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OZET

VAN iLi GOKKUSAGI ALABALIGI (Oncorhynchus mykiss, Walbaum, 1792)
ANAC POPULASYONLARININ, BUYUME HORMONU (GH) GEN
EKSPRESYON SEVIYELERI, GENETIK POLIMORFIZM ILE BAZI
FENOTIiPiK PARAMETRELERE GORE DEGERLENDIRILMESI VE
YONETIMINE YONELIK BiR ARASTIRMA

I_§ARATAS, Boran
Doktora Tezi, Su Urilinleri Miihendisligi Anabilim Dal1
Tez Danigsmani: Prof. Dr. Muhammed ARABACI
Kasim 2019, 232 sayfa

Bu ¢alismada Van ilindeki gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anag
populasyonlariin bazi fenotipik 6zellikleri, mitokondrial DNA’dan (mtDNA) genotipik
polimorfizmleri ve biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri belirlenmistir.
Calismada kullanilan goékkusagi alabaligi anaglar1 (Oncorhynchus mykiss) Van ilinde
bulunan ve resmi olarak faaliyet gosteren 6 adet gokkusagi alabaligi kulugkahanesinden
temin edilmistir.

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinin  genotipik 06zellikleri g6z Oniine
alindiginda gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin 7 adet farkli
gokkusagi alabaligi hatt1 olusturdugu bulunmustur. Ayrica kulugkahanelerin genotipik
durumlarinin “gok 1yi”, “iyi” ve “orta” seviyede oldugu goriilmistiir. Calismada
kulugkahanelerin Fis degeri (-0.34) — (0.21) arasinda Fir degerleri ise (-0.05) — (0.38)
arasinda bulunmustur. Ayrica Fst degeri 0.21 bulunmustur.

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerdeki biiylime hormonu nispi gen ifade
seviyelerine gore en yiiksek biiyiime hormonu (GH-I) nispi gen ifade seviyesinin sirasi
ile OCK ve SFA kulugkahanelerindeki anaglarda oldugu bulunmustur.

Sonug olarak bu ¢alismada Van ilindeki gokkusag: alabaligi kuluckahanelerdeki
anaglardan elde edilen genotipik ve fenotipik verilerin ayr1 ayr1 ve birlikte

degerlendirilmesi ile saglikli bir kuluckahane ve ana¢ yonetimi icin kiyaslanabilir,

degerlendirilebilir yonetim parametreleri elde edilmistir.

Anahtar kelimeler: Fenotip, Gen ifadesi, Genetik polimorfizm, Gokkusagi

alabaligi, Oncorhynchus mykiss.






ABSTRACT

A RESEARCH ON THE EVALUATION AND MANAGEMENT OF RAINBOW
TROUT (Oncorhynchus mykiss, Walbaum, 1792) IN VAN PROVINCE
ACCORDING TO GROWTH HORMONE (GH) GENE EXPRESSION LEVELS,
GENETIC POLYMORPHISM AND SOME PHENOTYPIC PARAMETERS

KARATAS, Boran
Ph.D Thesis Aquaculture Engineering
Supervisor : Prof. Dr. Muhammed ARABACI
November 2019, 232 pages

In this study, some phenotypic characteristics, genotypic polymorphisms from
mitochondrial DNA (mtDNA) and growth hormone (GH-I) gene expression levels of
rainbow trout hatcheries in Van province were determined. The rainbow trout
broodstocks (Oncorhynchus mykiss) used in the present study were obtained from
officially operating six rainbow trout hatcheries in VVan province.

Considering the genotypic characteristics of rainbow trout hatcheries, it was
found that broodstocks in rainbow trout hatcheries formed 7 different rainbow trout
lines. In addition, the genotypic status of hatcheries were found as “very good”, “good”
and “moderate”.In this study, Fis values of hatcheries were found between (-0.34)-
(0.21) and whereas Fit values were found between (-0.05)—(0.38). Furthermore, the Fst
value found to be 0.21.

According to the growth hormone relative gene expression levels in rainbow
trout hatcheries, the highest level of growth hormone (GH-I1) relative gene expression
was found in the broodstocks of OCK and SFA hatcheries, respectively.

As a result, the genotypic and phenotypic data obtained from the broodstocks of
rainbow trout hatcheries in Van province were evaluated separately and together, and
comparable and evaluable management parameters were obtained for a healthy hatchery

and broodstock management in the present study.

Key words: Gene expression, Genetic polymorphism, Phenotype,

Oncorhynchus mykiss, Rainbow trout.
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1. GIRIS

Son yillarda su iiriinleri yetistiriciligi tiim diinyada ve iilkemizde hizli bir artig
gostererek Onemli bir liretim sektdrii haline gelmistir. Hizla biiyliyen su {irlinleri
yetistiriciliginin artan kapasitesine bagli olarak, bu konuda yapilan c¢aligmalar ve
arastirmalar artmaya baslamistir. Bununla paralel olarak iilkemizde, su {iriinleri alaninda
yapilan yatirimlar 6nemli diizeyde artmistir.

Tiim yetistiricilik alanlarinda oldugu gibi su {riinleri yetistiriciliginde de temel
amag, en az masrafla birim alandan maksimum iiriin elde etmektir. Anag¢ ve yavrularin
su kaynaklarindan toplanmasiyla baglayan su iirlinleri yetistiricilik ¢aligmalar1 zamanla
(baz1 balik tiirleri icin) kiiltiir hatlar1 olusturularak yavrudan anaca kadar uzanan “Su
Uriinleri Kiiltiirii” sekline doniismustiir.

Baliklar yumurta verimleri (fekondite) yiliksek canlilar oldugundan tek bir ¢iftten
bile ana¢ stoku olusturmak miimkiin olabilmektedir. Gokkusagi alabaligi
yetistiriciliginde akraba olmayan yeterli sayida ana¢ kullanilmadigi durumlarda veya
akrabali yetistiricilik yapildiginda, populasyondaki bireyler arasindaki akrabalik
zamanla artabilmektedir. Akrabaligin artmasi, populasyondaki homozigotlugu
artirmaktadir. Bu ise populasyondaki nadir ancak kiymetli gen allellerinin kisa, orta ve
uzun donemde kaybolmasina, dolayisiyla populasyonun ¢evresel sartlardaki degisimlere
kars1 hassas hale gelmesine sebebiyet vermektedir. Bu nadir ancak sigorta goérevi goren
gen allellerini koruyabilmek ve olusabilecek ‘““akrabalik depresyonunu” minimize etmek
icin sagimda “etkin ana¢ sayisina” dikkat ederek yeterli ana¢ kullanilmasi
gerekmektedir (Arabaci, 2007).

Gokkusagr alabaligi yetistiriciliginde az sayida anagla iiretim yapilmasinin
yaninda, kullanilan hatali eslestirmeler de akrabalik depresyonunu arttirmaktadir.
Akrabalik depresyonunun arttifi populasyonlarda heterozigotlugun (bireyler arasi
genotipik c¢esitliligin) azalmasinin yani sira, ¢cevresel sartlara adaptasyonda da birtakim
problemler ortaya c¢ikabilmekte; ayni zamanda iiretim verimlili§inde disiisler,
deformasyonlar gibi nedenlerden dolay1 ekonomik kayiplar goriilebilmektedir.

Genotipik cesitliligi azaltan akrabalik depresyonu, gelecekte planlanan

seleksiyon programlarinda elde edilecek genetik ilerleme potansiyelinin de diismesine
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neden olabilmektedir. Bu problemler nedeniyle hem yetistiricilikte hem de sucul
ekosistemlerdeki stoklarda genotipik cesitliligin ne seviyede oldugu ile ilgili ¢alismalara
agirlik verilmistir.

Gokkusagi alabaligi yetistiriciligi yapan birgok isletme gokkusagi alabaliginin
gen kaynag iilkemizde olmadigi i¢in (Kuzey Amerika) ithal yumurta getirerek veya
farkli balik ¢iftliklerinden yumurta, yavru, porsiyonluk, ana¢ balik temin ederek “kan
tazeleme” olarak bilinen uygulamay1 yapmaktadirlar.

Akrabalik cok ilerlemediginde akrabaliktan gelen zararlar1 minimize etmek igin,
Ozellikleri bilinen ve hastalik tagimayan baska populasyonlardan kan tazelemesi
yapilabilir. Ancak akrabalik ilerlediginde ve homozigotluk arttiginda etkin anag¢ sayisina
dikkat etmek veya kan tazelemek saglikli bir yaklasim degildir (Arabaci, 2007).

Bu yiizden bir isletmedeki ana¢ yoOnetimi planlanirken elde tutulan anag
populasyonunun genetik yapisinin bilinmesi, o isletmede uygulanacak herhangi bir 1slah
calismasi igin gerekli bir konudur. Uretimin arttirilabilmesi ve yasama orani yiiksek
yavrular elde edilebilmesi; bunlarin elde edilecegi anag¢ stokunun 6zelliklerine, bakim-
beslenmesine ve en Onemlisi anag¢ stokunun genotipik ¢esitliligine baghdir. Yavru
tiretiminde kullanilacak anag¢ stokun genetik olarak ilerletilebilmesi yani 1slahi, primer
ana¢ stokundaki genotipik ¢esitliligin yiiksek olmasina ve kullanilacak etkin anag
sayisina baglidir. Islah c¢aligmalar1 uzun zaman almakta ve tam anlamiyla istenilen
sonugta her zaman elde edilememektedir. Ciinkii klasik 1slahta genotip tayini, fenotipe
dayali yapilmaktadir. Ayrica verim 0&zellikleri cevre sartlarindan biiyiik Olgiide
etkilenmektedir. Bu sebeple, 1slah amagli bir seleksiyon ¢aligsmasi yapilmadan once var
olan genotipik ¢esitliligin ne diizeyde oldugunun belirlenmesi ilk basamaktir (Arabaci,
2007).

Genotipik farkliliklar (polimorfizm), DNA diizeyinde yapilan tanimlamalarla
daha saglikli bir sekilde ortaya konulabilmektedir. Son 20 yil icerisinde su triinleri
alaninda genotipik cesitliligin belirlenmesi i¢in bir¢ok calisma yapilmistir. Genotipik
polimorfizm ¢alismalari, balik stok yapilarinin analizi, taksonomik ¢aligmalar ve kiiltiir
balik¢iliginda seleksiyon ve 1slah gibi amaclar i¢in gerceklestirilmistir.

Ancak simdiye kadar yapilan caligmalarda kullanilan genotipik belirteclerin

(marker) birbirinden ¢ok farklilik arz etmesi ve ilgilenilen hedef tiiriin farkli hayat
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safhalarina, farkli populasyonlarina (kiltiiriine veya avciligina) yonelik olmasi, daha da

Oonemlisi belirlenen polimorfizmler ile fenotip ve genotip arasinda iligski kurulmamasi ya

da kurulsa bile elde edilen verilerin ayr1 ayr1 yayinlanmasi (6rnegin sadece fenotipik

ozellikler ile ilgili veya genotipik polimorfizm ile ilgili) sonuglarin birlikte

degerlendirilme gii¢liigiinii beraberinde getirmistir.

Bu calismada Van ilinde faaliyet gosteren alti adet gokkusagi alabaligi

kuluckahanesinde;

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin fenotipik ve
genotipik 6zellikleri belirlenerek farkliliklarinin ortaya konulmast,

Gokkusagr alabaligt kuluckahanelerinde bulunan anaglarin mtDNA’ya gore
genotipik polimorfizmin seviyeleri belirlenerek kulugkahanelerdeki anag
populasyonlarinin akrabalik diizeylerinin belirlenmesi ve bu 0Ozellige gore
derecelendirilmesi,

Gokkusagr alabaligt  kulugkahanelerinde bulunan anaglarin  genotipik
polimorfizmini belirlemek icin genetik benzerlik disinda farkli genotipik
cesitlilik kriterleri (Fst, Ht, Nm vb.,) kullanarak anaclardaki genotipik
cesitliliginin belirlenmesi,

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin ka¢ adet farkh
gokkusagi alabalig hattt olusturdugunun belirlenmesi,

Gokkusagr alabaligi  kulugkahanelerinde bulunan anaglarin  olusturdugu
gokkusagi alabalig1 anag¢ hatlarinin frekanslarinin ve ortalama genetik benzerlik
oranlarinin belirlenmesi,

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin biliylime hormonu
gen ifade seviyelerinin belirlenmesi ve kulugkahanelerdeki anaglardan elde
edilen biliylime hormonu gen ifade seviyesine gore kuluckahanelerin biiylime
acgisindan derecelendirilmesi,

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde belirlenen gokkusagi alabaligi anag
hatlarinin biiyiime hormonu gen ifade seviyelerini belirlemek ve gokkusagi

alabalig1 anag hatlarinin biiyliime agisindan derecelendirilmesi,
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Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerdeki anaglarin, bitylime hormonu (GH-I) gen
ifade seviyeleri, genotipik polimorfizm ile fenotipik oOzelliklerininin birlikte
degerlendirilmesi,

Gokkusag alabaligi kuluckahanelerinde bulunan anaclar i¢in kan tazelemenin
gerekli olup olmadigi ya da kan tazeleme amaciyla yararlanilacak hedef
kulugkahanelerdeki anaglarin kullanilip kullanilamayacagimin belirlenmesi ve
elde edilen genotipik ve fenotipik verilerin birlikte degerlendirilmesi ile saglikl
bir kuluckahane ve ana¢ yonetimi icin kiyaslanabilir, degerlendirilebilir yonetim

parametrelerinin elde edilmesi amag¢lanmustir.



2. KAYNAK BILDIiRiSLERI

2.1. Gokkusag Alabahg ve Ozellikleri

Su {riinleri yetistiriciligi kapsaminda; 6zellikle soguk su balig1 olan gokkusagi
alabalig1, diinyanin birgok iilkesinde genis ¢evresel kosullar altinda yetistirilmektedir.
Kiiltlir kosullarina uygun niteliklerinden dolay1 gokkusagi alabaligr yetistiriciligi hizl
bir artig gostermis ve glinlimiizde 6onemli bir tiretim dali haline gelmistir.

Tirkiye’de gokkusagi alabaligi tretimi, 1970°li yillarda digsaridan getirilen
yumurtalarla baslamistir ve zaman igerisinde {reticiler yavru ihtiyaglarini, kendi
anaglarmi yetistirerek karsilamislardir. Siiphesiz, iireticiler ana¢ se¢imini yaparken
Ustliin verime sahip bireyleri tercih etmislerdir (Canyurt, 1985). Diinya genelindeki
kiiltiir balik¢iliginin gelisimine kosul olarak iilkemizde de ozellikle iistiin yetistirme
avantajlar1 nedeniyle gokkusagi alabaligi iiretimi biiylik asamalar kat etmistir
(Celikkale, 1988; Celikkale ve ark., 1999). Ulkemizde 2000°li yillarda 42.572 ton olan
alabalik iiretim miktar1, Tiirkiye Istatistik Kurumu (TUIK) 2018 verilerine gore 114.497
tona ulasmistir (TUIK, 2018). Giiniimiizde alabalik iiretimi yetistiricilik yoluyla elde
edilen i¢su baliklart istihsalinin en 6nemli kismini olusturmaktadir.

Gokkusagi alabaligi  (Oncorhynchus mykiss) Salmonidae familyasinin
Oncorhynchus genusuna mensup Kuzey Amerika orijinli bir baliktir. Salmonid
baliklarin viicutlar1 ince uzun olup 1sinli dorsal yiizgeci ile kuyruk ylizgeci arasinda
151ns1z adipoz yiizgeci bulunur. Gokkusagi alabaligi, diger alabalik tiirlerine nazaran
tamamen farkli desenlere sahiptir. Viicudun dorsal kisminda yer alan ve kuyruk
yiizgecine kadar uzanan benekler ile diger alabalik tiirleri arasindan kolaylikla ayirt
edilebilir (Stevenson, 1987; Celikkale, 1994; Geldiay ve Balik, 2002). Sirt yiizgeci 10-
12, anal yiizgeci ise 8-12 yumusak 1sina sahiptir. Pullari, sikloit ve kiigliktiir. Yanal
¢izgi tam, az 6ne dogru 100 ile 150 adet pulla kaplanmistir. Biyiklar1 yoktur. Pullar
kiigiiktiir. Kafanin iist kismi ve arkasi ¢elik mavisi, mavi-yesil, sari-yesil ve hemen
hemen kahverengidir. Viicut kenarlar1 giimiisi, beyaz veya soluk sari-yesilden griye
egilimli olan bir renktir. Karmm kismi glimiisi beyaz veya saridir. Kuyruk yiizgeci

catallidir, kuyruk ve yag yiizgeclerinde ¢ok sayida siyah benek vardir. Yine viicut
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kenarlarinda bulanik pembe, mavimsi veya genis agik bir pembe bant ile ¢cok sayida
kiigtik lekeler mevcuttur. Anaglarda yumurtlama zamani renk koyulasirken, yanal ¢izgi
tizerinde kirmizi bir bant olusur (Muus ve Dahlstrom, 1971; Emre, 2004; Purser ve
Forteath, 2005).

Gokkusagi alabaligr tiirtinde ¢ok farkli fenotip ve genotipler bulunmaktadir. Bu
farkliliklar hat olarak tanimlanmistir. Bu hatlarin bir kismi sucul ekosistemlerde iken bir
kismi da kiiltiir hattidir. Bu hatlarin her biri farkli 6zelliklere sahiptir. Her bir hattin
kullanim amacina gore istenen veya istenmeyen Ozellikleri bulunabilir. Gokkusagi
alabaliklarinin gotiiriildiikleri {ilkelerde o iilkenin ismiyle anilan hatlar1 da vardir.
Ornegin Tazmanya, Yeni Zellanda hatti gibi. Yine seleksiyonla ilerletilerek
olusturulmus bazi hatlar da vardir. Ornegin Japonya’da seleksiyonla elde edilen ve
yiksek sicakliga karsi toleransli olan bir hat, 24 °C su sicakliginda
yetistirilebilmektedir. Ulkemize ithal yumurta yoluyla giren gdkkusag: alabaliklari ise
biiylik cogunlukla Kamloops hattidir (Arabaci, 2007)

Gokkusagi alabaligi hatlar1 arasinda tireme Ozellikleri bakimindan farkliliklar
goriilebilmektedir. Ornegin ¢ogu alabalik hatlar1 senede bir kez yumurta verirken,
senede iki kez yumurta veren bir hat da bulunmaktadir. Buna karsin biiylime 6zellikleri
zayif olan bu hattin yetistiriciligi reva¢ bulmamustir (Arabaci, 2007). Gokkusagi
alabaliklar1 genotipe gore olduk¢a degismekle birlikte cinsi olgunluga genellikle
erkekler 2 yasinda, disiler 3 yasinda erisirler (Stickney, 2000). Kiiltiir kosullarinda ise
hatlara ve su sicakligina gore degismekle beraber erkek alabaliklar 9. aydan itibaren
sperm vermeye baslarken, disi alabaliklar yaklasik 2. yildan itibaren yumurta vermeye
baslarlar. Ilk yumurta veren anaglar, genotip ve gevresel sartlara gore degismekle
birlikte yaklasik 1/2 kg agirhfinda olabilirler. Ulkemizde bulunan gdkkusag
alabaliklarinda yumurtlama zamani genotipe bagli olarak genelde Kasim ay1
sonlarindan Nisan’a ayina kadardir. Bunlarin diginda erken veya ge¢ yumurtlayan hatlar
da az siklikta bulunmaktadir. Ancak yumurtlama zaman {izerine sadece genotip degil
cevre sartlart da (1s1tk ve su sicakligr gibi) etkilidir (Arabaci, 2007). Erkek baligin
renkleri daha koyu ve canli olurken, disi baligin renkleri daha solgun, ciisseleri
erkeklere oranla daha iri ve toplu olmaktadir (Kurtoglu ve ark., 1998). Gokkusagi

alabaliklar1 karnivor olup, hayvansal kokenli gidalarla beslenirler. Gokkusagi
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alabaligimin yasam siiresi, yasadig1 kosullara ve genotipe bagli olarak ortalama 5 ile 6
yil arasinda degismekle birlikte, Kaliforniya’da 11 yasinda olanlarina da rastlanmistir
(Stickney, 2000).

Kuzey Amerika kokenli bir balik olan gokkusagi alabaliginin ilk yetistiricilik
calismalar1 Kaliforniya’daki McCloud adli bir nehirde baslamis daha sonra 1800’1
yillarin sonlarima dogru Avrupa’ya getirilmistir (Gall ve Crandel, 1992). Gokkusagi
alabaliginin yetistiricilik tiiri olarak tercih edilmesinin ¢ok sayida sebebi vardir. Gozlii
yumurta naklinin kolaylig1 sebebiyle diinyanin birgok bolgesine taginabilmesi en dnemli
ozelliklerindendir. Baslica tercih sebepleri, adaptasyon ve yemden yararlanma
kabiliyetinin iyi olmasi, yiiksek su sicakligini (26 °C) ve sudaki disiik ¢6ziinmiis
oksijeni iyi tolere etmesidir. Ayrica gokkusagi alabaliginin ¢ogu kiiltiir hatlar1 normal
yumurtlama kabiliyetini stirekli seleksiyondan dolay1 kaybetmis olmakla beraber,
sagimla kolaylikla yumurtalar1 alinabilmekte ve yumurtalarin kulugka siireleri de diger
alabaliklara gore daha kisa olmaktadir. Alabalik yetistiricilerinin biiylik sorunu olan
furunkulozis (kanli ¢iban) hastaligina kars1 da genetik olarak dayaniklidir. Biitiin bu
Ozelliklerinden dolay1 alabaliklar iginde biitiin diinyada en cok tercih edilen kiiltiir
tirtidiir.

Gokkusag alabaligi anag populasyonlar ile ilgili bir¢ok ¢aligma yapilmustir.
Gokkusagr alabaligi ana¢ populasyonlarint degerlendirmek igin diger canlilarda da

kullanilan molekiiler genetik ¢alismalar asagida 6zet seklinde verilmistir.

2.2. Gokkusag1 Alabah@ Populasyonlarimi Degerlendirmek icin Kullamlan
Molekiiler Genetik Calismalar

Canlilarda ele alinan 6zellik / 6zellikler bakimindan fenotipik farkliliklar, cevre
ve genotip olmak iizere baslica iki sebepten etkilenmektedir. Son zamanlarda molekiiler
biyolojideki yeni tekniklerin gelisimi, DNA’daki farkliliklarin incelenmesini miimkiin
kilmistir. Genotipik gesitliligin seviyesi, tiirin devami ve kiiltiir hatlarinda uygulanacak
1slah programlari i¢in ¢ok Onemlidir. Herhangi bir canli populasyonunu etkin olarak
yonetmek icin, mevcut populasyonlarin genetik varyasyon diizeyi mutlaka

belirlenmelidir.
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Balik populasyonlar1 ile ilgili genetik ¢alismalar yillardan beri devam
etmektedir. Baliklarda genetik ¢alismalarin ilk 6nemli uygulamalar1 denizlerde gézlenen
davranis ve go¢ modellerinin arastirilmasiyla ilgilidir. Molekiiler ilk ¢aligmalar, genetik
olarak uzak balik populasyonlar1 arasinda hemoglobin polimorfizminin arastirilmasiyla
baslamistir (Sick, 1961; Ward ve Grewe., 1994). Orneklerin ayrimindaki problemleri
¢ozmek ic¢in 6zel histokimyasal boyama yontemleri kullanilmistir (Hunter ve Markert.,
1957). Ozgiil proteinlerin boyanmasinda nisasta jel elektroforezi kullanilarak allozim
varyasyonunun belirlenmesi saglanmistir (Harris ve Hopkinson., 1976; Arslan, 2006).
Ancak protein elektroforezi ile yapilan ¢aligmalarin hizli, ucuz olmasi ve ¢ok fazla
laboratuvar malzemesi istememesi gibi biiylik avantajlar1 olmasina ragmen kullanilan
orneklerin taze olma zorunlulugu, DNA calismalarina gore ¢ok sayida drnege ihtiyag
duyulmasi ve bu drneklerin genellikle 6ldiirme yoluyla elde edilmesi gibi siirlayici
ozellikleri bulunmaktadir.

Bu nedenle genotipik belirteglerin cesitliligini sayica artirabilmek icin
arastiricilar 1980’lerin basinda DNA’dan yararlanmaya baslamislardir. Farkli molekiiler
tekniklerin gelistirilmesiyle birlikte Mitokondriyal DNA (mtDNA), Restriksiyon
Parcacik Uzunluk Polimorfizmi (RFLP), Rastgele Cogaltilmis Polimorfik DNA
(RAPD), Cogaltilmig Pargacik Uzunluk Polimorfizmleri (AFLP), DNA dizilerinin
belirlenmesi (Sekanslama), Tek Niikleotid Polimorfizmleri (SNP), mikrosatelitler ve
makrosatelitler su {iriinlerinde yaygin bir sekilde kullanilmaya baslamistir (Liu ve
Cordesb, 2004).

Bu alanda yapilan ilk ¢aligmalar mitokondrial DNA (mtDNA) temelli olup,
RFLP teknigi kullanilmistir (Lansman ve ark., 1981). Bununla birlikte 1985 yilinda
Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) tekniginin Kary Mullis tarafindan gelistirilmesiyle
birlikte molekiiler genetik alaninda ciddi ilerlemeler kat edilmistir (Innis ve ark., 1990).
Ayrica c¢aligmalarda PCR tekniginin canliyr o6ldiirmeden ¢ok az miktarda doku

pargastyla calisma imkan1 vermesi dnemli bir avantajdir.



2.3. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR)

1985 yilinda Kary Mullis tarafindan temelleri atilan Polimeraz Zincir
Reaksiyonu uygun kosullarda DNA'nin belirli bir bolgesini ¢ogaltmak i¢in yaygin
olarak kullanilan in vitro (bir tiip icerisinde) bir yontemdir. Bu yontem kisa siire
icerisinde DNA dizisinin bir¢ok kopyasinin elde edilmesini saglayan bir tekniktir.
Yontemin temeli; cogaltilmak istenen DNA bdlgesinin iki ucuna 6zgii, bu bolgedeki
niikleotid dizilerini tamamlayici bir ¢ift sentetik DNA parcas1 (primer) kullanilarak, 6zel
sicakliklarda bu iki primerle sinirlandirilan bdlgenin enzimatik olarak c¢ogaltilmasina
dayanir (Innis ve ark., 1990).

PCR, hiicre i¢inde (in vivo) DNA’nin transkripsiyon mekanizmasini model alir.
Cift zincirli DNA dizisi uygun sicakliklarda tek zincirli DNA bigimine ayrilir,
kopyalanarak ¢ogaltilir ve tekrar baglanir. Bu adimlarin tekrartyla DNA’nin bir¢ok
kopyasi olusturulur.

PCR teknigi, temel olarak ii¢ basamaktan olusmaktadir (Innis ve ark., 1990).
Bunlar;

e Ayrilma (Denatiirasyon): Cogaltilacak DNA molekiiliiniin ¢ift zincirli yapisinin
yiiksek sicaklik (siklikla 94°C- 97°C arasinda) yardimiyla denatiire edilerek tek
zincirli hale getirilirmesi,

e Baglanma (Annealing): Cogaltilacak DNA molekiiliiniin tek zincirli hale
gelmesinden sonra spesifik primerlerin kendilerine 6zel uygun sicaklikta
(siklikla 45°C- 65°C arasinda) tek zincirli DNA iizerinde kendi karsiliklar1 olan
bolgelere baglanmasi,

e Uzama (Extension): Uygun sicaklikta (72°C) Tag DNA polimeraz enziminin

yardimiyla DNA zincirinin uzamasidir (Innis ve ark., 1990).

Bu {i¢ basamaktan olusan her bir islem DNA miktarinin (sartlar uygun ise) iki
katina ¢ikmasini saglar ve bu durum bir PCR dongiisiinii temsil eder. Bu islem, genel
olarak 25 ile 40 defa tekrar edilerek baslangigctaki DNA dizisi i¢inden hedeflenen bir¢ok

yeni DNA dizisi ¢ogaltilir. Cogaltilan DNA’nin miktart bu adimlarin tekrarlanma
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sayilar1 ve ilk koyulan DNA miktar1 ve gerekli sarflarin (Mg, dNTP, Taq DNA

polimeraz) miktari ile sinirlidir.

2.4. Genotipik Polimorfizm

Polimorfizm temel anlamiyla kisiler ve populasyonlar arast DNA dizisindeki
farkliliklar demektir. Her bireyin ayr1 olmasini saglayan, kisiye 6zgii genomlarin aslinda
%99.9’u 6zdestir (Aksoy ve Soydemir, 2017). Genomdaki DNA dizilerinin bir kismu,
yasam i¢in ¢ok dnemli olduklarindan dolayi siirekli korunur. Ancak ¢esitli nedenlerden
dolay1 DNA dizisinde bir takim degisiklikler olusmaktadir. Bu tip degisikliklerin
olustugu DNA’daki bu bdlgeler Polimorfik bolge, o bolgedeki DNA dizisi ise
Polimorfizm olarak adlandirilir.

Populasyonda DNA dizisindeki tek niikleotid farkliliklar1 bile polimorfizm
olarak nitelendirilebilir. Zira kiiltiirel anlamda bir tek niikleotiddeki farklilik tiiriin
fenotipinde farklilifa neden olabilecegi gibi yine insanlarda bir tek niikleotid farklilig:
bir hastalik etmeni olarak kargimiza ¢ikabilir.

Polimorfizmler genlerin protein kodlayan ya da kodlamayan bolgelerinde
meydana gelebilirler. Baz1 durumda genin kodladig: proteinin fonksiyonu ya da enzim
aktivitesi bu degisikliklerden 6nemli Glgiide etkilenebilir. Hiicre metabolizmasi i¢in
kritik onem tasiyan proteinlerin fonksiyonunun bozulmasi ¢esitli hastaliklara yol
acmakta veya bazi hastaliklar i¢in riski artirmaktadir (Deligezer, 2004). Polimorfizmler,
nesilden nesile aktarilabildiklerinden goriilme sikliklar1 fazladir (Gonzalez, 1999).
Farkl1 populasyonlarda polimorfizm goriilme siklig1 degiskenlik gdsterebilir.

Kisacas1 genotipik polimorfizm bir tiiriin {iyeleri arasindaki farkliliklarin
sonucudur. Genomda ¢ogunlugu tek niikleotid diizeyinde olmak iizere, ikili, Uglii
niikleotid tekrar sayilarinda degisiklikler ve kromozom diizeyinde genotipik
polimorfizmler goriilebilmektedir (Ekmekgi, 2008).

