire 6zel restriksiyon
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enzimleri (Nlalll, Ncil ve BsmAl) ile kesilerek elektroforetik profilleri incelenmistir.
Sonuglarin evrenselligi, tiirlerin dagilim alaninin biiyiik kismmi kapsayan 12 cografik
bolgeden ¢ok sayida birey incelenerek dogrulanmistir. Ek olarak, li¢ Trachurus tiiriiniin
ayrimi i¢in alternatif bir aday olarak sectikleri niikleer cok kopyali 5S rRNA geninin PCR
iiriinlerinin agaroz jel elektroforez analizi ile 3 Trachurus tiiriiniin kesin teshisine olanak
saglama yeteneginde oldugunu gostermiglerdir. PCR iirlinlerinin basit agaroz jel
elektroforetik analizinin bu li¢ Trachurus tiiriiniin kesin teshisine yol gosterme yeteneginde
oldugu ispatlanmistir. Bu nedenle, ¢ift DNA yonteminin 7rachurus tiirlerinin dogru ayrimi
ve ticari sahteciligin belirlenmesine izin verdigi gosterilmistir.

Cebelitarik Bogazinin, Trachurus tiirlerinin Atlantik ve Akdeniz arasinda genetik
farklilagmasinda etkili olup olmadigmnin anlasilmasini amaglayan c¢aligmada mtDNA
kontrol bolgesinin PCR-RFLP teknigiyle analizi, Akdeniz ve Atlantik sularindaki 3
Trachurus tiirliniin genetik yapisint genis bir sekilde incelemek igin kullanilmigtir
(Karaiskou vd., 2004). Calisma kapsaminda Akdeniz’den 5 ve Atlantik’den 6 farkli
bolgeden her li¢ tiire ait Orneklerin kontrol bdlgeleri 12 restriksiyon endoniikleaz
yardimiyla analiz edilmistir. PCR-RFLP analizi ile tiire 6zel restriksiyon kesme noktalar1
tespit etmislerdir. Calisilan 3 tiirlin Avrupa populasyonlar1 arasinda fark olmadigini
bildirmislerdir. Her ii¢ tiir, yiiksek haplotipik ve niikleotit ¢esitlilik degeri gosterdigi i¢in
populasyonlar muhtemelen uzun ve kararli demografik denge sartlar1 altinda oldugunu ileri
stirmiiglerdir. Bu yiizden mtDNA bireysel populasyonlar ve tiirlerin taksonomik ayrt
ediciliginin belirlenmesinde gii¢lii bir vasita oldugunu ve bu nedenle gelecekteki yonetim
politikalar1 i¢in uygulama 6nceligine sahip olabilecegini 6ne siirmiislerdir.

Cardenas vd., (2005), mitokondriyal molekiiler belirtegler olarak sitokrom b geni ve
kontrol bolgesini kullanarak 7rachurus cinsine ait tamimlanmig 11 tiir arasindaki
filogenetik iliskiler belirlemeye c¢alismislardir. Bu bdlgelerin dizinleri kullanilarak
Trachurus cinsinin orjini, ¢esitlilifi ve tarihsel biyocografyasi arastirilarak filogenetik
iligkiler ortaya cikarilmistir. Caligmalarin sonucunda gercgeklestirilen filogenetik analiz
sonucu elde edilen agac 5 farkli grup gostermektedir. Bunlar; 1) Giliney Bati Pasifik tiirleri
(T. japonicus, T. novaezelandiae ve T. declivis), 2) Atlantik Okyanusu tiirleri (7. lathami
ve T. trecae), 3) Akdeniz ve Dogu Atlantik tiirleri (7. mediterraneus), 4) Dogu Atlantik
tiirleri (7. trachurus ve T. capensis), 5) Dogu Pasifikten iki (7. symmetricus ve T. murphyi)
Dogu Atlantikten bir (7. picturatus) olmak iizere iki tiirden miitesekkil son derece gezici

bir grup oldugu rapor edilmistir.
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Sitokrom b genine dayali filogeninin, molekiiler saat hipotezini destekledigini ve
elde ettikleri sonuglarm bu tiiriin orjininin Tetis Denizi kapandiginda (yaklasik olarak 18,4
MYO) meydana geldigini gdsteren fosil kayitlar: ile uyumlu oldugunu bildirdiler. Ayrica,
¢ok yavas bir ndtral baz degisim oranmnmn, ilki 18,4 ve 15,0 MYO arasinda ikincisi 8.4.
MYO ile giiniimiiz arasinda meydana gelen tanimlanmis sadece iki maksimum farklilasma
zamani hakkinda bilgi verdigini tespit ettiler.

Pasifik, Atlantik, Hint ve Akdeniz sularinda mevcut olan Trachurus cinsine ait 15
tiiriin 5’1 (Bat1 Pasifik’te 7. japonicus (Temminck & Schlegel, 1844), T. novaezelandiae
(Richardson) ve 7. declivis (Jenyns), KuzeyDogu Pasifikte 7. symmetricus (Ayres), Giiney
Dogu Pasifikte 7. murphyi (Nichols)) Pasifik Okyanusunun 1lik sularinda kaydedilmistir
(Shaboneyev, 1980). Bu tiirlerin ¢ogunun sistematik pozisyonu ve taksonomisi agik
olmasina ragmen iki antitropik dogu Pasifik formunun durumu ¢éziillememistir. 7rachurus
symmetricus ilk olarak Ayres (1855) tarafindan Kaliforniya sularinda, 7. murphy ise
Nichols (1920) tarafindan yeni tiir olarak Peru sularinda tanimlanmistir (Fowler, 1945) ve
Sili formu 7. symmetricus olarak yanlis teshis edilmistir. Man (1945), iki form arasindaki
morfolojik farkliliklar olduk¢a az oldugu i¢in bunlar1 alttiir olarak diisiinmiistiir. Daha
sonra Ben-Salem (1995) ve Berry ve Cohen (1972) morfometrik ve meristik verilere
dayanarak bu populasyonlarin iki ayr1 tiir olarak diisiiniilebilecegini 6ne silirmiislerdir.
Stepien ve Rosenblatt (1996), izoenzim belirtecler kullanarak Kuzey Pasifik ve Giiney
Amerika istavrit populasyonlar1 arasinda ¢ok az bir fark bulundugunu ortaya koymuslardir.
Oyarzun (1998), Kuzey Dogu Pasifik istavrit populasyonlarini olusturan baliklar i¢in 7.
symmetricus adin1 vermistir. Poulin vd., (2004), bu karisikligin ¢éziimiine yardimci olmak
icin mtDNA sitokrom b ve kontrol bolgelerinin dizilerini kullanarak bu iki komsu
populasyonun filocografik yapilandirmasini gergeklestirmislerdir. Sitokrom 5 ve kontrol
bolgesinin uygun primerlerle artirilmasi ve filogenetik analiz programlar1 ile analizleri
sonucu Giiney ve Kuzey haplotipleri arasinda elde edilen farklilik, en az 250.000 yil 6nce
ayrildigi tahmin edilen bu iki ayr1 populasyondan sirasiyla Kuzey Pasifik istavritinin 7.
symmetricus ve Giiney Pasifik’ten almanlarin ise 7. murphyi olarak smiflandirilmasi
gerektigi bildirilmistir. Bu calisma ile Kaliforniya ve Sili istavrit populasyonlarmin
taksonomik durumu ile ilgili karigiklik giderilmistir.

Atlantik-Akdeniz dagilimi nedeniyle 6zel bir tiir olan 7Trachurus trachurus tiriiniin
populasyonlarinin giiniimiizdeki ve ge¢misteki olas1 etkilerden dolayr bu denizler

arasindaki gen akismni etkilemistir. Pelajik denizel tiirler genellikle az miktarda cografik
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genetik farklilik gosterdigi icin Comesana vd., (2008) bu 6zel bolgeyi calismak icin 5
Atlantik ve 4 Akdeniz bolgesinden ¢ok sayida drnegin mtDNA kontrol bolgesinin 5’
ucunun dizin analizi yaptilar. Belirlenen haplotiplerin sadece 3’ii tiim populasyonlarda
temsil edilirken geri kalan her bir 6rnegin hemen hemen tek bir haplotip grubu tarafindan
temsil edildigini tespit etmislerdir. Sonu¢ olarak, yapilan molekiiler varyans analizi
(AMOVA) ve Nested clade analizi ile Atlantik ve Akdeniz istavrit populasyonlar1 arasinda
kaydadeger bir genetik fark olmadigin1 gosterdiler.

1.11. istavritin Evrimi ve Orjini

Istavrit baliklarmin evrimsel tarihleri ile ilgili ilk ¢alismay:r yapan Shaboneyev
(1981), Trachurus cinsinin Miyosen devrinde Tetis Denizi’nde (Bugiinkii Akdeniz) ortaya
ciktigmni ileri stirmiistiir. Bu modele gore en eski formlar Akdeniz grubunda bulunurken
daha ileri formlar picturatus grubunda yer almaktadir. Trachurus grubu ise hem eski hem
de ileri formlarin mevcudiyeti ile tanimlanan yeni ve bagimsiz bir dal olarak kabul
edilmistir.

Trachurus cinsine ait 3 Avrupa tliriiniin filogenisini ¢aligan Karaiskou vd., (2003)
yaklasik olarak 2—5 milyon yil once erken Pliyosen veya Messien devirleri siiresince
meydana geldigi kabul edilen Cebelitarik Bogazi’nin kapanmasi ile ilgili olas1 bir ayrilma
zamani senaryosu ortaya koymuslardir. Bu senaryoya gore, Akdeniz’in barmak sekline
doniistiigli bu donem ilk 7rachurus pankmiktik populasyonlarinin farklilagsmasi i¢in 6nemli
bir rol oynamistir. Atlantik Denizi’nde, atasal Trachurus populasyonu 7. trachurus’a
farklilagirken Akdeniz havzasindaki Paratetis Denizi’nin diisiik tuzluluk sartlar:
muhtemelen baslangic Trachurus populasyonunu 7. mediterraneus ve T. picturatus’a
farklilagmasia neden olmustur. Cebelitarik bogaz1 tekrar agilincaya dek 7. mediterraneus
Akdenizin dogusuna, 7. picturatus tirl ise bat1 kismina yerlesmistir. Atlantik sularmin
Akdeniz havzasma girisi ve tuzluluk sartlarmin degismesinden sonra 7. mediterraneus
muhtemelen bir zaman periyodu i¢inde normal bir deniz haline gelen Paratetis Denizi’nin
bat1 kismina (bugiinkii Karadeniz) yayilmistir. Bu senaryo Karadeniz’e kadar yayilan T.
mediterraneus’un bugiinkii dagilimi ile desteklenmektedir. Cebelitarik Bogazi’nin agilmasi

bu iki tiirtin 7. trachurus ile temasini beraberinde getirmistir.
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1.12. Cahismanin Gerekcesi ve Amaci

Ulkemizin ticari olarak énemli balik tiirlerinden biri olan ve denizlerimizde iig tiir ile
(T. trachurus, T. mediterraneus, T. picturatus) temsil edilen istavrit, karasularimizda bol
miktarda bulunmakta ve tiim denizlerimizde avlanmaktadir. Giinlimiize dek istavrit
hakkinda yerel capta birgok calisma yapilmistir. Fakat istavrit tiirlerinin morfolojik
ozellikle de genetik yapilarma yonelik caligmalar yetersiz kaldigindan cografik dagilimi ve
populasyon yapist hala tartisiimaktadir.

Bu calisma ile Tiirkiye denizlerinden orneklenen ii¢ farkli tiire ait istavrit balii
populasyonlarinin tiirlerarasi ve tiirici morfolojik ve genetik farkliliginin belirlenmesine
calisilmistir. Genetik ¢aligmalar mtDNA kontrol bolgesi ve sitokrom b geni dizin analizi,
morfolojik caligmalar ise morfometrik ve meristik karakterlerin analizi ile

gerceklestirilmistir.
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2. YAPILAN CALISMALAR

2.1. Ornekleme Alam ve Ornek Temini

Ornekleme calismalar1 tiim Tiirkiye denizlerinde yiiriitiilmiis ve istavrit drnekleri
Ocak-Mart 2006 tarihleri arasinda, ii¢ Trachurus tiirliniin dagilim gosterdigi bdlgelerde
belirlenen 9 istasyonun her birinden 30 istavrit 6rnegi olmak tizere toplam 480 adet 6rnek
toplanmistir (Sekil 5). Toplanan her bir 6rnek solungacindan bir etiket ile isaretlenmis
olarak bir kismi1 DNA eldesi i¢in -20°C’ de soklanarak ve diger kismi ise morfometrik
calismalar i¢in % 98’lik etanolde fikse edilerek tiir teshisi, doku diseksiyonu ve morfolojik
ve meristik karakterlerinin 6l¢iim ve sayim islemleri i¢in laboratuara getirilmistir. Tiir
teshisi, Nichols (1920), Fischer vd. (1987) ve Smith-Vaniz, vd. (1990)’ye gore
morfometrik ve meristik karakterler kullanilarak yapilmustir. Orneklenen baliklarin genetik
analiz amaciyla 10-20 mg beyaz kas dokusu diseksiyon yoluyla alinarak ve eppendorf

tiiplerde -20°C’de derin dondurucuda muhafaza edilmistir.
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2.2. Morfometrik ve Meristik Analiz

Fenotipik farkliligin tahmini, Murta (2000) tarafindan da kullanilmig olan 11 adet
morfometrik karakterin Olglimii ile gergeklestirilmistir (Sekil 6). Bas bdlgesindeki
karakterlerin dlgtimleri bas uzunlugunun, minimum viicut yiiksekligi (CPD) ise maksimum
viicut yiiksekliginin (BD) yiizdesi olarak diger viicut Ol¢limleri ise standart boya (Ls)
oranlar1 seklinde ifade edilmistir. Ayrica 5 meristik karakter sayimi yapilmistir (Sekil 6):
Dorsal yiizgeg 151n sayisi (D); Anal ylizgec 151n sayist (A); Pektoral ylizgec 1s1n sayist (P);
Pelvik yiizge¢ 151n sayis1 (V) ve Yanal ¢izgideki pul sayist (LL). Morfometrik dlgiimler
baligin sol tarafindan 0,01 mm hassasiyette dijital kumpas kullanilarak yapilmistir.

Meristik sayimlar ise 151k mikroskobu altinda taze baliklarda gerceklestirilmistir.

Sekil 6. Istavrit iizerinde gerceklestirilen morfometrik dlgiimler: I. Standart boy:
II.Yalanci ¢izgi uzunlugu: II1. Preanal uzunluk: IV. Pektoral ylizge¢ uzunlugu:
V. Dorsal L. ylizge¢ uzunlugu: VI. Dorsal II. ylizge¢ uzunlugu: VII. Bas boyu:
VIII. Maksilla boyu: IX. Viicut yiiksekligi: X. G6z ¢apr: XI. Kuyruk sap1
yiiksekligi

2.3. Mitokondriyal DNA’nin Analizi
2.3.1. Total Genomik DNA’nin Ekstraksiyonu

Total genomik DNA, Promega Wizard® Genomik DNA Purifikasyon Kiti (Promega ,
USA) prosediiriine gore yaklasik olarak 10-20 mg beyaz kas dokusundan elde edilmistir.
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Proteinaz K, DNA ekstraksiyonu esnasinda proteinlerin parcalanmasi ve hiicre lizisi
icin kullanilmistir. RNA’y1 uzaklastirmak i¢in askida DNA, 100 uL toplam hacim bagina 1
ug RNaz A ile 37°C’de 30 dakika muamele edilmistir ve DNA eldesi, DNA rehidrasyon
solusyonu ile ¢oziilmiistiir. DNA konsantrasyonu, Agilent 8453E UV-visible Spectroscopy
System (Agilent Technologies, Inc.) kullanilarak belirlenmistir ve DNA -20°C’de

muhafaza edilmistir.

2.3.2. Primer Dizaym: ve DNA Amplifikasyonu

Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) ile amplifikasyon, daha 6nceden GenBank
veritabanina girilmis 7. japonicus (GenBank No: AP003091) ve T. trachurus (GenBank
No: AB108498) tiirlerinin sitokrom b ve kontrol bdlgesi dizinlerine dayal1 olarak Primer3
programi (http:/www.frodo.wi.mit.edu/) ile tasarlanan sirasiyla Trac CytbF/Trac_CytbR

ve Trac_D-loopF/Trac_D-loopR primerleri (Tablo 1) kullanilarak ger¢eklestirilmistir. Elde
edilen sitokrom b geni ve kontrol bdlgesi artirilmis dizileri sirasiyla yaklasik olarak 1141
be ve 862 be biiyiikliiglinde gerceklesmistir. Cift zincirli DNA amplifikasyonu, 1 iinite Tag
DNA polimeraz (Go Taq, PROMEGA), 5 ul of 10X reaksiyon tamponu, 2,5 mM 5’er pl
MgCl12, 0,25 mM 5’er ul ANTP, her bir primerden (sitokrom b ve kontrol bolgesi) 40’ar
pmol ve yaklasik olarak 50-100 ng kalip DNA igeren

Tablo 1. Bu ¢aligmada kullanilan amplifikasyon ve dizin analizi primerleri

Bolge Primerler Primer Sirasi Referanslar
Sitokrom b Trac_CytbF® 5= ATGGCAAATCTCCGTAAAACC-3" Kocher vd., 1989
Trac_CytbR® 5~ AGGCTCATCCGAGCATTTTAT-3" Kocher vd., 1989
Trac_CytbF2" 5" —-GAGGTGCTACAGTCATTAC-3’ Bu ¢alisma
Trac CytbR2" 5'—- GGGGGTTTGCGGGGGTGAAA-3" Bu calisma
Kontrol Bolgesi Trac_D-loopF™ 5= CCTTTGCGCAGCGCATATATA-3" Bu calisma
Trac_ D-loopR™ 5— ATGTGAAATATTATAATAATT-3" Bu calisma
Trac_D-loopF2" 5— CGGTTATTGAAGGTGAGGGAC-3" Bu ¢aligma
Trac_D-loopR2" 5-GGAGTTTAGGGGGTAGGGGGG-3" Bu galigma

* Amplifikasyon i¢in kullanilan primerler
" Dizin analizi igin kullanilan primerler
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50 pl son hacimde 200 pl’lik tiiplerde, Biometra Personal Cycler ve BioRad Thermal
Cycler (MJ Research, Inc.) yardimiyla gerceklestirilmistir.

Cyt b i¢in PCR dongii sartlari: 11k denatiirasyon basamagi 95°C’de 3 dakika olarak
gergeklestirildikten sonra, 35 dongii 94°C’de 45 saniye (denatiirasyon i¢in), 50°C’de 45
saniye (hibridizasyon i¢in) ve 72°C’de 1 dakika (polimerizasyon i¢in) zincir uzamasindan
sonra 72°C’de 7 dakika son uzama seklinde gerceklestirilmistir. Kontrol bdlgesi i¢cin PCR
dongii sartlari: Ik denatiirasyon basamagi 95°C’de 4 dakika olarak gergeklestirildikten
sonra, 35 dongii 94°C’de 30 saniye (denatiirasyon i¢in), 40°C’de 30 saniye (hibridizasyon
icin) ve 72°C’de 45 saniye (polimerizasyon i¢in) zincir uzamasindan sonra 72°C’de 5
dakika son uzama seklinde uygulanmistir. Elde edilen PCR iiriinlerinin biiyiikligi, 0,5
mg/ul ethidium bromide ile boyali 1XTAE tampon varliginda % 1,4’lik agaroz jelde 100-
b¢ DNA ladder (Gibco BRL) ile yiiriitiilmiistiir ve artirilan {riinlerin biiytikliiklerinin

kontrolii “BioDocAnalyze” sistemi kullanilarak gerceklestirilmistir.

2.3.3. Dizin Analizi

Tasarlanan primerler kullanilarak genomik DNA’dan PCR yardimiyla artirilan
mitokondriyal sitokrom b geni ve kontrol bolgesi PCR firiinlerinin dogrudan DNA dizin
analizi i¢in ticari bir firmaya gonderilmistir. Dizin analizi BigDyeTM terminator dongii
sartlar1 altinda ticari bir firma tarafindan Otomatik sequenser (ABI 3730x1) kullanarak
caligilmistir. Sitokrom b geninin dizin analizi Trac CytbF2 ve Trac CytbR2 primerleri,
kontrol bdlgesinin dizin analizi Trac_D-loopF2 ve Trac_D-loopR2 primerleri kullanilarak

gerceklestirilmistir.

2.4. Verilerin Degerlendirilmesi

2.4.1. Morfolojik Verilerin Analizi

2.4.1.1. Cok Degiskenli Analiz

Morfometrik ve meristik karakterlerin ayirma yetenegi istatistiksel olarak farkli

oldugu i¢in (Thssen vd., 1981; Hair vd., 1996), cok degiskenli diskriminant analizi tiirleri
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ve tiir i¢i lokaliteleri en iyi aymran degiskenler grubunu belirlemek i¢in morfometrik ve
meristik verileri ayr1 ayr1 kullanilmigtir.

Morfometrik analizlerde, allometrik biliylime ve tiirler arasindaki viicut
biiyiikliigiindeki heterojenlik, lokaliteler arasindaki viicut boyutlarindaki farkliliklar
hakkinda bilgi saglamayacak sekilde bir heterojenlik ile sonuglanabilir (Reist, 1985). Bu
caligmada, morfometrik karakterlerin viicut uzunlugu ile 6nemli bir korelasyon gosterdigi
bulunmustur. Bu nedenle, olgiimlerin biiyiikliikkten bagimsiz degiskenlere doniisiimi,
analizin ilk adimidir. Morfometrik ve meristik karakterlerin biiyiikliige bagimli varyasyonu
Elliott vd. (1995) tarafindan olusturulan formiil kullanilinarak uzaklastirilmstir.

Tanimlanan formiile gore;

Ms= M(LogLs / LogLo)"

Ms : Standardize edilmis 6l¢iim

M : Olgiilen karakter uzunlugu (mm)

Ls : Tiim lokalitelerdeki bireyler i¢in ortalama standart boy (mm)

Lo : Bireyin standart boyu (mm)

“b” degeri : Her bir karakter i¢cin dogrusal olmayan asagida verilen esitligin

kullanimiyla gézlenen verilerden hesaplanmistir. Her bir taksonun her lokalitesinde her bir

baligin kullanimiyla Log Lo iizerinde Log M’ regresyon egimi olarak hesaplanmustir.

M =al’
M : Agirlik (g)
L :Boy (mm)

Morfometrik degiskenler i¢in 6lgiimler, formaldehit ile fiske edilmis olan 6rneklerin
viicutlarinin sol tarafindaki daha dnceden belirlenen 11 6l¢iim noktasindan dijital kumpas
yardimryla gerceklestirilmistir.

Calisilan 9 farkl istavrit lokalitesinin standardize edilmis morfometrik degerleri
lokaliteler arasinda her bir tiir i¢in analiz edilmistir. Gergeklestirilen tiim analizlerde,
ornekler arasindaki benzerlik derecesi ve grup ayrimi i¢in her bir dl¢limiin nisbi dnemi

Statistica 5.0 istatistik analiz programi (StatSoft, 2004) altinda calisan diskriminant
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fonksiyon analizi (DFA) ile degerlendirilmistir. DFA’dan elde edilen % 95 giiven elipsli
lokalite kitle merkezi gruplarin bireyleri arasindaki iligkileri gostermek icin kullanilmigtir.
Kitle merkezleri arasindaki Mahalanobis uzakligt ve birlesme ihtimali de
degerlendirilmistir. Bu ¢ok degiskenli analizin kullanimi hangi lokalitelerin daha farkli
oldugunu ve lokaliteler arasinda hangi degiskenlerin farkli oldugunu belirlemekte

kullanilmaktadir.

2.4.2. Genetik Verilerin Analizi

2.4.2.1. Dizin Hizalama

Sitokrom b ve kontrol bdlgesinin dizi verilerinin gecerliligini kontrol etmek i¢in her
iki yonde dizin analizi yapilmistir. Sitokrom b ve kontrol bolgesi dizilerinden birer 6rnek
NCBI veritabaninda (http://www.ncbi.nih.gov/BLAST/) bulunan BLAST (Basic Local
Alignment Search Tool) opsiyonu kullanilarak benzer dizinler i¢in Genbank’1 taramak i¢in
kullanilmistir. BLAST aramasi ile elde edilen en benzer sitokrom & dizini, veri setlerimizin
filogenetik analizi i¢in dis grup olarak kullanilmistir. Bu amagla tiim sitokrom b geni (239
be¢) ve kontrol bolgesi (862 bg) sekanlarinin ilk mukayesesi BIOEDIT (Thompson ve ark.,
1997) programi yardimiyla GenBank veritabanindan elde edilen ilgili dizinlerle birlikte

gerceklestirildi ve dizinler son olarak gozle kontrol edilmistir.

