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OZET

Dogu Ladini ( Picea orientalis ( L.) Link. ) Populasyonlarinda Genetik Yapimin
lzoenzim Analizleri ile Belirlenmesi

Bu ¢ahgma, Dofiu Ladininin bolgedeki genetik varyasyonlanini ortaya koymak
- amaciyla yapilmigtir. Bunun igin yayilig alanini temsilen segilen toplam 26 farkli deneme
alanindan tohum elde edilmigtir. Analizlerde tohumlann kuru endospermi kullamilmugtir,
Analizler Ashton & Braden aywma sistemine gore LAP ve GOT enzimlen ile
gergeklestintmistir.

Analizler sonucunda tiim populasyonlarda LAP enziminde, LAP-A ve LAP-B olmak
iizere iki enzim gen lokusunda toplam 6 allel tipi, GOT enziminde ise GOT-A, GOT-B ve
GOT-C olamak iizere i¢ enzim gen lokusunda toplam 8 allel tipi belirlenmistir.

LAP enziminde gerek allel frekanslan gerekse populasyon igi varyasyon degerleri
bakimindan yilkseklik kademeleri ve giizergahlar arasinda 6nemli bir fark bulunamamusg,
buna karsiblk GOT enziminde sadece gilzergahlar arasinda baz allel frekanslan bakimindan
farkhliklar ortaya gikmistr.

Tam populasyonlarda belirlenen ortalama allel sayisi 10.8 , her lokustaki ortalama allel
miktan 2.17 ve polimorfik lokus yiizdesi % 76.15 'tir. Populasyonlar arasinda belirlenen
ortalama genetik mesafe de@en ise 0.1759 'dur. Buna gore Dogu Ladini populasyoniannin
genetik bakimindan beklenenden daha yiiksek oranda zengin bir varyasyona sahip oldugu
sOylenebilir.

Anahtar Kelimeler : Genetik Cegitlilik, Populasyon, Elektroforesis, Izoenzim, Gen
Isaretleri, Dogu Ladini, Endosperm, Allel, Loci



SUMMARY

Determination of Genetic Structure of Oriental Spruce ( Picea orientalis ( L. )
Link. ) Populations Using by Isogyme Analysis

In this study, the genetic vanation in 26 natural populations of Oriental spruce (Picea
onientalis (L.) Link.) was investigated. In order to proceed on this purpose, the 26 Oriental
spruce seed samples and their megagametophyte were collected and used in isozymes
analysis.

According to Ashton & Braden buffer systems, the analysis were realised using by the
LAP and GOT enzymes.

It was found that LAP-A and LAP-B enzyme gene loci showed 6 allele types, whiles
GOT-A, GOT-B and GOT-C showed 8 alleles types for all populations.

Differances between vertical and horizontal levels of the LAP enzyme for all
populations are not found to be statistically important. However, some alleles frequencies of
the GOT enzyme were statistically different for only horizontal levels. The average
percentage of polymorphic loci, the number of alleles / locus, the number of alleles and
genetic distance for all populations were 76.17, 2.17, 10.8 and 0.1759 respectively.

It may be concluded that some populations of Oriental spruce have more vanations
than expected and there are important differences between populations in terms of genetic
distance.

Key Words : Genetic diversity, Population, Electrophoresis, Gene Marker, Loci, Oriental
Spruce, Megagametophyte, Alleles,
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1. GENEL BILGILER
1.1. Girig

Ulkemizin tek dogal ladin tiirii olan Dogu Ladini ( Picea orentalis (L.) Link )
yaklagik 350 000 ha.lik alanda yayiliy gésteren asli orman agaci tiirlerimizden birisidir.

Dogal yayihs gosterdigi Dogu Karadeniz bolgesindeki Dogu Ladini ormanlanmiz, gesitli
faktorlerin (biotik ve abiotik v.b.) etkisi ile genis 6lgiide tahrip gormiig ve yayilis alanlan
¢ok daralmis bulunmaktadir. Bunda dogal yayilis alaminin dik ve sarp araziler iizerinde yer
almasi, daginik yerlegim alanlanimin bu ormanlarla igige bulunmasinin biiyiik etkisi vardir.
Bunun sonucu olarak Ladin ormanlarimiz 1000 -1800 m. rakimlan arasinda dar bir serit
halinde sikigip kalmugtir (1, 2 ). Silvikiltiirel miidahalelerle megcere islahinin genellikle
yavag bir tempo ile yuritildigt bolge ormanlarinda, uygulanan menfi seleksiyonlar
sonucu {istiin genlerin frekanslan azalmig bulunmaktadir. Bu megcereleri iistiin 6zellikli
mescerelere ancak agag 1slahi yoluyla déniistiirebiliriz (3).

Dogu Ladininde yapilan 1slah galigmalaninda bugin igin 6nemh bir mesafe alindif
soylenemez. Her nekadar tohum mescerelerinin belirlenmesi, tohum hasat ve kullanma
mintikalarmin tespiti ( tohum transfer rejiyonlamast ) yapilmug ise de, agaglandirma
¢aliymalaninda kullamlan fidanlar, kalite simflanina uygun olarak yetigtirilmemekte, tohum
temini ise tohum megcerelerindeki iistiin afaglar yerine Kalitesiz bireylerden
saglanmaktadir. Ayrica Dogu Ladini igin belirlenen tohum hasat ve kullanma
mintikalarina dikkat edilmemektedir. Tim bu gelismeler kargisinda Dogu Ladini
agac¢landirma ¢aligmalaninda bagan saglandifx séylenemez.

Islah programlarinin bagansi hergeyden once kullanilan tohumun kaynagina baghdur.
Ornegin endiistriyel agaglandirmalann bagariya ulagmasinda genetik kalitesi yitksek tohum
kullanim1 biiyiik 6nem tasir. Bu nedenle bir tiirde yapilacak agaglandirmalarda yoreye en
lyi uyumu saglayacak tiir veya tiirlerin, hangi populasyon veya populasyonlardan
getirilmesi gerektigini belirlemek igin yani tohum kaynagim dogru segimi, hergeyden énce
sozkonusu tiiriin doZal yayihis alani iginde, populasyonlar arast ve populasyonlar igi kahtsal
varyasyonlann (genetik gesitliligin) ortaya gikanlmasi gerekir. Bunun iginde genetik
cesitliligin cografik degigkenlere gore nasil degisim gosterdiginin bilinmesi istenir. Eger
istenen karakterler igin genetik varyasyon fazla degilse, beklenen genetik kazancin
sag]aﬁma51 zordur. Diizgiin gévde yapma ve hizli bityiime gibi karakterler bakimindan



populasyonlar arasi ve populasyon i¢i genetik varyasyonun oransal dagilimui bilinirse
seleksiyonun nasil yapilacagina saglikh bir gekilde karar verilebilir. Genetik varyasyonun
kaynag populasyon i¢i bireyler ise, seleksiyon, populasyon (orijin) yerine, tek tek bireyler
lizerinde yogunlagacaktir (3).

Kahtsal faktorler kromozomdaki genler ve az miktarda da hiicre stoplazmasi ve
plastitlerinde bulunan bazt maddeler tarafindan kontrol edilmektedir. Her kromozomda
kalitsal 6zellikleri nakleden gok sayida genler vardir. Bunlar birbirinden farklidir ve herbiri,
bir veya daha fazla ozelligin kalitimini denetler. Pinus banksiana'nin bir hiicresinde 13
milyon genin varlifindan bahsedilmektedir. Buna gore birbirine benzer iki tiir arasinda bile
gen sayilan bakimindan bityiik farklar olabilecegi belirtilmektedir. Aym cinsin birbirine
fazla yakin olmayan tiirleri arasinda ise bu farklann gok daha biyiiyebilecegi ifade
edilmektedir (3).

Genlerin bir hiicrede milyonlarca bulunmalan ve ¢ok kiigilk olmalan nedeniyle,
genler hakkinda tam bilgi edinmek zordur. Ancak bugiin i¢in genlerin mevcudiyeti ve
kalitsal etkileri saptanabilmektedir. EZer aym sartlar altinda bir agacin doli dier agacin
doliinden hizh biyiiyorsa, o agacin sirekli bilyimesini saglayan genlere sahip oldufu
sonucuna vanlabilir. Bu farkli etki tek bir gen tarafindan olabilecei gibi, gen gruplan
tarafindan da gergeklestirilebilir. Genler kontrol ettikleri ozelliklere gore de
smiflandinlabilmektedir. Ornegin biiyime hizim yoéneten genler, sogua mukavemeti
saglayan genler, yaprak genisligini yoneten genler vb. (3).

Bugiin igin bu ozellikleri temsil eden ve yonlendiren genler gelisen elektroforetik
teknigi sayesinde izoenzim analizleri yontemi ile rahatlikla yapilabilmektedir.

Orman agaglaninin karakterize edilmelerinde yalmzca fenotipik ozelliklere degil,
bunun yaninda madde degisim iriinleri olan seker, yaZ, yumurta ak, regine ve asit gibi
biyokimyasal dzelliklere de bakilmasi gerekir. Zira en iyi fenotipe sahip agaglarin dolleri en
iyi genotipli olmayabilir. Bunun nedeni ise ebeveynlerin genotipinin tam olarak
bilinememesindendir. Kalitim olaylanim Dbelirleyen ozelliklerin biiyiik bir grubu
biyokimyasal iiriinlerde bulunmaktadir. Bunlar genelde yumurta aki maddelerinin veya
proteinlerin bulunduklan enzimler ile izoenzimleride igeren gruplardir. Enzimler veya
izoenzimler orman agaglarninda kaltsal olan ve farkh g¢evre kosullannda da deBisime
ugramayan o6zellikleri olustururlar. Bundan dolayidir ki tipta ve tannmda uzun zamandan
beri kullaniimakta olan izoenzim analiz yontemleri son 20-25 yildan beri orman agaglan
islahinin ugras alanna girmistir (3, 4, 5).

Izoenzim analizleri ile orman agaglarinda genetik yapinin belirlenmesine yonelik
¢alismalar 1970'k yillarda kullamlmaya baglanmistir. Literatiir galiymalanina baktigimizda,
bu galigmalanin bityiik bir kismu Avrupa ilkelerinde (Almanya, Finlandiya, ve Isveg vb.)
olmak iizere ¢ogunlukla igne yaprakh tiirler lizerinde gergeklestirildigi goriiliir. Bununla



birlikte dnemli baz1 yaprakli tiirlerde de ¢aligmalar yapilmaktadir. Ulkemiz orman agact
turlerinin genetik yapilan hakkinda gergeklestirilen stmirl sayida arastirmalar ise genellikle
morfolojik ve fizyolojik karekterler lizerinde yiiriitiilmektedir. Aragtirmaya konu Dogu
Ladininde ise bugiine kadar ¢ok ¢esitli aragtirmalar yapilmis olmasina ragmen genetik
yaptya yonelik hig bir ¢aligmaya rastlanidmamuigtir.

Dogu Ladini (Picea orentalis (L.) Link) Populasyonlarmda Genetik Yapinin
" adli bu ¢alisma, Dogu Ladininde bugiine kadar

Izoenzim Analizleri ile Belirlenmesi
genetik afilikli yapilan ilk galijma olmast nedeniyle ayn bir 6nem tasimaktadir. Bu
aragtirma ile yayihg alanim temsilen segilen 6rnek alanlarda genetik gesitlilik, populasyon
i¢i ve populasyonlar aras1 genetik farkhliklar ortaya konulacaktr. Boylece genetik yapist
bilinen orijinler gelecekte yapilacak aZaglandirma galiymalarinda giivenle
kullamlabilecektir.

Bu aragtirma 6 ana baglik altinda ele alinmugtir.

Birinci boliim, genel bilgiler olup bu béliimde konuya girig yapildiktan sonra, Dogu
Ladini hakkinda genel kisa bilgiler verilerek izoenzim ¢aligmalarma yonelik genig bir
literatiir 6zeti ele alinmugtir,

Ikinci bolim, yapilan gahgmalar bashg altinda ele alnarak, materyal ve yontem ile
beraber matematik- istatistik analizlere yer verilmigtir.

Ugiincti boliim bulgular boliimiidir. Burada yapilan analizler sonucu elde edilen
bulgular LAP ve GOT enzimleri ile populasyonlarin genetik yapilann iligkin olmak tizere
ayn ayn verilmigtir. Ayrica genetik yapy, giizergahlar ve yiikseklik kademelerine gore de
kargilaghnlmigtir.

Dérdiinci boliim ise irdeleme bolimii olup, bulgularda elde edilen veriler gesitli
istatistiki analizlerle degerlendirilmigtir.

Bes ve altinc1 béliimler sonuglar ve neriler boliimleri olup, elde edilen bulgular ve
irdelemelere dayanilarak vanlan sonuglar verilmis, 6nerilerde bulunulmustur.

1.2. Dogu Ladini Hakkinda Genel Bilgiler

Caligmamiza konu igne yaprakh tiirimiiz olan Dogu Ladini (Picea orientalis (L.)
Link), dogal yayihis alan: olarak yalmz Kafkasya ve Karadeniz'in dogu kiyilanimi siirlayan
daglar tzerinde yer almakta ve horizontal yonde bir yayihy yapmaktadir (6, 7). Dogu
Ladininin yayilig alam Sekil 1 'de verilmigtir.
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Sekil 1. Dogu Ladininin Dogal Yayihg Alam (6, 7)

Dogu Ladini ormanlan, Dogu Karadeniz bolgesinde, Ordu-Melet Irmagindan
baglayarak doguya dogru uzanmakta, Egribel, Zigana, Yalmz¢am ve Posof 'tan Kafkaslara
geemektedir. Rutubetin Coruh ve Harsit vadileri boyunca igerilere taginmast nedeniyle
Ladin ormanlannin yayihs alam Artvin ve Torul bolgelerinde geniglemektedir. Yiikseklik
kademesi olarak genellikle 850-900 m. ile 2000 m'ler arasinda bulundugunu, yer yer daha
yukarilarda orman smirim olusturdugunu (8), Kayacik ise Dogu Ladininin alkemizdeki
yayiliginda alt sininin 900-1000 m., st sinirimin ise Karanhkmese ormanlarinda 2400 m.
oldugunu belirtmiglerdir (9). Bununla beraber Dogu Ladini, Giresun ve Trabzon' da yer
yer miinferit halde sahile kadar inmekle birlikte daha ¢ok kiglan sert ve karli, yagisca
zengin olan yiiksek yerleri segmektedir (6). Gergi Dogu Ladininin Karadeniz kiyrlanindaki
alt smunmn yiizyillardir siiregelen usulsiz midahalelerle yukanya dogru itildigi
bilinmektedir. Fakat Dogu Ladininin asil yayithgim1 1000-1300 m.'lerden daha yukanlarda
yaptid1, megcere, grup ve kiimeler halinde 150 m.'ye kadar indigi, miinferit olarakta deniz
kenarinda bile bulundugu bildirilmektedir (9).

Dogu Ladini 40-50 m., bazende 60 m. boylara ulagabilen, 1.5-2 m. g¢ap yapabilen,
dolgun ve diizgiin govdeli, sivri tepeli 6nemli bir orman afacidir. Bilinen ladin
taksonlarinin en kisa ifne yapraklisi olup ibre uzunluklan 6-11 mm., uglan keskin degil



kor yada kiit olarak sonuglanir. Kabuk geng bireylerde genelde agik renkli ve diizgiin, yash
bireylerde ise koyu renkli ve gatlakhidir. Dallar sik bir sekilde gevrel olarak tim govdeye
yerlesmigtir (10).

1.3. Literatiir Ozeti
1.3.1. Dogu Ladini ile Iigili Caliymalar

Dogu Ladini, iizerinde ¢ok fazla aragtirma yapilmas: nedeniyle sansh agag
tirlerimizden birisidir. Orman Fakiilteleri ve Aragtrma Enstiti'leri tarafindan
sonuglandirilms yiizlerce galigma vardir. Ormancilik Arastirma Enstitiisii yayim olan Dogu
Ladini el kitabinin toplu kaynak¢a kismina baktifimizda, toplam 233 arastirmada Dogu
Ladininden s6z edilmektedir (11). Fakat bunlann igerisinde slaha yonelik galigmalar
oldukga azdir. Mevcut ¢aligmalar genel olarak morfolojik ve fizyolojik karekterler iizerine
yapilmuglardir. Omegin "Dogu Ladini Tohum Transfer Rejyonlamasi” adli galismada;
iklim, toprak, vejetasyon ve jeomorfolojik sartlar esas alinarak tohum transfer rejyonlamast
yapilmigtir (12). Dogu Ladininde yapilan bir bagka detayl galisma ise "Dogu Ladini
Kozalak ve Tohumlan Uzerine Arastirmalar"dir (13). Bu ¢alismada kozalak ve tohumun
olgunlagma zamani, kozalak hasadi ile kozalak ve tohum iizerine morfolojik aragtirmalar
genis bir gekilde ele alinmig, aynca ¢imlendirmeye yonelik fizyolojik aragtirmalara da yer
vermigtir.

Dogu Ladininin vejetatif yolla iretilmesi konusunda yapilan galiymada; Dogu
Ladininin dal geliklerinin koklendirilmesi iizerinde, kimyasal iglemler, gelik alma zamani,
koklendirme ortamu, ortet yast, gelik tipi, konumu, tepe zonlan vb. gibi faktorlerin etkisini
incelemigtir (14).

"Ladin (Picea orientalis (L) Link)' de Islah Caligmalan" adli bir bagka yayinda ise,
Dogu Ladini i¢in tohum transfer rejyonlamasi, Dogu Ladininde yapilan orijin denemeleri,
tohum hasad ve kullanma muntikalarina ait Oneriler, ferdi seleksiyon sonucu tohum
megcerelerini segimi, Ustiin aaglann tesbiti, bu Gstiin aacglardan alinan agi kalemleri ile
tohum bahgesi tesisi, tohum mescerelerinden elde edilen tohumlarla kurulan dol
denemelerinden bahsedilmektedir (15).

Dogu Ladininin mevcut varyetelerine ait bir yayinda, Schenck'e atfen Dogu
Ladininin basghca 4 varyetesi vardir ki, bunlardan birincisi, baglangigta sart ve sonra yejsil
renkte iZne yapraklara sahip olan "Picea orientalis var. Aureo-Spicate Beiss”, ikincisi bronz
renkte ine yapraklara sahip olan "Picea orientalis var. Aurea Hess", giinciisii dallan
yukant olmasiyla karakterize edilen "Picea orentalis var. Nutans Niemetz" ve
sonuncusuda, bodur, alt kismi fazla dallanan ve piramit sekle sahip "Picea orientalis var.




nana Carr."dir (7). bir bagka yayinda ise, bunlara ilave olarak, igne yapraklan daha koyu
ve yesil olan Picea orientalis atrivirens Beissn, yuvarlak goriintsli, bodur agagciklar
halinde, ince ve sik dalli olan Picea orientalis gracilis (Kort) Beissn.'den s6z edilmektedir
(16). Dogu Ladini yogun koyu renkli cilali gdriiniimlii bir ibrelenmeden dolayr parkcilikta
birgok formlan ile dikkat gekicidir (10). ’
Ulkemizde de Avrupa iilkelerinde oldugu gibi 1slaha yonelik genetik galigmalar igne
yaprakh tiirler Gizerinde yogunlagmaktadir. Ladinde yapilan genetik afirhkh gahigmalar ise
¢ok smirlhdir, Bunlar arasinda, "Dogu Ladini Fideciklerinin Morfo-genetik Ozellikleri
Uzerine Arastirmalar” ornek olarak verilebilir. Bu ¢alismada tohumun morfolojik
ozellikleri ile bu tohumlardan elde edilen fideciklerin Ozellikleri arasindaki iliski
aragtinlmig, ayrica tohum ve fidecik 6zelliklerinin yore, denizden yiikseklik ve afag
goriiniimiine gore belirlenen degiskenlidin (varyasyonun) incelenmesi yapiimigtir. Bunlann
diginda Dogu Ladini tohumunun y-radyasyonuna karsi duyarhlif da aragtintmustir (17).

1.3.2 . fzoenzim Analizleri ite flgili Calismalar

Bilindigi gibi orman ekosistemleri ¢ok karmagik bir yap1 gostermektedir. Buna bagh
olarak ekonomik ve ekolojik anlamda uzun bir hayat siiresini gerektirmeleri, gevresel
faktorlerden etkilenmeleri sonucunu dogurmaktadir. Orman afaglannda gevresel
faktorlerin uzun vadeli etkileri populasyonlarin genetik yapilarinda degisikliklere neden
olabilmektedir. Bu nedenle tanim iiriinlerinde oldufu gibi orman aSaglanmin ¢evresel
faktorler karsisindaki durumu tam olarak bilinememektedir. Bugiin bir gok orman agaci
populasyonlan yagama yiizdeleri, adaptasyon kabiliyetleri vb. 6zellikleri bakimindan yabani
populasyon 6zelligindedir. Son. yilarda gelisen teknolojiye paralel olarak genetik yapiya
yonelik degisik aragtirmalar yapiimaktadir. Bunlann baginda gelen elektroforetik yontemler
sayesinde, ozellikle Avrupa iilkelerinde gok sayida orman agac: tiiriiniin genetik yapisina
iligkin bilgiler elde edilebilmektedir.

Miiller-Starck enzim gen isaretleri (gen marker) kullanilarak Avrupa iilkelerinde
1970'lerde baglayan ve halen devam eden genetik varyasyonlara iligkin ¢aligmalarla ilgili
olarak yaymladig: bildiride, yapilan ¢ahigmalan dlkeler ve caligilan baglica tiirler olarak
asagidaki gibi dzetlemektedir (18). _

Kuzey Avrupa'da, Iskandinav iilkeleri basta olmak iizere, orman agaglan Gizerine
genetik aragtirmalar esas olarak Pinus silvestris L. ve Picea abies (L..) Karst. hakkindadir.
Dogu Avrupa lilkelerinde de Iskandinav tilkelerinde oldugu gibi ¢aligmalar gogunlukla
konifer tiirleri iizerinde yogunlasmaktadir. Bunlar; Polonya' da Abies alba Mill.,, Larix
decidua Mill., Picea abies ( L. ) Karst. ve Pseudotsuga menziesii ( Mirb. ); Moskova'da
Pinus sibirica Du. Tour., Pinus cembra (L..), Pinus koraiensis, Pinus pumila Hort. ve Picea




abies (L.) Karst.; Norveg' te Picea abies (I..) Karst. ve Abies alba Mill.; Orta Avrupa
ﬁlkelerinden Fransa' da Fagus silvatica L., Quercus sp. tirleri, Prunus avium L. ve baz1
Pinus tiirleri; Almanya'da Picea abies (L.) Karst., Pinus silvestris L., Abies alba Mill,
aynica Fagus silvatica L., Quercus ve Populus tiirleri; Avusturya'da ise Quercus tiirler,
Picea abies (L..) Karst. ve_ Abies alba Mill.; Giiney Avrupa'da, Akdeniz megeleri ( Q.ilex L.,
Q.suber L. ) Fransa ve Ispanya'da, Castania sativa Mill., Populus deltoides Bartr. , Quercus
titrleri, Picea abies (L.) Karst. ve Pinus leucodermis Ant. , Italya'da; Pinus nigra Armnold. ve

Populus sp. tirleri gesitli aragtnicilar tarafindan izoenzim analizleri yardimiyla
incelenmigtir. Bunlarin haricinde Israil'de Pinus halepensis Mill., Pinus brutia Ten. ve

Cupresus sempervirens L. tizerinde ¢aligmalar yapilmgtir (18 ).
Elektroforetik analizlerle gen envanteri ¢aligmalan gergekiestirilebilmekte ve gen

konservasyonuna gidilebilmektedir. Yine bu analizlerle cografik varyasyonlann yaninda
tohum kaynak alanlarmin sinulandinlmasi, klonlarin belirlenmesi, yapay dollemelerin
giivenilirlii ve kendileme derecesi, agag tiirleri ile hibrid olugumlanmin tesbiti, orman
agaclanmin dig gevre sartlanna adaptasyonu ve gaz zararlanna dayanikh bireylerin
belirlenmesi gibi bir gok konuya agiklik getirilebilmektedir (13).

1.3.2.1.Yabanci Ulkelerde 1zoenzim Caligmalar

Odunsu bitkilerde izoenzim ¢aligmalan ilk olarak 1960'lann sonlarinda Allard ve
arkadaglan tarafindan ¢ok sayida deneme ile baglatilmug, 1970'li yillarda ise Avrupa
tilkelerindeki ¢egitli aragtirmacilar, orman agaglan iizerinde yaptiklan caligmalarda genetik
yaptya iligkin olarak izoenzimlerin gesitliliklerini ortaya koymuglardir. Boylece orman
agaglan uzerinde populasyon genetiinde izoenzim gen marker kullaniir olmusgtur (20).
Daha sonraki yillarda ise Ozellikle Avrupa iilkeleri bagta olmak iizere ¢ok sayida
aragtirmact  orman aZaci tirlerinde genetik yapin belirlenmesi amaciyla izoenzim
analizlerini kullanmuglardir.

Miuller-Starck, Avrupa'daki orman aZaci tiirlerinde genetik varyasyona iligkin
¢ahymalan ozetlerken Avrupa'nin gesitli bolgelerinde (kuzey, giiney, dogu, bati ve orta),
cahsma yapilan tiirlerden isim olarak bahsetmekte, ibreli ve yaprakh tiirleri ayn ayn
ozetlemektedir(18). Buradan hareketle orman agaglaninda elektroforetik teknigi
kullamlarak yapilan izoenzim g¢aliymalanna ait literatiirel bilgiler de ibreli ve yaprakli
tiirlerde yapilan galiymalar olarak 6zetlenecektir.



1.3.2.1.1. Ibreli Turlerde Yapilan izoenzim Caligmalart

Bazi aragtincilar, tohumun endospermini kullanarak Picea abies (L.) Karst' de
Esterase (EST ) ve Leucine aminopeptitase (LAP) enzim lokuslannda gok sayida alleler
sayesinde tire ait genetik sertifikasyonu belirlemiglerdir (21, 22). Benzer bir ¢alisma
"Orman Agaglan Tohumlanmn Sertifikasi Uzerine Muhtemel Aragtrmalar" adi aldinda
olup, ikisi Isveg ve biri Almanya olmak iizere ii¢ farkli Avrupa Ladini orijininde genetik
yap: lizerinedir. Caligma sonucu ortaya ¢ikan zimogram ve allel frekanslan sayesinde
populasyonlar arasinda farkhiliklar ortaya konmus, izoenzim analizleri ile orman agaci
tohumlannin genetik sertifikasyonunun miimkiin olabilecegi sonucuna vanlmigtir (23).

Orta ve Kuzey Avrupa'dan segilen 9 dogal Avrupa Ladini populasyonu arasindaki
genetik kompozisyonlar dort izoenzim lokusunda, gen frekanslanna gore ortaya
konulmugtur. Aragtrma sonucu cografik bakimdan genis yayihsa sahip tir orjinleri
arasindaki genetik uzakliklar, birbirine yakin populasyonlar arasindaki genetik mesafeden
daha yiiksek oldugu sonucuna vanlmistir. Genetik mesafe bakimindan maksimum degerler
Iskandinav orijinleri ile Almanya orijinleri arasinda ¢ikmug, buna kargihik Isveg ve
Finlandiya orijinleri arasindaki genetik farkliliklar daha digiik bulunmugtur (24).

Picea abies (L.) Karst'de, bazi enzim sistemleri ile genetik yapinin belirlenmesinde
bu kez Acid phosphotase (SAP) ile LAP enzimlerinde kuru tohumun haploid endospermi
kullanilarak analizler yapilmistir. Almanya'da yapilan bu analizler sonucu LAP ve SAP
enzimlerinin herbir zondaki polimorfluk oranina gére birkag allel ve farkh lokuslar ile
genetik bakimdan farklilik ortaya konmustur (25).

Picea abies (L.) Karst. ve Pseudotsuga menziessii (Mirb.) Franco.'de Acid
phosphotase (ACP veya SAP) i¢in bir lokus kodlamas: belirlenmistir ki, bu belirgin bir
gevreye adaptasyonu gostermektedir. Algak ve yiiksek zon olmak iizere iki farkli zondan
secilen populasyonlarda, her iki tirde de tek bant enzimleri igin ACP allellerinin
kodlanmas, tiirlerin yayilig alanlaninin daha soguk zonlarinda dominant olmasina karsihik,
¢ift bant enzimlerindeki allellerin kodlanmasi, tiiriin iliman iklim zonlarinda -daha sik
goriildigini gostermektedir (26).

LAP enzim sistemini tohumun embriyo ve endosperminde analiz ederek Avrupa
Ladinindeki kendileme orani izoenzim analizleri yardimi ile belirlenmigtir. Buna gére bir
megceredeki Avrupa Ladini bireylerinin kendileme orant % 14.7 olarak bulunmustur (27)

Picea glauca (Moench) Voss.'ya ait Kanada'min Yukan Territory ve Giiney
Ontori'ya bolgelerindeki lokal yayiis gosteren populasyonlaninda genetik gesitlilik
izoenzim analizleri ile belirlenmeye galigiimisdir. Arastirmada Formic ( FDH ), Glutamic
(GDH ) ve Lactic dehydrogenase (LDH ) ile Cationic peroxidase (CP ) enzim sistemleri
analiz edilmistir. Calisma polycrylamid disc elektroforesis teknifi ile yiiritilmis ve




sonucta Ak Ladine ait lokal bolgeler ile bunlara komgu alanlar arasinda genetik farkhiliklar
oldugu belirlenmigtir (28).

Picea abies (L.) Karst.'de izoenzim lokuslan sayesinde baglanti gruplan incelenmis,
bunun igin toplam 14 izoenzim lokusunda analizler yapilmstir. 3 farkli populasyonda 120
olgun agagtan alman tohumun endospermi analizlerde kullanilarak, enzim lokuslarmdaki
heterozigosity bakimindan ortaya ¢ikan farkliliklar irdelenmigtir. Aragtrma sonucunda
bireyleri ayirmada heterozigosity bakimindan anlamlilik bulunamamis, buna kargilik
olasilik hesaplarindan hareketle baglanti gruplan olusturulmustur (29).

Almanya'da Ladin ormanlarinda, SOz ve O3 zararlarina karyi yapilan tesbitlerde
zarar gormeyen fertlerin sayisi, zarar gorenlerden fazla bulunmustur. Picea abies'in SO2' e
kars1 dayanikli ve hassas orijinleri izoenzim analizleri ile test edilmigtir (30, 31 ). Buna
gore SO2'e karsi dayanikh orijinlerin GPDH-A ve MDH-C3 lokuslarinda goriilen nadir
alleler gaz zararlarina hassas olan alt populasyonlardan daha disik frekanslar
gostermektedir. Her iki araghrma sonucu SO2 ve O3 gibi hava kirleticilerinin  genetik
cesitlilikte azalmaya neden oldugu sonucuna varilmgtir.

Benzer tesbitler Kayin (Fagus silvatica L.) i¢in de yapimugtir. Dayanikli genotipler
genel olarak F1 generasyonunda gorilmistir. Burada gaz zararlanna dayanikh
bireylerdeki heterozigosity degeri (He = 0.314), duyarh olanlardan (He= 0.274) % 15
daha yiiksek diizeyde bulunmugtur (32, 33).

Picea mariana (Mill.)'mn algak ve yiiksek zonlar olmak iizere iki farkli coBrafik
yayihs alanindaki genetik farklan belirlemek iizere yapilan arastirmada polymorfizm
oramm algak zona ait populasyonlarda % 47.5 olarak tesbit edilirken yiikseklerde bu deger
% 57.5 olarak tesbit edilmistir (34).

Picea glauca (Moench) Voss.'da yapilan bir aragtirmada, dogal megcerelerden 9
deneme alam belirlenmis, bunlardan tesadifi ve selekte edilmis (fenotipik olarak segilmis)
omekler kargilagtirilmugtir. 20 enzim sisteminde yapilan analizler sonucu, heterozigosity

oram 0.172 bulunmusg, meggerelerdeki varyasyon sadece % 0.7 olarak tesbit edilmistir.
Allel miktari ve heterozigosity oranlann bakimindan selekte edilen populasyonlar ile
tesadiifi olarak alinan populasyonlar arasinda énemli bir fark gikmamgtir. Ancak selekte
edilen ve tesadiifi alinan populasyonlar arasinda allel zenginligi bakimindan farklar ortaya
¢ikmustir. Belirlenen allellerin % 70'ini selekte edilmig populasyonlar olugturmakta, buna
gore fenotipik seleksiyonun énemli olduguna isaret edilmektedir (35).

Picea mariana (Mill.) 'min algak ve yiiksek zon olmak tzere, iki dogal mesceresi
genetik yap1 bakimindan kargilagtinimistir. Her zonda belirlenen iki dogal megcerede ve bu
mescerelere komsu SO0 afagta ibre ornekleri alinarak izoenzim analizleri yapilmugtir.
Arasgtirma sonucunda mescereler arasinda genetik farkliliklar oldugu sonucuna vanlmgtir
(36).
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Aragtirma sonucunda mescereler arasinda genetik farkliliklar oldugu sonucuna varilmistir
(36).

Picea abies (L.) Karst.'m Italya'da yayilis gosteren 9 dogal populasyonundaki genetik
yogunluk ve farkliiklan ortaya koymak igin izoenzim analizleri yapilmis, aragtirmada
tohumun endospermi kullanilmus ve 11 izoenzim sisteminde toplam 21 lokusta genetiksel
inceleme yiiriitiilmistir. Buna gore, toplam genetik cesitliligin yalnizca % 4.2 'sinin
populasyonlar arasindaki (Dst) farkliliktan kaynaklandifi ortaya ¢ikmistir. Populasyon igi
(Hs) genetik gesitlilik ise olduk¢a digitk olup 0.019 olarak bulunmustur (37).

Kanada'nin Alberta kentinde turba ve daglik arazilerdeki Picea mariana (Mill.) 'ya ait
3 populasyondan alinan 2'ser deneme alaninda izoenzim gesitlilikleri ve tohumun
¢imlenme ekolojisini incelemistir. 1zoenzim ¢aliymalaninda haploid yapidaki endosperm,
elektroforesis teknidi ile analiz edilmig, 16 enzim sisteminde 28 lokus belirlenmistir.
Sonugta F ve %2 (chi-kare) testleri ile yapilan analizlerle yitksek arazi ve turbaliklardan
segilen populasyonlar arasinda ¢ok az bir farklilik oldugu sonucuna varilmgtir (38).

Picea sitchensis (Bong.) Carr.'in Kolombiya'da bulunan bir tobum meggeresinden
alinan 6rneklerde izoenzim analizi yapilarak ¢aprazlama sistemindeki modifikasyonlar ile
bunun sonucu olugan farkliliklar ortaya koyulmaya ¢alisilmigtir. 5 enzim sisteminde yapilan
analizler sonucu 5 lokusun 3'iinde allel frekanslar bakimindan yumurta ve polen hiicreleri
arasinda farkhhiklar belirlenmigtir. Polenlerdeki allel frekanslant bakimindan en digik
farklilik, tepenin en st kisimlarindan alinanlarda go6zlenmis, bu kisimdaki ¢aprazlama
(dollenme) orant 0.909 iken alt kisimlarda aym oran daha digik, 0.764 olarak
bulunmugtur. Tek lokusluluk bakimindan ise alt ve dst kisimlar arasinda da anlamh
farkhliklar elde edilmigtir (39). _

Picea abies (L.) Karst'in Litvanya'daki doZal populasyonlaninda genetik gejitlilik
araghnlmig, mevecut populasyonlardaki polimorfizm oram % 70' den fazla bulunmugtur.
Lokuslardaki ortalama allel sayist 2.262 ve heterozigosity degeri ise 0.186 olarak
belirlenmistir. Populasyonlar arasinda % 1.7-1.8 oraninda bir farklihin oldugu, buna bagh
olarakta genetik mesafe degerinin 0.003 ile 0.012 arasinda diigik deBerlerde ikt
goriilmiigtir. Buna gore de Avrupa Ladininin Litvanya populasyonlan arasinda 6nemli
diizeyde benzerlik oldugu sonucuna vanlmistir (40).