Kiiltlirti yapilan gokkusagi alabaliklarindaki genotipik polimorfizmle ile ilgili
cok sayida calisma yapilmistir. Tirkiye’de gokkusagi alabaligi populasyonlarinin

genetik yapisi iizerine simdiye kadar yapilan ¢alismalardan bazilar1 su sekildedir.
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Akhan ve Canyurt (2005), Ege Bolgesi’nde iiretim yapan ¢ farkli
kulugkahanenin anac stoklar1 arasindaki genotipik cesitliligi arastirmislardir. Izmir
ilinde yaptiklar1 ¢alismada, Tirkiye’nin ti¢ farkli ilindeki (Denizli (Cameli), Mugla
(Fethiye), Burdur (Golhisar)) ii¢ farkli kuluckahanedeki gokkusagi alabaligi anaglari
arasindaki genotipik g¢esitliligi RAPD-PCR yontemi ile 10 adet RAPD primeri
kullanarak belirlemislerdir. Calismada ii¢ populasyonda hesaplanan genetik benzerlik
degerleri oldukca diisiik bulunmustur. Fethiye populasyonu iginde ortalama 0.429,
Cameli populasyonu iginde 0.311 ve Golhisar populasyounda 0.348 olarak
hesaplanmistir. Populasyonlar arasi genetik farklilik degeri ise oldukca yiiksek
bulunmustur. En yiiksek genetik farklilik degeri Fethiye-Golhisar populasyonlar:
arasinda 0.752 olarak, en diisiik ise 0.659 olarak Fethiye-Cameli populasyonlari
arasinda oldugunu bildirilmislerdir.

Aksakal (2009), Erzurum ilinde yaptig1 ¢alismada, ayni yetistirme kosullarinda
bulunan 8 aylik gokkusagi alabalig1 gruplarinda yiiksek ve diisiik canli agirliga sahip
bireyler arasindaki genetik varyasyonu, 13 adet mikrosatelit primer kullanilarak
arastirmistir. Caligmada gozlenen heterozigotluk oranint (Ho) 0.78-0.94 arasinda,
gruplar i¢i fiksasyon indeks degerini (Fis) ise 0.076 bulmustur. Tiim gruplar arasindaki
genetik ¢esitlilik degerinin (Fst) ise 0.056 oldugunu ve gruplarin Hardy-Weinberg
dengesinde oldugunu bildirmistir.

Agdamar (2010), Tirkiye’de Mugla ilinde yaptigi calismada, Tiirkiye’de
uretilen gokkusag: alabalig1 populasyonlarinin genotipik ¢esitliligini 20 farkli isletmede
(Kastamonu, Denizli, Isparta, Rize, Mugla, Giimiishane, Sivas, Canakkale, Burdur,
Bilecik, Antalya, Artvin, Trabzon, Kayseri, Kahramanmaras) 3 adet mikrosatelit primer
kullanarak aragtirmistir. Calismada gozlenen heterozigotluk (Ho) 0.61, populasyon igi
cesitliligi gosteren Fis degeri 0.22 ve populasyonlar arasi farklilasmay1 gosteren Fst
degeri ise 0.06 bulunmustur. Caligma sonuglarina gore, gozlenen heterozigotluk
oraninin diisiik ve homozigot birey sayisinin ve kendilesmenin fazla oldugunu
bildirmistir.

Diger bir ¢alismada iilkemizde yiiksek kapasite ile liretim yapan ve/veya uzun
siiredir kendi ana¢ stokuyla c¢alisan farkli illerde bulunan 20 farkli isletmeden

orneklenen gokkusagi alabaligi populasyonlarinin genetik yapist 7 adet mikrosatelit
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primer kullanilarak incelenmistir. Calisilan 7 adet mikrosatelit primerin 20
populasyonun tiimiinde polimorfik oldugunu bildirmistir. Calisma sonucunda gozlenen
heterozigotluk (Ho) 0.69, populasyon i¢i gesitliligi gosteren Fis degeri 0.052,
populasyonlar arasi farklilagsmayi belirten Fst degeri ise 0.061 olarak bildirilmistir
(Oral, 2011).

Gokkusag1 alabaligi populasyonlarinin genetik yapisi tizerine diger iilkelerde
simdiye kadar yapilan bazi ¢alismalara bakildiginda, Ferguson ve ark. (1993),
Kanada’nin Ontario eyaletinde faaliyet gosteren 7 farkli gokkusagi alabaligr ¢iftliginden
ornekledikleri 17 populasyonu 37 allozim lokusunda degerlendirdikleri ¢alismada, 37
lokustan 15’inin polimorfik oldugunu bildirmislerdir. Ayrica 3 gruba ayrilan
populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin diisiik oldugunu (Fst =0.06)
bildirmislerdir.

Sili’de gokkusagi alabaliklar1 {izerinde yapilan bir ¢alismada, 3 farkli ¢iftlik
populasyonunda 32 allozim lokusu incelenmistir. Incelenen populasyonlarm 2 gruba
ayrildigi, fakat gruplar arasindaki genetik farklilagmanin diisik oldugu (Fst =0.05)
bildirilmistir (Gajardo ve ark., 1998).

Amerika Birlesik Devletleri’nde gerceklestirilen bir calismada bes farklhi
gokkusagi alabaligr hatt1 9 adet mikrosatelit primer ile karsilastirilmistir. Calisma
sonucunda gokkusagi alabaligi hatlari arasindaki Fst degerlerinin 0.03 ile 0.20 arasinda
degistigi bildirilmistir (Overturf ve ark., 2003).

Ward ve ark. (2003), Bat1 Avustralya’da dort gokkusagi alabaligi populasyonunu
10 adet mikrosatelit primer kullanarak karsilastirmistir. Calismada gozlenen
hetorozigotluk (Ho) 0.56 —0.75 arasinda bulunmustur. Fis degerinin -0.33 ile 0.35
arasinda degistigini, Fst degerinin ise 0.19 oldugunu bildirmislerdir. Calismada,
populasyonlar arasinda genetik farklilasmanin ihmal edilemeyecek diizeyde yiiksek
oldugunu rapor etmislerdir.

Diger bir ¢alismada Silverstein ve ark. (2004), Amerika Birlesik Devletleri’nin
Kearneysville eyaletinde ii¢ ayr1 gokkusagi alabaligi hattin1 9 adet mikrosatelit primer
kullanarak karsilastirmiglardir. Calismada gozlenen hetorozigotluk (Ho) 0.69 ile 0.76

arasinda bulunmustur. Caligmada populasyon i¢i gesitliligi gosteren Fis degerinin -0.108
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ile 0.385, arasinda degistigini, 3 hat arasindaki Fst degerinin ise 0.089 oldugunu
bildirmislerdir.

Danimarka, Finlandiya ve Norve¢’teki 8 farkli gokkusagi alabaligr kiiltiir
populasyonunun 10 adet mikrosatelit primer kullanilarak degerlendirildigi bir
calismada, populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin ihmal edilemeyecek
diizeyde yiiksek (Fst=0.10) oldugu bildirilmistir (Lulla ve ark., 2006).

Amerika Birlesik Devletleri’'nde, Johnson ve ark. (2007), National Center for
Cool and Coldwater Aquaculture (NCCCWA) tarafindan farkli yillarda (2002-2005)
yetistirilen 4 farkli gokkusagi alabaligi ana¢ hattin1 12 adet mikrosatelit primer
kullanarak karsilastirmislardir. Calismada polimorfik lokus oranlarinin (PIC) % 46 ile
% 88 arasinda degistigini, Fst degerlerinin ise 0.006 ile 0.023 arasinda degistigini rapor
etmislerdir.

Gross ve ark. (2007), Kuzey ve Dogu Avrupa’daki gokkusagi alabaliklarindaki
genotipik cesitliligi ve farklilasmay1 belirlemek icin yaptiklari ¢alismada, Finlandiya,
Danimarka, Isveg, Norveg, Estonya ve Polonya’ da yetistirilen 12 gokkusagi alabaligi
kiltiir hattini, Kanada ve Amerika’dan (Shasta) getirdikleri hatlarla karsilagtirmislardir.
10 adet mikrosatalit kullandiklar1 ¢aligma sonunda Polonya’dan getirilen ve akrabalik
dereceleri artmis iki hat hari¢ geri kalan hatlarin heterozigotluk seviyesi ve ortalama
allel sayilarinin Amerika’dan getirilen stoga benzer oldugunu bildirmislerdir. 15 hattin
kendi iglerinde gozlenen heterozigotlugunun (Ho) 0.38 ile 0.80 arasinda oldugu, hatlarin
grup ici benzerlik ortalamalarinin % 62 - % 100 arasinda oldugunu bildirmislerdir. Fis
degerinin -0.15 ile 0.11 arasinda degistigini ve 15 hat arasindaki Fst degerinin ise 0.14
oldugunu rapor etmislerdir.

Norve¢’in Bergen eyaletinde Deniz Arastirmalar1 Enstitiisti'nde (Institute of
Marine Research) yapilan ¢alismada ¢iftliklerden kacan gokkusagi alabaliklar1 ve 6 adet
gokkusagi alabaligi ciftligindeki alabaliklar 12 adet mikrosatelit primer kullanilarak
karsilagtirilmistir. Her bir populasyonda goézlemlenen allel varyasyonunun % 48-76
arasinda degistigi, gozlemlenen heterozigotluk (Ho) degerinin ise 0.65-0.79 arasinda
oldugu belirtilmistir. 7 populasyon arasindaki Fst degerlerini ise 0.127 oldugu
bildirilmistir (Glover, 2008).
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Rusya’da 3 gokkusagi alabaligi hatti (Amber Wild Color, Kamloops, and
Donaldson) 10 adet mikrosatelit primer kullanilarak karsilastirllmistir.  Hatlar
igerisindeki genetik benzerligin 0.89-0.94 arasinda degistigi, hatlar arasinda ise bu
degerlerin 0.89- 0.92 arasinda oldugu belirtilmistir. Ayrica allel sayisinin 1.09 ile 1.55
arasinda oldugu ve hatlar arasindaki genetik mesafenin ise (genetic distance) 0.010 —
0.024 arasinda degistigi bildirilmistir (Sekste ve ark., 2008).

Yousefian ve ark. (2012), Iran'n kuzeyinde farkli orijinli (Norve¢ Fransa ve
Tiirkiye) 3 gokkusagi alabaligi hattin1 5 adet mikrosatelit primer karsilastirmislardir.
Calismada gozlenen hetorozigotlugun (Ho) 0.28 ile 0.38 arasinda oldugunu, allel
sayisinin 3.0 ile 3.1 arasinda degistigini ve etkili allel sayisinin ise 1.6 ile 1.9 arasinda
degistigini bildirmislerdir. Ayrica gen akisi (Nm) degerinin 2.88 ile 3.78 birey/kusak
sayist (Nm) arasinda degistigini belirtmislerdir. Fis degerinin ise 0.008 ile 0.215
arasinda oldugu ve 3 hat arasindaki Fst degeri ise 0.072 oldugunu bildirmislerdir. Hatlar
arasindaki genetik mesafenin (genetic distance) ise 0.105 — 0.120 arasinda degistigini
rapor etmiglerdir.

Diger bir calismada, Afzali ve ark. (2013), Iran’da Mazandaran eyaletinde kiiltiir
hatlarinin genotipik cesitliligini belirlemek igin yaptiklari ¢alismada Iran, Fransa ve
Norveg menseli 3 gokkusagi alabaligi anag¢ hattin1 12 adet RAPD primeri kullanarak
karsilastirmiglardir. Calismada gozlenen heterozigotluk (Ho) 0.09 ile 0.015 arasinda
bulunmustur. Ht ve Hs degerleri siras1 ile 0.16 ve 0.11 oldugunu bildirmislerdir.
Shannon ¢esitlilik indeks degerlerinin 0.17 oldugunu, allel sayisinin 1.26 ile 1.29
arasinda degistigini ve etkili allel sayisinin ise 1.14 ile 1.25 arasinda oldugunu rapor
etmiglerdir. Ayrica polimorfik lokus oraninin (PIC) % 25.3 ile % 37.7 arasinda
degistigini, Fst (Gst) ve Nm degerlerinin ise sirasi ile 0.29 ile 0.17 birey/kusak sayisi
(Nm) oldugunu bildirmislerdir. Populasyonlar arasinda genetik mesafenin ise 0.049 —
0.104 arasinda degistigini rapor etmislerdir.

Yunanistan’in farkli boélgelerindeki 10 adet gokkusagi alabaligir kulugkahanesi
10 adet kesim enzimi kullanilarak karsilastirilmistir. Populasyonlar arasindaki ortalama
Fstdegerinin 0.056 oldugu bildirilmistir (Martsikalis ve ark., 2014).

Barat ve ark. (2015), Hindistan’da Bhimtal eyaletinde Hindistan’daki bes farkli
bolgeden toplanan 5 farkli gokkusagi alabaligi hattin1 15 adet mikrosatelit primer
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kullanarak karsilagtirmiglardir. Calismada gozlenen hetorozigotluk (Ho) degerinin 0.47
ile 0.53 arasinda degistigini bildirmislerdir. Polimorfik lokus oranini ise (PIC) % 80
olarak belirtmislerdir. Calismada populasyon i¢i ¢esitliligi gosteren Fis degerinin -0.26
ile 0.94 arasinda oldugunu, 5 hat arasindaki ortalama Fst degerinin ise 0.12 oldugunu
belirtmislerdir.

Benavente ve ark. (2015), Giiney Amerika'dan Patagonya eyaletinden 20.
yizyilin baslarinda Sili’ye getirilen ve Llanquihue Golii' ne asilanan gokkusagi
alabaliklarin1 karsilagtirmiglardir. Gole dokiilen farkli bes nehirlerdeki populasyonlar
arasindaki genotipik ¢esitlilik 96 adet tek nokta polimorfizmi (SNP) ile
karsilastirmislardir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerinin 0.31 ile 0.36, arasinda
degistigini bildirmislerdir. Populasyonlar i¢indeki ortalama genetik varyasyonun %],
Fst degeri ise 0.027 oldugunu belirtmislerdir. Populasyonlar arasinda ise ortalama
genetik varyasyonun %2, Fst degeri ise 0.021 olarak rapor edilmistir. Hatlar arasindaki
genetik mesafenin (genetic distance) ise 0.014 - 0.09 arasinda degistigini
bildirmislerdir.

Sili’deki gokkusagr alabaliklarindaki genotipik cesitliligi belirlemek icin yapilan
calismada, iki farkli nehirde bulunan stoklar ile alt1 adet farkli ¢iftlikte bulunan stoklar,
20 adet kesim enzimi kullanarak incelenmistir. Calismada populasyonlar arasi
polimorfizmin % 13.9 oldugu, allel sayisinin 1.15 ile 1.21 arasinda degistigini ve
gozlenen heterozigotlugun (Ho) 0.20 ile 0.67 arasinda oldugu bildirilmistir.
Populasyonlar i¢i genotipik ¢esitlilik % 77.8 olarak belirtilmistir. Ayrica 8 populasyon
arasindaki Fstdegeri ise 0.222 olarak rapor edilmistir (Carcamo ve ark., 2015).

Liu ve ark. (2017), Amerika Birlesik Devletleri’nde gokkusagi alabaligi yumurta
iireticilerinden biri olan Troutlodge Inc. adindaki sirket biinyesinde bulunan sekiz
gokkusag1 alabaligt populasyonunun genetik farklilasmasini 96 adet tek nokta
polimorfizmi (SNP) ile karsilastirmislardir. Calismada bu sekiz populasyonun iki gruba
ayrildigini ve genetik olarak % 97.1 benzer oldugunu rapor etmiglerdir. Ayrica
populasyonlar arasindaki Fst degerlerinin 0.056 ile 0.195 arasinda degistigini ve
ortalama 0.13 oldugunu bildirilmislerdir.

Italya’nin Trentino eyaletindeki 13 farkli gdkkusagi alabalig1 ¢iftliginde bulunan
23 hat 8 adet mikrosatelit primer kullanilarak karsilagtirilmistir. Caligmada gézlenen
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e

hetorozigotluk (Ho) degerinin 0.55 —0.85 arasinda degistigi belirtilmistir. Ayrica Fis
degerinin -0.137 ile 0.0762 arasinda oldugu rapor edilmistir. U¢ hat arasindaki ortalama
Fstdegerinin ise 0.077 oldugu bildirilmistir (Faccenda ve ark., 2018).

Winans ve ark. (2018), Amerika Birlesik Devletler’inde asagi Columbia nehrine
baglantilt ii¢ nehirde (White Salmon nehri, Sandy nehri ve Lewis nehri) bulunan
gokkusagl alabaligit populasyonlarimi 13 adet mikrosatelit primer kullanarak
karsilastirmiglardir. Calismada gozlenen heterozigotluk (Ho) degerinin 0.47 ile 0.83
arasinda oldugunu bildirilmiglerdir. Ayrica Fis degerinin -0.03 ile 0.11 arasinda
oldugunu rapor etmislerdir. Ug populasyon arasindaki Fst degerinin ise 0.129 oldugunu

bildirmislerdir.

2.5. Kantitatif Polimeraz Zincir Reaksiyonu (QPCR)

Kantitatif Polimeraz Zincir Reaksiyonu (QPCR), niikleik asit amplifikasyonunun
es zamanl olarak gozlenmesini saglayan ve giiniimiizde yaygin olarak kullanilan bir
PCR metodudur. QPCR analizlerinde normal PCR’da kullanilan primerlere ek olarak,
cift diziye 6zgii floresans boyalar veya diziye 6zgili problar kullanilmaktadir. Floresan
1s1ma yapan bu 6zel boyalarla (SYBR Green, SYTO9 gibi) veya yikima bagl sinyal
olusturan prob diziler aracilig1 ile DNA sentezlenmesi es zamanli ve grafiksel olarak
izlenebilir ve sonrasinda DNA miktar1 hesaplamalar ile tespit edilir (Ma ve ark., 2006).

QPCR analizlerinde geleneksel PCR tekniginde kullanilan agaroz jel
elektroforezi, poliakrilamid jel elektroforezi (PAGE), ultraviyole (UV) goriintilleme gibi
uzun zaman alan islemler uygulanmamaktadir (Kubista ve ark., 2006). Bu islemlerin
yerine g¢ogaltilan DNA’nin hedef bolge oldugunu kesinlestirmek amaciyla kullanilan

“Melting Curve” veya “High-resolution melting; HRM” analizleri kullanilmaktadir.
2.6. Gen ifadesi
Gen ekspresyonu ya da gen ifadesi, DNA dizisi halindeki genlerin, fonksiyonel

protein yapilara doniisme siireci i¢in kullanilan bir terimdir. DNA’da bulunan genetik

bilgilerin bir RNA molekiilii (mRNA) sentezi suretiyle kopyalanmasi (transkripsiyon)
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ve kopyalanan genetik bilgilerin bir protein molekiilii haline ¢evrilmesi (translasyon)
islemlerinin tamami gen ifadesi (ekspresyonu) olarak tanimlanmaktadir (Ulutas, 2015).
Gen ifadesinin en genel Ol¢iim amaci karsilastirmadir. Farkli hiicrelerdeki
genlerin mRNA diizeylerini karsilastirma, ornegin bir organdaki timor hiicresiyle
normal bir hiicredeki gen ifadelerinin karsilastirilmasi, farkli siirede ila¢ uygulamasi
yapilan veya toksik maddelere maruz kalan canlilarin genlerindeki ifade degisimlerinin

karsilastirilmast gibi amaglarla gerceklestirilmektedir (Suter ve ark., 2004).

2.7. Biiyiime Hormonu (GH)

Biiyiime hormonu (Growth Hormone - GH), hipofiz 6n lobundaki eozinofilik
hiicrelerden salgilanan, protein yapida bir hormondur. Hipofiz bezi ¢ikartilmis olan
hayvanlarda biiyiimenin durdugunun ve disardan GH verilmesi ile biiyiimenin devam
ettiginin tespit edilmesi ile biiyiime hormonunun biiyiime iizerinde esas gorevi oldugu
belirlenmistir (Mete, 2016).

Hipofiz bezinden salinan biiyiime hormonunun, viicutta kemik, kas, yag dokusu
tizerine etki ederek; glikoz, protein, lipit metabolizmalari, azot ve mineral dengesi
tizerinde de gorevlere sahip oldugu belirlenmistir. Bliylime hormonu sentez ve salinimi
yas, cinsiyet, fizyolojik kondisyona gore degistigi bilinmektedir (Moller ve ark., 2009).
Biiylime hormonu seviyesinin hayvanin yasina, cinsiyetine, fizyolojik durumuna bagh
olmakta ve bazen giin icerisinde bile degisiklik gosterebilmektedir.

Gokkusagi alabaliklarinda iki biiyime hormon geni (GH-1, GH-II)
tanimlanmistir (Agellon ve ark., 1988a). Bu iki gen 6zellikle promotdr bolgede farklilik
gostermektedir. Ancak kodlama bdlgesinde yiiksek homoloji sergilemektedir (Agellon
ve ark., 1988b).

Iki GH geninin (GH-1 ve GH-II) ifade bicimi, gokkusagi alabaliklarmin
embriyonik gelisimi sirasinda incelenmistir. GH-1 ve GH-II genlerinin benzer olmasina
ragmen genlerin farkli bir isleyisi oldugu ve hipofiz olusumundan sonra farkl
donemlerde gelisim gosterdigi ancak iki GH geninin ifadesi arasinda fark gozlenmedigi

bildirilmistir (Gabillard ve ark., 2003).
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Gen ifadesiyle ilgili olarak baliklarda yapilan arastirmalarin ¢ogu GH-1 ve IGF-
I'i (Insiilin Benzeri Biiyiime Faktérii-1) icine alan calismalara odaklanmistir. GH-1 ve
IGF-1 birbiriyle ilintilidir. GH-I, hipofiz bezinde sentezlenmekte ve karacigerde IGF-I
salimimin1 uyarmaktadir. Baliklarda ve memelilerde somatotropik sistemin hormonlari
GH-I ve modiilatorii olan IGF-1, memelilerin ve baliklarin fizyolojik mekanizmalarinin
genis bir yelpazesinde yer alan somatotropik yolaga ait ana bilesenlerdir (Sharif ve ark.,
2015).

Baliklarda, somatotropik sistemin hormonlari, iyonik denge, ozmotik denge,
lipid metabolizmasi, protein ve karbonhidrat metabolizmasi, iskelet gelisimi, yumusak
doku gelisimi, iireme ve bagisiklik fonksiyonunun diizenlenmesi basta olmak iizere
viicuttaki hemen hemen biitiin ana fizyolojik islemlere katilmaktadir. Baliklarda ve
memelilerde GH-I hormonu kodlayan genler bir¢ok dokuda eksprese edilir (Li ve ark.,
2006)

Son yillarda baliklarin, yumurta, larva, yavru ve yetiskin evrelerini kapsayan
gelisme donemlerinde GH yolaginin fizyolojik roliiniin ne oldugu iizerine ilgi stirekli
artmistir. Bu konu iizerine simdiye kadar yapilan ¢alismalardan bazilar su sekildedir.

Jones ve ark. (2001), vyaptiklar1 ¢alismada kadmiyumun, gokkusagi
alabaliklarinda biliylime hormonu (GH-I) {izerine etkilerini yumurta ve larva
donemlerinde (ilk beslemeye kadar) arastirmiglardir. Gen ifadesini belirledikleri
bliylime hormonu (GH-I), calismada kontrol grubunda ilk defa organogenez sirasinda
(29. giinde) tespit edilirken, kadmiyuma maruz birakilan grupta ilk defa 31. giinde tespit
edilmistir. Daha sonraki donemlerde gen ifade seviyeleri farkli olarak her iki grupta da
bliyiime hormonu goriilmiistiir. Arastirma sonunda kadmiyumun gokkusagi
alabaliklarinda biiylime hormonu gen ifadesini baskiladigini bildirmislerdir.

Diger bir ¢alismada a¢ birakilan gokkusagi alabaliklarinin hipofizinde GH-1 ve
GH-I11 genlerinin ifadesini arastirilmistir. Calismda GH-I gen ifade seviyesinin GH-II
den 6nemli derecede yiiksek oldugu belirtilmistir. Ayrica giin boyunca GH-I seviyesinin
ayni kaldigin1 gece yaris1 azaldigini, GH-II seviyesinde ise anlamli bir degisikligin
olmadigi bildirilmistir (Mori ve ark., 2001)

Ryynanen ve Primmer (2004), yaptiklar1 ¢alismada Avrupa ve Kuzey Amerika
Atlantik salmon populasyonlarinda GH-I gen sekansindaki genetik yapisal farkliliklar
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arastirmiglardir. Calismalarinda 9 adet populasyonun tiim sekanslarini incelemisler ve
17 tane polimorfik bolge bildirmislerdir.

Yada ve ark. (2005), yaptiklar1 ¢alismada kortizolun in vitro olarak gokkusagi
alabaliklarimin  lokositlerindeki ~ biiylime hormonu gen ifadesine etkilerini
aragtirmislardir. Kandan izole edilen 16kositlerde GH geni (GH-I ve GH-II) icin mRNA
seviyelerine bakilmis ve hipofiz hiicrelerine oranla daha diisiik olduklarini
belirtmislerdir. Lokositlerdeki GH-1 seviyesinin GH-II den daha fazla oldugunu,
hipofizde ise GH-I ve GH-II seviyeleri arasinda bir fark gérmemislerdir. Lokositlere
kortizol uyguladiklarinda ise GH-I ve GH-II seviyelerinde belirgin bir yiikselme
oldugunu bildirmislerdir.

Diisiik su sicakliklarinda inkiibe edilen (6°C ve 8.5°C) gokkusagi alabalig:
yumurtalarinda IGF-I, IGF-Il, GH-I, GH-II hormonlarma ait genlerin mRNA
seviyelerinin belirlendigi bir ¢alismada ilk 24 saat icerisinde GH-I1, GH-II genlerinin
ifade seviyesinin diistiigii ve daha sonraki 17 saat icerisinde dnemli bir bicimde arttig1
belirlenmistir. Ancak IGF-l ve IGF-II mRNA seviyeleri dollenmeyi takip eden ilk 24
saatte degismemis, IGF-II mRNA seviyesinin IGF-I’den daha yiiksek oldugu
belirlenmistir. Bu durum embriyonik gelisim siiresince IGF-1I’'nin dominant oldugu
ortaya konmustur. GH-1I ve GH-I mRNA seviyelerinde bir farkliligin ortaya ¢iktigs,
GH-II mRNA kopyalarinin sayisinin GH-I’e gore ¢ok daha yiiksek oldugu rapor
edilmistir (Li ve ark., 2006).

Li ve ark. (2007), yaptiklar1 ¢alismada, gokkusagi alabaligi embriyolarint iki
farkli inkiibasyon sicakliginda (6.0 ° C ve 8.5 ° C) inkiibe etmis ve biiyiime ile iligkili
genlerin ifade seviyelerini karsilastirilmiglardir. Calismada o6rnek embriyolar
dollenmeden hemen sonra, dollenmeden bir saat sonra ve 1, 2, 5, 7, 10 ve 13’Unci
giinlerin sonunda alinmis ve GH-1, GH-II, IGF-I, IGF-II genleri ve reseptor izoformlari
incelenmistir. Incelenen genlerin ¢ogunda, ifade oranlarmin dollenmeden sonraki ilk
saat i¢inde azalmaya basladigr ve bu azalmanin yedinci glinliin sonuna kadar devam
ederek daha diisiik seviyelere geldigini belirtmislerdir. Yedinci giinden sonra genlerin
ifade oranlarinin artig gosterdigini bildirmislerdir.

Gokkusagi alabaliklarinin deltametrine maruz birakildiklar: bir ¢aligmada, GH-I,

IGF-1 ve IGF-II genlerinin ifade seviyeleri lizerine deltametrinin etkileri arastirilmistir.
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Farkli zamanlarda (6, 12, 24, 48, 72. saat ve 30.giin) GH-1, IGF-I ve IGF-1I gen ifade
seviyeleri belirlemis ve sonug olarak deltametrine maruz kalan baliklarda GH-I, IGF-I
ve IGF-II gen ifade seviyelerinin azaldig1 bildirilmistir (Aksakal ve ark., 2010)

Ekinci ve ark. (2011), yapmis olduklar1 ¢alismada gokkusagi alabaliklarini
mikromolar seviyede kobalt ve ¢inkoya maruz birakmislar ve bu durumun GH-1 ve
IGF-I iizerine etkilerini arastirmiglardir. 6, 12, 24 ve 48 saat sonra GH-1 ve IGF-1 gen
ifade seviyelerinde diisiis oldugunu ve bu diisiisiin 48 saat sonra daha da arttigim
bildirmislerdir.

Hanson ve ark. (2012), gokkusagi alabaliklarinda yaptiklari bir ¢calismada 17f-
estradiol, 4-nonilfenol ve B-sitosterol’iin GH-IGF sistemi tizerindeki etkilerini ve artan
tuzluluga uyumlarini degerlendirmislerdir. Diisiik (10 pg/l) ve yiksek (100 pg/l)
konsantrasyonlarda B-sitosterol, 4-n-nonilfenol (NP) ve 17B-estradiol (E2) 'ye maruz
birakilan gokkusagi alabaliklar1 (yaklagik 30 gram), tatli suda 28 giin bekletildikten
sonra %020 tuzlulukta deniz suyuna transfer edilmistir. Deniz suyuna transfer edilen
baliklarda kontrol grubunda, ilk 6- 12 saat sonra GH-I, GH-II, IGF-I, IGF-1I gen ifade
seviyelerinde artis oldugu, B-sitosterol, 4-n-nonilfenol (NP) ve 17p-estradiol (E2) 'ye
maruz birakilan baliklarda ise GH-1, GH-II, IGF-I, IGF-II gen ifade seviyelerinde ve
tuzluluk adaptasyonlarinda azalma oldugunu belirtmislerdir.

Gen ifade seviyesini belirlemek i¢in yapilan diger bir calismada triploid ve
diploid sazanlarda GH-I, IGF-I ve biiylime hormonu reseptérii (GHR) gen ifade
seviyeleri karsilastirilmistir. Farkli sicakliklarda (22, 26 ve 30 °C) diploidler ve
triploidler arasinda GH-I, GHR ve IGF | gen ifade seviyeleri arasinda anlamli bir fark
bulunmasa da triploidler her sicaklikta diploitlerden daha yiiksek ifade seviyesi
gosterdigi bildirilmistir (Zhong ve ark., 2012).

Baska bir ¢alismada Aksakal Icoglu (2013), gokkusagi alabaliklari iizerinde
yaptig1 bir ¢caligmada baliklar1 bes farkli diyetle sekiz hafta boyunca beslemis, kas ve
karaciger dokularinda IGF-I, IGF-II, GH-I ve doniistiiriicii biiylime faktorii beta (TGF-
S) mRNA seviyelerini arastirmistir. Calisma sonunda gokkusagi alabaliginda farkl yag
kaynaklarmin TGF-B gen ifadesini, IGF-I, IGF-1l ve GH-I genlerini 6énemli derecede
etkiledigini bildirmistir.
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Sharif ve ark. (2015), yaptiklar1 ¢alismada hazar alabaliklarinin (Salmo trutta
caspius) gog¢ sirasindaki tuzluluk degisiminin GH-I ve IGF-1 gen ifade seviyeleri
karaciger ve hipofizden alinan 6rneklerde incelenmistir. Yavru hazar alabaliklar tath
suda 15 -20 gram agirhga getirildikten sonra hazar denizine transfer edilmistir.
Baliklardan transferden sonra 1, 3, 5 ve 28. giinlerde 6rnekler alinmis gen ifade
seviyelerine bakilmistir. Hazar denizine transfer olduktan sonra baliklardaki hem
spesifik bliylime oran1 hem de GH-I ve IGF-I seviyelerinin tatli suda kalanlara gore artis
gosterdigini bildirmislerdir.