2.4.2.2. Filogenetik Analiz

Verileri uygun formata doniistiirmek icin DNA baz dizisi 6nce Phylip (Felsenstein,
1989) formatina donistiirildii, daha sonra TCS versiyon 1.13 (Clement vd., 2000)
programi kullanilarak haplotipler belirlenmis ve haplotipler arasindaki baz farkliliklar:
miktarma gore tiir i¢ci varyasyonu gosteren bir ag olusturulmustur. Haplotip ve niikleotit
cesitliligi ile ilgili istatistikler DnaSP version 3.15 (Rozas & Rozas, 1999) programi
kullanilarak hesaplanmistir. Filogenetik analizler, MEGA4.0 (Kumar vd., 1993) programi
altinda maksimum parsimoni (MP) ve neighbour-joining (NJ) metotlar1 kullanilarak
gerceklestirilmistir. Filogenetik agaglar, MEGA4 (Kumar vd., 1993) programi yardimiyla

Kimura two—parameter mesafe matriksinden (Kimura, 1980) hesaplanmistir. Agag
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topolojilerinin gilivenirliligi 1000 tekrarli se¢-bagla testi (Felsenstein, 1985) ile test
edilmistir. Transisyon ve tranversiyon sayisi, MEGA4 (Kumar et al. 1993) programi
kullanilarak hesaplanmistir. Dizin farkliligi, Kimura two parameter (K2P) mesafe modeli
(Kimura, 1980) kullanarak hesaplanmistir. K2P mesafesinin Neighbour-joining (NJ) agaci,
tiirler arasindaki ayrilma modellerinin bir grafik ile gdsterilmesini saglar (Saitou & Nei
1987).

GenBank veritabanindaki en yakin ilgili takson olarak sitokrom b geni analizi igin
Seriola dumerili (Risso) (GenBank No: EU036499) ve Caranx crysos (Mitchill) (GenBank
No: EF392575), kontrol bolgesi analizi i¢in Carangoides armatus (Riippell) (GenBank No:
NCO004405) dis grup olarak kullanilmistir.

2.4.2.3. Populasyon Genetik Analizi

Hiyerarsik genetik farklilagsma, gruplarin 6nemi ve populasyon yapist molekiiler
haplotipler arasindaki mutasyon miktarin1 dikkate alarak, diger gen frekanslarinin varyans
analizi tekniklerinden ayrilan, fakat temelde benzerlik gosteren bilgisayar programi
ARLEQUIN (AMOVA, Excoffier vd., 1992)’de kullanilan molekiiler varyans analizi
yaklasmmi ve F statistics (Wright, 1951) kullanilarak test edildi. Populasyon analizleri,
Arlequin versiyon 2.0 (Schneider vd., 2000) programi kullanilarak gerceklestirilmistir.

Trachurus tirleri i¢in lokaliteler arast gen akisinin hesaplanmasinda ARLEQUIN
(Schneider vd., 2000) ve bu programin altinda ¢alisan AMOVA (Excoffier vd., 1992),
genetik farklilikla cografik mesafe arasindaki iliskinin belirlenmesi i¢in ise GENALEX 6
(Peakall and Smouse, 2006) programlarindan faydalanilmaistir.

2.4.2.4. Gen Akisinin Tahmini

Genlerin oransal dagilimindaki degisimde etkili olan ve genlerin populasyonlar
arasindaki hareketi olarak tanimlanan gen akisi, ARLEQUIN (Schneider vd., 2000) paket
programi kullanilarak hesaplanmistir. Farkli sekillerde hesaplanabilen (etkili populasyon
miktar1 veya nadir ve 6zel allellerin kullanim1 gibi) gen akisi bu ¢alismada Wright (1951)

tarafindan gelistirilen ve dogal populasyonlar arasindaki genetik farkliligin seviyesinin
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gostergesi olan Fgsr degerlerinden hesaplanmistir.  Wright (1951), gen akisinin

hesaplanmasinda asagidaki esitligi gelistirmistir.

Fgr= 1/(1+4Nem)

Fst : Populasyonlar aras1 genetik farklilik degeri
m : Populasyonlar aras1 go¢ miktari

N : Etkili populasyon biiytkligi

Bu formiiliin kullanimiyla ti¢ farkli istavrit tlirlintin lokalite ¢iftleri arasindaki gen

akis matrisi hesaplanmigstir.

2.4.2.5. Genetik Farkhlik ile Cografik Mesafe Arasindaki Tliski

Lokalite ciftleri icin ARLEQUIN (AMOVA, Excoffier vd., 1992) paket programi
kullanilarak hesaplanan Fst matris degerleri, yine lokalite ¢iftleri i¢in hesaplanmis cografik
mesafe matrisiyle karsilastirilmistir. Yiiriitiilen bu calismada GENALEX 6 (Peakall ve
Smouse, 2006) paket programu kullanilarak, lokaliteler arasindaki mesafeyle (maksimum
2600 km) olusabilecek izolasyonu belirlemek icin MANTEL test uygulanmistir (Mantel,
1967). Istasyonlar arasindaki cografik mesafeler, drnekleme yapilan istasyonlar arasidaki
deniz mili cinsinden deniz yolu mesafeleri, T.C. Basbakanlik Denizcilik Miistesarligi web

sayfasindan (URL-3, 2008) elde edilmistir.
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3. BULGULAR

3.1. Trachurus Tiirlerinin Tiirkiye Kiy1 Sularindaki Cografik Dagilimi

Calismamda, 7. picturatus iki farkli denizden (Ege Denizi ve Akdeniz), Trachurus
mediterraneus dort farkli denizden (Karadeniz, Marmara Denizi, Ege Denizi ve Kuzey-
Dogu Akdeniz) ve T. trachurus ti¢ farkli denizden (Marmara Denizi, Ege Denizi ve Kuzey-
Dogu Akdeniz) Orneklenmistir (Sekil 5). Daha o6nce Karadeniz’deki varligindan
bahsedilmesine ragmen (Smith-Vaniz, 1986) 7. trachurus bu bolgeden alinan 6rneklerde
tespit edilememistir. Sitokrom b ve kontrol bolgesi dizinlerine dayali olarak
Karadeniz’deki 4 farkli istasyondan 7. mediterraneus lokalitelerinin genetik yapisi
arastirtlmistir. Analiz edilen mitokondriyal bdlgeler temelinde 4 farkl: istavrit lokalitesinin

ayrimi icin yeterli delil bulunamamastir.

3.2. Morfometrik ve Meristik Analiz

Tiirkiye sularinda dagilim gosteren Trachurus cinsine ait 3 tliriin (7. mediterraneus,
T. trachurus ve T. picturatus) temsil edildigi toplam 9 istasyondan 480 6rnek toplanmustir.
Bu 6rneklerin, tiirleri temsil eden lokalitelere gore dagilimlari, ortalama standart boylar1
(SB), maksimum ve minimum degerleri, 11 morfometrik ve 5 meristik karaktere ait
standartlastirilmis ortalama degerleri, standart sapmalar1 ve varyasyon katsayilarini iceren
tanimlayict istatistik degerleri Tablo 2’de verilmistir. Allometrik bliylimenin morfometrik
analiz lizerine olabilecek olumsuz etkisini ortadan kaldirmak i¢in Elliot vd. (1995)’nin
regresyon metodu kullanilmaistir.

Allometrik doniisiimden sonra standardize edilmis Sl¢ctimlerle standart boy arasindaki
korelasyonun analizi, ¢alisilan tiim meristik ve metrik degiskenlerin biiyiikliikk etkisinden
bagimsiz oldugunu gdstermistir. Bdylece viicut uzunlugunun etkisi, allometrik biiyiime ile
basarili bir sekilde etkisiz hale getirilmistir. Istavrit seksiiel dimorfizm gdstermedigi
(Shaboneyev ve Kotlyar, 1979; Borges, 1996) icin, Ol¢iimler iizerine cinsiyetin etkisi

dikkate alinmamustir.
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Tablo 2. Tiirlere ait standartlastirilmis ortalama morfometrik ve meristik karakterler (Ort. +
S.sp.), 6rnek miktar1 (N) ve varyasyon katsayilar1 (VK, %).

Morfometrik Veriler

Olgiim T. mediterraneus T. trachurus T. picturatus Trachurus sp.

Ort. + S. sp VK Ort. + S. sp VK Ort. + S. sp VK Ort. + S. sp VK

%) %) %) %)
HL 35,76 + 0,49 1,02 31,39+0,85 2,72 33,18+ 0,34 1,02 33,82 +2,02 597
LL 68,79+ 0,51 0,75 70,90 + 0,56 0,79 72,90+ 0,18 0,25 70,39+ 1,72 2,44
DIL 17,42+ 0,28 1,63 17,17 +0,83 4,11 18,02+ 0,24 1,33 17,52+ 0,56 3,19
D2L 50,76 +0,49 0,96 50,92+ 0,94 1,84 51,58+0,22 0,43 51,00+ 0,72 1,41
PrAL 7542+0,32 043 71,27+0,97 1,37 78,60 £ 0,22 0,28 74,79 £ 2,80 3,74
BD 29,68 £ 0,65 2,17 30,83+ 1,42 4,62 25,60+ 0,37 1,43 29,13 +2,19 7,52
ED 12,48+ 0,78 6,22 10,02+ 0,74 7,35 11,61+0,54 4,64 11,56 +1,22 10,5
AL 41,60 + 0,47 1,13 41,60+ 0,81 1,94 42,39+£0,22 0,51 41,74 £ 0,66 1,58
PL 32,52+0,42 1,28 33,08+ 0,75 2,26 34,58 + 0,24 0,70 33,13+£0,95 2,87
CPD 3,77+ 0,26 7,01 3,73+0,16 4,21 3,84+0,25 6,63 3,78+ 0,24 6,27
ML 10,64+ 0,45 425 9,72 +0,22 2,24 10,44+ 0,46 4,43 10,31 +0,56 5,42
Meristik Veriler
P 21,32 +£0,47 2,23 21,31 +0,46 2,20 21,60 £0,51 2,39 21,33+0,48 2,23
D1 7,54 +£0,50 6,63 7,76 +£0,43 5,56 7,70 £ 0,48 6,27 7,58 +£0,49 6,53
D2 31,38+0,76 2,44 32,26 +£1,23 3,82 33,00+ 0,81 2,47 31,57+0,95 3,01
A 29,58+ 0,70 2,39 28,41 +£1,29 4,56 28,60 + 0,96 3,38 29,36+ 0,95 3,23

84,83+1,77 2,09 72,83 +£2,13 2,93 98,10+ 2,07 2,12 83,29+ 5,44 6,53
N 270 150 60 480

3.2.1. Trachurus mediterraneus

Tiirkiye’nin tiim denizlerinde dagilim gosteren ve 4 bdlgeden 9 farkli lokaliteden
(Istanbul, Canakkale, Izmir, Antalya ve Iskenderun) 96,00-197,00 mm arasinda degisen
ortalama 134,75 + 27,641 mm standart boya sahip (SB) 7. mediterraneus (Sekil 7) tiiriine
ait toplam 270 balik 6rneklenmistir.

En yiiksek varyasyon katsayisina sahip dogrusal olarak o&lglilen morfometrik
karakterler % 7,01 ve % 6,22’lik degerlerle sirasiyla CPD (kuyruk sapi yiiksekligi) ve ED
(g6z cap1), en diigiik varyasyon katsayisina sahip morfometrik karakterler ise % 0,43 ve
0,75’lik degerlerle sirasiyla PrAL (pre-anal uzunluk) ve LL (yanal ¢izgi uzunlugu) olarak
gozlenmigtir. Meristik karakterler icin ikinci Dorsal yiizgec 1sin sayis1 (D2, % 6,63) ve
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yanal ¢izgideki pul sayist (L, % 2,09) sirasiyla en yiiksek ve diisiik varyasyon katsayisina
sahip karakterler oldugu tespit edilmistir (Tablo 2).

gt o
R s

Sy

Sekil 7. Trachurus mediterraneus

Bu tiire ait 9 lokalite i¢in yapilan Diskriminant Fonksiyon Analizi (DFA) sonuglarina
gore incelenen 9 morfometrik karakterden ikisi (maksimum viicut yiiksekligi (BD) ve goz
capt (ED)) ve 5 meristik karakterden dorsal 2. ylizge¢ 151n sayis1 (D2) ve anal ylizgeg 151n
sayisinin (A) istatistiki olarak onemli (P<0,001) oldugu tespit edilmistir (Tablo 3).
Calisilan 6l¢lim karakterleri yani model igindeki degiskenlerin anlamliligin1 degerlendiren
ve 0 (anlamsiz) ile 1 (anlamli) arasinda degisim gosteren tolerans degeri morfometrik
karakterler i¢in 0,770 (BD) — 0,925 (ED) arasinda degisim gdstermistir. Tolerans degeri
tiim meristik karakterler i¢in yiiksek (>0,5) bulunmustur (Tablo 3). Yapilan kanonik analiz
sonucunda, ornekler arasindaki farklilasmay1 gdsteren toplam varyasyon iginde en yliksek
orana sahip ilk iki kanonik degiskenin (CD) morfometrik karakterler icin % 72,5 ve %
15,1, meristik karakterler icin % 59,7 ve % 26,3’lik orana sahip oldugu hesaplanmistir
(Tablo 4). Bu tiir icin hesaplanan ve en yiiksek varyasyona sahip, ilk iki CD’nin
kullanimiyla, tiiriin lokalitelerine ait meristik, morfometrik ve meristik-morfometrik
verilerin tiimii i¢in dagilim grafikleri olusturulmustur (Sekil 10). Her bir morfometrik
karakterin birinci kanonik fonksiyona katkisinin incelenmesi sonucu baligin bas kismi (HL
ve ED) ile ilgili dlciimlerin yiiksek katkida bulundugunu gdstermistir. Ikinci kanonik
fonksiyona bakildiginda ise varyasyona en yiiksek katilimin BD (viicut yiiksekligi) ve ML
(maksilla uzunlugu) karakterlerinden elde edilen 6l¢iimlerden kaynaklanmaktadir (Tablo 4,

Sekil 8).
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Tablo 3. Tiirlere ait 11 morfometrik ve 5 meristik karakter i¢cin Wilks’ Lambda, istatistiki 6nemlilik (P) ve Tolerans degerleri

Morfometrik Veriler
Trachurus mediterraneus Trachurus trachurus Trachurus picturatus Tiim tiirler
Wilks  F-rem. P- Toler. Wilks F-rem. P- Toler. Wilks F-rem. P- Toler.  Wilks F-rem. P- Toler.
Lamb level Lamb level Lamb level Lamb level

HL 0,065 2,462 0,023 0,899 0,078 1,102 0,370 0,252 0,490 0,804 0,379 0,670 0,001 47,55 0,000 0,657
LL 0,058 1,435 0,202 0,875 0,097 3,553 0,015 0,474 0,592 5,768 0,024 0,625 0,002 93,04 0,000 0,840
DIL 0,055 1,007 0441 0848 0,072 0446 0,773 0,579 0,493 0931 0,344 0,844 0,000 1,230 0,295 0,821
p2L 0,052 0,614 0,761 0902 0,073 0,519 0,721 0,792 0,477 0,151 0,700 0,661 0,001 6,443 0,002 0,855
PrAL 0,051 0476 0,867 0834 0,087 2341 0,074 0,327 0,474 0,005 0940 0,516 0,002 122,7 0,000 0,740
BD 0,080 4,619 0,000 0,770 0,090 2,700 0,046 0,252 0,476 0,116 0,736 0,649 0,001 8,002 0,000 0,786
ED 0,103 7,913 0,000 0,925 0,100 3,880 0,000 0,284 0,481 0,344 0,563 0,594 0,001 10,03 0,000 0,615
AL 0,053 0,694 0,695 0,874 0,072 0,383 0,818 0,792 0,507 1,626 0,214 0,823 0,000 3,023 0,051 0,852
PL 0,059 1,632 0,136 0,835 0,094 3,129 0,026 0,822 0,487 0,671 0,420 0,660 0,001 12,40 0,000 0,935
CPD 0,059 1,550 0,161 0,821 0,096 3,366 0,019 0,295 0,474 0,001 0975 0,826 0,000 1,401 0,249 0,853
ML 0,056 1,243 0,292 0,885 0,094 3,142 0,026 0,428 0,475 0,068 0,796 0,770 0,000 3,707 0,026 0,906

F(88,370)=2,473 F(44,135)=3,115 F(11,23)=2,320 F(22,29)=418,25
Top, 0,048 0,069 0,473 0,0009
P<0,0001 P<0,0001 P<0,0001 P<0,0001
Meristik Veriler
Trachurus mediterraneus Trachurus trachurus Trachurus picturatus Tiim tiirler
Wilks  F-rem. P- Toler.  Wilks F-rem. P- Toler. Wilks F-rem. P- Toler. Wilks  F-rem. P- Toler.
Lamb level Lamb level Lamb level Lamb level
P 0,638 1,753 0,08 0995 0287 0,726 0,578 0953 0,875 0,142 0,725 0,658 0,074 1,251 0,287 0,996
D1 0,612 0341 0949 0995 0274 0,204 0934 0972 0,884 0,184 0,689 0,799 0,074 1,407 0,246 0,996
D2 0,681 4,00 0,000 0988 0,383 4,740 0,000 0,870 0937 0437 0544 0,504 0,093 45,06 0,000 0,921
A 0,798 10,24 0,000 0987 0,383 4,714 0,000 0,855 0,887 0,201 0,676 0,655 0,093 44,04 0,000 0,923
L 0,634 1,53 0,146 0997 0,305 1,491 0,220 0966 0,847 0,008 0,930 0,881 0,570 1103,58 0,000 0,993
F(40,112)=3,4215 F(20,150)=3,6342 F(5,4)=0,1462 F(10,65)=175,65
Top. 0,605 0,270 0,845 0,073
P<0,0001 P<0,0001 P<0,0001 P<0,0001
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Her bir meristik karakterin birinci kanonik fonksiyona katkisinin incelenmesi D2 ve
A Kkarakterleri Slciimlerinin yiiksek katkida bulundugunu gostermistir. ikinci kanonik
fonksiyona bakildiginda ise varyasyona en yiiksek katilimin D2 ve L karakterlerinden elde
edilen dl¢timlerden kaynaklanmaktadir (Tablo 4).

Tablo 4. Her bir tiire ait standartlagtirilmig morfometrik ve meristik veriler i¢in yapilan
diskriminant fonksiyon analizi sonucu hesaplanan kanonik degiskenler

Morfometrik Veriler
Trachurus Trachurus Trachurus .
. . Tiim tiirler
mediterraneus trachurus picturatus

Deg. 1 Deg. 2 Deg. 3 Deg. 1 Deg. 2 Deg. 3 Deg. 1 Deg. 1 Deg. 2

HL 0,4284 0,0709 0,5508  -0,3063 04337  -0,7811 -0,3903 0,5951  -0,5139
LL 0,1299 0,3508 -0,7081  0,7961 0,4456  -0,0976 -0,1214 -0,5236  0,6439
DIL -0,1936 0,0318 0,2585  -0,1837  0,1706 0,4241 -0,2960 -0,0214  -0,1430
D2L -0,0856  -0,3387 0,0434 0,1676  -0,2725  -0,0826 0,1373 0,1233 0,2879
PrAL 0,0234 0,2131 -0,0136  0,1846  -1,0410  0,2195 0,0302 0,7651 0,5357
BD 0,2937 0,9315 0,3209 0,8505  -0,7153  -0,6252 -0,2172 -0,2210  -0,2843
ED 0,7880 -0,3234 -0,2223  0,9202  -0,4610  0,9701 -0,7805 0,1939 0,4067
AL 0,2343 0,0057 -0,3842  -0,2071  -0,0817  -0,2557 -0,3095 -0,2119  0,0548
PL -0,2402  -0,3782 0,4238  -0,5087  -0,3671 0,4276 -0,2858 -0,1531  0,3705
CPD 0,2787 -0,4488 -0,2127  0,8291  -0,8387  -0,0079 -0,0100 -0,1504  -0,0066
ML 0,1238 -0,5128 -0,1498  0,0765 1,0365  -0,2219 0,0853 0,1873  -0,1410

Eigenval 4,4230 0,9228 0,2869 3,7932 1,1076 0,3031 1,1097 36,481 27,2012
Cum.Prop  0,7254 0,8768 0,9238 0,7157 0,9247 0,9819 1,0000 0,5728 1,0000

Meristik Veriler
Trachurus Trachurus Trachurus L
mediterraneus trachurus picturatus Tiim tiirler
P -0,0512  -0,0626  0,9582  -0,2606  -0,2901 0,0260 -0,5808 0,0145  -0,1492
D1 0,0367 0,0401 0,1789  -0,0779  0,1113  -0,4227 -0,5979 0,0559  -0,1315
D2 0,3037 0,8281  -0,0723  -0,5922 -0,7270  0,4471 -1,1235 0,0500  -0,8340
A2 -0,9827  0,1564  -0,0363 -0,6128  0,6813  -0,5302 0,6875 -0,1914  0,7686
L 0,0335 -0,4876 -0,2663  0,1637 -0,6733  -0,6791 0,1254 -0,9876  -0,1650

Eigenval 0,3330 0,1412 0,0572 1,8432 0,2543 0,0262 0,1828 8,0472 0,5015
Cum.Prop  0,5971 0,8504 0,9529 0,8631 0,9822 0,9945 1,0000 0,9413 1,0000

Cok degiskenli arastirma tekniklerinden Diskriminant analiz yontemiyle taksonlar1
temsil eden lokaliteler i¢in smiflandirma matrisi olusturulmus ve bunun sonucuna gore 7.
mediterraneus tiriinii temsil eden bireylerin lokaliteler arasi tahmini siniflandirilmasi;

Hopa (%82.85), Giresun (%85.55), Sinop (%87.50), Zonguldak (%92.5), Istanbul (%80.0),
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Canakkale (%87.5), Izmir (%92.71), Antalya (95.0) ve Iskenderun (%88.9) olarak

gerceklesmis ve toplamda siniflandirma orani %88,06 olmustur.

1.0f - ol
a) | ! b)
_ P
05| - 05l n2 D1
o CPD |
&= 0.0 ML ] = 0.0}
@] . ] = L
HL _
051 1 0.5} A
BD ]
1.0} ] 1.0 | | | |
1.0 -0.5 0.0 0.5 1.0 10 -05 0.0 0.5 1.0
CF1 CF1

Sekil 8. Trachurus mediterraneus’a ait morfometrik (a) ve meristik (b) degiskenlerin
kanonik fonksiyona katilim oranlari. Vektorler, kanonik analiz sonucunda elde
edilen ilk iki degiskenin etki oranmi gdstermektedir

Diskriminant analizi kullanilarak hesaplanan Mahalanobis uzaklik matrisiyle
olusturulan UPGMA agag¢ topolojisine gore (Sekil 9) Akdeniz (I) ve Karadeniz-Marmara-
Ege (II) lokaliteleri iki ana grup olusturacak sekilde ayrilmigtir. Karadeniz-Marmara-Ege
grubu kendi i¢inde Ege ve Karadeniz-Marmara olarak iki alt grubu isaret etmektedir.
Ayrica, Marmara-Karadeniz grubunun cografik konumlarina uygun olarak iki kola
ayrildig1 ve Karadeniz lokaliteleri arast mesafenin az oldugu tek bir grup olusturdugu
gbzlenmistir.

Marmara Ornekleri ise bu bolgeler arasindaki istavrit lokalitelerinin karistigini
gosteren bu gruptan kiiciik bir farkliliga isaret edecek diizeyde en yakin Karadeniz
lokalitesi ile ¢akisacak sekilde konumlanmstir. Ege Denizi 6rnekleri (izmir), Marmara ve
Akdeniz 6rneklerine oranla daha yakin konumlanmistir. Akdeniz’deki Hatay Ornekleri ise
farkli bir istavrit stogunun varligini igaret edecek diizeyde diskriminant uzayindaki diger

tiim 6rneklerden belirgin bir sekilde ayrilmistir (Sekil 10).
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Sekil 9. Trachurus mediterraneus’ a ait meristik sayim ve morfometrik olciimler i¢in
Mahalanobis uzakliklarindan (D) olusturulan UPGMA agaglari (a, morfometrik;
b, morfometrik (bolge); ¢, meristik; d, meristik (bdlge); e, meristik ve
morfometrik; f, meristik ve morfometrik (bdlge))
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Sekil 10. Trachurus mediterraneus’ a ait morfometrik ve meristik dlglimler i¢in kiimeler
arasi korelasyon analizi. Morfometrik Olctimler (a), morfometrik (bdlge) (b),
meristik sayimlar (c), meristik (bolge) (d), meristik sayim ve morfometrik
Olgtimler (e), meristik sayim ve morfometrik (bdlge) (f).
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3.2.2. Trachurus trachurus

Tiirkiye karasularinda dagilim gosterdigi 5 ayr1 lokaliteden (Istanbul, Canakkale,
Izmir, Antalya ve Iskenderun) 107,0-262,0 mm arasinda degisen ortalama 169,37 + 42,337
mm standart boya sahip (SB) 7. trachurus (Sekil 11) tiirline ait toplam 150 balik

orneklenmistir.

Sekil 11. Trachurus trachurus

En yiikksek varyasyon katsayisina sahip dogrusal olarak olgiilen morfometrik
karakterler %7,35 ve %4,62’lik degerlerle sirasiyla ED ve BD, en diisiikk varyasyon
katsayisina sahip morfometrik karakterler ise %0,79 ve 1,37’lik degerlerle sirasiyla LL ve
PrAL olarak gozlenmistir. Meristik karakterler yoniinden bakildiginda, birinci Dorsal
yiizgec 1511 (D1, %5,56) ve pektoral yiizgeg 151n sayisinin (P, %2,20) en yiiksek ve diisiik
varyasyon katsayisina sahip karakterler oldugu tespit edilmistir (Tablo 2). Bu tiire ait 5
lokalite icin yapilan DFA sonuglarina gore incelenen 11 morfometrik karakterden 1
adedinin (ED) ve 5 meristik karakterden ise D2 ve A’ nin istatistiki olarak dnemli oldugu
tespit edilmistir (P<0,001) (Tablo 3). Calisilan 6l¢iim karakterleri yani model ig¢indeki
degiskenlerin anlamliligini degerlendiren ve 0 (anlamsiz) ile 1 (anlamli) arasinda degisim
gosteren tolerans degeri morfometrik karakterler i¢in 0,252 (HL ve BD) — 0,822 (PL)
arasinda degisim gostermistir. Tolerans degeri tiim meristik karakterler icin yliksek degere
(>0,5) sahip olmustur (Tablo 3).