Picea abies (I..) Karst.'e ait ayni populasyondan alinan tesadifi aga¢ ornekleri ile
secilmis tohum bahgesi klonlanndaki heterozigosity ve genetik varyasyonlar belirlenmesi
amaciyla yapilan aragtirmada, tohum bahgesinden fenotipik olarak segilmis 45 adet iistiin
afa¢ ile, aym megcereden tesadiifi olarak segilmiy 60 agag ilizerinde genetik yap:
incelenmigtir. 8 enzim gen lokusunda gahgilmigtir. Arastirma sonucunda genel olarak gen
cesitlilii dagilim bakimindan farkliik bulunamamus, buna karsilik ortalama heterozigosity
oran ile bireylere ait heterozigosity dagihimlarinda farkliliklar bulunmugtur (41).
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Izoenzim analizleri ile genetik yapmn belirlenmesi amaciyla iizerinde en fazla
galisan orman agaci tiirlerinin baginda Pinus ssp.lar gelmektedir. Bu cinse ait tiirlerde
yapilan ¢alsmalardan bazilari asafida 6zet halinde verilmistir. Aragtirmalarin biiyik
¢ogunlugunda ise materyal olarak tohum ( endosperm veya embriyo) kullanilmugtir.

Pinus sp., _Abies sp., Pseudotsuga sp. tohumlan tzerinde -elektroforetik
yontemlerle izoenzim analizleri 1973'li yillarda baslatilmigtir. Bu ¢aligmada 8 Cam tiirti ile
Abies concolor Hoopes ve Pseudotsuga taxifolia Britt. tiirlerine ait tohumlarda leucine

aminopeptitase (LAP), estarese (EST) ve peroxidase (PER) enzim sistemleri sistematik
olarak aragtinlmugtir. Aragtirma sonucunda tim tohumlarda LAP enzim modelleni
(zimogramlan) ile flogenetik iliskiler kolayca tesbit edilmistir. 8 farklh LAP band: ortaya
¢tkmis ve Camlann 8 'inde de LAP bantlan benzer sonuglar vermigtir. LAP bantlanndan
en yavas kosan 2 bant, 10 tiirtin timiinde yaygin olarak ortaya ¢ikmmgtir. Buna gére LAP
bantlarinin degiskenligi bakimindan tiirler arasinda gesitlilik oldugu anlagilmigtir. Pinus sp.,
Abies sp. ve Pseudotsuga sp.'ye ait tohumlarin EST enzim goriiniimleri tiirden tiire

degismekte olup, tiirler arasinda herhangi bir benzerlik bulunamamgtir. EST bantlarinin
sayis1 5-16 arasmnda olup flogenetik iligki anlagilamams , aym sonug Peroxidase igin gegerli
olup tiirler arasinda homojenite belirlenememigtir (42). ‘

Tbreli tiirlerin 1slahinda elektroforetik yontemlerin kullamlabilirlii tizerine yapilan
aragtirmada, Picea abies (L.) Karst., Pinus sibirica Du Tour. ve Pinus sylvestris L.
populasyonlarinin genetik yapilan tespit edilerek, izoenzim galigmalar1 sayesinde genetik
zenginlifin tohum plantasyonlann ile siirdiiriilebilecedi belirtilmektedir  (43).

Pinus _silvestris L. populasyonlanndaki kendileme ve allel frekanslanndan
haraketle yapilan ¢ahgmiglarda, isveg orijinli 3 populasyondan ibre drnekleri alinarak jel
elektroforesis teknigi ile GOT, EST ve LAP olmak iizere 3 enzim sisteminin analizleri
yapilmustir. Populasyonlarin homojenitesi ile allel frekanslan hesaplanmig, homogenetik
bakimdan ¢ok allellilik (polimorfizm) oranimin LAP-B' de yiiksek oldugu ortaya ¢ikmugtir
(44).

Iki farkh Pinus silvestris L. populasyonunun genetik bakimdan karsilagtinimas:
amaciyla izoenzim ve morfolojik aragtirmalar yapilmistir.170 yaginda ILsiif ve 110
yaglf;da IIL. siif olmak iizere iki farkli Sarigam populasyonuna ait kozalak tohum ve ibre
ozellikleri ile izoenzim analiz sonuglan karsilagtilmistir. Izoenzim ¢ahsmalan ile
morfolojik 6zellikler kargilagtinlarak populasyonlardaki farkliliklar ortaya konmustur (45).

Yine Pinus silvestris L.'"te bu defa endosperm materyali kullamlarak yapilan izoenzim
analizlerinde 6 enzimde, 12 allel tipi tespit edilmistir. Denemeler, biri tohum mesceresi
olmak iizere toplam 6 farkli Isveg orijini tizerinde yapilmig, herbir enzim sistemindeki allel
sayilan ortaya konmustur. Ayrica her populasyonda 5 agagtan alinan tohum 6rnekleri ile
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de baglanti gruplan olusturulmus, enzimler arasmda bazi alleller bakimindan farklilikiar
oldugu sonucuna vanlmistir (46).

Polonya'da yapilan bir ¢aliyjmada 19 Sangam populasyonunu LAP ve Acid
phosphotase (APH) izoenzimleri bakimindan kargilagtinlmugtir. Arasgtirma igin segilen 19
populasyonun 14'ii Polonya, 2'si Tiirkiye, 1 'er orijini de Almanya , Rusya ve Macaristan'
dan alinmustir. Her populasyon 10 ‘ar afagla temsil edilmigtir. LAP enzim sisteminde 2
lokus (LAP-A ve LAP-B)'ta toplam 11 allel tipi gozlenmis olup APH de ise tek lokusta
(APH-B)15 allel tipi ortaya ¢ikmistr. Aragtrma sonucu Tirkiye ile Macaristan
populasyonlan arasinda genetik mesafe 6nemli diizeyde bulunmustur. Bu populasyonlar,
diger populasyonlardan daha farkh bir genetik yapiya sahip olup, Polonya'min giineyinden
segilen populasyon ise gegis zonunu olugturmaktadir. Sangam'daki kuzey-giiney, dogu-
bat: arasindaki farkliliklar anlamh bulunmugtur (47).

Isveg'teki tohum bahgesinde tozlagma omekleri {izerinde izoenzim analizleri
yapilmustir. Yapilan ¢aligmada Umea'daki bir Sangam tohum bahgesinden elde edilen 200
tohum kullanilms, LAP-B, GOT-A ve GOT-B olmak iizere 2 enzim sisteminde 3 lokus
gozlemlenmis, hem embriyo hemde endosperm iizerinde ¢alisimgtir. Aragtirmada tohum
bahgesini olusturan farkh klonlar ve agth fidanlann degigik kisimlan arasinda frekans
dagihmi bakimindan farklilik oldugu ortaya ¢ikmus, komsu agaglann tozlagma etkileri de
ayrica tespit edilmigtir (48).

Sangam'da yapilan bir baska ¢alima ise, tohum bahgesindeki muhtemel dollenmeler
tizerinedir. Bu ¢alismada ana klonlar ve onlanin kendi aralanndaki délleri LAP enzim
sistemi kullanilarak, enzimatik gen isaretleri (gen marker) yardimiyla belirlenmigtir.
Endosperm, embriyo ve ibre érneklerinin elektroforesis tekniBi ile analizi sonucunda, 3
vejetasyon donemi igerisinde kendilesme olasiiginin ortalama 0.115 ile 0.139 arasinda,
klonlar igerisindeki herbir birey igin ise bu deger 0.063 ile 0.267 arasinda bulunmustur
(49).

Isveg'teki Pinus silvestris L."in 5 lokal yerde 9 dogal megceredeki allel varyasyonlar
arastinlmistir. Caligma sonucu allel frekanslan bakimindan lokal populasyonlar arasinda
farkliliklar ortaya ¢ikmug, ancak alt populasyonlar arasinda bu fark gok digiik bulunmustur.
Populasyonlar igerisindeki genetik gesitlilik % 98' den daha yitksek ¢ikmmgtir. Bir
populasyon hari¢ diZer populasyonlarda Hardy—Weinberg kuralna uygunluk
bulunamamgtir (50).

Pinus silvestris L.'e ait tohum agaglan ile bunlann siperi altinda gelen gengliklerde
genetik yap1 analiz edilmigtir. Bunun igin tohum aBaglanindan elde edilen tohumlarn
embriyosu, geng bireylerde ise tomurcuklar analize tabi tutulmug, her iki grup arasmdaki
genetik yap1 incelenmigtir. 6 enzim sistemiyle yapilan analizler sonucu allel frekanslar
bakimindan farkhiliklar oldufu ortaya konulmugstur. Genotip frekanslan bakimmdan
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tohum agaglan ve fidecikler Hardy-Weinberg kuralina uymamakta fakat embriyo
analizinde gesitli sapmalar bulunmugtur. Homozigot oram her iki grupta da fazla gikmigtir
(51).

Diploxylon ¢amlardan 14'i {izerinde yapilan elektroforetik aragtirmalarda, tiirler
arasindaki iligki genetik bakimdan incelenmis ve 15 enzim lokusunun kullamldig
arastrmada donmus ve taze ibre drnekleri iizerinde cahigilmugtir. Arastirma sonucunda
genetik farkliiklar, baz tiirler arasinda yiiksek olmasina karsilik bazilarinda ise gok digitk
bulunmugtur (52). )

Haploxylon ve diploxylon camlar genetik bakimindan karsilagtinilmig, allozyme
farkhiliklan: tespit edilmeye ¢aligimigtir. Bunun igin haploxylon ¢amlardan 10, diploxylon
camlardan ise 7 tiirde izoenzim analizleri gergeklestirilmigtir. Aragtirma sonucu 11 enzim
sisteminde toplam 57 allel tipi belirlenmigtir. Haploxylon ve diploxylon ¢amlara ait tiirler
arasinda genetik mesafe deerleri sirasiyla 1.47 ile 2.66 arasinda olup, ortalama 2.17
olarak bulunmugtur. Analizlerde materyal olarak ibreler kullamlmugtir (53).

Finlandiya'da yapilan elektroforetik ¢alismalarda Sarigam'in tohum bahgesi ve dogal
megcerelerindeki déllenme sistemleri, genetik ¢esitlilik ve populasyon boyutlarinin genetik
yapiya etkileri incelenmistir. Bunun igin 2 adet tohum bahgesi ve 3 adet dogal populasyon
segilmigtir. Populasyon biyiikliiiniin tohum bahgesi iizerine etkileri, déllenme sonucu
gelen genglikteki genetik degisikliklerle tespit edilmigtir. Buna goére, tohum bahgesini
olugturan klonlar arasindaki varyasyon, dogal megcerelerde oldugu gibi populasyonun
genetik yapisi lizerinde etkili olmaktadir. Dogal megcerelerdeki ¢apraziama oram (0.94 ),
tohum bahgesinde ise oran (0.98) olarak yaklagtk benzer bulunmustur. Hem tohum
bahgesinde hemde dogal mescerelerdeki kendileme oram ise diigiik gikmustir (54).

Gaz zararlanna karst dayaniklihk Gzerine yapilan izoenzim ¢alismalart Polonya'da
yiriitiilmilg, ¢inko cevherinin etkisiyle olusan kirlilikten Sangamlann nasil etkilendigi
aragtnlmistir. Bunun icin ¢inkonun neden oldugu kirli alan ile kirliligin olmadifi 6rnek
populasyonlardaki Saricam fideleri lizerinde genetik yap1 kargilagtirilarak, Gi¢ agr metalin
(Zn, Ph, Cd) fidecikler iizerindeki etkisi incelenmigtir. Buna gore her iki grup arasinda allel
frekanslar1 bakimindan farkliiklar gézlenmis, enzim sistemlerine gore genetik bakimdan
farklilik oldugu tespit edilmigtir (55).

Isveg'teki Sarigam tohum bahgesinde olasi polen bulagmalan iizerine aragtirmalar
yiritilmistir. Calismada Baltik sahilindeki Sangam tohum bahgesinden elde edilen
tohumlarin embriyo ve endospermleri izoenzim analizleri ile incelenmistir. Iki yil st iiste
yapilan ¢alismada, ortalama kontaminasyon ( bulagsma ) oran1 benzer gikmug, fakat tohum
hasat yilina bagh olarak bloklar arasinda farkliliklar gozlenmigtir. Bulagma oram en fazla
tohum bahgesinin kenarlarinda, en diigiik ise merkezi yerlerde goriilmustiir. Kozalaklarin
etkilenmesi, blok-kozalak ve kozalak-yil etkilegimi y6éniinden anlamh gikmamugtir (56).
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Izoenzim bantlannm goriiniir hale gelmesinde kullanilan boyama tamponlan {izerine
yapilan aragttrmada, iki farkli boyama yontemi ile MDH ( Malate Dehydrogenase)
enziminin yorumlanmasi, saricam tohumunun endosperm ve embriyosu iizerinde
incelenmigtir. Sonugta enzim bantlannin ortaya ¢ikanlmasinda NADH ( Nicotinamide
Adenine Dinucleotide ) ve Oxaloacetate ile boyama tamponunun daha iyi sonug verdigi
ortaya konmugtur. Aragtirmada kuflanilan iki farkli ydntemden birinde NADH tamponu saf
olarak kullamlmus, digerinde ise g¢esitli kimyasal maddelerin kangim bir solusyon
denenmigtir (57).

Ispanya Sangamlarmin diger Avrupa Ulkelerindeki Sangamlarla, karsilastirmal
olarak genetik yapisini belirlemek amaciyla yapilan bir ¢aliymada, Ispanya orijinli 7, Dogu
ve Kuzey Avrupa orijinli 16 olmak iizere, toplam 23 populasyondan alinan tohum
ornekleri iizerinde gen frekanslan belirlenmigtir. Arastirmada Ispanya orijinlerine ait
populasyonlar igin 11 enzim gen lokusu difer populasyonlar igin ise 7 enzim gen lokusu
tespit edilmigtir. Buna gore Ispanya orijinleri ile diger Avrupa iilkelerine ait Sarigam
orijinleri genotip ve gen frekansi bakimindan genetiksel olarak farklt bulunmustur (58).

1912 yilinda Polonya'da kurulan Sanigam orijin denemesine ait genetiksel yap:
aragtinilmigtir. DoZu Avrupa ve Tiirkiye'den olmak iizere toplam 13 orijinden olugan
deneme alanindaki genetik yapi ve varyasyonlar izoenzim analizleri ile incelenmigtir.
Aragtirma sonucunda populasyonlar arasinda genetik bakimindan farkhiliklar belirlenmis,
ortalama genetik farklilasma oram (0.076 ) yiiksek bulunmustur. Bu deger buzul ¢aginda
ise % 50 'nin altinda (0.035) bir degere sahipti. 8 lokusta gok allellik ( polimorfizm )
ortaya ¢ikmig ve her lokustaki ortalama allel sayis1 Avrupa'nin dier bolgelerinde yapilan
caligmalarla benzer sonucu vermigtir (59).

Pinus silvestris L.'in Dogu Avrupa ve Sibirya populasyonlanndaki genetik cesitlilik,
gen akis1 ve populasyonlann genetik yapisina ait varyasyonlar aragtritmigtir. Cahsmada 18
dogal Sanigam populasyonu elektroforesis teknigi sayesinde ele almmug toplam 21 lokusta
88 allel tipi gdzlemlenmistir. Bu lokuslanin % 90' indan fazlasinda polimorfizm ortaya
¢tkmus, beklenen (He) ve gozlemlenen (Ho) heterozigosity degerleri sirastyla 0.282 ve
0.286 bulunmusgtur. Buna gore alt populasyonlar arasindaki genetik gesitlilik, toplam gen
cesitliliginin %3 i kadardir. Gen akis seviyesi ise 8.68 dir (60).

Karagamda yapilan izoenzim ¢aligmalan ise Sarigama gore daha azdir. Aym sekilde
diger cam tiirlerinde de az sayida aragtirma yapilmugtir.

Pinus nigra Arnold.'min dort alt tiiriindeki genetik farkliliklar GOT enzim sistemiyle
belirlenmeye ¢alisiimig ve bu ¢alismada Tiirkiye, Fransa, Italya ve Ispanya'dan olmak
tizere toplam 40 orijinden alman tohumlann endospermleri analiz edilmigtir. Alt tiirler
arasinda morfolojik olarak belirlenen farkliliklar izoenzim analizleri ile gok daha kisa
zamanda tespit edilebilmigtir. Buna gore P. nigra subsp.laricio (Poir.) Maire. ve P.nigra
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subsp. pallasiana (Lamb.) Holmboe. diger alt tiirlerden ( P.nigra subsp. nigricans ve
P.nigra subsp. clusina) daha homojen bir yapiya sahip oldugu, genetik driftin sonucu
olarak enzimlerin kompozisyonlannda klinal varyasyonun bulunmadifi buna kargilik
P.nigra subsp.clusinanin GOT enzimi bakimindan digerlerinden farkli oldugu ortaya’
cikmistir (61).

Karagam'in 9 alt tiirii {izerinde yapilan bir baska arastrmada toplam 28 populasyon
igin populasyonlar arasi1 ve populasyon igi genetik varyasyonlar jel elektroforesis teknigi
kullanilarak belirlenmeye c¢alisiimugtir. Buna goére de populasyonlar ici heterogenetik fark,
populasyonlar ve alttiirler arasindakinden daha yiiksek ¢tkmuistir. Genetik mesafe degeri
0.017-0.389 arasinda degigmekte olup, ortalama 0.069 olarak bulunmustur. Allel
frekanslann bakimindan populasyonlar ve alttiirler arasindaki farkhihiklar 6nemli dizeyde
olmasina ragmen, cografik faktorlere gore bir farkhilik bulunamamustir (62).

Pinus nigra Arnold. 'nin Avrupa'daki 5 populasyonunda allel frekanslarnin dagilim
belirlenmeye ¢aliglmistir. Calismada jel elektroforesis teknigi yardimiyla toplam 5
populasyonda 10 enzim sistemi analiz edilmigtir. 10 enzim sisteminde toplam 16 lokus ve
bu lokuslarda toplam 42 allel tipi tespit edilmigtir. Calisma sonucunda polimorfik lokus
yiizdesi (P) %70 , her lokustaki ortalama allel sayis1 (A) ise 1.87 ile 2.31 arasinda
degismekte olup , ortalama 2.025 olarak bulunmustur. Heterozigosty orant (He) ise 0.180
ile 0.257 arasinda tespit edilmistir (63).

Karagam'n Avrupa'daki 2 populasyonu hem morfometrik hemde elektroforesis
teknigi ile analiz edilmigti. Tohum iizerindeki fenotipik ve genotipik degigiklikler
incelenmigtir. Aragtirma sonucunda iki populasyon arasinda tohum boyutlan bakimindan
farklilik bulunmug bu farkhhifin gevresel faktorlerden kaynaklandifi sonucuna variimugtir.
Populasyonlar arasindaki genetik farkliliklar ise, genetik mesafeden hareketle
belirlenmigtir. 8 enzim sisteminde ¢alisilmig %2 testi ile istatistiki analiz sonucu farkh
izoenzimler lokus ve allellere gore tesbit edilmistir (64).

Pinus teada L. ve Pinus palustris Mill. tirlerinde, ibre materyali kullanilarak
peroxidase enzimine gore genetik kalitimin karglagtinlmasi yapilmugtir. Buna goére 11
farkli enzim bantt ortaya ¢ikmug, bunlarin 9'u her iki tiirde de yaygin olarak gozlenmistir.
Enzim bantlanna ait frekans farklilikklan Mendel'in varsayimina yakin ¢ikmagtir (65).

Pinus nigra Arnold., Pinus thunbergii Parl. ve Pinus tabulaeformis Carriere tiirleri
arasindaki melezleme iligkileri izoenzim analizleri yardimiyla incelenmistir. Aragtirma
sonucu Pinus nigra Amold. X Pinus thunbergii Parl. ve Pinus nigra Amnold. X Pinus
tabulaeformis Carrieere tirleri arasindaki melezleme oranimn yiiksek oldugu tespit
edilmistir. Pinus nigra Arnold. X Pinus thunbergii Parl. kombinasyonlan ibre analizleri ile
tiirler arasi dogal hibrit olusumu izoenzim marker ile ispatlanmustir (66).
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Karagam'da yapilan galismaya benzer bir aragtirmada polycramid jel elektroforesis
teknigi ile Pinus virginiana Mill' da yapilmughr, Bu ¢alismada GOT enzim sistemi
arastinlmig olup 4 dogal Pinus virginiana Mill. populasyonu allel frekanslarindan hareketle
kargilagtmlmigtir. GOT-A ve GOT-B lokuslan igin tammlanmayan yeni alleller tespit
edilmigtir. Omnegin A lokusunda 5 allel, B de ise 3 allel gozlenmistir. Bazi bireylerin
populasyonlardaki dagthmunin diizensiz oldugu, bununla birlikte s6z konusu 4 populasyon
arasinda allel frekanslan bakimindan gok az bir farklilik gézlenmigtir (67).

Yine Pinus virginiana Mill.' de genetik yapiya iliskin yapilan bir bagka ¢aligmada
tohum bahgesinde segilen Grneklerde Esterase (EST) ve Acid phosphatase (APH)
enzimleri aragtinlmustir. Hem EST ve hem de APH' de fenotiplerin gok lokuslu izoenzim
bantlanndan olugtugu belirlenmigtir (68). Her iki aragtirma sonucunda Pinus virginiana
Mill, Gi¢ enzim sistemi sayesinde (EST, APH ve GOT) analiz edilerek hem tohum
mesceresi, hem de dogal populasyonun genetik yapisi belirlenebilmistir.

Kolarado'da bulunan ii¢ Pinus ponderosa Dougl. populasyonundaki genetik
varyasyonlar elektroforetik teknifi yardimiyla incelemigtir. Populasyonlar igerisinde yas
siniflart ve megcereler arasinda genetik farkhiliklar ortaya gikmugtir. Ayrica kozalak verimi
ile biotik zararlarin populasyonlann genetik yapisi iizerine etkili oldugu belirlenmistir.
Ayrica Pinus ponderosa Dougl. populasyonlan igerisinde genetik gegsitlilik diizeyi yitksek
oranda tespit edilmistir (69).

Pinus ponderosa Dougl. ex Laws. var. scopulorum Egelm'a ait 3 populasyon
tizerinde genetik yapimn belirlenmesi igin selekte edilmis ve edilmemis bifeyler arasindaki
genetik farklilik incelenmistir. Izoenzim analizleri kullamlarak 6 enzim sisteminde toplam -
15 enzim lokusu belirlenmistir. Buna gére selekte edilmis ve edilmemis bireyler arasinda
genetik bakimdan farklilik bulunamamis ancak populasyonlar arasmda farkhiliklar oldugu
oﬁaya gikmugtr. Toplam varyasyonun % 2 'si cografik faktorlerden kaynaklandig
sonucuna varlmgtir (70).

Islah programlarimin uygulanmasinda izoenzim analizlerinin pratik kullanmmm dort
ornekle agiklanmigtir. Bunlar ana agaglar ve klonlan, tohum kaynaklann ve kontrollii
déllenme sonucu olugan nesilleri tanimay igermekte, ayrica agtk déllenme sonucu olusan
tohumlann farkl ortamlardaki etkilerinin degerlendirilmesini kapsar. Islah galigmalarinda
izoenzim analizleri kullammu sonucu kontrolli déllenmenin ispat1, tohum stoklar,
ebeveynin dogru teshisi yapilabilmektedir. Calismada tig Pinus taeda L. ve bir Pinus rigida
Mill. olmak iizere dort farkh tohum mesceresi analiz edilmistir. Arastrma sonucunda
tohum bahgesini olusturan klonlar arasinda genetik bakimdan farkliliklar ortaya gikmus, her
klondaki farkl: lokus yiizdesi ortalama % 15 - % 33 arasinda olmak tizere degisik
oranlarda bulunmugtur (71).
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Endosperm kullamilarak yapilan bir bagka aragtrmada da Pinus taeda L. ve Pinus
echinata Mill'min elektroforesis teknii ile genetik yapilann ortaya konulmustur.
Elektroforesis teknigi sayesinde her iki tiirde Isocidric dehydrogenase ( IDH) enzim
sistemi ile yapilan analiz sonucu her iki tiiriin hibrid olabilecegi, her iki tiirde de

monomorfik enzimlerin yogun oldugu ancak tiirler arasinda genetik gé¢ mesafesinin farkh
oldugu tespit edilmigtir. Hibrid oldugu varsayilan bireyler kozalak ve ibreler yardimiyla
onceden tespit edilebilir, ancak izoenzim analizleri sayesinde daha kisa zamanda ve daha
gergekgi sonuglar ortaya ¢ikanlabilir (72).

Pinus leucodermis Ant. ' deki izoenzim degisikliklerinin, kalitim ve dollenme ile olan
iligkileri  elektroforesis  teknigi ile incelenmistir. Aragtrmada tohumun endospermi
kullanilmis, 13 enzim sisteminde 23 lokus gozlenmigtir. Enzim sistemlerinin ¢ogunlugunda
Mendel varsayimlarina uygun sonuglar elde edilmis olmasma ra§men baz enzim
sistemlerinde beklenenden farkh sonuglara varilmgtir (73).

Pinus pumila Hort. 'nin Rusya'daki 5 dogal populasyonun genetik varyasyonlar,
populasyonlarin yapisi ve farkhliklarini belirlemek amactyla ele alinmig ve bu ¢ahgmada
elektroforesis teknigi kullanilmigtir. Aragtirma sonucu 11 enzim sisteminde 22 lokus ve
toplam 56 allel tipi gozlemlenmistir. Bu lokuslarin % 68' den fazlasi polimorfik ve her
populasyonda belirlenen lokuslann % 28.8 'i heterozigot cikmugtir. Populasyonlar
arasindaki genetik cegitlilik ise toplam genetik gesitliligin % 4.3 't kadardir (74).

Rusya'daki 8 dogal Pinus sibirica Du Tour. populasyonlan arasindaki farklilasma ve
genetik cesitlilik elektroresis teknigi ile incelenmistir. 11 enzim sistemi ile yapilan analizler
sonucu, 20 lokusta toplam 36 allel tipi gézlemlenmigtir. Populasyonlar arasindaki genetik
cesitlilik toplam gen gesitliliinin yaklastk % 4' @ kadardir. Populasyonlar arasindaki
genetik mesafe degeri ise 0.007 ile 0.015 arasinda defismekte olup buna gore Pinus
sibirica Du.Tour. populasyonlan arasinda ( Merkez, Orta, Giiney-dogu ve Giiney-bati
yayiliglan) genetik gesitlilik ok diisiik ¢iktifindan, gen havuzlan benzer kabul edilmigtir
(75).

Pinus sibirica Du. Tour.'da genetik ¢esitlilik ve baglanti gruplan i{izerine yapilan
caliymada, 13 enzim lokusu haploid endosperm kullamilarak incelenmis ve buna gore, 3
farkh baglant1 grubu olusturulmustur. Bunlar arasindaki frekans iligkileri de 0.275, 0.301
ve 0.309 olarak bulunmugtur ( 76 ). ,

6 Pinus resinosa Loisel. populasyonunun genetik yapist polycrylamid jel
elektroforesis teknidi ile 24 ajagtan elde edilen ibreler kullamlarak analiz edilmistir. 4
enzim sistemi ile yapilan incelemelerde bireyler arasinda genetik bakimdan herhangi bir
farkhlik bulunamamugtir (77).
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Pinus strobus L. allozym baglant: iligkileri ve kalitimin belirlenmesi amaciyla yapilan
¢alismada, Kanada'nin Queberg bolgesindeki 10 dogal populasyondan alinan endosperm
ornekleri elektroforesis teknifi yardimiyla analiz edilmigtir. Bu aragtirmada 12 enzim
sistemi kullaniimig ve 18 enzim lokusu belirlenmistir. Bunlarin 15'i polimorfik bir yap:
gostermuistir (78).

Goknar tirleri ( Abies sp. ) iizerinde yapilan izoenzim ¢alismalann Cam ( Pinus sp. )
ve Ladin ( Picea sp. ) tiirlerine oranla daha azdir. Bununla beraber Abies alba Mill. basta
olmak iizere baza Géknar tiirleri iizerinde izoenzim galigmalarinada rastlamak miimkiindiir.
Aragtirma materyali olarak genellikle tohumun endosperm ve embriyosu kullaniimaktadir.

Dogu ve Orta Avrupa'dan elde edilen _Abies alba Mill. tohum 6rnekleri, izoenzim
analizleri ile kargilaginlmigtir. Endosperm iizerinde yiiriitillen ¢alismalar sonucu Dogu ve
Orta Avrupa orijinli Goknarlar ile Italya'nin giineyinden alinan orijinler arasinda diigitk
oranlarda da olsa farkhiliklar bulunmustur. Ayrica Goknar'a ait cografik degisikliklere gore
model olusturulmaya galisiimigtir (79).

Goknarlar tizerinde, Almanya'da yapilan bir bagka galismada ise 9 dogal Abies alba
Mill. populasyonu, tohuma ait bazi morfolojik dlgiimler disinda IDH ve 6-PGDH enzim
sistemleri ile incelenmigtir. Arastirma sonucunda allel frekanslan bakimindan ortaya ¢ikan
farkliliklar populasyonlann panmiksisi ile uyumlu gikmustir. Populasyon i¢i  genetik
* farkliliklar, populasyonlar arasindaki genetik farkhiliklardan daha yiiksek bulunmugtur
(80). Yuriitilen diger bir ¢aliymada ise Abies alba Mill'daki izoenzim polimorfizmi
incelenmigtir. Dort enzim sisteminde ( SKDH, GDH, 6-PGDH ve IDH ) endosperm ve
embriyoda cahgilmistir. Buna gére SKDH enzimi bakimindan monomorfik bir yap
s6zkonusu iken, GDH' da iki farkh allel tipi gozlemigtir. 6-PGDH' de ise iki farkh lokus ve
2-3 degisik allel tipi ortaya giknustir. IDH enzim sisteminde ise iki lokus ve beg allel tespit
edilmigtir. Tohumda yapilan bu ¢alisma aym zamanda tomurcukta da yapilmustir (81).

Relikt bir tiir olan Abies fraseri'nin lokal populasyonlan arasinda mikrocografik

faktorleri belirlemek tizere yapilan aragtirmada 35 bolgeden 304 birey ve 7 enzim sistemi
ile galiplmistir. Bu enzimlerde 13 enzim gen lokusu belirlenmis ve 4'inde polimorfizm
(¢ok allellilik ) ortaya gikmugtir. Ug alt populasyon arasinda ise gen frekans: bakimmdan
istatistiki manada bir farklilik bulunamamigtir (82).

Yunanistan'da bir hibrid Goknan olan Abies borisii-regis Mattfeld tohumlan
uzerinde allozyme baglantilari ve kalitimu aragtnlmugtir. Bilindigi gibi Abies borisii-regis
Matt., Abies cepholonica Louda ile Abies alba Mill. arasindaki dogal bir hibridtir. Her iki
tirde ozellikle Akdeniz iilkelerinde (Fransa gibi) ¢ok yaygm olarak yetistirilmektedir.
Agaglandirma galigmalaninda en gok kullanilan tiirlerden biridir. Cahgmada Abies borisii-
regis Matt."in genetik yapis1 6ncelikle 10 enzim sisteminde elektroforesis teknigi ile analiz
edilmis ve 15 izoenzim gen lokusu tespit edilmistir. Enzim sistemlerinin timiinde hem
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endosperm hemde embriyo analiz edilmigtir. Mendelin segregasyon oram ACO
(Aconinitase), 6-PGDH (6 Phophopluconate Dehydrogenase) diginda tiim enzimlerde
belirlenmigtir (83).

Abies pinsapo Boiss.'deki genetik varyasyonlar tohum iizerinde incelenmistir.
Calismada Ispanya'daki dort populasyonda, 15 enzim sistemi ile galisilmug, aragtirma
materyali olarak tohumun embriyo ve endospermi kullanilmigtir. Caliyma sonucunda
toplam 33 lokus belirlenmis, bunlardan biitin populasyonlar igerisinde 22 tanesi
monomorf ( tek allel ), 11 taneside en az iki allelli yani polimorfik bir yapida oldugu
goriilmiigtiir. Bu de@erlendirmeler sonucunda Mendel'in 1:1 oranindaki segregasyon
(ac¢ilma ) kurah aynen dogrulanmigtir. Bu analiz sonucu biitiin populasyonlarnn birbirinden
agik¢a farkh oldugu ortaya ¢ikmig ve bu tiiriin genetik yapis: lizerinde gelecekte daha fazla
caligilmast 6nerilmektedir ( 84 ).

" Baz1 Akdeniz Goknarlan ile Abies cepholonica Louda.'da Genetik Degisiklikler ve
Muhtemel Flogenetik Ozellikler" adli bir aragtirmada, Abies cepholonica Louda., Abies
borisii-regis Mattf., Abies bormiilleriana Mattf. ve Abies alba Mill. populasyolarinin

genetik yapilan incelenmistiir. Bunun igin- 16 enzim sisteminde, toplam 22 lokusda
horizontal nigasta jeli kullanarak elektroforesis teknii ile genetik gesitlilik aragtirlmustir.
Arastirma sonucunda beklenen heterozigosity oram ortalama deger olarak 0.175 ile 0.290
arasinda olup, oldukga yiiksek gikmistir. Polimorfik lokus yiizdesi % 52.9' dan % 87.5'e
kadar degisik oranlarda bulunmugtur (85).

Duglaslar iizerinde yapilan izoenzim galigmalan 1970'li yillara kadar uzanmaktadir.
Pseudotsuga menziesii'de Peroxidase enzimi kullamlarak, IUFRO tarafindan 1966-67 de
kurulan ve 14 orijinden olusan populasyonlarin genetik yapisi incelenmistir. Bu orijinler Gg
grupta ele alinmug, biitiin orijinlerin aynm1 anda, aym serada yetistirilen fidanlarin ibreleri
kullanilarak, izoenzim analizleri ile gergeklestirilmigtir. Her bir fidan 10 ibre ile temsil
edilmistir. Aragtirma sonucu 11 izoenzim bantt 5 orijinde belirlenebilmis, 3 orijinde allel
frekanslan bakimindan ¢ok bityiik farkliiklar ortaya gikmugtir. Biitiin karakterler %2 testine
tabii tutulmus % 95 giiven diizeyinde 91 orijinin 69'unda farkliliklar anlamli bulunmus,
22"sinde 6nemsiz gikmugtir (86).

Bodur ve normal formda olan Duglaslar'in genetik yapisi 7 enzim sistemi ile
incelenmistir. Aragtirma sonucu belirlenen zimogramlar normal formlu bireyler arasinda
acik bir sekilde farkhi ¢ikmustir. Bazi enzim goriintileri sadece bodur bireylerde veya
normal bireylerde ortaya gikarken, aym olan bazi enzim gorintiileri ise bodur bireylerde
daha koyu bant seklinde gikmigtir. Béylece Duglas'ta bodur ve normal bireyler arasinda
genetik farkhiliklar oldu}'gu sonucuna varilmigtir (87).
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Duglas orijinlerine ait bir bagka izoenzim g¢alismasinda, 9 orijinde 27 tohum
agacindan elde edilen fideciklerin kotiledonlarinda LAP, EST ve GOT enzim sistemleri ile
aragtirilmigtir. 3 enzimde 4 polimorfik lokus elde edilerek fenotipik ve genotipik izoenzim
agthmlan sayesinde orijinler arasindaki farkliiklar ortaya konmugtur. Bu farkliliklar
turlerin rakum, baki, vb. cografik faktorlerden kaynaklandigim géstermektedir. Cografik
varyasyonlara gore hesaplanan allel frekanslan genetik bakimdan 6nemli bulunmustur.
Ayrica orijinler arasinda genetik mesafe ile cografik mesafe arasinda da bir iligki tespit
edilmistir (88). Aym aragtirmaci, 9 Duglas orjinine ait genetik gesitlilifi 3 enzim
sisteminde 4 lokus tesbit ederek belirlenen alle! frekanslanina gore, farkhihklan ortaya
cikarmugtir. Caliymada herbir lokusun bir veya daha fazla g¢evre faktoriyle 6zellikle de
enlem ve rakimla iligkili oldugu tesbit edilmistir. Elde edilen bu sonuglar dogal seleksiyon
teorisi ile uyum igindedir (89).

Pseudotsuga menziesii (Mirb) Franco. dogal populasyonlanindaki genetik gesitliligin
belirlenmesi {izerine yapilan bir aragtrmada LAP, GOT ve EST olmak iizere 3 enzim
sisteminde fidanlanin kotiledonlarinda aragtinlmistir. 9 orijinden 107 6rnek iizerinde
hesaplanan allel frekanslann ile orjinler arasi farkliliklar tespit edilmigtir. Heterozigot
genlerin varyasyonlan baz orijinlerde uniform bazilarinda ise degigiklik gostermistir. EST-
B ve GOT-B de heterozigosity oraninda azalma gézlenmistir. Bunun menfii seleksiyondan
kaynaklandif1 ileni siiriilmektedir (90).