Gen ifade seviyesini belirlemek i¢in yapilan diger bir ¢alismada Velez ve ark.
(2016), orta dereceli yiizme hizina sabit tutulan ¢ipura baliklarinda GH-I ve IGF-I
seviyelerini nasil etkiledigini arastirmislardir. Bes hafta silireyle orta dereceli ylizme
hizina sabit tutulan baliklarda biiyiime, GH-1 ve IGF-I seviyeleri karsilagtirildiginda
kontrol grubuna kiyasla egzersize tabi tutulan grubun daha iyi biiytidiigiini, GH-1 ve
IGF-I gen ifade seviyelerinin daha yiiksek oldugunu bildirmislerdir.

Parlak ve Erdogan (2018), yaptiklari ¢alismada DDVP (2.2- Diklorovin Dimetil
Fosfat)’nin gokkusagi alabaliklarinda biiytime ile ilgili olan; GH-I, IGF-I ve IGF-1I gen
ifadesi lizerine olan etkisini arastirmislardir. Kas dokusunda yaptiklar1 incelemelerde
IGF-1 ve IGF-II gen ifade seviyelerinde azalmalar oldugunu ve DDVP’nin alabaliklarda

kas dokularinda biiyiime hormonu salinimini azalttigini bildirmislerdir.

2.8. Etkin Anac Sayisi

Gokkusag: alabalig: yetistiriciliginde her ne kadar molekiiler yontemler ilerlese
de kuluckahane ve ana¢ yonetimindeki temel esaslarin dikkate alinmasi 6nem arz
etmektedir. Kulugkahaneler primer anag stoku olustururken veya kan tazelerken etkin
ana¢ sayisina dikkat edilmesi ve kullanilacak kaynagin yeterince heterozigot olmasi
kulugkahane ve ana¢ yonetiminin temel esaslarindandir. Bu nedenle kulugkahanelerde
primer ana¢ stoku olustururken kullanilan kaynagin yeterince heterozigot olmasi
gerekmektedir. Ayrica bu heterozigot kaynagi temsil edecek yumurtlamaya etkin ve
aktif bir sekilde katilacak anag sayisinin yeterli sayida olmasi gerekmektedir.

Gokkusagr alabalig1 yetistiriciliginde yeterli ana¢ kullanilmadigi durumlarda

veya akrabali yetistiricilik yapildiginda, populasyondaki bireyler arasindaki akrabalik
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zamanla artabilmektedir. Akrabaligin artmasi, populasyondaki homozigotlugu
artirmaktadir. Bu ise, populasyondaki nadir ancak kiymetli gen allellerinin kisa, orta ve
uzun donemde kaybolmasina, dolayisiyla populasyonun ¢evresel sartlardaki degisimlere
kars1 daha hassas hale gelmesine sebebiyet vermektedir.

Bu nadir ancak sigorta gorevi goren nadir genleri koruyabilmek ve gen allel
kayiplarim1 minimize etmek i¢in sagimda etkin ana¢ sayisina dikkat ederek yeterli

sayida anag¢ kullanilmasi gerekmektedir (Tave, 1986).



3. MATERYAL VE YONTEM

3.1. Materyal

3.1.1. Bahk materyali

Calismada gokkusagi alabaligi anaglari (Oncorhynchus mykiss) kullanilmigtir.
Anaclar Van ilinde bulunan Tarim ve Orman Bakanligi’na kayith 6 adet gokkusagi

alabalig1 kuluckahanesinden temin edilmistir (Cizelge 3.1).

3.1.2. Kan materyali

Gokkusagi alabalig1 anaglarindaki genotipik polimorfizmi belirlemek i¢in her bir
gokkusagi alabaligi kuluckahanesinden 6 adet olmak tizere aktif yumurta veren toplam
36 adet disi anagtan kan Ornegi alinmustir. Tim gokkusagi alabaligi
kulugkahanelerindeki anaglar ayn1 donemde yumurta vermedikleri i¢in kan Ornekleri
genotipik polimorfzm analizleri i¢in farkli donemlerde alinmistir (Cizelge 3.1). Alinan
kan ornekleri EDTA’ll tiiplere konularak soguk zincir ile Van Yiiziinci Yil
Universitesi, Su Uriinleri Fakiiltesi, Su Uriinleri Yetistiriciligi Boliim Laboratuvarina
getirilerek ayni giin DNA’lar izole edilmistir. Elde edilen DNA 6rnekleri PCR islemine
kadar -20 °C’de muhafaza edilmistir. Gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde bulunan
anag¢ populasyonlarinin mtDNA’dan genotipik polimorfizmlerini belirlenmek amaciyla

kullanilacak 6rneklerin toplama zamani Cizelge 3.1°de verilmistir.

3.1.3. Yumurta materyali

Genotipik polimorfizm i¢in kan alinan ayni1 gokkusagi alabaligi anaglarinin
yumurtalari, biliylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesinin belirlenmesi i¢in de
kullanilmistir. Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerdeki ana¢ populasyonlarin ve
gokkusag1 alabalig1 kuluckahanelerinde belirlenen gokkusagi alabaligi anag¢ hatlarinin

biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerini genis aralikta taramak ve tam olarak
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belirlemek i¢in kan 6rnegi alinan 36 adet disi anag baligin her biri, yedi adet erkek
anagla dollenmistir. Her bir anaca ait dollenmis yumurtalardan rastgele 100 adet
yumurta alinarak ayn1 giin i¢inde sabit sicaklikta (10 °C), kaynak suyu kullanilan ve su
sicakligi yil boyunca 10.1+£0.14 arasinda degisen Kirkcesme Alabalik Tesisine
(Gevag/Van) getirilerek kulugka dolaplarina yerlestirilmistir. Tiim gokkusagi alabaligi
kulugkahanelerindeki anaglar ayni donemde yumurta vermedikleri i¢in yumurta
ornekleri gen ifade analizi i¢in farkli donemlerde alinmistir. Ancak yumurta
orneklerinin inkiibasyonda gegirdikleri siire tim orneklerde senkronizasyonu saglamak
ve ayni donemde Ornekleyebilmek i¢in 350 giin derece (10 °C su sicakliginda 35 giin)
diger bir ifade ile 8400 derece saat (10 °C su sicakliginda 840 saat) olacak sekilde
ayarlanmigtir (Cizelge 3.1). Gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde bulunan anag
populasyonlarinin ve gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde belirlenen gokkusagi
alabalig1 anag¢ hatlarinin biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerini belirlenmek

amactyla kullanilacak 6rneklerin toplama zamani Cizelge 3.1°de verilmistir.

3.1.4. Calisma alanlar

Calisma Van il smirlart iginde bulunan Tarim ve Orman Bakanligina kayith 6
adet gokkusagi alabaligi kulugkahanesinde gergeklestirilmistir. Van ilinde bulunan
gokkusag1 alabaligi kulugkahaneleri ve bulunduklar ilge konumlar1 asagida Cizelge

3.1°de verilmistir.
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Cizelge 3.1. Gokkusag alabaligi kuluckahaneleri, bulunduklar1 ilgeler ve calismada
kullanilan kan, yumurta ve larva 6rneklerinin toplama zamani

Kulugkahaneler/  Yesilsu Beyazsu Kirk¢esme EL-FA Ozcatak Sifa

Parametreler Alabahk Alabahk Alabahk Alabahk Alabahk Alabahk
Tesisi Tesisi Tesisi Tesisi Tesisi Tesisi
(YSU) (BSU) (KCM) (ELF) (OCK) (SFA)

ilce Catak Catak Gevag Catak Catak Glirpinar

Kan

Orneklerinin 55192017 27.122017 28122017 2812.2017 31.12.2017 02.01.2018
Alim Tarihi

Kan

Orneklerlfnn 14:30 12:30 12:15 14:30 13:00 12:00
Alim Saati

Yumurta

Orneklerinin o5 192017 27122017 28122017 28.12.2017 31.12.2017 02.01.2018
Alim Tarihi

Yumurta

Orneklerlfnn 14:30 12:30 12:15 14:30 13:00 12:00
Alim Saati
Yumurta
Orneklerinin
Kulucka
Dolabina
Yerlestirme
Tarihi

25.12.2017 27.12.2017 28.12.2017 28.12.2017 31.12.2017 02.01.2018

Yumurta

Orneklerinin

Kulucka 16:00 14:30 12:40 15:45 14:30 13:00
Dolabina

Yerlestirme

Saati

Larva
Orneklerinin
Kulucka
Dolabindan
Alim Tarihi

29.01.2018 31.01.2018 01.02.2018 01.02.2018 04.02.2018 06.02.2018

Larva
Orneklerinin
Kulugka
Dolabindan
Alim Saati

16:00 14:30 12:40 15:45 14:30 13:00

inkiibasyon 350 derece giin veya 8400 derece saat
Siiresi

Su Sicakhigr 10.1+0.14
(C)
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Diger ¢alisma alanlarinmi ise biliylime hormonu gen ifade seviyesini belirlemek
amactyla deneme diizeneginin kuruldugu ve yumurta drneklerinin inkiibe edildigi sabit
cevresel sartlara sahip Kirkgesme Alabalik Tesisi (Gevas/Van) ve genotipik
polimorfizm ile biiyiime hormonu (GH-I) gen ifadesi analizlerinin yapildigi Van
Yiiziincii Y11 Universitesi, Su Uriinleri Fakiiltesi, Su Uriinleri Yetistiriciligi Boliim

Laboratuvari olusturmaktadir.

3.1.5. Calismada kullamilan aracg ve gerecler

Calismada Kirkgesme Alabalik Tesisinde kurulan denemede gokkusagi alabalig
yumurtalarinin inkiibasyonun gerceklestirildigi 10 rafli kulucka dolab1 kullanilmistir.
Ayrica yumurta Orneklerinin getirilmesinde tasima kabi (Rubbermaid), denemede
kullanilan suyun ¢6ziinmiis oksijen miktarim1 ve sicakligini O6lgmek igin dijital
oksijenmetre (YSI Pro 20) kullanilmistir.

Van Yiiziincii Y1l Universitesi, Su Uriinleri Fakiiltesi, Su Uriinleri Yetistiriciligi
Bolim Laboratuvari’nda vyiiriitiilen c¢alismada; mikro santrifiij (BioSan), cold plate
(MastroGen), tissue lyser (Qiagen), dry bath (Qiagen), sogutmali santrifiij (Inovia), RT-
PCR (Qiagen), kapiller jel elektroforez (Qiagen), otomatik pipet takimi (Eppendorf ve

Discovery), derin dondurucu (Ugur) ve buzdolabi (Ariston) cihazlari kullanilmigtir.

3.2. Yontem

3.2.2. Anaclarinin genotipik 6zelliklerinin belirlenmesi

Van ilinde bulunan gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anag
populasyonlarinin genotipik 6zelliklerinin belirlenmesi Aralik 2017 — Mayis 2019
tarthleri arasinda yapilmistir. Gokkusagr alabaligi kuluckahanelerinde bulunan
gokkusagi alabalig1 anag¢ populasyonlarinin genotipik ozelliklerinin ortaya koymak
i¢in;

1. Kan Orneklerinde mtDNA’dan  genotipik  polimorfizm ile ilgili

degerlendirmeler yapilmis ve
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2. Larva oOrneklerinde biiyime hormonu (GH-1) gen ifade seviyeleri

belirlenmistir.

3.2.2.1. Anaclarin mtDNA gen bolgesinden genotipik farkhiliklarm (polimorfizm)
hesaplanmasi

Van ilinde bulunan 6 adet gokkusagi alabaligi kulugkahanesinde bulunan
gokkusagi alabalig1 anag populasyonlarinin mtDNA’dan genotipik polimorfizm ile ilgili

degerlendirmeler asagidaki yontemlere gore yapilmstir.

3.2.2.1.1. Anaglardan kan 6rneklerinin alinmasi ve DNA izolasyonu

Van ilinde bulunan gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde bulunan anag
populasyonlarmin  mtDNA’dan genotipik polimorfizmin seviyelerini belirlemek
amactyla her bir gokkusagi alabaligi kulugkahanesinden 6 adet anag balik, karanfil tozu
ile (180 ppm, Arabaci, 2007) anestezi uygulanarak bayiltilmigtir. Bayiltilan anaglardan
10 ml’lik enjektor ile kaudal venadan 45 °‘lik ag1 ile 1 ml kan alinarak EDTA’ tiiplere
aktarilmistir. Daha sonra bu 6rnekler tasima kabi ile soguk zincir seklinde laboratuvara
getirilerek ayn1 giin DNA’lar izole edilmistir.

DNA izolasyon islemi yapilirken oncelikle EDTA’] tiiplerden kan 6rnekleri
alinarak ependorf tiiplere aktarilmistir. Daha sonra DNA’lar PureLink Genomic DNA
Mini Kit (Invitrogen) ile iiretici firmanin talimatina gore ve Arabaci ve Karatas’a
(2018) gore modifiye edilerek ekstrakte edilmistir (EK 1).

Elde edilen DNA’larin absorbans oranlarina 230/260/280 nm’de NanoDrop
2000/2000c¢ (Thermo Scientific) cihazinda bakilmistir (Ek 2). Elde edilen DNA’lar (Ek
3) PCR islemine kadar -20 °C’de muhafaza edilmistir.

3.2.2.1.2. Anaclarin mtDNA gen bolgesine spesifik primerlerin dizaym

Primer dizayn edilirken genel kurallara dikkat edilmistir (EK 4). Primerleri

dizayn etmek i¢in gokkusagi alabaligit mtDNA sekans bilgileri www.ncbi.nlm.nih.gov

adresli biyoinformatik veri tabanindan diger bir ifadeyle NCBI (National Center for

Biotechnology Information) gen bankasindan elde edilmistir. Primerler, NCBI veri
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tabaninda bulunan farkli gokkusagi alabaligi hatlarinin  mtDNA sekanslarindan
gokkusagi alabaligi mtDNA bolgesine spesifik olarak dizayn edilmistir. Gokkusagi
alabaligt mtDNA bolgesine spesifik primer dizayni i¢in sekans bilgileri NCBI veri
tabanindan elde edilmistir (Ek 5, EK 6). Gokkusagi alabaligt mtDNA sekanslarindan
dizayn edilen primerler Cizelge 3.2°de verilmistir.

Farkli gokkusagi alabalig1 hatlarina ait mtDNA’larin hizalamalar1 (Alignment)
SnapGene 4.1.3 (www.snapgene.com) yazilimi kullanilarak yapilmis (Ek 7) ve

polimorfik bélgeler belirlenmistir. Ardindan Primer3 (http://primer3.ut.ee/ ) programi

ile primerler dizayn edilmistir (Ek 8). Elde edilen primerlerin kiyaslanmasi (Blast)
NCBI veri tabaninda yapilmustir. Yani dizayn edilen primerlerin gdkkusagi alabaligina
spesifik olup olmadig belirlenmistir (EK 9). Calismada gokkusagi alabaligt mtDNA
bolgesine spesifik toplam 10 adet primer kullanilmistir. Gokkusagi alabaligi
anaclarindan elde edilen total DNA’lar ve gokkusagi alabaligit mtDNA bolgesine
spesifik olarak dizayn edilen ve hizmet alimi1 yoluyla sentezlettirilen 10 adet primer
cifti ile PCR islemi gergeklestirilmis ve sonuglar genotipik polimorfizm igin

gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde kullanilmistir.


http://www.snapgene.com/
http://primer3.ut.ee/

Cizelge 3.2. Gokkusagi alabaligt mtDNA sekanslarindan dizayn edilen primerler

Primer Baz  Primer Primer GC  Primerin Hedef PCR
Primer Ad1 Primer Dizilimi Uzunlugu Erime Oram Kendine Amplikon Isleminde
(bp) Sicakhig (%) Baglanma Uzunlugu Uygulanan
(Tm) Oram (%) (bp) Yapisma
Sicakhigy

NC17 ve L71 *Sol primer 5> ACCACAACTAGCCTTCCTCC 3’ 20 59.02 55 0.00 155 bp
NC17 ve L71 *Sag primer 5’ GGCAAGAGGATGTAGAGGGG 3’ 20 59.24 60 0.00
MF50 Sol primer 5" CCCACATTATTAATCCACTGGCA 3> 23 58.79 43.48 0.00 201 bp
MF50 Sag primer 5" GTGAAGAGGTGGAAGGTCGA 3’ 20 59.03 55 0.00

KP84 Sol primer 5> ATGATTACCCTAGTTACCCACGT 3> 23 58.71 43.48 0.00 217 bp

KP84 Sag primer 5 GTGAAGAGGTGGAAGGTCGA 3’ 20 59.03 55.00 0.00

DQ68 Sol primer 5’ TCCACTAGCATACATTGTACCCA 3> 23 58.97 43.48 0.00 188 bp

DQ68 Sag primer 5 GTGAAGAGGTGGAAGGTCGA 3’ 20 59.03 55.00 0.00

DQ69 Sol primer 5> ACCACAACTAGCCTTCCTCC 3’ 20 59.02 55.00 0.00 155 bp

DQ69 Sag primer 5” GGCAACAGGAAGTAAAGGGG 3’ 20 58.45 55.00 0.00 58
DQ70 Sol primer 5 GCCATTTATAGCCTCCGAATCA 3’ 22 58.33 45.45 0.00 227 bp

DQ70 Sag primer 5 ATAGTAACCAGGAGAGCGGC 3’ 20 58.96 55.00 0.00

DQ71(P1) Sol primer 5" GCCGCTCTCCTGGTTACTAT 3’ 20 58.96 55.00 0.00 226 bp

DQ71(P1) Sag primer 5" GGCCTACTTTCTCAAATCATGTT 3 23 57.10 39.13 0.00

DQ71(P2) Sol primer 5’ TCCTTTCAACAACTCTAGCTGT 3’ 22 57.31 40.91 0.00 248 bp

DQ71(P2) Sag primer 5" ATTCTGGGGTGGGTGGTATG 3’ 20 59.07 55.00 0.00

DQ71(P3) Sol primer 5’ TCTAATCGCCATCTTATTCCTCC 3’ 23 57.59 43.48 0.00 193 bp

DQ71(P3) Sag primer 5’ TGGACTAACTGCCTACTCGG 3’ 20 58.53 55.00 0.00

DQ71(P4) Sol primer 5’ CGTCATAACATCTTCAGCTTTCC3* 23 57.85 43.48 0.00 215 bp

DQ71(P4) Sag primer 5’ GTGTGGCAGATAGTGGGAGT 3” 20 59.09 55.00 0.00

6¢

*Cizelgede forward primeri “sol primer” reverse primeri ise “sag primer” olarak kullanilmistir
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3.2.2.1.3. PCR amplifikasyonu

PCR islemi, gokkusagi alabaligi anaglarmin kan orneklerinden elde edilen
DNA’lar ve gokkusagi alabaligt mtDNA bolgesine spesifik olarak dizayn edilen primer
ciftleri ile gerceklestirilmistir. PCR bilesenleri ve karisim miktarlar1 i¢in uygun prosediir
deneme yanilma yoOntemiyle bulunmustur. Bunun icin PCR islemi i¢in gerekli
malzemelerin miktar1 her denemede degistirilerek uygun optimizasyon saglanmaya
calisilmistir. PCR islemi i¢in igerisinde sirasiyla; DNaz ve RNaz bulundurmayan su, sag
ve sol primerler, PCR karistmi (Master mix) ve genomik DNA bulunan karisim
hazirlanmistir. Hazirlanan karisim 0.5 ml’lik PCR tiiplerine dagitilmis ve toplam hacim
25 pl olarak ayarlanmistir. Genotipik polimorfizm belirlenmesi amaciyla PCR’da

kullanilan karisiminin bilesenleri ve miktarlar1 Cizelge 3.3’de verilmistir.

Cizelge 3. Genotipik polimorfizm belirlenmesi amaciyla PCR’da kullanilan karigiminin
bilesenleri ve miktarlari

PCR Bilesenleri Miktar
PCR Karigimi (Master Mix) 7 ul
DNaz, RNaz Icermeyen Su 11l
Sag Primer 2 ul
Sol Primer 2 ul
Kalip DNA 3ul
Toplam Hacim 25 ul

Orneklerin mtDNA spesifik gen bdlgelerinin ¢ogaltilmasi RotorGene 6000
(Qiagen) PCR cihazi ile gerceklestirilmistir. Ilk adimda 94 °C’de 10 dakikalik bir 6n
denatiirasyon islemi uygulanmis daha sonrasinda ise dongiilere gegilmistir. Dongii
igerisinde 94 °C’de 40 saniye siireyle denatiirasyon (ayrilma), 58 °C’de 40 saniye
siireyle annealing (baglanma) ve 72 °C’de 40 saniye siireyle extension (uzama) islemi
uygulanmistir. 45 dongii sonrasinda 72 °C’de 10 dakika beklenerek son uzama ile real-
time PCR islemi tamamlanmistir. Genotipik polimorfizm belirlenmesi amaciyla

uygulanan PCR sicaklik ve siireleri Cizelge 3.4’de verilmistir.
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Cizelge 3.4. Genotipik polimorfizm belirlenmesi amaciyla uygulanan PCR sicaklik ve

stireleri
Sicaklik Siire
On Denatiirasyon 94 °C 10 dakika
. Denaturasyon (ayrilma) 94 °C 40 saniye
Déngii (45) Annealing (baglanma) 58 °C 40 saniye
Extension (uzama) 72 °C 40 saniye
Son Uzama 72°C 10 dakika

3.2.2.1.4. Kapiller elektroforez ile alellerin belirlenmesi

PCR iiriinlerinin boyutunun belirlenmesi i¢in QIAxcel Screen Gel Elektroforez
(QIAGEN) cihaz1 kullanilmistir. PCR isleminden sonra PCR cihazindan ¢ikarilan PCR
triinleri  (eluatlart) QIAxcel Screen Gel Elektroforez cihazina yerlestirilerek
polimorfizm hesaplamasinda kullanilacak bantlar elde edilmistir (Ek 10).

Calismada QIAxcel Screen Gel Elektroforez (QIAGEN) cihazina 6zgii 1200
ornek kapasiteli DNA High Resolution Kiti (Cat No./ID: 929002) kullanilmistir.
Hedeflenen amplikonlara (155-248 bp) gore size marker, alignment marker
belirlenmigtir. Size marker olarak QX DNA Size Marker 25 bp — 500 bp (50ul) (Cat
No./ID: 929560), Alignment marker olarak da QX Alignment Marker 15 bp/600 bp
(1.5ml) (Cat No./ID: 929530) kullanilmistir. QIAxcel Screen Gel Elektroforez
cthazinda bant biiyiikliigiinlin belirlenmesi i¢in OM400 metodu kullanilmistir. Ayrica
QIAxcel Screen Gel Elektroforez cihazinin kalibrasyonu QIAxcel Screen Gel 1.4
yazilimi ile gerceklestirilmistir. Yazilimdaki enjeksiyon zamami 15 saniye olarak

ayarlanmistir.

3.2.2.1.5. Verilerin degerlendirilmesi

Kapillar Jel Elektroforez sonunda elde edilen bantlardan yararlanilarak binomial
(0/1) veri matrisleri olusturulmustur (Ek 11). Elde edilen bantlardan veri matrisleri
olusturulurken mtDNA’dan genotipik polimorfizmin belirlenmesinde kullanilacak
bantlar baz biiyiikliigiine gore Excell programina (Microsoft) aktarilmistir. Bu aktarma

isleminde ayni satirda ve ayni baz biiyiikliigiine sahip PCR iiriinlerinin verdigi bantlar
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(1) olarak degerlendirilirken, ayni satirda baz biiyiikliigii gériinmeyen PCR iirlinlerinin
verdigi bantlar ise (0) olarak degerlendirilmistir.

Gokkusagi alabaligt kulugkahanelerinin populasyon i¢i (Kuluckahane igi)
genotipik polimorfizm (genetik benzerlik ve genetik farklilik) hesaplamalari
yapilirken NTSYSpc-2.1 hazir paket programi kullanilmistir. Populasyonlar arasi
(Kulugkahaneler arasi) genotipik polimorfizm (genetik yakinlik, genetik mesafe ve
genotipik ¢esitlilik kriterleri) hesaplamalarinda ise POPGENE hazir paket programi
kullanilmuastir.

Gokkusagr alabaligi kuluckahanelerinde bulunan ana¢ populasyonlarinin
mtDNA’dan kulugkahane i¢i ve kuluckahaneler arasi genotipik polimorfizm seviyeleri
belirlenirken terimlerde karisiklik olmamasi amaciyla c¢alismada kullanilan paket
programlarinin =~ (NTSYSpc-2.1, POPGENE) tanimlamalar1  kullanilmustir.
Kulugkahane i¢i hesaplamalarda genetik benzerlik (genetic similarity) ve genetik
farklilik (genetic dissimilarity) terimleri, Kuluckahaneler arasi hesaplamalarda ise
genetik yakinlik (genetic identity) ve genetik mesafe (genetic distance) terimleri
kullanilmistir.

Elde edilen veri matrislerinden yararlanarak;

1. Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde ana¢ bazinda kuluckahane ici
degerlendirilmeler yapilmistir. Bu amagla kuluckahane i¢inde bulunan
herhangi bir anacin, i¢inde bulundugu kuluckahanedeki diger anaglara gore;
Kuluckahane i¢i;

e Genetik benzerlik oranlar1 (GBO)
e Genetik farklilik oranlar1 (GFO) hesaplanmistir.

Anaglarin genetik benzerlik oranlar1 NTSYSpc-2.1 programi ile Jaccard
benzerlik indeksi kullanilarak hesaplanmistir (Rohlf, 2000). Anaglarin genetik
farklilik oranlari ise genetik benzerlik oraninin 1’den ¢ikarilmasi ile hesaplanmaistir.

GFO=1-GBO

2. Tim kuluckahanelerdeki anaglar arasindaki degerlendirilmeler yapilmistir.
Bu amagla Van ilinde bulunan gokkusagi alabaligi kulugkahanelerindeki biitiin
anaclarin, i¢cinde bulundugu kulugkahanedeki ve diger kuluckahanelerdeki

anaglara gore GBO ve GFO degerleri hesaplanmistir. Ayrica bu degerlerden
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yola c¢ikarak her bir gokkusagi alabaligi anacinin diger gokkusagi alabaligi
anaclarina olan;

e Ortalama genetik benzerlik oran1 (OGBO)

e Ortalama genetik farklilik oran1 (OGFO) hesaplanmustir.

. Gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinin genotipik olarak “Kulugkahane igi
genel durumlar” degerlendirilmistir. Kulugkahane ig¢i ortalama genetik
benzerlik oranlar1 (OGBO) ve ortalama genetik farklilik oranlar1 (OGFO) her
bir kulugkahane i¢in ayri ayri hesaplanmigtir. Kuluckahane ig¢i genetik
benzerlik ve genetik farklilik ortalamalar1 hesaplanirken her bir kulugkahane
kendi icinde degerlendirilmistir. Wright’a (1978) gore genetik farklilik igin
kullanilan yontem burada genetik benzerlik ve genetik farklilik icin modifiye
edilerek Cizelge 3.5 olusturulmustur. Wright, (1978) “0” ile “0,25” arasinda
genetik farkliliklar1 (GFO) 4’e bolerken bu calismada genetik benzerlik orani
(GBO) “0” ile “1” arasinda 4’e boliinerek degerlendirilmistir. Bu amagla
gokkusagi  alabaligt  kulugkahanelerinin  polimorfizm  parametreleri

Kulugkahane i¢i ortalama genetik benzerlik oran1 (OGBO) ve Kuluckahane i¢i

ortalama genetik farklilik oran1 (OGFO), ¢ok 1yi (++++), 1y1 (+++), orta (++)
ve dikkatli olunmali (+) olarak kodlanmistir (Cizelge 3.5). Elde edilen sonuglar
dogrultusunda Cizelge 3.5’e gore tiim kulugkahanelerin “Kuluckahane igi
genel durumlar™ degerlendirilmis ve birbirleri ile karsilastirilarak ana¢ ve

kulugkahane yonetim parametreleri kapsaminda kiyaslanmiglardir.
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Cizelge 3.5. Kuluckahane i¢i ortalama genetik benzerlik ve genetik farklilik oranlar
degerlendirme ¢izelgesi

Ortalama Ortalama Genotipik Ne yapilmali? Coziim Onerisi;

genetik genetik durum

benzerlik farklilik

orani orant

(OGBO) (OGFO)

0.25-0 0.75-1 ++++ Bu kuluckahane ¢ok iyi durumdadir. Kan
(Cok iyi) tazeleme ve primer anag¢ stoku edinmek

i¢in oncelikli kullanilabilir

0.50-0.25 0.50-0.75 +++ Bu kuluckahane iyi durumdadir. Kan
(Iyi) tazeleme ve primer anag stoku edinmek

igin 2. tercih olarak kullanilabilir
0.75-0.50 0.25-0.50 ++ Bu  kuluckahane kan  tazelemesi
(Orta) yapilmalidir. Cizelge 4.26’dan hangi
stoktan kan tazeleme yapilabilecegi
degerlendirilebilir.

1-0.75 0-0.25 + Bu kulugkahane tamamen
(Dikkatli yenilenmelidir. Cizelge 4.26’dan hangi
olunmali) stoktan primer anag¢ stoku kurulabilecegi

degerlendirilebilir.

4. Binomial verilerden elde edilen gokkusagi alabaligi kuluckahanelerindeki
gokkusagi alabaligi anaglarinin Jaccard benzerlik indeksleri kullanilarak,
NTSYSpc-2.1 paket programinda UPGMA metoduna (Agirlikli olmayan
aritmetik ortalama es grup metodu/Unweighted pair group method using
arithmetic average) gore kiimeleme (cluster) analizi yapilarak biitiin gokkusagi
alabalig1 kuluckahanelerindeki anaclar i¢in “Dendrogram” elde edilmistir.
Ayrica elde edilen dendrogram degerlendirilerek “Hatlar (Gruplar/Genotipler)”
belirlenmistir (Romesburg, 1984)

5. Gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinin birbirlerine gore yani kulugkahane
bazinda degerlendirilmeleri yapilmistir. Gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinin
birbirlerine gore degerlendirilmesi POPGENE hazir paket programi kullanilarak
yapilmistir. Bu amagla POPGENE hazir paket programi araciligiyla;
Kulugkahaneler arast;

e Genetik yakinlik oranlar1 (GYO) ve
e Genetik mesafe oranlar1 (GMO) hesaplanmistir (Yeh ve ark., 1997).
Kuluckahaneler arasi genetik mesafe oranlar1 ise genetik yakinlik oraninin
1’den cikarilmasi ile hesaplanmustir.