Yapilan kanonik analiz sonucunda, toplam varyasyon i¢inde en yiiksek orana sahip
ilk iki kanonik degiskenin (CD) morfometrik karakterler i¢in %71,5 ve %20,9, meristik
karakterler i¢in %86,31 ve %11,9’lik orana sahip oldugu gozlenmistir (Tablo 4). Bu tiir

icin hesaplanan ve en yiiksek varyasyona sahip, ilk iki CD’nin kullanimiyla, tiiriin
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lokalitelerine ait meristik, morfometrik ve meristik ve morfometrik verilerin tiimii i¢in
olusturulan dagilim grafikleri olusturulmustur (Sekil 14).

Her bir morfometrik karakterin birinci kanonik fonksiyona katkisinin incelenmesi
sonucu baligin bas kismi (BD ve ED) ile ilgili dl¢ctimlerin yiiksek katkida bulundugunu
gostermistir. ikinci kanonik fonksiyona bakildiginda ise varyasyona en yiiksek katilimin
PrAL ve CPD karakterlerinden elde edilen 6l¢iimlerden kaynaklanmaktadir (Sekil 12,
Tablo 4). Meristik karakterin birinci ve ikinci kanonik fonksiyona katkisinin incelenmesi
D2 ve A2 karakterleri dlgiimlerinin yiiksek katkida bulundugunu goéstermistir (Sekil 12,
Tablo 4).

ol ' ' ' - 1o} ' ' ' ]
1.0 a) b)
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ﬁ 0.0 PL 5 0.0 A A
&
0.5 -0.5 P
L
-1.0 | ] -1.0
_1.0 _0.5 0.0 0.5 1.0 -1.0 -0.5 0.0 0.5 1.0
CF1 CF1

Sekil 12. Trachurus trachurus’ a ait morfometrik (a) ve meristik (b) degiskenlerin kanonik
fonksiyona katilim oranlar1. (Vektorler, kanonik analiz sonucunda elde edilen ilk
iki degiskenin etki oranin1 gostermektedir)

Cok degiskenli arastrma tekniklerinden Diskriminant analiz yOntemiyle bu
taksonlar1 temsil eden lokaliteler i¢in smiflandirma matrisi olusturulmus ve bunun
sonucuna gore tilirli temsil eden bireylerin lokaliteler arasi tahmini smiflandiriimasz;
Istanbul (%88,1), Canakkale (%86,3), Izmir (%82,7), Antalya (%90,4) ve Iskenderun
(%90,2) olarak gergeklesmis ve toplamda smiflandirma oran1 %87,5 olmustur.

Diskriminant analizi kullanilarak hesaplanan Mahalanobis uzaklik matrisiyle
olusturulan UPGMA agag¢ topolojisine gore Akdeniz (I) ve Marmara-Ege (II) lokaliteleri
iki grup olusturacak sekilde ayrilmistir (Sekil 13). Akdeniz lokaliteleri (Antalya ve
Iskenderun) grup icinde kalmak kaydiyla belirgin diizeyde izole olduklarini isaret edecek

58



59

diizeyde uzak bir baglant1 kurmustur. Marmara-Ege grubu beklenenin aksine kendi i¢inde

Istanbul ve Ege-Canakkale olarak iki alt gruba ayrilmustir.
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Sekil 13. Trachurus trachurus’a ait meristik sayim ve morfometrik olgiimler igin
Mahalanobis uzakliklarindan (D°) olusturulan UPGMA agaglari. (a, morfometrik;
b, morfometrik (bdlge); ¢, meristik; d, meristik (bolge); e, meristik ve

morfometrik; f, meristik ve morfometrik (bdlge))
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Sekil 14. Trachurus trachurus’ a ait morfometrik ve meristik Slgclimler i¢in kiimeler arasi
korelasyon analizi. Morfometrik dl¢timler (a), morfometrik dl¢timler (bdlge) (b),
meristik sayimlar (c), meristik sayimlar (bdlge) (d), meristik sayim ve
morfometrik dlgiimler (e), meristik sayim ve morfometrik dl¢ctimler (bolge) (f)
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3.2.3. Trachurus picturatus

Tiirkiye karasularinda dagilim gosterdigi 2 lokaliteden (Antalya ve Iskenderun)
195,0-265,0 mm arasinda degisen ortalama 225,90 + 19,304 mm standart boya sahip (SB)
T. picturatus (Sekil 15) tiiriine ait toplam 60 balik 6rneklenmistir.

Sekil 15. Trachurus picturatus

En yiikksek varyasyon katsayisina sahip dogrusal olarak olgiilen morfometrik
karakterler % 6,63 ve % 4,64’lik degerlerle sirastyla CPD ve ED, en diisiik varyasyon
katsayisina sahip morfometrik karakterler ise % 0,25 ve 0,28’lik degerlerle sirasiyla LL ve
PrAL olarak gozlenmistir. Meristik karakterler yoniinden incelendiginde, birinci dorsal
yiizgecteki 1s1n sayisi (D1, % 6,27) ve yanal ¢izgideki pul sayisinin (L, % 3,38) en yiiksek
ve diisiik varyasyon katsayisina sahip karakterler oldugu tespit edilmistir (Tablo 2). Bu tiire
ait 2 lokalite i¢in yapilan DFA sonuclarina gore incelenen 11 morfometrik ve 5 metrik
karakterlerden hicbirinin istatistiki olarak Onemli olmadig: tespit edilmistir (Tablo 3).
Calisilan 6lglim karakterleri yani model i¢indeki degiskenlerin anlamliligini degerlendiren
ve 0 (anlamsiz) ile 1 (anlamli) arasinda degisim gosteren tolerans degeri morfometrik
karakterler i¢cin 0,516 (PrAL) — 0,844 (DI1L, birinci dorsal yilizge¢ 1s1n sayisi) arasinda
degisim gostermistir. Tolerans degeri tiim meristik karakterler i¢in yiiksek degere (>0,5)
sahip olmustur (Tablo 3).

Yapilan kanonik analiz sonucunda, sadece iki lokalite incelendigi i¢in morfometrik
ve meristik karakterlerin her biri i¢in biitlin varyasyonu temsilen tek bir kanonik degisken
elde edilmistir (Tablo 4). Kanonik fonksiyona katilimin incelenmesi sonucu morfometrik
karakterler i¢in ED ve HL, meristik karakterler i¢cin D2 ve A Ol¢iimlerinin en yiiksek
katkida bulundugunu gostermistir. (Sekil 16).
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Diskriminant analiz yontemiyle taksonlar1 temsil eden lokaliteler i¢in olusturulan
smiflandirma matrisine gore bu tiirli temsil eden bireylerin lokaliteler arasi tahmini
siniflandirilmasi; Antalya (%96,4) ve Iskenderun (%87,8) olarak gerceklesmis ve toplamda
smiflandrma oram1 %92,1 olmustur. Diskriminant analizi kullanilarak hesaplanan
Mahalanobis uzaklik matrisiyle olusturulan UPGMA agaci sonucuna gore iki ayri denize

ait komsu Antalya ve Izmir lokalitelerinin birbirinden ayrildig1 gdzlenmistir (Sekil 17).
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Sekil 16. Trachurus picturatus’ a ait morfometrik (a) ve meristik (b) degiskenlerin kanonik
fonksiyona katilim oranlari. Vektorler, kanonik analiz sonucunda elde edilen ilk
iki degiskenin etki oranini1 gostermektedir
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Sekil 17. Trachurus picturatus’ a ait meristik sayim ve morfometrik dlgtimler i¢in
Mahalanobis uzakliklarindan (D) olusturulan UPGMA agaci (a, meristik ve
morfometrik; b, meristik ve morfometrik (bdlge))
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3.2.4. Tiim Tiirler (Trachurus spp.)

Tiirkiye denizlerinden toplam 9 farkli istasyondan toplanan 480 adet istavrit
orneginin 96,0 — 295,0 mm SB arasinda degisim gosterdigi ve ortalama 146,93+39,69 mm
SB sahip oldugu belirlenmistir.

Tiim tiirler i¢cin en yiliksek varyasyon katsayisina sahip karakterler ED (% 10,5) ve
BD (% 7,52) olmustur. En diislik varyasyon katsayisina sahip karakterler ise D2L ile AL,
stirastyla % 1,41 ve 1,58 degerlerini almistir. Varyasyon katsayisi i¢in meristik karakterlere
bakildiginda en yiiksek degere sahip karakterin birinci Dorsal ylizge¢ 151n sayisi ve yanal
cizgideki pul sayisi (D1, L, % 6,53), en diisiik degere sahip karakterin ise pektoral ylizgec
1s1n sayist (P, % 2,23) oldugu goriilmiistiir (Tablo 2).

Tim tiirlere ait lokaliteler i¢in yapilmis DFA sonucunda c¢aligilan 11 morfometrik
karakterlerden HL, LL, PrAL, BD, ED ve PL karakteri Olglimlerinin istatistiki olarak
onemli oldugu goriilmiistiir (P<0,001). Ayrica calisilan meristik karakterlerden D2, A ve L
karakteri 6lgiimlerinin istatistiksel olarak énemli oldugu belirlenmistir (P<0,001). Tolerans
degerleri morfometrik karakterler i¢in 0,615-0,935 arasinda degisim gostermis ve en
yiiksek degere PL Ol¢iimiiniin sahip oldugu tespit edilmistir. Meristik karakterler i¢in tiim
tolerans degerleri (>0,5) yiliksek bulunmustur (Tablo 3).

Yapilan kanonik analiz sonucunda morfometrik karakterler i¢cin iki degiskenin
sirastyla toplam varyasyonun % 57,28 ve % 42,72’sine sahip oldugu hesaplanmistir.
Meristik karakterler icin ise degiskenler swrasiyla % 94,13 ve %5,96’lik oranlara sahip
olmustur (Tablo 4). Tiim tiirler i¢in hesaplanan varyasyonu olusturan ilk iki kanonik
degiskenin kullanimiyla, morfometrik ve meristik-morfometrik verilerin tiimii i¢in elde
edilen dagilim grafiklerinde (Sekil 20) goriildiigii gibi her {i¢ istavrit tiirliniin morfolojik ve
meristik karakterler yoniinden digerlerinden net bir sekilde ayrilmaktadir.

Her bir morfometrik karakterin birinci kanonik fonksiyona katkisinin incelenmesi
sonucu PrAL ve HL karakteri 6l¢iimlerinin yiiksek katkida bulundugunu gostermistir.
Ikinci kanonik fonksiyona bakildiginda ise varyasyona en yiiksek katilimm LL ve PrAL
karakterlerinden elde edilen dl¢timlerden kaynaklanmaktadir (Sekil 18, Tablo 4). Meristik
karakterin birinci kanonik fonksiyona katkisinin incelenmesi sonucu L ve A karakteri
Olgtimlerinin yiiksek katkida bulundugunu ve ikinci kanonik fonksiyona katkisinin
incelenmesi D2 ve A karakterleri dl¢iimlerinin yiiksek katkida bulundugunu gostermistir

(Sekil 18, Tablo 4).
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Sekil 18. Tiim tiirlere ait morfometrik (a) ve meristik (b) degiskenlerin kanonik fonksiyona
katilim oranlar1. (Vektorler, kanonik analiz sonucunda elde edilen ilk iki
degiskenin etki oranini gostermektedir)

Tiim lokalitelere ait bireylerin tiirler aras1 tahmini olarak smiflandirilmast sonucu
dogru smiflandirma degeri %100 olarak gerceklesmistir. Dolayisiyla, higbir birey yanlis tiir
ismi altinda siniflandirilmamistir. Tiim tiirler arasindaki Mahalanobis uzaklik matrisi (D2)
diskriminant analizi kullanilarak hesaplanmis ve bu matrisin kullanimiyla meristik
sayimlar, morfometrik Olciimler ve meristik-morfometrik verilerin tiimii icin ayri ayri
olusturulan UPGMA agaglarma gore, iki ana grubun meydana geldigi, 7. trachurus’ un
birinci grupta ve T picturatus ve T. mediterraneus ’un ikinci grupta yer aldig1 gozlenmistir

(Sekil 19).
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a) b)
T. mediterranens T. mediterranens
T. picturafus T. picturatus
T. traciories T. frachrrs
1900 1950 2000 2050 2100 2150 2200 900 1000 1100 1200 1300 1400 1500
Baglant1 uzaklig: Baglant1 uzaklig:

T. editerraieis

T. picturaties

T. trachnrus

900 1000 1100 1200 1300 1400 1500

Baglant1 uzaklig:

Sekil 19. Tiim tiirlere ait meristik sayim ve morfometrik 6l¢timler icin Mahalanobis
uzakliklarindan (DZ) olusturulan UPGMA agaci (a, morfometrik; b, meristik; c,
meristik ve morfometrik)
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T. mediterranerns
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Degisken 2

T. picturatis

T

12 D ]

-10 8 6 4 -2 0 2 4 6 8 10 12 14

Degisken 1

Sekil 20. Tiim tiirlere ait morfometrik ve meristik dl¢limler i¢in kiimeler aras1 korelasyon
analizi. Meristik sayimlar (a), meristik sayim (b), morfometrik olgiimler (c)

3.3. Genetik Analiz

3.3.1. Dizin Analizi

Trachurus cinsinin 3 tiirii arasinda mitokondriyal DNA sitokrom b ve kontrol bolgesi
itibariyle herhangi bir uzunluk varyasyonu belirlenmemistir. Filogenetik analizler sitokrom

b geni kismi dizini (239 bg) ve kontrol bdlgesi tam dizinine (862 bg) dayali olarak
gerceklestirilmistir.
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3.3.2. Sitokrom b

3.3.2.1. Sitokrom b Dizin Varyasyonu

Sitokrom b geni i¢in tiirleri kesin olarak aywrabilecegimiz kismi bir dizin belirlenmis
ve haplotip analizi bu bdlge lizerinden gergeklestirilmistir. Mukayese edilen sitokrom b
geni kismi dizini (239 bg)’'nin 209 (%87) pozisyonunun korunmus ve 17 (%7)’si
parsimonik bilgi verici olan 30 (%]13) niikleotit pozisyonunda degisken oldugu
belirlenmistir. mtDNA sitokrom b geninin (239 bg) 5" ucu toplam 174 bireyden artirilmigtir
(Tablo 5).

Sitokrom b geni ile karsilastirildiginda bu segmentle ayni polimorfizmi gdsteren
Trachurus mediterraneus haplotip TmCytO1 dizini referans alinarak 5’1 transversiyonal
24’1 transisyonal baz degisimi ile farklilasan toplam 30 degisken niikleotit pozisyonu
tanimlanmistir. Sadece 220. niikleotit pozisyonunda hem transisyon hem de transversiyon
meydana gelmistir (Tablo 6). Tiir i¢inde ise, 7. mediterraneus 6rneklerinde 10 transisyonal
degisim meydana gelirken transversiyon goriilmemistir. 7. trachurus‘da 7 transisyonal ve 1
transversiyonal degisim belirlenmistir. Ayrica, 7. picturatus’ da 8 transisyon ve 2
transversiyon meydana gelmistir. Sonug¢ olarak, sitokrom b geni igin transisyonlar
transversiyonlardan daha yaygin olmakla birlikte transisyon/transversiyon orani 4.16
olarak gergeklesmistir.

Biiylik oranda kodon egilimi (codon bias), bu pozisyonda meydana gelen 26 baz
degisiminin 23 ile ikinci kodon pozisyonundadir. ikinci kodon pozisyonunda haplotip
TmCytb10 (aminoasit pozisyon 48)’da glisinin glutamik aside degisimi ile sonuglanan tek
bir mutasyon (143 G-A transisyonu) meydana gelirken birinci kodon pozisyonunda,
sirastyla haplotip TpCytb07’de (amino asit pozisyonu 24) asparaginin histidin amino
asidine (70 A-C transversiyonu) ve haplotip TtCytb08’de (amino-asit pozisyonu 61)
valinin izoldsine (181 G-A transisyonu) aminoasit degisimi ile sonug¢lanan iki mutasyon
meydana geldigi belirlenmistir. Son olarak, ti¢lincli kodon pozisyonunda haplotip TtCytb05
(amino asit pozisyonu 25)" de metioninin izoldsine aminoasit degisimi ile sonuglanan tek
bir mutasyon ( 75 G-A transisyonu) belirlenmistir. Buna ilaveten, amino asit pozisyonu
67" de, T. mediterraneus ve T. picturatus metiyonin amino asidine sahipken T. trachurus

izolosin amino asidine sahiptir.
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Tablo 5. Sitokrom b geni ve kontrol bolgesi i¢in 3 Trachurus tiriinden dizin analizi
yapilan birey sayis1 ve lokaliteleri

Trachurus Tiirleri Lokaliteler Sitokrom b Kontrol Bolgesi
T. mediterraneus Hopa 20 20
Giresun
Sinop
Zonguldak
Istanbul 10 10
Canakkale 6 10
[zmir 7 10
Antalya 6 6
Iskenderun 10 10
T. trachurus Istanbul 11 12
Canakkale 10 12
[zmir 10 12
Antalya 10 11
Iskenderun 12 13
T. picturatus [zmir 20 18
Antalya 24 20
Toplam 174 182

Sitokrom b geninin dizin analizi, toplamda 28 farkli haplotip ortaya ¢ikartmistir
(Sekil 21, Tablo 6). Bu sekilde, 77 T. mediterraneus bireyinin analizi ile 11 farkli haplotip
bulunmustur (Ek 308-318). Bunlardan sadece haplotip TmCytb01, calisilan tiim
lokalitelerde yiiksek frekansta (55 bireyde) temsil edildigi goriilmiistiir. 7. mediterraneus
tiiriinde haplotip TmCytb03, 6 farkli istasyonda 10 birey ve haplotip TmCytb07 3 farkl
istasyonda 3 birey ile temsil edilirken geri kalan 8 haplotipin tek bir lokalitede bulundugu
ve sadece bir baz degisimi ile TmCytb01’ den ayrildig: tespit edilmistir. Ayn1 zamanda, 53
T. trachurus bireyinde 9 farkli haplotip tanimlanmistir (Ek 327-335). Haplotip TtCytb02,
orneklenen tiim lokalitelerde toplam 37 birey ile temsil edilmistir. Haplotip TtCytb04, 2
farkli lokalitede 5 birey tarafindan paylasilirken geri kalan 7 haplotipin her birinin sadece
bir lokalitede bulundugu belirlenmistir. Son olarak, 44 T. picturatus bireyinin analizi ile 8
farkli haplotip belirlenmistir (Ek 319-326). Haplotip TpCytb03,04,05 ve TpCytb08 her iki
lokalite (Izmir ve Antalya) tarafindan paylasilirken, diger haplotipler tek bir lokalitede

temsil edildikleri belirlenmistir.
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EGE DENIZI N
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Sekil 21. Trachurus tiirlerinin kismi sitokrom b geni i¢in TCS programu ile olusturulan
haplotip agt. a) 7. mediterraneus, b) T. trachurus, c) T. picturatus. Haplotipler
arasindaki her bir nod 1 baz farkliligin1 temsil etmektedir

Bunun yaninda, sitokrom b dizin analizi farkli lokalitelerden 6rneklenen bu tiirler
arasinda belirli farklar oldugunu gostermistir. 7rachurus tiirlerini sitokrom b geni ile kesin
bir sekilde aywrma yeteneginde sekiz adet niikleotit farkliligi bulunmustur. 7.
mediterraneus tiirii 145, 163 ve 187. niikleotit pozisyonunda guanin niikleotidine sahipken
T. trachurus ve T. picturatus tirleri sirasiyla sitozin, adenin ve timin niikleotitlerine
sahiptir (Tablo 6). Pozisyon 70 ve 178’ de, T. trachurus timin ve guanin niikleotitlerine
sahipken 7. mediterraneus sitozin ve adenin, 7. picturatus ise sitozin ve adenin
niikleotidine sahiptir. Pozisyon 94 ve 184 de, T. picturatus timin, T. mediterraneus ve T.

trachurus sitozin niikleotidine sahiptir. Son olarak, pozisyon 220° de, 7. trachurus

timin’ e sahipken 7. mediterraneus adenin ve T. picturatus guanin niikleotidine sahiptir

(Tablo 6).
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Tablo 6. Trachurus tiirlerinin lokalitelerinden tanimlanan sitokrom b haplotiplerinin niikleotit varyasyonu ve cografik dagilim.

Pozisyon numaralari, bu dizinlerdeki degisken bdlgeleri, noktalar ise 6zdes niikleotit pozisyonlarmni géstermektedir. (I:
Hopa, II: Giresun, I1I: Sinop, IV: Zonguldak, V: Istanbul, VI: Canakkale, VII: Izmir, VII: Antalya, IX: iskenderun)

Degisken Haplotip Bolgeleri Karadeniz Marmara Ege Akdeniz
Habloti 11111111111111122222 Genbank
lgo p 127777900124445678889902233 Giris 1 I 11 | AY A4 VI VII VIII IX
- 147020136436274584382473920628 Numarasi
01 GCCGACATGCCTTCGGACGAGCGATGACTA  EU246350 16 6 4 3 7 5 2 4 8
1772 A.... EU246351 1
03 .. Clu et e e e et e EU246352 2 1 2 3 1 1
04 ... T et et et e ettt eeenn EU246353 1
= 05 B EU246354 1
Q 06 e e G EU246355 1
g 07 I EU246356 1 1 1
08 . Bt EU246357 1
09 e e e e e C..... EU246358 2
10 e e [ EU246359 1
11 ... Clvt et et ettt e e EU246360 1
20 6 6 6 10 6 7 6 10
01 .T.G.C..T...T.C..A..TT...G.. EU246361 1
02 Tevon.. T..... C..A..TT...G... EU246362 3
2 03 Tevrn.. T...T.C..A..TT...G..G  EU246363 4 2
5 04 Tevun.. T...T.C..A..TT...G.. EU246364 12 13
-9 05 Tevn.. T...T.C..A..TT...G... EU246365 1 4
&= 06 Ten.. T...T.C..A..TT...G.C. EU246366 1
07 Tevrn.. T...T.C..A..TTC..GT.. EU246367 1
08 Tevurnn. T...T.C..A..TT...G.. EU246368 1 1
20 24
01 ..A.T.C..... T.CG.AG..T..AT. EU246369 1
02 ..A.T.C..... T.C..AG..T..AT. EU246370 9 7 10 6 8
03 ..A.T.CA....T.C..AG..T..AT EU246371 1
£ 04 ..A.T.C..... T.C.AAG..T..AT. EU246372 3 2
o) 05 ..A.T.C..... T.C..AGA.T..AT... EU246373 2
= 06 ..A.T.C..... T.C..AG..T.CAT... EU246374 1
07 ...A.T.C...C.T.C..AG..T..AT. EU246375 1
08 .T.A.T.C..... T.C..AG..T..AT. EU246376 1
09 A..A.T.C..... T.C..AG..T..AT. EU246377 1
11 10 10 10 12
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3.3.3. Kontrol Bolgesi

3.3.3.1. Kontrol Bolgesi Dizin Varyasyonu

Her {i¢ tiir i¢in ayni uzunluktaki mtDNA kontrol bolgesi (862 bg) toplam 182
bireyden artirilmistir (Tablo 5). Belirlenen 862 niikleotit pozisyonunun 752’si (87%) sabit,
110 (13%) degiskendir. Degisken karakterlerin 31’1 (4%) parsimonik bilgi verici olmayan
ve 77°s1 (9%) ise parsimonik bilgi verici karakterdir.

Kontrol bdlgesinin dizin analizi ile toplam 131 farkli haplotip belirlenmistir (Sekil22,
Tablo 7). Seksen dort 7. mediterraneus bireyinin analizi ile 64 farkli haplotip (Genbank
Giris No: EU246378-441) (Ek 1-64) tespit edilmistir. Bunlardan, haplotip TmCRO1 ve
TmCRO6, 3 farkli lokalitede sirasiyla 7 ve 3 birey tarafindan paylasilmigtir. 6 farkl
haplotip 2 farkli lokalitede temsil edilirken geri kalan 56 haplotip, haplotip TmCRO1’den
bir niikleotitlik fark ile sadece tek bir lokalitede bulunmaktadwr. 7. trachurus bireylerinin
sitokrom b geni dizin analizi ile 40 farkli haplotip (GenBank No.: EU246469-508) (Ek 65-
91) tanimlanmistir. Bunlardan haplotip TtCRO1 ve TtCROS, 4 farkli lokalitede sirastyla 8
ve 4 birey tarafindan temsil edildigi tespit edilmistir. Haplotip TtCR02 ve TtCRO09 3 farkli
lokaliteden 3’er birey tarafindan, haplotip TtCRO6 vell iki farkli lokalitede sirasiyla 2 ve 3
birey tarafindan paylasilirken geri kalan 38 haplotip tek bir birey tarafindan temsil edildigi
belirlenmistir. Son olarak, 38 7. picturatus bireyinin analizi ile 27 farkli haplotip (GenBank
Girig No.: EU246442-468) (Ek 92-131) belirlenmistir. Haplotip TpCR03,12,15 ve TpCR21
her iki lokalite tarafindan paylasilirken geri kalan 23 haplotip tek bir birey tarafindan
temsil edildikleri belirlenmistir (Tablo 7).