Giiney Bat1 Oregon'daki iki Duglas megceresindeki dort farkh durumdaki genetik
yapt incelenmigtir. Bunlar 1- normal kapaliliktaki mescere, 2- siper igletmesi uygulanmig
mescere, 3- siper isletmesi uygulanan alana ait tohum 6rnekleri, 4- siper sonucu gelen 3-5
yagindaki fideciklerdir. Bu kademelerdeki genetik ¢esitlilifi belirlemek igin, her lokustaki
ortalama allel sayist polimorfik lokus yiizdesi ve ortalama heterozigosity degerleri
hesaplanmigtir. Hesaplanan bu degerlerin %2 testi ile Hardy- Weinberg kuralina uygunlugu
test edilmistir (91).

Duglas’ta yapilan diger bir ¢aliymada ise Giineybati Oregon bélgesindeki iki farkh
deneme alaninda genetik gegitlilik aragtinlmugtir. Deneme alanlanindan birincisinden ayni
zamanda g farkh yiikseltide ve her yikseltide kuzey ve giiney olmak tizere iki farkh
bakidan dmekler alinmig ve bu alanlardaki genetik gesitlilik aragtrilmistir. Ikinci deneme
alamindan ise bir yiikselti kademesinin ¢ farkli yerinden kuzey ve giiney olmak iizere iki
farkh bakidan 6rekler alinmigtir. Boylece en kiigitk cografik birimler arasindaki genetik
gesitlilik ortaya konmustur. Calisma sonucu 6rnek alanlarin tamaminda énemli genetik
varyasyonlar belirlenmis, ancak genetik gegitlilik tek lokusta ortaya ¢ikmis ve 6rnek alanlar
arasinda Onemli bir farkhhk bulunamamigtr. Beklenen ortalama heterozigosity degeri
0.164 olup bu deger 0.128 ile 0.189 arasinda degismektedir. Gozlemlenen heterozigosity
degeri de beklenenden farkli gikmamugtir. Her iki deneme alan1 arasinda allel frekanslannin
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dagilimina gére, hem baki hem de yiikselti bakimindan ¢ok az bir farkliik ortaya gikmugtir.
Ormek alanlar arasindaki toplam genetik gesitlilik oram sadece % 1.8' dir. Bu degerin %
13' i bakilar arasindaki farkhliktan kaynaklanmaktadir. Bununla birlikte aym bolgede
yapilan diger ¢aligmalarda da fidecik karakterine dayamlarak genetik varyasyon
populasyonlar arasinda ¢ok diigiik bulunmugtur (92).

Pseudotsuga menziesii var. menziesii (Mirb.) Franko' de yapilan bir bagka ¢aliymada

_ ise vejetatif tomurcuk, embriyo ve endosperm de izoenzim ¢aligmasi ile genetik yap
aragtinlmistir. Oregon State Universitesi biinyesinde yapilan ¢aligmada 19 enzim
sisteminde 28 lokus belirlenmistir. Elektroforesis teknigi sayesinde endosperm, embriyo ve
dormant haldeki tomurcuk kullanilarak elde edilen sonuglara gére Mendel'in 1:1 oram
dogrulanmugtir. Baglanti gruplan ise segregasyonda 155 ¢ift lizerinde goriintiilenmistir.
Sonugta 19 lokusta 4 baglanti blogu olugturulmustur (93).

Isvigre'de tesis edilmis olan 3 Duglas populasyonundaki dollenme sistemi ve
genetik gesitlilik, tohumun embriyo ve endospermi kullanilarak izoenzim analizleri
yapilmustir. Isveg orijinleri Duglas'in dogal yayihg yaptigi Kaliforniya'ya ait 36 sahil orijini
ile kargilagtnlmig, Isveg orijinli olan Duglas populasyonlarindaki genetik mesafe ve
allozyme gesitliligi sahil orijinlerinden daha diigiik diizeyde genetik gesitlilik gostermistir
(94).

IUFRO -68 olarak bilinen (1968’ de tesis edilen) Duglas denemelerindeki genetik
cesitlilijin belirlenmesi amaciyla yapilan ¢alismada 41 populasyonu temsil edecek sekilde
23 yagindaki 71 afactan kozalak elde edilmis ve bunlardan elde edilen tohumun
endosperminde 13 enzim sisteminin analizi yapilmigtir. 13 enzim sisteminde 22 lokus
g6zlenmis ve bunlann 17" si polimorfik yap1 gostermigtir. Polimorfizm oram ise ( P=%
7.3, % 99 giivenle ) yiiksektir. Her lokustaki allel sayis1 ortalama 2.68 dir. Beklenen ve
gozlemlenen heterozigosity degeri birbirine yakin degerler olup sirastyla He= 0.192 , Ho=
0.191 dir (95).

Avrupa’da yapay olarak kurulmusg olan 3 adet Duglas plantasyon sahasmin orjjinini
belirlemek amaciyla genetik ¢esitlilik ve dollenme sistemleri izoenzim analizlerindeki
genetik isaretler kullamlarak ortaya konmaya ¢ahgilmigtir. Bunun igin iyi gévde geligimi
yapan ve lokal gevreye iyi adapte olan Duglas’lardan tohumlar alimmustir. Herbir tohumun
embriyo ve endospermi analiz edilmig ayni zamanda her bir bireyin déllerinde de izoenzim
analizleri yapilmigtir. Kontrol olarak Duglas'in dogal yayihs alanlanndan Washington'dan
bir populasyon segilerek yine izoenzim analizleri ile karsilagtmlmistir. Aragtirma sonucu
bireyler ve megcereler arasinda allel frekanslarinin gesitliligi bakimindan anlamhilik ortaya
¢ikmigtir. Bununla beraber gen yogunlugunun artmis oldugu sonucuna vanlmigtir (96).
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Larix laricina C Koch. 'da allozym baglanti gruplan ve kaltimu ile ilgili bir gahgmada
13 enzim sisteminde 29 allozym baglant: gruplan olugturulmugtur. Materyal olarak tohum
endospermi kullamlmistir. Arastirma sonucunda Mendel'in varsayimlan dogrultusunda
heterozigosity oranlari belirlenmistir. Bununla birlikte bireyler arasinda da genetik
farkliliklar ortaya ¢ikmustir. 4 gen grubu arasinda baglanti gruplan olusturulmugtur (97).

Yukanidaki ¢alismaya benzer bir ¢aligma yine endosperm kullamlarak Larix laricina
C.Xoch."ya ait 8 populasyondaki baz1 izoenzimlerin kargihkl iligkileri ve genetik kalitim
ortaya ¢tkanlmaya galigiimigtir. Aragtirmada haploid endosperm kullamilmig ve 15 enzim
sisteminde 27 lokus belirlenmistir. 16 lokusta polimorfizm tespit edilmis ve bunlaninda
15'inde Mendel'in kahtim kurali dogrulanmugtir. Aynca Mendel'in baglanti gruplan
iizerinde de durulmugtur (98).

Larix laricina C.Koch.'nin dogal populasyonlarindaki kendilegme durumunun énem
diizeyi incelenmigtir. Aragtirmada 5 enzim gen lokusu kullanilmiy hem embriyo hem de
endosperm de analizler yapilmigtir. Aragtrma sonucunda kendileme oram diger
koniferlerden daha diisiik (0.729) olarak bulunmugtur. Bu oran bir populasyonda ise 0.908
gibi yiiksek oranda ¢ikmgtir (99).

Larix laricina C.Koch.'da bir bagka aragtirma Kanada'nmin New Brunswick'deki 8
dogal populasyonun genetik yapisim belirlemek amaciyla yapilmigtir. Boylece birbirinden
bagimsiz 24 lokusa ait allel frekanslan kullanilarak populasyonlar arasi ve populasyon igi
genetik gegitlilik belirlenmistir. 8 populasyon igin her lokustaki ortalama allel sayis1 1.6 ile
1.8 arasinda gikmugtir. Populasyonlar arasindaki toplam varyasyon yiizdesi 13 polimorfik
lokus tizerinde yogunlagmakta ve % 3.8 olarak bulunmustur (100).

Larix decidua Mill.'de yapilan diger bir ¢ahiymada da allozyme kalitim1 incelenmistir.
Bunun i¢in agik déllenme iiriinii tohumun hem embriyo ve hem de endosperm kullanilarak
7 enzim sistemi aragtirilmigtir. Calisma sonucunda 7 enzim sisteminde 19 lokus belirlenmis,
7 lokus polimorfik yap1 gostermigtir (101). Ayn aragtincilar Larix decidua’'nin yagh ( 250
yasginda ) megcerelerindeki genetik yapimin belirlenmesi igin izoenzim isaretlerinden
yararlanmuglardir. Bunun i¢in 6 enzim sistemi (GDH, MDH-1, MDH-2, MDH-3, SHDH,
SRDH) kullanilarak hem tohum hemde bu yagh bireylerden elde edilen fidecikler iizerinde
caligtlmistir. Sonugta yagh generasyon igin heterozigosity oram 0.189 iken 1. generasyonda
bu oran 0.187 bulunmustur.18 gen lokusu i¢in idare siiresi dolmug olan megcerelerdeki
beklenen heterozigosity orani 0.193 olarak hesaplanmugtir. Bu sonuca gore de yash
mescerelerde heterozigosity oram artmug bulunmaktadir. Yagh mescere ile 1. generasyon
arasindaki kendileme degeri bakimindan farklihik, bir ¢ok konifer tiirlerinde oldugu gibi
yash populasyonlardaki heterozigosity frekansmin artmasi dogal seleksiyon sonucuna
baglanmaktadir (102).
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Izoenzim gen isaretleri kullanilarak Larix decidua Mill. ve Larix leptolepis Gord.'un
melezi olan L.X eurolepsis Henry'e ait bir tohum bahgesindeki genetik yap1 belirlenmeye
cahsilmugtir. Aragtirma sonucunda tohum bahgesini olugturan klonlarnn % 65° inin L.
decidua klonuna, % 19'unun ise Larix leptolepis Gord. klonuna ait oldugu ortaya
¢ikmugtir (103).

Diger bazi konifer tirlerinde yapilan ¢aligmalar arasinda ise Cunninghamia
lanceolata Hook, Thuja occidentalis L., Chamaecyparis lawsoniana (A.Murr.) Parl., Taxus_

baccata L., Cedrus ssp., Cupresus sempervirens L., Crytopmeria ssp. ve Sequadendron
ssp.'da da izoenzim aragtirmalanna rastlamak miimkiindiir (104, 105, 106, 107).
35 dogal Sequadendron giganteum (Lindl.) Buchholz. populasyonundan elde edilen

tohum Ornekleri lizerinde, tohum boyu, ¢imlenme yiizdesi, kotiledon sayisi, geliklerin
koklenme oram ile izoenzim analizleri yapilarak genetik yapi aragtirlmistir. Izoenzim
analizleri sonucu, allel frekanslan ve heterozigosity oranlan bakimindan populasyonlar
arasinda onemli diizeyde farklar ortaya ¢ikmugtr. Giiney ve kuzey bolgelerine ait
populasyonlar arasinda, gen farkhh@inin ¢ok az oldugu tespit edilmistir. Giiney
bolgesinden alman populasyonlar arasinda heterozigosity oram farkhdir. Kuzey
bolgesinden ahinan populasyonlar genetik bakimindan diger populasyonlardan tamamen
farkli gikmugtir (104). 4

Cunninghamia lanceolata Hook. un enzim degisiklikleri ve baglanti gruplan 6 enzim
sisteminde analiz edilerek 43 lokus cifti belirlenmis ve buna gére baglanti gruplan
" olusturulmugtur ( 1G5 ).

"Cunninghamia lanceolata Hook.'un Genetii " adi altinda yapilan caligmalarin
birinde, Cunninghamia lanceolata Hook. tiiriine ait genetik yap1 6 enzim sisteminin analizi
ile incelenmistir. Embriyo ve endosperm kullamilarak yapilan analizlerde toplam 26 gen
lokusu belirflenmig, allel frekanslan bakimindan bireyler arasinda genetik farkhhk
bulunamamustir (106). Bir bagka ¢aliymada ise yine embriyo ve endosperm kullanilarak iki
farkli orijinden olusan Cunninghamia lanceolata Hook. tiirinde populasyonlar arasi ve
populasyon i¢i genetik varyasyonu incelemistir. Allel frekanslan ve heterozigosity
degerlerine gore populasyonlar arasi ve populasyon i¢i genetik farkhiliklar agik olarak
tespit edilmigtir (107).

Kanada'nin Giiney Ontario bolgesindeki Thuja occidentalis L. populasyonlarinin
genetik yapilan izoenzim analizleri ile incelenmigtir Bolgede 3’1 bataklik, 3'd de kayalik
olmak iizere 6 populasyonda 7 enzim sistemi ile galigilmis ve 11 lokus gozlenmistir. Biitiin
omnekler i¢in monomorfik lokus yiizdesi % 82 bulunmugtur. %2 testi yardimyla allel
frekanslan bakimindan 6 populasyon arasinda farklilik anlamh bulunmamustir.
Populasyonlar arasindaki genetik mesafe degeri de (ortalama 0.0015) ¢ok digik
bulunmugtur. Genetik yap: ile cografik faktorler arasinda herhangi bir korelasyon
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bulunamamugtir. Populasyonlar igi toplam varyasyon % 96.9 iken gruplar iginde (bataklik
ve kayalik gruplan) %1.9 ve %1.2 arasinda bulunmugtur (108).

"Chamaecyparis lawsoniana (A.Murr.) Parl. Allozyme Varyasyonlarimin, Genetik
Korumalar Iginde incelenmesi " adh bir ¢ahsmada , Chamaecyparis'e ait 9 populasyon
Uzerinde 19 enzim sistemi ile yapilan analizlerde toplam 32 lokus gozlenmigtir. Her
lokustaki allel sayisi ortalama 1.9, polimorfik lokus yiizdesi % 64.9 ve gozlemlenen
heterozigosity degeri 0.13 bulunmustur. Bu ¢ahgmadaki 9 populasyonun 7'si sahile bakan
degisik yiikseltilerden , 2'si ise Ada (algak zon) dan segilmis olup ¢alisma sonucunda sahile
bakan daghk bolgedeki populasyona ait genetik gejitlilik ¢ok yiiksek iken ada grubuna ait
2 populasyonda genetik gesitlilik ¢ok diistik ¢ikmustir, Ada grubundaki deneme
alanlarindan birindeki polymorfizm oram % 44 iken beklenen heterozigosity degeri 0.05
bulunmugtur. Ortalama genetik mesafe sahil populasyonlan arasinda 0.005 iken bu deger
sahil ve ada populasyonlan arasinda 0.016 ve ada populasyonlaninin kendi aralarinda ise
0.013 ¢ikmustir. Populasyonlardaki  toplam allozyme ¢esitlilifinin % 5 oldugu
bildirilmektedir (109).

Polonya "da Taxus baccata L."da 22 lokusun ortaya ¢iktifn 7 enzim sisteminde
kalitim ve genetik miras analiz edilmigtir. Bu ¢aliymada farkh bireylerden alinan tohumun
endospermleri igin Mendel'in 1:1 oram enzim bantlanmin dagilim sayesinde teste tabi
tutulmustur. Cahgymada aynca boyama tamponlarina goérede farkh agaglann
endospermlerinde 10 ile 64 arasindaki allellerde kargilastirma yapilmistir. Sonugta GOT de
3 zon aktif olarak belirlenmis, GOT-C "de ¢ok yiiksek oranda gesitlilik gézlenmistir. LAP
“da ise iki zon belirlenmigtir (110).

Sedir tiirleri (Cedrus ssp.) iizerine genetik yapiya iligkin analizler nigasta jel
elektroforesis teknigi kullanilarak ortaya konmugtur. Caligmada Cedrus atlantica Manetti.,
Cedrus libani A Rich., Cedrus deodora Loud. ve Cedrus brevifolia (Hook.) Henry.
tiirlerine ait 25'er agagtan alinan dormant haldeki tomurcuklar ile temsil edilmigtir. Calisma
LAP, MDH, 6-PGDH ve PGI olmak iizere 4 enzim sisteminde yapilmgtir. Aragtirma
sonucuna gore Cedrus atlantica Manetti.' da heterozigosity degeri ¢ok yiiksek ¢ikarken,
Cedrus deodora Loud.' da bireyler arasinda herhangi bir farklihik ¢ikmamustir (111).

Cupresus sempervirens L. ‘deki izoenzim cegitliliklerine ait genetik analizler
yapilmugtir. Endosperm ve embriyo kullanilarak yapilan analizlerde 7 enzim sisteminde 8
gen lokusu belirlenmistir. Zimogramlarin yorumlanmasi ile genetik yapiya iligkin sonuglar
bulunmugtur (112).

Taiwania’daki Taiwania cryptomeriodies Hay. tiiriine ait 4 populasyonda
populasyonlar arasindaki genetik farkhiliklar ve populasyon i¢i genetik gesitlilik
aragtinlmigtir. Caligma d6! denemeleri sonucu kurulan 10 yagindaki 327 fidan iizerinde, 8
enzim sistemi kullanilarak yiriitilmugtiir. 8 enzim sisteminde 15 lokus gézlenmis bunlarn
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8' inde polimorfik ¢ikmug her populasyondaki ortalama polimorfizm oram %50.2 (%99
giivenle ) bulunmustur. Ortalama heterozigot oram 0.145 olup ortalama allel sayst ise
1.53 ile 1.67 arasinda ¢ikmustir. Arastirmada 34 aileden alinan ibreler kullanilmugtir (113).

Pinus contorta Dougl.'de gimlenme ve su alma dénemlerindeki enzim degisiklikleri
(114) ile Pinus sylvestris L.'de gimlenmeyi izleyen S, 7, 15, 30 ve 60. giinlerdeki
Peroxidase enzim aktiviteleri izoenzim analizleri ile ortaya koyulmugtur (115).

1.3.2.1.2. Yaprakh Tiirlerde Yapilan Izoenzim Caligmalan

Yaprakl tiirlerde yapilan galigmalar daha ¢ok Quercus, Eucalyptus, Populus, ve
Fagus cinsleri izerinde yogunlagmaktadir. Diger yaprakh tiirlerde yapilan galigmalar ise
bunlara gore biraz daha azdr.

Quercus alba L.' nin fidan ve palamutlan iizerinde Peroxidase enzimi kullanilarak
yapilan aragtrmada, fideciklerin epikotil ve hipokotil kisimlannda enzim aktivitesi
bakimindan farklihiklar oldugu, genel olarak bireyler arasinda genetik bakimindan farklar
bulundugu tespit edilmigtir. Bu ¢aligma ile izoenzim analizerinde fideciklerin epikotil ve
hipokotillerin kullanilabilecegi ortaya konulmustur (116).

Quercus ilex L. e ait genetik ¢egitlilik Fransa'daki 16 dogal populasyonda 3 enzim
sisteminin analizi ile arastnlmustir. Fenolojik bakimdan farkli populasyonlar arasinda
genetik bakimdan gen akisi (polen) orant yiiksek bulunmustur. Bu gen akigina bagh olarak
genetik farkliliklar belirlenmigtir. Aragtirma sonucunda bir populasyon uzun zaman dilimi
igerisinde genetik bakimdan degisiklife ugrayabilecegi benimsenmistir (117).

[zoenzim analizleri kullanilarak Mege tiirlerinin teghisi {izerine yapilan bir ¢aliymada
Almanya'nin giineyindeki 3 mescerede 41 Quercus robur L. ve 44 Quercus petraca

(Matt.) Liebl' dan siirgiin almarak tomurcuk iizerine baz enzim sistemleri analiz
edilmistir. Bunlardan IDH ( Isocitrate dehydrogenase ) enzimi en iyi sonucu vermigtir.
Buna goére Quercus robur L. ve Quercus petrea (Matt.) tiirleri IDH enzim yapilarina gore
siniflandinlabilmigtir (118).

Quercus rubra L. ve Quercus elipsoidealis ile bunlarin dogal hibritleri Gizerine
kendileme oram1 ve genetik yapiya iligkin olarak yapilan aragtrmada dormant haldeki
tomurcuklar kullamlmigtir. 6 enzim sisteminde 12 enzim lokusu analiz edilmigtir.
Tomurcuk 6rnedi alinan agaglardan aymi zamanda palamut almarak analiz yapilmugtir.
Arastirma sonucunda populasyonlar arasinda allel frekanslan bakimindan ¢ok az farklihk
belirlenmig, populasyonlar arast genetik mesafe degeri tomurcuk ve palamutlarda sirasiyla
0.042 ve 0.020 bulunmugtur. Nei'ye gore genetik yap1 sirasiyla 0.958 ile 0.999 arasinda
oldugu bildirilmektedir (119).
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Populus sp. tirlerinde yapilan galigmalar, tiir ayirnm, klonlann karsilagtinilmas: ve
hibrid olusumlan izerinedir. Bunlar arasinda izoenzim analizleri ile Populus klonlarinin
ayinmi yapmak amaciyla, 11 Populus tremula L. klonu 5 enzim sistemi ile analize tabi
tutulmus sonugta klonlarin genetik bakimdan ayni yapiya sahip oldugu belirlenmistir (120).

Populus trichocarpa Torr.'nn 10 populasyonunda, koklendirilmis geliklerin kok
uglan kullanlarak yapilan analizlerde 12 enzim sistemi analiz edilmigtir. Populasyonlar
arasinda cografik farkhliklar bulunmasina ragmen populasyon igi ve popoulasyonlar arast

genetik yapilar benzer ¢tkmistir. Aym zamanda komsu populasyonlar da ¢alismaya dahil
edilmis aralarinda genetik mesafe bakimdan énemli derecede iligki bulunamamustir (121).

Populus deltoides Bartr.'in fenotipik varyasyonlan ile protein igerikleri arasindaki
iliski izoenzim analizleri ile aragtiriimig, hem fenotipik 6zellikler hemde genetik mesafelerle
populasyonlar arasinda iliski olmadify sonucu ortaya gikmustir (122).

Tacamacaha seksiyonuna ait kavaklar ve hibridlerinde izoenzim analizleri ile kalitm
ve genetik kontrol aragtinilmigtir. Arastirma sonucu toplam 19 Tacamahaca seksiyonuna ait
klon va hibridlerde belirlenen her lokustaki ortalama allel sayist 3.4 bulunmustur. Buna
gore bazi enzim sistemlerinde polimorfik gen lokuslanna gore klon ve hibrid aynmina
gidilmistir (123).

Populus deltoides Bartr., Populus nigra L. ve Populus maximowiczii Henry tiirleri
arasinda genetik yap1 ve baBlanti gruplan 12 enzim sistemiyle analiz edilerek enzimatik
olarak belirlenmigtir (124). Aym gekilde Populus tremula, P. tremuloides (L.) ve bunlann
hibridleri enzimatik bakimdan birbirinden aynlabilmigtir (125).

' Populus deltoides Bartr., Populus nigra L., Populus maximowiczii Henry. ve P. x
canadensis Moench.' de yaprak ekstrakte edilerck 11 enzim sisteminde galigilmus, aym
zamanda kok uglaninda 10 enzim sistemi analiz edilmis ve kargilagtlmugtir. 11 enzim
sisteminde toplam 33 gen lokusu belirlenmistir (125). 3 Populus tiiriiniin yapraklanﬁda
gen farklihg: % 87-91 arasinda olup benzer sonug P. x canadensis Moench. hibridinin k6k
uglannda da tespit edilmigtir. Kok ve yaprak her ikisi birden 26 lokus'daki allellerde
benzer bulunmustur (126).

Hawai' deki Eucalyptus sp. tirlerine ait (5 tiir) 14 orijindeki genetik varyasyonun
belirlenmesi ilizerine yapilan galiymada geng yaprakiar materyal olarak kullamimug jel
elektroforesis teknigi ile 6 enzim sistemi ile ¢aligilmig ve toplam 42 allel belirlenmigtir.
Polimorfizm orant yiiksek bulunmus, bunun sonucu yetigme mubhiti faktorlerinin biyokiitle
lizerine uzun dénemde etkisi oldugu sonucuna vanlmigtir (127).

Eucalyptus urophylla S.T. Blake 'nin dogal yayilig alan1 olan Endenozya adalanindaki
populasyonlanin genetik yapilan izoenzim analizleri ile aragtinlmistir. 8 enzim sisteminde
13 enzim lokusu kullamlarak genetik gesitlilik ve caprazlama oram: belirlenmistir.
Aragtirma sonucu genetik cesitlilik. diizeyi, gok genig yayilisa sahip olan diger Eucalyptus
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tirleri ile benzer bulunmugtur. Populasyonlar igi gesitlilik % 11.77 olup, populasyonlar
arasindaki genetik mesafe degeri ise kiigiik bulunmustur. Ancak populasyonlar arasindaki
¢aprazlanma oram yiiksek bulunmugtur (128).

Yaprak ekstraksiyonu kullanilarak Nothofagus sp. tiirlerinin genetik yapilan tizerine
yapilan arastirmada nisasta jel elektroforesis kullamlmis 5 Nothofagus sp. tiiriinde 12 enzim
sistemi analiz edilmis ve 22 lokus belirlenmistir. Aragirma sonucunda Nothofagus menziesii
(Qerst.)de genetik varyasyon yiiksek, Nothofagus fusca (Querst.)da ise ¢ok disiik
cikmustir. Istatistiki analizler sonucu herbir tiirdeki genetik cesitlilik orani populasyonlar
icinde % 84 ile %100 arasinda iken, populasyonlar arasinda bu deger % 0 ile % 16 arasinda
bulunmugtir (129).

Taiwan igin endemik bir tir olan Paulownia taiwaniana Hu and Chang 'min 202

bireyi arasmda izoenzim igaretlerinden yaralanilarak genetik bakimdan varyasyon
aragtinlmgtir. Caliyma sonucu 6 enzim sisteminde 13 gen lokusu tespit edilmis ve bireyler
arasinda varyasyon bulunamamustir. Genel olarak heterozigosity diizeyi yiiksek
bulunmugtur. Aym zamanda gen korumasinda baki unsurunda oldugu kadar Silvikiltiirel
miidahalelerin de etkili oldugu sonucuna vanlmustir (130).

Castanea sativa Mill.' nin genetigi iizerine yapilan bir ¢ahgmada 4 enzim sistemi ile
nisasta jel elektroforesis teknigini kullanddmistir. Caligmada materyal olarak hem tomurcuk
hemde tohum kullamlmigtir. Enzim istemlerinde belirlenen zimogramlar iizerinden
Castanea sativa Mill.'nin genetik yapis1 hakkinda bilgi verilmistir (131).

Italya'da yapilan bir ¢aliymada, Castanea sativa Mill.'da morfometrik, fizyolojik ve
genetik 6zellikleri aragtirilarak birbirleriyle kargilastinlmgtir. Genetik mesafeye bagh olarak
ii¢ biyolojik simif olusturulmugtur. Aynca Castanea sativa Mill."daki evolusyon, iklim
faktorleri ile iliskili bulunmustur. Genetik mesafe 21 enzim lokusunda 13 bireyden alinan
meyvelerde yapilan analiz sonucu tespit edilmigtir. Genetik farkhlasma dogu-bati
istikametinde uzanmaktadir (132). Benzer bir ¢alisma Tiirkiye'de bulunan Castanea sativa
Mill'da yapilmig, gen frekanslanmin konumsal yapisi, cografik ve klimatik faktorler
arasindaki iligki incelenmigtir. Genetik ve palinolojik bulgular Tirkiye'nin kuzey
bolgelerindeki  Kestanelerin  baglangigta  kiiltire  alinnus  oldufu  gbrigiinii
desteklemektedir.1960-1989 yillan arasindaki iklim verileri (64 degisken ) ve 16 izoenzim
sisteminde elde edilen genetik veriler Tirkiye'den aliman 13 populasyon igin analiz
edilmigtir. Genetik farklilagmamin esas1 uzun zaman peryodu boyunca olusa:i gen akisindan
kaynaklanmaktadir. Yags gibi degisken iklim verileri sonucu baz alleller farkli modellerde
ortaya ¢ikmugtir (133).

Quercus robur L. ve Aesculus hippocastanum L..'da Peroxidase enzimine ait genetik
farkldiklar kabuk, dal, 6z ve diri odun kisimlaninda incelenerek ortaya koyulmugtur (134).




28

Robinia pseudoacacia L.'da agik déllenme iiriinii bireylerdeki gaprazlama sistemleri
incelenmistir. 6 enzim sistemi ile yapilan ¢aliyma sonucu ¢aprazlama oram 23 tohum
kaynaginda 0.83 olarak ortaya gikmugtir. Tohum kaynaklan arasinda gimlenme oram ile
¢aprazlama oram arasinda bir iligki oldugu tespit edilmigtir (135).

Prosopis cinsine ait Prosopis caldenia, Prosopis alpataco Phil. ve Prosopis flexuosa
Meyen. ile bunlarnn hibridlen {izerine genetik ¢aliymalar izoenzim analizleri ile yapilmigtir.
GOT enzim sisteminde 3 enzim lokusu belirlenmis ve bu 3 lokus igin Prosopis caldenia ile
diger iki tir arasinda genetik farkhliklar goriilmiig, Prosopis alpataco Phil. ile Prosopis

flexuosa Meyen. arasinda benzer herhangi bir farklililk gozlenmemis ve dogal hibrid
olabilecegi sonucuna vanimistir (136).

Juglans L. cinsine ait 10 tiirde peroxidase enzimi ile yapilan galiymada 16 enzim
modeli belirlenmis ve genetik mesafe bakimindan 4 grup olusturulmugtur (137). Aym
sekilde Juglans L.'a ait 10 tirin taxonomik aynminda enzimatik zimogramlardan
yararlamlmig, 5 enzim sisteminde 3 grup olusturulmugtur (138).

Juglans nigra L.' ya ait tohum bahgesi ile benzer 6zellikteki dogal populasyonlar
arasinda dollenme durumu belirlenmek Gizere yapilan galigmada, elektroforesis teknigi
sonucu 6 enzim sisteminde 8 polimorfik lokusa ait veriler elde edilmigtir. Hindistan'da
yapilan bu ¢aliymada tohum bahgesi ile dogal populasyonlar arasindaki varyasyon diizeyi
% 75 - % 817.5 gibi yitksek bulunmugtur. Ortalama heterozigosity degeri sirasiyla 0.198 ile
0.215 ve gaprazlama oram 0.880 ile 0.928 olarak tesbit edilmistir (139).

Kayin (Fagus sylvatica L.)'da yapilan izoenzim analizlerinde LAP ve ACP (acid
phosphatase ) enzimlerinin herbirinde 4'er allel belirlenmigtir. Lokuslar arasinda baglant:
grubu olusturulamamgtir (140). 4

Kayinda yapilan bir bagka ¢aligmada, kayin ormanlannin genetik yapisi 4 enzim
sisteminde analiz edilmiy, hem olgun agaglarda hemde fidecikler iizerinde yapilan
incelemelerde polimorfik lokus yiizdesinden hareketle bazi enzimler bakimindan allel
frekanslan ¢ok farkli sonuglar vermistir (141).

Liriodendron tulipifera L. iizerine yapilan ¢ahigmada Kuzey Karolina' da 6 bolgeden
alinan dogal populasyonlarda 6 enzim sisteminde galisilms ve genotipik degerlendirmeler
yapimustir. Calisma tohumda yapilmakla birlikte, 3 populasyonda aym zamanda fidan
iretimi yapilmig ve gen¢ generasyonda caligilmistir. Dogal populasyonlar arasindaki
genetik farkhiik kiigiik ¢ikmasina ragmen elde edilen geng generasyonda populasyonlar
arasi genetik farklibik daha buyik ¢ikmustir. Bunun sonucunda genetik ¢esitliligin fidanlarin
gelisimi esnasinda daha yiiksek oldugu bildirilmektedir (142).
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Linodendron cinsi i¢in izoenzim varyasyonlan ile genetik kontrol lizerinde yapilan
araghrmada morfolojik olarak benzer iki tiir, kitalardaki yayiligina gore farkhilik
gostermistir. Bu amagla Asya ve Amerika orijinleri arasinda farkliliklar ortaya ¢ikmigtir
(144).

Benzer sekilde Acacia mangium Willd. X Acacia auriculiformis A.Cunn.

hibridierinden olusan tohum bahgelerinde (144), Liquidambar cinsinin Tirkiye, Kuzey
Amerika ve DoZu Asya orijinleri arasindaki iligkiler (145) izoenzim analizleri ile ortaya
koyulmustur.

1.3.2.1. Ulkemizde izoenzim Caligmalan

[zoenzim analizleri kullanilarak genetik varyasyonun belirlenmesi iizerinde ilk
olarak "Sedir (Cedrus libani )' de Islah Calymalan” adh bildiride s6z edilmigtir (146). 11k
aragirma  "Tirkiye Orijinli Goknar Tiirlerinin (Abies nordmanniana (Stew.) Spach.,
Abornmiilleriana Mattf,, A.equi-trojani ) Genetik Yapilan Uzerine Aragtirmalar” adh
cahgmadir (4). Bu gahiyma 1991 yilinda Freiburg'da bulunan Ormanciik Aragtirma
Enstitiisii Izoenzim Laboratuvarinda gergeklestirilmistir. Aragtirmada A. nordmanniana'ya
ait 6 ve A. bornmiilleriana ile A. equi-trojani' ye ait 1'er populasyondan elde edilen
tohumlar kullanilmig ve endosperm iizerinde 7 enzim sistemi ile ¢ahgilmigtir. Aragtirma
sonucunda, A. nordmanniana orijinleri arasinda genetiksel bir farklihifin bulunmadig tespit
edilmigtir. Aynica, A. equi-trojani'nin, A. bornmiilleriana ile A. cephalonica arasinda bir
hibrid olmayp, relikt bir tiir oldugu izoenzim analiz yontemleri ile ortaya konmustur .

Konuyla ilgili ilk labaratuvar c¢alismalan K. T.U. Orman Fakiiltesi Silvikiiltiir
Anabilim dalinda kurulan Izoenzim Laboratuvarinda, Yahyaoglu ve arkadaglan tarafindan
gerceklestirilmigtir. Ik aragtirma sonuglan "Kizilgam (Pinus brutia L.)da Izoenzim
Analizleri ile Orijin Ayiimi" adli bir bildiri ile yayinlanmistir. Bu galismada Kizilgam'm 3

lokal populasyonundan elde edilen tohumlar kullanilmistir. Endosperm iizerinde
gerceklestirilen g¢alhigmada Leucine aminopeptitase (LAP) enzim sistemi kullanilmustir.
Arastirma sonucunda iki izoenzim lokusu ortaya ¢ikmig, bunlardan LAP-A'da herhangi bir
varyasyon gozlenmezken, LAP-B'de ¢ allel tipi ortaya ¢ikmustir. Caliymada sadece allel
frekanslan hesaplanarak yorumlama yapilmigtir (147).

Sarigam Uzerine yapilan ¢aligmalarda "Bazi Sanigam Populasyonlaninda Genetik
Yapmnin Elektroforetik Yontemlerle Analizi" adt altinda, 10 farkli orijinden elde edilen
tohumlarda Glutamate oxalacetate transaminase (GOT) enzimi ile ve yine aym tiire ait 5
orjinden elde edilen tohumlarda Leucine aminopeptitase ( LAP ) enzim sistemi analiz
edilmigtir. Caligma materyali olarak megagametofit (endosperm) kullanidmigtir. Aragtirma
sonucunda GOT' de 3 enzim zonunda toplam 10 allel belirlenmigtir. Bunlar GOT-A igin
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Al, A2, A3, A4 ; GOT-B igin B2, B3, B5, B6 ve GOT-C igin ise C2, C4 allelleridir.
GOT-A 4 gift banttan olugurken diger alleller tek banttan olugmuglardir. LAP-A'da ise 2
enzim lokusunda toplam 7 allel ( LAP-A'da A1, A2, A3, ve LAP-B' de B1, B2, B3, B4
allelleri) belirlenmistir. Her iki ¢aliymada da belirlenen allel frekanslan ile populasyonlar
arasindaki genetik mesafe hesaplanmigtir. Buradan hareketle populasyonlarda genetik
cesithiligin varh: belirlenmigtir (148, 149).