GMO=1-GYO
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Ayrica kulugkahanelerinin birbirlerine olan genetik mesafelerine gore
dendogram elde edilmistir (Felsenstein, 1993).
Kuluckahaneler aras1 degerlendirmeleri yapmak icin POPGENE hazir paket
programi aracilifiyla elde edilen GYO ve GMO degerlerinden yararlanilarak;
e Ortalama genetik yakinlik oran1 (OGYO)

e Ortalama genetik mesafe oran1 (OGMO) hesaplanmustir.

6. Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinin genotipik olarak “Kuluckahaneler
arast genel durumlar’” degerlendirilmistir. Kulugkahaneler arasi ortalama
genetik yakinlik oran1 (OGYO), Kuluckahaneler aras1 ortalama genetik mesafe
orani (OGMO) her bir kuluckahane i¢in ayr1 ayr1 hesaplanmistir.
Kulugkahaneler arasi genetik yakinlik ve genetik mesafe ortalamalar
hesaplanirken kulugkahaneler kendi aralarinda degerlendirilmistir. Wright’a
(1978) gore genetik farklilik i¢in kullanilan yontem burada genetik yakinlik ve
genetik mesafe i¢in modifiye edilerek Cizelge 3.6 olusturulmustur. Wright,
(1978) “0” ile “0,25” arasinda genetik farkliliklar1 (GFO) 4’e bolerken bu
calismada genetik mesafe oran1 (GMO) “0” ile “0,20” arasinda 4’e boliinerek
degerlendirilmistir. Bu amacla gokkusagi alabaligit kulugkahanelerinin
polimorfizm parametreleri Kulugkahaneler arasi ortalama genetik yakinlik
oran1 (OGYO), Kuluckahaneler arasi ortalama genetik mesafe oran1 (OGMO),
cok iyi (++++), iyi (+++), orta (++) ve dikkatli olunmali (+) olarak olarak
kodlanmistir (Cizelge 3.6). Elde edilen sonuglar dogrultusunda Cizelge 3.6’ya
gore tiim kulugkahanelerin “Kuluckahaneler arast genel durumlart”
degerlendirilmis ve birbirleri ile karsilagtirilarak ana¢ ve kulugkahane yonetim

parametreleri kapsaminda kiyaslanmiglardir.
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Cizelge 3.6. Kuluckahaneler arasi ortalama genetik yakinlik ve genetik mesafe
oranlarini degerlendirme ¢izelgesi

Ortalama Ortalama Genotipik Ne yapilmali? Coziim 6nerisi;

genetik genetik durum

mesafe yakinlik

orani orani

(OGMO) (OGYO)

0.20-0.15 0.80-0.85 ++++ Bu kuluckahane karsilik geldigi ve
(Cok iyi) genetik farkliligi en yiiksek olan

kulugkahane i¢in kan tazelemede
kullanilabilir ve primer anag stoku
edinmek i¢in  birinci  Oncelikli

kullanilabilir
0.15-0.10 0.85-0.90 +++ Bu kulugkahane karsilik geldigi
(Iyi) genetik farkliligt en yiliksek olan

kulugkahane i¢in kan tazelemede
kullanilabilir ve primer anag¢ stoku
edinmek i¢in  ikinci  Oncelikli

kullanilabilir
0.10-0.05 0.90-0.95 ++ Bu kuluckahane kan tazeleme ve
(Orta) primer ana¢ stoku olusturmak igin

kullanilmaz. Bilakis bu durumdaki
kulugkahanelerin  kan tazelemesi
gerekmektedir.

0.05-0 095-1 + Bu kuluckahane kan tazeleme ve
(Dikkatli primer ana¢ stoku olusturmak igin
olunmali) kesinlikle kullanilmaz. Anag¢ stoku

tamamen yenilenmelidir.

7. Ayrica genotipik c¢esitlilik; gokkusagr alabaligi  kulugkahanelerindeki
kuluckahane i¢i ve kuluckahaneler arasindaki genotipik farkliliklari tam olarak
ortaya ¢ikarmak i¢in GBO, GFO, GYO ve GMO disinda POPGENE paket
programi araciligi ile asagidaki kriterlerle de incelenmistir.

Bu kriterler;
e Ortalama allel sayis1 (Na),
o Etkili allel sayis1 (Ne),
e Kulugkahanelein hetorozigotluk diizeyleri (Ho, Hs ve Ht),
e Shannon genetik ¢esitlilik indeksi (1), ve
e Polimorfik lokus orani (% Pol ya da PIC)
e Gen akis1 (Nm),
e Genetik farklilasma katsayist (Gst )

e Fiksasyon (homozigotlagsma) indeksleri (Fis, Fit ve Fst)’dir
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Allel sayis1 (Na)

Ortalama allel sayis1 genotipik ¢esitliligin tanimlanmasinda kullanilan bir
unsurdur. Lokus bagina diisen ortalama allel sayist (Na; Allel number) populasyon
bliyiikliiglinden etkilenmektedir. Calisilan populasyonlar (kulugkahaneler) icerisinde bir
lokus icinde allelik farkliliklarin olmasi yani farkli uzunluklarda allellerin goriilmesi
demek bu populasyonlar (kuluckahaneler) igerisinde genotipik c¢esitliligin olmasi
demektir. Bir lokustaki allel sayist ne kadar fazla ise o lokus bakimindan genetik
varyasyonun belirlenme ihtimalinin o kadar yiiksek olmasi beklenir (Nei, 1987; Kaya
2008). Ortalama allel sayis1 Nei (1987)’ ye gore asagidaki esitlik ile hesaplanmis olup,
bu istatistigin hesaplanmasinda POPGENE (Yeh ve ark., 1997) paket programindan

yararlanilmistir.

S n, 3.1)
n;i't: —
F

*Formiilde, nA = her bir lokus i¢in ortalama allel sayisini, r = lokus sayisini, Znai = i.ci lokustaki toplam

allel sayisini ifade etmektedir.

Etkili allel savyisi (Ne)

Etkili allel sayis1 (Ne; Effective allel number) bir lokusta var olan allelerin ne
kadarinin o lokustaki genetik varyasyona katki sagladiginin belirlenmesinde kullanilan
bir istatistiktir (Kaya, 2008). Etkili allel sayis1 Kimura ve Crow (1964)’a gore asagidaki
esitlik ile hesaplanmig olup, bu istatistigin hesaplanmasinda POPGENE (Yeh ve ark.,

1997) paket programindan yararlanilmustir.

2 ,
Ne= X (1/2;P;)/1 (3.2)
*Formiilde Pi, i. allelin frekansi; r, lokus sayisini ifade etmektedir.

Heterozigotluk (H)

Kulugkahanelerin (populasyonlarin) heterozigotluk diizeylerinin belirlenmesi
icin kullanilan yontemdir. Diger bir deyisle kulugkahanelerin i¢indeki veya arasindaki

genetik farkliligin objektif olarak karsilastirilmasinda kullanilan bir degerdir. Bu deger,
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kulugkahanelerin i¢indeki veya arasindaki ¢esitliligi izlemek ve iligkileri belirlemek i¢in
kullanilabilir. Heterozigotluk degeri, c¢alisilan lokuslar agisindan, kulugkahaneler
icerisinde tespit edilen heterozigot bireylerin ortalama yiizdesini ifade etmektedir veya
heterozigotluk 0 ile 1 arasinda bir deger almakta ve bu degerlere gore
degerlendirilmektedir. Bu degerin 1’e yakinligi tiirler arasindaki heterozigotlugun
yiksek oldugunu gostermektedir (Nei, 1987; Bodur, 2012). Bir lokustaki
heterozigotlugun hesaplanmasinda asagidaki formiil kullanilmaktadir. Nei tarafindan
1987°de  formiile edilen bu matematiksel hesaplamada  populasyonlarin
biiytikliiklerinden kaynaklanabilecek etkinin indirgendigi bildirilmektedir (Nei, 1987).
Heterozigotluk degeri Nei (1987)’ye gore asagidaki esitlikler ile hesaplanmig
olup, gozlenen heterozigotluk (Ho), kuluckahane i¢i ortalama heterozigotluk (Hs) ve
kuluckahaneler aras1 heterozigotluk (Ht) degerlerinin hesaplanmasinda POPGENE (Yeh

ve ark., 1997) paket programindan yararlanilmistir.

= 2n(l —Zj{:f] (3.3)
(2n-1)

*Formiilde, h: bir populasyon igin heterozigotluk, n: populasyondaki birey sayisi, Xi: Ai alelinin
frekansini ifade etmektedir.

Kk
Hs=1k THs, =1k L[ 1-g{1-q)] (3.4)
=] ¢=|

*Formiilde, k= toplam lokus sayisi, Hss =1-gs>-(1- gs)?> ve gs= s. diallel lokustaki iki allelden birinin

tekrarlanma oranidir.

Shannon genetik cesitlilik indeksi (1)

Shannon ¢esitlilik indeksi (I), ekolojik literatiirde popiler bir ¢esitlilik
indeksidir. Ekolojide tiir g¢esitliligini  karakterize etmek i¢in yaygin olarak
kullanilmaktadir. Genotipik calismalarda ise genotipik cesitlilik gostergesi olarak
kullanilmaktadir. Shannon c¢esitlilik indeksi de 0 ile 1 arasinda bir deger almakta ve bu

degerlere gore degerlendirilmektedir. Shannon ¢esitlilik indeks degerinin yiiksek olmasi
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(1.00’a yakin) populasyondaki (kuluckahanedeki) genotipik ¢esitliliginin de yiiksek
oldugunu gostermektedir. Shannon ¢esitlilik indeksi (I), Shannon ve Weaver, (1949)’a
gore asagidaki esitlik ile hesaplanmis olup, bu istatistigin hesaplanmasinda POPGENE
(Yeh ve ark., 1997) paket programindan yararlanilmustir.

s
I= & ar logm;
i=1

(3.5)

*Ekolojik caligmalarda formiildeki, s= tiir sayisi ve mi= i. ise tiirlin bireylerinin toplam o6rnekler

igerisindeki oranidir.

Polimorfik lokus orani (% Pol) va da Polimorfizm bilgi icerigi (PIC)

Polimorfik lokus orani (% Pol) ya da Polimorfizm bilgi igerigi (PIC) degeri bir
genetik marker veya primerin ne kadar polimorfik yapida oldugunun belirlenmesinde
kullanilan bir indekstir. Calisilan lokuslardaki varyasyonun hangi seviyelerde
oldugunun ve buna bagh olarak da o lokusun marker veya seleksiyon kriteri olarak
kullanilma etkinligini belirleyen bir katsay1 olarak kullanilmaktadir. Bu temelde PIC
degerleri herhangi bir lokusu tanimlayan ve o lokus hakkinda daha duyarli bilgi elde
edinilmesi amaciyla kullanilan iyi bir 6lgiit olarak degerlendirilmektedir (Botstein ve
ark., 1980; Kaya, 2008).

Herhangi bir lokusta tespit edilebilecek PIC degerleri su sekilde
yorumlanmaktadir.

* PIC >0.50 ise, yiiksek seviyede bilgi saglayan bir marker,
*0.50 > PIC > 0.25 ise, orta seviyede bilgi saglayan bir marker,
*0.25>PIC ise, cok az bilgi saglayan bir marker olarak degerlendirilir.

n ) n-1 n s s
PIC=1-| X Pi" |- X X 2P/ P} 36
i=1 i=]  j=i+l '

*Formiilde, n = allel say1s1, Pi =i nci allelin frekansi, Pj = j nci allelin frekansin1 ifade etmektedir.
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PIC degerlerinin hesaplanmasinda POPGENE (Yeh ve ark., 1997) paket

programindan yararlanilmistir.

Gen akist (Nm)

Farkli kuluckahaneler (populasyonlar) arasinda her generasyondaki go¢ eden
bireylerin gercek sayisi, gen akist (Nm, gene flow) ile ifade edilmektedir.
Kulugkahaneler arasinda meydana gelen gen akist (Nm) degerleri su sekilde

aciklanmaktadir (Kaya, 2008):

* Nm = 0.25 ise, Kuluckahaneler arasinda her dort generasyonda bir birey gog
etmektedir.

* Nm = 0.50 ise, Kulugkahaneler arasinda her iki generasyonda bir birey go¢ etmektedir.
* Nm = 1.00 ise, Kulugkahaneler arasinda her generasyon bir birey go¢ etmektedir.

* Nm = 2.00 ise, Kulugkahaneler arasinda her generasyon iki birey go¢ etmektedir.

Gen akigt (Nm) degerlerinin hesaplanmasinda POPGENE (Yeh ve ark., 1997)

paket programindan yararlanilmustir.

Genetik farklilasma katsayisi (Gst )

Coklu allelik yapinin var oldugu alt populasyonlar (kulugkahaneler) arasindaki
genetik farkliligin tanimlanmasinda Fst’ nin Gsr ile gosterilebilecegi belirtilmektedir.
Bu durumda Gst, Fst’ nin tartili ortalamasi olarak degerlendirilmekte ve genetik
farklilagsma katsayisi (coefficient of gene differentiation) olarak ifade edilmektedir (Nei,
1987; Hartl ve Clark 2007; Kaya 2008)

Genetik farklilasma katsayist (Gst ) degerinin hesaplanmasinda POPGENE (Yeh
ve ark., 1997) paket programindan yararlanilmistir.

F-istatistikleri

F istatistikleri populasyonlarin (kulugkahanelerin) yapilarinin tanimlanmasinda
onemli bilgiler veren parametrelerdir. Wright (1965) tarafindan gelistirilen F
istatistikleri Fir, Fis ve Fst olmak iizere {i¢ alt parametreden olugmakta ve Fiksasyon

(homozigotlasma) indeksleri olarak bilinmektedir. Fiksasyon (homozigotlasma)
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indeksleri (Fis, Fir ve Fst) kulugkahanelerdeki akrabali yetistirme sonucu Hardy-
Weinberg dengesinden sapmalari ifade etmektedir (Nei, 1987; Hartl ve Clark 2007,
Kaya 2008).

Bu parametreler arasinda (1-Fir) = (1-Fis ) (1-Fst) seklinde bir iliski
bulunmaktadir. Nei, (1987) Fis, Fit ve Fst indekslerinin heterozigotluk degerlerine (Ho,
Hs, Ht) gore belirlenebilecegini bildirmistir. Nei (1987)’ye gore F-istatistikleri irk (tiir)
farklilig1 dikkate alinmaksizin irklara (baliklara) ait populasyonlar (kuluckahaneler) tek
bir populasyon (kuluckahane) olarak ele alindiginda;

e Kulugkahanenin gozlenen heterozigotluguna (Ho),

e Irklarin Hardy-Weinberg genetik dengesinde oldugu varsayimiyla bu
kuluckahanelerin ortalama heterozigotluguna (Hs) ve

e Hardy-Weinberg  genetik  dengesinde oldugu varsaymmiyla tim
kuluckahenelerin heterozigotluguna (Ht) bagl olarak hesaplanmaktadir.

Fis; Kuluckahane i¢i akrabali yetistirme katsayisi olup, kulugkahane i¢indeki
herhangi bir anacin miisterek atadan dolayr benzeme ihtimalidir. Yani bir bireyi
olusturan gametler arasindaki korelasyonun kuluckahane igindeki diger gametler
arasindaki korelasyona oranidir. Fis degeri populasyonlarda (kulugkahanelerde) akrabali
yetistiricilikten ya da yakin akrabali yetistiricilikten (inbreeding) kaynaklanan Hardy-
Weinberg dengesinden sapmalar1 tespit eder. Bu indeks degeri, kulugkahaneler ici
akrabali yetistirme katsayis1 veya Hardy-Weinberg dengesinden sapma olarak ifade
edilmekte olup, Fis = (Hs — Ho ) / Hs esitligiyle hesaplanmaktadir (Nei, 1987)

Fir, Kuluckahaneler arasi akrabali yetistirme katsayist olup, kulugkahaneler
arasindaki herhangi bir anacin miisterek atadan dolayr benzeme ihtimalidir. Yani bir
bireyi olusturan gametler arasindaki korelasyonun kulugkahaneler arasindaki diger
gametler arasindaki korelasyona oranidir. Fit degeri hem yakin akrabali yetistiricilikten
(inbreeding) hem de populasyonlar (kuluckahaneler) aras1 farktan kaynaklanan Hardy-
Weinberg dengesinden sapmalar1 tespit eder. Bu indeks degeri, kuluckahaneler arasi
akrabali yetistirme katsayis1 ya da Hardy-Weinberg dengesinden sapma olarak

degerlendirilmekte olup, Fir=( Ht—Ho )/ Ht esitligiyle hesaplanmaktadir (Nei, 1987).
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Fst; Kulugkahane icindeki herhangi bir anaci olusturan gametler arasindaki
korelasyonun kulugkahaneler arasindaki herhangi bir anaci olusturan gametler
arasindaki korelasyona oranidir. Fst degeri populasyonlar (kuluckahaneler) arasi
farklilasmay1 belirlemek i¢in kullanilir. Ayrica Fst degeri Gsr ile esittir. Coklu allelik
yapinin var oldugu populasyonlar (kuluckahaneler) arasindaki genetik farkliligin
tanimlanmasinda Fst degeri Gst ile gosterilebilir. Ayrica Bu indeks degeri,
kulugkahaneler arasindaki genetik farkliligin bir 6l¢iisii olup, Fst = (Ht — Hs ) / Ht
esitligiyle hesaplanmaktadir (Nei, 1987).

Populasyonlarin (kulugkahanelerin) genetik yapilarinin analiz edilmesinde Wrigt
(1978)’1in F-istatistikleri yaygin olarak kullanilmakla birlikte, sonraki yillarda bu
istatistiklerin  tekrar formiile edilmesi ve parametre tahmin yOntemlerinin
gelistirilmesine yonelik bir¢ok calisma yapilmis ve yapilmaktadir (Kaya 2008). Bu
amagla, gelistirilen ve diger modellere oranla daha yaygin olarak kullanilan Weir ve
Cockerham (1984) tarafindan gelistirilen modelde Wrigt (1978)’1n teorisinde yer alan
tim varsayimlar kabul edilmekte birlikte modelin tenkit edilen yonlerine tamamlayici
yeni yaklasimlar getirilmektedir (Kaya, 2008). Wrigt (1978)’1n F-istatistik modelindeki
Fis ve Fir parametreleri genellikle homozigotlasma indeksleri olarak adlandirilir ve
negatif ve pozitif degerler alabilmektedir. Fis ve Fir degerleri teorik olarak 0 ile 1
arasinda degismekte olup;

¢ Negatif bulunmasi heterozigotlugun arttigini,

e Sifir degerine yakin bulunmasi1 Hardy-Weinberg dengesinin varligini,

e Pozitif olarak bulunmasi ise homozigotlugun arttigini ifade etmektedir
(Kaya, 2008).

F-istatistik modeli, sonsuz sayida alt populasyonun (kuluckahanenin) var oldugu
varsayimina dayanan bir populasyon (kulugkahane) iizerine kuruldugu i¢in modeldeki
Fst’nin degeri pozitif olmak zorundadir. Ancak uygulamada smirli sayida alt
populasyon (kulugkahane) tizerinde ¢alisildig1 i¢cin Fst 'nin degeri de degisebilmektedir.
Bu durumda Fsr, bir parametre yerine bir istatistik olarak degerlendirilmektedir (Weir
ve Cockerham 1984; Kaya, 2008). Fst bir istatistik olarak ele alindiginda nadiren de
olsa negatif degerler alabilmektedir. Long (1986), negatif olarak tahmin edilen Fst
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degerinin sifir (Fst = 0) olarak kabul edilebilecegini ve istatistik olarak tahmin edilen
Fst’nin simgesinin de F*st olarak gosterilmesi gerektigini bildirmektedir.

Populasyonlar (kulugkahaneler) arasindaki genetik farkliligin tanimlanmasinda
Gst’nin Fst yerine kullanilabilecegi belirtilmektedir (Nei, 1987). Ancak birey-
kuluckahane-kulugkahaneler arasi akrabali yetistirme katsayis1 ve Hardy-Weinberg
dengesi ile ilgili kiymetli bilgiler verdigi i¢in bu ¢alismada Gst disinda Fis, Fir ve Fst
parametreleri de hesaplanmistir.

Hartl ve Clark (2007)’a gore, populasyonlar (kuluckahaneler) arasindaki genetik
farklilik seviyeleri 4 farkli grupta smiflandirilmaktadir. Wright (1978)’a gore,
populasyonlar (kulugkahaneler) arasindaki genetik farkliliklar (Fst) 0.05’ten daha kiigiik
ise bu farkliliklarin biyolojik olarak herhangi bir anlam tagimadigi bildirilmektedir
(Hartl ve Clark 2007). Buna gore Fsr;

* 0.00 < Fst < 0.05 ise, kuluckahaneler arasindaki genetik farkliliklarin diistik,

* 0.05 < Fs7 <0.15 ise, kulugkahaneler arasindaki genetik farkliliklarin orta,

* 0.15 <Fst <0.25 ise, kuluckahaneler arasindaki genetik farkliliklarin yiiksek

* 0.25 < Fst1 ise, kuluckahaneler arasindaki genetik farkliliklarin ¢ok yiiksek
seviyede oldugunu gostermektedir (Hartl ve Clark 2007; Kaya, 2008).

Fiksasyon (homozigotlasma) indeks (Fis, Fir ve Fst) degerlerinin
hesaplanmasinda POPGENE (Yeh ve ark., 1997) paket programindan yararlanilarak
elde edilen gozlenen heterozigotluk (Ho), kulugkahane i¢i ortalama heterozigotluk (Hs)

ve kulugkahaneler aras1 heterozigotluk (Ht) degerleri kullanilmistir.

3.2.2.2. Anaclardan alman larvalarin biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade
seviyelerinin hesaplanmasi

Van ilinde bulunan gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan gokkusagi
alabalig1 ana¢ populasyonlarinin ve kulugkahanelerde belirlenen gokkusagi alabaligi
hatlarinin biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade seviyeleri asagidaki yontemlere gore

belirlenmistir.
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3.2.2.2.1. Anaclardan yumurta orneklerinin alinmasi, inkiibe edilmesi ve ac¢ilan
larvalardan RNA izolasyonu

Gokkusagr alabaligr kuluckahanelerinde bulunan gokkusagi alabaligi anag
populasyonlarmin ve kuluckahanelerde belirlenen gokkusagi alabaligi hatlarinin
bliylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerini belirlemek amaciyla genotipik
polimorfizm i¢in kan alinan gokkusagi alabaligi anaglarinin yumurtalar1 inkiibe
edilmis ve agilan larvalardan alinan ornekler biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade
seviyelerini belirlemek i¢in kullanilmistir.

Gokkusagi alabaligi larvalarmin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerini
belirlemek amaciyla kan Ornegi alinan 36 adet disi ana¢ baligin her biri,
kulugkahanedeki populasyonun biiytime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerini genis
aralikta taramak ve tam olarak ortaya c¢ikarmak i¢in yedi adet erkek anag¢ ile
dollenmistir. Her kuluckahanede 42 erkek anag olmak tizere toplamda 252 erkek anag
kullanilmigtir. D6llenmis yumurtalardan her bir anaca ait rastgele 100 adet yumurta
almmustir. Yumurtalar alinirken 0.25 ml’lik kapakli kaplar kullanilmistir. Kaplara,
yumurtalarin oksijen alisini engellememek i¢in yumurta boyutlarindan kiiciik delikler
acilmistir. Tasima isleminden 6nce tagima kab1 yariya kadar su ile doldurulmus ve sarjh
hava motoru ile havalandirilmas: saglanmistir. Daha sonra kaplarin igine alinan
yumurtalar tagima kabina yerlestirilerek ayn1 giin i¢cinde sabit sicaklikta (10 °C), ortam
sartlar1 sabit olan, kaynak suyu kullanilan ve su sicakligi yil boyunca 10.1+0.14
arasinda degisen Kirkcesme Alabalik Tesisinde ¢alisma icin daha onceden ayarlanan
kulucka dolabma getirilerek yerlestirilmistir (Caligmada ortam sartlarinin sabit
olmasiin istenmesindeki amag, baliklarin en 6nemli hayat sathalarindan olan embriyo
gelisimi ve larval asamada, c¢evrenin etkisi esitlenerek genotipteki farkliliklarin
cevreden etkilenmesini minimize etmektir. Yani ¢evrenin etkisi esitlenerek genotipteki
farkliliklarin ortaya ¢ikmasinin saglanmasidir).

Dollenmis olarak alinan yumurta Ornekleri Kirkgesme Alabalik Tesisine
getirilerek kulugka dolaplara yerlestirirken her bir tavaya tek bir kulugkahanenin
ornekleri konulmustur. Kulugka tavalar1 ornekler getirilmeden Once alt1 esit pargaya
boliinmiistiir. Bu amagla tava boyutlarina uygun camlar kestirilmis ve kestirilen camlar

kulugka tavasimi alt1 esit parcaya bdlecek sekilde sicak silikon ile yapistirilmistir.
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Getirilen ornekler ortam sartlar1 sabit olan kulucka dolaplarina yerlestirilmis ve
yumurtalarin inkiibasyonu ger¢eklestirilmistir.

Gokkusagi alabaligi larvalarindan total RNA izolasyonu tiim larvalar
yumurtadan ¢iktiktan sonra yapilmistir. Ornekleri ayn1 gelisim siirecinde alabilmek igin
farkli kuluckahane ve anaglardan gelen yumurtalar doéllenmeden itibaren 350 giin-
derece sonunda (10 °C su sicakliginda 35 giin) diger bir ifade ile 8400 derece saat
sonunda (10 °C su sicakliginda 840 saat) alinmigtir. Dolayisiyla genotipteki farklilik
i¢in kullanilacak olan biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviye sonuclart daha saglikli
bir sekilde yorumlanabilmistir.

Biiytime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesini belirlemek i¢in her bir anagtan
alman 100 yumurtadan 350 giin-derece sonunda, larva halinde iken rastgele 3 Ornek
secilmigtir. Her kulugkahane icin 18 larva 6rnegi kullanilmistir. Dolayist ile toplamda
108 larva ornegi ile ¢alisilmistir (6 kulugkahane x 6 anag¢ x 3 larva = 108 larva 6rnegi).
Yumurtadan ¢ikan larvalar steril bir sekilde ependorf tiiplere yerlestirilmis ve tistlerine
0.25 ml RNA Later (Invitrogen) ilave edilerek Su Uriinleri Yetistiriciligi Boliim
Laboratuvari’'na getirilmigtir. Su Uriinleri Yetistiriciligi Béliim Laboratuvari’na
getirilen 6rnekler RNA izolasyon islemine kadar (6 ay) -20 °C’de saklanmistir. Larva
orneklerinde total RNA izolasyonu Trizol ile yapilmistir. Bitylime hormonu (GH-1) gen
ifade seviyesini belirlemek i¢in larvalar biitiin halde total RNA ekstraksiyonu i¢in
kullanilmistir. Elde edilen RNA’larin absorbans oranlarina 230/260/280 nm’de
NanoDrop 2000/2000c (Thermo Scientific) cihazinda bakilmistir. Elde edilen
RNA’larla ¢cDNA kiti (Applied Biosystems) kullanilarak ayni giin igerisinde cDNA

kiitiiphanesi olusturulmustur.

3.2.2.2.2. ¢cDNA kiitiiphanesinin olusturulmasi

Gokkusag alabaligi larvalarindan elde edilen total RNA 6rneklerinden cDNA
kiitiiphanesi olusturmak i¢in High-Capacity cDNA Reverse Transcription Kiti (Applied
Biosystems) kullanilmigtir. Kit, {iretici firmanin talimatlarina gore kullanilmistir. Elde
edilen cDNA’larin absorbans oranlarina 230/260/280 nm’de NanoDrop 2000/2000c
(Thermo Scientific) cihazinda kontrol edilmistir. Elde edilen cDNA’lar kantitatif PCR

islemine kadar -20 °C’de saklanmustir.
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3.2.2.2.3. Ana¢larin biiyiime hormon (GH-I) genine spesifik primer dizaym

Biiyime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesini belirleme c¢alismasinda

kullanilan hedef gene (GH-I) ait primerleri dizayn etmek i¢in gokkusagi alabaligi

biiyiime hormonu (GH-I) genine ait sekans bilgileri www.ncbi.nlm.nih.gov adresli
biyoinformatik veri tabanindan diger bir ifadeyle NCBI (National Center for
Biotechnology Information) gen bankasindan elde edilmistir. Primerler, NCBI veri
tabaninda bulunan gokkusagi alabaligi biiyiime hormonu (GH-I) genine spesifik
olarak dizayn edilmistir. Gokkusagi alabaligi biiyiime hormonu (GH-1) genine spesifik

dizayn edilen primerler Cizelge 3.7°de verilmistir.

Cizelge 3.7. Gokkusagi alabalig1 biiyiime hormon (GH-I) genine spesifik dizayn edilen

primerler
Primer Primer Dizilimi Primer Baz ~ Primer Primer Primerin Hedef PCR
Adi Uzunlugu Erime GC Kendine Amplikon Isleminde
(bp) Sicakligt Orani Baglanma Uzunlugu Uygulanan
(Tm) (%) Orani (%) (bp) Yapisma
Sicakligt
GH-I 5" CGTACTGAGCCTGGATGACA 3’ 20 59.18 55.00 0.00
Geni
Sol*
Primer
141 bp 58
GH-1 5" GTCTCGACCTTGTGCATGTC 3’ 20 58.93 55.00 0.00
Geni
Sag*

Primer

*Cizelgede forward primeri “sol primer” reverse primeri ise “sag primer” olarak kullanilmistir

3.2.2.2.4. Anaclarin biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesini belirlemek icin
referans genin secilmesi ve spesifik primer dizayni

Biiyime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesinin belirlenmesi ve
yorumlanabilmesi i¢in nispeten stabil ifade seviyelerine sahip referans genlerin
kullanilmas1 gerekmektedir. Bu nedenle biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade seviyesini
belirlenmesinde referans gen olarak gokkusagi alabaligi kimlik geni olan 18S rRNA
gen bolgesi kullanilmistir. Caligmada kullanilan referans gene ait primerleri dizayn
etmek i¢in gokkusagr alabaligi 18S rRNA gen bdlgesine ait sekans bilgileri

www.ncbi.nlm.nih.gov  adresli biyoinformatik veri tabanindan diger bir ifadeyle

NCBI (National Center for Biotechnology Information) gen bankasindan elde
edilmistir. Primerler, NCBI veri tabaninda bulunan gokkusagi alabaligi 18S rRNA gen


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

47

bolgesine spesifik olarak dizayn edilmistir. Gokkusagi alabaligi 18S rRNA gen

bolgesine spesifik dizayn edilen primerler Cizelge 3.8’de verilmistir.