Ayrica, her tiir i¢in tiire 6zgii niikleotit pozisyonlar1 belirlenmistir. 7. mediterraneus
tiirtinii digerlerinden ayiran teshis niikleotit pozisyonlart 153(C), 183(T), 184(T), 217(T),
252(A), 290(A), 471(T), 509(A), 625(C), 546(A) ve 701(C)’dir. T. trachurus i¢in 133(T),
184(A), 246(A), 268(A), 271(C), 540(T), 558(C) ve 701(C)’dir. Son olarak, 7. picturatus
sekiz adet tiire 6zgii niikleotit pozisyonuna (40(T), 63(C), 75(A), 113(A), 184(G), 590(G),
98(A) ve 142(A)) sahiptir (Tablo 7).
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Sekil 22. Trachurus tiirlerine ait kontrol bolgesi i¢cin TCS programu ile olusturulan
haplotip agt. a) 7. mediterraneus, b) T. trachurus, c) T. picturatus. Haplotipler
arasindaki her bir nod 1 baz farkliligin1 temsil etmektedir.
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Tablo 7. Ug Trachurus tiiriine ait 131 adet mtDNA kontrol bélgesi haplotipinin degisken pozisyonlar1. Noktalar, haplotip TmCRO1°deki

niikleotitlerle 6zdes pozisyonlar1 temsil etmektedir. Koyu bolgeler tiire 6zgii niikleotit pozisyonlarmi gostermektedir. Tabloda
verilen haplotiplerin GenBank giris numaralar1 EU246378-508"d1r.

- Pozisyon Lokalite
'% 8 ¥ a H B
S = 11111111111111111111111111122222222222222222222333333333333334444444445555555555555666666666667777888 Genbank § & g 2 ﬁ g &
E' g 45678999900112222334444566788888999900001244455667788889022222456678990023445770334555688999000122444460479122 Giris § H A& B E & E g
7. 00758148923340128362579358512347368903467368902581302350523468582394672330270189280789814013689856156801427813 Numaras B ? § ] ?). g g

TmCRO1 GTTGACTGATACCCAGGCCTTCCCCAAATTTACACTTATATTTGATACTTTGTGTAGGACAAAACGGTTTTCTCTGGTTATGCCTTGCATAACGCGCGTAGTAATAGTAT F1246378 4 1 Z

2 . T.T.G....... C.G..CTT......... T..A..A........ AA.......ciiunn.. T...T.A...T.....T...... LAGL ... EU246379 1

03 ... G....... C....CTT......... T...AA........ A.......... S TA.........T...... LAG....... .. EU246380 1

04 ... T...G....C..C.GG.CTT..... C...T.A...A........ AG......... G....T TA.........T...... LBAG......... EU246381 1 2

05 .. .......... T...G....... €.G..CTT......... T..... A....... AA i, TA......... .T.C..AG......... EU246382 1

06 .. ......... G....G....... c CTT......... T..A..A........ AA. i TA.........T...... LBG......... EU246383 1 1 1

07 ... B....... c..... TT......... T..A..A........ A TA.........T...... LBG......... EU246384 1 1

08 ... G....... €....CTT..... C...T..A..A........ CG....T...T.A......... .T.C..AG......... EU246385 1

09 ........... T...G....... €.GG.CTT...... C..T..A..A........ A..G...o.o.... G....T...T.A.........T...... BG......... EU246386 1 1

10 ........... T...G....... €.G..CTT......... T..A..A........ AA i, TA.........T...... LAG......... EU246387 1

N G..... T...6....C..C.G..CTT...... C..T..A..A........ A..Geei T...TA. ... T LAG......... EU246388 1

12 G....... €.G..CTT..... C...T..A..A........ AA........ T T.A...TA....T...... LBG......... EU246389 1

13 G....... €.G..CTT...T.C...T..A. .A........ A.A..G..... T TA...T.....T...... BG......... EU246390 1

14 B....... C.G..CTT..... C...T..A..A........ O TA......... T..T.C..AG......... EU246391 1

15 ... T.T.G....... C.G..CTT..... C...T..A..A........ O T.AC........T...... AG.G....... EU246392 1

16 . ......... T.T.G....... €.G..CTT..... C...T..A..A........ AA. i, TA.........T...... LAG......... EU246393 1 1

17 . T.T.G....... €C.G..CTT......... T..... A........ AA. i TA......... .T.C..AG......... EU246394 2

18 ..., T...G...... TC....CTT.T....... T..A..A........ Ao, Coovrnn. TA...T.....T...... LBG......... EU246395 1

19 ... T.T.G....... €C.G..CTT...TCC...T..A. .A........ AA i TA.........T...... LBG......... EU246396 1

20 ...l T...G....C.TC.G..CTT...... C..T..A..A........ U T.A...T.....T...... LBAG......... EU246397 1

21 L. T...G....C.TC.G..CTT...T..... T..... A....... AA. i, T.A...T..... .T.C..AG......... EU246398 1

22 ... T.T.G....... €C.G..CTT......... T..A..A........ AA. ..., T.UTLA.. ... LT AG......... EU246399 1

3 T...G....... €.G...TT......... T..A..A........ A Gt TA.........T...... LAG......... EU246400 1

24 L. T.T.G....... €.G..CTT..... C...T..A..A........ A AL ... TA.........T...... ..AG.G....c.. EU246401 1

25 L. G...A...C...GCTT......... T.cA..A....... CAA...oveiann.. C..T.A...T..... .T.C..AG......... EU246402 1

26 ... G...A...C.G..CTT......... T..A..A........ AA............ C.oon.. TA......... .T.C..AG......... EU246403 1

27 L. T...G....... €.G..CTT...T.C...T..A. .A........ AA i, TA.........T...... LAG......... EU246404 1

28 ..., T.T.GC..... €...G.TT..... T...T...GAR........ A A . Guueeaenn TA.........T...... LAG......... EU246405 1

29 ... T.T.G....... €.G..CTT...T..... T..A..A........ AR .Geueaennn TA......... .T.C..AG......... EU246406 1

30 ...l T.T.G....... €.G...TT......... T..A..A........ A, T..TA. ... ... LAG. ... .. EU246407 1

31 G....... c CTT..... C...T..A..A....A...AA. ......covuinun.. TA......... .T.C..AG......... EU246408 2
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Tablo 7’ nin Devami

- Pozisyon Lokalite
% g ﬁ a 4 < %
° 5 11111111111111111111111111122222222222222222222333333333333334444444445555555555555666666666667777888 Genbank § & 9 2 Mo &
% g 45678999900112222334444566788888999900001244455667788889022222456678990023445770334555688999000122444460479122 Girig § HZ B E & E g
Tz 00758148923340128362579358512347368903467368902581302350523468582394672330270189280789814013689856156801427813 1\ Wmarasl @ § o ?). H E E

-H

TmCRO1 GTTGACTGATACCCAGGCCTTCCCCAAATTTACACTTATATTTGATACTTTGTGTAGGACAAAACGGTTTTCTCTGGTTATGCCTTGCATAACGCGCGTAGTAATAGTAT EU246378 4 1 2

32 c......... T.T.G....... €.G..CTT...T.C...T..A. .A........ AA. ..o TA......... T....T.C..AG......... EU246409

33 ... T.TGG....... €C.G..CTT......... T..A..A........ AA...G....... [ T.A...T..... T....T.C..AG......... EU246410

34 ... T.T.G....... €.G..CTT...T.C...T..A. .A........ A TA......... T.o..... C..BG......... EU246411

35 ..., T.T.G....... €.G..CTT......... T..A..A........ Ao C...T...T.A......... T.o.o.... C..AG......... EU246412 1

36 B....... c..... TT......... T..A..A........ N P TA......... T.o..... C..BG......... EU246413 11

37 . GT.T.G A..... €C..G..TT....T.C..T...A.A...... AR A ... T.A..T....A.T...... C..BG......... EU246414 1 1

38 ... T...G....... C.G..CTT......... T..A..A...... ARAA...G..ooveeenann.. T.A...T..... T....T.C..AG......... EU246415 1

39 L. T.TGG....... C.G..CTT......... T..A..A........ AA...G.oovviiaennn. T.A...T..... T....T.C..AG......... EU246416 1

40 ... T...G....... €C.G..CTT......... T..A..A........ AA...G....T.......... TA......... T.o..... C..BG......... EU246417 1

a1 B....... c..... TT......... T..A..A........ - Ao, TA......... T....T.C..AG......... EU246418 1

42 . B....... c..... TT......... T..A..A........ A T.A...T..... T.o..... C..BG......... EU246419 1

43 B....... C.G..CTT..... C...T..A..A........ A......... . TA......... T.o..... C..BG......... EU246420 1

4 . B....... C.G..CTT....C T..A..A........ O TA......... T.o..... C..BG......... EU246421 1

45 ... B....... €.G..CTT...T.C...T..A. .A........ AA........ R T.A...T..... T.o..... C..BG......... EU246422 1

46 ..., T.T.G....... €C.G..CTT......... T..A..A........ AA........... C...T...T.A......... T.o..... C..BG......... EU246423 1

47 . T.T.G....... €.G..CTT...T.C...TA.A. .A........ AA. i T.A...... A..T...... C..BG......... EU246424 1

48 .. ..., T.T.G....... C.G..CTT.T G..T..A..A....A...AA.......cuuvunuin.. T.A...T..... T..... AC..BG....... G. EU246425 1

49 G....... C....CTT......... T..A..A........ A.......... CG....T...T.A......... T....T.C..AG......... EU246426 1

50 .......... T.T.G....... €C.G..CTT......... T..A..A........ A L. J VR T.T....C..AG......... EU246427 1

5L . .......... T.T.G....... €.G..CTT..... C...T..A..A........ ARA...........coiinn.. TA......... T.o..... C..BG......... EU246428 1

52 ... B....... €C.G..CTT......... T..A..A........ A TA......... T.o..... C..BG......... EU246429 1

53 ... T...G....C.TC....CTTG........ T..A..A........ AA. i T.A...T..... T.o..... CA.AG......... EU246430 1

54 . ......... T.T.G....... €.G..CTT...T.C...T..A. .A........ AA. i TA......... T.o..... C..BG......... EU246431 1

55 ...l B....... c..... TT......... T..A..A........ A....... Coeeeee TA......... T.o..... C..BG......... EU246432 1

56 . .......... T.TGG..T....C.G...TT......... T..A..A........ A T.AC....... T.o..... C..BG......... EU246433 1

57 .......... T...G....... c..... TT......... T..A..A........ AA. . TA......... T.o..... C..BG......... EU246434 1

58 . .......... T.T.G....... €.G..CTT...T..... T..A..A........ AA...Guovrininn. T.A...... A..T...... C..AG..c...... EU246435 1

59 ..., T.T.G....... €C.G..CTT......... T..A..A........ Ao L. J VR T.o..... C..BG......... EU246436 1

60 . .......... T.T.G....C..C.G..CTT...... C..T..A.CA........ AAG...G.......... L. J VR T.o..... C..BG......... EU246437 1

61 .. ..... A....... B....... C....CTT..... C...T..A..A....A...A.A.......ouuurnuunnnn. TA......... T....T.C..AG......... EU246438 1

62 . ........ T...G....... c..... TF...T..... T..... A....A...A........... C..... L. J VR T....T.C..AG......... EU246439 2

63 . ......... T...G....C..C.GG.CTT...... C..TC.A..A........ A..G......... G....T...T.A......... T.o.o.... C..AG......... EU246440 2

64 . ........ T...G....... C....CTT......... T..A..A........ AA. . TA......... T.o..... C..BG......... EU246441 2

20 6 6 6 10 10 10 6 10
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Tablo 7°

nin devamu;

- Pozisyon Lokalite
'gg 11111111111111111111111111122222222222222222222333333333333334444444445555555555555666666666667777888 a3 < g
< s Genbank g o § 2 Mo>oH
= g 45678999900112222334444566788888999900001244455667788889022222456678990023445770334555688999000122444460479122 Giris & % .% g z g E g
T 7 00758148923340128362579358512347368903467368902581302350523468582394672330270189280789814013689856156801427813 Numarast = w2 E E a*+ a E
N (33 3
TmCRO1 GTTGACTGATACCCAGGCCTTCCCCAAATTTACACTTATATTTGATACTTTGTGTAGGACAAAACGGTTTTCTCTGGTTATGCCTTGCATAACGCGCGTAGTAATAGTAT EU246378 4 1 2
TpCRO1l T.CA...A.C.A.T.C...A.T.G....CAG......... G..A..T....A.AC.A...G........... T...G.T...oon... G...... T.GTA....... G. EU246442 1
02 T.cA...A...A.T.C...A.T.G.G...AG..... A...G..... T AAC.A...G.oeeiaennnn. G.T......... G...... T.GTA......... EU246443 3
03 T.cA...A...A.T.C...A...G..... AG...T..... G AT...... A.C.A...G..... c..... T...G.T......... G...... T.GTA......... EU246444 1 1
04 T.cA...A...A.T.C...A...G..... AG...T..... G CT...... ACA...G..oovunnnn. T...G.T....u.... G...... T.GTA......... EU246445 1
05 T.ca...A...A.T.C...A...GT AG......... G CT...... AC.A...Guuuuruunrn.. T...G.T...ou.... G...... T.GTA......... EU246446 1
06 T.cA...A...A.T.C...A...G.G...AG...T..... G....AT...... A.C.A...G..... c..... T...G.T......... G...... T.GTA......... EU246447 2
07 T.cA...A...A.T.C...A..TG CAG......... G..A..T AAC.A...G..ovvvnn.. T...G.T...ou.... G...... T.GTA......... EU246448 1
08 T.CAT..A...A.T.C..TA.TTG..... AG......... G..A..T...... ACA...Guvuuurununn.. T...G.T...ou.... G...... T.GTA....... G. EU246449 1
09 T.cA...A...A.T.C...A...G..... AG......... G..... T...... A.C.A...G..T........ T...G.T......... G...... T.GTA......... EU246450 2
10 T.cA...A...A.T.C...A...G CAG......... G..A..T AAT.A...G...oovvnn.. T...G.T....u.... G...... T.GTA......... EU246451 1
11 T.cA...A...A.T.C...A...G..... AG..... C...G CT...... A.C.A...G..... c..... T...G.T......... G...... T.GTA......... EU246452 1
12 T.cA...A...A.T.C...A...G..G..AG...T..... G....AT...... A.C.A...G..... C..... T...G.T......... G...... T.GTA......... EU246453 1 1
13 T.cA...A...A.T.C...A...G CAG......... G....CT AA.CA...G.uvreeannnn.. G.T..ooun... G...... T.GTA......... EU246454 1
14 T.cA...A...A.T.C...A...G.G...AG..... A...G..... T AAC.A...G.ovreeaennnn. G.T...un... G...... T.GTA......... EU246455 1
15 T.cA...A...A.T.C...A...G..... AG......... G..A..T...... ACA...G.u'rennnnnn. G.T...T..... G..T...T.GTA......... EU246456 11
16 T.cA...A..GA.T.C...A...G.G...AG...T.C...G..... T...... ACA...Guvuuurununn.. T...G.T...ou.... G...... T.GTA......... EU246457 1
17 T.cA...A...A.T.C...A...G CAG......... G..A..T AACA...G..ouvnvnnn.. T...G.Tevunenn.. G...... T.GTA........ c EU246458 1
18 T.cA...A...A.T.C...A...G CAG......... G....CT...... ACA...G..oovunnnn. T...G.T....u.... G...... T.GTA......... EU246459 1
19 T.cA...A...A.T.C...A...G..... AG......... G....CT...... ACA...Guuuurununrn.. T...G.T....u.... G...... T.GTA......... EU246460 1
20 T.CA...A...A.T.C...A...G..... AG..... A...G..... T AA.CA...G.uvreeannnn.. G.T..ooun... G...... T.GTA......... EU246461 1
21 T.CcA...A...A.T.C...A...G CAG......... G..A..T AACA...G..ouvvnnunn. T...G.T...ou.... G...... T.GTA......... EU246462 2 2
22 T.cA...A...A.T.C...A...G..... AG......... G..A..T AAC.A...G..vvrnn.. T...G.T...o.o... G...... T.GTA....... G. EU246463 1
23 T.CA...A...A.T.C...A...G..... AG......... G..A..T...... ACA...Guvuuurununn.. T...G.T...ou.... G...... T.GTA......... EU246464 1
24 T CA...A...A.T.C...A...G.G...AG......... G..... T...... ACA...Guuuuurununrn.. T...G.T....u.... G...... T.GTA......... EU246465 1
25 T.CA...A...A.T.C...A...G..... AG......... G....CT...... AC.A... .G, G.T..ooun... G....T.T.GTA......... EU246466 2
26 T.CA...A...A.T.C...A...G..... AG....... C.G..A..T...... ACA...G....ovv... T...G.Tevunenn.. G..T.T.T.GTA...C..... EU246467 1
27 T.CcA...A...A.T.C...A...G CAG......... G CT...... ACA...G....ovv... T...G.Tevunenn.. G.T T.GTA......... EU246468 1
19 19
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Tablo 7’ nin devamy;

Pozisyon Lokalite
9“ 2 5] 4
3 g 11111111111111111111111111122222222222222222222333333333333334444444445555555555555666666666667777888 5\ Py g o E g o S 2
%g 45678999900112222334444566788888999900001244455667788889022222456678990023445770334555688999000122444460479122 Girig & % % g g g g E E
Tz 00758148923340128362579358512347368903467368902581302350523468582394672330270189280789814013689856156801427813 Numarast & H 9 E E E H E E
N H O A
TmCRO1 GTTGACTGATACCCAGGCCTTCCCCAAATTTACACTTATATTTGATACTTTGTGTAGGACAAAACGGTTTTCTCTGGTTATGCCTTGCATAACGCGCGTAGTAATAGTAT FU246378 4 1 2
TtCRO1 .. . .. ...... T.T.CAGT....G.G.T.AA...TC.C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.AG........ T..TA..C...... EU246469 1 2 1
02 . ......... T.T.CAGT....G.G.T..A...T..C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246470 1 1
03 . .......... T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G..... C..... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246471 1
04 . ......... T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA. .TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246472 1
05 .. .......... T.T.CAGT....G.G.T.AA...TC.C.GG.AA. .TTACCA.A.C.A...G.......... CT...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246473 1
06 .. .......... T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G..... c..... T.A.G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246474 1 1
07 ... T.T.CAGT....G.G.T.AA...... €.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G..T........ T...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246475 1
08 ... G..... T.T.CAGT..T.G.G.T.AA..TTC.C.GG.AA..TTACCA...C.A...G........... T...G.T..T.C.A...... A..T..TA..C...... EU246476 31 1 1
09 .. .......... T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA..TTACCA.A.C.A.A.G........... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246477 1 1 1
10 ........... T.T.CAGT....G.G.T.AA...TC.C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G..... c..... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246478 1
11 T.T.CAGT....G.G.T.AA...TC.C.GG.AA. .TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246479 1 2
12 ... C....T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA. .TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.A....... T.T..TA..C...... EU246480 1
13 .. T.T.CAGT....G...C.AA...... C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.CAA...G..... T..TA..C...... EU246481 1
14 ... T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA. .TTACCA.A.T.A...G........... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246482 1
5 ... C....T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA. .TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246483 1
16 ... ...... T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G..... c..... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C.C.... EU246484 1
17 . T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G..... c..... T...G.T..T.C.A....... T.T..TA..C...... EU246485 1
8 ... C....T.T.CAGT....G.G.T.AA...... C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C..T EU246486 1
19 . T.T.CAGT....G...C.AA...T..C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246487 1
20 ...l T.T.CAGT....G.G.T.AA...... C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G..... c..... T...G.T..T.C.A.T....... T..TA..C...... EU246488 1
21 L. T.T.CAGT..T.G.G.T.AA...T..C.GG.AA. .TTACCA.A.T.A...G........... T...G.T..T.C.AA....... AT..TA..C...... EU246489 1
22 ... C....T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G..... C..... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246490 1
23 L T.T.CAGT...... G.T.AR...T..C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246491 1
24 ... T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G.......... CT...G.T..T.C.A.T....... T..TAC.C...... EU246492 1
25 ..., T.T.CAGT....G.G.T.AA...TC.C.GG.AA. .TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246493 1
26 ..., T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA. .TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.AG........ T..TA..C...... EU246494 1
27 L. T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.A....... T.T..TA..C...... EU246495 1
28 . ......... T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA. .TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.A....... G.T..TA..C....G. EU246496 1
29 ... T.T.CAGT..T.G.G.T.AA...T..C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G..... c..... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246497 1
30 ...l T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA. .TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.AA........ T..TA..C...... EU246498 1
31 ... G..T.T.CAGT....G.G.C.AA...T..C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.AG........ T..TA..C...... EU246499 1
32 ... T.T.CAGT....G...T.AA...TC.C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246500 1
33 ... T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA. . TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.A....... T.T..TA..C...... EU246501 1
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Tablo 7’ nin devamy;

Pozisyon Lokalite

o & z
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<, g Genbank ¢ 2 %9 @ & E &
Giri & Z b = g
‘m“ 25 11111111111111111111111111122222222222222222222333333333333334444444445555555555555666666666667777888 Numarsam g E 09 E S E
45678999900112222334444566788888999900001244455667788889022222456678990023445770334555688999000122444460479122 7] o ° Z g s
00758148923340128362579358512347368903467368902581302350523468582394672330270189280789814013689856156801427813 N o H
TmCRO1 GTTGACTGATACCCAGGCCTTCCCCAAATTTACACTTATATTTGATACTTTGTGTAGGACAAAACGGTTTTCTCTGGTTATGCCTTGCATAACGCGCGTAGTAATAGTAT FU246378 4 1 2
TpCR34 . .. ....... T.T.CAGT....G.G.T.AA...TC.C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G........... T...G.T..T.C.A....... G.T..TA..C...... EU246502 1
35 ..., T.T.CAGT....G.G.T.AA...TC.C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G..... c..... T...G.T..T.C.A....T....T..TA..C...... EU246503 2
36 ..., T.T.CAGT....G.G.T.AA...TC.C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G..... C..... T...G.T..T.C.AG........ T..TA..C...... EU246504 1
37 . GT.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA..TTACCA.A.C.A...G........... T..AG.T..T.C.A......... T..TA..C...... EU246505 1
38 ... T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA..TTACCA.A.C.A. AL T...G.T..T.C.A......... T..TAG.C...... EU246506 1
39 L. T.T.CAGT....G.G.T.AA...T..C.GG.AA..TTACCA.ACC.A. cC...C..... T...G.T..T.C.AG........ T..TA..C...... EU246507 1
40 ... TTT.CAGT. ...GTG.T.AA...TC.C.GG.AA. .TTACCA.A.C.A...G......... T.T...GCT..T.C.AG........ T..TA..C...... EU246508 1

12 5 12 11 20
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3.3.4. Populasyon Analizi

3.3.4.1. Sitokrom b

Sitokrom b haplotiplerine dayali olarak tahmin edilen haplotip ¢esitlilik degeri 7.
picturatus (% 65.22) icin, T. trachurus (% 42.60) ve T. mediterraneus (% 47.57) ‘da
oldugundan daha yiiksek bulunmustur. Ayrica, 3 tiiriin lokaliteleri arasindaki ve igindeki
tahmin edilen niikleotit ¢esitlilik degerleri 7. picturatus (ortalama, % 0.406 ve % 0.477,
sirastyla)’ da 7. trachurus (ortalama, % 0.199 ve % 0.244) ve T. mediterraneus (ortalama,
% 0.225 ve % 0.262)’ da oldugundan daha yiiksektir (Tablo 8). Lokalite farklilagmasinin
evrensel testi (Raymond ve Rousset, 1995) T. mediterraneus’ un (P =0.126) 9 lokalitesi, 7.

picturatus’ un (P = 0.299) 2 lokalitesi ve 7. trachurus’ un (P = 0.052) 5 lokalitesi arasinda

onemli bir fark ile sonu¢lanmamastir.

3.3.4.2. Kontrol Bolgesi

Kontrol bolgesine dayali olarak tahmin edilen haplotip c¢esitlilik degerleri 7.
picturatus i¢in % 97,86, T. trachurus i¢in % 96,94 ve T. mediterraneus igin % 98,93 olarak
belirlenmistir (Tablo 8). Bunun yanisira, 3 tiiriin lokaliteleri arasindaki ve i¢indeki tahmin
edilen niikleotit ¢esitliligi 7. picturatus icin (sirasiyla, ortalama % 0,669 ve % 0,721), T.
trachurus i¢in (ortalama, % 0,384 ve % 0,423) ve T. mediterraneus igin (ortalama, % 0,859
ve % 0,868) olarak belirlenmistir (Tablo 8).