Benzer bir galisma Dogu Karadeniz Bélgesine 6zgii bir tir olan Dogu Ladin (Picea
orientalis L. Link.)' inde aragtinlmaya baslanmustir. Bunlardan ilki "Dogu Ladini (Picea
orientalis L. Link.) Populasyonlarninda Izoenzim Analizleriyle Orijin Ayinmi" adh
calismada (150) Dogu Ladini'ne ait 5 lokal populasyondan (bunlar aym: zamanda ladin
tohum mescereleridir) alinan tohumlarda LAP enzim sistemi analiz edilmistir. Calismada
tohumun endospermi kullanilmuistir. Sonug olarak LAP enzimi iki zondan olugmaktadir.
LAP-A zonunda herhangi bir varyasyon gozlenmemis, yani monomorfik (tek allell)
yapida oldugu goriilmiss, buna karsilik LAP-B zonunda dort allel tipi ( LAP-B1, B2, B3
ve B4) belirlenmigtir. Bu allellerin frekanslan yardimiyla genetik yorumlama yapilmigtir
(150).

Dogu Ladini (Picea orientalis L. Link.)' ne ait 7 farkh populasyondan alinan tohum
ornekleri tizerinde GOT (Glutamate oxalaseteta transaminase) enzim sistemi kullanilarak,
populasyonlardaki genetik yapinn belirlenmesine galigilmistir. Bu aragtirmada segilen
deneme alanlari, Dogu Ladini'nin dogal yayilig alanlanm temsil edecek sekilde almmug
olmasmna dikkat edilmistir. Her deneme alamindan 20 6rnek aga¢ ayn ayn belirlenmis ve
bunlardan tohum toplanarak izoenzim analiz ¢aligmalan yiiriitiilmiigtiir. Tohumun haploid
yapida olan endospermi kullamilmis olan ¢aligma sonucunda GOT enzim sistemi 7
populasyonda da belirlenmistir. GOT, 3 enzim zonundan olugmakta ve toplam 8 alleli
icermektedir. Bunlar, GOT-A' da 3 allel; A1, A2, A3, GOT-B' de 3 allel; B2, B3, B5 ve
GOT-C' de 2 allel; C2, C4 allelleridir. Analizler sonucu bulunan alleller ve bunlann gen
frekanslan hesaplanarak, buradan hareketle populasyonlar arasindaki genetik mesafe
belirlenmigtir (151). : '

Orman agaglaninin genetik yapilarninin belirlenmesinde izoenzim analiz yontemlerinin
yeri ve Onemi konusunda Tumna tarafindan hazirlanan seminer ¢ahsmasinda ise
izoenzimlerin fonksiyonlar1 ve yapisi ile izoenzim yéntemlerinin pratikte kullamilabilirligi
belirtilmig, Sarigam ( Pinus silvestris L. ) ve Dogu Ladini ( Picea orientalis ( L.) Link.)'nde
genetik cesitliliZin analiz sonuglan verilmistir. Buna gore Ulkemizde Dogu Ladini'ne gore
genis bir yayihsa sahip olan Sangam'da genetik gesitlilik daha yiiksek oranda gikmasi
beklenirken, daha diisiik tespit edilmistir (19).
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Morfolojik aragtirmalara dayal olarak kizilgam populasyonlannda denizden uzakhk
ve yiikseklife gore defisen genetik cesitlilik incelenmis, kizilgamda aile dizeyinde
yapilacak bir seleksiyon ve ileri islah cahigmalan ile Onemli genetik kazang elde
edilebilecegi, bu nedenle de en kisa zamanda orijin denemeleri ve izoenzim analizlerine hiz
verilmesi 6nerilmigtir (152).



2. YAPILAN CALISMALAR
2.1. Materyal
2.1.1. Deneme Alanlarinin Belirlenmesi

Genellikle cografik varyasyon ve genetik gesitlilifin belirlenmesinde, ¢aligilacak
tlirtin uygun bir gekilde 6reklenmesi, aranan 6zellikler ve eldeki mevcut imkanlar biraraya
getirilerek, en iyi istatistiki yolla gergeklestirilmektedir. Bu amagla, Pinus banksiana Lamb.'
da cografik varyasyonlann aragtinlmasinda deneme alanlan 25 km.lik aralik- mesafelerde,
Pinus elliotti Eng'de ise 82.5 Km.lik aralik -mesafelerle ainmigtir. Pinus nigra Arn. ssp.
pallasiana Lamb.'da ise 100 Km.lik aralik mesafelerle deneme alanlan alinmgtir (153).
Yatay aralik ve mesafelerdeki degisimler yaminda yiikseklik farklarindaki degisimler de
varyasyon ¢aligmalarinda 6nem tagimaktadir. Kizilgamda genetik gegsitlilifin belirlenmesine
yonelik bir ¢cahymada, tiiriin dikey yayihs alam 3 farkh yiikseklik basamagna ayrilarak
incelenmigtir (154). Bu aragtrma igin deneme alanlanimin belirlenmesinde, miimkiin
oldugunca Dogu Ladini (Picea orientalis L. Link.) nin Turkiye'deki dogal yayihg
gosterdii Dogu Karadeniz Bolgesinin kuzeye bakan yamaglan (Ordu-Melet irmagindan
Tirkiye-Giircistan stmirina kadar) esas ahnmigtir. Bu alan, yaklapk 50 km'lik mesafelerle
glizergahlar halinde boliinerek, her giizergahta 300 metrelik yiikseklik kademesine gore
deneme alanlan belirlenmistir. Ayrica Coruh ve Harsit vadileri boyunca i¢ kisimlardaki
yayilis alanlarim temsilen de Artvin ve Torul bolgelerinden yiikseklik kademelerine bagh
kalinarak deneme alanlan abnmustir. Buna gore deneme alanlaninin alindig: yerleri gosterir
harita Sekil 2 'de verilmistir.

2.1.1.1. Deneme Alanlarinda Aranan Ozellikler ve Kodlanmas:

Deneme alanlarinin alindig1 arazinin bakasi, sicaklik ve yags iliskileri nedeniyle 6nem
tasgimaktadir. Ancak deneme alanlaninin segiminde baki, belirleyici faktor olarak ele
alimmamugtir. Bununla birlikte 6rnek agaglann alindigs alanlann bakist belirlenmigtir.

Edafik faktorler arastirma kapsami diginda tutulacagindan, arazi efimi iizerinde
fazla durulmamig, ancak 6mek agaglanin alindifi arazi egimleri klizimetre ile olgiilerek
tespit edilmigtir.
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Deneme alanlannin kapaliligi, meggere toplulugu iginde komsu afag tepelerinin
birbirine kars1 etki yaparak yanagmalari, zamanla birbiri icine girerek sikigtirmalan ve
bu belirtilerle orantih olarak toprafin mescere catisi tarafindan siperlenmesiyle ifade
edilmekte ve megcerede bir gok dis etkileri yanstttifindan kapahlifin normal olmasina
dikkat edilmigtir (6). Zira normalin altindaki ve ustiindeki kapahlik dereceleri genellikle
irsel faktorlerin etkisini azaltip, yamltici sonuglar dogurabilir (3). Bununla beraber deneme
alanlaninin segiminde tohum verimi dnemli oldugundan, tohum aZac1 olabilecek agaglarin
alinmasina da 6zen gosterilmigtir.

Deneme alanlarinda, fenotipik olarak segilen omek agaglann gesitli fizyolojik
Ozelliklerinin ifadesi olan yasa gelince, ¢ok geng ve ¢ok yagh bireylerin olmamasina dikkat

Dogu ladininde genetik gesitlilifin belirlenmesi amaglandigindan, tiiriin dikey yayihg
alam Oncelikle 5 farkh yikseklik kademesine aynlmig, ancak arazi agamasinda agin ve
usulsuz miidahaleler sonucu Dogu Ladini mescereleri ¢ok zarar gordiigiinden, her
giizergahta 5 farkh yiikseklik kademesine gore deneme alam alinamamgtir. Buna gore
deneme alanlannin kodlanmasinda; her giizergaha bir harf verilmig (A, B, C,....... Ivel)ve
her giizergah boyunca alinan yiikseklik kademeleri de I, II, III, IV ve V seklinde ifade
edilmiglerdir. Burada, '

I =Ortalama 900 m basamag;; 1050 m.'nin altindaki deneme alanlarim
IT = Ortalama 1200 m basamags; 1050 - 1350 m'ler arasindaki deneme alanlarini,.

T = Ortalama 1500 m basamagt; 1350 - 1650 m'ler arasmdaki deneme alanlarim ,

IV = Ortalama 1800 m basamag;, 1650 -1950 m'ler arasindaki deneme alanlarini,

V = Ortalama 2100 m basamagi, 1950 m' nin iizerindeki deneme alanlarm igerir.

Deneme alanlanmn kodlanmasii bir démekle agiklarsak; B giizergahi (Giresun-
Dereli) i¢in yiikseklik kademelerine gére alinan deneme alanlarr;

-1200 m basamag i¢in B-II ,

-1500 m basamag; i¢in B-1II,

-1800 m basama@ igin B-IV seklinde kodlanmis ve 900 ile 2100 m ortalama
yitkseklik basamaklarinda deneme alanlan alinamadifindan kodlama yapilmamugtir. Her
deneme alaninda alinan 20 6mek agag igin ise sirastyla 1, 2, 3,........ 19, 20 rakamlan

kullanilmigtir.
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2.1.1.2. Deneme Alanlanna Toplu Bakig

Deneme alanlan giizergahlar boyunca yilkseklik kademelerine bagh kalinarak
alindigindan, bu alanlarmn her biri bir populasyonu (orijini ) ifade etmektedir. Bu orijinlere
ait genel bilgiler tablo halinde verilmis (Tablo 1 ) ve her bir deneme alanmn tanitimi

ayrica giizergahlar halinde 6zetlenmigtir.
Tablo 1. Arastirmada Kullanilan Orijinlere Ait Genel Bilgiler

Sira | Orijinler Kod Yiikseklik Enlem (N) Boylam (E)
No No Basamagi (m)
1 Ordu-Cambas: A1l 1050-1350 40°43'20" | 37°57'15"
2 Ordu-Cambagi A-TII 1350-1650 40°42'39" | 37°55'38"
3 Ordu-Cambasi A-IV 1650-1950 40°38’58” | 37°56'16"
4 Giresun-Dereli B-II 1050-1350 40°35'50" | 38°27'15"
5 Giresun-Dereli B-III 1350-1650 40°34'48" | 38°27'00"
6 Giresun-Dereli B-IV 1650-1950 40°33'45" | 38°26'15"
7 Trabzon-Karadag C-1I 1350-1650 40°56'37" | 39°24'00"
8 Trabzon-Karadag C1v 1650-1950 40°55'38" | 39°22'55"
9 Trabzon-Magcka D-1 750-1050 40°48'55" | 39°38'50"
10 Trabzon-Macka D-11 1050-1350 40°41'45" | 39°28'00"
11 Trabzon-Macka D-1I1 1350-1650 40°40°30" | 39°25'45"
12 Trabzon-Macka D-IV 1650-1950 40°40'16" | 39°25'30"
13 Trabzon-Cavkara E-lI 1350-1650 40°34'24" | 40°23'50"
14 Trabzon-Caykara E-IV 1650-1950 40°34°30" | 40°23'10"
15 Rize-Ikizdere F-IV 1650-1950 40°38°'50" | 40°32'12"
16 Rize-Camlihemsin G-I 1350-1650 40°52'28" | 40°56'15"
17 Rize-Camlithemsin G-IV 1650-1950 40°52°20" | 40°56'40" .
18 Rize-Camlihemsin G-V 1950-2250 40°48'40 " | 40°56'45"
19 Torul-Kiirtiin H-II 1050-1350 40°42745 " | 39°12'40"
20 Torul-Kiirtiin H-III 1350-1650 40°43°'30 " ] 39°13'15"
21 Torul-Oriimcek I-I1 1350-1650 40°39740 " | 39°01'10"
22 Torul-Oriimecek I-IV 1650-1950 40°39745 " 1.39°00'25"
23 Artvin-Atilla J-11 1050-1350 41°07°23" | 41°37'22"
24 Artvin-Taglica J-11 1350-1650 41°08°'00 " | 41°36'40"
25 Artvin-Taglica J-IV 1650-1950 41°08°'00 " | 41°36'40"
26 Artvin-Zeytinlik J-V 1950-2250 41°0'50 " | 41°40'34"

1 - A Giizergahi ( Ordu-Cambagt ):

Bu giizergah Dogu Ladininin Tiirkiye'deki yayilisinin en bati sinin olan Melet irmag:
boyunca segilmistir. Giizergah Ordu ili siirlan igersinde olup, Ordu Orman Igletmesi -
Cambagi Orman Isletmesi siirlan kapsamindadir. Bélge ormanlan algak zonlarda findik
tanim alanlan agilmasi nedeniyle agirt derecede yok olmug, ozellikle Castanetum zonu
bityiik ¢ogunlugu ile tahrip edilmigtir. Ladin, kanigima 900- 1000 m rakimlarda miinferit
olarak girmekte, 1000- 1300 m'ler arasinda ise Ladint+Kayin kangimi, 1300 m'den sonra
genellikle saf ladin ormanlan giizergah boyunca hakim durumdadir.
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A - 1I Yikseklik Basamagi (1050 - 1350 m.):

Bu deneme alaninda segilen 20 agacin ilk 13' ii normal kapali meggerelerden olugan
Turnalik Orman Deposu civarindan alinmgtir. Saf ladin ormam olup, alt kademede diri
Orti  bulunmamaktadir. 1190 m.den alt rakimlarda ladin yerini yaprakh tiirlere
brraktigindan, bu rakimin altinda araghrma amagh 6mek aga¢ alinamamgtir. Son dort
agacin alindii alan ise saf ladin megceresi olup karigima yer yer kayin girmekte olup
normal kapalilik s6z konusudur. Hakim baki giineybat: olup, ortalama efim % 65' tir.
Omek agaglarin ortalama gap1 51 cm, ortalama boyu 27 m. ortalama yag ise 92' dir. Bu
mescerenin alt tabakasinda yer yer yofun olmak iizere bogirtlen ( Rubus sp. ) ve
ormangiilleri ( Rhododendron sp. ) bulunmaktadir.

A -IIT Yiikseklik Basamag (1350 - 1650 m.):

Bu deneme alam Yokugbagi mevkii olarak bilinen yerden alinmugtir. Deneme alam
giineybatt bakida yer almakta olup % 35 efime sahiptir ve mevcut amenajman planma
gore 51- 60 ve 61 nolu bolmeleri kapsamaktadir. Omek agaglanin ortalama boyu 23 m,
ortalama ¢ap1 44 cm, ortalama yasi ise 82'dir. Segilen 6rmek agaglar saf ladin megceresi
igersinde olup, kapahlik yer yer bozuk olmakla beraber ¢oguniukla normal kapalilikta,
kapalilifin bozuk oldugu yerlerde alt tabaka egrelti ( Pteridophyta sp. ), bogiirtlen ( Rubus
sp. ) orman giilii ( Rhododendron sp. ) vb.vejetasyonla kapldir.

A - IV Yiikseklik Basamag ( 1650 - 1950 m.):

Bu deneme alant Turnaltk orman deposu mevkiinden ainmstir. ilk 8 6rek agag
mevcut amenajman planmna gore 51 nolu bolme igersinde olup, saf ladin ormanidir. Diger
12 ornek aga¢ ise 143 nolu bolmeden segilmigtir ve bu bolme Cambasi yaylasi
yakinlarindaki kuzey-giiney bakilarda yer alan % 15 egime sahip normal kapah lokal bir
megcereden alinmigtr. Bu orman Dogu Ladinin bélgede en yiiksek yayilisa sahip oldugu
alan olarak tammlanmaktadir. Burada segilen 6mek afaglanin boylan algak rakimlara
oranla daha kisa olup ortalama boy 21 m., ortalama yas 74, ortalama ¢ap 38 cm'dir ve alt
tabakada san ¢igekli ormangiilleri ( Rhododendron luteum ) hakim durumdadir.
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2 — B Giizergahi ( Giresun - Dereli - Kiimbet ):

Bu giizergah Giresun ili, Dereli ilgesi sinirlan igersinde yer almakta olup Kiimbet
Orman Isletme Sefligi' ne bagh ormanhik alanlardan segilmistir. Orman sinirinin en yiiksek
oldugu 1850 m' ye kadar ki orman zonlan genel olarak asagidan yukariya dogru soyle
siralanmaktadir. Deniz seviyesinden yaklagik 800 m.' ye kadar olan alanda findik tanm
alanlan ile Kestane ( Castenea sp. ), Kizilagag ( Alnus sp. ), Mese ( Quercus sp. ), Giirgen
( Carpinus sp. ) vb. kangimindaki orman alanlan (miinferit olarak 600 m'den sonra
kangima Ladin girmekte) , 800 - 1200 m' ler arasinda Kestane ( Castenea sp. ), Kizilagag (
Alnus sp.) ve Dogu Ladini ( Picea orientalis ( L.) Link. ) kangimi, 1300 m' den sonra ise
saf ladin ormanlari hakim durumdadir. Bu bélgede ii¢ farkli yiikseklik kademesinden
deneme alam alinmigtir. Deneme alanlarina ait baz1 6zellikler agagidaki gibidir.

B - II Yiikseklik Basamagi (1050 - 1350 m ):

Bu yiikseklik basamaginda tohum agaci bulma zorlugu nedeniyle ¢ok genis bir alan
taranarak 6rnek agaclar segilmistir. Mevcut amenajman planina gére 83, 91, 92, 93 ve 94
nolu bolmeler igerisinde kalmaktadir. Deneme alaminda hakim baki Kuzeybati olup
arazinin ortalama egimi % 35 civarmdadir. Omek agaglarm ortalama boyu 23 m.,
ortalama yagt 82, ortalama gapi ise 41 cm tesbit edilmigtir. Yaprakl tiirlerin yogun olarak
kangima girdifi bu yiikseklik kademesinde ladin kozalak kelebegi nedeniyle tohumlu
kozalak bulmada da zorluklarla kargilagiimigtir. Kapahilhik genelde normalin altinda olup alt
tabakada ormangiilii (Rhododendron sp. ), bogurtlen ( Rubus sp. ) vb. sz konusudur.

B-III Yiikseklik Basamag ( 1350 - 1650 m.):

Segilen 20 6rnek agacin 16 's1 Kuzeybati bakida, % 30 egime sahip ladin tohum
mesceresi igersinde kalmaktadir. Mevcut amenajman planinda 91, 98, 99 ve 100 nolu
bolmeler igerisinde kalmaktadir. Kapalilik tam olup yer yer sikigtk kapahhktadir. Alt
tabakada diri 6rtii s6z konusu degildir ve ideal bir tohum meggeresi 6zelligindedir. Son 4
agacin alindigi alan ise Dogu Kayin ( Fagus orientalis L. )’ in kangima girdigi ve kapalihifin
yer yer bozuk oldugu alanlardir. Bu deneme alanindaki 6rnek agaglann ortalama yag: 82,
ortalama boyu 29 m. ve ortalama ¢api ise 43 cm olarak tesbit edilmigtir.
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B - IV Yiikseklik Basamag ( 1650 -1950 m.):

Kuzeydogu bakida yer alan ve % 20 egime sahip bu deneme alaninda alinan ornek
aBaglann biyilk ¢ogunlufu tohum megceresi igersinde yer almaktadir. Saf ladin ormam
olan ve normal kapalihiktaki deneme alaninda, alt tabakada diri ortii bulunmamaktadir.
Ornek agaglanin ortalama yast 82, ortalama boyu 24 m. ve ortalama gapi ise 41 cm' dir.
Amenajman planinda 101 nolu boélme smirlan igerisinde -kalmakta ve Lc3 ( Ladin, ¢
¢aginda ve 3 kapalilhkta ) megcere tipi ile gosterilmektedir.

3 — C Giizergahi ( Trabzon - Karadag ):

Bu giizergah boyunca iki adet deneme alan1 alinmustir. Bu deneme alanlarindan biri
Trabzon ili, Vakfikebir Orman Isletme Seflifi smirlan igerisinde, digeri ise Akgaabat
Orman Igletme Sefligi simrlan igerisinde yer almaktadir. Bu bolge aym zamanda Tonya ve
Kalingam Orman Isletme Seflikleri sahalanna da siir olugturmaktadir. Giizergah boyunca
deniz seviyesinden yiikseltikge tarim (findik vb.) arazileri ile beraber yapraklh tiirlerin
iginde bulundugu (Castanetum ve Fagetum ) 1000-1300 m."lere kadar ¢tkilmaktadir. 1200
m.'den sonra kangima Dogu Ladini girmektedir. Bolgeden alinan iki deneme alanina ait
baz1 6zellikler agafidaki gibidir.

C - I Yiikseklik Basamag (1350-1650 m.):

Kuzeybati ve Kuzeydogu bakida yer alan % 35 egime sahip bu deneme alani,
Akgaabat Orman Isletme Sefligi smrlan dahilinde olan Karada Orman Fidanhi@
mevkiindedir. Saf ladin megceresi olan alanda, kapalihk 0.4-0.5 arasinda olup, alt tabakada
ormangilii ( Rhododendron sp. ), bogirtlen (_Rib_u_s_ sp. ) vb yer almaktadir. Ornek
agaclarinda ortalama ¢ap 49 cm , ortalama boy 23 m., ortalama yagt 78' dir.

C - IV Yiikseklik Basamagi (1650-1950 m.):

Vakfikebir Orman Isletme Sefligi dahilindeki Kuzeybati bakida yer alan ve % 20
egime sahip bu mescere aymt zamanda ladin tohum mesceresidir. Ormnek agaglarda
ortalama yag 84, ortalama boy 24 m. ve ortalama gap ise 41 cm. olarak tesbit edilmigtir.
Kapalihk normal olup kagak kesimler sonucu yer yer agikhklar olugmug ve bu kisimlarda
ormangiili (Rhododendron sp. ) vb. alan1 kaplamigtir.
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4 — D Giizergahi ( Trabzon-Magka-Zigana ):

Bu giizergah boyunca dort deneme alami alinmigtir. Magka Isletmesi Merkez ve
Hamsikdy Orman Isletme Seflikleri simrlan igerisinde yer alan deneme alanlan, bir kism
saf ladin diger kism ise ladintkayin kangimi olan mesgerelerden alinmugtir. Bekgiler
mevkii olarak bilinen alanda 1000 m." nin altindaki rakimlardan, tohum toplama yih olarak
planlanan 1994 yihi sonbaharinda, bol tohum olmamasi ve Ladin Kozalak Kelebeg:
nedeniyle tohum elde edilememistir. Merkez bélgesindeki tohum meggeresini igine alan bu
deneme alamindan, 1995 yili Sonbaharinda tohum elde edilerek degerlendirmeye alinmugtir.
Buna gore olusturulan yiikseklik basamaklarna ait 6zet bilgiler agagida verilmigtir.

D - I Yiikseklik Basamag ( 750-1050 m.):

Bu deneme alani aym zamanda ladin tohum megceresi olup Magka Orman Isletmesi
Merkez Bolgesi Kapikoy mevkiinde yer almaktadir. Genel bakisi kuzey olup aym yash tek
tabakali saf ladin meggeresi kurulugundadir ve arazinin ortalama egimi % 20 civarindadur..
Kapalilk normal olup alt tabaka az miktarda bogirtlen ( Rubus sp. ) , ormangilii
(Rhododendron sp. ) vb.diri ortii ile kaphdir. Megcerede ortalama boy 23 m, ortalama yas
67 ve ortalama gap 45 cm.' dir.

D - 1I Yiikseklik Basamag: (1050-1350 m.):

Bu deneme alanindan alinan 20 agacm ilk 4'G Meryemana vadisinde, diZerleri ise
Hamsikdy Bekgiler mevkiindedir. Kuzey-Kuzeydogu bakida yer alan deneme alanmnin
ortalama e@imi % 60 civarindadir. Saf Dogu Ladini ormani olan alanlar normal kapalilikta,
alt tabakada yer yer ormangiili ( Rhododendron sp. ), bogiirtlen ( Rubus sp. ) vb. diri 6rtii
elemanlar bulunmaktadir. Bu deneme alanindan alinan 6mek agaglann ortalama yagt 83,
ortalama boyu 22 m. ve ortalama gapi ise 46 cm.' dir.

D - III Yikseklik Basamags (1350-1650 m.):

Bekgiler mevkiinde yer alan, Kuzey bakidaki % 75 egime sahip deneme alanina ait
ormnek agaglar, saf Ladin, yer yer ise Ladin-Kayin karigim1 olan alanlardan segilmigltir. Bu
deneme alanindan segilen ornek agaglann ortalama ¢ap: 44 cm., ortalama boyu 25 m ve
ortalama yag ise 75 olarak tesbit edilmistir. Kapalilik gogunlukla bozuk olup, alt tabakada
yogun diri 6rtii s6z konusudur.
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D - IV Yiikseklik Basamag (1650-1950 m.):

Bekgiler mevkiinde yer alan bu deneme alam 0.7-0.8 kapahliktaki saf Dogu Ladim
ormani olup, alt tabakada bogiirtlen vb. diri 6rtii elemanlant az miktarda yer almaktadir.
Bu deneme alani Dogu Ladinin bolgedeki en yiiksek yayilig alamm igine alacak sekilde
segilmistir. Kuzey bakidaki deneme alaminin ortalama egimi % 65 civanindadir. Ornek
agaclarinin ortalama ¢ap1 48 cm, ortalama boyu 27 m ve ortalama yag1 ise 79 olarak tespit
edilmigtir.

5 — E.Giizergahi ( Trabzon-Caykara ):

Bu giizergah boyunca alinan deneme alanlan biiyikk g¢ofunliukla tohum
mesceresinden segilmistir. Bu giizergah Trabzon ili Caykara ilgesinin Haldizen deresi
mevkiinde yer almaktadir ve yiiksek bir efime sahiptir.

E - II Yiikseklik Basamag (1350-1650 m.):

Tohum meggeresinde yer alan % 15 egime sahip bu deneme alani saf ladin
mesgeresi olup Kuzey bakida yer almaktadir. Vadi boyunca dik egimli yamagtan segilen
tohum agaclan diger populasyona oranla daha geng ve kisa boyludur. Omek agaglarda
ortalama boy 20 m, ortalama ¢ap 37 cm ve ortalama yas ise 61 olarak tesbit edilmigtir.
Aym yagh tek tabakali megcerede kapahlik normal olup, diri 6rtii gok azdir. Bu deneme
alaninda tagh bir yap1 hakimdir.

E - III Yiikseklik Basamag: (1650-1950 m.):

Bu deneme alaninda alinan 20 aZacin 8'i bolgede Dogu Ladinin lokal bir yayilg
- gosterdidi en yiksek alandan alinmistir. Deneme alaninin ortalama egimi % 70 ve bakisi
ise kuzey-kuzeydogudur. Bu alanda ortalama yag 70'in iizerinde olup miidahele gormemis
Ustiin nitelikli bireylere sahip bir alandir. Koyliler tarafindan uzun siire sahiplenmig ve
koruma altina alinmigtir. Kapalilik 0.8 olup alt tabakada diri 6rtii yoktur. Ortalama agag
boyu 28 m. ortalama ¢ap 46 cm'dir. Diger 16 aZa¢ ise tohum megceresinden segilmigtir.
Bu meggerede saf Dogu Ladini olup normal kapalihiktadir. Toprak tagh bir yapiya sahiptir.
Mescerede aym yaghlik ve tek tabakaliik s6zkonusudur.
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6 —F Giizergah ( Rize - Ikizdere ):

Bu giizergah Trabzon-Rize il simnim aywran Ikizdere vadisi boyunca segilmistir.
Arazinin ortalama egimi % 80 olup, bati ve giiney bakilarda yer alimaktadir. Giizergah
boyunca dere kenarlan yogun olmakla birlikte 800-1000 m.'ye kadar Kizilagag, Kestane,
Kayin vb. yaprakh tiirlerin hakimiyetinde i¢ kisimlarda 600 m.'den sonra olmak iizere
miinferit halde ladinlerin bulundugu Castanetum ve kismen Fagetum zonlan mevcuttur.
1000-1500 m.'ler arasi ise Dogu Ladini ormanlan ile Dogu Kayi kangima girmekte ve
1300-1500 m.'den sonra ise saf Dogu Ladini ormanlan yer almaktadir, 1600-1700 m.'den
sonra ise kangima Goknar ( Abies sp. ) girmektedir. Bu bolgede 6zellikle algak zonlardaki
ormanlar ¢ay tarimindan menfii yonde etkilenmigtir.

Bu giizergah boyunca 2 hatta 3 deneme alam planlanmis olmasina ramen hava
sartlar1 nedeniyle 1 deneme alamindan tohum elde edilebilmisti. Tohum elde edilen
deneme alam saf ladin olup kapalihk 0.6-0.7 arasindadir. Deneme alaninda aym yaghhk
hakim olup mesgere yast 78 civanindadir. Alt tabakada yer yer ormangilii vb. din orti
elemanlan bulunmaktadir. Ornek agaglann ortalama g¢apt 34 cm ve ortalama boyu 24
m.'dir.

7 — G Giizergah ( Rize - Camhthemgin ):

Bu giizergah Rize ili Camlhemsin ilgesi smirlannda olup Pazar Orman Isletmesi-
Senyuva Orman Igletme sminnda yeralmaktadir. Bu giizergah F giizergali ile aym
florastik yapiya sahip olup 1200 m.'den sonra saf Dogu Ladini ormanlan baglamakta, 1700
m.lerde ise kangima Goknar ( Abies sp. ) ve yer yer de Sangam ( Pinus silvestris )
girmektedir. Ayni yash saf ve tek tabakali Dogu Ladini ormanlan bélgede hakimdir. Bu
bolgeden 3 deneme alam alinmustir.

G - II Yiikseklik Basamagi ( 1350 - 1650 m.):

Bu deneme alami aym yagh tek tabakali saf Dogu Ladini ormamdir. Deneme alaninin
bakust kuzeybati-giineybati, arazinin ortalama eZimi ise % 25 'tir. S6z konusu deneme alam
Cat kéylinde olup istiin nitelikli bireylerle kaphdir ve bir nevi muhafaza ormani olarak
korunmaktadir. Alman ek agaglarda ortalama boy 22 m, ortalama ¢ap 40 cm ve
ortalama yas ise 86 civanndadir. Mescere normal kapalibikta olup alt tabakada yogun
olarak 6lii ve diri 6rtii yoktur.
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G - IV Yiikseklik Basamag ( 1650 - 1950 m.):

Bu deneme alani G-III nolu deneme alanimin yukansmda yer alan, giineybat: bakida,,
% 25 egime sahip aym yash tek tabakali, saf Dogu Ladini ormamdir. Bu megcerede
kapalilik normal olup alt tabakada 6lii ve diri 6rtii bulunmamaktadir. Uzun yillar miidahele
gormemis bakir orman vasfini tagir dzelliktedir. Omek agaclann ortalama cap: 45 cm,
ortalama boy 27 m ve ortalama yast 108'dir. Deneme alanlanmin yukan kisimlaninda
kangima Goknar ( Abies sp. ) girmektedir.

G-V Yiikseklik Basamag ( 1950 - 2250 m. ):

Saf Dogu Ladini hakimiyetinde, kuzeybat1 baki ve % 45 efime sahip bakir orman
ozelligi gosteren alandir. Kéyliniin istegi dogrultusunda muhafazaya aynlan ve "Bedduah
Orman" olarak bilinen normal kapali megceredir. Alanda ¢ok sayida bakir orman o6zelligi
gosteren kurumusg, yagh devrik vb. agaglar mevcuttur. Alanda 1.simf olabilecek ¢ok sayida
bireyler mevcuttur. Alanin yukansi orman s olugturmaktadir. Agikhk alanlarda Hus (
Betula sp. ), Uvez ( Sorbus sp. ) ve Sanigigekli ormangiilleri ( Rhododendron luteum ) yer
almaktadir. Omek agaglarda ortalama boy 28 m, ortalama gap 45 cm ve ortalama yag ise
110’ dur.

8 — H Giizergahi ( Torul - Kiirtiin ):

Bu giizergah Harsit vadisi boyunca Kiirtiin Orman Isletme Seflii sinirlan igerisinde
yer almaktadir. Bu bolgeden iki deneme alanindan 6rnek agaglar alinabilmistir. Bu bolge
Karadeniz Bélgesi su ayrim hattimin giineyinde yer almaktadir.

H - II Yiikseklik Basamag ( 1050 -1350 m. ):

% 40 egime sahip bu deneme alaminda diigiik rakimlarda Gurgen ( Carpinus sp. ),
Mese ( Quercus sp. ), Kaymn ( Fagus sp. ) vb. yaprakh tiirlerle beraber kangima giren
Ladinler daha kisa boylu olup to;a? taglikh bir yapiya sahiptir. Giiney baki basta olmak
tizere yer yer Sanigam ( Pinus silvestris ) karigima girmektedir. Genel olarak kapahlik 0.6 -
0.8 arasinda degismektedir. Ornek agaglanin ortalama boyu 22 m., ortalama ¢ap 37 cm.,
ortalama yag1 ise 80 olarak tespit edilmigtir. ‘
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H - II Yiikseklik Basama ( 1350 -1650 m. ):

Erikbeli yaylas: olarak bilinen giineybat: bakidaki % 20 egime sahip mevkiiyi i¢ine
almaktadir. Burada gogunlukla normal kapalihkta saf Dofu Ladini olmakla birlikte,
kangima yer yer Sarigam ( P. silvestris ) ve Kayinda ( Fagus sp.) girmektedir. Bu bolge
aym zamanda Tonya Orman Isletme Seflii simnna komsudur. Tek tabakaliik ve aym
yaslilik hakim olup 6mek agaglarda ortalama boy 21 m., ortalama ¢ap 42 cm. ve ortalama
yag ise 80 olarak 6lgiilmiigtiir.

9 —1 Giizergahi ( Torul - Oriimcek ):

Bu giizergah Harsit vadisi boyunca uzanmakta ve amt agaglanyla iinlii, Oriimcek
Omman Isletme Sefligi simirlan igerisinde kalmaktadir. Gen koruma sahasim da igine
aldifindan iki adet deneme alam alinmugtir.

I - III Yiikseklik Basamag ( 1350-1650 m.):

Omnek agaclan % 50 efime sahip dogu ve kuzey bakida bulunan alandan alinmugtur.
Saf Ladin megceresinin hakim oldugu deneme alaninda kangima yer yer grup ve kiimeler
halinde Goknar girmektedir. Ilk 10 aga¢ tamamen gen koruma sahast ve yakin
¢evresinden segilmistir. Genelde aym yaghlik ve tek tabakalihk hakim olup kapalihk
normalin altinda ve alt tabakada yer yer yogun olmak tizere ormangiilleri ( Rhododendron
sp. ) bulunmaktadir. Ornek agaglarimin ortalama boylant 34 m., ortalama ¢ap 53 cm.,
yaslar ise 65 - 130 arasinda degismektedir.

I-IV Yikseklik Basamag ( 1650 -1950 m. ):

Oriimcek Orman Isletme Deposunun yakinlarindan alinmig olan 20 6rnek agacin 10
adeti uistiin Gzelliklere sahip tohum megceresi olabilecek alandan alinmig olup diger 10
adeti ise nisbeten daha kisa boylu ve kalitesiz bireylerden olugan mescereden alinmigtir.
Buna gore 6mek agaglann ortalama boyu 26 m., ortalama ¢api 35 cm., ortalama yas1 80
olarak tespit edilmigtir. Bu deneme alani normal kapalilikta, aym yasgh saf Dogu Ladini
mesceresidir. Deneme alam kuzey bakida yer almakta olup efimi % 45 civarindadir.



10 —J Glizergahi ( Artvin ve Cevresi ):

Bu giizergah Artvin Orman [sletme Miidirligi sinirlan igerisinde olup 4 deneme
alan: ile temsil edilmigtir. Deneme alanlarindan biri Atilla, ikisi Taghca Orman Isletme
Sefligi dahilinde ve 4. ise Zeytinlk Orman Isletme Sefligi simrlan igerisinde yer
almaktadir.

J - II Yiikseklik Basamagi ( 1050-1350 m. ):

Bu deneme alam Atilla bolgesi ormanlan igerisinde olup, bu bolgedeki 6rnek
agaglar, tohum agacinin bilunamamasi nedeniyle gok genis bir alandan se¢ilmistir. Deneme
alaninin genel bakisi kuzey, ortalama eBimi ise % 20 'dir. Genelde saf ladin olup dere
kenarlaninda ve algak kisimlarda kangima kizilaag ( Alnus sp. ), kaymn ( Fagus sp.) ve
giirgen ( Carpinus sp.) girmektedir. Kapalilik normal, baz kisimlarda ise bozuk olup,
buralarda alt tabakada bogiirtlen ( Rubus sp. ) ve egrelti ( Pteridophyta ) yer almaktadir.
Ornek agaglara ait ortalama boy 26 m., ortalama gap 43 cm. ve ortalama yas ise 81 'dir.