Cizelge 3.8. Gokkusagi alabaligi 18S rRNA gen bolgesine spesifik dizayn edilen

primerler
Primer Primer Dizilimi Primer Baz Primer Primer Primerin Hedef PCR
Ad1 Uzunlugu Erime GC Kendine Amplikon Isleminde
(bp) Sicakligi Orani Baglanma Uzunlugu Uygulanan
(Tm) (%) Orani (%) (bp) Yapisma
Sicakligi
18S 5" GGACACGGAAAGGATTGACAG 3° 21 58.92 52.38 0.00
rRNA
Sol*
Primer
171 bp 58
18S 5’ TCTAAGAAGTTGGACGCCGA 3° 20 58.75 50.00 0.00
rRNA
Sag*

Primer

*Cizelgede forward primeri “sol primer” reverse primeri ise “sag primer” olarak kullanilmistir

3.2.2.2.5. Kantitatif PCR (QPCR)

Gokkusagi alabaligi larvalarindan izole edilen RNA’lardan elde edilen cDNA
kiitliphanesi iizerinde ilgili genlerin kantitatif tayini QPCR cihaz1 ile belirlenmistir.
Tiim orneklerin ¢cDNA konsantrasyonlart 50 ng/ml olacak sekilde esitlenmistir.
Calismada ayni larva 6rnegi iki tekerriir ile ¢alisilmistir (108 larva 6rnegi x 2 tekerriir
=216 larva 6rneginde GH-I gen ifade analizi).

Gokkusagr alabaligi kuluckahanelerinde bulunan gokkusagi alabaligi anag
populasyonlarinin ve kuluckahanelerde belirlenen gokkusagi alabaligi hatlarininin
bliylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerinin belirlenmesi i¢in Syber Green teknigi
kullanilmistir. Syber green DNA ¢ift zincirine spesifik olup hedef amplikon
sentezlendikge 1s1maya neden olmaktadir. Bu 1s1ma degerleri hedef gen (GH-I) ve
referans gen (18S rRNA) icin kantitatif PCR vasitasi ile algilanip toplanmakta ve
kiimilatif olarak grafize edilmektedir.

Elde edilen iissel egriler ve Ct degerleri gen ifadesinin hesaplanmasinda
kullanilmistir. Ayrica erime egrisi (Melting curve) analizleri, analiz ve sonuglarin
degerlendirilmesinde kullanilmigtir. Erime egrisi (Melting curve) analizleri, SYBR-
Green gibi floresan boyalarin kullanildig1 analizlerde, ¢ogalan DNA’nin hedef bolge
oldugunu kesinlestirmek amaciyla kullanilir. Erime egrisi (Melting curve) analizinde,

sicaklik yavas yavas artirilarak floresan sinyalin sicakliga baglh diigmesini gosteren bir
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grafik olusturulur. Cift zincirin bozulmasindan ve floresan sinyalin ani diisiisiinden
kaynaklanan tepecikler araciligiyla, DNA iplik¢iklerinin birbirlerinden ayrilmalari
gbzlemlenir ve bir algoritma ile erime tepeleri elde edilir. Elde edilen erime noktasi ile
hedef amplikonun erime noktast uyumlu ise kantitatif PCR islemi sorunsuz
gerceklesmistir diye degerlendirilir.

Kantitatif PCR islemi i¢in igerisinde sirasiyla; sag ve sol primerler, PCR
karigimi (Master mix) ve cDNA bulunan karigim hazirlanmigtir. Biiylime hormonu
(GH-I) gen ifade seviyesinin belirlenmesi amaciyla kantitatif PCR’da kullanilan
karisiminin bilesenleri ve miktarlar belirlenirken deneme yanilma ile bulunan 4/2/1/1
(PCR karigimi (Master mix)/cDNA/Sag primerler/Sol primerler) oranlari son hacim
20 pl olacak sekilde ayarlanmis ve su kullanilmamistir. Biiyiime hormonu (GH-1) gen
ifade seviyesinin belirlenmesi amaciyla kantitatif PCR’da kullanilan karisiminin

bilesenleri ve miktarlar1 Cizelge 3.9°da verilmistir.

Cizelge 3.9. Biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesinin belirlenmesi amaciyla
kantitatif PCR’da kullanilan karisiminin bilesenleri ve miktarlari

Kantitatif-PCR Bilesenleri Oranlar Miktar
PCR Karigimi1 (Master Mix) 4 Kat 10 pul
Sag Primer 1 Kat 2.5 ul
Sol Primer 1 Kat 2.5 ul
cDNA 2 Kat 5ul
Toplam Hacim 20 pl

Biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesinin belirlenmesi amaciyla
uygulanan kantitatif PCR sicaklik ve siireleri hesaplama ve deneme yanilma ile
bulunmustur. Orneklerin spesifik gen bélgelerinin c¢ogaltilmast RotorGene 6000
(Qiagen) PCR cihaz ile gergeklestirilmistir. ilk adimda 94 °C’de 10 dakikalik bir 6n
denatiirasyon islemi uygulanmis daha sonrasinda ise dongiilere gecilmistir. Dongii
igerisinde 94 °C’de 35 saniye siireyle denatiirasyon (ayrilma), 58 °C’de 35 saniye
siireyle annealing (baglanma) ve 72 °C’de 35 saniye siireyle extension (uzama) islemi
uygulanmstir. 45 dongii sonrasinda 72 °C’de 10 dakika beklenerek son uzama islemi
uygulanmistir. Bu dongiilerin sonuna erime egrisi (Melting curve) analizi eklenerek
kantitatif PCR islemi tamamlanmistir. Erime egrisi (Melting curve) analizi i¢in; PCR

sona erdikten sonra son PCR iiriinleri her 5 saniyede 1 °C sicaklik artis1 ile 50°C’den
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99°C’ye ulastirilmistir. Kantitatif PCR sicaklik ve siireleri ile erime egrisi programi

Cizelge 3.10°da verilmistir.

Cizelge 3.10. Biiyliime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesinin belirlenmesi amaciyla
uygulanan kantitatif PCR sicaklik ve siireleri ile erime egrisi programi

Sicaklik Siire
On Denatiirasyon 94 °C 10 dakika
Denaturasyon (ayrilma) 94 °C 35 saniye
Dongii (45) Annealing (baglanma) 58 °C 35 saniye
Extension (uzama) 72 °C 35 saniye
Son Uzama 72 °C 10 dakika
Erime Egrisi Son PCR iiriinleri her 5 saniyede 1 °C sicaklik artist ile 50°C’den
(Melting curve) 99°C’ye ulastirilir.
3.2.2.2.6. Gen ifade hesaplamalari

Gokkusagr  alabaligt  kulugkahanelerinin  ve  gokkusagi  alabaligi
kulugkahanelerinde belirlenen hatlarin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri
gokkusagi alabaligi yetistiriciligi acisindan hem kalite parametresi olarak hem de
OGBO, Fis ve Fir degerleri ile birlikte hatlarin tek yonli seleksiyona ve yiiksek
seleksiyon baskisina maruz kalip kalmadiklarini belirlemek i¢in kullanilmstir.

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde bulunan gokkusagi alabali§i anag
populasyonlarinin ve kulugkahanelerde belirlenen gokkusagi alabaligi hatlarinin
bliyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerinin belirlenmek icin yapilan analizler
sonucunda yapilan her bir kantitatif PCR (QPCR) islemi i¢in elde edilen iissel egrilerin
PCR yazilimi araciligiyla minimum “Esik Seviyeleri (Treshold)” belirlenmistir. Elde
edilen minimum esik seviyelerinden maksimum degere gore “ortak esik seviye degeri”
belirlenmistir. Boylece elde edilen Ct degerleri hem hedef gen (GH-I) hem de referans
gen (18S rRNA) igin tiim Ornekleri kapsamistir. Ayrica, kantitatif PCR reaksiyonun
diizgiin ¢alisip calismadigimin bir gostergesi olarak amplifikasyon etkinlik degeri (E)
hesaplanmistir. Bu amagla elde edilen degerler yardimiyla standart egri olusturulmus ve
egrinin egimi belirlenerek (10CV8M™ -1) formiiliinde yerine yazilarak amplifikasyon
etkinlik degeri belirlenmistir. Reaksiyonun diizgiin bir sekilde calismasi i¢in teorik
olarak %100 olan amplifikasyon etkinlik degerinin verimi %90 ile %110 aralifinda
olmalidir. Kantitatif PCR reaksiyonunun amplifikasyon etkinliginin bu degerler disinda

hesaplanmas1 durumunda, hatanin kaynagi tespit edilerek reaksiyon yenilenmelidir.
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Amplifikasyon etkinlik degeri (E) bu calismada uygun oldugu i¢in gen ifadesi
analizinde “2” olarak kullanilmistir.

Biiylime hormonu (GH-I) gen ifade analizi hesaplamalarn relatif kantifikasyon
yontemleri ile (Pfaffl, 2001/ Livak ve Schmittgen 2001) karsilastirilmali olarak
hesaplanmistir. Biiylime hormonu (GH-I) gen ifade analizi hesaplamalarinda asagidaki

formiil kullanilmistir.

ACt = Hedef Gen Ct — Referans Gen Ct
Gen Ifadesi = E 2¢t = 2 ACt

*Formiilde, E,2: Amplifikasyon etkinlik degerini, Hedef Gen Ct: Hedef genin (Biiylime Hormonu)
ortalama Ct degerini, Referans Gen Ct: Referans genin (18S rRNA) ortalama Ct degerini ifade
etmektedir.

Biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade analizi sonucunda yapilan her bir kantitatif
PCR (QPCR) islemi i¢in elde edilen iissel egrilerin esik seviyeleri her bir kantitatifi
PCR islemi icin yazilimda ¢izilmis ve “Esik seviyesi dongii degerleri (Ct)”
hesaplanmistir. Hesaplanan esik seviyesi dongii degerleri (Ct) kullanilarak “ACt”
degerleri hesaplanmigtir. “ACt” degerlerini hesaplamak igin biiylime hormonu (GH-1)
ve 18S rRNA genlerine ait Ct degerleri birbirlerinden ¢ikarilarak farklar bulunmus ve
gokkusag1 alabaligi kulugkahanelerinin ve kulugkahanelerde belirlenen gokkusagi
alabalig1 hatlariin ACt ortalamalar1 hesaplanmistir. Elde edilen ACt ortalamalarin 2
lizeri degerleri hesaplanmis (=2°¢Y) ve gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinin ve
kulugkahanelerde belirlenen gokkusagi alabaligi hatlarinin hedef gen ifade seviyeleri
belirlenmistir.

Biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade analizi sonuglarinin degerlendirilmesinde
SPSS 23.0 istatistik paket programindan yararlanilmistir. Gruplar arasindaki farklilig
test etmek amaciyla oncelikle SPSS 23.0 istatistik paket programindan “Tanimlayici
Istatistik” testlerinden gdkkusag: alabaligi kulugkahaneleri icin ve kulugkahanelerde
belirlenen gokkusagi alabaligr hatlar1 icin elde edilen verilerin (=2") normal dagilim
gosterip gostermedigine normalite testi ile bakilmistir. Elde edilen veriler normal
dagilim gostermedigi igin ortalama degerlerin disinda kulugkahaneler ve gokkusagi

alabalig1 hatlarmin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerini siralamak ig¢in
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kulugkahanelere ve hatlara ait medyan degeri kullanilmistir. Ciinkii elde edilen veriler
normal dagilim gostermediginden medyan degeri, aritmetik ortalamadan daha uygun bir
ol¢iit olarak degerlendirilmistir.

Calismada elde edilen veriler normal dagilim gostermediginden Non-Parametrik
test olan Kruskal-Wallis ¢oklu karsilastirma testinden yararlanilmistir. Sonuglar P<0.05
onem seviyesinde anlamli kabul edilmistir. Gruplar arasindaki farkliligin istatistiki
olarak onemli g¢ikmasi durumunda bu farkliligin hangi gruplardan kaynaklandigini
anlamak i¢in ¢oklu karsilagtirma testi Bonferroni diizeltmesine gore gruplar arasi
farkliliklar degerlendirilmis ve farklar a, b, ¢ olarak gosterilmistir.

Ayrica medyan degerine gore gokkusagr alabaligi kuluckahanelerinin ve
belirlenen gokkusagi alabaligi hatlarinin bityiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri
nispi olarak siralanmigtir. Bu amagla en diisiik biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade
seviyesine sahip grubun (kuluckahaneler ve hatlar i¢cin ayr1 ayr1) gen ifade seviyesi
kendine bolinmiis “1 (Bir)” degeri elde edilmistir. Sonra diger gruplarin
(kulugkahaneler ve hatlar i¢in ayr1 ayr1) biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri
de en diisiik degere boliinerek nispi olarak biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade seviyeleri

belirlenmis ve bu degerlerle grafik ¢izilmistir.

3.2.1. Anaglarin fenotipik 6zelliklerinin belirlenmesi

Van ilinde bulunan gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anag
populasyonlarinin bazi1 fenotipik 6zelliklerinin belirlenmesi amaciyla kuluckahane
ziyaretleri Ekim 2017 — Mart 2018 tarihleri arasinda yapilmistir. Gokkusagi alabaligi
kulugkahanelerinde bulunan ana¢ populasyonlarinin bazi fenotipik 6zellikleri asagida
belirtilen parametrelere gore belirlenmistir (Arabaci, 2000; Arabaci, 2007). Bu

parametreler;

e Yumurta alinan anag sayisi

e Kisir birey veya yumurtlamaya katilmayan anag sayisi

e FErkek ana¢ se¢imi (Anaglar yetistiriliyor mu? Yoksa dogrudan porsiyonluk
baliklardan m1 segiliyor veya dogrudan anag temini mi yapiliyor?)

¢ Anaglarin kokeni
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e Anaglarin yetistirilme sekli (Anaglar yumurtadan itibaren ana¢ olana kadar
yetistiriliyor mu? Anaclar larvadan itibaren ana¢ olana kadar yetistiriliyor mu
veya dogrudan anag temini mi yapiliyor?)

e Toplam anag sayisi

e Anagclarin yaslar

e Anagclarin agirliklari

e Kulugkahanedeki disi/erkek anag¢ orani

e Dolleme icin kullanilan disi/erkek anag¢ orani

e Anaglarin yumurtlama araligi (yani yumurtlamanin baslangi¢ ve bitis zamani)

e Anaglarin yumurtlama profili (yumurtlama dénemi boyunca her giin yumurta
alinan anag sayist)

e Anaclarin fekondite orani (total ve nispi fekondite)

Gokkusagi alabaligi anaglarindan sagilan yumurtalarin sayisi belirlenirken Von

Bayer sayim kartindan faydalanilmistir. Bu amagla birbirine 90° ag1 ile birlestirilmis 30
cm uzunlugundaki iki tahta parcasindan olusan alete yumurtalar tek sira halinde
konulmustur. 30 cm’e sigan yumurta sayisindan yumurtanin ¢api, litredeki yumurta
sayist ve 30 gramdaki yumurta sayist Von Bayer sayim kartindan bulunmustur
(Arabact, 2007). Elde edilen degerlerden toplam fekondite ve nispi fekondite
hesaplanmuistir.

Toplam fekondite = (Toplam yumurta agirligi x 30 gramdaki yumurta sayist) /

30

Nispi fekondite = 1000*(Toplam yumurta sayis1 / Anag agirlig1 (gram))
Ayrica caligmada kulugkahanelerdeki bazi cevresel parametreler de belirlenmistir.
Bunlar;

e Kulugkahane suyunun sicakligi (°C)

e Anac havuzlarindaki giris suyunun ¢oziinmiis oksijen miktart (mg/1)

e Kuluckahane suyunun pH’ 1

e Kuluckahanenin rakimi (m)

e Kulugkahane suyunun sertligi (mg/1)

e Kulugkahane suyunun debisi (It/sn)

e Anag stok yogunlugu (adet/m?)
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e Anaclarin beslenmesinde kullanilan ticari yemler ve igerigi

e Anaglarin yemleme sekli ve metodu (Anaglar ad libitum mu yoksa tablo
yontemiyle mi besleniyor, Giinde kag¢ kez yemleme yapiliyor)

e Anagclarin beslenme davranislar1 (Ugan omurgasizlarla beslenme, Su ylizeyinde
ziplama hareketi, Anaclar arasi kavga)

Bu parametreler, genotipik bulgularin degerlendirilmesinde kullanilmistir.






4. BULGULAR

Bu calismada gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde bulunan gokkusagi
alabalig1 ana¢ populasyonlarnin bazi fenotipik o6zellikleri, kandan izole edilen total
DNA ile mitokondrial DNA’dan genotipik polimorfizmleri ve 6rneklenen larvalardan
bliylime hormonu gen ifade seviyeleri belirlenmistir. Calismada elde edilen bulgular

sekil ve cizelgeler halinde verilmistir.

4.1. Anaclarinin Genotipik Ozelliklerinin Belirlenmesi

Van ilinde bulunan gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan gokkusagi
alabalig1 anag¢ populasyonlarinin genotipik 6zelliklerinin ortaya koymak i¢in;
e Kandan izole edilen total DNA ile mitokondrial DNA’dan genotipik
polimorfizmleri ile ilgili degerlendirmeler yapilmis ve

e Orneklenen larvalardan biiyiime hormonu gen ifade seviyeleri belirlenmistir.

4.1.1. Anaglarin mtDNA gen bolgesinden genotipik farkhiliklarin (polimorfizm)
hesaplanmasi

Van ilinde bulunan gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anag
populasyonlarinin  genotipik polimorfizm seviyeleri mtDNA’dan belirlenmistir.
Genotipik polimorfizm belirlenerek kulugkahanelerdeki ana¢ populasyonlarinin

genetik benzerlik diizeyleri belirlenmis ve bu 6zelliklere gore derecelendirilmislerdir.

4.1.1.1. Anac¢ bazinda kuluckahane ici degerlendirmeler

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde ana¢ bazinda kuluckahane ici
degerlendirilmeler yapilmistir. Bu amacgla kulugkahane iginde bulunan herhangi bir
anacin, i¢inde bulundugu kulugkahanedeki diger anacglara géore GBO ve GFO degerleri
hesaplanmis ve ¢izelge seklinde verilmistir (Cizelge 4.1, 4.2, 4.3, 4.4, 4.5, 4.6).
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Yesil Su Alabalik Kulugkahanesinde bulunan gokkusagi alabaligi anaclari
arasindaki GBO ve GFO degerleri hesaplanip Cizelge 4.1°de verilmistir.

Cizelge 4. 1. Yesil su alabalik kulugkahanesinde bulunan gokkusagi alabaligi anaglari
arasindaki GBO ve GFO degerleri

YSU1 YSU2 YSU3 YSU4 YSU5 YSUG6
YSU1L lalaiale 0.20 0.50 0.56 0.20 0.44
YSU2 0.80 alaiele 0.60 0.67 0 0.56
YSU3 0.50 0.40 falalale 0.20 0.60 0.10
YSU4 0.44 0.33 0.80 falaiale 0.67 0.30
YSUS 0.80 1.00 0.40 0.33 falaiale 0.56
YSUG 0.56 0.44 0.90 0.70 0.44 falalale

*Cizelgenin st kismi1 GFO alt kismi ise GBO degerlerini vermektedir
** Cizelgede “****” GBO degerinin “1.00” GFO degerinin ise “0” oldugunu ifade etmektedir.

Yesil su alabalik kuluckahanesinde bulunan gokkusagi alabaligi anaglari
arasinda genetik benzerligi en yiiksek olan anaglarin “1.00” GBO degeri ile YSU2 -
YSUS numarali anag ¢ifti oldugu bulunmustur. Genetik benzerligi en diisiik olan
anaclarin ise “0.33” GBO degeri ile YSU2 -YSU4 numarali ve YSU4 -YSUS
numaral1 anag ¢iftleri oldugu bulunmustur.

Beyaz Su Alabalik Kulugkahanesinde bulunan gokkusagi alabaligi anaglari
arasindaki GBO ve GFO degerleri hesaplanip Cizelge 4.2°de verilmistir.

Cizelge 4. 2. Beyaz su alabalik kuluckahanesinde bulunan gokkusag: alabaligi anaglari
arasindaki GBO ve GFO degerleri

BSU1 BSU2 BSU3 BSU4 BSU5 BSUG6
BSU1 lalalale 0.22 0.30 0.37 0.12 0.50
BSU2 0.78 falalalel 0.10 0.50 0.11 0.30
BSU3 0.70 0.90 falake 0.40 0.20 0.20
BSU4 0.63 0.50 0.60 falalale 0.44 0.25
BSUS 0.88 0.89 0.80 0.56 falalale 0.40
BSUG6 0.50 0.70 0.80 0.75 0.60 falalale

*Cizelgenin st kismu GFO alt kism1 ise GBO degerlerini vermektedir
**Cizelgede “****” GBO degerinin “1.00” GFO degerinin ise “0” oldugunu ifade etmektedir.

Beyaz su alabalik kulugkahanesinde bulunan gokkusagi alabaligi anaglari
arasinda genetik benzerligi en yiiksek olan anaglarin “0.90” GBO degeri ile BSU2 -

BSU3 numarali anag ¢ifti oldugu bulunmustur. Genetik benzerligi en diisiik olan
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anaclarin ise “0.50” GBO degeri ile BSU1 - BSU6 numarali ve BSU2 - YSU4

numarali anag ¢iftleri oldugu bulunmustur.

Kirkgesme Alabalik Kulugkahanesinde bulunan gokkusagi alabaligi anaglari

arasindaki GBO ve GFO degerleri hesaplanip Cizelge 4.3’de verilmistir.

Cizelge 4. 3. Kirk¢esme alabalik kuluckahanesinde bulunan gékkusagi alabalig1 anaglari

arasindaki GBO ve GFO degerleri

KCM1 KCM2 KCM3 KCM4 KCM5 KCM6
KCM1 HHHR 0.30 0.60 0.30 0.50 0.10
KCM2 0.70 ok 0.43 0 0.29 0.22
KCM3 0.40 0.57 Hokx 0.43 0.50 0.56
KCM4 0.70 1.00 0.57 Hokx 0.29 0.22
KCM5 0.50 0.71 0.50 0.71 Hokkk 0.44
KCM6 0.90 0.78 0.44 0.78 0.56 Horxk

*Cizelgenin st kismi1 GFO alt kismi ise GBO degerlerini vermektedir

** Cizelgede “****” GBO degerinin “1.00” GFO degerinin ise “0” oldugunu ifade etmektedir.

Kirk¢esme alabalik kulugkahanesinde bulunan gokkusagi alabaligi anaglari

arasinda genetik benzerligi en yiiksek olan anaglarin “1.00” GBO degeri ile KCM2 -

KCM4 numarali anag ¢ifti oldugu bulunmustur. Genetik benzerligi en diisiik olan

anaclarin ise “0.40” GBO degeri ile KCM1- KCM3 numarali anag¢ ¢ifti oldugu

bulunmustur.

Elfa Alabalik Kulugkahanesinde bulunan gokkusag: alabalig1 anaclari arasindaki

GBO ve GFO degerleri hesaplanip Cizelge 4.4’de verilmistir.

Cizelge 4. 4. Elfa alabalik kuluckahanesinde bulunan gokkusagi alabalig1 anaglar

arasindaki GBO ve GFO degerleri

ELF1 ELF2 ELF3 ELF4 ELF5 ELF6
ELF1 kil 0.67 0.70 0 0.62 0.62
ELF2 0.33 alalele 0.10 0.67 0.11 0.30
ELF3 0.30 0.90 kil 0.70 0.20 0.20
ELF4 1.00 0.33 0.30 folakela 0.62 0.62
ELF5 0.38 0.89 0.80 0.38 ekl 0.22
ELF6 0.38 0.70 0.80 0.38 0.78 folalea

*Cizelgenin iist kismu GFO alt kism1 ise GBO degerlerini vermektedir

** Cizelgede “****” GBO degerinin “1.00” GFO degerinin ise “0” oldugunu ifade etmektedir.
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Elfa alabalik kulugkahanesinde bulunan gokkusagi alabalig1 anacglar1 arasinda
genetik benzerligi en yiliksek olan anaglarn “1.00” GBO degeri ile ELF1 - ELF 4
numarali anag ¢ifti oldugu bulunmustur. Genetik benzerligi en diisiik olan anaglarin
ise “0.30” GBO degeri ile ELF1 - ELF3 numarali ve ELF3 - ELF4 numarali anag
ciftleri oldugu bulunmustur.

Ozcatak Alabalik Kulugkahanesinde bulunan gdkkusagi alabaligi anaglari
arasindaki GBO ve GFO degerleri hesaplanip Cizelge 4. 5’de verilmistir

Cizelge 4. 5. Ozgatak alabalik kulugkahanesinde bulunan gékkusagi alabalig1 anaclari
arasindaki GBO ve GFO degerleri

OCK1 OCK2 OCK3 OCK4 OCKS5 OCKGo6
OCK1 folaielel 0.60 0.67 0.27 0.20 0.37
OCK2 0.40 kil 0.75 0.67 0.50 0.75
OCK3 0.33 0.25 falalale 0.71 0.60 0.62
OCK4 0.83 0.33 0.29 falakea 0.33 0.25
OCK5 0.80 0.50 0.40 0.67 falakea 0.50
OCKG6 0.63 0.25 0.38 0.75 0.50 folalela

*Cizelgenin iist kismi1 GFO alt kismi ise GBO degerlerini vermektedir
** Cizelgede “****” GBO degerinin “1.00” GFO degerinin ise “0” oldugunu ifade etmektedir.

Ozgatak alabalik kulugkahanesinde bulunan goékkusagi alabaligi anaclari
arasinda genetik benzerligi en yiiksek olan anaglarin “0.83” GBO degeri ile OCK1 -
OCK4 numarali anag¢ ¢ifti oldugu bulunmustur. Genetik benzerligi en diisiik olan
anaclarin ise “0.25” GBO degeri ile OCK2 - OCK3 numarali ve OCK2 - OCKG6
numarali anag ¢iftleri oldugu bulunmustur.

Sifa Alabalik Kulugkahanesinde bulunan gékkusagi alabaligi anaglar1 arasindaki
GBO ve GFO degerleri hesaplanip Cizelge 4.6’da verilmistir.
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Cizelge 4. 6. Sifa alabalik kulugkahanesinde bulunan gokkusagi alabalig1 anaglari
arasindaki GBO ve GFO degerleri

SFA1 SFA2 SFA3 SFA4 SFA5 SFAG6
SFAl flalal 1.00 0.89 0.67 1.00 0.75
SFA2 0.00 falalale 0.67 0.80 1.00 0.83
SFA3 0.11 0.33 falalale 0.80 0.89 0.56
SFA4 0.33 0.20 0.20 falalele 1.00 0.83
SFA5 0.00 0.00 0.11 0.00 falalele 0.75
SFAG 0.25 0.17 0.44 0.17 0.25 falalele

*Cizelgenin iist kismi1 GFO alt kism1 ise GBO degerlerini vermektedir
** Cizelgede “****” GBO degerinin “1.00” GFO degerinin ise “0” oldugunu ifade etmektedir.

Sifa alabalik kulugkahanesinde bulunan gokkusagi alabaligi anacglari arasinda
genetik benzerligi en yiiksek olan anaglarin “0.44” GBO degeri ile SFA3 - SFA6
numarali anag ¢ifti oldugu bulunmustur. Genetik benzerligi en diisiik olan anaglarin

ise “0.00” GBO degeri ile SFA1 - SFA2 numarali, SFAL1 - SFAS5 numarali, SFA2 -

SFAS numarali ve SFA4 - SFAS5 numarali anag ¢iftleri oldugu bulunmustur.

4.1.1.2. Tiim kuluckahanelerdeki anaclar arasindaki degerlendirmeler

Tim  gokkusagi  alabaligt  kuluckahanelerindeki  anaglar  arasindaki
degerlendirilmeler yapilmistir. Bu amagla Van ilinde bulunan gokkusagi alabalig
kuluckahanelerindeki biitiin anaglarin, i¢cinde bulundugu kulugkahanedeki ve diger
kulugkahanelerdeki anaglara géore GBO ve GFO degerleri hesaplanmis ve cizelge
seklinde verilmistir (Cizelge 4.7). Ayrica bu degerlerden yola ¢ikarak her bir
gokkusagi alabaligi anacinin diger gokkusagi alabalifi anaglarmma olan Ortalama

Genetik Benzerlik Oranlar1 (OGBO) hesaplanmistir (Cizelge 4.8).

4.1.1.2.1. Her bir anacimin diger anaclara gore GBO (Genetik benzerlik orani) ve
GFO (Genetik farkhilik orani1) degerleri

Her bir gokkusag alabalig1 anacinin diger gokkusag: alabaligi anaglarina gore

GBO ve GFO degerleri Cizelge 4.7’de verilmistir.