Lokalite farklilasmasinin evrensel testi (Raymond ve Rousset, 1995), T.
mediterraneus’ un (P = 0,387) 9 lokalitesi, 7. picturatus’ un (P = 0,408) 2 lokalitesi ve T.

trachurus’ un (P = 0,341) 5 lokalitesi arasinda 6nemli bir fark ile sonuglanmamastir.
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Tablo 8. Sitokrom b geni kismi dizini ve kontrol bolgelerinin analizi yoluyla incelenen her

bir 6rnegin toplanma bolgeleri, 6rnek sayilari, haplotip sayilari (N), haplotip
cesitlilik (h) ve niikleotit ¢esitlilik (7) degerleri (Parantez i¢inde standart sapma

verilmigtir)
Tiirler Ornekleme Ornek  Haplotip Haplotip Niikleotit
Alani Sayisi Sayisi Cesitlilik Cesitlilik
™) h (£SS) 7 (£SS)
T. mediterraneus HOPA 20 4 0.36316+0.046 0.00163+0.00039
GIR 6 1 0.00000+0.000 0.00000£0.00000
SIN 2 0.53333+0.076 0.00223+0.00060
ZON 4 0.80000+0.078 0.00418+0.00084
IST 10 3 0.51111£0.090 0.00233+0.00036
CAN 2 0.33333+0.067 0.00139+0.00056
izM 4 0.80952+0.045 0.00480+0.00082
ANT 3 0.60000+0.084 0.00279+0.00028
ISK 10 3 0.37778+0.078 0.00168+0.00047 2
TOPLAM 77 11 0.47571+0.062 0.00225+0.00048 E
T. trachurus IST 11 3 0.34545+0.049 0.00152+0.00058 g
CAN 10 3 0.51111£0.056 0.00232+0.00037 s
izM 10 1 0.00000+0.000 0.00000+0.00000
ANT 10 3 0.60000+0.086 0.00279+0.00062
ISK 12 4 0.56061+0.071 0.00266+0.00043
TOPLAM 53 9 0.42643+0.052 0.00199+0.00040
T. picturatus ANT 20 6 0.62105+£0.069 0.00375+0.00055
ISK 24 6 0.68116+0.066 0.00423+0.00082
TOPLAM 44 8 0.65220+0.067 0.00406=0.00071
T. mediterraneus HOPA 20 14 0.95263%0.088 0.00904%0.00086
GIR 0.93333£0.094 0.00766%0.00077
SIN 1.00000+0.000 0.00858+0.00028
ZON 1.00000+0.000 0.00758%0.00079
IST 10 0.97778%0.067 0.00786%0.00057
CAN 10 10 1.00000+0.000 0.00838+0.00047
izM 10 0.97778%0.082 0.00985%0.00059 —
ANT 6 1.00000+0.000 0.00700£0.00084 E"n
ISK 10 0.97778%0.050 0.00866%0.00063 é
TOPLAM 84 64 0.98939+0.043 0.00859+0.00062 E
T. trachurus IST 12 10 0.9545540.055 0.00339+0.00069 %
CAN 12 10 0.96970%0.061 0.00476%0.00058 M
izM 12 9 0.90909+0.038 0.00327+0.00087
ANT 11 11 1.00000+0.092 0.00388%0.00090
ISK 13 12 0.98718+0.054 0.00345%0.00075
TOPLAM 60 40 0.96949+0.060 0.00384+0.00076
T. picturatus ANT 18 15 0.98039+0.071 0.00673%0.00046
ISK 20 16 0.97368%0.063 0.00652+0.00077
TOPLAM 38 27 0.9786410.066 0.00669+0.00063
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3.3.5. Filogenetik Analiz

3.3.5.1. Sitokrom b

Sitokrom b haplotipleri arasindaki ikili dizin farklilig1 degerleri, 7. mediterraneus
icin %0.42 ile %1.27, T. picturatus i¢in %0.42 ile %2.13, T. trachurus icin %0.42 ve
%0.84 arasinda degismektedir. 7. picturatus ve T. mediterraneus i¢in haplotip gesitlilik
degerleri %2.56-4.78, T. picturatus ve T. trachurus i¢in %3.96-5.25, T. trachurus ve T.
mediterraneus i¢in %3.88-5.23 arasinda degismektedir. Sitokrom b dizin verileri,
neighbour-joining analizi ile {i¢ Trachurus tiiriiniin mtDNA haplotiplerinin filogenetik

agaclarmin olusturulmasinda kullanilmistir (Sekil 22).

Seriola dumerili

Caranx rhoncus

TmCytb7 N
9 TmCytbl1

L— TmCytbb
— TmCytb3
— TmCytb2
+— TmCytb6 Trachurus mediterraneus
92 — TmCytb9
— TmCytb4
TmCytbl
— TmCythb8
'— TmCytbl0 |
TpCytb8
—— TpCytb3
100 ( TpCytb5
4 { TpCytb2
r TpCytb6
Tpcytb4
—— TpCythl
L— Tpcytb7 |

®
w

Trachurus picturatus

TtCyth9
66 TtCyth7
i TtCytbl
TtCyth4
TtCytb3 | Trachurus trachurus
tCytb2
TtCytb6
TtCytb8
TtCytb5

TTﬁ_ﬂ_\‘E

| 0.1 |
I 1

Sekil 23. Sitokrom b dizinlerinden elde edilen 7Trachurus tiirlerinin 26 haplotipi i¢in
neighbour-joining metodu yardimiyla olusturulan filogenetik agag. 1000
tekrara dayali se¢g-bagla degerleri %50 den yiiksek olanlar verilmistir
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Her 3 tiire iliskin 3 biiylik soy Trachurus cinsi iginde tanimlanmistir. Bu soylar 2

grupta toplanmustir. 7. picturatus ve T. mediterraneus birinci grubu temsil ederken ikinci

grup 7. trachurus haplotiplerini igermektedir. Olusan agac topolojisi yiiksek se¢-bagla testi

degerleri ile desteklenmistir. Haplotiplerin cografik egilimi olmadig1 goriilmistiir.

Maksimum parsimoni analizinden elde edilen sonuglar (Sekil 24) neighbour-joining analizi

ile elde edilen sonuglar1 desteklemektedir

Sitokrom b haplotipleri arasindaki ikili dizin farkliligi, 7. mediterraneus igin % 0.42
ve % 0.84, T. picturatus i¢in % 0.42 ve % 1.70 ve T. trachurus i¢in % 0.42 ve % 0.84
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Sekil 24. Sitokrom b dizinlerinden elde edilen 7Trachurus tiirlerinin 26 haplotipi i¢in
maksimum parsimoni metodu yardimiyla olusturulan filogenetik agac.
1000 tekrara dayali se¢-bagla degerleri %50 den yliksek olanlar verilmistir
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arasinda degismektedir. Tiirler arasindaki ortalama haplotip cesitliligi, 7. picturatus ve T.
mediterraneus arasmda % 2.56 ve % 4.78, T. picturatus ve T. trachurus arasinda % 3.90 ve
% 5.25 ve T. trachurus ve T. mediterraneus arasinda ise % 3.88 ve % 5.23 arasinda

degismektedir.

3.3.5.2. Kontrol Bolgesi

Kontrol bdlgesi haplotipleri arasindaki ikili dizin farkliligi degerleri, T.
mediterraneus i¢in % 0.12 ile %2.01, T. picturatus i¢in %0.28 ile %1.15, T. trachurus i¢in
% 0.28 ve % 1.14 arasinda degismektedir. 7. picturatus ve T. mediterraneus arasindaki
haplotip ¢esitlilik degerleri % 2.56 - % 4.78, T. picturatus ve T. trachurus arasinda % 3.08
- % 444, T trachurus ve T. mediterraneus arasmda ise % 3.88 - % 5.23 arasmnda
degismektedir. Sitokrom b geni ile elde edilen sonuglarla benzer topolojiler
gostermektedir. Kontrol bolgesi dizin verileri, neighbour-joining ve maksimum parsimoni
analizi ile 3 Trachurus tiirliniin filogenetik agaclarinin olusturulmasinda kullanilmistir
(Sekil 25a,b). Bu tiirlere iligkin 3 biiyiik soy kendi i¢inde iki grupta toplanacak sekilde
Trachurus cinsi i¢inde tanimlanmustir. 7. picturatus ve T. mediterraneus haplotiplerini
iceren birinci grup yiliksek seg-bagla degerleri ile desteklenirken ikinci grup 7. trachurus
soyunu igerir. Her iki analiz sonucunda, kontrol bolgesine haplotiplerin cografik bir egilim

gostermedigi belirlenmistir.
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Sekil 25. Kontrol bolgesi dizinlerinden elde edilen T racﬁums tiirler.ine t(?plam 131 aldet
haplotip icin neighbour-joining (a) ve maksimum parsimoni (b) metlcj)t fllrl
yardimiyla olusturulan filogenetik agagla}r. 1000 tekrara dayali sec-bagla
degerleri %50’ den yiiksek olanlar verilmistir.
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3.3.6. Lokaliteler Aras1 Genetik Farkhilik ve Gen AkKisi

Mitokondriyal kontrol bdlgesi ve sitokrom b geni dizinlerine dayali olarak her bir
tiriin lokalite ciftleri arasmdaki Fsr degerleri ve Onemlilik dereceleri ARLEQUIN
bilgisayar programinin (Schneider vd., 2000) kullanimiyla hesaplanmis ve sonuglar Tablo
9’da verilmistir. Lokalite ciftlerine ait Fsr degerleri 7. mediterraneus i¢in -0,0578—
0.17626, T. trachurus igin -0.0036-0.2425 arasinda degisim gostermistir. 7. picturatus igin
sadece iki istasyon g¢alisildigindan tek bir Fst degeri (0,0951) bulunmustur. Baz1 lokalite

arasinda negatif Fsr degerleri gdzlenmistir.

Tablo 9. Her bir tiir i¢in Trachurus lokalite ¢iftleri arasindaki mtDNA sitokrom b geni ve
kontrol bdlgesi dizin varyasyonu i¢in Fst (Weir ve Cockerham, 1984) istatistik
degerleri

Lokalite 1 2 3 4 5 6 7 8 9
Trachurus mediterraneus

Hopa 1 0.000

Giresun 2 -0.063 0.000

Sinop 3 0.161 0.200  0.000

Zonguldak 4 0.076  0.011 -0.062 0.000

Istanbul 5 0.067  0.007 -0.090 -0.095 0.000

Canakkale 6 0.005 0.021 0.133 0.014  0.029  0.000

[zmir 7 0.244  0.170 -0.108 -0.002 0.009 0.146  0.000

Antalya 8 0.047  0.001 -0.080 -0.071 -0.073 0.024  -0.007  0.000
Iskenderun 9 -0.051 -0.059  0.003 -0.080 -0.086 -0.006 0.096 -0.051 0.0

Trachurus trachurus

Istanbul 5 0.000

Canakkale 6 0.118 0.000

[zmir 7 -0.009  0.167 0.000

Antalya 8 0.098 0.067 0.174 0.000

Iskenderun 9 0.127  0.208 0.067 0.098 0.0
Trachurus picturatus

[zmir 7 0.000

Antalya 8 0.027 0.000

Gen akismin hesaplanmasinda mitokondriyal Fst degerlerini kullanmak i¢in Wright
(1951)’1n Fstr = 1/(1+4Nem) formiiliiniin kullanimiyla her tiir i¢in istavrit lokalite ¢iftleri
arasindaki gen akis matrisi hesaplanmistir (Tablo 10). Negatif ve sifir olarak belirlenen Fsr

degerleri igin lokaliteler arasi gen akismin hesaplanmasi anlamsiz oldugundan Tablo 10°da
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rakam yerine sonsuz isareti (co) kullanilmistir. 7. mediterraneus igin lokalite g¢iftleri
arasindaki en biiylik gen akis1 Hopa ve Sinop lokaliteleri arasinda gézlenmistir (Nem =
116.572). Ikinci siradaki en bilyiik deger Zonguldak ve Giresun lokaliteleri arasinda
olmustur (Nem = 43,919). T. trachurus i¢in lokalite ciftleri arasindaki en biiyiik gen akis1
Istanbul ve Canakkale lokaliteleri arasinda gdzlenmistir (Nem = 69,002). Ikinci siradaki en
biiyiik deger Izmir ve Canakkale lokaliteleri arasinda olmustur (Nem = 12,784). T.

picturatus i¢in sadece iki lokalite incelendigi i¢in tek bir Nem (2,377) degeri gézlenmistir.

Tablo 10. Her bir tiir i¢in Istavrit lokalite ¢iftleri arasindaki gen akis matrisi

Lokalite | 2 3 4 5 6 7 8 9
Trachurus mediterraneus

Hopa 1 0.00

Giresun 2 o0 0.00

Sinop 3 1.30 1.00 0.00

Zonguldak 4 3.04 22.48 o0 0.00

Istanbul 5 3.48 35.46 o0 o0 0.00

Canakkale 6 49.75 11.65 1.63 17.61 8.37 0.00

[zmir 7 0.77 1.22 o0 ) 27.53 1.46 0.00

Antalya 8 5.07 249.75 o0 o0 o0 10.17 o0 0.00

Iskenderun 9 00 00 83.08 o0 00 00 2.35 o0 0.00
Trachurus trachurus

Istanbul 5 0.00

Canakkale 6 1.861 0.00

[zmir 7 00 1.250 0.00

Antalya 8 2.290 3482 1.186  0.00

Iskenderun 9 1.718 0.950 3.501 2312 0.00
Trachurus picturatus

[zmir 7 0.00

Antalya 8 8975  0.00

Lokalite ciftlerine ait Fsr degerleriyle cografik mesafe arasindaki korelasyon
MANTEL test (Mantel, 1967) kullanilarak arastirilmigtir. Cografik mesafeler, drnekleme
yapilan istasyonlar arasindaki deniz yolu mesafeleri (Ek. 336) deniz mili cinsinden (URL-
3, 2008) kullanilmustir. 7. trachurus ve T. mediterraneus’ un dagilim gosterdigi
denizlerdeki lokaliteleri arasinda yapilan testte, cografik mesafe ve genetik farklilik

arasinda iligki olmadig1 (sirasiyla, y= -2E-05X + 0.0315, (R2 =0,0019, P = 0,212) ve y=
2E-05xX + 0.0963, R* =0,0188, P =0,390) tespit edilmistir. (Sekil 26).
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Sekil 26. Trachurus mediterraneus (a) ve Trachurus trachurus (b)’un lokalite ¢iftleri
arasindaki genetik farklilik degerleri (Fst) ile cografik mesafe arasindaki
korelasyon
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4. TARTISMA

Tiirkiye denizlerinde yaygin bir bicimde avciligi yapilan istavrit tiirlerinin
morfolojisi ve stok yapist ile ilgili sadece 7. mediterraneus tirii ile sinirlt kalan birkag
calisma (Turan, 2004 ve 2006) disinda her ii¢ tiiriin morfolojik ve filogenetik yapisi ilk kez
bu ¢alismada yiiksek drnek sayis1 ve iki farkli mtDNA gen bolgesi kullanilarak detayli bir
sekilde calisilmistir.

Bu caligmanin ana hedefleri, istavrit populasyonlarmin filogenetik ve filocografik
yapisini belirlemek, tiirler aras1 ve tiir i¢i lokaliteler arasi genetik varyasyonu saptamak ve
ek olarak morfolojik varyasyonu tespit etmek ve elde edilen sonuglar1 genetik verilerle
karsilagtirmaktir. Bu sebeple genetik ve morfolojik farkliliklar, 4 ayr1 denizden, 9 farkli
istasyondan toplanan ornekler tizerinde mtDNA kontrol bdlgesi ve sitokrom b geni analizi
ve 11 morfometrik, 5 meristik karakter kullanilarak arastirilmistir.

Tiirkiye genelinde 9 farkli lokaliteden 3 tiire ait sitokrom b geni (1141 bg) i¢in 174,
kontrol bolgesi (862 bg) icin toplam 182 Ornekten dizin analizi yapilmistir (Tablo 5).
Calisilan gen bdlgelerinin biyiikliikleri swrasiyla sitokrom b geni i¢in 239 bg, kontrol
bdlgesi igin 862 bg olup hedef gen bolgeleri i¢in sirasiyla 28 ve 131 adet haplotip (Tablo 6,
7) belirlenmis ve genetik analizler bu haplotipler iizerinden ger¢eklestirilmistir. Bu yonden,
bu tez caligmasi iilkemizde istavrit lizerine simdiye kadar yapilan caligmalarin en

kapsamlisidir.

4.1. Cografik Dagilim

Demir (1961), Tirkiye’nin Karadeniz kiyilarinda sadece Trachurus mediterraneus
tiirliniin var oldugunu rapor etmistir. Diger taraftan, Smith-Vaniz (1986) tarafindan 7.
trachurus’un Bat1 Karadeniz’de dagilim gosterdigi bildirilmistir. Ornekleme calismamiz
kapsaminda, Demir’in (1961) bulgularina paralel olarak, Karadeniz’in Tiirkiye
karasularindaki varlig1 tartigmali olan Atlantik istavriti, Trachurus trachurus bireyleri
orneklenememistir.

Biyometrik indisler, Karadenizde iki istavrit alt populasyonunu ayirt etmek i¢in
yeterli degildir (Yankova ve Raykov 2006). Prodanov vd. (1997)’e gore, Karadeniz
istavriti ¢evre sartlar1 tiim Karadenizde hemen hemen ayni oldugu i¢in tek bir populasyon

olusturur. mtDNA analizine dayali arastirmamiz sonucunda Karadeniz’deki Trachurus
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mediterraneus’ un alt populasyonlarmin varhigi i¢in bir delile rastlanmamustir. Ustelik bu
bdlgeden oOrnekler diger bdlgelerden (Ege Denizi, Marmara Denizi ve Kuzey-Dogu
Akdeniz) elde edilen 6rneklerle hem genetik hem de morfolojik olarak alttiir diizeyinde bir
farklilik gdstermedigi belirlenmistir. Sonug¢larimiz, Prodanov (1997) ve Yankova (2006)
tarafindan yapilan caligmalarin sonuclari ile desteklenmektedir. Cografik olarak komsu
lokaliteler arasindaki bu genetik benzerlik gen akisindan kaynaklanabilir. Bu genel genetik
homojenite, Tiirkiye nin Karadeniz sularindaki 7. mediterraneus lokalitelerinin alttiir olma

thtimalini ortadan kaldirmaktadir.

4.2. Morfometri

Morfometrik ve meristik karakterlerin analizi tiir i¢indeki farkli populasyonlar
arasinda ve farkl tiirler arasindaki farklilagsma ihtiyolojistler tarafindan genis bir sekilde
kullanilmaktadir (Ihssen vd., 1981; Vidalis vd., 1997; Tudela, 1999 ve Murta, 2000).
Lokaliteler arasindaki morfolojik farklilik, genetik yap1 ve/veya cevresel sartlardaki
populasyonlar arasindaki farklardan kaynaklanabilir (Vidalis vd., 1997). Evrimsel agidan,
tiirlesmeyle sonuglanabilen populasyon farklilasmasmin gerceklesebilmesini saglayan bu
farkliliklar icin genetik bir temelin varligi 6nemlidir.

Bu c¢alismada Tiirkiye sularinda dagilim gosteren Trachurus mediterraneus’u temsil
eden 9 farkli istasyondan toplanan 270 6rnek, Trachurus trachurus ‘u temsil eden 5 farkli
istasyondan 150 ornek ve Trachurus picturatus’u temsilen 2 farkli istasyondan 60 6rnek
olmak {izere Trachurus cinsine ait 3 tlirden toplam 480 Ornek iizerinde calisilmistir. Bu
taksonlarm 9 morfometrik ve 4 meristik karakter yardimiyla tiirlerarasi ve tiir i¢i lokaliteler
arasindaki morfolojik varyasyon arastirilmigtir. Tiirleri ve tiir ici lokaliteleri en iyi ayiran
karakterlerin belirlenmesinde ¢ok degiskenli arastirma tekniklerinden diskriminant
fonksiyon analizi kullanilmistir. Tirkiye’de Trachurus lokalitelerinin morfometrik ve
meristik analiz yontemiyle farkliliginin arastirilmas: iizerine ¢ok az sayida calisma
bulunmaktadir. Son zamanlarda, Turan (2004) 7. mediterraneus tiiriiniin morfometrisini
calismistir. Fakat ilk defa bu ¢alismada her ti¢ tiiriin morfometrisi birlikte ele alinmistir.

Allometrik doniisiimden sonra standardize edilmis Sl¢timlerle standart boy arasindaki
korelasyonun analizi, ¢alisilan tiim meristik ve metrik degiskenlerin biiyiikliikk etkisinden
bagimsiz oldugunu gostermistir. Istavrit seksiiel dimorfizm gdstermedigi (Shaboneyev ve

Kotlyar, 1979; Borges, 1996) i¢in dl¢limler {izerine cinsiyetin etkisi dikkate alinmamastir.
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4.2.1. Trachurus mediterraneus

Trachurus mediterraneus tiriine ait bireylerin standartlastirilmis verileri igin
hesaplanan varyasyon katsayilarindan (VK) tiim lokaliteler i¢in en yiiksek VK’ya sahip
morfometrik karakterler, %7,01 ve %6,22’lik degerlerle swrasiyla CPD (Kuyruk sapi
yiiksekligi) ve ED (G6z cap1) olmustur. En diisiik varyasyon katsayist ise % 0,43’liik
orantyla PrAL (PreAnal uzunluk) ve % 0,75’lik oranla LL (Yanal ¢izgi uzunlugu)
karakterlerinde belirlenmistir. Meristik karakterler i¢in 2. Dorsal ylizgec 151n sayist (D2,
%6,63) ve yanal ¢izgideki pul sayist (L, %2,09) sirasiyla en yiiksek ve diisiik varyasyon
katsayisina sahip karakterler oldugu gozlenmistir (Tablo 2). Lokaliteler arasindaki mevcut
olan farkliligin derecesini belirlemek i¢in DFA yapilmistir. Bunun icin standartlastirilmig
morfometrik 6l¢iim ve meristik sayimlar kullanilmistir. Tiim lokaliteler icin morfometrik
verilerden yapilan DFA sonucunda 6l¢iim karakterlerinden sadece ikisinin (BD ve ED)
istatistiki olarak Onemli oldugu belirlenmistir (P<0,001) (Tablo 3). Ayrica meristik
karakterler i¢in yapilan DFA sonucunda ise ikinci Dorsal ylizge¢ 151n sayisi (D2) ve anal
yiizgee 151n sayisi (A) karakterlerinin istatistiki olarak dnemli oldugu tespit edilmistir.

Turan (2004) calismasinda morfometrik ve meristik karakterler i¢cin yapmis oldugu
DFA sonucunda 7. mediterraneus’un 4 farkli yerel populasyonu gosterecek diizeyde
birbirinden farklilagtigmi tespit etmistir. Birinci kanonik fonksiyona her bir karakterin
katkisinin incelenmesi sonucu, ¢aligmis oldugu karakterler i¢inde bas uzunlugu ve géz ¢ap1
lokaliteler i¢in en fazla ayirt edici giice sahip karakterler olarak gostermistir. Bu ¢aligmada
da benzer olarak ilk kanonik fonksiyona katkilarina goére bas uzunlugu (HL) ve g6z ¢ap1
(ED) gibi baligin bas kismi ile ilgili karakter dl¢iimlerinin en fazla ayirt edici giice sahip
karakterler oldugu gozlenmistir (Sekil 8a). ikinci kanonikal fonksiyona katkilarina
bakildiginda ise en yiiksek katilimin BD (viicut yiiksekligi) ve ML (maksilla uzunlugu)
karakterlerinden elde edilen dlgiimlerden kaynaklandigi goriilmiistiir. Meristik karakter
Olgtimlerine bakildiginda ise ilk kanonikal fonksiyona katkilarina gére Anal ylizgeg 151n
sayist (A) ve 2. Dorsal yilizgec 151n sayis1 (D2) karakteri dlglimleri varyasyonda en fazla
paya sahip oldugu goriilmiistiir (Sekil 8b).

Tim lokaliteler i¢cin morfometrik karakterlerin DFA yardimiyla hesaplanan
Mahalanobis uzaklikk matrisi sonucuna gore Akdeniz populasyonu Ege-Marmara-
Karadeniz grubundan agik bir sekilde ayrilmistir. Ege-Marmara-Karadeniz grubu kendi

icinde Ege ve Marmara-Karadeniz alt gruplarina ayrilmistir (Sekil 9a,b). Meristik
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karakterlerin Mahalanobis uzaklik matrisine gére morfometrik sonug¢lardan farkli olarak
[zmir ve Antalya lokaliteleri agag topolojisinde birlikte bulunmaktadir (Sekil 9a,b).
Morfometrik karakterlerin DF analizi sonuglari, fenotipik olarak en azindan 4
bagimsiz yerel populasyonun varligina isaret etmektedir (Sekil 10a,b). Bu farklilasma
Karadeniz, Marmara, Ege ve Kuzeydogu Akdeniz’in lokaliteleri arasindaki gogiin sinirlt
olabilecegini gdsteren cografik mesafe ve fenotipik ayrilma arasinda bir iligki olabilecegi
ihtimalini akla getirmektedir. Ayrica, bolgeler arasinda deniz suyu sicakligy, tuzluluk, besin
durumu ve avlanma miktar1 gibi ¢evresel faktorler agisindan dikkate deger bir fark vardir
(TUIK, 2006). Diger taraftan, meristik karakterlerin DF analizi sonuglar1 lokaliteler
arasinda daha kiigiik bir fenotipik mesafe gostermektedir (Sekil 10c,d ). Total boy ve
meristik karakterler arasinda iligki bulunmadigindan dolayisiyla meristik karakterlerin
baligin biiytlikliiglinden bagimsiz oldugundan (Misra ve Bowering, 1984; Misra ve
Carscadden, 1984, 1987) hareketle metrik karakterlerin analizi ile elde sonuglar meristik
karakterlerin analizine nispeten daha fazla bir lokaliteler aras1 mesafe gostermis olabilir.
Karadeniz lokaliteleri morfometrik ve meristik karakterleri itibariyle birbirlerine
benzer olup (Sekil 10e,f), bu lokaliteler aralarinda farklilasmay1 Onleyecek diizeyde
karigmis olabilir. Yankova ve Raykov (2006)" a gore biyometrik bulgular
Karadeniz’ deki istavriti iki alt populasyonuna ayirmak igin yetersizdir. Ayrica, Prodanov
vd. (1997), cevre sartlar1 Karadeniz boyunca hemen hemen ayni oldugu i¢in Karadeniz
istavritinin tek bir populasyon olusturdugunu ileri slirmiigtiir. Marmara Deniz’i kapali
cografik yapisi ve diisiik tuzluluk ve sicaklik gibi populasyonlarin izole olmasma yol
acabilen ¢evresel farkliligina ragmen Marmara Denizi’ndeki gd¢men Karadeniz istavritinin
varligindan etkilenebilen hem morfometrik ve hem de meristik karakterler bakimindan
Karadeniz 6rneklerine benzerdir (Sekil 10e,f). Ege Denizi 6rnekleri morfometrik olarak
Marmara ve Akdeniz Orneklerinden belirgin sekilde ayrilmistir (Sekil 10a,b ). Fakat
meristik veriler Ege ve Akdeniz istavrit 6rnekleri arasindaki bu heterojeniteyi desteklemez
(Sekil 10c,d). Ayrica, morfometrik ve meristik karakterlerin Mahalanobis mesafesine
dayalt UPGMA dendogrami (Sekil 9a,b,c,d) az da olsa farkli sonuglar ortaya koymaktadir
(Antalya-izmir ve Istanbul-Karadeniz lokalitelerini yaklastrmaktadir). Sonuglarimiz,
metrik ve meristik veriler ayn1 dlcege koyuldugunda morfometrik karakterlerin gruplar
arasinda meristik karakterlerde oldugundan daha biiyiik fark ortaya koyacagi (Murta, 2000)
hipotezini desteklemektedir. Morfometrik ve meristik veriler arasindaki uyumsuzluk

metrik karakterlerin kiiciik cografik dlgekte ayrim giiciinil artiran lokal ¢evresel sartlardan
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daha fazla etkilenebilecegini akla getirmektedir. Morfometrik karakterler, yasamin erken
safhasinda sekillenen meristik karakterlerden farkli olarak tipik olarak allometrik biiyiime
ile ilgili ontojenik degisimler gosterir (Gould, 1966) ve yasam boyunca g¢evresel etkilerle
degisebilir. Bu kapsamda, morfometrik karakterlerin besin bollugu ve sicaklik gibi ¢evresel
sartlardaki farkliliklara cevaben yiiksek bir esneklik gdsterebilecegi iyi bilinmektedir
(Allendorf, 1988; Swain vd., 1991; Wimberger, 1992).