J-III ve J - IV Yiikseklik Kademeleri (1350-1650-1950):

Bu iki deneme alam Taglica Orman Isletme siirlan igerisinde yer almakta olup ayni
zamanda Dogu Ladini tohum meggeresidir ve ortalama eZimi % 60 dolayindadir. Bolme
numaralan 259 - 260 dir. Toprak kumlu az gakilh ve taghdir. Giiney bakida yer almaktadr.
Aym yash tek tabakali olan megcerede hakim durumdaki Doju Ladini (' Picea orientalis (
L.) Link. ) ile Goknar ( Abies sp.) ve Sarigam ( Pinus silvestris L.) kangima girmektedir.
Kapalilk normal olup ortalama aa¢ boyu 30 m. ve ortalama yag ise 130 'dur. Alt
tabakada seyrek olarak ormangiilleri ( Rhododendron sp. ) yer almaktadir. Genelde ince
dalli, dolgun govdeli, tabii dal budamasi iyi, saglikli ve yiksek artimhi bireylerden
olusmaktadir. Genelde aym yagh olup, birgok kisimlarda yeterli genglik kendilifinden
gelmigtir.

2.1.2. Ornek Agaglann Segimi ve Aranan Ozellikler

Bir populasyona dahil agaclar, aym yetigme muhiti kogullan altinda yetismig olsalar
bile, dis goriintigleri itiban ile birbirinden oldukga farkli bir durum gosterirler. Genetik
agidan degigkenlik veya varyasyon olarak adlandinlan bu farkhlik, agaglarin atalanindan
kaliim yoluyla aldiklan 6zellikler ile siirekli bir sekilde etkilendikleri yetigme mubhiti
kosullarmin bir bileskesi olarak ortaya g¢ikmaktadir. Degiskenlik agaglann yalmz dig
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goriiniimii ile ilgili bir durum olmayip, aym zamanda tohum ve fidecikleri ile agaglarin
anatomik yapilannda da gorilen bir olaydir. Varyasyon, aga¢ neslinin slahi ile tiir ve
klonlarin tamimt igin genetikgilere genis olanak saglamaktadir.

Omek agaglar her deneme alaninda 20 adet olmak iizere, birbirinden en az 50 m. ve
en gok 250 m. uzaklikta olacak sekilde secilmistir. Deneme alanlanindaki 6rnek agaclarda
aranan 6zellikler ise asagida oldugu gibidir.

a ) Ornek agaglar oncelikle dogal megcerelerden segilmigtir.

b) Populasyonlardaki omek agaclarm Dogu Ladininin yoredeki yayiligini temsil
edebilecek toplumlar olmasina dikkat edilmigtir.

¢ ) Kendilesme olasiifm ortadan kaldirmak icin mescere iginde kozalak tasiyan
dominant ve kodominant deneme aBaglannmn birbirine en az 50 m. ve en ¢ok 250 m.
uzakhkta olmasmna dikkat edilerek, fenotipik olarak farkli bireylerin segilmesine 6zen
gosterilmistir. Fenotipik olarak birbirinden gok farkh goruniigdeki iki birey birbirine yakin
da olsa 6rnek ajag olarak alinmustir,

d ) Ornek agaglarinin miinferit olmamasi, 30 m. iginde bir veya birkag agacin birlikte
olmasina dikkat edilmigtir.

€) Yasa bagh olarak birgok karakterin defistifi gozoniine alinarak meggerenin
miimkiin oldugunca ayni yagh olmasina dikkat edilmigtir.

f) Bakim miidahelelerinin gekli ve derecesine gore populasyona ait baz
degerlendirmelerde yamigilara sebep olacafi gdzoniine alinarak, alamn miidahale
gbérmemis olmasina miimkiin oldufunca dikkat edilmigtir.

Secilen deneme alanlannda tespit edilecek ornek agaglann yukanda verilen
bilgiler isifnnda agagidaki dzelliklere de sahip olmalan gézoniinde tutulmugtur.

-Saglikh olmasina ( govdesi diizgiin )

- Mescere tepe gatisina igtirak etmis olmasina,

-Ilk tespit srasinda diirbiinle agaglann ¢igeklenme ve kozalak durumu kontrol
edilerek o yil kozalak verimi olmasina,

- Ozel bir etki altinda kalmis olmamasina dzen gosterilmistir.

Fenotipik bakimdan farkli goriiniimde olan bireylerin genetik yapianni ortaya
koymak esas oldugundan bunlardan tohum toplanmas: kararlaghnlmistir. Boylece, hem
populasyonu temsil edebilecek, hemde genetik gesitliligi ortaya koyabilecek agaglar rnek
olarak secilmistir. Aynca genetik yapiya iligkin morfolojik irdelemeler daha sonra
yapilacagindan, bazi veriler arazi agamasinda zorunlu olarak belirlenmistir.
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2.1.3. Kozalak Toplama ve Tohum Elde Edilmesi

Tespit edilen deneme alanlart ve bu deneme alanlarinda segilen 6mek agaglarda,
Dogu Ladininde tohumun olgunlagma zamam goz 6niine alinarak 1994 ve 1995 yillan
Ekim aymin ikinci yansindan Arahk ayina kadar, kozalak oOrneklerinin alanmasina
galisttmugtir. Nitekim, Dogu Ladininde tohumlar Ekim ortalarinda kafi bir ¢imlenme hiz1 ve
yiizdesine ulagmakta ve bu gimlenme degerleri Kasim baslangiginda azamiye varmaktadur.
Olgun kozalak Kasim baglangiginda, olgun tohum rengi ise, Ekim ortalaninda
goriilmektedir. Kozalak olgunlagmasi tohum olgunlagmasindan takriben iki hafta sonra
meydana gelmektedir. Yikseklik (600 m. fark) ve ekspozisyon ( gliney, kuzey ) olarak iki
hafta kadar, birlikte bahis konusu olduklan takdirde de bir ay kadar olgunlagma tarihine
tesir edebilmektedirler (13).

Meryemana'da yapilan bir ¢aliymada; yiikseklik farkiin kozalak ve tohum
olgunlagma zaman iizerinde 6nemli bir etkisinin bulunmadif, yapilan istatistik analizlere
dayanarak bildirilmektedir. Bununla birlikte Urgeng ve Begkok kozalak ve tohum
olgunlagma zamam konusunda birlesmektedir. Buna gore Ladin tohumu 15 Ekimde
olgunlagmakta, Kasim ay1 baglainda kozalaklar dokiilmekte ve erken toplanan ladin
tohumunun sonradan olgunlagma niteligi bulundugunu ve bu nedenle kozalak toplamanin
daha erken olabilecegini ileri siirmektedirler (155).

Dogu Ladininde kozalak olugumu tepe siirgliniiniin hemen altinda ve civannda
bulunmasi nedeniyle kozalak toplama isi her yerde kolay olmamugtir. Yetigtirilmis isgi
olmayis1 yaninda, ¢tkma demirleri, ladin kabuklarinin gamlar gibi kalin olmamas: yiiziinden
kancalarin batmamasi nedeniyle ¢ogunlukla kullanilamamgtir. Kuru dallarin da emniyet
kemerini hareket ettirmede engel tegkil etmesi yiiziinden bu kemerlerden de
yararlamlamamugtir. Deneme alanlaninim farkh giizergahlarda olusu daima is¢i degistirmeyi
zorunlu kilmig, uzun vadeli ig¢iyi alistirma yoluna gidilememistir. Ancak ladinlerdeki kuru
dallarin saglam olusu ¢tkmay1 kolaylagtirmustir. Tim bu olumsuzluklara ragmen Trabzon
Orman Bolge Mudiirligiinde goérevli olan ve tohum toplama sertifikasi bulunan bir ig¢i
siirekli ¢alighnlmig ve mabhalli isgilerin gikmakta zorlandiklan agaglara, yetigtirilmis isgi
¢ikanlarak bu giiclik agtlmugtir.

Kozalaklar olgunlagma agamasinda oldufundan, toplanan kozalaklar yere atima
seklinde degilde, torbalara toplanmasi yoluyla elde edilmislerdir. Izoenzim analizleri igin
fazla tohuma gerek olmadiZindan her agagtan en az 10 adet olmak iizere ortalama 15 - 20
adet kozalak toplanmasi amag¢ igin yeterli gorilmigtir. Kozalaklann agaglardan
toplanmasinda bak: unsuru dikkade alinmamustir.



47

Ekim ay1 ortalarinda baslanan kozalak toplama igi Kasim ayr sonuna dégru, kar
imkan verdigi olgiide gergeklestirilmistir. Tim deneme alanlanndan toplanan kozalak
materyali 6nce Of Orman Fidanligindaki Sera' da, daha sonra ise KTU. Orman Fakiiltesi
Silvikiiltiir Anabilim Dalinda depolanmigtir.

Toplanan Dogu Ladini kozalaklanndan tohumlarn ¢ikanlmasi, tek agag tiirine ait
tohumlann ayn ayn incelenmesi gerektiginden oldukga zor olmugtur. Zira dnce toplanan
kozalaklar numaralanmis gazete kagitlan iizerine Of Orman Fidanhfma ait bir serada
serilmigtir. Reginenin kurumas: ve kozalaklarin agilmaya baglamasindan sonra her aaca ait
kozalak Omekleri Silvikiiltir Anabiim dahina ait laboratuvara taginarak tohum elde
edilmigtir. Agilan kozalaklardan el ile tohumlar g¢ikanlarak numarali ve etiketlenmis
polietilen posetlerle, fizyoloji laboratuvanndaki buzdolabinda saklanmigtr. Tohumun
kozalaklardan g¢ikanlmasi yaklagik 1 - 2 ay kadar sirmigtir. Bilindigi gibi Dogu
Ladininde, kozalak sobali bir odada 5 - 6 giinde, 15-18 °C sicakliktaki bir odada ise 1-2
ay kadar tohum dokiimiinii siirdiirmektedir (13)

2.2. Yontem
2.2.1. Izoenzim Analiz Yo6ntemi

Izoenzim analizleri; bitkisel dokulardan izoenzimleri elektroforetik yontemle izole
etmek ve renklendirmek esasina dayanr.  Elektroforesis teknifi ise, degisik jel
ortamlarinda ( nisasta, polyacrylamid, agar v.b.) kangik protein ve enzim molekiillerinin
aynstinlmast teknigidir. Biokimyasal ¢aligmalarda polyacrylamide jel elektroforesis
(PAGE) kullanilirken, ¢ok sayida enzim sisteminin analizini gerektiren gahigmalarda ise
nisasta jel elektroforesis kullanilmaktadir. Literatiir ¢ahgmalarnina baktigimizda ise
cogunlukla nigasta jel elektroforesisin kullanildif1 gériilmektedir. Bunun 6nemli bir nedeni
PAGE yonteminde kullamilan acrylamid maddesinin zehirli ve tehlikeli olmasidir. Buna
kargihk nigasta jel elektroforesisde kullanilan jelin hazirlanmasi kolay olup materyal
kullaniminda da toksit etki yapmamasidir. Aynca kullanilan ekipman daha ucuz ve jel igin
gerekli 6rnek katkilann hazirlanmasi da daha kolaydir (20, 156, 157, 158).

Elektroforetik teknigin herhangi bir basit gekli ile genetik degisikiikler kolayca
ortaya gikarilabilmektedir.

Nigasta jel elektroforetik teknigi sayesinde gergeklestirilen izoenzim analiz
yontemine ait elektroforesis cihazi Sekil 3 'de, sematik goriiniimii ise Sekil 4 'de verilmigtir.
Elde edilen ve adina "’Zimogram" denilen bant 6mekleri ise kargilagtirma yontemi ile
degerlendirilir.
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2.2.1.1. Ornek Hazirlama
2.2.1.1.1. Materyal Segimi

Elektroforesis tekniginde materyal se¢imi ¢ok onemlidir. Zira bitkilerin ¢ok degisik
kistmlan uygun sekilde ekstrakte edilerek elektroforesis tekniginde yararhi bir sekilde
kullanilabilir. Her ¢aliymada amaca yonelik olarak en uygun materyal segilmelidir.

En ¢ok kullanilan materyallerin basinda tohum (gimlenmis veya ¢imlenmekte olan)
veya tohumun bir kag¢ bolimi gelmektedir. Bilindigi gibi tohum embriyo, endosperm ve
kabuktan olugmaktadir. Ayrica bitkinin vegetatif organlan ( yaprak laminast, kok ucundaki
terminal pargalar, hipokotil, kotiledon ve radikula gibi) da materyal olarak
kullanilmaktadir. Bunlar arasinda kotiledonlar, yeni gimlenen tohum ve fidecikler veya
geng metabolik aktiviteye sahip yapraklar, yiiksek enzim aktivitesi igerdiginden
istenildiginde rahathikla materyal olarak kullanilabilmektedir. Cok sik kullanilan bu tir
materyallerden g¢ok iyi sonuglar alinmigtir. Aym sekilde polenlerde enzim kaynag:
bakimindan zengin olup, ¢ok kolay ekstrakte edilmeleri ile avantajlidir (159).

Sekil 3. Elektroforesis Sisteminin Genel Goriiniimii
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Sekil 4. Elektroforesis Sisteminin Sematik Goriinimi

Koniferlere ait orman agaglarinda, genetik yapinin belirlenmesinde enzimce zengin
olan tohumun haploid makrogametofit ( macrogametophyt ) veya canli embriyodan
secilmis pargalar kullamldiginda genellikle iyi sonug alimir. Ayni sekilde vejetatif kisimlarda
uygun bir sekilde segilirse verimli olur (158, 161).

[zoenzim analizleri igin hangi materyal (organ) segilirse segilsin, benzer fizyolojik ve
genetiksel sartlar igerisinde farkli kimyasal bilesim ve oranlan kullanmak gereklidir. Bu
yiizden ¢ogu zaman genis bir literatiir bilgisine ihtiyag duyulur. Bitkinin farkli kisimlan
farkh izoenzimleri igerdiginden elektriksel yiikleride farkli olmaktadir.

Zimogramlar izerindeki bantlarin goriiniir hale gelebilmesi igin, bu bantlardaki
gergekte var olan genetik yogunlugun degisik goriintiiler seklinde ortaya ¢ikmasi gerekir.
Burada, tohumun saklanmasi, ¢imlendirilmesi, materyalin alindigi mevsim, gelisme
durumu vb. etkili olmaktadir.

Igne yaprakh tiirlerde bagarili sonuglar verdigi bilinen tohum materyalinin haploid
makrogametofit ( macrogametophyt ) kismi aragtirmamizda da materyal olarak se¢ilmistir.
Endosperm haploid bir doku oldugundan, diploid dokularda ortaya gikabilen,
komplikasyonlar ( hibrid enzim olusumu gibi) bu dokuda olusmamamaktadir (149, 151).

2.2.1.1.2. Enzim Ekstraksiyonu
Amaca yonelik olarak dedisik tampon ekstrakteleri kullamlmaktadir. Oncelikle

materyalin ekstrakte edilmesi igin hazir hale getirilmesi gerekir. Bunun igin de taze
tohumlar veya sukulent organlar gibi yumusak materyallerde, ¢ogunlukla kullamlan en
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uygun 6rnek hazirlama malzemeleri olarak, soguk dokiimlii bir havan (ezme kabr), havan
tokmag;, tarts, kurutma kagidi, emici kromotograf kagidi, keskin bigak vb. sayilabilir.

Enzim sistemi analizinde materyal segimine uygun olarak, enzimlerin ekstraktesi igin
gelistirilmis homojenizasyon tamponlar kullanilir. Géz 6niinde tutulacak 6nemli bir konu
ise materyal hacim oranlarina en uygun tampon ¢ozeltinin ekstraksiyonda kullanilmasidir.

Caligmamizda materyal olarak segilen endospermin ekstraktesinde kullanilan
homojenizasyon tamponu, 100 ml. destile su + 970 mg. Tris-HCl ve 1 mg. PVP
(polyvinylpyrrolidone), pH = 7.3 olarak alimmustir (156, 159).

Embriyodan temizlenmig olan endosperm homojenizasyon tamponu ile extrakte
edilmis daha sonrada Whatman No:1 kromatograf kagidina emdirilmigtir.

2.2.1.2. Jel Hazirlama

Izoenzim bantlarinin esit olarak aynlmast ve net bir sekilde goriilebilmesi igin jelin
amacina yonelik olarak hazirlanmas: gerekir. Bu nedenle jel hazirlanmada kullanilacak
tampon ¢ozelti, nisasta ve sakkaroz oranlan ile elektrod tampon g¢ozeltileri yaminda jel
pisirme metodu 6énem tagimaktadir. Ayrica uygun tampon sisteminin segimi de istenen
sonucun alinmasinda énemli bir kriterdir.

2.2.1.2.1. Tampon Cozeltilerinin Hazirlanmasi

Nigasta jel elektroforesis igin gelistirilen tampon sistemleri 1960 yillarda
kullanilmaya baglanmig, 1970" lerde gesitli bilim adamlan tarafindan gelistirilmislerdir.
Cogunlukla hayvansal organlar iizerinde yuriitiilen ¢ok sayida arastirma sonucu formiile
edilen tampon sistemleri, hem bitki ve hemde hayvanlar iizerinde degisik oranlarda
uygulanmigtir. Baglangigta bitki bilimleri igin 6zellikle bir tampon sistemine gereksinim
duyulmamugtir. Ancak 1970' 1i yillardan sonra bitkilerdeki enzimlerin aynstinlmasinda
elektroforesis tekniginin kullanimia girilmig, bu anlamda bitkiler igin uygulanabilecek bir
¢ok tampon sistemi gelistirilmistir. Degisik arastiricilar, degisik allel, lokus yada organlar
igin gok genis modifikasyonlar denemis ve olumlu sonuglara gore tampon sistemini
yayinlamislardir. Bu sistemler, kullamlan enzim sistemine, ¢aligilan tiir veya tirlere veya
segilen materyale gore en iyi sonucu verebilir. Bitki ve bitki gruplar igerisinde uygulamaya
yonelik olarak geligtirilen tampon sistemlerini degisik kombinasyonlarla da g¢ogaltmak
mimkundar. Buradan hareketle elektroforesis teknigi ile izoenzim analizlerini yapacak
aragtirmaci ¢ok sayida problemlere karsi koymak, birgok teknigi kullanmak ve gok sayida
deneme yapmak zorundadir (20).
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Ekstraksiyon tamponlarinda oldugu gibi, elektroforetik tamponlarin (jel ve elektrod
tamponu ) optimizasyonu laboratuvarda yapilacak deneysel galismalarla ancak saglanabilir.

Calismamizda yapilan analizler Ashton and Braden ayirma sistemi kullamlarak
gergeklestirilmistir(159, 162). Bu sistem igin;

-Elektrod tamponu olarak; destile su +11.8 gr / 1 Borik asit +1.2 gr / It Lityum
hidroksit, pH=8.2,

- Jel tamponu olarak; 100 ml destile su + 6.4 gr / It Tris HCI + 2.0 gr/1 Sitrik asit +
% 10 elektrod tamponu, pH=8.2 kullamlmustir.

2.2.1.2.2. Nigasta Jelinin Hazirlanmasi

Elektroforetik kalite ve pisirmede kullanilan malzeme igerik miktarlarina gore
degisik olabilmektedir. Bundan dolayidir ki genellikle en uygun nigasta ve ortam 6nceden
yapilan caligmalar ve kurulacak denemelerle ortaya konulmahdir. Gel hazirlamada
genellikle nigastanin % 10-12 'lik oranlan kullanilir. Bazi durumlarda bu oran % 9' a
dugiiriilebilecegi gibi, % 14' e de gikanlabilir. Sakkaroz ise % 3.5 oraminda karigima
katilmaktadir. Burada sekerin en 6nemli gorevi dayanikhiliga katk: vererek, elektriksel
alanda akimin esit dagilimi saglayarak voltaji artirmasidir (157, 159, 162).

Nigasta jelin hazirlanmasinda , oncelikle suyun kaynama durumunda olmasi su
banyosu sayesinde saglanmig, ayni zamanda jel igin gerekli olan malzemeler hazirlanmugtir.
Bu agsamada 17.28 gr.nisasta + 3.6 gr seker nuge erlenine konmustur. Onceden hazirlanan
jel tampon ¢ozeltisinden 150 ml, suyun kaynamas: asamasinda nigasta ve seker kangiminin
bulundugu erlene dokilerek pisirme islemine gegilmigtir. Jel 10-15 dakika kadar kaynar su
igerisinde, siirekli karistirilmak suretiyle pihtilasmamast saglanarak pisirilmis, 10-15 dakika
kadar da iizeri kapali olarak kaynamaya birakilarak kivamina kavusmast saglanmistir
(162).

Hazir hale gelen jel, havasi alinmak suretiyle jel kalibmna siizgeg yardimiyla
dokiilmistiir. Jel kalibinda katilagincaya kadar ( 35-40 dakika arasinda) enzim
ekstraksiyonlan hazir hale getirilmigtir.

2.2.1.3. Elektroforesis Teknigi

Hidrolize olmug nigasta jeli, 2 - 3 cm kadar katot tarafindan diizgiin bir sekilde
keskin bigakla kesilerek, homojenizasyon sonucu elde edilen ve Whatman No 1
kromotografi kagidina emdirilen doku ekstraktlan (izoenzimler) jele uygulanmstir (Sekil
5). Kromotograf kagidinin boyutlari, jel kalibinin ebadina bagl olarak 5-6 mm boyunda ve
4-5 mm. genisliginde alinmugtir. Enzim hareketinin izlenebilmesi amaciyla miirekkebli bir
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filtre kagidi kontrol olarak bir kenarda jele uygulanmugstir. Jelin alt kenart ile jel kalibi
arasinda ortaya g¢ikabilecek hava kabarciklarinin olmamasma ozen gosterilerek enzim
ekstrakteleri yerlestirilmis jel ¢alisirilmak tizere elektroforesis cihazina yerlestirilmigtir.
Elektrod tampon gozeltileri ile jel arasindaki baglant iletken bez yardimiyla saglandiktan
sonra elektroforesis sistemine akim verilmistir. Elektroforetik kogma boyunca jelin sabit bir
sicaklikta tutulmasi gerekir. Bu defer 2-5 derece arasinda degismekle birlikte,
¢aligmamizda + 3 derecede tutulmustur .

Elekiroforesis sisteminin galistinlmasinda uygulanacak elektriksel gii¢ degerleri (volt
ve amper) Kephart 'a gore 80-400 volt (7-17 watts) ve 15-75 ma. (miliamper) arasindadir
(156, 159). Calismamizda cihaza elektrik akimi verilmis ve olusan elektriksel alanda 46
ma. (miliamper) sabit olmak iizere enzim kangimlari 3-5 saat siireyle kosturulmustur.
Akim jel igerisinde seyredeceginden, negatif yiikle yiiklenmis olan izoenzimler jel
igerisinde anot istikametine dogru hareket ederler. Elektroforetik islem bitince jel
igerisinde izoenzimler dagimig olurlar. Ortamin viskozitesi fazla oldugundan akim
kesildiginde bunlarin birbirine kangmast 6nleneceginden, akim nedeniyle nerelere kadar
kosmuslarsa oralarda kalirlar (151).

Sekil 5. Ekstrakte Olmus Arastirma Materyalinin Jele Uygulanmasi
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2.2.1.4. Kesme ve Boyama ( Renklendirme )
2.2.1.4.1. Jelin Kesilmesi

Elektroforesis olayindan, yani kogma iglemi tamamlandiktan sonra jel cihazdan
alinarak kenarlarindaki fazlaliklar ve istten ince bir dilim kesilip atiir. Katodal aktivitenin
(katot yoniinde kosma) olup olmadigi énceden ispatlanmadikca bu kisim atilmamals,
boyama islemine tabii tutulmalidir. Ladin tiirlerine yonelik yapilan literatir galigmalannda
katot yoninde kosma olmadigindan kesilen kisim atlmis, boyama islemine tabii
tutulmamistir. Ayrica jel kesilmeden once dogru yon tayini yapilabilsin diye bir koseden
kesilerek isaretlenmistir. Jeli dilimleme amaciyla yapilmis olan ve boydan boya yatay
olarak gegirilmis olan tel yada naylon telle jel dilimlere aynlmstir. Jel diliminin kalnlig
amaca ve laboratuvar teknigine gore degismekle beraber genelde 1-3 mm kalinligindadir
(156, 162). Calismamizda ince bir dilim kesilip atildiktan sonra 2-3 mm kalinh@inda bir
dilim ters gevrilerek GOT enzimi i¢in, énceden hazirlanmis olan 6n tampon (50 ml /
musluk suyu) kiivetine konulmus ve 10-15 dakika burada bekletilmistir. Yaklagtk 1 mm
kalmhginda olan diger kisim ise oldugu gibi LAP enzimi igin, yine dnceden hazirlanmig
olan 6n tampon (50 ml saf su) kiivetine konularak yaklagtk 10 dakika kadar burada
bekletilmigtir.

2.2.1.4.2. Boyama Tampon Cozeltilerinin Hazirlanmasi

Ornek olarak hazirlanan ekstraksiyon, bitki dokularnda bulunan biitiin maddeleri
igermektedir. Bunun igin renklendirme asamasinda yalnizca izoenzimlerin goriiniir
olmalarr gerekmektedir. Bu nedenle, elektroforesis olayindan sonra ikinci énemli adim, jel
igerisindeki izoenzimlerin &zel olarak renklendirilmeleridir. Bu asamada 6nemli olan enzim
tiplerinin izoenzimleri 6zel gidalari olan reaksiyon partnerlerini alarak kimyasal degisim
yaparlar, ancak degismezler. Bu maddeyi alan reaksiyon ¢ozeltisi jeli yikar ve boylece jel
igerisinde dagilir. Enzim ise, makromolekiiler olarak jel igerisinde sabit olarak kalr.
Aranan enzimlerin bulunduklan jel alaninda, enzimler vasitasiyla katalize edilen
reaksiyonlar olusmaktadir. Bunlardan biri ile baglantiya giren renklendirme reaksiyonu
beyaz-opak renkli jeli renkli gizgiler halinde boyayarak izoenzim bantlarini goriiniir hale
sokar (Sekil 6).
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Sekil 6. Enzim Bantlarinin Goriiniimii (Zimogram)

Boyama tamponlar sulu solisyonlar olarak hazirlanmakta olup genellikle 1s13a karsi
hassastirlar. Bazilan1 ise hazirlandiktan sonra kolay bozulmaya baglarlar. Bu nedenle
boyama tamponlan jel kesildikten hemen sonra hazirlanmali ve jele uygulanmalidir.

Enzim bantlarimi goriniir hale getirmek i¢in kullanilan boyama tamponu: GOT
enzim bantlari i¢in 50 ml musluk suyu, 120 mg L. aspartic acid, 70 mg Oxaqulitaric acid,
110 mg Fast Blue BB, yaklagik 5 mg Pyridoxal'dan olugmakta, LAP enzim bantlarini
ortaya ¢ikarmak igin ise, 25 ml Tris-maleic acid, 25 ml destile su, 20 mg. L-Leucin, 20
mg. Fast Black K.Salt karigim1 kullamlmistir (156, 159, 162).

Boyama tamponu hazirlandiktan sonra jelin bulundugu 6én tampon uzaklagtinlarak,
boyama ¢ozeltisi ilave edilir ve enzim bantlan (zimogram) gériiniir hale gelinceye kadar
37°C de karanlik bir ortamda tutulur.

2.2.1.5. Enzim Bantlarinin Yorumlanmasi

Jel elektroforesis olayindan sonra boyama solusyonlan sonucu enzim aktiviteleri
goriiniir hale gelmektedir. Enzim bantlanmn ortaya ¢ikist genellikle, herbir 6rnek igin bir
veya birden fazla bant olusumu ile olmaktadir. Bu agsamadan sonra enzim bantlar daha
onceden tespit edilen kriterler dogrultusunda protokol karnelerine iglenir.
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Bu kriterler arasinda;

-Genlerin lokus miktarlari

-Her lokustaki allel durumlart ( homozigot veya heterozigot ) sayilabilir. Buradan
hareketle genetik yapiya iligkin istenen veriler elde edilir.

2.2.2. Matematik-Istatistik Analizler

Orman agact populasyonlarinin genetik yapilarim belirlemek igin yapilan galigmalar
incelendiginde kullamlan matematik - istatistik yontemler birbirinden bazi farkhliklar
igermektedir.

Gen gegitliliginin belirlenmesi i¢in; her lokusta beklenen heterozigosity oram ( He),
her lokusdaki ortalama allel sayist ( A), polymorfik lokus yiizdesi ( P ) ve her lokusdaki
etkili allel sayst yani gesitlilik ( Ne =Vp ) degerlerinin bilinmesi yeterli olmaktadir. Aym
sekilde populasyonlar arasi genetik farklilasmanin derecesi, gen gesitliliginin analizi ve
populasyonlar arasi genetik mesafenin bilinmesi 6nerilmektedir. Gen gesitliliginin
analizinde ise, toplam gen gesitliligi (Ht ), populasyonlar i¢i (Hs) ve populasyonlar arast
(Dst ) genetik gesitlilik ile genetik farklilagmanin derecesi olan (Gst) degerlerinin ortaya
konmasi gerekmektedir (37).

Genetik ¢egsitliligin belirflenmesi igin; polymorfik lokus yiizdesi, her lokusdaki
ortalama allel sayisi, beklenen ve gozlemlenen heterozigosity degerleri ile genetik
mesafenin hesaplanmasi (70).

Bir bagka ¢aliymada genetik varyasyonun belirlenmesinde farkl igeriklerde bir gok
yontemden soz edilerek, tiim yontemler igerisinde en yaygin kullamlan kriterlerdeki
hareket noktasinin, allel frekanslart oldugu belirtilmektedir (18). Miiller'e gore genetik
varyasyonun belirlenmesinde asagidaki bilgilere gereksinim vardir.

-Populasyon i¢i varyasyon igin, heterozigosity degeri, her lokusdaki ortalama allel
sayist ve polymorfik lokus yiizdesi,

-Populasyolar arast varyasyon igin genetik farklilagma derecesi (Gst) (18),

Genetik varyasyonun belirlenmesine yonelik degisgenlik (varyant) miktan,
degisikliklere ait frekans dagilimi, varyantlardaki farklilagma derecesi gibi parametreler
bazi genetik varyantlarla iliskilendirilerek, genler, gen lokuslarindaki alleller, tek lokus
genotipleri, ok lokus genotiplerinin tesbiti gibi kriterlerden hareketle;

- Genetik yapi,

- Genetik cesitlilik ve

- Genetik mesafe degerlerinin hesaplanmasi seklinde agiklanmaktadir (163).



3. BULGULAR
3.1. LAP Enzimine Ait Bulgular
3.1.1. Populasyonlara Ait Zimogramlar

Denemeye alinan toplam 26 Picea orientalis (L.) Link. populasyonunda LAP (Leucine
Aminopeptidase) izoenzimi belirlenmigtir. LAP enzim sistemi iki lokus (LAP-A, LAP-B)
tarafindan kontrol edilen iki aktif zondan olugmaktadir.

LAP-A' da iki allel tipi (A1 ve A2 allel tipleri), LAP-B' de ise dort allel tipi (B1, B2,
B3 ve B4 allel tipleri) belirlenmistir. Bunlar arasinda B4 alleli ¢ift banttan olusurken B1, B2
ve B3 allelleri tek banttan olugmaktadir. LAP-A' daki Al alleli ince (zayif) ve soluk bant
seklinde iken A2 alleli kalin ve koyu bant olarak gozlenmistir.

LAP enziminde endosperm kullanilarak belirlenen lokuslardaki allellerin tiim
populasyonlarda ortaya gikan zimogramlarn Sekil 7 'de sematik olarak verilmistir. Izoenzim
bantlarinin goriiniir hale gelmis durumu Sekil 8 'de gosterilmistir.

+

O]

Sekil 8. Dogu Ladininde LAP Enziminin Izoenzim Bantlar1 ve Sematik Goriiniimii
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Sekil 7. LAP Enziminde Belirlenen Gen Lokuslarindaki Allellerin Sematik Olarak Gosterimi



3.1.2. Allel Frekanslari Dagilimi

Laboratuvar analizleri sonucu LAP enziminde belirlenen allel (izoenzim allellert)
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frekanslart GSED programina gore hesaplanarak Tablo 2 'de verilmistir.

Tablo 2. LAP Enziminde Belirlenen Enzim Lokuslarma Iliskin Allel Frekanslar:

Dagilimi
Enzim Lokuslart
Sira Deneme Kod LAP - A LAP-B
No Alanlart No Allel Frekanslan
(Orijin) Al A2 Bl B2 B3 B4
1| Ordu-Cambagt Al 0.900 0.100 0.100 0.600 0.000 0.300
2 | Ordu-Canbasi A-IIT 0.900 0.100 0.200 0.600 0.200 0.000
3 | Ordu. 1 AV 1.000 0.000 0.050 0.750 0.000 0.200
4 | Giresun-Dereli BII 0.950 0.050 0.000 0.250 0.150 0.600
5 | Giresun-Dereli B-IIT 0.900 0.100 0.000 0.725 0.000 0.275
6 | Giresun-Dereli B-IV 0.800 0.200 0.000 0.800 0.000 0.200
7 | Trabzon-Karadag C-11 0.900 0.100 0.000 0.850 0.000 0.150
8 | Trabzon-Karadag C1v 0.850 0.150 0.050 0.800 0.000 0.150
9 | Trabzon-Macka D1 1.000 0.000 0.000 0.450 0.000 0.550
10 | Trabzon-Magka D-II 1.000 0.000 0.000 0.850 0.100 0.050
11 | Trabzon-Magka D-II 1.000 0.000 0.200 0.500 0.000 0.300
12 | Trabzon-Magka D-IV 0.900 0.100 0.050 0.650 0.050 0.250
13 | Trabzon-Caykara | E-II 0.950 0.050 0.000 0.650 0.100 0.250
14 | Trab: E-IV 0.900 0.100 0.150 0.500 0.250 0.100
15 | Rize-fkizdere F-IV 0.950 0.050 0.050 0.700 0.000 0.250
16 | Rize-Cambhemsin | G-Il 0.850 0.150 0.050 0.650 0.000 0.300
17 | Rize-Cambhemsin | G-IV 0.900 0.100 0.100 0.450 0.100 0.350
18 | Rize-Caml, G-V 0.950 0.050 0.050 0.750 0.050 0.150
19 | Torul-Kartin HI 1.000 0.000 0.000 0.750 0.100 0.150
20 | Torul-Kirtiin H-II 1.000 0.000 0.100 0.750 0.000 0.150
21 | Torul-Orameek 1111 0.800 0.200 0.100 0.600 0.050 0.250
22 | Torul-Oriimeek f-Iv 1.000 0.000 * 0.100 0.650 0.000 0.250
23 | Artvin-Atila I 0.950 0.050 0.000 0.750 0.100 0.150
24 | Artvin-Taghca -t 0.900 0.100 0.000 0.300 0.300 0.400
25 | Artvin-Taglica IV 0.950 0.050 0.050 0.700 0.100 0.150
26 | Artvin-Zeytinlik IV 0.950 0.050 0.050 0.850 0.000 0.100
ORTALAMA 0.920 0.071. 0.056 0.649 0.063 0.232

Tablo 2 degerleri incelendiginde populasyonlarda bazi allel

oldugu, bazi allellerin ise nadiren goziiktiigii ve bazi allellerinde bazi populasyonlarda hig

bulunmadig anlagilmaktadir.

Tablo degerlerine gore, Al alleli denemeye alinan tiim populasyonlarda hakim
durumda tespit edilirken, A2 alleli 9, 10, 11, 19, 20 ve 22 nolu populasyonlarda ortaya
cikmamustir. Yine benzer sekilde B2 alleli tiim populasyonlarda belirlenirken, B1, B3 ve B4

allelleri baz1 populasyonlarda gézlemlenmistir.

frekanslarinin yiiksek
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3.1.3. Populasyon Igi Genetik Varyasyon

Populasyon igi genetik varyasyonun belirlenmesine yonelik olarak elde edilen verilerin

baginda; her enzim lokusundaki allellerin fark etkilesim orani, yani gesitlilik degeri (Vp),

herbir populasyon iginde olugan farklar toplami (8t) ile populasyon boyutlarinin benzerligini

(homojenitesini) belirleyen gergek esitlik (benzerlik) degerinin (e) bilinmesi gelmektedir.

GSED programi kullamilarak ilgili veriler (1) ve (2) nolu formiillere gore, tiim populasyonlar

i¢in ayri ayn hesaplanmistir. Buna gore elde edilen degerler Tablo 3 'de verilmistir.