Cizelge 4. 7. Biitlin kuluckahanelerde bulunan gokkusagi alabalig1 anaglar1 arasindaki GBO ve GFO degerleri

YSUL YSU2 YSU3 YSU4 YSU5 YSU6 BSU1 BSU2 BSU3 BSU4 BSU5 BSU6 KCM1 KCM2 KCM3 KCM4 KCM5 KCM6 ELF1 ELF2 ELF3 ELF4 ELF5 ELF6 OCK1 OCK2 OCK3 OCK4 OCK5 OCK6 SFA1l SFA2 SFA3 SFA4 SFA5 SFA6
YSU1 **xx 0.2 05 056 02 044 05 06 05 0.43 056 056 0.5 0.5 0.5 0.5 033 044 04 044 05 04 056 056 033 06 0.67 043 0.2 056 08 067 06 04 08 05
YSU2 0.8 *=xxx 06 067 0 056 062 07 06 033 067 05 06 0.62 0.4 062 05 056 06 056 06 06 067 067 05 0.8 0.6 057 04 067 075 083 07 025 075 067
YSU3 0.5 0.4 wxkx 0.2 06 01 03 01 0 04 02 02 O 03 0.6 03 0.5 0.1 07 01 0 07 02 02 05 0.8 0.7 04 06 0.2 09 07 01 07 09 06
YSU4 044 033 08 *** 067 03 012 011 02 044 0 04 02 012 05 012 037 03 062 011 02 062 0 022 037 075 062 025 05 022 087 062 011 078 087 05
YSU5 0.80 1 04 033 *x 056 062 07 06 033 067 05 06 0.62 0.4 0.62 0.5 056 06 056 06 06 067 067 05 0.8 0.6 0.57 04 0.67 075 083 07 025 075 067
YSU6 056 044 09 07 044 >+ 022 02 01 033 03 03 01 022 056 022 044 0 067 02 01 067 03 011 044 078 067 033 056 011 089 067 02 067 089 056
BSU1 05 038 0.7 088 0.38 078 *** 022 03 037 012 05 03 0 043 0 029 022 057 022 03 057 012 012 029 071 057 014 043 012 086 057 022 075 086 043
BSU2 0.4 0.3 09 089 03 08 078 *** 01 05 011 03 01 022 056 022 044 02 067 02 01 067 011 011 044 078 067 033 056 011 0.89 067 0 08 089 056
BSU3 0.5 04 1 0.8 04 09 07 09 *** 04 02 02 O 03 0.6 03 0.5 0.1 07 01 0 07 02 02 05 0.8 0.7 04 06 0.2 09 07 01 07 09 06
BSU4 057 067 0.6 056 0.67 067 063 05 06 xxk 044 025 04 037 057 037 043 033 071 033 04 071 044 044 043 086 071 029 057 044 083 071 05 05 083 057
BSU5 0.44 033 08 1 033 07 08 089 08 056 **** 04 02 012 05 012 037 03 062 011 02 062 0 022 037 075 062 025 05 022 087 062 011 078 087 05
BSU6 0.44 0.5 08 06 05 07 05 07 08 075 06  **** 02 0.5 0.67 0.5 056 0.3 078 03 02 078 04 04 056 08 078 044 067 04 0.87 078 03 062 087 067
KCM1 050 0.4 1 0.8 04 09 07 09 1 06 08 08 *** 03 0.6 03 0.5 0.1 07 01 0 07 02 02 05 0.8 0.7 04 06 0.2 09 07 01 07 09 06
KCM2 050 038 07 088 038 078 1 078 0.7 063 088 05 07 k043 0 029 022 057 022 03 057 012 012 029 071 057 014 043 012 086 057 022 075 0.86 043
KCM3 0.50 0.6 04 05 0.6 044 057 044 04 043 05 033 04 0.57 **** 043 05 056 06 05 06 06 05 05 05 0.8 025 057 04 0.5 075 083 056 06 075 0.67
KCM4 050 038 07 088 038 078 1 0.78 0.7 0.63 088 05 07 1 0.57 **** 029 022 057 022 03 057 012 012 029 071 057 014 043 012 086 057 022 075 086 043
KCM5 0.67 0.5 05 063 05 056 071 056 05 057 063 044 05 071 05 071 **** 044 04 044 05 04 037 037 033 06 0.67 017 0.2 037 08 067 044 067 08 02
KCM6 056 044 09 07 044 1 078 08 09 067 07 07 09 078 044 078 056 **** 067 02 01 067 03 011 044 078 067 033 05 011 089 067 02 067 089 056
ELF1 060 0.4 03 038 04 033 043 033 03 029 038 022 03 043 0.4 0.43 0.6 033 **** 067 07 0 062 062 04 033 08 05 025 062 067 08 067 08 067 025
ELF2 056 044 09 089 044 08 078 08 09 0.67 089 07 09 078 044 078 056 08 033 **** 01 067 011 03 044 078 067 033 056 03 0.89 067 02 067 089 056
ELF3 05 0.4 1 0.8 04 09 07 09 1 06 08 08 1 0.7 0.4 0.7 0.5 0.9 03 09 *** 07 02 02 05 0.8 0.7 04 06 0.2 09 07 01 07 09 06
ELF4 06 04 03 038 04 033 043 033 03 029 038 022 03 043 04 043 0.6 033 1 033 03 *** 062 062 04 033 08 05 025 062 067 08 067 08 067 025
ELF5 044 033 08 1 033 07 08 089 08 056 1 06 08 0.88 0.5 0.88 0.63 0.7 038 089 08 038 *** 022 037 075 062 025 05 022 087 062 011 078 087 05
ELF6 044 033 08 078 033 089 08 089 08 056 078 06 08 0.88 0.5 0.88 063 089 038 07 08 038 078 **** 037 075 062 025 05 0 0.87 062 011 078 087 05
OCK1 0.67 05 05 063 05 056 071 056 05 0.57 063 044 05 071 05 071 067 056 06 056 05 06 063 063 **** 06 0.67 017 0.2 037 08 04 044 067 08 05
OCK2 0.4 0.2 02 025 02 022 029 022 02 014 025 011 02 029 0.2 029 04 022 067 022 02 067 025 025 04 FrFk 075 067 05 075 05 075 078 075 1 0.5
OCK3 0.33 04 03 038 04 033 043 033 03 029 038 022 03 043 075 043 033 033 02 033 03 02 038 038 033 025 *** 071 06 062 0.67 08 067 05 1 0.83
OCK4 057 043 06 075 043 067 086 0.67 0.6 071 075 056 0.6 08 043 08 08 067 05 067 06 05 075 075 08 033 029 **** 033 025 08 05 033 071 083 033
OCKS5 0.80 0.6 04 05 0.6 044 057 044 04 043 05 033 04 0.57 0.6 0.57 0.8 044 075 044 04 075 05 05 08 0.5 0.4 0.67 **** 05 075 06 056 06 075 04
OCK6 044 033 08 078 033 089 088 089 08 056 078 06 08 0.88 0.5 0.88 063 089 038 07 08 038 078 1 063 025 038 075 05 **kx 087 062 011 078 087 05
SFA1 020 025 01 013 025 011 014 011 0.1 0.17 013 013 0.1 014 025 014 02 011 033 011 01 033 013 013 02 0.5 033 017 025 013 ** 1 0.89 067 1 0.75
SFA2 033 017 03 038 017 033 043 033 03 029 038 022 03 043 017 043 033 033 02 033 03 02 038 038 06 025 0.2 05 04 038 0 *rxk0.67 0.8 1 0.83
SFA3 0.4 0.3 09 08 03 08 078 1 0.9 05 089 07 09 0.78 044 078 056 0.8 033 08 09 033 089 08 056 022 033 067 044 089 011 033 *** 08 089 056
SFA4 0.6 075 03 022 075 033 025 02 03 05 022 038 03 025 0.4 025 033 033 02 033 03 02 022 022 033 025 05 029 04 022 033 02 02 A 1 0.83
SFA5 0.2 025 01 013 025 011 014 011 0.1 017 013 013 0.1 014 025 014 02 011 033 011 01 033 013 013 0.2 0 0 017 025 013 0 0 011 0 *rEx - 0.75
SFA6 0.5 033 04 05 0.33 044 057 044 04 043 05 033 04 0.57 033 057 0.8 0.44 075 044 04 075 05 05 05 0.5 0.17 0.67 0.6 0.5 0.25 0.17 044 0.17 025 ****

*Cizelgenin iist kisnm GFO alt kismi ise GBO degerlerini vermektedir / ** Cizelgede “****” GBO degerinin “1.00” GFO degerinin ise “0” oldugunu ifade etmektedir
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Tim kulugkahanelerde bulunan 36 adet gokkusagi alabaligi anacindan
genetik benzerligi en yiiksek olan 17 adet anacin “1.00” GBO degeri ile YSU2-
YSUS, YSU3-BSUS, YSU4-BSUS, YSU3-KCM1, BSU3-KCM1, BSU1-KCM2,
BSU1-KCM4, KCM2-KCM4, YSU6-KCM6, YSU3-ELF3, BSU3-ELF3, KCM1-
ELF3, ELF1-ELF4, YSU4-ELF5, BSU5-ELF5, ELF6- OCK6 ve BSU2-SFA3
numarali anag ¢iftleri oldugu bulunmustur. Genetik benzerligi en diisiik olan 5 adet
anacin ise “0.00” GBO degeri ile SFA1-SFA2, OCK2-SFAS5, OCK3-SFAS5, SFAL-
SFA5 ve SFA2-SFAS numarali anag ¢iftleri oldugu bulunmustur.

4.1.1.2.2. Her bir anacinin diger anaclara olan ortalama genetik benzerlik
oranlar1 (OGBO)

Gokkusagi alabaliklarmin ortalama genetik benzerlik oranlari (OGBO)
hesaplanirken, NTSYSpc-2.1 paket programi kullanilarak elde edilen Jaccard
benzerlik indeksleri kullanilmistir. Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerindeki
herhangi bir gokkusagi alabaligt anacinin diger gokkusagi alabaligi anaglarina olan
ortalama genetik benzerlik oranlarini bulmak amaciyla her bir gokkusag alabaligi
anacinin diger gokkusagi alabaligi anaglarina olan genetik benzerlik oranlari
toplanarak ortalamalar1 alinmistir. Her bir gokkusagi alabaligi anaci igin elde
edilen ortalama genetik benzerlik oranlar1 (Cizelge 4.8) sonraki boliimde elde
edilen “Hatlarin” benzerlik ortalamalarii1 (Cizelge 4.9) hesaplamak igin
kullanilmistir. Her bir gokkusagi alabaligi anacinin diger gokkusagi alabaligi
anaglarina olan ortalama genetik benzerlik oranlart asagidaki Cizelge 4.8’de

verilmistir.
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Cizelge 4. 8. Her bir gokkusagi alabaligi anacinin diger gokkusagi alabaligi anaglarina
olan ortalama genetik benzerlik oranlari

Anagclar
YSU YSU1  YSU2 YSU3  YSU4  YSU5  YSU6
Ortalamasi genetik benzerlik oranm 0.507 0.430 0.6 0.614 0.430 0.606
BSU BSU1 BSU2 BSU3 BSU4 BSU5 BSU6
Ortalamasi genetik benzerlik orani 0.629 0.601 0.6 0.515 0.614 0.498
KCM KCM1 KCM2 KCM3 KCM4 KCM5 KCM6
Ortalamasi genetik benzerlik orani 0.6 0.629 0.447 0.629 0.552 0.606
ELF ELF1 ELF2 ELF3 ELF4 ELF5 ELF6
Ortalamasi genetik benzerlik orani 0.413 0.606 0.6 0.413 0.614 0.613
OCK OCK1 OCK2 OCK3 OCK4 OCK5 OCK6
Ortalamasi genetik benzerlik oran 0.552 0.285 0.332 0.598 0.512 0.613
SFA SFAl SFA2 SFA3 SFA4 SFA5 SFA6
Ortalamasi genetik benzerlik orani 0.176 0.298 0.601 0.314 0.142 0.452

Biitiin kuluckahanelerde bulunan gokkusagi alabaligi anaglar1 arasindaki
ortalama genetik benzerlik oranlar1 dikkate alindiginda diger anaclara genetik
benzerligi en yiliksek olan anacglarin “0.629” genetik benzerlik ortalamasiyla KCM4,
KCM2 ve BSU1 numarali anaglar oldugu bulunmustur. Genetik benzerligi en diisiik
anacin ise “0.142” genetik benzerlik ortalamasiyla SFAS5 numarali anag¢ oldugu

bulunmustur.

4.1.1.3. Anaglarin genetik benzerlik oranlarina (GBO) gore dendrogram elde
edilmesi ve hatlarin belirlenmesi

Biitiin gokkusagi alabaligi kulugkahanelerindeki anaglar i¢in dendrogram
eldesi, Jaccard benzerlik indeksleri kullanilarak, NTSYSpc-2.1 paket programinda
UPGMA metoduna (Agirlikli olmayan aritmetik ortalama es grup metodu/Unweighted
pair group method using arithmetic average) gore kiimeleme (cluster) analizi yapilarak
bulunmustur.

Gokkusagi alabaligi kuluckahanelerindeki anaglardan elde edilen dendrogram
degerlendirilerek “Hatlar (Genotipler)” olusturulmustur. Elde edilen dendrogram ve
hatlar Sekil 4.1°de verilmistir.
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Sekil 4. 1. Anaglardan elde edilen dendrogram ve hatlar.
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Biitiin  kulugkahanelerdeki gokkusagi alabaligi anaglari, elde edilen
dendrogram ile incelendiginde SFAS numarali anag, genotipik olarak diger biitiin
anaclardan farkli goriilmektedir. SFAS numarali anaca genotipik olarak en yakin
anaclarin ise SFA1 ve OCK2 numarali anaglar oldugu goriilmektedir. Genotipik olarak
en uzak anacin ise YSUI numarali anag oldugu goriilmektedir.

Dendrogram degerlendirildiginde, biitiin  kulugkahanelerdeki gokkusagi
alabalig1 anaglarinin, 7 (yedi) adet “Hat” olusturdugu goriilmektedir. Sekil 4.1°de yedi

adet farkli hat ve bu hatlar olusturan anaglar goriilmektedir.

4.1.1.3.1. Anac¢ hatlarmin frekanslari

Gokkusag1 alabaligi ana¢ hatlarinin frekanslar1 yani hatlarin ka¢ adet

gokkusagi alabaligi anaci tarafindan temsil edildigi Sekil 4.2°de verilmistir.

Anac Sayisi (n)
30
26
25
20

15

10

Hat 1 Hat 2 Hat 3 Hat 4 Hat 5 Hat 6 Hat 7

H Anag Sayisi (n)

Sekil 4. 2. Hatlar1 olusturan anag sayilari.

Hatlarin frekanslart incelendiginde anaglarin 26 tanesinin Hat 4’de oldugu
gozlenmistir. Hat 4’den sonra en fazla anacin Hat 1°de oldugu geriye kalan 7 tane

anacinda diger hatlar1 olusturdugu gézlenmistir.
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4.1.1.3.2. Hatlarin ortalama genetik benzerlik oranlari

Gokkusagr alabaligi hatlarinin  ortalama genetik benzerlik oranlarini
hesaplamak i¢in Cizelge 4.8’de bulunan anaglarin ortalama genetik benzerlik
oranlart kullanilmistir.  Her bir hattt olusturan anacglarin, ortalama genetik
benzerlik oranlar1 Cizelge 4.8’den yararlanilarak bulunmus ve toplanarak hatti
olusturan ana¢ sayisina boliinmiistiir. Hatlarin, hesaplamalar sonucunda elde edilen

ortalama genetik benzerlik oranlar1 ve frekanslari Cizelge 4.9 da verilmistir.

Cizelge 4. 9. Hatlarinin ortalama genetik benzerlik oranlar1 ve frekanslari

Hatlar Ortalama Genetik Benzerlik Frekanslar
Oranlar1 (Min - Max)

Hat 1 0.456 (0.430 - 0.507) 3

Hat 2 0.314* 1

Hat 3 0.389 (0.332 - 0.447) 2

Hat 4 0.572 (0.413 - 0.629) 26

Hat 5 0.298* 1

Hat 6 0.230 (0.176 - 0.285) 2

Hat 7 0.142* 1

*Tek bireyle temsil edilen hatlar i¢in minimum ve maksimum degerler verilmemistir.

Gokkusagr alabaligi  hatlarinin  ortalama genetik benzerlik oranlari
incelendiginde en fazla anaci igeren (26 anag) Hat 4’iin ortalama genetik benzerlik
oraninin diger hatlara oranla daha yiliksek oldugu bulunmustur. Tek bir anagtan
olusan Hat 7’nin ise ortalama genetik benzerlik oranmin en diisik oldugu

belirlenmistir.

4.1.1.3.3. Kuluckahanelere gore belirlenen farkh hatlar ve ana¢ sayilar

Elde edilen hatlara bakilarak her bir gokkusagi alabaligi kulugkahanesinde
ka¢ adet farkli “Hattin” bulundugu belirlenmistir. Bunun i¢in hatti olusturan
anaclarin hangi gokkusagi alabalig1 kuluckahanesine ait olduguna bakilmistir (Sekil
4.1). Her bir gokkusag alabaligi kuluckahanesinde belirlenen hat ve anag sayisi
Cizelge 4.10°da verilmistir.
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Cizelge 4. 10. Kulugkahanelere gére belirlenen farkli hatlar ve anag sayilari (n)

Hatlar Kulugkahaneler

YSU BSU KCM ELF OCK SFA
Hat 1 (Anag Sayisi) +(3) - - -
Hat 2 (Anag Sayisi) - - - - +(1)
Hat 3 (Anag Sayis1) - - +(1) - +(1)
Hat 4 (Anag Sayisi) +(3) +(6) +(5) +(6) +(4) +(2)
Hat 5 (Anag Sayisi) - - - - - +(1)
Hat 6 (Anag Sayis1) - - - - +(1) +(1)
Hat 7 (Anag Sayisi) - +(1)

*(n): Anag Sayisi

Cizelge 4.10’a gore gokkusagi alabaligi kuluckahaneleri degerlendirildiginde
BSU ve ELF kulugkahanelerindeki anaglar 1 (bir) adet hattan (Hat 4)
olugsmaktayken SFA kuluckahanesindeki anaglar 7 (yedi) adet hattan 5 (bes)
tanesini blinyesinde barindirmaktadir.

Gokkusagr alabaligr kuluckahanelerinde belirlenen bu gokkusagi alabaligi
hatlar1 bliylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerinin sonuglarini agiklamak ve

birlikte degerlendirmek i¢in kullanilmaistir.

4.1.1.4. Kulugckahanelerin genetik yakinhik oranma (GYO) ve genetik mesafe

oranina (GMO) gore degerlendirilmesi

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinin birbirlerine goére degerlendirilmesi
POPGENE hazir paket programi kullanilarak yapilmistir. POPGENE hazir paket
programi araciligiyla kulugkahaneler arasi genetik yakinlik orant (GYO) ve genetik
mesafe oranlar1 (GMO) hesaplanmis ve kuluckahanelerinin birbirlerine olan genetik
mesafelerine gore dendrogram elde edilmistir. Ayrica genotipik ¢esitliligi tam olarak
ortaya ¢ikarmak icin ortalama allel sayis1 (Na), etkili allel sayis1 (Ne), kulugkahane i¢i
gbzlenen heterozigotluk (Ho), kulugkahaneler i¢i ortalama heterozigotluk (Hs),
kulugkahaneler arasit heterozigotluk (Ht), shannon genetik ¢esitlilik indeksi (I),
polimorfik lokus orani (% Pol ya da PIC), gen akisi (Nm), genetik farklilagma

katsayist (Gst ) degerleri bulunmustur. Ayrica kulugkahanelerin hetorozigotluk



67

diizeylerinden (Ho, Hs ve Ht) yararlanilarak fiksasyon (homozigotlasma) indekslerinin

(Fis, Fir ve Fst) degerleri bulunmustur.

4.1.1.4.1. Kuluckahanelerinin birbirlerine gore GYO ve GMO degerleri

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinin birbirlerine gore GYO ve GMO

degerleri Cizelge 4.11°de verilmistir.

Cizelge 4. 11. Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinin birbirlerine gére GYO ve GMO

degerleri
Kulugkahaneler YSU BSU KCM ELF OCK SFA
YSU Frk 0.926 0.957 0.954 0.884 0.842
BSU 0.076 g 0.961 0.962 0.787 0.707
KCM 0.043 0.039 faleiel 0.994 0.916 0.807
ELF 0.046 0.038 0.005 Bl 0.921 0.846
OCK 0.122 0.239 0.086 0.081 faleei 0.979
SFA 0.171 0.345 0.213 0.167 0.021 falaiele

*Cizelgenin st kismi genetik yakinligr alt kismui ise genetik mesafeyi vermektedir
** Cizelgede “****” GYO degerinin “1.00” GMO degerinin ise “0” oldugunu ifade
etmektedir.

Tiim gokkusagi alabalik kuluckahaneleri arasinda ELF kulugkahanesi ve
KCM kulugkahanesi “0.9943” GYO degeri ile genetik olarak birbirlerine en yakin
kulugkahaneler oldugu bulunmustur.

Birbirine genetik yakinlig1 en uzak olan kulugkahanelerin ise “0.7076” GYO
degeri ile BSU kulugkahanesi ile SFA kulugkahanesi oldugu belirlenmistir.

4.1.1.4.2. Kuluckahanelerinin birbirlerine olan genetik mesafelerine gore
dendrogram eldesi

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinin birbirlerine gore genetik mesafe
hesaplamalart POPGENE hazir paket programi araciligiryla UPGMA metoduna gore
dendrogram c¢ikarilarak incelenmistir. Elde edilen dendrogram Sekil 4.3°de

verilmistir.



68

0,0616

0,9108 P

o e
0,0106
0,0786 N OCK
0,0106
— SFA
oo d
f T T T T T T T Y T T T T 1
100 090 030 070 0.60 030 040 030 020 0.10 0.08 0.06 0.04 0.02 0.00

Katsayi (Genetik mesafe)

Sekil 4. 3. Kulugkahanelerinin birbirlerine gore genetik mesafeleri ile elde edilen
dendrogram (Cizelge 4.12’deki degerlere gore yeniden elle ¢izilmistir).

Gokkusag alabaligi kuluckahanelerinin birbirlerine olan genetik mesafelerine
gore elde edilen dendrogram incelendiginde kuluckahanelerin iki ana grup altinda
toplandig1r goriilmektedir. Gruplardan birini OCK ve SFA kulugkahanelerinin
olusturdugu belirlenmistir. Diger grubu ise YSU, BSU, KCM ve ELF
kulugkahanelerinin olusturdugu ve genetik mesafelerinin birbirlerine ¢ok yakin oldugu
belirlenmistir. Ayrica YSU ve SFA kuluckahanelerinin genetik mesafelerinin
birbirlerine en uzak oldugu bulunmustur.

Kulugkahanelerin birbirlerine gore dendrogram kol uzunluklari (genetik

mesafe) Cizelge 4.12°de verilmistir.

Cizelge 4. 12. Kulugkahanelerin birbirlerine gore genetik mesafeleri

Dendogram Kol Numarasi Kulugkahaneler Genetik mesafe
5 4 0.0616
4 YSU 0.0276
4 3 0.0083
3 BSU 0.0193
3 1 0.0164
1 KCM 0.0028
1 ELF 0.0028
5 2 0.0786
2 OCK 0.0106
2 SFA 0.0106
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4.1.1.4.3. Kuluckahanelerin genotipik cesitlilik degerleri

Van ilinde bulunan gékkusag alabaligi kulugkahanelerindeki kuluckahane igi
ve kuluckahaneler arasindaki genotipik farkliliklar1 tam olarak ortaya ¢ikarmak igin
genotipik farklilik; GBO, GFO, GYO ve GMO disinda farkli kriterlerle de

incelenmistir.

Bu kriterler;
e Ortalama allel sayis1 (Na),
o Etkili allel sayis1 (Ne),
e Kuluckahanelerin hetorozigotluk diizeyleri (Ho, Hs ve Ht),
e Shannon genetik ¢esitlilik indeksi (I), ve
e Polimorfik lokus orani (% Pol ya da PIC)
e Gen akist (Nm),
e Genetik farklilagsma katsayisi (Gst )

e Fiksasyon (homozigotlasma) indeksleri (Fis, Fir ve Fst)’dir

Kuluckahanelerin genotipik ¢esitliligini belirlemek i¢in kullanilan bu kriterler
POPGENE hazir paket programu ile incelenmistir.

Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinin genetik durumlart yukarida belirtilen
genotipik cesitlilik kriterleri kullanilarak belirlenmis ve kuluckahaneler arasinda

belirgin bir genotipik ¢esitliligin mevcut oldugu gorilmistiir (Cizelge 4.13).
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Cizelge 4. 13. Kulugkahane i¢i ve kulugkahaneler arasi genotipik polimorfizmin diger
genotipik cesitlilik kriterleri ile degerlendirilmesi

Parametreler Kulugkahaneler

YSU BSU KCM ELF OCK SFA Tiim

Kulugkahaneler

N 6 6 6 6 6 6 36
Na 1.7 1.5 1.7 1.7 1.7 2.0 2.0
Ne 1.57 1.44 1.39 1.58 1.45 1.69 1.65
Ho 0.31 0.23 0.24 0.31 0.26 0.39 0.37
| 0.44 0.32 0.37 0.45 0.39 0.57 0.55
% Pol (PIC) 70 50 70 70 70 100 100
Hs 0.29
Ht 0.37
Gst 0.21
Nm 1.81
Fis -0.07 0.21 0.17 -0.07 0.1 -0.34
Fir 0.16 0.38 0.35 0.16 0.29 -0.05
Fst 0.21

N: Populasyondaki anag sayisi,

Na: Ortalama allel sayist,

Ne: Etkili allel sayisi,

Ho: Kulugkahane i¢i gézlenen heterozigotluk,

I: Shannon genetik ¢esitlilik indeksi,

% Pol (PIC); Polimorfik lokus orant,

Hs: Kuluckahaneler i¢i ortalama heterozigotluk,

Ht: Kulugkahaneler arasi toplam heterozigotluk,

Gst: Genetik farklilagma katsayist,

Nm: Gen akist,

Fis: Kulugkahane igi akrabali yetistirme katsayisi / Akrabal yetistiricilikten dolayr Hardy-Weinberg
dengesinden sapma,

Fir:  Kulugkahaneler arasi akrabali yetistirme katsayist / Akrabali yetistiricilikten dolayr Hardy-
Weinberg dengesinden sapma,

Fst: Kulugkahaneler aras1 genetik farklilagsma katsayisi

Cizelge 4.13 incelendiginde genotipik c¢esitlilik bulgularinin birbirleri ile
paralellik gosterdikleri goriilmektedir. Genotipik ¢esitlilik indeksleri incelendiginde
gokkusag1 alabaligi kulugkahanelerinin birbirlerinden farkli olduklar1 bulunmustur.
BSU, KCM ve OCK gokkusagr alabalig1 kulugkahanelerindeki genotipik ¢esitlik iyi
olmakla birlikte diger gokkusagi alabalig1 kulugkahanelerindeki genotipik gesitlilige
kiyasla daha diisiik oldugu bulunmustur. YSU ve ELF gokkusagi alabalig
kulugkahanelerindeki genotipik ¢esitlilik BSU, KCM ve OCK gokkusagi alabaligi
kulugkahanelerindeki genotipik cesitlilikten daha iyl olmasina ragmen SFA
gokkusagr alabaligi kuluckahanesindeki genotipik cesitlilikten diisitk bulunmustur.
SFA gokkusagi alabaligi kuluckahanesinde ise genotipik ¢esitlilik diger

kulugkahanelere oranla daha yliksek bulunmustur.



71

Kuluckahanelerdeki Na ve Ne degerlerine bakildiginda bu degerlerin Na degeri
bulunmustur. Tiim kulugkahanelerde ise Na ve Ne degerleri sirasi ile 2.0 ile 1.65

bulunmustur.

Kulugkahanelerdeki % Pol (PIC) degerlerine bakildiginda bu degerlerin %70
ile %100 arasinda degistigi ortalama ise % 72 oldugu bulunmustur. Tim
kuluckahanelerde ise bu deger %100 bulunmustur.

Kulugkahanelerdeki 1 degerlerine bakildiginda bu degerlerin 0.32 ile 0.57
arasinda degistigi bulunmustur. Tiim kuluckahanelerde ise bu deger 0.55
bulunmustur.

Kulugkahanelerdeki Ho degerlerine bakildiginda bu degerlerin 0.23 ile 0.39
arasinda degistigi bulunmustur. Tim kuluckahanelerde ise bu deger 0.37
bulunmugtur. Tiim kulugkahanelerdeki heterozigotlugu gosteren diger heterozigotluk
kriterleri olan Ht ve Hs degerleri siras1 ise 0.37 ve 0.29 bulunmustur. Ayrica Gst ve
Nm degerleri sirasi ise 0.21 ve 1.81 bulunmustur.

Kuluckahanelerdeki Fiksasyon (homozigotlagsma) indekslerinden Fir ve Fis
degerlerine bakildiginda Fis degerinin -0.34 ile 0.21 arasinda degistigi, Fir degerinin
ise

—0.05 ile 0.38 arasinda degistigi bulunmustur.
Tim kulugkahaneler arasindaki genetik farklilasmanin belirlenmesinde

kullanilan Fstdegeri “0.21” bulunmustur.

4.1.1.5. Kulugkahanelerin genotipik farkhhiklar (polimorfizm) bakimindan

genel olarak degerlendirmesi

Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinin genotipik olarak genel durumlar elde
edilen genotipik c¢esitlilik degerlerine gore degerlendirilmistir. Ancak anag¢ ve
kuluckahane yonetim planit olusturmak i¢in kulugckahane ic¢i ortalama genetik
benzerlik ve genetik farklilik oranlart kullanilmistir. Ho, Hs ve Ht degerleri anag ve
kulugkahane yonetim plani olusturmak i¢in degerlendirmeye katilmamis sadece Fi,

Fis ve Fst degerlerinin hesaplanmasinda kullanilmistir.
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Bu amagla gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinin polimorfizm parametreleri
(Kulugkahane i¢i ortalama genetik benzerlik oram1 (OGBO), Kulugkahane igi
ortalama genetik farklilik oran1 (OGFO), Kuluckahaneler arasi ortalama genetik
yakinlik orant (OGYO), Kuluckahaneler arasi ortalama genetik mesafe orani
(OGMOQO)) belirlenmistir.  Tim  kulugkahaneler, “Kulugkahane i¢i” ve
“Kulugkahaneler arasi” olarak degerlendirilip ve birbirleri ile karsilastirilarak

kuluckahane ve ana¢ yonetim parametreleri kapsaminda kiyaslanmiglardir.

4.1.1.5.1. Kulugckahane ici ortalama genetik benzerlik oranlar1 (OGBQ) ve
ortalama genetik farklhihk oranlar1 (OGFO)

Kulugkahane i¢i ortalama genetik benzerlik oranlari (OGBO) ve ortalama
genetik farklilik oranlart (OGFO) her bir kulugkahane i¢in ayr1 ayri hesaplanmistir.
Kulugkahane i¢i genetik benzerlik ve genetik farklilik ortalamalar1 hesaplanirken her
bir kulugkahane kendi i¢inde degerlendirilmistir. Kuluckahane ici ortalama genetik
benzerlik oranlar1 ve ortalama genetik farklilik oranlar1 hesaplanirken kulugckahanede
bulunan anaglarin her birinin genetik benzerlik ve genetik farklilik ortalamalar
hesaplanmis ve tiim anaclarin degerleri toplanarak kuluckahanede bulunan anag
sayisina boliinerek bulunmustur.

Asagida Cizelge 4.14’te tiim gokkusagi alabaliklarinin kulugkahane igi
ortalama genetik benzerlik oranlar1 (OGBO) ve kulugkahane i¢i ortalama genetik
farklilik oranlar1 (OGBO) verilmistir.

Cizelge 4. 14. Kulugkahane i¢i OGBO, OGFO degerleri

Kulugkahaneler Kulugkahane i¢i OGBO Kulugkahane ici OGFO
YSU 0.590 0.410
BSU 0.706 0.294
KCM 0.659 0.341
ELF 0.577 0.423
OCK 0.488 0.512
SFA 0.171 0.829
Ortalama 0.532 0.468

Cizelge 4.14 incelendiginde BSU ve KCM kuluckahanelerinde OGBO degeri
diger kulugkahanelere gore yiiksek bulunmustur. Diger yandan YSU ve ELF
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kulugkahanelerinin OGBO degerine bakildiginda bu kulugkahanelerin OGBO
degerinin BSU ve KCM kulugkahanelerine oranla daha diisiik oldugu belirlenmistir.