Morfometrik ve meristik karakterler i¢in lokaliteler yiiksek smiflandirma degeri ile
gruplanmistir (% 88,06). En yiiksek smiflandirma oranmna Antalya (%95,0) ve Izmir (%
92,71) sahip olurken en diisiik oranlar Istanbul (% 80,0) ve Hopa (%82,85) istasyonlarmda

gdzlenmistir.

4.2.2. Trachurus trachurus

Trachurus trachurus tiiriine ait bireylerin standartlastirilmis verileri i¢in hesaplanan
varyasyon katsayilarindan (VK) tiim lokaliteler i¢in en yiiksek VK’ya sahip morfometrik
karakterler, %7,35 ve %4,62’lik degerlerle swrasiyla ED (G6z cap1) ve BD (Maksimum
viicut yiiksekligi) olmustur. En diisiik varyasyon katsayist ise % 0,79’liik orantyla LL
(Yanal ¢izgi uzunlugu) ve % 1,37°lik oranla PrAL (PreAnal uzunluk) karakterlerinde
belirlenmistir (Tablo 3). Meristik karakterler i¢cin 1. Dorsal yilizgec 151n sayis1 (D1) (%5,56)
ve yanal cizgideki pul sayisi (P) (%2,20) swrasiyla en yiiksek ve diisiik varyasyon
katsayisina sahip karakterler oldugu gozlenmistir (Tablo 3). Lokaliteler arasindaki mevcut
olan farkliligin derecesini belirlemek i¢in DFA yapilmistir. Bunun i¢in standartlastiriimis
morfometrik 6l¢iim ve meristik sayimlar kullanilmistir. Tiim lokaliteler icin morfometrik
verilerden yapilan DFA sonucunda Olgiim karakterlerinden sadece g6z c¢apt (ED)’nin
istatistiki olarak 6nemli oldugu belirlenmistir (P<0,001). Ayrica meristik karakterler i¢in
yapilan DFA sonucunda ise higbir karakterin istatistiki olarak Onemli olmadigi
belirlenmistir.

Diskriminant fonksiyon analizi altinda ¢alisan birinci kanonik fonksiyona katkilarina
gore g0z capi (ED) ve maksimum viicut yiiksekligi (BD) gibi karakter Slglimlerinin
varyasyona en bilyiik katkiyr yaptig1 gozlenmistir (Sekil 12, Tablo 4). Ikinci kanonik
fonksiyona katkilarma bakildiginda ise en yiiksek katilimin pre-anal uzunluk (PrAL) ve
maksilla uzunlugu (ML) karakterlerinden elde edilen o6lgiimlerden kaynaklandigi

goriilmiistiir. Meristik karakter Olgiimlerine bakildiginda ise ilk kanonik fonksiyona
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katkilarina gore Anal yiizgec 151n sayist (A) ve 2. Dorsal yiizgeg¢ 151n sayist (D2) karakteri
Ol¢timleri varyasyonda en fazla paya sahip oldugu gortilmiistiir (Sekil 12, Tablo 4).

Tim lokaliteler i¢in morfometrik ve meristik karakterlerin DFA yardimiyla
hesaplanan Mahalanobis uzaklik matrisi sonucuna gore Akdeniz lokalitesi ve Ege-
Marmara grubu olmak iizere iki grup olusmustur. Ege-Marmara grubu i¢inde ise meristik
karakterlerin Mahalanobis uzaklik matrisi morfometrik sonuglardan farkli olarak izmir ve
Canakkale lokalitelerini daha yakin vermistir (Sekil 13).

Morfometrik karakterlerin DFA sonuglari, fenotipik olarak iki bagimsiz yerel
populasyonun varligina isaret etmektedir (Sekil 14b). Bu farklilagma Marmara ve Ege
populasyonlar1 arasinda sinirli da olsa bir gdgiin olabilecegini gostermektedir. Ozellikle
Canakkale ornekleri morfometrik karakterleri bakimindan Ege 6rneklerine benzerdir (Sekil
14a). Fakat, meristik verilerin bu durumu desteklememesi (Sekil 14c) daha 6nceden de
belirtildigi gibi metrik karakterlerin daha kiicliik bir cografik alandaki yerel ekolojik
faktorlere daha fazla uyum gosterebilecegini ve meristik karakterlerin Mahalanobis mesafe
araliginm morfometrik karakterler i¢in oldugundan daha kiigiik bir fark gosterebilecegini
(Murta, 2000) akla getirmektedir. Akdeniz rnekleri (Antalya ve Iskenderun) morfometrik
ve meristik analiz sonucu diger populasyonlardan ayrilmustir (Sekil 13,14). Ustelik
Iskenderun o6rnekleri morfometrik karakterler bakimindan da Antalya 6rneklerinden
ayrilmistir. Bu lokalite farklihigi, Iskenderun koérfezi istavrit populasyonunun varligmni ve
diger populasyonlarla arasindaki yetersiz karigmay1 destekleyebilir. Bu lokalitelerarasi
yiikksek varyasyon Ornekler arasinda gozlenen morfolojik farkin genetik temelini
aciklayacak olan yerel populasyonlar arasindaki lireme izolasyonunu gosterebilir. Bununla
birlikte, baliklarin farkli beslenme veya gelisimsel ¢evrelerinin yansimast olabilen ¢evresel
olarak tesvik edilmis morfolojik varyasyonun en dnemli 6rneklerinden biri oldugu bilinir
(Allendorf, 1988; Wimberger, 1992). Bu nedenle sicaklik, tuzluluk, besin durumu veya
uzun sireli yiizme gibi c¢evresel faktorler 6zel cevre sartlarinda yasayan oOzellikle
Karadeniz, Marmara, Akdeniz lokalitelerindeki istavrit’in fenotipik farklilagmasini
belirleyebilir (Artuz, 1992; Komakhidze vd., 1998).

Morfometrik ve meristik karakterler icin lokaliteler yiiksek siniflandirma degeri ile
gruplanmistir (% 87,5). En yiiksek smiflandirma oranma Antalya (%90,4) ve iskenderun
(% 90,2) sahip olurken en diisiik oranlar izmir (% 82,70) ve Canakkale (%86,3)

lokalitelerinde gozlenmistir.
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4.2.3. Trachurus picturatus

Trachurus picturatus tiiriine ait bireylerin standartlastirilmis verileri i¢in hesaplanan
varyasyon katsayilarindan (VK) tiim lokaliteler i¢in en yiiksek VK’ya sahip morfometrik
karakterler, %6,63 ve %4,64’lik degerlerle sirasiyla CPD (minimum viicut yiiksekligi) ve
ED (G6z ¢ap1) olmustur. En diisiik varyasyon katsayilar1 ise % 0,25°1ik orantyla LL (Yanal
cizgi uzunlugu) ve % 0,28’lik oranla PrAL (PreAnal uzunluk) karakterlerinde
belirlenmistir. Meristik karakterler i¢in 1. Dorsal yiizge¢ 1s1n sayis1 (D1, %6,27) ve yanal
cizgideki pul sayist (L, %2,12) swrasiyla en yiiksek ve diislik varyasyon katsayisina sahip
karakterler oldugu goézlenmistir. Lokaliteler arasindaki mevcut farkliligi belirlemek i¢in
morfometrik ve meristik verilerle yapilan DFA sonucunda Ol¢iim karakterlerinden
hicbirinin istatistiki olarak 6nemli olmadigi belirlenmistir (Tablo 3).

DF analizi altinda c¢alisan kanonik fonksiyondan elde edilen tek kanonik degiskene
katkilarma gore goz capi (ED) ve bas boyu (HL) karakterleri 6l¢iimlerinin varyasyona en
biiyiik katkiyr yaptigr gozlenmistir (Sekil 16, Tablo 4). Meristik karakter Ol¢iimlerine
bakildiginda ise kanonik fonksiyona katkilarina gére D2 ve A karakteri Ol¢iimlerinin
varyasyonda en fazla paya sahip oldugu goriilmiistiir (Sekil 16, Tablo 4 ).

Bitisik iki lokalitenin morfometrik ve meristik karakterlerinin diskriminant fonksiyon
analizi yardimiyla hesaplanan Mahalanobis uzaklik matrisi sonucuna gére Izmir ve
Antalya ornekleri belirgin olarak ayr1 iki grup olusmustur (Sekil 17).

Morfometrik ve meristik karakterler icin lokaliteler yiiksek siniflandirma degeri ile
gruplanrken (% 92,1) smiflandirma oran1 Antalya lokalitesi igin % 96,4 ve iskenderun

lokalitesi i¢in % 87,8 olarak hesaplanmugtir.

4.2.4. Tiim Tiirler (Trachurus sp.)

Tim tiirlere ait standartlastirilmis veriler i¢in hesaplanan varyasyon katsayilarina
gore (VK) morfometrik karakterler i¢cin gdzlenen en yiiksek VK degerleri géz ¢ap1 (%10,
5) ve maksimum viicut yiiksekligi (% 7.52), en diisik VK degerleri ise 2. dorsal yiizgeg
uzunlugu (% 1,41) ve anal yilizge¢ uzunlugu (% 1,58) olarak gdzlenmistir (Tablo 2).
Meristik karakterler i¢in ise gdzlenen en yiiksek VK degeri D1 ve L (% 6,53) en diisiik VK
degeri ise P (% 2,23) olmustur. Tirler arasindaki farkliligin derecesini belirlemek igin

DFA yapilmistir. Bunun i¢in standartlastirilmis morfometrik 6lgiim ve meristik sayimlar
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kullanilmistir. Tiim taksonlar i¢in morfometrik verilerden yapilan DFA sonucunda dlgliim
karakterlerinden HL, LL, PrAL, BD, ED ve PL’nin istatistiki olarak 6nemli oldugu
belirlenmistir (P<0,001). Ayrica meristik karakterler i¢cin yapilan DFA sonucunda ise 2.
dorsal yiizgeg 1s51n sayis1 (D2), anal yiizgeg 151n sayist (A) ve yanal ¢izgideki pul sayis1 (L)
karakterlerinin istatistiki olarak 6nemli oldugu tespit edilmistir (Tablo 3).

Tim tiirler icin DFA yardimiyla hesaplanan Mahalanobis uzaklik matrisi (D2)
diskriminant analizi kullanilarak hesaplanan ve bu matrisin kullanimiyla her bir tiire ait
morfometrik Olgiimler icin olusturulan UPGMA agact topolosine gore Trachurus
picturatus ve Trachurus mediterraneus tiirleri Trachurus trachurus’dan agik bir sekilde
ayrilmistir (Sekil 19).

Tilim tiirler i¢in Diskriminant analizi dagilim grafigi sonuglarina goére morfometrik,
meristik ve morfometrik-meristik karakterler yoniinden her ii¢ tiiriin birbirlerinden net bir
sekilde ayrildig1 goézlenmistir (Sekil 20). Bu ayrilmada en 6nemli karakterlerin yanal
cizgideki pul sayisi (L), bas uzunlugu (HL) ve pre-anal uzunluk (Pre-AL) oldugu tespit
edilmistir (Sekil 18, Tablo 4). Bu sonuglar, 3 Trachurus tiirli i¢in daha 6nce rapor edilen
(Murta, 2000,2008; Jardas, 2004 ve Turan, 2004) morfometrik ve meristik verilerle
karsilastirildiginda tiir icinde 6lgiimlerin uyumlu olduklar1 gdriilmiistiir. Morfometrik ve
meristik karakterler icin tiirlerin timii yiiksek (% 100) smiflandirma degeri ile kendi

taksonlarmda dogru olarak gruplanmistur.

4.3. Genetik Varyasyon

4.3.1. Sitokrom b ve Kontrol Bolgesi Dizin Varyasyonu

Kontrol bolgesi dizisi, haplotipler arasinda sitokrom b dizilerinde oldugundan daha
yiiksek diizey bir farklilasma ve bu nedenle daha biiyiik intra ve inter-niikleotidik cesitlilik
degeri gostermistir. Bu durum, kontrol bolgesinin kismi sitokrom b geninde oldugundan
daha fazla sayida degisken SNP (Single nucleotide polymorphism) ’ler ihtiva eden daha
uzun bir kontrol bolgesini ¢alismamizdan kaynaklanabilir. Ayrica, kontrol bolgesi ayni
populasyonda sitokrom b geni i¢in oldugundan daha uzun filogenetik dallar iireten daha
yiiksek bir mutasyon oranina sahiptir. Asil neden D-loop bdlgesi kodlama bolgesi olmadigi

icin secilim baskis1 altinda olmamasidir.
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Sonuglarimiz sitokrom b geni ve kontrol bdlgesi dizilerinin Tiirk karasularindaki 3
Trachurus tiiriiniin ayrimi i¢in uygun belirtegler sagladigini ve filogenetik iligkilerine yeni
bir anlayis sagladigini gostermistir. Tiirler arasinda sitokrom b gen dizini karsilastirmasina
dayali olarak bu tiirlere ait bireylerinin teshisine izin veren sekiz adet teshis SNP’si
belirlenmistir. 7. mediterranus ve T. picturatus tirlerini 7. trachurus tiriinden ayiran
sadece bir adet aminoasit farklilig1 (aminoasit pozisyonu 67) tespit edilmistir. Daha 6nceki
bir calisma da Karaiskou vd. (2003) tarafindan Avrupa Trachurus tiirlerinde sitokrom b
geninin filogenetik analizi yapilmig ve dizinler GenBank’a girilmistir (GenBank no:
AF489403-AF489424). Sozkonusu caligmada belirlenen haplotip Tml (AF489409) ile
caligmamizda tespit edilen haplotip TmCytb01 (EU246350) 6zdestir ve 7. mediterraneus
icin yliksek frekansta temsil edildigi goriilmiistiir. Haplotip Tp7 (AF489420), T. picturatus
icin karakteristik olan haplotip TpCytb04 (EU246364) ile Ozdestir. Haplotip Tt3
(AF489405) ise T. trachurus igin karakteristik olan haplotip TtCytb02 (EU246370) ile
Ozdestir.

Benzer olarak, kontrol bolgesi dizileri de tiir teshis pozisyonlar1 (SNPs) saglamistur.
Bu bdlgenin ilk 300 bg’lik kismi son derece korunmustur ve ii¢ Trachurus tliriiniin
molekiiler teshisi i¢in molekiiler belirte¢ olarak kullanilabilir. Daha dnceki bir ¢alisma da,
Cardenas vd., (2005), 7. mediterraneus (GenBank No: AY533479), T. trachurus
(AY533482, AY533483) ve T. picturatus (AY533477, AY533478) kontrol bolgesi
dizilerinin de i¢inde oldugu bazi Trachurus tiirlerinin tarihi biyocografyasi, farklilagsmasi
ve orjinini belirlemeye ¢alismislardir. Bu calismada, 7. mediterraneus, T. trachurus ve T.
picturatus tiirlerine ait baliklarin teshisi ile cografik dagilimlar1 ve Karaiskou vd., (2003)
ve Cardenas vd., (2005) tarafindan GenBank’ta yaymlanmis olan dizileri (AF489403—
AF489424, AY526548— AY526549, AY526545-46, AY526533—AY526534) hakkindaki

bilgilerin daha da gelismesi saglanmastur.

4.3.2. Populasyon Yapisi

Sitokrom b geni dizin analizine dayali olarak belirlenen haplotip ¢esitlilik degerleri
T. trachurus (h = 0,476) ve T. mediterraneus (h=0,426) i¢in benzerdir. Fakat 7. picturatus
(h = 0,652) i¢in belirlenen degerden daha diisiiktiir (Tablo 6). T. picturatus’daki inter-
niikleotit ve intra-niikleotit ¢esitlilik (sirasiyla, % 0,406 ve % 0,477) diger iki tiir i¢in
hesaplanandan daha biiyiiktiir. Bu farkliliklar, bu tiirlerin gergek (effective) populasyon
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biiyiikliiklerinde bir farki isaret edebilir. Tiirkiye Istatistik Enstitii’siinden edilen yillik
yakalama istatistiklerine (TUIK, 2006) gore, T. mediterraneus ve T. trachurus‘ un avlanma
miktari, tiim denizlerimizden sirastyla, 13540 ve 13978 ton civarindadir. Fakat T.
picturatus i¢in herhangi bir istatistiksel veri elde edilememistir. Bu durum 7. picturatus
tiriiniin ¢ok diisiik miktarda avlanmasindan veya diger tiirlerin avlanma istatistikleri
altinda degerlendirilmesinden kaynaklanabilir. Bu sonuglar, yayilis alanlarinin
genisliginden de anlasilacagi lizere 7. mediterraneus ve T. trachurus’un daha uzak gogler
yapmasi, 7. picturatus’un ise daha lokal yasayan tiir olmasindan kaynaklanabilir. Bu
calismada kontrol bolgesi i¢cin bulunan yiliksek haplotip ¢esitliligi degerleri (Tablo 8),
Karaiskou vd., (2004) ve Comesana vd., (2008) tarafindan rapor edilen degerlerle
benzerdir.

Mitokondriyal DNA kullanilarak daha Once gerc¢eklestirilen c¢aligmalarda da
(Karaiskou vd., 2003, 2004; Kasapisidis ve Magoulas, 2008) istavrit populasyonlari,
herhangi bir genetik yapi gosterilememistir. Biiyilkk cografik Olgekte bile cografik
varyasyondaki bu eksiklik muhtemelen pelajik baliklarin son derece iyi yiiziicii olup uzun
mesafelere go¢ edebilme yetenekleri ve istasyonlar arasindaki yiiksek diizeyde gen akisi
nedeniyledir (Grewe ve Hampton, 1998). Karaiskou vd., (2003), 7. picturatus
populasyonlar1 arasinda Onemli farkliliklar bulmasma ragmen c¢alismamizda fark
bulunmayis1 lokaliteler arasindaki gogii engelleyebilen fiziksel bir engel tarafindan
ayrilmayan sadece iki bitisik 7. picturatus lokalitesinden Ornekleri igermesinden
kaynaklanabilir. Dolayisiyla, mitokondriyal kontrol bolgesi ve kismi sitokrom b geni
dizinleri Tiirk sularindaki tiirler icindeki lokalite farklilagsmasinin varligi i¢in agik bir delil

saglamaz.

4.3.3. Filogenetik Iliskiler

Tiirk Trachurus tirleri arasinda sitokrom b genine dayali olarak elde edilen dizin
farklilig1 (ortalama % 2,56-5,25; bu c¢alisma) denizel balik tiirleri arasinda rapor edilen
deger araligindaki (ortalama % 3,7-13; Johns ve Avise, 1998) en diisiik degerlerden birini
temsil eder. Trachurus tiirleri arasindaki benzer diisiik sitokrom b geni dizin farklilig1
Karaiskou vd., (2003; % 2,13-5,25) ve Cardenas vd., (2005; % 3,43+1) tarafindan
bildirilmistir. Cardenas vd., (2005), Trachurus tirleri arasinda kontrol bolgesi i¢in de

disiik diizeyde dizin farkliligr (ortalama % 3,5+1) bildirmistir. Calismamizdaki tiirler
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arasindaki diislik diizey kontrol bdlgesi farklilig1 da (ortalama % 2,84—5,56), Cardenas vd.,
(2005) tarafindan ileri siiriilen ve tiirler arasindaki diisiikk diizey farkliigin Trachurus
mtDNA’smin genel bir 6zelligi olabilecegi ortaya koyan hipotezini de desteklemektedir.
Haplotipler tiirler arasinda paylagilmadig i¢in iki farkli analiz metoduna (neighbor-
joining ve maximum parsimoni) dayali olarak gerceklestirilen filogenetik analizler 7.
trachurus, T. picturatus ve T. mediterraneus tiirlerinin taksonomileri ile uyumludur.
Filogenetik analizler, 7. mediterraneus ve T. picturatus tiirlerinin daha yakm iligkili
olduklarim1 ve T. trachurus’un bu 3 Trachurus tiriiniin sitokrom b geni ve kontrol
bolgesine dayali filogenetik analizlerinden elde edilen aga¢ toplojilerinde en bazal
pozisyonda bulundugunu gosternektedir (Sekil 23, 24). Dolayisiyla bu bazal pozisyon, T.

trachurus tiriinlin ortak bir atadan diger iki tiirden daha once farklilastigini gostermektedir.

4.3.4. Trachurus Tiirlerinin Ayrilma Zamani ve Zoocografyasi

Hem sitokrom » hem de kontrol bolgesi dizinleri li¢ Trachurus tiirii arasinda diigiik
bir farklilasma gostermistir (swrasiyla, % 3,9+1,3 ve % 4,2+1,4). Bu dizin farkliligs,
sitokrom b geni i¢in milyon yil basina % 1-1,2’lik degisimi temel alan zaman belirten bir
kalibrasyon kullanilarak (Bermingham ve ark., 1997) ii¢ Trachurus tiirii arasindaki ayrilma
zamaninin ge¢ Miyosen veya erken Pliyosen boyunca 2,16-5,6 milyon yil o6nce
(MYO)’sine tekabiil ettigini gostermistir. Yaklasik olarak bu donemde, Akdeniz, Atlantik
okyanusundan izole olmustur ve Paratetis Deniz’i bugiinkii Karadeniz, Hazar ve Aral
Deniz’ine boliinmiistiir (Bianco, 1990). Karadeniz, Akdeniz Messien tuzluluk krizinden
ciddi sekilde etkilenmistir ve Messien’in sonunda etkili bir deniz suyu diizeyi diisiisiine
maruz kalmistir (Gillet vd., 2007). Atlantik ile baglant1 5 milyon yil’dan biraz daha siire
once yeniden kuruldugunda bugiinkii Akdeniz tiirlerinin ¢ogu erken Pliyosen boyunca
bolgeye girmistir (Sara, 1985). Daha sicak sulara adapte olmus Atlantik istavriti
Avrupa’nmn Akdeniz kiyilar1 boyunca sicak sular1 iggal etmisken, soguk sulardaki atasal
Atlantik istavriti Akdeniz’in Tiirkiye kiyilar1 boyunca yerlesmis olabilir.

Pliyosen’in sonunda Canakkale ve Istanbul bogazlari araciligiyla Karadeniz ve
Marmara Deniz’i arasinda bir baglant1 kurulmustur ve tuzluluk sartlar1 i¢ sularda yeniden
kurulmustur (Bacescu, 1985; Tortonese, 1985). Akdeniz sular1 Karadeniz’i basmistir ve az
tuzlu paratetis faunasinin biiyiik kismini yok etmistir (Ekman, 1968). Bu donemde, istavrit

populasyonlar1 muhtemelen belli bir zaman peryodu siiresince normal bir deniz haline
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gelen Paratetis’in bat1 kismina (bugiinkii Karadeniz) kadar yayilmistir. Pleistosen boyunca,
Karadeniz’de az tuzluluk veya tatlisu sartlar1 baskin hale gelmistir (Hsii, 1978). Pleistosen
buzullagmasi siiresince Karadeniz ve Akdeniz arasimdaki baglanti, “glacial maxima” daki
deniz seviyesi diisiisii periyodu boyunca kesilmis ve buzul ¢aglar1 arasi periyodlar boyunca
yeniden kurulmustur (Sara, 1985). Karadeniz ve Akdeniz arasindaki baglant1 koptugunda
Karadeniz bir tathisu go6lii haline doniismiistiir. 22 000 y1l 6nce baslayan son buzullagsma
donemi boyunca Karadeniz 1000 yildir tathisudan ibaretti (Degens ve Ross, 1972; Por,
1989). Yaklasik olarak 7500 yil 6nce, erken Holosen de, Karadeniz havzasini Akdenizden
gelen tuzlu su istila etti ve Karadeniz’deki tathi su faunasi denizel tiirlerle yerdegistirdi
(Ryan vd., 1997). Istavritin bu tathsu sartlarinin hikim oldugu dénemde hayatta kalmasi
miimkiin degildir. Bu nedenle, Karadeniz’deki bugiinkii istavrit populasyonlarinin son
zamanlarda bolgeye girmis olmast en mantikli agiklamadir.  Akdeniz istavritinin
glinimiizdeki dagilimi Karadeniz’in ¢ogunu i¢ine almistir (Karaiskou vd., 2003).
Baslangicta, Karadenizde yasayan tiirler giiglii Pleistosen tuzluluk ve sicaklik
degisimlerinde hayatta kalmis olsa bile (Magoulas vd., 1996; Suzuki vd., 2004), uzun bir
zaman periyodu i¢in Akdeniz populasyonlarindan izole olmamistir (Grant, 2005). Bundan
dolay1, Akdeniz ve Karadeniz istavrit populasyonlar1 i¢in genel olarak gozlendigi gibi tiir
ici populasyonlar arasindaki dizin farklilasmasinin kii¢lik olmasi beklenir (bu caligma;
Karaiskou vd., 2003, 2004). Diger balik tiirlerinin de Karadeniz ve Kuzey-Dogu Akdeniz
populasyonlar1 arasinda kiiciik genetik farklilagsma gostermesi beklenir (Magoulas vd.,
1996). Bu seviyedeki genetik benzerlik, s6zkonusu tiirlerin ¢ok yakin zamanda ayrildiginin
dolayistyla Oonem ihtiva edecek miktarda mutasyon birikmesi i¢in yeterli zaman

gegmediginin ve iki deniz arasinda devam eden gen akisinin delilidir.