Tablo 3. LAP Enzim Sisteminde Populasyon I¢i Varyasyona Ait Degerler

Sira | Deneme Kod Cesitlilik (Vp) Fark Toplamu (8t ) Gergek Homojenite (e
No | Alam No LAP | LAP | Ort LAP | LAP | Ort. LAP LAP
(Orijin) A B A B A B
1 | O-Cambagi | A-Il | 1.220 | 2.174 | 1.697 | 0.182 | 0.547 | 0.365 0.800 0.600
2 " AN | 1.220 | 2273 | 1.746 | 0.182 | 0.567 | 0.375 0.800 0.467
3 L A-IV | 1.000 | 1.653 | 1.826 0.000 | 0.400 | 0.200 1.000 0.500
4 | G-Dereli B-II | 1.105 | 2.247 | 1.690 0.096 | 0.562 | 0.329 0.900 0.500
5 T B-IT | 1.220 | 1.663 | 1.442 0.182 | 0.404 | 0.293 0.800 0.550
6 l B-IV | 1.471 | 1.471 | 1.471 0324 | 0.324 | 0.324 0.600 0.600
7 | T-Karadag | C-III | 1.220 | 1.342 | 1.281 0.182 | 0.258 | 0.220 0.800 0.700
8 & C-IV | 1.342 | 1.504 | 1.423 0.258 | 0.339 | 0.299 0.700 0.600
9 | T-Macka D-1 1.000 | 1.980 | 1.490 0.000 | 0.501 | 0.251 1.000 0.900
10 2t D-II | 1.000 | 1.361 | 1.181 | 0.000 | 0.268 | 0.134 1.000 0.700
11 L D-II | 1.000 | 2632 | 1.816 0.000 | 0.628 | 0.314 1.000 0.667
12 = D-IV | 1.220 | 2.041 | 1.631 0.182 | 0.516 | 0.349 0.800 0.500
13 | T-Caykara | E-III | 1.105 | 2.020 | 1368 | 0.096 | 0.511 | 0.304 0.900 0.500
14 i E-IV | 1.220 | 2.899 | 2.060 0.182 | 0.663 | 0.845 0.800 0.500
15 | R-Ikizdere F-IV | 1.105 | 1.802 | 1.454 0.096 | 0.451 | 0.274 0.900 0.500
16 | R-Chemgin | G-Il | 1342 | 1942 | 1.642 | 0.258 | 0.491 | 0374 0.700 0.600
17 5 G-IV | 1.220 | 2.899 | 2.060 0.182 | 0.663 | 0.423 0.800 0.600
18 ki G-V_| 1.105 | 1.695 | 1.400 0.096 | 0.415 | 0.256 0.900 0.500
19 | T-Kiirtiin H-IT | 1.000 | 1.681 | 1341 0.000 | 0.410 | 0.205 1.000 0.500
20 2 H-TIT | 1.000 | 1.681 1.341 0.000 | 0.400 | 0.200 1.000 0.500
21 T-Orimeek | I-1I1 | 1.471 | 2.299 | 1.885 0.324 | 0.572.] 0.448 0.600 0.500
22 ¥ 1-Iv_ | 1.000 | 2.020 | 1.510 0.000 | 0.511 | 0.256 1.000 0.500
x] A-Atilla J-11 1.105 | 1.681 1.393 0.096 | 0.410 | 0.253 0.900 0.500
24 | A-Tashca J-II | 1.220 | 2941 | 2.081 0.182 | 0.668 | 0.425 0.800 0.867
25 P J-IV ] 1.105 | 1.905 | 1.505 0.096 | 0.481 | 0.286 0.900 0.400
26 | A-Zevtinlik | J-V 1.105 | 1.361 | 1.233 0.096 | 0.268 | 0.182 0.900 0.700
Ont 1.159 | 1.968 | 1.564 | 0.127 | 0.471 | 0.299 0.857 0.575

Tablo degerleri incelendiginde, enzim lokuslanindaki etkili allel sayilan (Vp) ile farklar
toplam1 (8t) degerleri arasinda bir iliskinin oldugu anlagilmaktadir. Nitekim LAP-A'da
genetik gesitlilik (etkili allel sayis1) deZerinin 1.000 'a esit olmast durumlarinda
populasyonlardaki farklar toplami sifir (0.000) olmaktadir. Aym sgekilde homojenite

bakimindan da etkili allel sayisi, farklar toplamui arasinda bir iligki vardir. Homojenite
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degerinin 0.000-1.000 arasinda oldugu dikkate alinirsa, fark toplamu (8t)' mn =0.000 olmasi
halinde homojenite degeri 1.000, yani homojen bir yap: gostermektedir.
LAP ve GOT enzimlerinde belirlenen lokuslardaki Vp, &t ve e degerleri $ekil 9 'da
grafiksel olarak gosterilmistir.
2.5

NNL_ENT

n
L

=S
\

Vp, 8t ve e Degerleri
7

0.57

LOKUSLAR

0+

LAP-A LAP-B GOT-A GOT-B GOT-C ORT.
Sekil 9. Populasyon Igi Varyasyona Iliskin Verilerin Grafiksel Anlatimi

Sekil 9 'da enzim lokuslarindaki Vp ve 8t degerleri arasindaki iligki daha agik olarak
gozikmektedir. Yani etkili allel sayis1 veya gesitlilik degerinin (Vp) maksimum oldugu
durumlarda, populasyonlardaki fark toplam degeri olan 8t 'de maksimum olmaktadir. Ayni
sekilde homojenite degeri de gesitlilik deeri ile farklar toplamma baglh olarak
degismektedir.

3.1.4. Populasyonlar Arasi Genetik Varyasyonlar

Herhangi bir tiir veya populasyonun genetik yapisinin belirlenmesinde en énemli kriter
aragtirilan tarler veya populasyonlar arasindaki genetik mesafedir. Bununla beraber bazi
aragtiricilar  ise, belirlenen allel frekanslanmin  homogenetik test sonuglarma gore
karsilagtinlmasi ile de farkhiligin énemli olup-olmadigin: test etmektedirler. Arastirmamizda
her iki kritere gore degerlendirme yapilmugtir.
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3.1.4.1. Populasyonlar Arast Genetik Mesafeler

Genetik mesafe degeri 0.000 - 1.000 arasinda olup, do = 0.000 olmasi durumunda
populasyonlar arasinda farklilik yok, do = 1.000 durumunda ise populasyonlar arasinda
farklihk var demektir. Buradan hareketle LAP-A ve LAP-B enzim lokuslan igin 26 Dogu
Ladini populasyonu arasindaki genetik mesafe degerleri (4) nolu formiile gore, hesaplanarak
Tablo 4 ve Tablo 5 'de ayr1 ayrt verilmigtir.

Tablo 4. LAP-A Enzim Lokusunda Belirlenen Populasyonlar Arasidaki Genetik

Mesafeler
Pop.No | 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13
1 -
2 0000 -
3 0100 0.100 -
4 0.050 0.050 0.050 -
5 0.000 0.000 0.100 0050 -
6 0.100 0.100 0200 0.150 0.100 -
7 0.000 0.000 0.100 0050 0.000 0.100 -
8 0.050 0.050 0150 0.100 0.050 0.050 0.050 -
9 0.100 0.100 0.000 0.050 0.100 0200 0.100 0.150 -
10 0.100 0.100 0.000 0.050 0.100 0200 0.100 0.150 0.000 -
1 0100 0100 0000 0050 0100 0200 0100 0150 0000 0000 -
12 0.000 0.000 0.100 0.050 0.000 0.100 0.000 0.050 0.100 0.100 0.100 -
13 0.050 0.050 0.050 0.000 0050 0.150 0.050 0.100 0050 0.050 0.050 0.050 -
14 0.000 0.000 0100 0.500 0.000 0.100 0.000 0.050 0100 0.100 0.100 0.000 0.050
1s 0.050 0.050 0.050 0.000 0.050 0.150 0.050 0.100 0.050 0.050 0.050 0.050 0.000
16 0050 0050 050 0100 0.050 0050 0050 0000 0150 0150 0150 0.050 0.100
17 0.000 0.000 0100 0.050 0.000 0.100 0.000 0.050 0.100 0.100 0.100 0.000 0.050
18 0.050 0.050 0.050 0.000 0.050 0.150 0.050 0.100 0.050 0.050 0.050 0.050 0.000
19 0.100 0.100 0.000 0.050 0.100 0200 0.100 0.150 0.000 0.000 0.000 0.100 0.050
20 0.100 0.100 0.000 0050 0.100 0200 0.100 0.150 0.000 0.000 0.000 0.100 0.050
21 0.100 0.100 0200 0.150 0.100 0.000 0.100 0.050 0.200 0200 0200 0.100 0.150
22 0.100 0.100 0.000 0.050 0.100 0200 0.100 0.150 0.000 0.000 0.000 0.100 0.050
23 0.050 0.050 0.050 0.000 0.050 0.150 0.050 0.100 0.050 0.050 0.050 0.050 0.000
24 0.000 0.000 0.100 0.050 0.000 0.100 0.000 0.050 0.100 0.100 0.100 0.000 0.050
25 0.050 0.050 0.050 0.000 0.050 0.150 0.050 0.100 0.050 0.050 0.050 0.050 0.000
26 0.050 0.050 0.050 0.000 0.050 0.150 0.050 0.100 0.050 0.050 0.050 0.050 0.000
Pop.No | 14 18 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26
15 0.050 -
16 0.050 0.100 -
2 0.000 0.050 0050 -
18 0.050 0.000 0.100 0.050 -
19 0.100 0.050 0.150 0.100 0.050 -
20 0.100 0.050 0.150 0.100 0.050 0.000 -
21 0.100  0.150 0.050 0.100 0.150 0.200 0200 -
22 0.100 0050 0.150 0.100 0050 0000 0000 0.200 -
23 0.050 0.000 0.100 0.050 0.000 0.050 0.050 0.150 0.050 -
24 0.000 0.050 0.050 0.000 0.050 0.100 0.100 0.100 0.100 0.050 -
25 0.050 0.000 0.100 0.050 0.000 0.050 0.050 0.150 0.050 0.000 0.050 -
26 0.050 0.000 0.100 0.050 0.000 0050 0.050 0.150 0.050 0.000 0.050 0.000 -
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Tablo 5 . LAP-B Enzim Lokusunda Belirlenen Populasyonlar Arasindaki Genetik

Mesafeler
_PopNo | 1 2 3 4 5 6 7 3 9 01 12 13
2 0300 -
3 0.150 0350 -
4 0.450 0.600 0.550 -
5 0125 0400 0075 0475 -
6 0.200 0.400 0.050 0.550 0.075 -
7/ 0250 0400 0.100 0600 0.125 0.050 -
g 0.200 0350 0.050 0600 0.125 0.050 0.050 -
9 0250 0.550 0350 0200 0275 0350 0400 0.400 -
10 0350 0300 0200 0600 0225 0150 0100 0150 0500 -
11 0.100 0300 0250 0450 0225 0300 0350 0300 0250 0450 -
12 0.100  0.300 0.100 0450 0.100 0.150 0200 0.150 0300 0250 0200 -
13 0.150 0300 0.150 0400 0.100 0.150 0200 0200 0300 0200 0250 0.050 -
14 0300 0.150 0350 0500 0.400 0400 0400 0350 0450 0350 0250 0.300 0.300
15 0100 0350 0050 0500 0050 0100 0150 0100 0300 0250 0200 0050 0.100
16 0.050  0.350. 0.100 0450 0.075 0.150 0200 0.150 0250 0300 0.150 0.050 0.100
17 0.150 0350 0300 0300 0.275 0350 0400 0350 0200 0400 0.150 0200 0.200
18 0200 0300 0050 055 025 0100 0100 0050 0400 0150 0300 0100 0.150
19 0250 0300 0.100 0.500 0.125 0.100 0.100 0.100 0.400 0.100 0350 0.150 0.100
20 0.150 0300 0.050 0.600 0.125 0.100 0.100 0.050 0400 0200 0250 0.150 0.200
21 0.050 0250 0.150 0450 0.150 0200 0250 0200 0300 0300 0.150 0.050 0.100
22 0.050 0300 0.100 0500 0.100 0.150 0.200 0.150 0300 0300 0.150 0.050 0.100
23 0.250 0300 0.100 0500 0.125 0100 0.100 0.100 0400 0.100 0350 0.150 0.100
24 0.400 0.500 0.500 0.200 0.425 0.500 0.550 0.550 0300 0.550 0.400 0.400 0.350
25 0.200 0250 0.100 0.500 0.150 0.150 0.150 0.100 0400 0.150 0300 0.100 0.100
26 0.250 0350 0.100 0.650 0.175 0.100 0.050 0.050 0450 0.100 0350 0.200 0.250
Pop No | 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26
15 0350 -
16 0.350 0.050 -
17 0.250 0250 0.200 -
18 0250 0100 0150 0300 -
19 0300 0.150 0.200 0300 0.050 -
20 0.300  0.100 0.150 0300 0.050 0.100 -
21 0.250  0.100 0.100 0.150 0.150 0.200 0.150 -
22 0.300  0.050 0.050 0.200 0.150 0.200 0.100 0.050 -
23 0.300  0.150 0.200 0.300 0.050 0.000 0.100 0.200 0.200 -
24 0.350 0450 0400 0250 0.500 0450 0.550 0.400 0450 0450 -
25 0.250 0.100 0.150 0.250 0.050 0.050 0.100 0.150 0.150 0.050 0450 -
26 0.350  0.150 0.200 0.400 0.100 0.150 0.100 0250 0200 0.150 0600 0.150 -

Tablo 4 ve Tablo 5 incelendiginde LAP-A ve LAP-B enzim lokuslarina gore bazi
populasyonlar arasinda yiiksek oranda fark olmasmna karsilik, bazi populasyonlar arasinda
ise farklilik bulunamamigtir. Tablo 4 'deki LAP-A enzim lokusuna gére populasyonlar
arasindaki ortalama genetik mesafe degeri ¢ok diisiik (0.056) iken, Tablo 5 'deki LAP-B
degerlerinde ise genetik mesafe degeri (0.2348) daha yiiksek gikmustir.
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3.1.4.2 . Homogenetik Test

Homogenetik test, herbir populasyonda enzim lokuslarina gore allellerin dagilimim
test etmektedir. Burada olmasi gereken yani beklenen deger ile gozlemlenen (hesaplanan)
degerlerin allel gesitlerine gore dagilimy, 2 ve olasilik (G) hesabr ile kontrol edilmigtir. Buna
gore LAP-A ve LAP-B enzim lokuslarinda elde edilen homogenetik test sonuglarina ait 2
ve olasilik testi sonuglan Tablo 6 ' da verilmigtir.

Tablo 6. LAP-A ve LAP-B Enzim Lokuslari igin 2 ve G Testi Sonuglan

Test istatistik | Onem Ve Serbestlik
LOKUS Diizeyi Tablo Derecesi
i G

0.050 | 37.652

LAP-A 109.988 133.673 0010 44314 25
0.001 | 52.620
0.050 | 96.217

LAP-B 595733 621.991 0.010 | 106.393 75
0.001 118.599

Tablo degerlerine gore LAP enzim sisteminde belirlenen allellerin gozlemlenen ve
beklenen arasindaki iliski 0.05, 0.01 ve 0.001 énem diizeyinde anlamh bulunmustur.

3.2. GOT Enzimine Ait Bulgular
3.2.1. Populasyonlara Ait Zimogramlar

Denemeye alinan 26 Picea orientalis L. Link. populasyonunda GOT (Glutamate
Oxalacetade Transaminase) izoenzimi belirlenebilmistir. Analizler sonucu GOT enziminde
ortaya gikan zimogram (enzim bantlarr) 3 enzim lokusundan olugmakta olup, bunlar GOT-
A, GOT-B ve GOT-C olarak isimlendirilmistir.

GOT-A da 3 allel ( A1, A2, A3 ), GOT-B' de 3 allel ( B2, B3, B5 ) ve GOT-C' de 2
allel ( C2, C4 ) tipi olmak tizere toplam 8 allel belirlenmistir.

Laboratuvar analizleri sonucu GOT enzim sisteminde belirlenen gen lokuslarindaki
allellerin tiim populasyonlarda ortaya ¢ikan zimogramlari (enzim bantlari) Sekil 10 'da
sematik olarak verilmistir. Ayrica GOT enzim bantlannin boyama tamponu sonucu
belirlenen goriintimii ise Sekil 11 'de gosterilmistir.
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Sekil 10. GOT Enziminde Belirlenen Gen Lokuslarindaki Allellerin $ematik Olarak Gésterimi
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Sekil 11. Dogu Ladininde GOT Enziminin Izoenzim Bantlar ve Sematik
Goriinimii

3.2.2 .Allel Frekanslar Dagilimi

GOT enziminde belirlenen allellerin frekanslan populasyonlara gére GSED programu
ile hesaplanarak Tablo 7 'de verilmistir.

Tablo degerlerine genel olarak bakildiginda, LAP enziminde oldugu gibi bazi allel
frekanslarinin yitksek oldugu, bazi allellerin ise nadiren goziiktiigii ve bazi allellerin de bazi
populasyonlarda hi¢ bulunmadigi anlagilmaktadir. Ornegin A2, B3 ve C4 allelleri denemeye
sokulan tim populasyonlarda gozlemlenirken; Al, A3, B2, B5 ve C2 allelleri baz
populasyonlarda bulunamamustir.
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Tablo 7. GOT Enziminde Belirlenen Enzim Lokuslarina iliskin Allel Frekanslan

Dagilim
Enzim Lokuslan
Sira | Deneme Kod GOT-A GOT-B GOT-C
No | Alam No Allel Frekanslan
(Orijin) Al A2 A3 B2 B3 B5 C2 C4

1 | O-Cambas1 | A-Il | 0.200 0.800 0.000 0.000 1.000 0.000 0.650 0.350

2 " A-IIT { 0.100 0.900 0.000 0.050 0.800 0.150 0.850 0.150

3 " A-IV | 0.150 0.700 0.150 0.000 1.000 0.000 0.750 0.250

4 | G-Dereli B-II | 0.050 0.750 0.200 0.000 0.950 0.050 0.200 0.800

5 " B-II | 0.100 0.900 0.000 0.150 0.850 0.000 0.200 0.800

6 i B-IV 0.600 1.000 0.000 0.000 1.000 0.000 0.000 1.000

7 | T-Karadag | C-II | 0.050 0.950 0.000 0.050 0.800 0.150 0.900 0.100

8 " C-IV | 0.000 0.850 0.150 0.000 0.850 0.150 0.600 0.400

9 | T-Macka D-1 0.100 0.850 0.050 0.150 0.800 0.050 0.500 0.500
10 " D-II | 0.000 0.900 0.100 0.000 1.000 0.000 0.200 0.800
11 " D-III | 0.150 0.850 0.000 0.150 0.750 0.100 0.400 0.600
12 " D-IV | 0.100 0.850 0.050 0.150 0.800 0.050 0.500 0.500
13 | T-Caykara | E-III | 0.150 0.750 0.100 0.150 0.800 0.050 0.650 0.350
14 u E-IV | 0.550 0.450 0.000 0.550 0.450 0.000 0.500 0.500
15 | R-ikizdere F-IV | 0.000 1.000 0.000 0.000 1.000 0.000 0.0600 1.000
16 | R-C.Hemsin | G-III { 0.050 0.950 0.000 0.050 0.950 0.000 0.250 0.750
17 " G-IV | 0.000 0.850 0.150 0.000 1.000 0.000 0.150 0.850
18 " G-V | 0.000 0.950 0.050 0.000 1.000 0.000 0.650 0.350
19 | T-Kirtin H-II | 0.200 0.800 0.000 0.000 0.950 0.050 0.200 0.800
20 " H-IIT | 0.000 0.900 0.100 0.050 0.900 0.050 0.550 0.450
21 | T-Ordmcek | -1 | 0.150 0.850 0.000 0.100 0.900 0.000 0.600 0.400
22 % 11V _{ 0.100 0.900 0.000 0.150 0.850 0.0600 0.350 0.650
23 | A-Atilla J-II 0.025 0.975 0.000 0.025 0.975 0.000 0.475 0.525
24 | A-Taslica J-OI { 0.250 0.750 0.000 0.150 0.850 0.000 0.600 0.400
25 " JIV | 0.175 0.855 0.000 0.175 0.825 0.000 0.425 0.575
26 | A-Zewtinlik | J-V | 0.050 0.950 0.000 0.225 0.775 0.000 0325 0.675
Ort. 0.104 0.854 0.042 0.089 0.878 0.033 0.441 0.559

3.2.3 Populasyon I¢i Genetik Varyasyon

Populasyon igi genetik varyasyonlann belirlenmesinde LAP enzim lokuslaninda oldugu
gibi gesitlilik (Vp) degeri tim populasyonlar igin ayri ayn hesaplanmistir. Her populasyon
icinde olusan farklar toplam: (8t) ile homojeniteyi belirleyen gergek esitlik (benzerlik)
degerleri (¢) GSED programina gére bulunmugtur. Yapilan hesaplamalar sonucu elde edilen

veriler Tablo 8 ' de verilmistir.




67

Tablo 8. GOT Enziminde Populasyon Igi Varyasyona Ait Degerler

Sird Deneme Kod Cesitlilik (Vp) Fark Toplami ( 5t ) Gergek Homojenite (€)
No| Alam No | GOT | GoT | GoT { ort. | ot | GOT | GOT | Ort. | GOT | GOT | GOT
(Orijin) A B C A B C A B C
1] O-Cambag | A-I | 1.471 | 1.000 | 1.835] 1.435 ] 0.324 | 0.000 | 0.461] 0262 0.600 | 1.000 | 0.700
2 - A-TI | 1.220 | 1.504 | 1.342| 1.355 | 0.182} 0.339 | 0.258| 0.260| 0.800 | 0.600 | 0.700
3 ” A1V ] 1.869 | 1.000 | 1.600| 1.490 | 0.471] 0.000 | 0380} 0.284] 0.400 | 1.000 | 0.500
4 | G.Dereli B-I0 | 1.653 | 1.105 | 1.471] 1.141 | 0.400 | 0.096 | 0.324| 0.273| 0.500 | 0.900 | 0.600
5 " B-II | 1220 | 1.342 | 1.471| 1.344 | 0.182 | 0.258 | 0.324] 0.255] 0.800 | 0.700 | 0.600
6 " B-IV | 1.000 | 1.000 | 1.000} 1.000 | 0.000{ 0.000 | 0.000| 0.000| 1.000 | 1.000 | 1.000
7| TKaradag | C-III | 1.105 | 1.504 | 1.220 | 1.276 | 0.096 | 0.339 | 0.182] 0.206] 0.900 | 0.600 | 0.800
8 " CIV] 1342} 1342 ] 1.923 | 1.536 | 0.258 | 0.258 | 0.486] 0.334] 0.700 | 0.700 | 0.800
9 | TMagka D-1 | 1361 ] 1.504 ] 2.000] 1.622 | 0.268 | 0.339 | 0.506} 0.371} 0.700 | 0.600 } 1.000
10 - D-I | 1.220 | 1.000 | 1.471] 1.230 | 0.182] 0.000 | 0.354] 0.169] 0.800 | 1.000 | 0.600
11 - D-I | 1.342 | 1.681 | 1.923 | 1.649 | 0.258 | 0.410 ] 0.486] 0.385] 0.700 | 0.500 | 0.800
12 " DIV] 1361 ] 1.504 | 2.000 | 1.622 | 0.268 | 0.339 | 6.506] 0.371] 0.700 | 0.600 | 1.000

13 | T.Caykara | E-III | 1.681 | 1.504 | 1.835] 1.673 | 0.410{ 0.339 | 0.461} 0.403| 0.500 | 0.600 ] 0.700

" EJIV | 1980 | 1.980 | 2.000 | 1.987 | 0.501] 0.501 | 0.506] 0.503| 0.900 | 0.900 | 1.000
15 | Rikizdere | F-IV | 1.000 | 1.000 | 1.000 | 1.000 | 0.000 | 0.000 | 0.000| 0.600] 1.000 | 1.000 { 1.000
16 | RCHemsin | G-I | 1.105 | 1.105 | 1.600 ] 1.270 | 0.696 | 0.096 | 0.380] 0.191| 0.900 | 0.900 | 0.500

17 " G-IV} 1.342 | 1.000 ] 1.342] 1.228 | 0.258 | 0.000 | 0.258] 0.172] 0.700 | 1.000 { 0.700
18 " G-V § 1.105 § 1.000 | 1.835] 1313 | 0.096 § 0.000 | 0.461) 0.186] 0.900 | 1.000 | 0.700
19 | T.Kirtiin H-II | 1471 ] 1.105 | 1471 1.349 | 0.324] 0.096 | 0.324| 0.248| 0.600 | 0.900 | 0.600
20 K H-IT | 1.220 ) 12271 1.980 ] 1.476 | 0.182 | 0.187 | 0.501| 0.290] 0.800 | 0.800 | 0.900
21 | T.Orameek | 1IN0 | 1342 ) 1.220 | 1.923 | 1.495 | 0.258 | 0.182 | 0.486] 0.309| 0.700 | 0.800 | 0.800
22 " v | 1220 | 1342 ) 1.835] 1.466 | 0.182] 0.258 | 0.461{ 0300 0.800 | 0.700 | 0.700

23 | AAtilla JI ] 1.051] 1.051] 1.995] 1.366 | 0.049] 0.049 | 0.505] 0.201] 0.950 | 0.950 | 0.950
24 | ATaglica J-1I ] 1600 | 1342 1.923 | 1.622 | 0.380] 0.258 | 0.486] 0.375] 0.500 | 0.700 | 0.800

25 " JIV | 1406 | 1.406 | 1.956 | 1.590 | 0.292 | 0.292 | 0.495]| 0.360| 0.650 | 0.650 ] 0.850
26 | AZeytinlik | J-V | 1.105) 1.536 | 1.782 | 1.474 | 0.096 | 0.353 | 0.444] 0.298 | 0.900 | 0.550 | 0.650
Ort 1338 { 1.281 | 1.682| 1.434 | 0.231] 0.192 | 0.385] 0.269] 0.746 | 0.794 | 0.767

Tablo degerlerinin enzim lokuslanna gére dagiluminin grafik anlatimi LAP enzimine
ait populasyon degerlerinde oldugu gibi Vp ve 8t degerleri arasinda benzer bir iliskinin
oldugu, Vp, 8t ve e degerlerinin lokuslara gore dagilimim gésteren Sekil 9 'daki grafikten
agik olarak anlagilmaktadir. Tablodan da goriilecegi gibi 6 (B-IV) ve 15 (F-IV) nolu
populasyonlarda genetik ¢esitlilik (Vp) degeri tim GOT lokuslarinda 1.000 iken
populasyon igi fark toplarm (5t) 0.000 ve homojenite degeri ise 1.000'dur.

3.2.4. Populasyonlar Arasi Genetik Varyasyon
3.2.1.4. Populasyonlar Arasi Genetik Mesafeler
GOT enzimi GOT-A, GOT-B ve GOT-C olmak tizere 3 farkli lokusta ortaya ¢ikmus

olup, her lokus igin populasyonlar arasinda belirlenen genetik mesafe degerleri 26
populasyon igin ayr1 ayn Tablo 9 - 11 * de verilmistir.



Tablo 9. GOT -A Enzim Lokusunda Belirlenen Populasyonlar Aras1 Genetik

Mesafeler
Pop.No | 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13
1 -
2 0.100 -
3 0.150 0200 -
4 0200 0200 0.100 -
5 0.100 0.000 0200 0200 -
6 0200 0.100 0300 0250 0.100 -
7 0150 0050 0250 0200 0050 0050 -
8 0200 0.150 0150 0100 0150 0150 0150 -
9 0.100 0050 0150 0150 0050 0150 0100 0100 -
10 0200 0100 0200 0150 0100 0100 0100 0050 0100 -
11 0.050 0050 0.150 0200 0050 0150 0100 0150 0050 0150 -
12 0.100 0050 0.150 0150 0050 0150 0100 0100 0000 0.100 0050 -
13 0.100 0.150 0050 0100 0.150 0250 0200 0150 0100 0150 0100 0.100 -
14 0350 0450 0400 0500 0450 0550 0500 0.550 0450 0.550 0400 0450 0.400
15 0200 0.100 0300 0250 0.100 0000 0050 0150 0.I50 0100 0.I50 0.150 0250
16 0.150 0050 0250 0200 0050 0050 0000 0150 0.100 0100 0.100 0.100 0.200
17 0200 0.150 0150 0100 0.150 0150 0150 0000 0100 0050 0.150 0.100 0.150
18 0200 0100 0250 0200 0100 0050 0050 0100 0.100 0050 0.150 0100 0.200
19 0.000 0100 0150 0200 0.100 0200 0150 0200 0100 0200 0050 0100 0.100
20 0200 0100 0200 0150 0.100 0100 0100 0050 0100 0000 0.150 0100 0.150
21 0.050 0050 0150 0200 0050 0150 0100 0150 0050 0.150 0000 0050 0.100
2 0.100 0.000 0200 0200 0000 0100 0050 0150 0050 0100 0050 0.050 0.150
23 0.175 0075 0275 0225 0075 0025 0025 0.50 0.125 0100 0.25 0125 0225
24 0.050 0150 0150 0200 0.150 0250 0200 0250 0150 0250 0.100 0.150 0.100
25 0025 0075 0150 0200 0075 0175 0125 0175 0075 0.75 0025 0075 0.100
2% 0150 0050 0250 0200 0050 0050 0000 0150 0100 0.100 0.100 0100 0200
PopNo | 14 15 16 17 18 19 20 21 2 2 24 25 2
15 0550 -
16 0.500 0050 -
17 0550 0.150 0.150 -
18 0550 0050 0050 0100 -
19 0350 0200 0.150 0200 0200 -
20 0.550 0100 0.100 0050 0050 0200 -
a1 0400 0150 0.100 0150 0.150 0050 0.150 -
2 0450 0100 0050 0.IS0 0.100 0.100 0.1600 0050 -
23 |os2s 0025 0025 0150 0050 0175 0100 0125 0075 -
24 0300 0250 0200 0250 0250 0050 0250 0100 0.150 0225 -
25 0375 0175 0125 0.175 0.175 0025 0.175 0025 0075 0.I50 0075 -
2% 0.500 0050 0.000 0150 0050 0150 000 0100 0050 0025 0200 0125 -

Tablo 9 incelendifinde GOT-A enzimi bakimindan baz populasyonlar arasinda
genetik mesafe bakimindan fark bulunmaz iken, bazi populasyonlar arasinda ise degisik
oranlarda farkhliklar ortaya ¢ikmugtir. Ortalama genetik mesafe degeri (0.1495) olarak
bulunmugtur.
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Tablo10. GOT-B Enzim Lokusunda Belirlenen Populasyonlar Arasi Genetik

Mesafeler
PopNo | 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1 12 13
1 -
2 0200 -
3 0000 0200 -
4 0050 0150 0050 -
5 0.150 0150 0.150 0.150 -
6 0000 0200 0000 0050 0.150 -
7 0200 0000 0200 0.150 0150 0200 -
8 0.150 0050 0150 0.100 0150 0150 0050 -
9 0200 0.100 0200 0.50 0050 0200 0100 0150 -
10 0.000 0200 0000 0050 0150 0000 0200 0150 0200 -
11 0250 0.100 0250 0200 0.100 0250 0100 0150 0050 0250 -
12 0200 0100 0200 0150 0050 0200 0100 0150 0.000 0200 0050 -
13 0200 0.100 0200 0.150 0050 0200 0100 0150 0000 0200 0050 0000 -
14 0550 0500 0550 0550 0400 0550 0500 0550 0400 0550 0400 0400 0.400
15 0.000 0200 0000 0050 0.150 0000 0200 0150 0200 0000 0250 0200 0.200
16 0050 0.150 0050 0050 0.100 0050 0150 0.150 0.150 0050 0200 0.150 0.150
17 0.000 0200 0000 0050 0.150 0000 0200 0150 0200 0000 0250 0200 0.200
18 0.000 0200 0000 0050 0.150 0000 0200 0.150 0200 0000 0250 0200 0.200
19 0.050 0150 0050 0000 0.150 0050 0150 0100 0.150 0050 0200 0.150 0.150
20 0.100 0100 0100 0050 0.100 0100 0100 0100 0.100 0100 0150 0.100 0.100
21 01600 0150 0100 0100 0050 0100 0150 0150 0.100 0100 0150 0.100 0.100
2 0150 0.150 0150 0.50 0000 0150 0150 0150 0050 0150 0.100 0.050 0.050
23 0025 0175 0025 0050 0.25 0025 0175 0150 0175 0025 0225 0175  0.175
2 0.150 0150 0150 0150 0.000 0150 0.150 0150 0.050 0150 0100 0050 0.050
25 0.175 0150 0175 0175 0025 0175 0150 0175 0050 0175 0100 0050 0.050
2% 0225 0175 0225 0225 0075 0225 0175 0225 0075 0225 0100 0075 0075
PopNo | 14 15 16 17 18 19 20 21 2 23 24 25 2
15 0550 -
16 0500 0050 -
17 0.550 0000 0050 -
18 0550 0000 0050 0.000 -
19 0.550 0050 0050 0.050 0050 -
20 0.500 0.100 0050 0.100 0100 0050 -
31 0450 0100 0050 0100 0100 0.100 0050 -
2 0400 0150 0.100 0150 0.150 0150 0.100 0050 -
23 0.525 0.025 0.025 0.02§ 0025 0.050 0.075 0075 0.125 -
24 0400 0150 0.100 0.150 0.150 0150 0100 0050 0000 0125 -
25 0375 0175 0125 0175 0175 0.175 0125 0075 0025 0.150 0025 -
26 0325 0225 0175 0225 0225 0225 0175 0125 0075 0200 0075 0050 -

Tablo 10 ve Tablo 11 incelendiginde, GOT-B ve GOT-C enzim lokuslan bakimindan
bazi populasyonlar arasinda genetik mesafe bakimindan fark tespit edilmezken, bazi
populasyonlar arasinda farkhliklar ortaya ¢ikmmgtr. GOT-B ve GOT-C'de belirlenen
ortalama genetik mesafe deZerleri ise sirasiyla (0.1336) ve (0.2455) olarak tespit edilmistir.

Buna gore GOT enzim sistemi bakimindan genetik mesafe degeri en fazla GOT-C
enzim lokusunda ortaya ¢ikmustir.
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Tablo 11. GOT-C Enzim Lokusunda Belirlenen Populasyonlar Arast Genetik

Mesafeler
Pop.No| 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13
1 -
2 0200 -
3 0100 0100 -
4 0450 0650 0.550 -
5 0450 0650 0550 0000 -
6 0650 0850 0750 0200 0200 -
7 0.250. 0050 0.150 0700 0200 0900 -
8 0050 0250 0.150 0.400 0400 0600 0300 -
9 0150 0350 0250 0300 0300 0.500 0400 0100 -
10 0450 0.650 0.550 0000 0.000 0200 0.700 0400 0300 -
11 0250 0450 0350 0200 0200 0400 0500 0200 0.100 0200 -
12 0150 0350 0250 0300 0300 0500 0400 0100 0000 0300 0.100 -
13 0.000 0200 0.100 0450 0450 0650 0250 0050 0.150 0450 0250 0150 -
14 0150 0350 0250 0300 0300 0500 0400 0100 0000 0300 0100 0000 0.150
15 0650 0850 0750 0200 0200 0000 0900 0600 0500 0200 0400 0500 0650
16 0400 0.600 0500 0050 0050 0250 0.650 0350 0250 0050 0.150 0250 0.400
17 0500 0700 0.600 0050 0050 0150 0750 0450 0350 0050 0250 0350 0.500
18 0000 0200 0.100 0450 0450 0650 0250 0050 0.I50 0450 0250 0.150 0.000
19 0450 0650 0550 0.000 0000 0200 0700 0400 0300 0000 0200 0300 0.450
20 0100 0300 0200 0350 0350 0550 0350 0050 0050 0350 0150 0.050 0.100
21 0050 0250 0.150 0.400 0400 0600 0300 0000 0.100 0400 0200 0100 0.050
2 0300 0500 0400 0.150 0150 0350 0550 0250 0.150 0150 0.050 0.150 0300
3 0175 0375 0275 0275 0275 0475 0425 0125 0025 0275 0075 0025 0.175
24 0050 0250 0.150 0400 0400 0600 0300 0000 0.100 0400 0200 0100 0.050
25 0.225 0425 0325 0225 0225 0425 0475 0175 0075 0225 0025 0075 0.225
26 0325 0525 0425 0125 0125 0325 0575 0275 0175 0125 0075 0175 0325
PopNo.| 14 1S 1617 18 19 2 21 2 23 24 25 2%
15 0.500 -
16 0250 0250 -
17 0350 0150 0100 -
18 0.150 0650 0400 0500 -
19 0300 0200 0050 0050 0450 -
20 0050 0550 0300 0400 0100 0350 -
21 0100 0600 0350 0450 0050 0400 0050 -
2 0.150 0350 0100 0200 0300 0150 0200 0250 -
23 0025 0475 0225 0375 0175 0275 0075 0125 0125 -
24 0.100 0.600 0350 0450 0.050 0400 0050 0000 0250 0.125 -
23 0075 0425 0175 0275 0225 0225 0125 0175 0075 0050 0175 -
26 0175 0325 0075 0175 0325 0125 0225 0275 0025 0150 0275 0100 -

3.2.4.2. Homogenetik Test

Homogenetik test olarak LAP enziminde oldudu gibi, populasyonlarda beklenen deger
ile gozlenen degerlerin allel gesitlerine gére frekans dagihim, 2 ve olasilik (G) testleri ile
kontrol edilmistir. Buna gére GOT-A, GOT-B ve GOT-C enzim lokuslannda elde edilen
homogenetik test sonuglarina gore yapilan %* ve G testleri sonucu bulunan degerler ise

Tablo 12 ' de verilmigtir.
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Tablo 12. GOT-A, GOT-B ve GOT-C Enzim Lokuslan I¢in 2 ve G Testi Sonuglan

Test Istatistik Onem $> Serbestlik
LOKUS 52 G Diizeyi Tablo Dereccesi
0.050 67.505
GOT-A 483.626 461.826 0.010 76.154 50
0.001 86.661
0.050 67.505
GOT-B 509.344 462.552 0.010 76.154 50
0.001 86.661
0.050 37.652
GOT-C 476.940 558.719 0.010 44.314 25
0.001 52.620

Tablo degerlerinden de anlagilacagi gibi hesap degeri tablo degerinden biiyiik
oldugundan her ii¢ giiven diizeyinde de beklenen ve gozlemlenen allel sayilan arasinda
anlaml bir iligki vardir.