OCK kulugkahanesinin OGBO degerine bakildiginda bu kulugkahanenin
OGBO degerinin “iyi” durumda oldugu bulunmustur. SFA kulugkahanesinin ise
diger kulugkahanelere gore “cok iyi” durumda oldugu belirlenmistir. OGBO degeri
diger kulugkahanelere oranla ¢ok diisiik bulunmustur (OGBO; 0.171).

Genel olarak Van ilindeki kulugkahanelerin hepsi OGBO degerine gore
degerlendirildiginde genotipik cesitliligin “iyi”
(OGBO; 0.532).

durumda oldugu belirlenmistir

4.1.1.5.2. Kulugckahaneler aras1 OGYO ve OGMO degerleri

Kulugkahaneler arasi ortalama genetik yakinlik oranlari (OGYO) ve ortalama
genetik mesafe oranlar1 (OGMO) her bir kulugkahane i¢in ayr1 ayri hesaplanmistir.
Kulugkahaneler arasi genetik yakinlik ve genetik mesafe ortalamalar1 hesaplanirken
kulugkahaneler kendi aralarinda degerlendirilmistir. Kulugkahaneler arasi ortalama
genetik yakinlik oranlar1 ve ortalama genetik mesafe oranlari hesaplanirken her bir
kulugkahanenin diger kulugkahanelere olan genetik yakinlik ve genetik mesafe
ortalamalar1 hesaplanmig ve hesaplanan bu degerler toplanarak kulugkahane sayisina
boliinerek bulunmustur.

Asagida Cizelge 4.15°de kuluckahaneler arasi ortalama genetik yakinlik
oranlar1 (OGYO) ve ortalama genetik mesafe oranlar1 (OGMO) verilmistir.

Cizelge 4. 15. Kulugkahaneler aras1t OGMO, OGYO degerleri

Kulugkahaneler Kuluckahaneler arast Kulugkahaneler arast
OGMO OGYO
YSU 0.087 0.913
BSU 0.130 0.870
KCM 0.072 0.928
ELF 0.064 0.936
OCK 0.102 0.898
SFA 0.163 0.837

Ortalama 0.103 0.897
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Cizelge 4.15 incelendiginde YSU, KCM ve ELF kulugkahanelerinde OGMO
degerine gore degerlendirildiginde genotipik cesitliligin diger kulugkahanelere gore
diisiik olmakla birlikte normal diizeyde oldugu bulunmustur.

BSU kulugkahanesi OGMO degerine gore degerlendirildiginde genotipik
cesitliligin “iyi” diizeyde oldugu bulunmustur.

OCK kulugkahanesi OGMO degerine gore degerlendirildiginde genotipik
cesitliligin “iyi” diizeyde oldugu belirlenmistir.

SFA kulugkahanesinin ise OGMO degerine gore degerlendirildiginde
genotipik gesitliligin “cok iyi” durumda oldugu bulunmustur.

Genel olarak Van ilindeki kulugkahanelerin hepsi OGMO degerine gore
degerlendirildiginde genotipik gesitliligin  “iyi” durumda oldugu belirlenmistir
(OGMO; 0.103).

4.1.2. Anaclardan ahmnan larvalarin biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade
seviyelerinin hesaplanmasi

Gokkusagi alabaligi larvalarinin  biiylime hormonu (GH-I) gen ifade
seviyelerini belirlemek amaciyla genotipik polimorfizm i¢in kan aliman gokkusagi
alabalig1 anaglarinin yumurtalar1 inkiibe edilmis ve acilan larvalardan alinan 6rnekler
biliylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerini belirlemek i¢in kullanilmistir.

Asagidaki sekilde (Sekil 4.4) biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesini
belirlemek icin yapilan PCR islemi sonucunda SFA kuluckahanesindeki larva

orneklerinin bir kismindan elde edilen tissel egriler 6rnek olarak verilmistir.
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Sekil 4. 4. SFA kulugkahanesine ait tissel egrilerin ekran gorlintiisii.

Elde edilen kantitatif PCR sonucu incelendiginde tiim sonuglarin hem hedef
gen (GH-I) hem de referans gen (18S rRNA) igin istenilen bolgelerin gogaldigi
goriilmiistiir. Ancak kantitatif PCR sonucunda istenilen bolgelerin ¢ogaldig: goriilmiis
olmasma ragmen cogaltilan bolgenin istenilen bolge oldugunu kesinlestirmek igin
kullanilan erime egrisi (Melting curve) analizleri de PCR isleminden sonra yapilarak
degerlendirilmistir. Asagidaki sekilde (Sekil 4.5) erime egrisi (Melting curve) analiz

sonucu ornek olarak verilmistir.
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Sekil 4. 5. Biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade analizi sonucunda elde edilen Melting
Curve analiz sonucu ekran goriintiisii.

Erime egrisi (Melting curve) analiz sonuglart incelendiginde c¢ogaltilan
bolgelerin istenilen bolge oldugu yani tim hedef gen (GH-I) bdlgelerinin ayni
sicaklikta eridigi ve tiim referans gen (18S rRNA) bdolgelerinin de farkli bir sicaklikta
benzer sekilde ayni noktada erime gosterdigi goriilmuistiir.

Cogaltilan bolgelerin istenilen bolgeler oldugu bulunduktan sonra biiyiime
hormonu (GH-I) gen ifade analizi sonucunda yapilan her bir kantitatif PCR islemi igin
elde edilen issel egrilerin PCR yazilimi aracilifiyla minimum “Esik Seviyeleri
(Treshold)” belirlenmistir. Her bir PCR sonucunu icerecek sekilde elde edilen
minimum esik seviyelerinden maksimum degere gore “ortak esik seviye degeri”
belirlenmistir. Boylece elde edilen Ct degerleri hem hedef gen (GH-I) hem de referans
gen (18S rRNA) igin tiim Ornekleri kapsamistir. Biiyiime hormonu (GH-1) ve 18S

rRNA genleri i¢in hesaplanan ortak esik seviye degeri Sekil 4.6’da verilmistir.
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Sekil 4. 6. Biiylime hormonu (GH-I) ve 18S rRNA genleri i¢in elde edilen ortak esik
seviye degeri ekran goriintiisii.

Gen ifade analizi i¢in biiyiime hormonu (GH-I) ve 18S rRNA genleri i¢in
hesaplanan esik seviyesi dongli degerleri (Ct) kullanilarak “ACt” degerleri
hesaplanmistir. Biiyiime hormonu (GH-I) ve 18S rRNA genleri i¢in hesaplanan esik
seviyesi dongii degerleri (Ct) Sekil 4.7°de verilmistir.
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Sekil 4. 7. Biiylime hormonu (GH-I) ve 18S rRNA genleri i¢in elde edilen Ct degerleri
ekran gorlintiisii.
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4.1.2.1. Hatlarin biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade analiz sonu¢larina gore
degerlendirilmesi

Gokkusagr alabaligr kuluckahanelerinde belirlenen gokkusagi alabaligi
hatlarinin ~ biiylime hormonu (GH-I) gen ifade analiz sonuglarma gore
degerlendirilmesi yapilmis ve medyan degerlerine gore hatlar siralanmistir.

Gokkusagi alabaligi biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade analiz sonuglarina gore
gokkusagi alabaligi hatlarinin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri Cizelge

4.16’da verilmistir.

Cizelge 4. 16. Hatlarinin biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade seviyeleri

Hatlar Magigr Ortalama Standart Sapma Standart Hata *p.
(Ortanca)

Hat 1 41.168 45.235P¢  48.00 16.00
Gokkusag Alabalig Hat2 11.986 13.118°¢ 8.86 5.11
Hatlarmin Hat 3 5.590 8.576°¢ 7.94 3.24
Biiyiime Hormonu  Hat 4 10.760 39.063P¢ 89.04 10.08 .029
Gen ifade Hat 5 134.522 117.9612 51.91 29.97
Seviyeleri Hat 6 64.412 100.196% 110.80 45.24

Hat 7 12.908 10.508°  6.04 3.49
*Kruskal-Wallis Testine gore anlamlilik diizeyi; a,b,c: Coklu karsilastirma testi Bonferroni

diizeltmesine gore gruplara arasi farki gosterir (P<0.05).

Analiz sonuglarina gore gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde belirlenen
gokkusag alabaligi hatlarinin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri arasindaki
fark istatistiki olarak Onemli ¢ikmistir (P<<0.05). Bu farkliligin hangi
kulugkahanelerden kaynaklandigini anlamak i¢in Non-Parametrik test olan Kruskal-
Wallis c¢oklu karsilastirma testinden kulugkahaneler arasi1 farkliliklar degerlendirilmis
ve farklar a, b, ¢ olarak gosterilmistir.

Gokkusagi alabaligr hatlarinin biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri
incelendiginde en diisiik biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade seviyesinin KCM ve
OCK kulugkahanelerinde belirlenen Hat 3’de oldugu en yiiksek biiyiime hormonu
(GH-I) gen ifade seviyesinin ise SFA kulugkahanesinde belirlenen Hat 5’de oldugu
bulunmustur. Hat 5’in biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesi Hat 1, Hat 2, Hat 3,
Hat 4 ve Hat 7’nin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerinden 6nemli derecede

yiiksek tespit edilmistir (P<0.05). Bununla birlikte SFA ve OCK kulugkahanelerinde
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belirlenen Hat 6’nin biliyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesi Hat 3’iin biiylime
hormonu (GH-I) gen ifade seviyesinden énemli derecede yiiksek bulunmasina ragmen
kulugkahanelerde belirlenen diger biitiin hatlarin biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade
seviyeleri ile benzerlik gostermistir (p>0.05).

Ayrica gokkusagi alabaligi hatlar1 biiyime hormonu (GH-I) gen ifade
seviyeleri medyan degerlerine gore nispi olarak siralanmistir. Bu amagla en diisiik
biliylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesine sahip hattin gen ifade seviyesi kendine
boliinmiis “1 (Bir)” degeri elde edilmistir. Sonra diger hatlarin biiylime hormonu (GH-
I) gen ifade seviyeleri de en diisiik degere boliinerek gorece biiylime hormonu (GH-I)
gen ifade seviyeleri belirlenmis ve bu degerlerle grafik cizilmistir. Gokkusagi alabaligi
hatlarinin biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerinin medyan degerine gore

nispi olarak siralanmasi Sekil 4.8’de verilmistir.

30,00

24,06
25,00
20,00
7,36
10,00 T
2,14 2,31
1,92 !
5,00 I + 1,_‘90 2 +
) 1 aL 1 1
Hat 1 Hat 2 Hat 3 Hat 4 Hat 5 Hat 6 Hat 7
-5,00

Sekil 4. 8. Hatlarimin biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade seviyelerinin medyan
degerine gore nispi olarak siralanmasi.

Gokkusagr alabaligi hatlarin1 olusturan anaglarin sayist ve bulunduklari

kulugkahaneler Cizelge 4.17’de verilmistir.
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Cizelge 4. 17. Hatlar1 olusturan anaclarin sayis1 ve bulunduklar1 kulugkahaneler

Hatlar Anag Sayist* Kulugkahaneler (n)*

Hat 1 3 YSU

Hat 2 1 SFA

Hat 3 2 KCM (1), OCK (1)

Hat 4 26 YSU (3), BSU (6), KCM (5), ELF (6), OCK (4), SFA (2)
Hat 5 1 SFA

Hat 6 2 OCK (1), SFA (1)

Hat 7 1 SFA

*(n): Anag Sayisi

4.1.2.2. Kuluckahanelerin biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade analiz sonuclarina
gore degerlendirilmesi

Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinin biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade
seviyelerine gore degerlendirilmesi yapilmis ve medyan degerlerine gore
kulugkahaneler siralanmistir.

Gokkusag alabaligi biiytime hormonu (GH-I) gen ifade analiz sonuglarina gore
kuluckahanelerin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri Cizelge 4.18’de

verilmistir.

Cizelge 4. 18. Kulugkahanelerin bityiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri

Kulugkahaneler ?(A)er?gr?ga) Ortalama ginrggrt E't:tr;dart *p.
YSU 12.16 28.9553° 37.90 8.93
Gokkusagi Alabaligi  BsU 11.95 35.2133P 53.10 12.51
Kulugkahanelerinin o 7.354 13.486° 21.28 5.02
caytme Hormonu g, £ 6.38 22.181° 4535 10.69 009
SFA 19.74 70.955% 131.68 31.04
*Kruskal-Wallis Testine gore anlamlilik diizeyi; a,b,c: Coklu karsilagtirma testi Bonferroni

diizeltmesine gore gruplara arasi farki gosterir (P<0.05).

Analiz sonuglarma gore gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinin biiylime
hormonu (GH-1) gen ifade seviyeleri arasindaki fark istatistiki olarak Onemli

bulunmustur (P<0.05). Bu farkliligin hangi kuluckahanelerden kaynaklandigini
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anlamak i¢cin Non-Parametrik test olan Kruskal-Wallis ¢oklu karsilastirma testinden
kulugkahaneler arasi farkliliklar degerlendirilmis ve farklar a, b, ¢ olarak
gosterilmistir.

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinin biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade
seviyeleri incelendiginde en yiiksek biliylime hormonu (GH-1) gen ifade seviyesinin
OCK ve SFA kulugkahanelerinde oldugu en diisiik biiylime hormonu (GH-1) gen ifade
seviyesinin ise ELF ve KCM kulugkahanelerinde oldugu bulunmustur. YSU ve BSU
kulugkahanelerinin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri ise diger biitiin
kulugkahanelerle benzer bulunmustur. Bununla birlikte OCK ve SFA
kulugkahanelerinin biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri ELF ve KCM
kulugkahanelerinin biiylime hormonu (GH-1) gen ifade seviyelerinden &nemli
derecede yiiksek tespit edilmistir (P<0.05).

Ayrica gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinin biiyiime hormonu (GH-I) gen
ifade seviyeleri medyan degerlerine gore nispi olarak siralanmistir. Bu amacgla en
diisiik bliylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesine sahip kulugkahanenin gen ifade
seviyesi kendine bolinmiis “1 (Bir)” degeri elde edilmistir. Sonra diger
kuluckahanelerin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri de en diisiik degere
boliinerek gorece biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri belirlenmis ve bu
degerlerle grafik ¢izilmistir. Gokkusagi alabalig1 kulugkahanelerinin biiylime hormonu
(GH-I) gen ifade seviyelerinin medyan degerine gore nispi olarak siralanmasi Sekil

4.9’da verilmistir.
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Sekil 4. 9. Kulugkahanelerin biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade seviyelerinin medyan
degerine gore nispi olarak siralanmas.

o

o

4.2. Anaclarin Fenotipik Ozellikleri

Van ilinde bulunan gokkusagi alabaligi kuluckahanelerine ait bazi ¢evresel
parametreler ve  gokkusagi alabalifi  kulugkahanelerinde  bulunan  anag
populasyonlarinin bazi fenotipik 6zellikleri, Ekim 2017 — Mart 2018 tarihleri arasinda

kulugkahanelere yapilan 6rnek toplama ve 6l¢lim ziyaretleri ile belirlenmistir.

4.2.1. Kuluckahanelere ait bazi cevresel parametreler

Calismada ornek toplama ve 6lgiim ziyaretlerinde kuluckahanelerin ¢oziinmiis
oksijen miktari, su sicakligi, su pH’s1 ve kuluckahane rakimi yerinde yapilan 6lgiimler
ile belirlenirken su sertligi ve su debisi degerleri Tarim ve Orman Bakanligi Van Il
Miidiirligi’nden temin edilmistir. Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerine ait bazi

cevresel parametreler Cizelge 4.19°da verilmistir.
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Cizelge 4. 19. Kulugkahanelere ait bazi ¢evresel parametreler™

Kulugkahaneler/ YSU BSU KCM ELF OCK SFA
Parametreler

Havuz Cikis Suyu 7.2+0.91 7.9+0.40 8.2+0.42 7.1£0.55  7.5£0.28  8.5+1.03
Coziinmiis Oksijen (mg/1)

Su Sicakligi (°C) 8.7+0.43 8.5+£0.35 10.1£0.14  7.5£0.17 8.5+0.23  6.9+0.46
pH 8.45 8.3 7.9 7.7 7.78 7.7

Su Sertligi (mg/1) 164 148 340 148 220 396
Rakim (m) 1626 1672 1664 1804 1628 1751

Su Debisi (It/sn) 517 320 1201 1019 480 1000
Anag Stok Yogunlugu 2.33 5.4 5.18 2.02 2.72 2.94
(adet/m3)

*2017-2018 yili Ekim-Mart ay1 ortalamalari (+ standart sapma)

Gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde ana¢ havuzlarinin ¢ikiglarindaki
¢ozlinmiis oksijen miktar1 incelendiginde en diisiik ¢oziinmiis oksijen yogunlugunun
ELF kulugkahanesine, en yiiksek ¢oziinmiis oksijen yogunlugunun ise SFA
kulugkahanesine ait oldugu bulunmustur.

Anag havuzlarinin su sicakligina bakildiginda ise en diistik su sicakliginin SFA
kuluckahanesinde oldugu, en yiiksek su sicakliginin ise KCM kulugkahanesinde
oldugu belirlenmistir.

Gokkusagr alabaligr kuluckahanelerinde ana¢ havuzlarinda kullanilan suyun
pH degerleri incelendiginde en diisiik pH degerinin ELF ve SFA kulugkahanelerinde
oldugu en yiiksek pH degerinin ise YSU kulugkahanesinde oldugu bulunmustur.

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinin su sertlikleri karsilastirildiginda en
diisiik su sertligi BSU ve ELF kulugkahanelerinde iken en yiiksek su sertligi SFA
kulugkahanesinde bulunmustur.

Gokkusagr alabaligr kuluckahanelerinin rakimlarina bakildiginda en diisiik
rakima YSU kuluckahanesi en yiiksek rakima ise ELF kulugkahanesinin sahip oldugu

belirlenmistir.
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Kuluckahanelerin su debisi incelendiginde en diisiik su debisine BSU
kulugkahanesi en yiiksek su debisine ise KCM kuluckahanesinin sahip oldugu
belirlenmistir.

Gokkusagr alabaligi  kulugkahanelerinde bulunan anaglarin  stoklama
yogunluklar1 incelendiginde anag¢ stok yogunlugu en fazla olan kulugkahanenin BSU
kulugkahanesi oldugu en az stoklama yogunluguna sahip olan kuluckahanenin ise ELF

kuluckahanesi oldugu belirlenmistir.

4.2.2. Anaglarm beslenmesi

Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin beslenmesinde
kullanilan yemler ve numaralari isletme sahiplerinden alinan bilgiler ve yapilan
gozlemler ile belirlenmistir. Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan

anaglarin beslenmesinde kullanilan yemler ve numaralar1 Cizelge 4.20°de verilmistir.

Cizelge 4. 20. Anaglarin beslenmesinde kullanilan yemler ve numaralari

Kulugkahaneler/  Anaglarin beslenmesinde kullanilan yemler ve numaralari
Parametreler

YSU A yemi (12 numara)

BSU A ve B yemi (10 numara)

KCM A yemi (10 numara)

ELF A yemi (10 numara) ve D yemi (8 numara)
OCK C yemi (10 numara)

SFA C yemi (8 numara) ve D yemi (8 numara)

Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin beslenmesinde
genellikle ti¢ farkli yemin kullanildigi belirlenmistir. Her zaman kullanilmamakla
beraber bazi donemlerde kullanilan D yemini ise fiyatinin diger yemlere oranla daha

diisiik olmasindan dolay1 kullanildig1 anlagilmistir.
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4.2.3. Anaglarin beslenmesinde kullanilan yemler ve besin i¢erikleri

Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin beslenmesinde
kullanilan yemlerin besin igerikleri isletme sahiplerinden alinan bilgiler ve yapilan
gozlemler ile belirlenmistir. Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde bulunan
anaglarin beslenmesinde kullanilan yemlerin besin igerikleri Cizelge 4.21°de

verilmistir.

Cizelge 4. 21. Anaglarin beslenmesinde kullanilan yemler ve besin icerikleri

Besin igerigi A Yemi B Yemi C Yemi D Yemi
Ham protein (%) 43-45 42-44 42-45 42-45
Ham yag (%) 18-20 16-20 18-20 14-16
Ham seliiloz (%) 1-3 1-3 2-3 1-3
Ham kiil (%) 9-10 8-11 10-12 7-11

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin beslenmesinde
kullanilan yemlerin besin igeriklerine bakildiginda anaglarin beslenmesinde kullanilan

yemlerin besin igeriklerinin birbirlerine yakin oldugu belirlenmistir.

4.2.4. Anaclarin yemleme sekli ve metodu

Gokkusag: alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin yemleme sekli ve
metodu isletme sahiplerinden alinan bilgiler ve yapilan gozlemler ile belirlenmistir.
Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin yemleme sekli ve metodu

Cizelge 4.22°de verilmistir.
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Cizelge 4. 22. Anaglarin yemleme sekli ve metodu

Parametreler/ Anaglarin Yemleme Sekli Ve Metodu
Kulugkahaneler
Yemleme sekli Yil Giinliik besleme Giinliik verilen yem
boyunca sayl1si miktar (kg)
besleme
YSU Ad libitum Kesilmiyor Yazlar giinde 3 Kisin 15 kg, yazin 25
Kiglar1 giinde 2 kg
BSU Ad libitum Kesilmiyor Yaz/Kig giinde2  50-75 kg arasi
KCM Besleme tablosu ~ Kesilmiyor Yazin giinde 2. Toplam anag

Kisin giinde 1 agirhiginin % 4’

ELF Besleme tablosu Kesilmiyor Yaz/Kis ginde2 Toplam anag
agirhigmin % 2’si
OCK Ad libitum Kesilmiyor Yazin giinde 2. Kisin 15 kg, yazin 25
Kigin giinde 1 kg
SFA Ad libitum Kesilmiyor Yazlar1 giinde 3 35Kkg
Kislari giinde 2

Biitiin gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde anaclarin beslenmesi yil
boyunca kesilmeden yapildigi ve giinlik yemleme sayilarmin kulugkahanelere gore
degisiklik gosterdigi belirlenmistir. Kulugkahanelerden dort tanesinin anaglarmi ad
libutum sekilde besledigi, iki tanesinin ise besleme tablosundan yararlanarak yemleme
yaptig1 bulunmustur. Bu nedenle gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde anaglarin
beslenmesinde kullanilan giinliik yem miktar1 her bir kuluckahane igin farklilik

gostermistir.

4.2.5. Anaclarin beslenme davranislar:

Gokkusagr alabaligi  kulugkahanelerinde bulunan anaglarin  beslenme
davraniglart isletme sahiplerinden alinan bilgiler ve yapilan gozlemler ile
belirlenmistir. Gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde bulunan anaglarin beslenme

davraniglar1 Cizelge 4.23°de verilmistir.
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Cizelge 4. 23. Anaglarin beslenme davraniglari

Parametreler/

Anaglarin Beslenme Davranislari

Kulugkahaneler

Ucan Su Yiizeyinde Anaglar

Omurgasizlarla Ziplama Arasi

Beslenme Hareketi Kavga
YSU Var Var Var
BSU Var Var Yok
KCM Var Var Var
ELF Var Var Var
OCK Var Var Yok
SFA Var Var Yok

Gokkusagr alabaligi  kulugkahanelerinde bulunan anaglarin  beslenme

davraniglar1 incelendiginde anaclarin beslenme davranislarinda benzerlik olmakla
birlikte bazi kulugkahanelerde anaglar arasinda kavga gozlenirken bazilarinda kavga

gozlenmemistir.

4.2.6. Anaclarin kokeni

Gokkusagr alabaligt kuluckahanelerinde bulunan anaglarin kokeni yani
kuluckahanede kullanilan anacglarin nereden saglandig: isletme sahiplerinden alinan

bilgiler ile belirlenmistir.

kokeni Cizelge 4.24°de verilmistir.

Gokkusagt alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin
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Cizelge 4. 24. Anaglarin kokeni

Parametreler/ Kuluckahaneler Anaglarin Kokeni

YSU Kale igletmesi/Van,
Ozgatak Alabalik Tesisi/Van,
Savsat/Artvin

BSU Ozgatak Alabalik Tesisi/Van,
Ahlat/Bitlis
Mus

KCM Ozcatak Alabalik Tesisi/Van,

ELF Ozcatak Alabalik Tesisi/Van,

OCK Kale igletmesi/Van,
Yiiziincii Y11 Universitesi/Van,
Kayseri

SFA Yiiziincii Y1l Universitesi/Van,

Kemal Papila/Eskigehir

Gokkusagr  alabaligt  kuluckahanelerinde  bulunan  anaclarin  kokeni
incelendiginde kulugkahanelerin ¢ogunun iiretime basladiklar1 donemlerde anaclarini
yakin cevrelerden temin ettikleri daha sonra birbirlerinden ve yakin cevrelerden
almakla beraber farkli illerden de anag temin ettikleri anlagilmistir. Yakin gevrelerden
alinan anaglarm biiyiik cogunlugunun Tarim ve Orman Bakanligi, Van Su Uriinleri
Bolge Miidiirliigii’nce Van Kalesi yaninda kurulan ve su anda faaliyet gostermeyen bir
gokkusag alabaligi kuluckahanesinden yani Kale isletmesinden ve Ozgatak Alabalik
Tesisinden temin ettikleri belirlenmistir. Ilave olarak Van ilinde iki tesisin anag
ihtiyaglarmin bir kismin1 2005 yilinda Van Yiiziincii Y1l Universitesi, Su Uriinleri
Fakiiltesi 0gretim iiyelerinden Prof. Dr. Muhammed ARABACI tarafindan bolgenin
anag ihtiyaglarini karsilamak icin yapilan ¢alisma ile belirlenen gelisim ve biiylime
parametreleri iyi olan yavrulardan alip (YYU Déner Sermaye Isletmesi araciligiyla)

anac yetistirmek suretiyle temin ettikleri belirlenmistir.

4.2.7. Anaclarin yetistirilme sekli

Gokkusagr alabaligr kulugkahanelerinde bulunan anaglarin yetistirilme sekli

isletme sahiplerinden alinan bilgiler ve yapilan gézlemler ile belirlenmistir. Gokkusagi
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alabalig1 kuluckahanelerinde bulunan anaglarin yetistirilme sekli Cizelge 4.25°de

verilmigtir.

Cizelge 4. 25. Anaglarin yetistirilme sekli

Parametreler/ Anaglarin Yetistirilme Sekli
Kulugkahaneler
Anaglar satin alinmis Disi Anag Erkek Anag
daha sonra yumurtadan
itibaren yetistirilmis
YSU Evet Yetistiriliyor Yetistiriliyor
BSU Evet Yetistiriliyor Yetistiriliyor
KCM Evet Yetistiriliyor Yetistiriliyor
ELF Evet Yetistiriliyor Hem yetistiriliyor hem de
porsiyonluk baliklardan
seciliyor
OCK Evet Yetistiriliyor Yetistiriliyor
SFA Evet Yetistiriliyor Hem yetistiriliyor hem de
porsiyonluk baliklardan
seciliyor

Gokkusag alabaligi kuluckahanelerinde bulunan anaglarin yetistirilme sekli
incelendiginde kulugkahaneler ilk faaliyete basladiklarinda baska isletmelerden anag
ve yumurta temin etmis ve bu anaglarin larvalarindan kendi ana¢ stoklarin
olusturduklar1 belirlenmistir. Tiim kulugkahanelerin disi anag stoklarmi kendilerinin
yetistirdigi ve belli sayilarda her zaman sabit tutuklari, erkek anag stoklarini ise bazi
kulugkahanelerin (YSU, BSU, KCM, OCK) kendi erkek anag¢ stoklarini olusturduklari,
bazilarmin ise erkek ana¢ stoklarmi diisiik sayilarda tutarak porsiyonluk erkek

alabaliklardan sagim doneminde anag olarak yararlandiklar1 belirlenmistir.

4.2.8. Anac sayisi

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde bulunan toplam disi anag sayist ve
digi/erkek anag oranlar1 6lgiim ziyaretleri ile belirlenmistir. Yapilan hesaplamalar ile
belirlenen gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan toplam disi anag sayisi ve

disi/erkek anag oranlar1 Cizelge 4.26’da verilmistir.
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Cizelge 4. 26. Toplam disi anag sayis1 ve digi/erkek ana¢ oranlar

Kulugkahaneler/ YSU BSU KCM ELF OCK SFA
Parametreler

Toplam Disi 636 324 700 555 540 543
Anag Sayisi

Disi/Erkek 2/1 1/2 3/1 9/1 1/1 2/1
Anag¢ Orani

Gokkusag1 alabaligi kulugkahanelerinde bulunan toplam disi ana¢ sayisi
incelendiginde KCM kuluckahanesinin en fazla disi anaca sahip oldugu, en az disi
anaca ise BSU kulugkahanesinin sahip oldugu diger kulugkahanelerin ise disi anag
sayilarinin birbirlerine yakin oldugu belirlenmistir. Disi/erkek ana¢ oranlarina
bakildiginda ise elinde en az erkek anac¢ olan kuluckahanenin ELF kuluckahanesi

oldugu en fazla erkek anacin ise BSU kulugkahanesinde oldugu goriilmiistir.

4.2.9. Yumurta alinan, yumurtlamaya katilmayan veya Kisir anag sayisi

Gokkusagr alabaligr kulugkahanelerinde yumurta alinan, yumurtlamaya
katilmayan veya kisir olan anag sayist 6l¢lim ziyaretleri ile belirlenmistir. Gokkusagi
alabalig1 kulugkahanelerinde yumurta alinan, yumurtlamaya katilmayan veya kisir

anag sayisi Cizelge 4.27°de verilmistir.

Cizelge 4. 27. Yumurta alinan, yumurtlamaya katilmayan veya kisir anag sayist

Kulugkahaneler/ YSU BSU KCM ELF OCK SFA
Parametreler

Yumurta Alinan Anag 627 311 693 530 529 533
Sayisi

Yumurtlamaya 9 (%1.4) 13 (%4) 7 (%1) 25 (%4.5) 11 (%2) 10 (%1.8)

Katilmayan Veya
Kisir Anag Sayist (%)

Gokkusagr  alabaligit  kulugkahanelerinde  bulunan anaglarin  biiyiik
cogunlugundan yumurta alindigr goriilmistiir. Yumurtlamaya katilmayan veya kisir
olan anaglarin ise sayisal ve yiizdesel olarak en fazla ELF kulugckahanesinde en az ise

KCM kuluckahanesinde oldugu belirlenmistir.



4.2.10. Anaclarin yumurtlama arahgi

Gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde bulunan anaglarin yumurtlama araligi
yani kulugkahanelerde yumurtlamanin baglangi¢ ve bitis zamanlar1 6lgiim ziyaretleri
ile belirlenmigtir. Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin

yumurtlama aralig1 Cizelge 4.28’de verilmistir.