4.3.5. Lokaliteler Aras1 Genetik Farkhilik ve Gen Akisi

Lokalite c¢iftlerine ait Fsr degerleri 7. mediterraneus igin -0,0578-0,17626, T.
trachurus i¢in -0,0036-0,2425 arasinda degisim gosterirken 7. picturatus igin tek bir Fsr
degeri (0,0951) bulunmustur. Negatif Fsr degerleri genetik olarak c¢ok yakin lokaliteler
arasinda gozlenmistir (Tablo 9). Fsr degerleri kullanilarak olusturulan gen akis matrisine
(Tablo 10) bakildiginda lokaliteler arasindaki mesafenin gen akisi diizeyi lizerine etkili
olmadig1 goriilmistiir. Dolayisiyla gen akis1 matrisindeki degerler ile cografik mesafe

arasindaki korelasyonun incelenmesi sonucu cografik mesafe ve genetik farklilik arasinda
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bir iliski olmadig1 belirlenmistir. Bu durum deniz baliklarin lokaliteleri arasinda gézlenen
genel genetik farklilagma diizeyini isaret etmektedir. Bir¢ok denizel o6zellikle pelajik
tiirdeki bu acik genetik homojenite siradan bir durumdur ve lokaliteler arasindaki genetik
farkliligin birikimini en aza indirgeyen daha efektif lokalite biiyiikliigiiniin, denizel
sartlardaki canlinin yasamsal karakterlerinin (DeWoody ve Avise, 2000) ve gen akisini

aksatacak bir engelin bulunmayisinin neticesi olabilir.
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5. SONUCLAR

Tiirkiye’nin kiyisal sularinda dagilim gosteren Trachurus genusuna ait 3 tiiriin
(Trachurus mediterraneus, Trachurus trachurus ve Trachurus picturatus) dagilim
gosterdigi Karadeniz, Marmara Denizi, Ege Denizi ve Kuzey-Dogu Akdeniz’den 9
farkli istasyondan toplam 480 Ornek {lizerinde 11 morfometrik ve 5 meristik
karakterin Ol¢lim ve sayim islemleri yapilmis ve tiirler ve tiirlerin lokaliteleri
arasindaki farklilig1 belirlemek i¢cin ¢ok degiskenli arastirma tekniklerinden DFA
uygulanmaigtir.

Her 3 Trachurus tiirii de hem metrik hem de meristik karakterlerin analizi sonucu
birbirlerinden agik bir sekilde ayrilirken 7. picturatus ve T. mediterraneus tirleri
Trachurus trachurus’a oranla birbirlerine daha yakin pozisyon almistir. Bu ayrimda
en Odnemli karakterlerin yanal ¢izgideki pul sayisi, bas uzunlugu ve pre-anal uzunluk
oldugu tespit edilmistir. Diskriminant analiziyle hesaplanan Mahalanobis uzaklik
matrisi sonucuna gore 7. mediterraneus, T. trachurus ve T. picturatus tiirlerine ait
bireyler %100 dogru siniflandirma orani ile birbirlerinden ayrilmastir.

Trachurus tiirlerinin tiir i¢i lokaliteler arasndaki varyasyonda baligin bas kismu ile
ilgili metrik karakter Ol¢limlerinin en fazla paya sahip karakterler oldugu
belirlenmistir. Meristik karakterler icerisinde ise ikinci dorsal yiizge¢ ve anal ylizgec
1511 sayisinin tlir i¢i varyasyonu en fazla etkileyen karakterler oldugu tespit
edilmistir. Morfometrik ve meristik karakterlerin DFA ile hesaplanan Mahalanobis
uzaklik matrislerine gore tiir i¢i varyasyon bolgesel boyutta ayrim giiciine sahiptir.
Fakat bolgeleri alt populasyonlara ayiracak diizeyde bir varyasyon gozlenmemistir.
Meristik karakterlerin kiimeler arasi korelasyon analizi sonuglar1 metrik verilerle
uyumlu olmakla birlikte lokaliteler arasinda daha kiiglik bir fenotipik fark
gostermistir.

Tiir i¢cinde morfometrik ve meristik karakterler icin lokalitelere ait bireylerin dogru
smiflandirma oranlar1 7. mediteraneus, T. trachurus ve T. picturatus igin sirasiyla
ortalama % 88,06, % 87,5 ve % 92,1 belirlenmistir.

Populasyonlarin genetik yapisinin belirlenmesi amaciyla 7. mediterraneus igin 77, T.
trachurus i¢in 53 ve T. picturatus i¢in 44 6rnek olmak iizere i¢in toplam 174 6rnegin

mtDNA sitokrom b geni (1141 bg) PCR ile artirilmistir. PCR {iriinlerinin direkt dizin
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analizini takiben 239 bg¢’lik kismi dizin analizi neticesinde 7. mediterraneus igin 11,
T. trachurus i¢in 9 ve T. picturatus i¢in 8 adet olmak {izere i¢in toplam 28 haplotip
tespit edilmistir. En yaygimn goriilen haplotipler, ¢alisilan tiirtin dagilim gosterdigi tiim
lokalitelerde yiiksek frekansta temsil edilmistir. Toplam 14 adet haplotip, sadece bir
baz degisimi fark ile genellikle tek bir lokalitede belirlenmistir.

Diger taraftan 7. mediterraneus i¢in 84, T. trachurus igin 60 ve T. picturatus igin 38
ornek olmak iizere icin toplam 174 o6rnegin mtDNA kontrol bolgesinin (862 bg)
direkt dizin analizini neticesinde 7. mediterraneus ig¢in 64, T. trachurus igin 40 ve T.
picturatus i¢in 27 adet olmak flizere icin toplam 131 haplotip tespit edilmistir.
Haplotiplerin biiylik bir kism1 (117 adet) tek bir lokalitede temsil edildikleri halde
dagilimlarina bakildiginda cografik bir egilime sahip olmadiklar1 dolayisiyla genetik
bir yapilanma gostermedikleri tespit edilmistir.

Belirlenen sitokrom b haplotiplerine dayali olarak 7. picturatus diger iki tiire oranla
hem daha yiiksek dizin farkliligi hem de daha yiiksek haplotipik ¢esitlilik degerine
sahip oldugu gorilmiistiir.

Hem kontrol bolgesi hem de sitokrom b dizin verilerini kullanarak neighbour-joining
ve parsimoni analizi ile olusturulan filogenetik agag topolojileri, 7. trachurus tiiriiniin
ortak bir atadan diger tiirlerden daha dnce farklilastigini isaret edecek sekilde agacin
en bazal pozisyonuna yerlestigini ve belirlenen 3 soy grubundan birinci grubu 7.
trachurus, ikinci grubu T. mediterraneus ve T. picturatus’ un olusturdugunu
gostermistir.

Sitokrom b geni kismi dizinine dayali olarak tiirler arasinda en yiiksek ortalama
haplotip ¢esitliligi 0,65220+0,067 ve niikleotit ¢esitliligi 0,00406+0,00071 olarak T.
picturatus i¢in hesaplanmustir.

Kontrol bolgesi i¢in 7. mediterraneus, T. picturatus ve T. trachurus lokaliteleri
arasindaki ortalama haplotip cesitliligi ve niikleotit cesitliligi degerleri oldukca
yiiksek olup birbirlerine yakin oldugu belirlenmistir.

Bermingham ve ark., (1997) tarafindan milyon yil basina % 1-1,2’lik degisimi esas
alan kalibrasyon goére sdzkonusu ii¢ istavrit tliriiniin ayrilma zamaninin 2,16-5,6
milyon y1l 6ncesine tekabiil ettigi hesaplanmustir.

Kombine edilmis mitokondriyal sitokrom b geni ve kontrol bdlgesi sekanlarini

kullanarak tiir i¢i lokalite c¢iftleri arasindaki genetik farklilik degerleri (Fsr) ile
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cografik mesafe karsilastirildiginda aralarinda iliski belirgin bir iligki olmadig1 tespit

edilmistir.
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6. ONERILER

Son 10 yildir istavrit tiirlerinin ayrimi ve stok teshisinde oldugu gibi taksonomik
problemler hakkinda farkli genetik ve morfolojik teknikler kullanilarak ¢ok sayida genetik
calisma ylritiilmiistiir. Farkli metotlar farkli sonuglar iiretebilecegi icin stoklarin dogru
teshisi i¢in ¢oklu metotlar kullanilmalidir ve elde edilen veriler ile karsilastirilmalidir.
Genetik analizler, balik¢ilik yonetiminde 6zellikle tiir teshisi ve stok yapisinin belirlenmesi
gibi konularda 6zellikleri farkli olan alloenzimler, mitokondrial DNA ve mikrosatellite gibi
genetik araglar oldukca fazla imkan sunar. Cesitli tekniklerin ¢6ziim giig¢lerindeki
farkliliklar tartigilmaktadir. Deniz baliklar1 tipik olarak diisiik diizeyde populasyon genetik
farklilagmas1 gostermektedir. Bu yiizden boyle tiirlerde yiliksek drnek sayisi ve tercihen
coklu markirlar stok yapisi ve filogenetik iliskilerle ilgili sorunlar1 ¢6zmek icin daha
caziptir. Daha Once yapilan morfolojik calismalarin (Murta, 2000) sonuglarina benzer
olarak ¢aligmamizda morfolojik analiz yerel populasyonlarm varligini ortaya koymasma
ragmen mtDNA sitokrom b geni ve kontrol bdlgesi i¢in istavrit populasyonlari arasinda
genetik fark bulunamamustir. Istavrit stoklar1 icin genetik bir yapilanma sézkonusu olabilir
fakat oOrnekler arasinda tespit edilemeyen genetik farklilik bulgular1 6zellikle pelajik
baliklar i¢in siradan bir durumdur. Istavritteki bu genetik farklihgmn tespit edilemeyisi
muhtemelen biiyiik populasyonlar olusturmasi ve gen akisini aksatacak bir engelin
bulunmayisindan kaynaklanabilir. Istavrit stoklar1 yapisi ve sinirlari ile ilgili problemlere
ek olarak yakin zamandaki ¢caligmalar denizel tiirlerin genetik cesitlilik kaybina ve genetik
siiriklenmeye maruz kalabilecegini gostermistir. Bu nedenle istavrit tiirlerinin stok
yapilarinin ve populasyonlar1 arasindaki genetik varyasyonun daha iyi aydinlatilabilmesi
icin genis bir cografik alanda daha yiiksek oranda mutasyon biriktiren niikleer markirlarla

kombinasyonlar yapilarak daha fazla sayida 6rnek incelenebilir.
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8. EKLER

Ek 1. Haplotip TmCRO01 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankas1 No: EU246378)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ATTTCCAAAG
AAAGGTCGAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

Ek 2. Haplotip TmCRO02 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankas1 No:

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

Ek 3. Haplotip TmCRO03 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No:

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACATTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTATT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

EU246379)

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

EU246380)

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 4. Haplotip TmCRO04 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankas1 No: EU246381)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTACACACA
AACTTAAAAT
GTAACCCTCA
TGGCTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCAGTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAGATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

EK 5. Haplotip TmCRO05 Kontrol Bolgesi Baz Sirasi (Gen Bankas1 No: EU246382)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCGAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 6. Haplotip TmCRO06 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankas1 No: EU246383)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATGTATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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EKk 7. Haplotip TmCRO07 Kontrol Bolgesi Baz Sirasi (Gen Bankas1 No: EU246384)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ATTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 8. Haplotip TmCRO08 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankas1 No: EU246385)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCAGTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 9. Haplotip TmCRO09 Kontrol Bilgesi Baz Siras1 (Gen Bankas1 No: EU246386)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTAAAAT
GTAACCCTCA
TGGCTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCAGTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAGATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 10. Haplotip TmCR10 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246387)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 11. Haplotip TmCR11 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246388)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTACACACA
AACTTAAAAT
GTAACCCTCA
TGGCTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
GTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 12. Haplotip TmCR12 Kontrol Bilgesi Baz Sirasi (Gen Bankasi1 No: EU246389)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTATT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACATATC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 13. Haplotip TmCR13 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246390)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTATT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACATTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTGAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 14. Haplotip TmCR14 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246391)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGTACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 15. Haplotip TmCR15 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246392)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CCTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTG
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 16. Haplotip TmCR16 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246393)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 17. Haplotip TmCR17 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246394)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCGAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 18. Haplotip TmCR18 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246395)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AATTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACATTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACATA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATCTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 19. Haplotip TmCR19 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246396)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAATCC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 20. Haplotip TmCR20 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246397)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACATTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTACACATA
AACTTAAAAT
GTAACCCTCA
TGGCTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 21. Haplotip TmCR21 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246398)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCGAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACATTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTACACATA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 22. Haplotip TmCR22 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246399)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACAGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 23. Haplotip TmCR23 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246400)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ATTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGGCTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 24. Haplotip TmCR24 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246401)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTCTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTG
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 25. Haplotip TmCR2S5 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246402)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
GCTTCCAAAG
AAAGGCCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACATTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TCCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGACAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 26. Haplotip TmCR26 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246403)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TCCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 27. Haplotip TmCR27 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246404)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTATT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 28. Haplotip TmCR28 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246405)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGGCAGT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 29. Haplotip TmCR29 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU2464006)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 30. Haplotip TmCR30 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246407)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ATTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 31. Haplotip TmCR31 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246408)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 32. Haplotip TmCR32 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246409)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGC
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 33. Haplotip TmCR33 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246410)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
GGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACATTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATCTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 34. Haplotip TmCR34 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246411)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 35. Haplotip TmCR35 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246412)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATCTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 36. Haplotip TmCR36 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246413)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ATTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 37. Haplotip TmCR37 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246414)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAATT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCACA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATGTATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TAGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTTTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 38. Haplotip TmCR38 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246415)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACATTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCCCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 39. Haplotip TmCR39 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246416)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
GGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACATTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

132

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 40. Haplotip TmCR40 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246417)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTATT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 41. Haplotip TmCR41 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246418)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ATTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCAATTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 42. Haplotip TmCR42 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246419)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ATTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACATTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

133

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 43. Haplotip TmCR43 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246420)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTATT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 44. Haplotip TmCR44 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246421)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACCT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 45. Haplotip TmCR45 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246422)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTATT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACATTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 46. Haplotip TmCR46 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246423)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATCTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 47. Haplotip TmCR47 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246424)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCACA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CAACTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 48. Haplotip TmCR48 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246425)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AATTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACATTTC
GTAAATAATA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAGTTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
GTTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 49. Haplotip TmCR49 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246426)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCAGTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 50. Haplotip TmCR50 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246427)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGTACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 51. Haplotip TmCRS51 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246428)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAACCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 52. Haplotip TmCR52 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246429)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 53. Haplotip TmCRS53 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246430)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCGAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACATTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTACACATA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACAGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 54. Haplotip TmCR54 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246431)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

137

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 55. Haplotip TmCRS5S5 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246432)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ATTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAACAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 56. Haplotip TmCR56 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246433)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
GGTTGGAGTT
ATTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCATTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTCTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 57. Haplotip TmCRS57 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246434)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ATTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

138

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 58. Haplotip TmCR58 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246435)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCACA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 59. Haplotip TmCR59 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246436)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 60. Haplotip TmCR60 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246437)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAC
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTACACACA
AACTTAAAAT
GTAACCCTCA
TAGCTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAGGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 61. Haplotip TmCRG61 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246438)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTC
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATAAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TACCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 62. Haplotip TmCR62 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246439)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ATTTCCAAAG
AAAGGTCGAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TGACTAAATG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 63. Haplotip TmCR63 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246440)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTACACACA
AACTTAAAAT
GTAACCCTCA
TGGCTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCAGTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

140

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CACCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAGATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 64. Haplotip TmCR64 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246441)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
AGTTGGAGTT
ACTTCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GATATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAATG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCAC
AGAGTGCGCA
TTCACGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAATATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAA
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATAGATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATC
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
TAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 65. Haplotip TpCRO01 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246442)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ACAGCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATATACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ACATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
GTTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 66. Haplotip TpCRO02 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246443)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCGAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTA
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATATACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

141

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 67. Haplotip TpCRO03 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246444)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCGAA
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 68. Haplotip TpCR04 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246445)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCGAC
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
CAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 69. Haplotip TpCROS5 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246446)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCGAC
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAATCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

142

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTATATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 70. Haplotip TpCRO06 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246447)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCGAA
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 71. Haplotip TpCRO07 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246448)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ACAGCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACATA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
CAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 72. Haplotip TpCRO08 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246449)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCATTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACTTG
GATATATATA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

143

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
GTTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 73. Haplotip TpCRO09 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246450)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCGAT
AAGAGCCTAC
TTGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 74. Haplotip TpCR10 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246451)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ACAACCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAT
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
CAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 75. Haplotip TpCR11 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246452)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCGAC
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTC
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

144

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 76. Haplotip TpCR12 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246453)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCGAA
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAGATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 77. Haplotip TpCR13 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246454)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ACAGCCAAAG
AAAGGTCGAC
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 78. Haplotip TpCR14 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246455)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCGAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTA
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

145

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 79. Haplotip TpCR15 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246456)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCTCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACATTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 80. Haplotip TpCR16 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246457)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCGAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAATTC
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATGTATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 81. Haplotip TpCR17 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246458)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ACAGCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

146

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
CAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATCCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 82. Haplotip TpCR18 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246459)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ACAGCCAAAG
AAAGGTCGAC
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 83. Haplotip TpCR19 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246460)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCGAC
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 84. Haplotip TpCR20 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246461)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCGAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTA
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

147

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 85. Haplotip TpCR21 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246462)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ACAGCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
CAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 86. Haplotip TpCR22 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246463)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
GTTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 87. Haplotip TpCR23 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246464)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

148

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
CAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 88. Haplotip TpCR24 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246465)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCGAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 89. Haplotip TpCR2S5 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246466)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCGAC
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAC
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 90. Haplotip TpCR26 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246467)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ATAGCCAAAG
AAAGGTCAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCTCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAACTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCCAcCcCccece
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

149

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGG
GAATTAATAA
ATCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TAACACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTC
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 91. Haplotip TpCR27 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246468)

CCTTTGCGCA
TATATACATT
ACTTGGAGTT
ACAGCCAAAG
AAAGGTCGAC
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATAACATA
AACCACTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACTTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GATATACACA
AAATTAAAAT
GTAACCCTCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCGCA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAT
CTATAATAAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
TCTCGTTCAG
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT ACTATTACCA
ATATATGTAT TAACACCATT
AGTACATAGG CCCAAATTTA
CATCTCCCAG TCCAACCTGC
TTAATAGAAC TTAATGTAGT
TTGAAGGTGA GGGACAAAAA
TTCCTACTTC AGGGCCATTG
TTAATGGTGG GAATACATAC
AAGGGGTTCT CTTTTTTGTC
CTAATAAGGG AGTACATTTC
GAATTAATAA CCACATATTA
ATCTAAGATT CCCCCCTCTT
AGATCGCTAT CATTCCTGAA
ATTCCAAAGT GCATATATAT

Ek 92. Haplotip TtCR01Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246469)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATCT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT ACTATTACCA
ATATATGTAT TATCACCATT
AGTACATGGG CCCAAATTTA
CATCTCCCAG TCCAACCTGC
TTAATAGAAC TTAATGTAGT
TTGAAGGTGA GGGACAAAAA
TTCCTACTTC AGGGCCATTG
TTAATGGTGG GAATACATAC
AAGGGGTTCT CTTTTTTGTT
GTAATAAGGT AGAACATTTC
TAATTAATAA CCACATATTA
CTCTAAGATT CCCCCCTCTIT
AGATCGCTAT CATTCCTGAA
ATTCCAAAGT GCATATATAT

Ek 93. Haplotip TtCR02 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankas1 No: EU246470)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTTACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

150

ACATATATGT ACTATTACCA
ATATATGTAT TATCACCATT
AGTACATGGG CCCAAATTTA
CATCTCCCAG TCCAACCTGC
TTAATAGAAC TTAATGTAGT
TTGAAGGTGA GGGACAAAAA
TTCCTACTTC AGGGCCATTG
TTAATGGTGG GAATACATAC
AAGGGGTTCT CTTTTTTGTT
CTAATAAGGT AGAACATTTC
TAATTAATAA CCACATATTA
CTCTAAGATT CCCCCCTCTIT
AGATCGCTAT CATTCCTGAA
ATTCCAAAGT GCATATATAT
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Ek 94. Haplotip TtCR03 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankas1 No: EU246471)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

Ek 95. Haplotip TtCR04 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankas1 No:

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

Ek 96. Haplotip TtCRO05 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankas1 No:

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATCGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATCT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTAAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

151

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

EU246472)

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

EU246473)

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 97. Haplotip TtCR06 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankas1 No: EU246474)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

Ek 98. Haplotip TtCR07 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankas1 No:

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TTGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

Ek 99. Haplotip TtCR08 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No:

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCACC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGTATCT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAACTATTCC
TTCATCAACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATATACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

TTTTTTAAAG
GTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

152

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTGATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

EU246475)

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

EU246476)

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 100. Haplotip TtCR09 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246477)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAAATAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 101. Haplotip TtCR10 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246478)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATCT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 102. Haplotip TtCR11 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246479)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATCT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

153

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 103. Haplotip TtCR12 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246480)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTACAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 104. Haplotip TtCR13 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246481)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
CTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCAC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
GGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 105. Haplotip TtCR14 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246482)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

154

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAT
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 106. Haplotip TtCR15 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246483)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTACAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 107. Haplotip TtCR16 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246484)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CCTTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 108. Haplotip TtCR17 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246485)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

155

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 109. Haplotip TtCR18 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246486)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGTAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTACAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 110. Haplotip TtCR19 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246487)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
CTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 111. Haplotip TtCR20 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246488)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAACTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

156

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTATTAAGGT
TAATTAATAA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT
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Ek 112. Haplotip TtCR21 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246489)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAATA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATATACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAT
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
ATAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 113. Haplotip TtCR22 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246490)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTACAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 114. Haplotip TtCR23 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246491)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCCATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

157

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 115. Haplotip TtCR24 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246492)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATCGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTATTAAGGT
TAATTAACAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 116. Haplotip TtCR25 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246493)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATCT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTAAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 117. Haplotip TtCR26 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246494)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

158

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
GTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 118. Haplotip TtCR27 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246495)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCGCA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 119. Haplotip TtCR28 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246496)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGGC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
GTTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 120. Haplotip TtCR29 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246497)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATATACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 121. Haplotip TtCR30 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246498)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
ATAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 122. Haplotip TtCR31 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246499)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
CTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGGC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
GTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 123. Haplotip TtCR32 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246450)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATCT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

160

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATAGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 124. Haplotip TtCR33 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246451)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGTC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 125. Haplotip TtCR34 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246452)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGGC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATCT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 126. Haplotip TtCR35 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246453)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATCT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT
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ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGTACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 127. Haplotip TtCR36 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246454)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATCT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
GTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 128. Haplotip TtCR37 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246455)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACA
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATGTATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 129. Haplotip TtCR38 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi No: EU246456)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCATGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

162

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
CTAATAAGGT
TAATTAAGAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTICTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT
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Ek 130. Haplotip TtCR39 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246457)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATTT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAACTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTACATGGG
CATCTCCCAG
TTAACAGAAC
TTGAAGGTGA
TTCCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
GTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATCACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAACAA
AGGGCCATTG
GAATACATAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 131. Haplotip TtCR40 Kontrol Bolgesi Baz Siras1 (Gen Bankasi1 No: EU246458)

CCTTTGCGCA
TATATATATT
ACTTGGAATT
TTAACCAAAG
AAAGGACAAT
AAGAGCCTAC
TCGTGGGGGT
ATTGCTTTAT
TCCTCGTTAC
TTCCTTTCAC
CTTGCCCGCC
GGATATCAAG
GGCTTTTACG
AACCCCCCGG
AAATTATTAT