3.3. Yikseklik Kademeleri ve Giizergahlar Arast Genetik Varyasyona Tiskin
Bulgular

Dogu Ladini populasyonlarinda genetik yapiun belirlenmesi amaciyla arastinlan LAP
ve GOT enzimlerinde belirlenen lokuslara ait allel frekanslan, populasyon igi genetik
varyasyon vb.bulgular 3.1 ve 3.2 nolu bagliklar altinda genis olarak verilmigtir. Daha éncede
belirtildigi gibi arastirma amaciyla segilen toplam 26 deneme alant 10 farkh giizergah ve 5
farkh yiikseklik kademelerinden alinmustir. Yiikseklik kademeleri ve giizergahlar arasi
genetik varyasyona iliskin bulgular hem allel frekanslan hem de populasyon ici varyasyona
ait etkili allel sayllan (Vp) ile populasyonlardaki farklar toplami (8t) bakimindan
kargilagtinilmugtir.

Yiikseklik kademelerinde segilen populasyonlarda belirlenen allellerin ortalama
frekans degerlerine gore dagilimlan, her yiikseklik kademesi icin grafiksel olarak asagida
(Sekil 12 - 16 ) ayn ayn verilmigtir.

Yikseklik kademelerine ait ortalama allel frekanslan degerlerini gosterir grafiklerde
acik olarak gorilecedi gibi tiim yiikseklik kademelerinde hakim durumda olan alleller
LAP-Al, LAP-B2, GOT-A2 ve GOT-B2' dir. GOT-C lokuslaninda belirlenen C2 ve C4
allelleri ise birbirine yakin degerlerde ¢ikmustir.
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Sekil 12. I. Yiikseklik Kademesinde Belirlenen Ortalama Allel Frekanslar
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Sekil 13. II. Yukseklik Kademesinde Belirlenen Ortalama Allel Frekanslan
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Sekil 14. III. Yiikseklik Kademesinde Belirlenen Ortalama Allel Frekanslart
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Sekil 15. IV. Yiikseklik Kademesinde Belirlenen Ortalama Allel Frekanslan
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Sekal 16. V. Yiikseklik Kademesinde Belirlenen Ortalama Allel Frekanslan

Bunlarla birlikte her bir giizergah boyunca alinan populasyonlarda belirlenen allel
frekanslarinin grafiksel anlatim ise, yitkseklik basamaklarimi da icerecek bigimde agafidaki
sekillerde verilmigtir ( Sekil 17 - 26 ).

Her bir giizergahta belirlenen allel frekanslanna ait grafikler incelendiginde toplam 10
glizergahin tamaminda LAP enziminde Al ve B2 allelleri; GOT enziminde ise A2 ve B3
allelleri hakim durumdadir. GOT-C enzim lokusunda durum biraz daha degisik olup her iki
allel tipi (C2 ve C4) giizergahlara gore degisik oranlarda belirlenmiglerdir.



74

AIIIIIIF I FI IS
frsrrrs s s

I
|

o8

Twinged sueyary

Alleller

]

AV Yik Bas

I Al Yikk.Bas, i Al Yik.Bas

Sekil 17. A Giizergahinda Belirlenen Ortalama Allel Frekanslan

Tuiged sueyaId

Sekil 18. B Giizergahinda Belirlenen Ortalama Allel Frekanslan

k.Bas:

il

NN BV Y

- l N B-ll Yik.Bas. [l B-M Yiik.Bas

e suespld

I CV Yik.Bas. I

I BN C-1l Yik.Bas.
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Frekans Dagilimi

[ 411 Yiik Bas. ] I Yk Bas. (N J4V Viik Bas. [TT]) IV Vizk Bas ]

Sekil 26. J Giizergahinda Belirlenen Ortalama Allel Frekanslan

LAP ve GOT enzimlerinin elektroforetik analizleri sonucu belirlenen varyasyonlarnn
s6z konusu yiikseklik kademeleri ve giizergahlar arasinda farkhlik tagiyip tagimadig, % 95
giiven diizeyinde ¢oful varyans analizleri ile teste tabi tutulmugstur. Burada amag
glizergahlar ve yiikseklik kademelerine gére populasyonlann genetik yapilaninda 6nemli
diizeyde farkhibk olup olmadifidir. Bununla beraber, eger farkhilik varsa, bunun hangi
yikseklik kademeleri veya giizergahlar arasinda oldugunun tespiti Duncan testi ile kontrol

Gerek LAP ve gerekse GOT enzimlerinde belirlenen allel frekanslarma gére yiikseklik
kademeleri (rakim) ve giizergahlar arast gogul varyans analizi sonuglann Tablo 13 'de
verilmigtir, '

Tablo degerlerinden de anlagilacag gibi % 95 giiven diizeyinde, gerek giizergahlar
aras1 ve gerckse de rakimlar arasinda LAP enzimine gore herhangi bir farkhihk
goriilmemistir. Buna kargihk GOT enzim sisteminde B2, B5, C2 ve C4 allellerinde
glizergahlar arasinda farkliliklar tespit edilmigtir. S6z konusu farkliliklarin hangi giizergahlar
arasinda olduBu ise Duncan testi ile kontrol edilmigtir. Buna gore elde edilen Duncan testi
sonuglan Tablo 14 'de verilmistir.

Tablo 14 degerlerine gére de GOT-B2 alleli E giizergahi diginda tiim giizergahlarla,
GOT-BS5 alleli C giizergahn diginda tiim giizergahlarla benzer ézelliktedir. C2 ve C4 allelleri
bakimindan ise dért farkli grup ortaya ¢ikmugtir.



Tablo 13. Allel Frekanslannin Yiikseklik Kademeleri ve Giizergahlara Gore
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Kargilagtinimasi
Alleler Varyasyon Kareler S. Kareler F Onem
Kaynag Toplanu D. | Ortalama oranmt Diizeyi
LAP-Al Guizergah 0356 9 0039 978 NS
Rakim .0065 4 0016 .406 NS
LAP-A2 Giizergah 0356 9 0039 978 NS
Rakim 0065 4 0016 406 NS
LAP-B1 Giizergah 0314 9 0034 967 NS
Rakim 0146 4 .0036 968 NS
LAP-B2 Guzergah 1153 9 0128 385 NS
Rakim .1258 4 .0314 945 NS
LAP-B3 Giizergah 0592 9 .0065 770 NS
Rakim .0160 4 .0040 468 NS
LAP-B4 Guizergah 1150 9 0127 711 NS
Rakim .1361 4 0340 1.894 NS
GOT-A1 Guzergah 1872 9 0208 1910 NS
Ralim 0107 4 0026 .248 NS
GOT-A2 Gizergah 1821 9 0202 1.936 NS
Rakim 0224 4 0056 .536 NS
GOT-A3 Giizergah .0188 9 0020 357 NS
Rakim 1..0091 4 0022 .390 NS
GOT-B2 Goizergah 2132 9 0236 2693 S
Rakim .0350 4 .0087 99 NS
GOT-B3 Giizergah 2130 9 0236 2.429 NS
Rakim 0466 4 0116 1.197 NS
GOT-B5 Gazergah 0417 9 .0046 3.090 *
Rakim 0048 4 .0012 812 NS
GOT-C2 Glizergah 1.0352 9 .1150 5.205 s
Rakim .1694 4 .0423 1.917 NS
GOT-C4 Gilzergah 1.0352 9 1150 5.205 o
Rakim .1694 4 .0423 1.917 NS

NS : Fark 6nemsizdir.

* : Fark 0.05 yamlmayla 6nemlidir.
** . Fark 0.01 yanilmayla 6énemlidir.

Tablo 14 . Allel Frekanslanina Gére Giizergahlar Arasi Duncan Test Sonuglan

Glzergah ALLELLER

Kodu GOT-B2 GOT-BS GOT-C2 GOT-C4
A 0.038 a 0050 a 0.803 d 0.196 a
B 0.072 a 0017 a 0.186 ab 0.813 cd
C 0015 a 0.144 b 0.773 d 0.226 a
D 0.122 a 0050 a 0.419 abe 0.580 bed
E 0340 b 0019 a 0.589 <d 0.401 ab
F 0.021 a 0008 a 0.102 a 0.897 d
G 0002 a 0004 a 0.339 abc 0.660 bed
H 0.068 a 0046 a 0.403 abc 0.596 bed
I 0.115 a 0.005 a 0.498 bed 0.501 abc
J 0.130 ab 0.002 a 0.476 bed 0.523 abc
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Benzer sekilde LAP ve GOT enzimlerinde belirlenen her bir lokusdaki etkili allel
sayisi yani gesitlitik degeri (Vp) ile buna bagh olarak olugan farklar toplamina (3t) ait
ortalama degerlerin, yiikseklik kademeleri ve giizergahlar arasinda 6nemli olup-olmadigim
gosteren analiz sonuglan da Tablo 15 ' de verilmigtir.

Tablo 15. Populasyon Igi Varyasyon Degerlerinin Yiikseklik ve Giizergahlara Gore

Kargilagtinlmasi
Enzim | Varyasyon | Varyasyon | Kareler S. | Kareler F Onem
Cesiti | Tiirii Kaynaf Toplami | D. | Ortalama | Oram | Dizeyi
Cesitlilik Giizergah | .3072472 |9 | .0341386 | 0.262 | NS
LAP (Vp) Rakim .6386199 |4 ].1596550 | 1.225 | NS
Fark Top. | Giizergah | .1889542 |9 |.0209949 | 1.129 | NS
(31) Rakim 0376674 | 4 | .0094168 | 0.507 | NS
Cesitlilik | Giizergah | .8713206 |9 | .0968134 | 4.929 **
GOT (Vp) Rakim .0905321 |4 |.0226330 | 1.152 | NS
Fark Top. | Giizergah | .2093954 |9 | .0232662 | 2.818 *
(51) Rakim .0134203 | 4 | .0033551 | 0.406 | NS

NS : Fark 6nemsizdir.
* : Fark 0.05 yamlmayla 6nemlidir.
** : Fark 0.01 yanilmayla 6nemlidir.

Tablo degerlerine bakildiginda LAP enzimi igin populasyon igi varyasyonlar arasinda
rakim ve giizergahlar bakimindan % 95 giiven diizeyinde énemh bir farkliik gikmamigtir.
Buna karsihk GOT enziminde giizergahlar arasinda hem gesitlilik (Vp), hem de farklar
toplami (6t) bakimindan 6nemli diizeylerde farkhliklar oldugu anlagilmaktadir. Bu
farkliliklanin hangi giizergahlar arasinda oldugu Duncan testi ile kontrol edilmistir. Buna
gore elde edilen veriler Tablo 16 'da verilmigtir.

Tablo 16. Populasyon Igi Varyasyon Degerlerine Gore Giizergahlar Arast Duncan

Testi Sonuglan
Giizergah | GOT igin Populasyon I¢i Varyasyon Degerleri

No Vp ot

1 1.456 bc 0.282 be
2 1.191 ab 0.189 ab
3 1.383 be 0.265 be
4 1.530 cd 0.322 be
5 1.807 d 0448 ¢
6 0962 a 0.001 a
7 1.256 abc 0.183 ab
8 1.475 bc 0.290 be
9 1.458 be 0.299 be
10 1.535 «cd 0.321 be
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Tablo degerlerine gore GOT enziminde populasyon igi varyasyon degerlerinden etkili
allel sayisi, yani gesitlilik bakimmdan giizergahlar 4 farkli grupta toplanmigtir. Populasyon igi
farklar toplam: bakimindan ise 3 farkh grup ortaya gikmugtir.

3.4. Populasyonlann Genetik Yapisina Iliskin Bulgular

3.1 ve 3.2 nolu bagliklar altinda LAP ve GOT enzimlerinde elde edilen bulgular ayn
ayn verilmig, 3.3 nolu baghk altinda ise segilen populasyonlar yiikseklik kademeleri ve
guizergahlar arast gruplandinlarak iligkilendirilmigtir. Burada ise populasyonlarin genetik
yapist genel olarak ele alinacaktir. Bir populasyonun genetik yapisimn bilinmesi igin;
polimorfik lokus yiizdesi, her lokusdaki ortalama allel sayisi, heterozigosity oram, genetik
cesitlilik analizi ve populasyonlar arasi genetik mesafelerin bilinmesi istenir (18, 37, 70, 83,
163). S6z konusu verilerin elde edilebilmesi igin 6ncelikle frekans dagiimimnin hesaplanmasi
gerekir.

3.4.1. Frekans Dagilim:

26 Dogu Ladini populasyonunda analiz edilen iki enzimde ( GOT, LAP ) toplam 5
lokus ve 14 allel tipinde ortaya ¢ikan allel frekanslan populasyonlara gbre Tablo 2 ve
Tablo7 'de verilmigtir. Aynca populasyonlarda LAP ve GOT enzim sistemlerine gore
belirlenen allellere ait ortalama frekans dagiliminin grafiksel goriinimi Sekil 27 'de
verilmigtir.

1
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Sekil:27. LAP ve GOT Enzimlerinde Belirlenen Ortalama Allel Frekansi Dagilimi
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Sekilden agik olarak goriilecegi gibi tiim populasyonlarda belirlenen ortalama frekans
dagilimlan, LAP enziminde A1 ve B2 allelleri, GOT enziminde ise A2, B3 ve C4 allelleri
tizerinde yogunlagmaktadir.

3.4.2. Lokus ve Allel Miktarlan

Arastinlan 26 Dogu Ladini populasyonunda iki enzim sisteminde ( GOT, LAP )
toplam 5 lokusda 14 allel tipi belirlenmig olup her populasyondaki toplam allel sayis1 (A),
her lokustaki ortalama allel sayis1 ve polimorfik lokus yiizdesi (P), (5) nolu formiile gére
hesaplanarak Tablo 17 ' de verilmigtir.

Tablo 17. Dogu Ladini ( P. orientalis (L.) Link.) Populasyonlarinda Her Lokustaki
Allel Miktari Ve Polimorfik Lokus Yiizdeleri

Sira | Deneme Kod Lokus
No | Alam No LAP GOT A Alflok P
(Orijin) A | B A B! C %
1 | O-Cambagi | A-II 2 3 2 1 2 10 2.0 80
2 " AL | 2 3 2 3 2 12 2.4 100
- 3 % AV | 1 3 3 1 2 10 2.0 60
4 | G-Dereli B-II 2 3 3 2 2 12 2.4 100
5 " BIO | 2 2 2 2 2 10 2.0 100
6 " BIV | 2 2 1 1 1 7 14 40
7 | T-Karadag |CII | 2 2 2 3 2 11 22 160
8 " CIV | 2 3 2.1 2 2 11 22 100
9 | T-Macka D-1 1 3 3 3 2 12 2.4 60
10 " D-lI 1 | 3 2 1 | 2 9 1.8 80
11 " DII | 1 3 2 3 2 11 22 100
12 " DIV | 2 4 3 3 2 14 2.8 100
13 | T-Caykara EIN | 2 3 3 3 2 13 2.6 100
14 " EIV] 2| 4 2 2 1 11 2.2 40
15 | R-Ikizdere F-IV | 2 3| 1 1 1 8 1.6 100
16 | R-C.Hemsin | G-I | 2 3 2 2 2 11 22 80
17 " GIV | 2 4 2 1 2 11 2.2 80
18 " G-V | 2 4 2 1 2 11 2.2 80
19 | T-Kiirtiin H-Il 1 3 2 2 2 10 2.0 80
20 " H-II | 1 3 2 3 2 11 2.2 100
21 | T-Oriimgek | I-II 2 4 2 2 2 12 24 80
22 " I-Iv 1 3 2 2 2 10 2.0 100
23 | A-Atilla J-II 2 3 2 2 2 11 2.2 100
24 | A-Taglica J-II 2 3 2 2 2 11 2.2 100
25 " IV | 2 4 2 2 2 12 2.4 100
26 | A-Zeytinlik | J-v 2 3 2 2 2 11 2.2 80
Ortalama 1.7 1 31| 214§ 20|19 | 108 | 217 | 76.15
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Tablo degerlerine gore polimorfik lokus yiizdesi tim populasyonlarda ortalama %
76.15'dir. Buna kargilik 6 (B-IV) ve 14 (E-IV) nolu populasyonlarda bu deger % 40'a kadar
dismekte, Artvin ve Trabzon-Karadag giizergahlarinda ise polimorfik lokus yiizdesi ¢ok
yliiksek bulunmustur.

3.4.3. Populasyonlardaki Heterozigosity

Bir populasyondaki heterozigosity degeri genetik yapmin belirlenmesinde énemli bir
kriterdir. Burada so6zii edilen heterozigosity, populasyonlarda beklenen heterozigositiy
degeridir. Bu konuda yapilan bir¢ok ¢alismada endosperm materyalinin kullanildig
populasyonlann genetik yapilanmn belirlenmesinde en ¢ok aragtinlan ve hesaplanan deger
beklenen heterozigosity deferi olmaktadir (37, 63, 70). Buradan hareketle tiim
populasyonlardaki ortalama heterozigosity degeri ( He ) her enzim lokusu igin (6) nolu
formiile gore hesaplanarak Tablo 18 ' de verilmistir.

Tablo 18. 26 Dogu Ladini (Picea orientalis (L.) Link.) Populasyonunda 5 Enzim

Lokusundaki Heterozigosity
Sira | Deneme Kod LOKUS Ort.
No Alam (Orijin) | No LAP-A | LAP-B | GOT-A | GOT-B | GOT-C | He

1 O-Cambasi A-II 0.180 0.540 0.320 0.000 0.455 0.2990
2 k A-INT 0.180 0.560 0.180 0.335 0.255 0.3020
3 " A-IV 0.000 0.395 0.465 0.000 0.375 0.2470
4 | G-Dereli B-II 0.095 0.555 0.395 0.095 0.320 0.4630
5 " B-II1 0.180 0.379 0.180 0.255 0.320 0.2628
6 " B-IV 0.320 0.320 0.000 0.000 0.000 0.1280
7 | T-Karadag C-III 0.180 0.255 0.095 0.335 0.180 0.2090
8 " C-1v 0.255 0.335 0.255 0.255 0.480 0.2650
9 | T-Macka D-1 0.000 0.495 0.265 0.335 0.500 0.3190
10 i D-11 0.000 0.265 0.180 0.000 0.320 0.1530
11 " D-II 0.000 0.620 0.255 0.405 0.480 0.3520
12 " D-1V 0.180 0.510 0.265 0.335 0.500 0.3580
13 T-Caykara E-III 0.095 0.505 0.405 0.335 0.455 0.3590
14 " E-IV 0.180 0.655 0.495 0.495 0.500 0.4650
15 R-Ikizdere F-1V 0.095 0.445 0.000 0.000 0.000 0.1080
16 | R-C.Hemsin G-111 0.255 0.485 0.095 0.095 0.375 0.2610
17 " G-IV 0.180 0.655 0.255 0.0600 0.255 0.2690
18 " G-V 0.095 0.410 0.095 0.000 0.455 0.2110
19 | Torul-Kiirtin §{ H-II 0.000 0.405 0.320 0.095 0.320 0.2280
20 " H-TIT 0.000 0.405 0.180 0.185 0.495 0.2900
21 T-Orﬁmcek -1 0.320 0.565 0.255 0.180 0.480 0.3600
22 " i-Iv 0.000 0.505 0.180 0.255 0.455 0.2790
23 A-Atilla J-1I 0.095 0.405 0.049 0.049 0.499 0.2194
24 A-Tashca J-TI1 0.180 0.660 0.375 0.255 0.480 0.3900
25 " J1v 0.095 0.475 0.289 0.289 0.489 0.3274
26 A-Zevytinlik v 0.095 0.265 0.095 0.349 0.439 0.2486
ORTALAMA 0.1250 | 0.4649 | 0.2615 0.1897 0.3801 0.2836
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Tablo degerleri incelendiginde baz populasyonlann bazi enzim lokuslaninda,
heterozigosity degeri ¢ok yiiksek iken, bu deger baz1 populasyonlarda ise sifir, yani homojen
bir yapida ortaya ¢tkmistir. Heterozigosity degerine, en fazla LAP-B enzim lokusunda
rastlanilmus olup tiim populasyonlar igin ortalama deger 0.4669'dur. Buna karsilik LAP-A
enzim lokusunda heterozigosity degeri 0.1250 ile ¢ok diigiik bulunmustur. Bununla beraber
6 ( B-IV) ve 15 ( F-IV ) nolu populasyonlarda GOT enzim sisteminin tiim lokuslannda
homojen bir yap1 ortaya gikmustir.

26 Dogu Ladini populasyonu igin belirlenen enzim lokuslanndaki heterozigosity
degerlerinin giizergahlara gore oransal dagilimlan, yiikseklik kademelerini de igerecek
sekilde ayn ayr asagida verilmistir ( Sekil 28 - 37 ).
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Sekil 29. B Giizergahina Ait Deneme Alanlarinda Belirlenen Heterozigosity Degerleri
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Sekil 34. G Giizergahina Ait Deneme Alanlarinda Belirlenen Heterozigosity Degerleri
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Sekil 37. J Giizergahina Ait Deneme Alanlarinda Belirlenen Heterozigosity Degerleri

Sekiller incelendiginde heterozigosity bakimindan baz enzim lokuslanmin baz
populasyonlarda hi¢ onemli olmadifi, bazi populasuyonlarda ise az da olsa etkili oldugu
anlagilacaktir. Ornegin B-IV giizergahinda heterozigosityi sadece LAP-A ve LAP-B
lokuslar: temsil ederken GOT enzimi bu giizergahta hi¢ etkili olmamaktadir. Yine F-IV
glizergahinda LAP-B gen lokusu % 82.4 gibi yiiksek oranda heterozigisitiye neden
olmaktadir.

3.4.4. Genetik Cesitliligin Analizi

Genetik gesitlilifin analizi i¢in Nei' nin (165) onerdigi (7), (8) ve (9) nolu
formiillerden yararlamilmustir. Bunun iginde toplam genetik gesitlilik (Ht), populasyonlar igi
(Hs) ve populasyonlar arast (Dst) genetik gesitlilik degerleri hesaplanarak, elde edilen veriler
Tablo 19 'da verilmigtir.

Tablo 19. Genetik Cesitliligin Analizine Ait Degerler

Lokus Ht Hs Dst
LAP-A 0.1322 0.1250 0.0072
LAP-B 0.5180 0.4650 0.0530
GOT-A 0.2580 0.2610 0.0030
GOT-B 0.2200 0.1900 0.0300
GOT-C 0.4930 0.3800 0.1130
Ortalama 0.3242 0.2842 0.0412

Tablo degerlerinden hareketle genetik gesitlilifin grafiksel anlatimi ise Sekil 38 'de
venilmigtir.
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Sekil 38. Genetik Cesitliligin Enzim Lokuslarnina Gore Dagilim

Tablo ve sekil birlikte incelendifinde, enzim lokuslanina gore populasyonlardaki
ortalama genetik gesitlilik degéri, GOT-C enzim gen lokusunda en yiiksek degere sahiptir.
Populasyon igi genetik cesitlilik bakimindan en yiiksek defer LAP-B gen lokusunda,
populasyonlar arasinda en yitksek deger ise GOT-C lokusunda gozlenmistir.

Dogu Ladini populasyonlarinda LAP ve GOT enzimlerine ait lokuslarda belirlenen
farklar toplamu (farklilagma) ile genetik varyasyon degerleri (2) ve (10) Tablo 20 'de
verilmigtir. Tablo degerlerinin grafik anlatimu ise Sekil 39 'da verilmigtir (73, 167).

Tablo 20. Dogu Ladini Enzim Lokuslaninda Belirlenen Farklilagma Degerleri

Lokus ' Gst ot
LAP-A 0.0545 0.1270
LAP-B 0.1023 0.4710
GOT-A 0.0116 0.2310
GOT-B 0.1364 0.1920
GOT-C 0.2292 0.3850
Ortalama 0.1068 0.2812

Tablo 20 ve Sekil 39 beraber incelendiginde 6zellikle farklilagmanin LAP-B ve GOT-
C lokuslaninda en fazla oldugu anlagilacaktir.
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Sekil 34 :Dogu Ladini Populasyonu Enzim Lokuslarinda Belirlenen Farkhlagmanin
Grafiksel Anlatim

3.4.5. Populasyonlar Aras: Genetik Mesafe

LAP ve GOT enzim sistemlerinde belirlenen enzim lokuslan igin hesaplanan genetik
mesafe (do) degerleri Tablo 4, 5,9, 10 ve 11 'de daha 6nce verilmigti. Tablodaki her deger
ilgili enzime ait lokus ig¢in gegerlidir. Bununla birlikte genel olarak Dogu Ladini
populasyonlant arasinda enzimatik bakimdan tespit edilen genetik mesafe degerleri  (4)
nolu formiile gére GSED programi ile hesaplanarak Tablo 21 ' de verilmigtir.

Tablo degerleri incelendiginde, 26 Dogu Ladini populasyonunda, aragtinilan LAP ve
GOT enzim sistemleri bakimindan, tim populasyonlar arasinda genetiksel olarak farkhliklar
oldugu anlagiimaktadir. Bununla birlikte genetik mesafe deferi baz1 populasyonlar arasinda
¢ok yitksek bulunurken, baz populasyonlar arasinda ¢ok digik diizeylerdedir.
Populasyonlar aras1 genetik mesafe degeri minimum 0.050, maksimum 0.420 olup, ortalama
" 0.176 olarak tespit edilmistir.
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Tablo 21. Dogu Ladininde Populasyonlar Arasi Genetik Mesafe Degerleri

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13
0160 -

0.100 0.190 -

0240 0330 0260 - ' c 'U’} Iw

RQV&E‘E 3

0.165 0.240 0215 0.175 - m@z?
0230 0330 0260 0240 0.125 - “kU‘i\‘

0.170  0.100 0.160 0340 0205 0260 -

0.130 0.170 0.130 0260 0.175 0200 0.120 -

0160 0230 0.190 0.170 0.155 0280 0220 0.180 -

0220 0270 0.1%0 0.170 0.115 0130 0240 0.180 0220 -

— la-]
O\DOO\IG\U:-&WNN%
g

11 0.150 0200 0200 0220 0135 0260 0230 0.190 009 0210 -

12 0.110 0.160 0160 0220 0.100 0220 0.160 0110 0.080 0.190 0.100 -

13 0.100 0.160 0.110 0220 0.160 023 0160 0.130 0.120 0210 0.140 0070 -

14 0270 029 0330 038 0310 0420 0360 0320 0280 0370 0250 0230 0.260
15 0200 0310 0230 0200 0.110 0.050 0270 0220 0240 0120 0210 0.190 0.240
16 0.140 0240 0210 0170 0065 0110 0210 0160 0.180 0130 0150 0120 0.190
17 0.170 028 0230 0.110 0.125 0.150 0300 0200 0.190 0120 0.180 0.170 0220
18 0090 0.170 0.090 0250 0175 0.190 0.130 009 0.180 0.140 0200 0.120 0.110
19 0.170 0260 0170 0.150 0095 0.150 0240 0190 0190 0070 0.160 0.160 0.170
20 0.130 0.180 0.110 0240 0.155 0210 0150 0080 0130 0.130 0.140 0.100 0.120
21 0070 0.160 0.150 0260 0.150 0.210 0.180 0.110 0.150 0230 0.140 0.080 0.100
22 0.140 0210 0170 0210 0070 0.190 0210 0170 0.110 0.140 0.070 0.080 0.130
23 0.135 0195 0.145 0210 0.130 0.I55 0.155 0.125 0.155 0110 0.165 0105 0.135
24 0.130 0210 0210 0200 0.195 0320 0240 0200 0.140 029 0.180 0.140 0.120
25 0.135 0.190 0.160 0220 0.105 0215 0.190 0.145 0.130 0155 0.100 0.070 0.095
26 0200 0230 0210 0240 0095 0170 0.170 0160 0170 0120 0.135 0120 0170

PopNo | 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26

15 0400 -
16 0330 0.100 -
17 0340 0.120 0.110 -

18 0320 0.160 0150 0.190 -
19 0320 0.130 0.120 0.140 0.160 -

20 0300 0.180 0.130 0.190 0070 0140 -

21 0260 0220 0.130 0.190 0.120 0.190 0.120 -

22 0.280 0.140 009 0.160 0.150 0.120 0.100 0.120 -

23 0285 0130 0.115 0170 0060 0110 0.080 0.135 0.115 -

24 0230 0300 0220 0220 0200 0230 0210 0130 0190 0.195 -

25 0220 0.175 0135 0.185 0125 0.105 0.115 0.115 0.075 0080 0.155 -

26 0280 0.150 0110 0200 0.140 0.140 0.130 0.130 0.080 0.105 0240 0.185 -



4. IRDELEME VE DEGERLENDIRME
4.1. LAP Enzimine Ait Bulgulann Irdelenmesi Ve Degerlendirilmesi

LAP enzim sistemi sonucu elde edilen allel frekansi dagiim degerleri Tablo 2 'de
verilmig olup, tablo degerlerine genel olarak bakildiginda LAP A lokusunda Al alleli tiim
populasyonlarda ortalama 0.929 ( % 92.9) gibi yiiksek oranda temsil edilirken, A2 alleli
_ 0.071 (% 7.1) gib1 dustik bir degerde yer almaktadir. LAP-B lokusunda ise B2 alleli 0.649
(% 64.9 ) ile en yiiksek oranda iken B4 alleli 0.232 ( % 23.2), B3 alleli 0.063 (% 6.3 ) ve
B1 alleli 0.056 ( % 5.6) oranlaninda temsil edilmiglerdir.

Enzim lokuslarinda ortaya gikan allellerin populasyonlara dagilimi ise Sekil 7 'de
verilen zimogram sayesinde daha agik olarak goziikecektir. LAP-A lokusundaki Al alleli
tum populasyonlarda mevcut iken A2 alleli sadece 19 populasyonda ortaya ¢tkmugtir. Yani
7 populasyon Al alleli bakimindan monomorf , 19 populasyon ise polimorfik yapi
gostermektedir. Aym sekilde LAP-B lokusunda ortaya ¢ikan 4 allel tipinden ( B1, B2, B3,
B4 ) B2 alleli tiim populasyonlarda yer alirken 10 nolu populasyonda (D-II) B1 alleli, 13
nolu populasyonda ( E-III) da B3 alleline hi¢ rastlamlmamugtir. B4 alleli ise ¢ift banttan
olugmakta olup 2 nolu populasyonun (A-IIT) disinda tiim populasyonlarda yer almugtir.
Genel olarak LAP-B lokusu tiim populasyonlarda polimorfik bir yap: gostermektedir. Yani
polimorfizm oram % 100 'diir.

Populasyon i¢i genetik varyasyonu iligkin degerler Tablo 3 'de verilmis olup, buna
gore etkili allel sayis1 yani gesitlilik degeri (Vp) LAP-A lokusunda 1.000 ile 1.500 arasinda
degismekte, esit bir dagihmin olmadifim, bagka bir ifade ile etkili allel sayilarinda farkhlik
oldugunu, yani LAP-A enzim lokusunda birden fazla allelin belirlendigi anlagiimaktadir.
Bununla birlikte bazi populasyonlarda benzerlik oldufu agtk olarak goriilmektedir.
Nitekim aym tablonun populasyon igindeki farklar toplamma (3t) ait degerlere
baktigimizda etkili allel miktan degeri Vp = 1.000 olmasi durumunda 8t degeri 0.000
olmaktadir. Yani populasyon iginde farklann olmadigx anlagiimaktadir. Aym gekilde Vp
degerinin 6 (B-IV) ve 21 nolu (I-IT) populasyonlardaki gibi en yiiksek oldugu (1.471)
durumlarda 8t degeri de en yiiksek degere (0.324) ulagmaktadir. Buradan ¢ikan sonug
populasyonlardaki etkili allel miktan ( gesitlilik) populasyonlar igindeki farklilagmayla
direkt iliski icerisindedir. Yani ilgili verilerden herhangi birinin bilinmesi durumunda,
populasyon i¢i varyasyona yonelik degerlendirme yapilabilinir.
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Benzer degerlendirme LAP-B enzim lokusunda yapildiginda, gesitlilik (Vp)
degerinin LAP-A lokusundan daha yiiksek, 1.300-2.900 arasinda degistifi ortaya
¢ikmaktadir. LAP-B da etkili allel miktan (gesitlilik) ve populasyon igerisindeki farklar
toplami bakimindan benzer populasyonlarin sayist gok daha azdir. Burada da Vp degerinin
en yiiksek oldugu 24 nolu ( J-III ) populasyonda (2.941) &t degeri de en yiiksek degere (
0.668 ) ulagmaktadir. Yani yukanda ulagilan genel sonu¢ LAP-B enzim lokusu iginde
gegerliligini korumaktadr. |

Ayni tablonun gergek homojenite ( €) degerlerine baktigimizda, bu degerler bize bir
populasyon igerisindeki tek tek bireylerin enzim tiplerine gére dagilimimi vermekte olup,
gergek homojenite degeri, genetik mesafeye ait minimal degerin 1'den gikanimast sonucu
elde edilen degerdir. Bu deger LAP -A enzim lokusu igin 0.850 - 1.000, LAP-B enzim
- lokusunda ise 0.600-1.000 arasindadir. Gergek homojenite degeri 0.000 -1.000 arasinda
olup, € = 1.000 durumunda homojen bir dagilimdan s6z edilebilir. Homojenite ()
degerinin 0.500 ve daha diigiik olmasi durumunda, homojenite azalmaktadir. Buradan
hareketle tablo degerlerine baktigimizda, ortalama deger olarak homojenite bakimindan
LAP-A enzim lokusu (0.857), LAP-B enzim lokusundan (0.575) daha homojen bir
yapidadir.

Populasyonlar arasi genetik varyasyona iligkin en 6nemli kriter genetik mesafe
degerleri olup, buna ait veriler Tablo 4 ve Tablo 5 'de verilmigtir. Tablo 4 'deki LAP-A
enzim lokusuna ait genetik mesafeler incelendiginde bazi populasyonlar arasinda allel
frekanslan bakimindan farklilik olmamasina kargilik bazi populasyonlar arasinda ise 6nemli
sayilabilecek diizeyde farklilik s6z konusudur. Genel olarak bakildifinda ise populasyonlar
arasindaki farkliliklar ¢ok yitksek diizeyde degildir. Ortalama genetik mesafe degeri LAP-
A enzim lokusu igin 0.056 olarak bulunmugtur. Bununla birlikte 6 ( B-IV ) ve 21 ( I-IIT )
nolu populasyonlar, genetik mesafe bakimindan difer populasyonlarla énemli diizeyde
farkhliklar igermektedir. Yani 6 ve 21 nolu populasyonlar, LAP-A enzimi bakimindan
farklilik igermektedir.