GCGCATATAT
GTATGACATA
AAGCATTCAG
AACTGAATCT
GTTATACCAA
CAACCGGTGA
TTCACTTAGT
TCCCCGCACT
CCAGCATGCC
TTGACACCTC
GTAAATAGTA
AGCATAAGGT
CGTAAAACCC
AAACAGGAAA
AATATTTCAC

AATATTTTAG
ACAGTACATG
GTTATACACA
AACTTGAAAT
GTAATCCACA
TAACTAAGTG
GAATTATTCC
TTCATCGACG
GGGCGTTCTC
AGAGTGCACA
TTCATGGTGA
GTAACTACTT
CCCTACCCCC
GCCTCTAGAA
AT

TTTTTTAAAG
CTATAATGAC
CCGATATAAC
ATCCAAGATG
CCCCGTTCAA
ATAACGGTTA
TGGCATTTGG
CTTACATAAG
TCCAGCGGGT
CGGTATATAA
TAAGATATTG
CTCCTAACAT
TAAACTCCTA
GTTTTTTTTT

ACATATATGT
ATATATGTAT
AGTATATGGG
CATCTCCCAG
TTAATAGAAC
TTGAAGGTGA
TTTCTACTTC
TTAATGGTGG
AAGGGGTTCT
GTAATAAGGT
TAATTAATAA
CTCTAAGATT
AGATCGCTAT
ATTCCAAAGT

ACTATTACCA
TATTACCATT
CCCAAATTTA
TCCAACCTGC
TTAATGTAGT
GGGACAAAAA
AGGGCCATTG
GAATACACAC
CTTTTTTGTT
AGAACATTTC
CCACATATTA
CCCCCCTCTT
CATTCCTGAA
GCATATATAT

Ek 132. T. mediterraneus Hopa 1 nolu Bireyin Sitokrom b Geni Baz Sirasi

ATGGCAAATCTCCGTAAAACCCACCCTATCCTAAAAATTGTAAACGATTCAATAATCGACCTCCCTGCTCCCT
CGAACATTTCAGCATGATGAAACTTTGGCTCCCTCCTTGCACTCTGCCTTATCACCCAAATCCTCACAGGTCT
TTTCCTAGCTATACACTACACCTCGGACATCGCGACCGCCTTTACATCCGTAGCACACATCTGCCGGGACGTA
AACTACGGCTGACTTATCCGCAATATGCACGCCAACGGCGCCTCCTTCTTTTTCATTTGCATTTACCTTCACA
TCGGCCGAGGCCTTTACTACGGGTCATACCTCTACAAAGAGACCTGAAACACCGGAGTTGTCCTGCTCCTATT
ACTTATGGGAACTGCCTTCGTAGGATACGTCCTTCCTTGAGGACAGATGTCATTTTGAGGTGCTACAGTCATT
ACTAACCTTCTTTCCGCTGTCCCCTACGTAGGAAATACCCTCGTCCAATGAATCTGAGGAGGTTTCTCTGTAG
ACAACGCCACCCACACTCGGTTCTTCGCATTCCACTTCCTCCTACCATTCGTCATTGCAGCTTTCTTCGTCCT
CCATGTACTCTTCCTACACGAAACAGGGTCCAACAACCCCACAGGCCTTAACTCAGACGCAGACAAAATCTCG
TTCCACCCATACTTCTCCTACAAAGACCTCCTAGGTTTCGCAGCACTACTCACAGCCCTCGCCTCCCTCGCAC
TATTTTCCCCAAACCTCCTCGGAGACCCCGACAACTTCACCCCCGCAAACCCCCTTGTTACTCCTCCCCACAT
CAAGCCAGAATGATACTTCCTATTTGCGTATGCCATTCTCCGATCAATTCCTAATAAACTTGGCGGAGTCCTA
GCCCTCCTATTCTCGATCCTAGTCCTAATAGTTGTACCAATTCTCCACACATCTAAACAACGAGGCCTGACTT
TCCGCCCAATCACACAATTCCTATTTTGAACCCTTGTCGCAGACGTAGCTATTCTTACTTGAATTGGCGGCAT
ACCAGTTGAACACCCCTTTGTAATCATTGGACAAGTTGCTTCCGTCCTCTACTTCCTTCTCTTCCTAGTTTTC

ACGCCTCTGGCAGGATGAGTAGAAAATAAAATGCTCGGATGAGCCT
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Ek 133. T. mediterraneus Hopa 2 nolu Bireyin Sitokrom b Geni Baz Sirasi

ATGGCAAATCTCCGTAAAACCCACCCCATCCTAAAAATTGTAAACGATTCAATAATCGACCTCCCTGCTCCCT
CGAACATTTCAGCATGATGAAACTTTGGCTCCCTCCTTGCACTCTGCCTTATCACCCAAATCCTCACAGGTCT
TTTCCTAGCTATACACTACACCTCGGACATCGCGACCGCCTTTACATCCGTAGCACACATCTGCCGGGACGTA
AACTACGGCTGACTTATCCGCAATATGCACGCCAACGGCGCCTCCTTCTTTTTCATTTGCATTTACCTTCACA
TCGGCCGAGGCCTTTACTACGGGTCATACCTCTACAAAGAGACCTGAAACACCGGAGTTGTCCTGCTCCTATT
ACTTATGGGAACTGCCTTCGTAGGATACGTCCTTCCTTGAGGACAGATGTCATTTTGAGGTGCTACAGTCATT
ACTAACCTTCTTTCCGCTGTCCCCTACGTAGGAAATACCCTCGTCCAATGAATCTGAGGAGGTTTCTCTGTAG
ACAACGCCACCCTCACTCGGTTCTTCGCATTCCACTTCCTCCTACCATTCGTCATTGCAGCTTTCTTCGTCCT
CCATGTACTCTTCCTACACGAAACAGGGTCCAACAACCCCACAGGCCTTAACTCAGACGCAGACAAAATCTCG
TTCCACCCATACTTCTCCTACAAAGACCTCCTAGGTTTCGCAGCACTACTCACAGCCCTCGCCTCCCTCGCAC
TATTTTCCCCAAACCTCCTCGGAGACCCCGACAACTTCACCCCCGCAAACCCCCTTGTTACCCCTCCCCACAT
CAAGCCGGAATGATACTTCCTATTTGCGTATGCCATTCTCCGATCAATTCCTAATAAACTTGGCGGAGTCCTA
GCCCTCCTATTCTCGATCCTAGTCCTAATAGTTGTACCAATTCTCCACACATCTAAACAACGAGGCCTGACTT
TCCGCCCAATCACACAATTCCTATTTTGAACCCTTGTCGCAGACGTAGCTATTCTTACTTGAATTGGCGGCAT
ACCAGTTGAACACCCCTTTGTAATCATTGGACAAGTTGCTTCCGTCCTCTACTTCCTTCTCTTCCTAGTTTTC
ACGCCTCTGGCAGGATGAGTAGAAAATAAAATGCTCGGATGAGCCT

Ek 134. T. mediterraneus Hopa 3 nolu Bireyin Sitokrom b Geni Baz Sirasi

ATGGCAAATCTCCGTAAAACCCACCCCATCCTAAAAATTGTAAACGATTCAATAATCGACCTCCCTGCTCCCT
CGAACATTTCAGCATGATGAAACTTAGGCTCCCTCCTTGCACTCTGCCTTATCACCCAAATCCTCACAGGTCT
TTTCCTAGCTATACACTACACCTCGGACATCGCGACCGCCTTTACATCCGTAGCACACATCTGCCGGGACGTA
AACTACGGCTGACTTATCCGCAATATGCACGCCAACGGCGCCTCCTTCTTTTTCATTTGCATTTACCTTCACA
TCGGCCGAGGCCTTTACTACGGGTCATACCTCTACAAAGAGACCTGAAACACCGGAGTTGTCCTGCTCCTATT
ACTTATGGGAACTGCCTTCGTAGGATACGTCCTTCCTTGAGGACAGATGTCATTTTGAGGTGCTACAGTCATT
ACTAACCTCCTTTCCGCTGTCCCCTACGTAGGAAATACCCTCGTCCAATGAATCTGAGGAGGTTTCTCTGTAG
ACAACGCCACCCTCACTCGGTTCTTCGCATTCCACTTCCTCCTACCATTCGTCATTGCAGCTTTCTTCGTCCT
CCATGTACTCTTCCTACACGAAACAGGGTCCAACAACCCCACAGGCCTTAACTCAGACGCAGACAAAATCTCG
TTCCACCCATACTTCTCCTACAAAGACCTCCTAGGTTTCGCAGCACTACTCACAGCCCTCGCCTCCTTCGCAC
TATTTTCCCCAAACCTCCTCGGAGACCCCGACAACTTCACCCCCGCAAACCCCCTTGTTACCCCTCCCCACAT
CAAGCCAGAATGATACTTCCTATTTGCGTATGCCATTCTCCGCTCAATTCCTAATAAACTTGGCGGAGTCCTA
GCCCTCCTATTTTCGATCCTAGTCCTAATAGTTGTACCAATTCTCCACACATCCAAACAACGAGGCCTGACTT
TCCGCCCAATCACACAATTCCTATTTTGAACCCTTGTCGCAGACGTAGCTATTCTTACTTGAATTGGCGGCAT
ACCAGTTGAACACCCCTTTGTAATCATTGGACAAGTTGCTTCCGTCCTCTACTTCCTTCTCTTCCTAGTTTTC
ACGCCTCTGGCAGGATGAGTAGAAAATAAAATGCTCGGATGAGCCT

Ek 135. T. mediterraneus Hopa 4 nolu Bireyin Sitokrom b Geni Baz Sirasi

ATGGCAAATCTCCGTAAAACCCACCCCATCCTAAAAATTGTAAACGATTCAATAATCGACCTCCCTGCTCCCT
CGAACATTTCAGCATGATGAAACTTTGGCTCCCTCCTTGCACTCTGCCTTATCACCCAAATCCTCACAGGTCT
TTTCCTAGCTATACACTACACCTCGGACATCGCGACCGCCTTTACATCCGTAGCACACATCTGCCGGGACGTA
AACTACGGCTGACTTATCCGCAATATGCACGCCAACGGCGCCTCCTTCTTTTTCATTTGCATTTACCTTCACA
TCGGCCGAGGCCTTTACTACGAGTCATACCTCTACAAAGAGACCTGAAACACCGGAGTTGTCCTGCTCCTATT
ACTTATGGGAACTGCCTTCGTAGGATACGTCCTTCCTTGAGGACAGATGTCATTTTGAGGTGCTACAGTCATT
ACTAACCTTCTTTCCGCTGTCCCCTACGTAGGAAATACCCTCGTCCAATGAATCTGAGGAGGTTTCTCTGTAG
ACAACGCCACCCTCACTCGGTTCTTCGCATTCCACTTCCTCCTACCATTCGTCATTGCAGCTTTCTTCGTCCT
CCATGTACTCTTCCTACACGAAACAGGGTCCAACAACCCCACAGGCCTTAACTCAGACGCAGACAAAATCTCG
TTCCACCCATACTTCTCCTACAAAGACCTCCTAGGTTTCGCAGCACTACTCACAGCCCTCGCCTCCCTCGCAC
TATTTTCCCCAAACCTCCTCGGAGACCCCGACAACTTCACCCCCGCAAACCCCCTTGTTACCCCTCCCCACAT
CAAGCCAGAATGATACTTCCTATTTGCGTATGCCATTCTCCGATCAATTCCTAATAAACTTGGCGGAGTCCTA
GCCCTCCTATTCTCGATCCTAGTCCTAATAGTTGTACCAATTCTCCACACATCTAAACAACGAGGCCTGACTT
TCCGCCCAATCACACAATTCCTATTTTGAACCCTTGTCGCAGACGTAGCTATTCTTACTTGAATTGGCGGCAT
ACCAGTTGAACACCCCTTTGTAATCATTGGACAAGTTGCTTCCGTCCTCTACTTCCTTCTCTTCCTAGTTCTC
ACGCCTCTGGCAGGATGAGTAGAAAATAAAATGCTCGGATGAGCCT
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Ek 136. T. mediterraneus Hopa 5 nolu Bireyin Sitokrom b Geni Baz Sirasi

ATGGCAAATCTCCGTAAAACCCACCCCATCCTAAAAATTGTAAACGATTCAATAATCGACCTCCCTGCTCCCT
CGAACATTTCAGCATGATGAAACTTTGGCTCCCTCCTTGCACTCTGCCTTATCACCCAAATCCTCACAGGTCT
TTTCCTAGCTATACACTACACCTCGGACATCGCGACCGCCTTTACATCCGTAGCACACATCTGCCGGGACGTA
AACTACGGCTGACTTATCCGCAATATGCACGCCAACGGCGCCTCCTTCTTTTTCATTTGCATTTACCTTCACA
TCGGCCGAGGCCTTTACTACGGGTCATACCTCTACAAAGAGACCTGAAACACCGGAGTTGTCCTGCTCCTATT
ACTCATGGGAACTGCCTTCGTAGGATACGTCCTTCCTTGAGGACAGATGTCATTTTGAGGTGCTACAGTCATT
ACTAACCTTCTTTCCGCTGTCCCCTACGTAGGAAATACCCTCGTCCAATGAATCTGAGGAGGTTTCTCTGTAG
ACAACGCCACCCTCACTCGGTTCTTCGCATTCCACTTCCTCCTACCATTCGTCATTGCAGCTTTCTTCGTCCT
CCATGTACTCTTCCTACACGAAACAGGGTCCAACAACCCCACAGGCCTTAACTCAGACGCAGACAAAATCTCG
TTCCACCCATACTTCTCCTACAAAGACCTCCTAGGTTTCGCAGCACTACTCACAGCCCTCGCCTCCCTCGCAC
TATTTTCCCCAAACCTCCTCGGAGACCCCGACAACTTCACCCCCGCAAACCCCCTCGTTACCCCTCCCCACAT
CAAGCCAGAATGATACTTCCTATTTGCGTATGCCATTCTCCGATCAATTCCTAATAAACTTGGCGGAGTCCTA
GCCCTCCTATTCTCGATCCTAGTCCTAATAGTTGTACCAATTCTCCACACATCTAAACAACGAGGCCTGACTT
TCCGCCCAATCACACAATTCCTATTTTGAACCCTTGTCGCAGACGTAGCTATTCTTACTTGAATTGGCGGCAT
ACCAGTTGAACACCCCTTTGTAATCATTGGACAAGTTGCTTCCGTCCTCTACTTCCTTCTCTTCCTAGTTTTC
ACGCCTCTGGCAGGATGAGTAGAAAATAAAATGCTCGGATGAGCCT

Ek 137. T. mediterraneus Hopa 6 nolu Bireyin Sitokrom b Geni Baz Sirasi

ATGGCAAATCTCCGTAAAACCCACCCCATCCTAAAAATTGTAAACGATTCAATAATCGACCTCCCTGCTCCCT
CGAACATTTCAGCATGATGAAACTTTGGCTCCCTCCTTGCACTCTGCCTTATCACCCAAATCCTCACAGGTCT
TTTCCTAGCTATACACTACACCTCGGACATCGCGACCGCCTTTACATCCGTAGCACACATCTGCCGGGACGTA
AACTACGGCTGACTTATCCGCAATATGCACGCCAACGGCGCCTCCTTCTTTTTCATTTGCATTTACCTTCACA
TCGGCCGAGGCCTTTACTACGGGTCATACCTCTACAAAGAGACCTGAAACACCGGAGTTGTCCTGCTCCTATT
ACTTATGGGAACTGCCTTCGTAGGATACGTCCTTCCTTGAGGACAGATGTCATTTTGAGGTGCTACAGTCATT
ACTAACCTTCTTTCCGCTGTCCCCTACGTAGGAAATACCCTCGTCCAATGAATCTGAGGAGGTTTCTCGGTAG
ACAACGCCACCCTCACTCGGTTCTTCGCATTCCACTTCCTCCTACCATTCGTCATTGCAGCTTTCTTCGTCCT
CCATGTACTCTTCCTACACGAAACAGGGTCCAACAACCCCACAGGCCTTAACTCAGACGCAGACAAAATCTCG
TTCCACCCATACTTCTCCTACAAAGACCTCCTAGGTTTCGCAGCACTACTCACAGCCCTCGCCTCCCTCGCAC
TATTTTCCCCAAACCTCCTCGGAGACCCCGACAACTTCACCCCCGCAAACCCCCTTGTTACCCCTCCCCACAT
CAAGCCAGAATGATACTTCCTATTTGCGTATGCCATTCTCCGATCAATTCCTAATAAACTTGGCGGAGTCCTA
GCCCTCCTATTCTCGATCCTAGTCCTAATAGTTGTACCAATTCTCCACACATCTAAACAACGAGGCCTGACTT
TCCGCCCAATCACACAATTCCTATTTTGAACCCTTGTCGCAGACGTAGCTATTCTTACTTGAATTGGCGGCAT
ACCAGTTGAACACCCCTTTGTAATCATTGGACAAGTTGCTTCCGTCCTCTACTTCCTTCTCTTCCTAGTTTTC
ACGCCTCTGGCAGGATGAGTAGAAAATAAAATGCTCGGATGAGCCT

Ek 138. T. mediterraneus Hopa 7 nolu Bireyin Sitokrom b Geni Baz Sirasi

ATGGCAAATCTCCGTAAAACCCACCCCATCCTAAAAATTGTAAACGATTCAATAATCGACCTCCCTGCTCCCT
CGAACATTTCAGCATGATGAAACTTAGGCTCCCTCCTTGCACTCTGCCTTATCACCCAAATCCTCACAGGTCT
TTTCCTAGCTATACACTACACCTCGGACATCGCGACCGCCTTTACATCCGTAGCACACATCTGCCGGGACGTA
AACTACGGCTGACTTATCCGCAATATGCACGCCAACGGCGCCTCCTTCTTTTTCATTTGCATTTACCTTCACA
TCGGCCGAGGCCTTTACTACGGGTCATACCTCTACAAAGAGACCTGAAACACCGGAGTTGTCCTGCTCCTATT
ACTTATGGGAACTGCCTTCGTAGGATACGTCCTTCCTTGAGGACAGATGTCATTTTGAGGTGCTACAGTCATT
ACTAACCTCCTTTCCGCTGTCCCCTACGTAGGAAATACCCTCGTCCAATGAATCTGAGGAGGTTTCTCTGTAG
ACAACGCCACCCTCACTCGGTTCTTCGCATTCCACTTCCTCCTACCATTCGTCATTGCAGCTTTCTTCGTCCT
CCATGTACTCTTCCTACACGAAACAGGGTCCAACAACCCCACAGGCCTTAACTCAGACGCAGACAAAATCTCG
TTCCACCCATACTTCTCCTACAAAGACCTCCTAGGTTTCGCAGCACTACTCACAGCCCTCGCCTCCTTCGCAC
TATTTTCCCCAAACCTCCTCGGAGACCCCGACAACTTCACCCCCGCAAACCCCCTTGTTACCCCTCCCCACAT
CAAGCCAGAATGATACTTCCTATTTGCGTATGCCATTCTCCGCTCAATTCCTAATAAACTTGGCGGAGTCCTA
GCCCTCCTATTTTCGATCCTAGTCCTAATAGTTGTACCAATTCTCCACACATCCAAACAACGAGGCCTGACTT
TCCGCCCAATCACACAATTCCTATTTTGAACCCTTGTCGCAGACGTAGCTATTCTTACTTGAATTGGCGGCAT
ACCAGTTGAACACCCCTTTGTAATCATTGGACAAGTTGCTTCCGTCCTCTACTTCCTTCTCTTCCTAGTTTTC
ACGCCTCTGGCAGGATGAGTAGAAAATAAAATGCTCGGATGAGCCT
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Ek 139. T. mediterraneus Hopa 8 nolu Bireyin Sitokrom b Geni Baz Sirasi

ATGGCAAATCTCCGTAAAACCCACCCCATCCTAAAAATTGTAAACGATTCAATAATCGACCTCCCTGCTCCCT
CGAACATTTCAGCATGATGAAACTTTGGCTCCCTCCTTGCACTCTGCCTTATCACCCAAATCCTCACAGGTCT
TTTCCTAGCTATACACTACACCTCGGACATCGCGACCGCCTTTACATCCGTAGCACACATCTGCCGGGACGTA
AACTACGGCTGACTTATCCGCAATATGCACGCCAACGGCGCCTCCTTCTTTTTCATTTGCATTTACCTTCACA
TCGGCCGAGGCCTTTACTACGAGTCATACCTCTACAAAGAGACCTGAAACACCGGAGTTGTCCTGCTCCTATT
ACTTATGGGAACTGCCTTCGTAGGATACGTCCTTCCTTGAGGACAGATGTCATTTTGAGGTGCTACAGTCATT
ACTAACCTTCTTTCCGCTGTCCCCTACGTAGGAAATACCCTCGTCCAATGAATCTGAGGAGGTTTCTCTGTAG
ACAACGCCACCCTCACTCGGTTCTTCGCATTCCACTTCCTCCTACCATTCGTCATTGCAGCTTTCTTCGTCCT
CCATGTACTCTTCCTACACGAAACAGGGTCCAACAACCCCACAGGCCTTAACTCAGACGCAGACAAAATCTCG
TTCCACCCATACTTCTCCTACAAAGACCTCCTAGGTTTCGCAGCACTACTCACAGCCCTCGCCTCCCTCGCAC
TATTTTCCCCAAACCTCCTCGGAGACCCCGACAACTTCACCCCCGCAAACCCCCTTGTTACCCCTCCCCACAT
CAAGCCAGAATGATACTTCCTATTTGCGTATGCCATTCTCCGATCAATTCCTAATAAACTTGGCGGAGTCCTA
GCCCTCCTATTCTCGATCCTAGTCCTAATAGTTGTACCAATTCTCCACACATCTAAACAACGAGGCCTGACTT
TCCGCCCAATCACACAATTCCTATTTTGAACCCTTGTCGCAGACGTAGCTATTCTTACTTGAATTGGCGGCAT
ACCAGTTGAACACCCCTTTGTAATCATTGGACAAGTTGCTTCCGTCCTCTACTTCCTTCTCTTCCTAGTTCTC
ACGCCTCTGGCAGGATGAGTAGAAAATAAAATGCTCGGATGAGCCT

Ek 140. T. mediterraneus Hopa 9 nolu Bireyin Sitokrom b Geni Baz Sirasi

ATGGCAAATCTCCGTAAAACCCACCCCATCCTAAAAATTGTAAACGATTCAATAATCGACCTCCCTGCTCCCT
CGAACATTTCAGCATGATGAAACTTTGGCTCCCTCCTTGCACTCTGCCTTATCACCCAAATCCTCACAGGTCT
TTTCCTAGCTATACACTACACCTCGGACATCGCGACCGCCTTTACATCCGTAGCACACATCTGCCGGGACGTA
AACTACGGCTGACTTATCCGCAATATGCACGCCAACGGCGCCTCCTTCTTTTTCATTTGCATTTACCTTCACA
TCGGCCGAGGCCTTTACTACGGGTCATACCTCTACAAAGAGACCTGAAACACCGGAGTTGTCCTGCTCCTATT
ACTTATGGGAACTGCCTTCGTAGGATACGTCCTTCCTTGAGGACAGATGTCATTTTGAGGTGCTACAGTCATT
ACTAACCTTCTTTCCGCTGTCCCCTACGTAGGAAATACCCTCGTCCAATGAATCTGAGGAGGTTTCTCTGTAG
ACAACGCCACCCTCACTCGGTTCTTCGCATTCCACTTCCTCCTACCATTCGTCATTGCAGCTTTCTTCGTCCT
CCATGTACTCTTCCTACACGAAACAGGGTCCAACAACCCCACAGGCCTTAACTCAGACGCAGACAAAATCTCG
TTCCACCCATACTTCTCCTACAAAGACCTCCTAGGTTTCGCAGCACTACTCACAGCCCTCGCCTCCCTCGCAC
TATTTTCCCCAAACCTCCTCGGAGACCCCGACAACTTCACCCCCGCAAACCCCCTTGTTACCCCTCCCCACAT
CAAGCCAGAATGATACTTCCTATTTGCGTATGCCATTCTCCGATCAATTCCTAATAAACTTGGCGGAGTCCTA
GCCCTCCTATTCTCGATCCTAGTCCTAATAGTTGTACCAATTCTCCACACATCTAAACAACGAGGCCTGACTT
TCCGCCCAATCACACAATTCCTATTTTGAACCCTTGTCGCAGACGTAGCTATTCTTACTTGAATTGGCGGCAT
ACCAGTTGAACACCCCTTTGTAATCATTGGACAAGTTGCTTCCGTCCTCTACTTCCTTCTCTTCCTAGTTTTC
ACGCCTCTGGCAGGATGAGTAGAAAATAAAATGCTCGGATGAGCCT

Ek 141. T. mediterraneus Hopa 10 nolu Bireyin Sitokrom b Geni Baz Siras1

ATGGCAAATCTCCGTAAAACCCACCCCATCCTAAAAATTGTAAACGATTCAATAATCGACCTCCCTGCTCCCT
CGAACATTTCAGCATGATGAAACTTTGGCTCCCTCCTTGCACTCTGCCTTATCACCCAAATCCTCACAGGTCT
TTTCCTAGCTATACACTACACCTCGGACATCGCGACCGCCTTTACATCCGTAGCACACATCTGCCGGGACGTA
AACTACGGCTGACTTATCCGCAATATGCACGCCAACGGCGCCTCCTTCTTTTTCATTTGCATTTACCTTCACA
TCGGCCGAGGCCTTTACTACGGGTCATACCTCTACAAAGAGACCTGAAACACCGGAGTTGTCCTGCT