Tablo degerlerinden ortaya gikan bir diger énemli 6zellik ise 8 nolu (C-IV) deneme
alammin sadece 16 nolu (G-III) deneme alam ile, 6 nolu (B-IV) deneme alaminin ise 21
nolu (I-IIT) deneme alam ile ayni yapida oldugudur.

Tablo 5 'deki LAP-B enzim lokusuna ait degerler incelendifinde, populasyonlar
arasindaki genetik uzakhgin LAP-A enzim lokusuna gore daha fazla oldugu

anlagilmaktadir. Ortalama genetik mesafe deferi LAP-A enzim lokusunda 0.056 iken
" LAP-B enzim lokusunda 0.2348 olarak tespit edilmigtir. LAP-B enzim lokusu bakimindan
tiim populasyonlar arasinda degisik oranlarda da olsa farkliliklar ortaya ¢ikmugtir. Nitekim
en yiksek farkhligin oldugu deger 0.650 olup, 4 nolu (B-II) populasyon ile 26 nolu (J-V)
populasyonlar arasindadir. Aynica 4 nolu populasyon genetik mesafe yoniinden diger
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populasyonlardan o6nemli derecede farklihk gostermektedir. Sadece 19 nolu (H-II)
populasyon ile 23 nolu (J-II) populasyon birbirine benzerdir. Diger populasyonlar arasinda
azda olsa farkliliklar s6z konusudur. 4 (B-II) ve 24 (J-III) nolu populasyonlar ile diger
populasyonlar arasindaki genetik mesafe degeri, genelde daha yiiksek diizeydedir.

4.2. GOT Enzimine Ait Bulgulanin Degerlendirilmesi

GOT enzimine ait alle] frekanslant Tablo 7 'de, belirlenen zimogramlar ise Sekil 10
'da verilmis olup, Tablo 7 ve Sekil 10 birlikte degerlendirildiginde, GOT enziminde,
GOT-A lokusuna ait A2 alleli tim populasyonlarda degisik oranlarda da olsa temsil
edilirken, Al alleli 7 populasyonda (6, 8, 10, 15, 17, 18 ve 20 nolu populasyonlar) hig
temsil edilmemektedir. Al allelinin-tiim populasyonlarda temsil edilme orant ortalama %
10.4, A2 alleli % 854 ve A3 alleli ise yalmzca % 4.2' dir. A3 alleli sadece 10
populasyonda yer almigtir. GOT-A lokusu genel olarak polimorfik bir yap: gostermekle
beraber 6 (B-IV) ve 15 (F-IV) nolu populasyonlarda monomorfik bir yapt gostermigtir.
Her iki populasyonda da A2 alleli dominant durumdadir. Polimorfizm yiizdesi ise % 92.3 '
tar.

GOT-B enzim lokusunda ise 3 farkli allel gozlemlenmis (B2, B3, BS5), tim
populasyonlar igerisinde yiizde olarak B2 alleli % 8.9, B3 alleli % 87.8 ve B5 alleli % 3.3
oramndadir. Bu degerlerden anlagilacag: gibi B3 alleli tiim populasyonlarda hakim
durumdadir. B2 alleli 10 populasyonda temsil edilmezken, sadece 14 nolu populasyonda
(E-IV) diger allellere kiyasla daha fazla yer almaktadir. Aym sekilde BS alleli yalmzca 10
populasyonda temsil edilmektedir.

GOT-B enzim lokusunda 7 populasyon B3 alleli ile monomorfik bir yapi
gostermektedir. Polimorfizm yiizdesi % 73 ' tiir.

GOT-C enzim lokusundaki C2 ve C4 allellerinin tiim populasyonlar igerisinde
ortalama dagihm, yiizde olarak C2, % 44.1 ve C4 % 55.9' dur. 6 (B-IV) ve 15 (F-IV)
nolu populasyonlar C4 alleli bakimindan monomorfik bir yapr gosterirken diger
populasyonlar polimorfik yap1 gostermektedir. Bu enzim lokusundaki polimorfizm yiizdesi
% 92.3 'tiir.

GOT-A , GOT-B ve GOT-C lokuslan beraber incelendiginde 6 (B-IV) ve 15 (F-IV)
nolu populasyonlar, monomorfik bir yap: ile dikkat ¢ekmektedir. 14 (E-IV) nolu
populasyon ise GOT-A1 ve GOT-B2 allelleri bakimindan yiiksek deBer tagimaktadir.

Populasyon igi genetik varyasyona iligkin tablo degerleri incelendiginde etkili allel
sayist yani gesitlilik degeri ( Vp ), GOT-A lokusunda 1.000 - 2.000 arasinda degismekte
olup, populasyonlar arasinda azda olsa farkliliklann oldugu anlagiimaktadir. Bununla
birlikte bazi populasyonlar arasinda ise benzerlikler oldugu g6ziikmektedir. Aym tablonun
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populasyon ici farklar toplamina (8t) ait degerlerine baktigimizda Vp degerinin en yiiksek
oldugu (1.980) durumlarda 6t degeri de en yiiksektir.

Benzer irdeleme GOT-B ve GOT-C lokuslarinda yapidiginda gesitlilik degerinin
(Vp) ortalama olarak GOT-C 'de en yiiksek ( 1.682 ) oldugu, aym siralamanin 8t deZerleri
iginde gegerli oldugu goriilmektedir.

Yine gergek homojenite (e) degerlerine baktigimizda, GOT-A, GOT-B ve GOT-C
lokuslarinda benzer araliklarda (gergek homojenite igin 0.400-1.000 arasinda ) oldugu
anlagilmaktadir. e degeri 0.000-1.000 arasinda degZerler almakta olup, gergek homojenite
bakimindan GOT-A lokusunda 0.746, GOT-B lokusunda 0.794 ve GOT-C lokusunda
0.767 degerlerini almaktadir. Her 3 enzim lokusu bakimindan, 6 (B -IV) ve 15 (F-IV)
nolu populasyonlar arasinda homojen bir yap: goériilmektedir. Bu populasyonlardaki
homojenite degeri e=1.000 'dir. Buna karsilik GOT-A igin homojenite degerinin en diigiik
oldugu populasyon 3 nolu populasyon (e=0.400) iken GOT-B' de 11 nolu populasyon
(e=0.500) ve GOT-C 'de 3 ve 16 nolu populasyonlar (e=0.500) dir. GOT enzim
sisteminde populasyonlara genel olarak baktigimizda, ortalama olarak gesitlilik degeri Vp
= 1.434, fark toplamn deferi Ot = 0.269, gercek homojenite degeri 0.769 olarak
bulunmugtur. Buna gore LAP enziminde oldugu gibi bir populasyondaki etkili allel sayisi
yani gesitlilik degeri direk olarak populasyonda farklilagma degeri ile, bunlarda homojenite
degeri ile iligkilidir.

Populasyonlar arasi genetik mesafe degerlei GOT enziminde belirlenen her bir
enzim lokusu igin Tablo 9, Tablo 10 ve Tablo 11 'de ayn ayn verilmistir. Tablo 9 'daki
GOT-A enzim lokusuna ait genetik mesafeler incelendiginde, bazi populasyonlar arasinda
alleliler bakimindan farkhlik olmamasina ragmen, baz populasyonlar arasinda ise
farkhiliklar s6z konusudur. Tum populasyonlar igerisinde, genetik mesafe bakimindan
Onemli bir farkhilik 14 nolu (E-IV) populasyonda gézlenmistir. Bu populasyon GOT-A
lokusu bakimindan difer populasyonlarin tiimiinden o6nemli derecede farkliliklar
gostermektedir. En diigiik farklihk oldugu genetik mesafe 0.350' dir.

GOT-B enzim lokusuna ait tablo degerlerine bakildiginda, populasyonlar arasindaki
genetik mesafe, GOT-A' da oldugu gibi, 14 nolu populasyon diger populasyonlardan ok
daha farkhdir. En yakin oldugu populasyon 26 nolu populasyon olup genetik mesafe
degeri 0.325 ile diger populasyonlarin kendi aralarindaki genetik mesafeden de yiiksektir.
Bununla birlikte baz1 populasyonlar arasinda ise genetik mesafe bakimindan herhangi bir
farkhlik bulunamamustir.

Benzer degerlendirme GOT-C enzim lokusuna ait Tablo 11 'deki degerler lizerinde
yapildifinda populasyonlar arasindaki genetik mesafenin daha fazla oldugu
anlagiimaktadir. Nitekim genetik mesafe degeri, 7 (C-III) nolu populasyon ile 6 (B-IV) ve
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15 (F-IV) nolu populasyonlar arasinda maximum (do=0.900) dur. Buna kargiik bazi
populasyonlar arasinda genetik mesafe bakimindan farkhlik bulunamamugtir.

4.3. Yiikseklik Kademeleri ve Giizergahlar Arasi Genetik Varyasyon Degerlerine
Tligkin Degerlendirmeler

Yikseklik kademeleri ve glizergahlar arasi genetik varyasyona iligkin bulgular , hem
allel frekanslani hemde populasyon i¢i varyasyon degerlerine gore kargilagtinimuig olup
analiz sonuglan Tablo 13 ve Tablo 15 'de verilmigtir. Her iki tablo degerleri incelendiginde
LAP enzim sisteminde gerek allel frekanslari , gerekse populasyon i¢i varyasyon degerleri
( Vp ve dt) bakimindan yitkseklik kademeleri ve giizergahlar arasinda 6nemli bir farklilik
bulunamamustir. Bu durum yiikseklik kademeleri ve giizergahlarda belirlenen ortalama
allel frekanslarim gosterir grafiklerden de agik olarak goriilmektedir. GOT enzim
sisteminde ise LAP enzim sisteminden farkli olarak gerek allel frekanslani gerekse
populasyon i¢i varyasyon degerlerine gore sadece giizergahlar arasinda bazi enzim
lokuslan bakimindan farklihklar tespit edilmigstir. Allel frekanslarn bakimindan GOT enzim
sisteminde B2, BS5, C2 ve C4 allellerinde giizergahlar arasinda onemli farkhiliklar
bulunmugtur. Bu farkliiklarin hangi populasyonlar arasinda énemli oldugu Duncan testi ile
kontrol edilmis ve elde edilen sonuglar Tablo 14 'de verilmistir. Duncan testi sonuglarina
gore

- Allel frekanslan bakimindan GOT- B2 alleli, E giizergah ile J giizergahi digindaki
tim giizergahlar (A, B, C, D, F, G, H ve I) arasinda, BS alleli ise C giizergahi ile diger
tiim giizergahlar arasinda % 95 giiven diizeyinde farkli oldugu sdylenebilir.

- GOT-C2 ve C4 allelleri ise, A giizergamile B, D,F, G ve H gizergahlan, B
giizergahi ile C ve E glizergahlan, C giizergalt ile D , F , G ve H giizergahlar, F
giizergahi ile D, I ve J giizergahlan arasinda % 99 giiven diizeyinde 6nemli farkliliklar s6z
konusudur.

Populasyon i¢i varyasyon degerleri bakimindan hangi giizergahlar arasinda
farkhliklar oldugunu belirlemek amaciyla yapilan Duncan testi sonuclani Tablo 16.'da
verilmis olup, buna gore, etkili allel sayisi yani gegitlilik degeri bakimindan, B giizergah ile
D ve J giizergahlan, E giizergahi ile A, B, C, F, G, H ve 1 giizergahlan, F giizergah ile A,
C, D, H, I ve J giizergahlan arasinda % 99 giiven diizeyinde farkliliklar oldugu ileri
siiriilebilir. Aym gekilde populasyonlar igi farklar toplam: bakimindan E giizergahi ile B ve
G giizergahlan, F giizergah ile A, C, D, E, H, I ve J giizergahlan arasinda % 95 giiven
diizeyinde 6nemli farkliliklarin bulundugu sdylenebilir.
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Genetik varyasyonun yiikseklik kademelerinden ziyade giizergahlar arasinda
¢tkmasi, tohum hasat ve kullanim mintikalan bakimindan 6nem tastmaktadir. Dikkat
edilirse giizergahlar arasindaki farkliliklar, birbirine uzak populasyonlarda goriilmektedir.
Deneme alanlan, giizergah boyunca birbirini izleyen yiikseklik kademelerinden segilmistir.
Dolayisiyla genetik bakimdan yiikseklik farki olmasina ragmen benzerliklerin olmasi
normaldir.

4 4. Populasyonlann Genetik Yapisina iligkin Degerlendirmeler

Dogu Ladini populasyonlaninda belirlenen ortalama allel frekans degerlerini
gosteren, Sekil 27 'deki grafik incelendiginde, frekans dagilimi bakimindan hakim
durumda olan allel tipleri LAP enzim sisteminde Al ve B2, GOT enzim sisteminde ise A2,
B3 ve C4 allelleridir. Diger allel tipleri ise C2 alleli diginda ( % 43 ) populasyonlarda gok
az oranlarda yer almiglardir.

Aragtinlan toplam 26 Dogu Ladini populasyonunda LAP ve GOT enzim
sistemlerinde belirlenen lokus ve allel miktarlanna ait degerler Tablo 17 'de verilmigtir.
Buna gore populasyonlarda gozlemlenen ortalama allel sayis1 10.8, her lokustaki ortalama
allel miktan ise 2.17 olarak bulunmustur. Hesaplanan bu degerler diger konifer tiirlerinde
belirlenen sonuglara benzemektedir (70). Buna gore Dogu Ladini populasyonlarnmin
aragtinlan LAP ve GOT enzim sistemleri bakimindan genetik zenginlife sahip oldugu
sOylenebilir. Nitekim benzer sekilde her lokustaki ortalama allel sayis1 Picea abies (L.)
Karst.' te yapilan bir ¢alismada (167) Italya'daki Picea abies (L.) Karst. populasyonlar igin
1.42 - 2.11 arasinda, ortalama 1.78, Litvanya'daki populasyonlarinda ise ortalama 2.26
(40) olarak bulunmugtur. Polonya'da, Duglas ( Psuedotsuga sp. ) iizerinde IUFRO
tarafindan daha 6nceden kurulan orijin denemeleri iizerinde yapilan bir ¢ahgmada (95),
2.68, Taiwania cryptomerioides (Hay.)in Taiwan populasyonlarinda 1.53 - 1.68 (113)
arasinda, Chamaecyparis lawsoniana (A.Murr) Parl. 'da 1.90 (109), Pinus nigra (Arnold.)
'nin Avrupa'daki 5 populasyonunda 1.87 - 231 arasinda , ortalama 2.03 (63) vb.
degerlerde bulunmugtur. Ortalama allel sayisinin yiiksek oldugu Populus sp. tiirlert
arasinda Tacamahaca seksiyonuna ait populasyonlar iizerinde yapilan -c_a-h_sx-ﬁ—ada bu deger
3.40 olarak tespit edilmigtir ( 123).

Polimorfik lokus yiizdesi bakimindan da tiim populasyonlardaki ortalama deger %
76.15 olarak bulunmustur. Bununla beraber bazi populasyonlarda bu deger % 40'a, [6
(B-IV) ve 14 (E-IV) nolu populasyonlar] baz1 populasyonlarda ise % 100' (2, 4, 7, 8, 11,
12, 13, 15, 19, 22, 23, 24 ve 25 sira nolu populasyonlar) olarak tespit edilmistir. Bu deger
diger konifer tiirlerine kiyasla, sinirh bir yayihga sahip olan Dogu Ladininin genetik
bakimdan zengin bir ¢egsitlilik igerdigini géstermektedir. Polimorfik lokus yiizdesi, Picea




abies (L.) Karst.' in Italya ' daki populasyonlar: arasinda % 36.8 - 52.6 arasinda, ortalama
% 43.2 (73,167) , Litvanya ' daki populasyonlar arasinda ise % 70 'in izerinde (40)
bulunmugtur. Diger konifer tiirlerinde ise bu deger Pinus silvestris (L.)in Avrupa ve
Sibirya populasyonlani arasinda % 90 gibi ¢ok yitksek oranda (60), Pinus nigra °
(Arnold.)min Avrupa ' daki 5 populasyonunda % 70 (63), Duglas'da % 77.3 (95), Abies
cepholonica (Louda.), Abies borisii regis (Matt), Abies bornmiilleriana (Mattf.) ve Abies
_alba (Mill.)'ya ait toplam 22 populasyon arasinda ise % 52.9 - % 87.5 gibi degerler
‘bulunmustur (85). Aym deger Taiwania cryptomerioides (Hay.)de % 50.2 (113),
Chamaecyparis lawsoniana (A.Murr) Parl.'da % 64.9 (109) olarak tespit edilmigtir.

Dogu Ladini populasyonlarinda tespit edilen heterozigosity degerleri Tablo 18 'de
verilmigtir. Buna gore ortalama heterozigosity degerleri tablodan da goriilecegi gibi, Hemin
= 0.1080 ile Hemax = 0.4650 degerleri arasinda olup ortalama 0.2836 ' dir. Bulunan bu
deger konuyla ilgili yapilan diger caligmalarla kiyaslandiginda Dogu Ladini
populasyonlaninda genetik bakimdan zengin bir gesitliligin oldugu ortaya ¢itkmaktadir.
Nitekim bu deger Picea abies (L.) Karst.'in Italya'daki populasyonlan arasinda 0.126 -
0.191 arasinda olup ortalama 0.162 (73, 167), Litvanya'daki populasyonlar: arasinda 0.186
(40), Picea glauca (Moench) Voss.'da ise 0.172 (35) olarak bulunmustur. Heterozigosity
degeri diger bazi konifer tiirlerinde de buna benzer sonuglardadir. Ornegin Pinus sylvestris
(L.)in Avrupa ve Sibirya populasyonlan arasnda 0.284 (60), Pinus nigra (Arnold.)'nin
Avrupa populasyonlarinda 0.220 - 0.257 arasinda (63) , Polonya'da Duglas ( Pseudotsuga
sp. ) uzerinde IUFRO tarafindan 6nceden kurulan orijinlerinde 0.192 (95), Kanada
populasyonlarinda ise 0.128 ile 0.164 arasinda (92) , yine Abies cepholonica (Louda.),
Abies borisii regis (Mattf)), Abies bornmiilleriana (Mattf) ve Abies alba (Mill.)ya ait
toplam 22 populasyonda 0.175 - 0.290 arasinda (85), Larix decidua subsp.polonica'nin
Polonya'daki populasyonlarinda 0.188 (123), Taiwania cryptomerioides (Hay.)'de 0.145
(113) ve Chamaecyparis lawsoniana (A.Murr.)Parl.'da 0.130 olarak bulunmustur (109).

Buna gére Dogu Ladininde ( Picea orientalis ( L.) Link. ) belirlenen en yitksek
heterozigosity degeri 14 nolu (E-IV) populasyon (0.4650) ile 4 nolu ( B-II) populasyon
(0.4630) 'larda saptanmugtir. En diigitk heterozigosity degeri ise 15 nolu (F-IV) populasyon
olup (0.1080) bunu 6 nolu (B-IV) populasyon (0.1280) ile 10 nolu ( D-II) populasyon
(0.1530) izlemektedir.

Enzim lokuslant bakimindan ise en fazla heterozigosity deferleri ortalama olarak
LAP-B enzim lokusu (0.4649) ile GOT-C enzim lokusunda (0.3801) ' dir. Buna karsilik
LAP-A lokusu (0.1250) ve GOT-B lokusunda (0.1897) heterozigosity degerleri daha
dusiik diizeydedir.
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Enzim lokuslarinda belirlenen heterozigosity degerlerinin giizergahlara gore oransal
dagilimlari Sekil 28 - 37 'de daha agik olarak goriilebilmektedir. Bu oransal dagilimlar
sonucu, bazi giizergahlarda yer alan bazi populasyonlarda bazi enzim lokuslan hig yer
almamakta, bazilarinda ise ok yiiksek oranda bulunmugtur. Ornegin B giizergahina ait B-
IV, F giizergahina ait F-IV kod nolu deneme alanlarinda GOT enzim sistemine ait enzim
lokuslarinin hig biri yer almamustir. Bu alanlardaki heterozigositiyi LAP enzim sistemine
ait enzim lokuslan belirlemektedir.

4.4.1. Genetik Cesitlilifin Analiz

Genetik cesitlilifin analizine ait deZerler Tablo 19 'da verilmiy olup bu degerler
incelendiginde populasyonlar arasindaki genetik ¢esitlilik degeri ortalama olarak % 4.12
gibi dugik bir deger gikmugtir. Toplam genetik ¢esitlilik degeri ile populasyonlar igi
genetik cesitlilik degerleri herbir lokusta birbirine ¢ok yakin bulunmustur. Buradan
hareketle hesaplanan populasyonlar arasi genetik varyasyon degeri (Gst) de nisbeten diigiik
(% 10.68) belirlenmigtir. Aragtirma sonucu populasyonlar arasinda genetik gesitlilik degeri
(Dst), populasyon i¢i genetik cesitlilik degerinden (Hs), ¢ok daha az bulunmustur. Oysa ilk
bakigta populasyonlar arasi genetik cesitlilik degeri, populasyon igindekinden fazla gibi
beklensede; her bir populasyonda segilen 6rnek aBaclann tesadiifi olarak segilmemis,
mimkiin olduBunca fenotipik olarak  farkli bireylerden segilmis olmasinin, yine
populasyon i¢inde gen frekansim deBistiren genetik drift, kendileyme, migrasyon,
seleksiyon, mutasyon, izolasyon oranmnin yiiksek olmast énemli sayilabilecek nedenler
arasindadir. Nitekim benzer sonuglar Picea abies (1) Karst'in (37, 167) Italya'daki
populasyonlarn tizerinde yapilan aragtirma sonuglarina yakin degerde olup 0.019 gibi diigikk
¢tkmugtir. Pinus silvestris (L.)'in Polonya'da yapilan orijin denemelerinde kullamilan orijinler
arasindaki genetik gesitlilik degeri ise 0.076 olarak bulunmugtur (59).

Genetik gesitlilik ve farklilagmanin Dogu Ladini populasyonlarinda belirlenen enzim
lokuslanina goére dagilimim gosteren Tablo 20. ve Sekil 39. incelendifinde daha agik
olarak goriilecegi gibi genetik gesitlilifin ana kaynagim populasyonlar i¢i farklar toplam (5
t) olugturmaktadir. En 6nemli varyasyon ise LAP-B ve GOT-C enzim lokuslarinda ortaya
¢tkmustir. Buna gore genetik varyasyona iligkin ortalama deger 0.1068, ortalama
farklilasma degeri ise 0.2812 olarak bulunmugstur. Benzer gekilde Picea abies (L.) Karst.'in
Avrupa'daki 10 populasyonunda farkhilagma degeri (5t) 0.320 ile 0.367 arasinda, Abies
alba (Mill.)'da ise 0.143 - 0.337 arasinda olarak bulunmugtur (168).
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4.4.2. Populasyonlar Arasi Genetik Mesafe

Populasyonlar arasi genetik mesafe degerlerine ait tablonun incelenmesi sonucu
genetik mesafe ortalama olarak 0.1759 'dur. Bu deger benzer tiirlerdeki degerlere gore
gok ytiksektir. Bu sonu¢ simirh bir alanda yayiis gosteren Dogu Ladini populasyonlan
arasindaki genetik gesitliligin yitksek oldufunu gostermektedir. Nitekim bu konuda
yapilan bazi ¢aliymalarda bulunan degerler ¢ok daha diisiiktiir. Ornegin Picea abies (L.)
Karst.)'in Italya'daki populasyonlan arasinda belirlenen ortalama genetik mesafe degeri
0.065 olarak (37), yine_Picea abies (L.) Karst.'in Avrupa populasyonlar iizerinde yapilan
diger bir caligmada ortalama genetik mesafe degeri 0.035 den daha digiikk olarak
bulunmustur (167). Picea abies (L.) Karst.'in Litvanya populasyonlan arasindaki genetik
mesafe degeri ise 0.003 ile 0.012 arasinda ¢ok diigiik degerlerde bulunmus,- buradan
hareketle Litvanya'daki Picea abies (L.) Karst.'lerin benzer genetik yapiya sahip oldugu
ileri siiriilmektedir (40). Chamaecyparis lawsoniana ((A.Murr.) Parl'da algak ve yiiksek
zonlardan alman populasyonlar arasindaki genetik mesafe degeri 0.016 (109), Thuja
occidentalis (L.)'in kurak ve bataklik bolgelerinden alinan populasyonlar arasinda ise bu
deger 0.0015 gibi ¢ok diisiik degerlerde bulunmustur (58)

Yapilan bu ¢aligmada ise aragtinlan 26 Picea orientalis (1.) Link. populasyonunda
LAP ve GOT enzim sistemleri tiim populasyonlar arasinda genetik mesafe bakimindan
farkhlik tagimaktadir. Tablo 21 incelendiginde gorilecegi gibi 26 Dogu Ladini
populasyonlaninin higbirisi genetik mesafe yoniinden benzer bulunmamistir. Buda bize
Dogu Ladini populasyonlar arasinda genetik bakimdan farkliliklarin oldugunu, dolayisiyla
beklenenden yiiksek oranda genetik gesitliligin oldugunu gostermektedir. Aym tablodan
anlagilacagi gibi Dogu Ladini populasyonlan' arasindaki en disiik genetik mesafe 0.050
ile 6 (B-1V) ve 15 (F-IV) nolu populasyonlar arasinda olup, bunu 0.070 ile 1-12, 5-22, 10-
19, 11-22, 12-13, 12-25, 18-20 sira nolu populasyonlar izlemektedir. Maximum deger
(0.420) ise 14 nolu populasyon ile 6 nolu populasyonlar arasindadir. 14 nolu
populasyonun diger tiim populasyonlarla, genetik mesafe bakimindan en yiiksek degerleri
tagidig1 kolayca goriilecektir. Diger populasyonlarla olan ortalama genetik mesafe degeri
0.3056 dir. Benzer 6zellik 4 nolu populasyon iginde (0.2362) yiiksek diizeydedir.

Aragtirma sonucu incelenen genetik gesitlilik ve mesafe degerlerine gore diger
deneme alanlarindan daha farkl1 6zellik gosteren 4 ve 14 nolu deneme alanlanna ait genel
bilgiler incelendiginde 14 nolu deneme alannin ( Trabzon-Caykara, E-IV ) kéyliler
tarafindan uzun yillardan beri korumaya alindigy anlagilacaktir. S6z konusu deneme
alanina herhangi bir miidahale sozkonusu degildir. Bunun yaninda 4 nolu deneme alam (
Giresun-Dereli, B-II ) ise tohum megceresi olarak aynlmis olup iistiin 6zelliklere sahip
bireylerden olugmaktadir.
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4.4.3. Homogenetik Test Sonuglar

Gerek LAP enzim sisteminde ve gerekse GOT enzim sisteminde belirlenen
allellerin gozlemlenen ve beklenen degerleri arasindaki iliskiye ait veriler Tablo 6 ve Tablo
12 'de verilmigtir. Buna gore her iki enzim sisteminde, > hesap degeri > tablo degerinden
biiyiik oldugu igin hem LAP-A ve LAP-B, hemde GOT-A, GOT-B ve GOT-C enzim
lokuslan bakimindan % 95, % 99 ve % 99.9 giiven diizeylerinde farklilifin anlaml oldugu
soylenebilir.



5. SONUCLAR

Dogu Ladini populasyonlarinda genetik yapmin belirlenmesi amaciyla alinan 26
populasyon (orijin) izerinde endosperm materyali kullamlarak elektroforetik teknigi

- LAP enzim sisteminde LAP-A ve LAP-B olmak iizere iki enzim lokusunda toplam
6 allel tipi belirlenmigtir. Bunlardan A1 ve B2 allelleri tiim populasyonlarda hakim
durumda gozlenirken diger alleller bazi populasyonlara hi¢ veya ¢ok az oranda temsil
edilmiglerdir. - - .

-GOT enzim sisteminde GOT-A, GOT-B ve GOT-C olmak iizere ii¢ enzim
lokusunda toplam 8 allel tipi belirlenmigtir. Bunlardan A2 ve B3 alleli tim
populasyonlarda gbzlemlenmis ve yiiksek oranda oldugu tespit edilmigtir. LAP enziminde
oldugu gibi baz1 alleller bazi populasyonlarda hig temsil edilmezken, baz: alleller baz1
populasyonlarda azda olsa degisik oranlarda temsil edilmektedir.

-Genel olarak Dogu Ladini populasyonlarinda ortalama allel frekanslan bakimindan
LAP-A1 alleli % 92.9, LAP-B2 alleli % 64.9, GOT-A2 alleli % 85.4, GOT-B3 alleli %
87.8 ve GOT-C4 allelide % 55.9 gibi yiiksek oranlarda oldugu belirlenmistir.

- Populasyonlar arasi genetik mesafe degerleri bakimindan LAP enzim sisteminde
belirlenen LAP-A ve LAP-B enzim lokuslarinda bazi populasyonlar arasinda allel
frekanslan bakimindan farkliik bulunmamasina karsilik bazt populasyonlar arasinda ise
onemli sayilabilecek farkliliklar sozkonusudur. LAP-A enzim lokusu i¢in 6 ( B-IV ) ve 21
( I-1II ) nolu populasyonlar, LAP-B enzim lokusu igin 4 ( B-II ) ve 24 (I-IIT ) nolu
populasyonlar diger populasyonlarla 6nemli diizeyde farklilik gostermislerdir.

-GOT enzim sisteminde belirlenen GOT-A, GOT-B ve GOT-C enzim lokuslarinda
da LAP enzim sisteminde oldugu gibi bazi populasyonlar arasinda allel frekanslan
bakimindan 6nemli farkliiklar olmamasina kargilik, bazi populasyonlar arasinda 6nemli
farkliliklar ortaya gtkmugtir. Omegin GOT-A ve GOT-B enzim lokuslanna goére tiim
populasyonlar igerisinde, genetik mesafe bakimindan énemli farkhhk 14 nolu (E-IV)
populasyonda gozlenmis olup bu populasyon difer populasyonlarn timiinden 6nemli
derecede farkhilik gostermistir. GOT-C enzim gen lokusu bakimindan ise 7 nolu ( C-III)

populasyon ile 6 (B-IV) ve 15 nolu (F-IV) populasyonlar arasinda onemli farkhhiklar
bulunmugtur.
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- Populasyon i¢i genetik varyasyon oram aragtirilan enzimlerde belirlenen allel
sayilan ile iligkili olup, LAP enzim sisteminde, LAP-B ve LAP-A lokuslarina gore
populasyonlarda daha heterojen bir yapiya sahiptir. GOT enziminde ise her ii¢ gen lokusu
benzer oranlarda populasyonlarda farklilagmaya neden olmuglardir.

-LAP enzim sisteminde gerek allel frekanslan, gerekse populasyonlar i¢i varyasyon
degerleri (Vp, 8t) bakimindan yiikseklik kademeleni ve giizergahlar arasinda 6nemli bir
farklilik bulunamamustir. Buna karsilik GOT enzim sisteminde sadece giizergahlar arasinda
bazi allel frekanslan (B5, C2 ve C4) bakimindan, bazi giizergahlar arasinda 6nemli
sayilabilecek farkliliklar ortaya ¢ikmistir.

-Dogu Ladini populasyonlarinda genetik yap: bakimindan belirlenen ortalama allel
sayist 10.8, her lokustaki ortalama allel miktan (A) 2.17, polimorfik lokus yiizdesi (P) %
76.15 dir. Bu verilere gore genetik bakimdan Dogu Ladini populasyonlarninin zengin bir
varyasyona sahip oldugu séylenebilir.

-Heterozigosity bakimindan en yiksek farkhlik 14 (E-IV) ve 4 (B-II) nolu
populasyonlarda, en diigiik farklilik ise 15 nolu (F-IV) populasyonda gozlenmigtir.

-Genetik cegsitlilik bakimindan populasyon i¢i varyasyon, populasyonlar arasi
varyasyondan yiksek bulunmugtur. Buna gore genetik varyasyonu populasyonlar
arasindan ziyade populasyon i¢inde aramak gerekmektedir.

-Tium populasyonlar arasindaki ortalama genetik mesafe degeri 0.1759 olup bu
deger diger konifer tiirlerinde yapilan ¢aligmalarla kargilagtinldifinda populasyonlar
arasinda genetik bakimdan yiiksek diizeyde farkliliklar oldugu soylenebilir. Genetik mesafe
bakimindan en 6nemli farklihk 14 (E-IV) ve 4 (E-II) nolu populasyonlar ile diger
populasyonlar arasindadir.



6. ONERILER

Etkili bir agag 1slahi programi, dogada mevcut orman agaglaninin genetik yapisini
bilinmesini amaglar. Boylece ustiin bireyler gelecekte kullaniimak iizere muhafaza
edilebilirken, bir yandan da bunlardan elde edilen tohumlarla kitle iiretimine gidilerek,
agaclandirma ¢aligmalarinda kullanmak amaglanir.

Soz konusu amaca ulagmak igin ise tiiriin genetik varyasyonlannin belirlenmesi
yoluna en kisa zamanda gidilmelidir. Son yillarda genetik yapinin belirlenmesi amaciyla
gelistirilen yeni teknikler uygulamaya konulmalidir. Bunlar igerisinde elektroforesis teknigi
ile kisa zamanda populasyonlarin genetik yapilani belirlenebilmektedir.

Dogu ladininde genetik yapimn izoenzim analizler ile belirlenmesi amacina yonelik
olarak yapilan bu c¢alismada, kisith kaynaklar nedeniyle iki enzim sisteminde ( LAP ve
GOT) analizler gergeklestirilebilmistir. Buradan haraketle 26 Dogu Ladini
populasyonlarinin genetik yapisi belirlenmistir. Buna gérede;

1- Baz1 populasyonlar, bazi enzim lokusu ve alleleri bakimindan birbiri ile benzer
iken, baz alleller bakimindan ise baz1 populasyonlar arasinda farkliliklar ortaya ¢ikmugtir.

2-Yiikseklik kademeleri arasinda aragtinlan iki enzim bakimindan farklihik
bulunamamgtir. Ancak giizergahlar arasinda bazi farkhihiklar ortaya ¢ikmigtir. Buna gore
tohum hasat ve kullanma mintikalan bakimindan diigey mesafeden ziyade, yatay mesafe
daha fazla 6nem kazanmaktadir.

3- LAP ve GOT enzim sistemlerine gore Dogu Ladininde genetik gesitliligin yiiksek
oldugu ortaya ¢ikmugtir. Allel frekanslan bakimindan populasyonlar arasinda genetik
mesafenin yitksek oldugu 14 (E-IV) ve 4 ( B-II) nolu populasyonlar mutlak suretle
korumaya alinmalidir.

4- Aragtirma sonucunda populasyonlar igindeki genetik varyasyon, populasyonlar
arasindakinden daha fazla bulunmustur. Buna gore genetik varyansin kaynafimi
populasyonlar arasindan ziyade populasyon iginde, hatta populasyondaki ana agaclar
tizerinde aramak gerekecektir.

5- Bilindigi gibi kalitsal faktorler kromozomlardaki genler tarafindan karakterize
edilir ve bunlar birbirinden farkli olup herbiri bir veya daha fazla 6zelligin kalitimm
denetlemektedirler. Bir hiicrede milyonlarca genin varh@ dikkate alindiginda, aragtinlan
iki enzimde belirlenen toplam 14 allel tipi bakimindan populasyonlarin genetik yapilan
hakkinda dogru bilgi edinilsede, daha genig ve detayh bilgi i¢in daha ¢ok enzim sisteminde
calismak gereklidir.
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6- Populasyonlarin genetik yapilan, miimkiin oldugunca fazla sayidaki enzim
sistemleri ile analiz edilerek birbirinden aynlmali, distiin 6zelliklere ait bireylerin dogru
teshisi kisa zamanda yapilarak, agaclandirma c¢alismalaninda genetik sertifikasi bilinen
tohum materyali kullanimi1 miimkiin hale getirilmelidir.

7- Genetik zenginligin, gen konservasyonu ile in-situ ( yerinde koruma ) veya ex-situ
(tohumlann muhafazasi veya agaclandirma v.s. ) yontemlerle korunmasi mutlaka
saglanmahdlr.' Burada dikkat edilecek husus, gen koruma galigmalarinda;

- Mevcut bulunan genetik gesitlilik iyi tespit edilmeli ve tamamim temsil
edebilmelidir.

-Genetik cesitlilifi generasyondan generasyona aktarabilmelidir.
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