Cizelge 4. 28. Anaglarin yumurtlama aralig1
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Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin yumurtlama aralig
yani kuluckahanelerde yumurtlamanin baslangi¢ ve bitis zamanlar1 incelendiginde
kulugkahanelere gore bu tarihler degismekle birlikte yumurtlama baglangicinin Kasim
aymin ikinci haftasinda oldugu bitisinin ise Mart aymnin birinci haftasinda oldugu
belirlenmistir. Anaclar1 en erken yumurtlayan kuluckahanenin YSU kulugkahanesi
oldugu en ge¢ yumurtlayan kulugkahanenin ise KCM kulugkahanesi oldugu
bulunmustur. Yumurtalama araligi en kisa olan kulugkahanenin KCM kulugkahanesi
en uzun kulugkahanenin ise ELF kuluckahanesi oldugu belirlenmistir. Tarih olarak en
ge¢ (Mart’1n ilk haftas1) yumurta veren kulugkahanenin ise ELF kulugkahanesi oldugu
en erken (Kasim’in ikinci haftasi)) yumurta veren kuluckahanenin ise YSU

kuluckahanesi oldugu belirlenmistir.
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4.2.11. Anaclarin yumurtlama profili

Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin yumurtlama profili
yani yumurtlama donemi boyunca her hafta yumurta alinan ana¢ sayisi Olglim
ziyaretleri ile belirlenmistir. Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan

anaglarin yumurtlama profili Sekil 4.10, 4.11, 4.12,4.13, 4.14 ve 4.15de verilmistir.

Yesil Su Alabalik Tesisi Yumurtlama Profili
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Sekil 4. 10. Yesilsu alabalik tesisi yumurtlama profili.
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Sekil 4. 11. Beyazsu alabalik tesisi yumurtlama profili.
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Kirk¢esme Alabalik Tesisi Yumurtlama Profili
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Sekil 4. 12. Kirkgesme alabalik tesisi yumurtlama profili.

EL-FA Alabalik Tesisi Yumurtlama Profili
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Sekil 4. 13. EL-FA alabalik tesisi yumurtlama profili.
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Sekil 4. 14. Ozgatak alabalik tesisi yumurtlama profili.
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Sifa Alabalik Tesisi Yumurtlama Profili
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Anag Sayisi

Sekil 4. 15. Sifa alabalik tesisi yumurtlama profili.

Gokkusagi alabalig1 kuluckahanelerinde bulunan anaglarin yumurtlama profili
yani yumurtlama donemi boyunca her hafta yumurta alinan anag sayis1 kuluckahaneler
arasinda farklilik gostermekle beraber Aralik ayinin son haftasit ve Ocak ay1 boyunca

kuluckahanelerdeki anaglarin biiyiik cogunlugunun sagildigi belirlenmistir.

4.2.12. Dolleme icin kullanilan disi/erkek ana¢ oram

Gokkusagi alabalig1 kuluckahanelerinde dolleme i¢in kullanilan disi/erkek anag
orani Olclim ziyaretleri ile belirlenmistir. Gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde

dolleme i¢in kullanilan disi/erkek anag¢ orani Cizelge 4.29°da verilmistir.

Cizelge 4. 29. Dolleme i¢in kullanilan disi/erkek anag orani

Kulugkahaneler/ YSU BSU KCM ELF OCK SFA
Parametreler

Délleme I¢in Kullanilan 2 /1 1/2 1/3 3/1 213 1/2
Disi/Erkek Anag¢ Orani

Gokkusag alabalig1 kuluckahanelerinde dolleme i¢in kullanilan disi/erkek anag
orani almman yumurta ve sperm miktarma gore degismekle beraber YSU ve ELF
kulugkahanelerindeki anaglardan alinan yumurtalar yumurta alinan disi anag

sayisindan daha az erkek ana¢ ile dollenirken BSU, KCM, OCK ve SFA
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kulugkahanelerinde anaglardan alinan yumurtalar yumurta alinan disi anag¢ sayisindan

daha fazla erkek anag ile dollendigi belirlenmistir.

4.2.13. Anaclarin genel 6zellikleri (Yas, boy, agirhik vb.)

Gokkusagr alabaligr kuluckahanelerinde bulunan anaglarin genel o6zellikleri

Olclim ziyaretleri ile belirlenmistir. Yapilan hesaplamalar ile belirlenen gokkusagi

alabaligr kuluckahanelerinde bulunan anaglarin genel oOzellikleri Cizelge 4.30°da

verilmigtir.

Cizelge 4. 30. Anaclarin genel 6zellikleri (yas, boy, agirlik vb.)

Kulugkahaneler/ YSU BSU KCM ELF OCK SFA
Parametreler

Ortalama erkek anag 3+ 1+ veya 2 3 1+ veya 2 4 1+ veya 2
yast (y1l)

Ortalama disi 3+ veya 4 2+ veya 3 1+ veya 2 2+ veya 3 4 1+ veya 2
anag yas1 (y1l)

Erkek anag 53+6.79 42+£2.4 5243.34 41+4.22 55+5.5 48+4.96
boyu (cm)

Disi anag 58.6+5.01 51£7.36 48+7 53+6.9 56+5.9 46+6.34
boyu (cm)

Erkek anag 2255+743 1480+171 19224283 973+£273 2714£529 1740+£525
agirhigi (g)

Disi anag 3391+845 26584902 1889+859 2267+868 3436+904 1616566
agirhigi (g)

Ortalama yumurta 5+0.35 4.7+0.41 4.9+0.17 4.940.3 5.1+0.34 4.5+0.47
biiytikligii (mm)

30 cm’deki ortalama 60+4 64+6 62+2 62+4 59+4 67+7
yumurta sayisi (adet)

Toplam 4861+1003 4802+1248 3811+401 3859+833 4707+878 3232+1104
fekondite (adet)

Nispi fekondite 1433+0.29 1806+0.46 2017+0.21 1702+0.36 1370+0.25 2000+0.68
(yum/kg)

Ortalama sperm miktar1  28.07+13.5 39.6+26.8 44+22.7 26.6+13.5 34425.01 37.27+27.4
()

Dollenme 78.2+12.9 93.54£3.2 96.1£1.9 92.4£2.9 86.9+6.4 82.4+27
orant (%)

Yumurtadan 78.8+5.1 91.1+6.2 89.1£8.6 90.6+8.45 74+20.5 84.3+21.02

¢ikis orani (%)
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Gokkusag alabalig1 kuluckahanelerinde bulunan anaclarin yas bilgileri isletme
sahipleri ile yapilan kisisel goriisme ile isletme sahiplerinin anaglar ic¢in belirttikleri
yaslara gore belirlenmis bu amagla herhangi bir dl¢lim yapilmamistir. Anaglar igin
belirtilen yaslar incelendiginde sagim doneminde kullanilan erkek ve disi anaglarin
yaslarinin ortalama 1 ile 4 yil arasinda degistigi bulunmustur. Ortalama erkek anag
yaslar1 incelendiginde ise en geng erkek anaglara sahip kulugkahanelerin BSU, ELF ve
SFA kulugkahaneleri oldugu en yash anaclara ise OCK kulugkahanesinin sahip oldugu
anlagilmistir. Ortalama disi anag¢ yaslari incelendiginde en geng disi anaglara sahip
kuluckahanelerin KCM ve SFA kuluckahaneleri oldugu en yasl anaclara ise YSU ve
OCK kulugkahanesinin sahip oldugu bulunmustur.

Gokkusagr alabaligi kuluckahanelerinde bulunan anaglarin  boylart ve
agirliklan isletmelere yapilan Ol¢lim ziyaretleri ile belirlenmistir. Anaglarin boylari
incelendiginde erkek ana¢ boylarinin ortalama 41 ile 55 cm arasinda oldugu disi
anaglarin ise boylarinin ortalama 46 ile 58 cm arasinda oldugu belirlenmistir. Erkek
anaglarin ortalama boylar1 incelendiginde boy olarak en kisa erkek anaclara sahip
kulugkahanenin KCM kuluckahanesi oldugu boy olarak en uzun anaglara ise OCK
kuluckahanesinin sahip oldugu anlasilmistir. Disi anaglarin ortalama boylari
incelendiginde boy olarak en kisa disi anaglara sahip kuluckahanenin SFA
kulugkahanesi oldugu boy olarak en uzun anaglara ise YSU kulugkahanesinin sahip
oldugu bulunmustur.

Anaglarin agirliklar incelendiginde erkek anaglarin agirliklarinin ortalama 973
ile 2714 gram arasinda oldugu disi anaglarin agirliklarinin ise ortalama 1616 ile 3436
gram arasinda oldugu belirlenmistir. Erkek anaglarin ortalama agirliklar
incelendiginde agirligi en az olan erkek anaglarin KCM kulugkahanesinde oldugu
agirligl en fazla olan anaglarin ise OCK kulugkahanesinde oldugu anlasilmistir. Disi
anaglarin ortalama agirliklart incelendiginde agirligi en az olan disi anaglarin SFA
kuluckahanesi oldugu agirligi en fazla olan anaclarin ise OCK kulugkahanesinde
oldugu belirlenmistir.

Anaglarin ortalama yumurta biiyiikliigii incelendiginde yumurta ¢aplarinin 4.5

PR

ile 5.1 mm arasinda degistigi en kiigiik yumurta ¢apina sahip olan kuluckahanenin
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SFA kulugkahanesi oldugu en biiylik yumurta ¢apina sahip kulugkahanenin ise OCK
kulugkahanesi oldugu bulunmustur.

Von Bayer yontemine gore anaglarin 30 cm’deki ortalama yumurta sayisi
incelendiginde yumurta sayisinin 59 ile 67 adet arasinda degistigi en az yumurta
sayisina sahip olan kulugkahanenin yumurta ¢ap1 en biiyiik olan OCK kulugkahanesi
oldugu en fazla yumurta sayisina sahip kulugkahanenin ise yumurta ¢ap1 en kiiciik
olan SFA kulugkahanesi oldugu belirlenmistir.

Gokkusag alabaligi kuluckahanelerinde bulunan anaglarin toplam fekonditeleri
incelendiginde anaglardan alinan ortalama yumurta sayisinin 3232 ile 4861 adet
arasinda oldugu toplam fekonditesi en az olan kuluckahanenin SFA kulugkahanesi en
fazla olanin ise YSU kulugkahanesi oldugu bulunmustur.

Gokkusagi alabaligir kuluckahanelerinde bulunan anaclarin nispi fekonditeleri
incelendiginde 1 kg canh agirliga diisen yumurta miktarinin 1370 ile 2017 yum/kg
arasinda oldugu nispi fekonditesi en az olan kuluckahanenin OCK kuluckahanesi en
fazla olanin ise KCM kuluckahanesi oldugu belirlenmistir.

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin sperm miktari
incelendiginde ortalama sperm miktarinin 26 ile 44 gram arasinda oldugu, sperm
miktar1 en az olan kulugkahanenin ELF kuluckahanesi en fazla olanin ise KCM
kulugkahanesi oldugu bulunmustur.

Gokkusagr alabaligt  kulugkahanelerinde bulunan anaglardan alinan
yumurtalarin déllenme oranmi incelendiginde dollenmenin %78 ile %96 arasinda
degistigi, en diisikk dollenme yiizdesine sahip kulugkahanenin YSU kuluckahanesi
oldugu en fazla dollenme yiizdesine sahip kulugkahanenin ise KCM kuluckahanesi
oldugu belirlenmistir.

Gokkusagr alabaligi kuluckahanelerindeki anaclardan alinan yumurtalardan,
larvalarin ¢ikis orani incelendiginde ¢ikis oraninin %74 ile %91 arasinda degistigi

yumurtadan en az larva ¢ikisinin OCK kulugkahanesinden alinan yumurtalarda oldugu

en fazla ¢ikisin ise BSU kulugkahanesinden alinan yumurtalarda oldugu bulunmustur.






5. TARTISMA SONUC

Gokkusag1 alabaligl yetistiriciligi yapan isletmelerde kulugkahane ve anag
yonetimi, lretimle ilgili bircok noktayr ve planlamay1 etkileyecegi i¢in ilk olarak ele
alinmas1 gereken konulardandir. Hizla artan gokkusagi alabalig1 yetistiriciligine paralel
olarak, bu konuda yapilan c¢alismalar ve arastirmalar da artmaya baslamistir. Ancak
gokkusagi alabaligi yetistiriciliginde gozlenen gelismeye ragmen 6zel sektor ya da
kamu kurumlarinca fenotipik ve genotipik 6zellikleri birlikte degerlendiren kuluckahane
ve ana¢ yonetim programina yonelik caligsmalar sinirli sayidadir.

Gokkusag: alabaligr isletmelerindeki elde tutulan ana¢ populasyonunun fenotipik
ve genotipik yapisinin bilinmesi, o isletmede uygulanacak kuluckahane ve ana¢ yonetim
planlamasi igin gerekli bir konudur.

Bu ¢alismada saglikli bir kulugkahane ve ana¢ yonetimi igin ticari olarak faaliyet
gosteren gokkusagr alabaligi  kuluckahaneleri hedef segilerek; kiyaslanabilir,
degerlendirilebilir genotipik ve fenotipik veriler; ayr1 ayr1 ve birlikte degerlendirilerek

kulugkahane ve ana¢ yonetim parametreleri olarak elde edilmistir.

5.1. Genotipik Farkhhiklar

Van ilinde bulunan gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde bulunan gokkusagi

alabalig1 anag¢ populasyonlarinin genotipik farkliliklarini ortaya koymak i¢in;

e (Gokkusagr alabaligi anaclarmin kanlarindan izole edilen total DNA ile
mitokondrial DNA’dan genotipik polimorfizmleri ile ilgili degerlendirmeler
yapilmis ve kuluckahanelerde bulunan hatlar (genotipler) tespit edilmis,

e Bu anaclardan (kan alman) Orneklenen larvalar  kullanilarak
kulugkahanelerin ve belirlenen hatlarin biiyime hormonu gen ifade
seviyeleri belirlenmis,

e Gokkusagr alabaligi kuluckahaneleri ve belirlenen gokkusagi alabalig
hatlari, genotipik polimorfizm kriterlerine ve biiyiime hormonu (GH-I) gen

ifade seviyelerine gore derecelendirilerek degerlendirilmistir.
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5.1.1.Anaclarimin mtDNA gen bolgesindeki baz1 genotipik farkhhiklarin
(polimorfizmin) degerlendirilmesi

Van ilindeki gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan gokkusagi
alabalifi anaglarmin  mtDNA’sindaki baz1  genotipik farkliliklar  belirlenerek
kulugkahanelerin kulugkahane i¢i ve kulugkahaneler arasi degerlendirilmesi yapilmistir.
Bu amacla;

Biitiin gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde bulunan anaglarin genetik
benzerlik oranlar1 (GBO) kullanilarak “Dendrogram” elde edilmis ve elde edilen
dendrogram degerlendirilerek kuluckahanelerdeki “Hatlar (Genotipler)” belirlenmistir.

Kuluckahane i¢i degerlendirmeleri yapmak icin genetik benzerlik oranlari
(GBO) ile genetik farklilik oranlar1 (GFO) ve kuluckahaneler arasi degerlendirmeleri
yapmak icin genetik yakinlik oranlari (GYO) ve genetik mesafe oranlart (GMO)
belirlenmistir.

Ayrica Van ilinde bulunan gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinin kuluckahane
ici ve kulugkahaneler arasi genotipik farkliliklarin1 ortaya koymak i¢in GBO, GFO,
GYO ve GMO disinda Fst, Fis, Ht, Nm gibi farkli kriterler de degerlendirilmede
kullanilmistir.

Tiim bu polimorfizm kriterleri kullanilarak Van ilindeki gokkusagi alabaligi
kuluckahanelerinin kuluckahane i¢i ve kulugkahaneler arasi farkliliklarinin genel

degerlendirilmesi yapilmstir.

5.1.1.1. Kulugkahanelerde belirlenen hatlar ve hatlar arasindaki farkhihiklarin
(polimorfizmin) ortalama genetik benzerlik oranlarma (OGBO) gore
degerlendirilmesi

Calisma sonucunda elde edilen dendrograma gore biitiin kuluckahanelerdeki
gokkusagi alabaligi anaglarmin, 7 (yedi) adet farkli “Hat (Genotip)” olusturdugu
goriilmiistiir (Sekil 4.1). Hatlarin frekanslari incelendiginde Hat 4’iin 26 adet anagtan
olustugu ve bu hattaki anaclarin her kulugkahanede mevcut oldugu géze ¢arpmaktadir.
Hat 4’den sonra en fazla anacin Hat 1’de oldugu geriye kalan 7 adet anacin da diger

hatlar1 olusturdugu Cizelge 5.1°de goriilmektedir.
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Cizelge 5.1. Gokkusagi alabaligi hatlarim1 olusturan anaglarin sayist ve bulunduklari

kuluckahaneler
Hatlar Anag Sayist* Kulugkahaneler (n)*
Hat 1 3 YSU
Hat 2 1 SFA
Hat 3 2 KCM (1), OCK (1)
Hat 4 26 YSU (3), BSU (6), KCM (5), ELF (6), OCK (4), SFA (2)
Hat 5 1 SFA
Hat 6 2 OCK (1), SFA (1)
Hat 7 1 SFA

*(n): Anag Sayisi

Van ilindeki her bir gokkusagi alabaligi kuluckahanesinde kag¢ adet farkli
“Hattin” bulunduguna bakildiginda BSU ve ELF kuluckahanelerinde tek bir hat (Hat 4)
oldugu, YSU kulugkahanesinde 2 adet hat (Hat 1 ve Hat 4) oldugu KCM
kuluckahanesinde 2 adet hat (Hat 3 ve Hat 4) oldugu, OCK kulugkahanesinde 3 adet hat
(Hat 3, Hat 4 ve Hat 6) oldugu, SFA kulugkahanesinde ise Van ilindeki
kulugkahanelerde belirlenen 7 adet Hattan 5 tanesinin (Hat 2, Hat 4, Hat 5, Hat 6 ve Hat
7) oldugu gortilmektedir. (Sekil 4.1).

Kulugkahanelerde farkli hatlarin bulunmasi, kulugkahanelerin farkli stoklardan
primer anag stoku olusturduklarinin veya gegmis donemlerde kan tazelediklerinin bir
gostergesidir.

Van ilindeki gokkusagi alabalig1 kulugckahanelerinin primer anag stoklarini nasil
olusturduklar1 ve gecen siire zarfinda kan tazeleyip tazelemedikleri isletmeci beyanlar
ve belirlenen hatlar ile belirlenmeye c¢alisiimistir. Cizelge 5.1°de kulugkahanelerde
belirlenen hatlar goriilmektedir. Isletmeci beyanlari ve kulugkahanelerde belirlenen
hatlar degerlendirildiginde kuluckahanelerde genotipik olarak belirlenen hatlar ile
kulugkahanelerin primer anag¢ stoku olusturma hikayelerinin uyum igerisinde oldugu
anlasilmstir.

Kuluckahanelerde belirlenen hatlar ile kulugkahanelerin primer anag¢ stoku
olusturma hikayelerini oOrtiistiirecek olursak; Tarim ve Orman Bakanligi, Van Su

Uriinleri Bolge Miidiirliigii tarafindan Van Kalesi yaninda kurulan ve su anda faaliyet
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gostermeyen “Kale isletmesi” ge¢mis donemde bolgedeki ¢ofu isletme tarafindan
primer anag¢ stoku olusturmak i¢in kullanilmistir. Cizelge 5.1°e bakildiginda Hat 4’iin
Van ilindeki biitin kuluckahanelerde mevcut oldugu hatta BSU ve ELF
kuluckahanelerinde biitiin anaglarin Hat 4’den olustuklar1 goriilmektedir. Bu nedenle
Hat 4’tin biitiin kulugkahanelerde mevcut olmasi ve bolgedeki c¢ogu isletmenin
birbirlerinden balik temin etmeleri nedeniyle Hat 4’iin Kale kuluckahanesinden bolgeye
yayildigi fikrini akla getirmektedir. BSU ve ELF kulugkahanelerinin tek hatta sahip
olmasi ve bu hattin bolgede yaygin olan Hat 4 olmasi, bu kulugkahanelerin dogrudan
Kale isletmesinden veya baska isletmelerden temin ettikleri Kale hatt1 (Hat 4) ile
yetistiricilige devam ettiklerini ve bu siire zarfinda da kapali yetistiricilik yaptiklarin
yani kan tazelemediklerini gostermektedir. Bu durum isletmecilerin beyanlar ile de
ortiismektedir. Diger yandan geri kalan dort kulugkahanede (YSU, KCM, OCK ve SFA)
Hat 4’den anacglarin olmasi ve buna ilaveten farkli hatlarin da olmasi bu
kuluckahanelerin il disindan kan tazelediklerini gdstermektedir. Bolgedeki
isletmecilerin beyanlar1 da bu dogrultudadir.

Bolgedeki kuluckahaneler arasinda hat zenginligi en fazla olan SFA
kuluckahanesi, Tiirkiye’de bir Amerikan yumurta sirketinin  (Troutlodge)
distribiitorliigiinii  yiiriten bir isletmeden (Liman Balik¢ilik) yillardir kan
tazelemektedir. Dolayis1 ile SFA kulugkahanesinin bolgedeki hat ¢esitliligi en fazla olan
kulugkahane olmasinin sebebi bu olabilir. SFA kuluckahanesinde belirlenen Hat 2, Hat
5 ve Hat 7’nin bolgedeki diger kuluckahanelerde bulunmamasi ve SFA
kulugkahanesinin yillardir ayni isletmeden kan tazelemesi bu hatlarin SFA
kulugkahanesinin siirekli olarak kan tazelemek icin yararlandigi isletmeye ait hatlar
oldugunu gostermektedir. SFA kuluckahanesinde ayrica Hat 4 ve Hat 6’ya ait anaglar da
mevcuttur. SFA kuluckahanesinde bdlgede en yaygin olan Hat 4’{in bulunmasi bu
kuluckahanenin dogrudan Kale isletmesinden veya baska isletmelerden de Hat 4’1
temin ettiklerini gostermektedir.

Diger yandan Hat 6, SFA kuluckahanesi disinda sadece OCK kulugkahanesinde
mevcuttur. OCK ve SFA kulugkahanelerinde bulunan Hat 6’nin Van Yiiziinci Yil

Universitesi’nden alimip anag yapilan yavrular olma ihtimali yiiksektir. Ciinkii sadece bu
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iki kuluckahane ge¢mis donemde Van Yiiziincii Yil Universitesi Su Uriinleri
Fakiiltesi’nden anag olarak kullanmak tizere yavru temin etmistir (Cizelge 4.23).

SFA kulugkahanesi kadar olmasa da OCK kulugkahanesinin de hat ¢esitliliginin
fazla oldugu gorilmektedir (Cizelge 5.1). Hat 4 ve Hat 6 disinda ayrica OCK
kuluckahanesinde Hat 3’iin oldugu da goriilmektedir. Isletmeci beyanma gére ge¢mis
donemde OCK kulugkahanesi Kayseri’deki bir isletmeden yavru getirmis ve anag olarak
yetistirmistir. OCK kulugkahanesindeki Hat 4’iin Kale isletmesinden geldigi ve Hat
6’nin ise Van Yiiziincii Y1l Universitesi Su Uriinleri Fakiiltesi'nden geldigi diisiiniilecek
olursa Hat 3’iin Kayseri’den getirilen ve ana¢ olarak yetistirilen yavrular oldugu
goriilmektedir. Bu durum isletmecilerin beyanlariyla da ortiismektedir.

Diger yandan Hat 3, OCK kuluckahanesi disinda KCM kulugkahanesinde de
belirlenmigtir (Cizelge 5.1). KCM kulugkahanesi primer ana¢ stokunu OCK
kuluckahanesinden olusturdugundan Hat 3’iin KCM kulugkahanesinde de goriilmesi
normal bir durumdur. Ayrica KCM kulugkahanesinde bdlgede en yaygin olan Hat 4’lin
bulunmasi bu kulugkahanenin OCK kulugkahanesinden Hat 4’ temin ettigini
gostermektedir. KCM kuluckahanesinin primer ana¢ stokunu OCK kuluckahanesinden
olusturdugu isletmeci beyaniyla da ortiismektedir.

Benzer sekilde YSU kulugkahanesinde de bolgede en yaygm olan Hat 4’iin
bulunmasi bu kulugkahanenin dogrudan Kale isletmesinden veya baska isletmelerden
Hat 4’1 temin ettiklerini gostermektedir. Ayrica sadece YSU kulugkahanesinde bulunan
Hat 1’in (Cizelge 5.1) YSU kuluckahanesinin Artvin’den getirip anag¢ olarak
yetistirdikleri yavrular olma ihtimali isletmeci beyani ile ortiigmektedir.

Bolgedeki gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde farkli hatlar bulunmasi
ragmen bazi kulugkahanelerin (BSU ve ELF) tek hatta sahip olmasi ve bu hattin
bolgede yaygin olan Hat 4 olmasi ayrica Hat 4’iin biitiin kulugkahanelerde bulunmasi bu
kulugkahanelerde polimorfizm ne durumda oldugu ile ilgili sorular1 akla getirmektedir.
Cizelge 5.2°de gokkusagi alabaligi hatlarimin ortalama genetik benzerlik oranlar

(OGBO), frekanslar1 (anag sayilar1) ve genotipik durumlar1 verilmistir.
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Cizelge 5.2. Gokkusagi alabaligi hatlarmin ortalama genetik benzerlik oranlari,
frekanslar1 ve genotipik durumlari

Hatlar Ortalama Genetik Benzerlik Frekanslar Genotipik durum
Oranlar1 (Min - Max)

Hat 1 0.456 (0.430 - 0.507) 3 +++  (Iyi)

Hat 2 0.314* 1 +++  (lyi)

Hat 3 0.389 (0.332 - 0.447) 2 ++  (Iyi)

Hat 4 0.572 (0.413 - 0.629) 26 ++ (Orta)
Hat 5 0.298* 1 ++  (Iyi)

Hat 6 0.230 (0.176 - 0.285) 2 ++++  (Cok iyi)
Hat 7 0.142* 1 ++++  (Cok iyi)
Ortalama 0.343 +++  (lyi)

*Tek bireyle temsil edilen hatlar i¢in minimum ve maksimum degerler verilmemistir.

Bu cizelgeye gore Van ilindeki gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde
belirlenen hatlarin ortalama genetik benzerlik oranlart (OGBO) incelendiginde
kulugkahanelerdeki hatlarin OGBO degerinin “iyi” durumda oldugu goriilmektedir.

Ancak biitlin kulugkahanelerde bulunan ve iki kulugkahanenin (BSU, ELF) tiim
anaglarini olusturan Hat 4’iin ortalama genetik benzerliginin yiikksek (OGBO; 0.572)
oldugu yani polimorfizm oraninin diisiik oldugu goriilmektedir. Buna ragmen Hat 4’iin
genotipik seviyesinin “orta” seviyede oldugu goriilmektedir (Cizelge 5.2). Dolayisiyla
anaglar1 tamamen Hat 4’den olusan iki kuluckahanenin (BSU, ELF) ve ozellikle de
bunlardan BSU’nun orta ve uzun vadede homozigotlugu artirmamak i¢in kaynag iyi
olan bir igletmeden kan tazelemeleri saglikli bir yaklagimdir. Ciinkii ayni1 irka mensup
baska bir populasyondan kan tazelemek populasyon igersindeki genetik varyasyonu
genisletebilir (Emsen, 2003). Ayrica bu kulugkahaneler “primer anag¢ stoku olusturmak”
veya “kan tazeleme” ig¢in kullanilmamalidir. Ciinkii bir populasyonda uzun siire
akrabali yetistirme yapilmasi halinde populasyonda akrabali yetistirmeden kaynakli
olarak homozigotluk artacaktir (Diizgiines ve ark., 1996; Tave, 1999; Emsen, 2003).

Diger yandan OCK ve SFA kulugkahanesinde bulunan Hat 6’nin ve SFA
kuluckahanesinde bulunan Hat 7°nin ortalama genetik benzerlik oranlar1 diger hatlara
oranla diisiik oldugu goriilmektedir. Dolayisiyla bu iki hattin (Hat 6, Hat 7) genotipik
durumlar “gok iy1” durumdadir. Ayrica Hat 6 ve Hat 7 kuluckahane ve ana¢ yonetimi
acisindan “primer ana¢ stoku olusturmak™ veya “kan tazeleme” i¢in Oncelikli olarak

kullanilabilir. Nitekim farkli populasyonlardan yapilan kan tazelemenin gelecek
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generasyonlarda heterozigotlugu arttirdigi bilinmektedir (Diizgiines ve ark., 1996;
Emsen, 2003).

5.1.1.2. Ana¢ bazinda Kkuluckahane i¢i farkhliklarin (polimorfizmin)
degerlendirilmesi

Kuluckahane icinde bulunan herhangi bir anaci, ic¢inde bulundugu
kulugkahanedeki diger anaglara gore genetik benzerlik oranlar1 (GBO) incelendiginde
anaclarin genetik benzerlik oranlar1 arasinda farklar oldugu ve bu durumun tim
kuluckahanelerde mevcut oldugu goriilmiistiir. Genetik benzerlik oranina gore
birbirlerine genetik olarak en ¢ok benzeyen anaglarin YSU (1 ¢ift anag, GBO=1.00),
KCM (1 ¢ift anag, GBO=1.00) ve ELF (1 ¢ift ana¢, GBO=1.00) kuluckahanelerinde
oldugu, en az benzeyen anaglarin ise SFA (4 ¢ift anag, GBO=0.00) kulugkahanesinde
oldugu belirlenmistir.

Bu durum kuluckahanelerde belirlenen hatlardan kaynaklanabilir. Ciinkii YSU
kuluckahanesindeki anaclarin kuluckahane ici GBO degerini igeren Cizelge 4.1
incelendiginde GBO degeri 1.00 olan anag ciftinin YSU2-YSUS anag¢ c¢ifti oldugu
belirlenmistir. Diger yandan bu anag ¢iftinin hangi hat icinde oldugunu belirlemek i¢in
Sekil 4.1’e bakildiginda GBO degeri 1.00 olan bu iki anacin ayni hat (Hat 1) iginde
oldugu goriilmektedir. Diger kulugkahanelerdeki genetik benzerlik orani 1.00 olan
diger iki anag ¢iftine bakildiginda da benzer sekilde anag ciftlerinin ayni hat iginde yer
aldiklar1 goriilmektedir. KCM kulugkahanesindeki anaglarin kulugkahane i¢i GBO
degerini iceren Cizelge 4. 3 incelendiginde GBO degeri 1.00 olan anag ¢iftinin KCM2-
KCM4 anag ¢ifti oldugu belirlenmistir. Sekil 4.1°e bakildiginda ise GBO degeri 1.00
olan bu iki anacin ayni hat (Hat 4) i¢inde oldugu goriilmektedir. Benzer sekilde ELF
kulugkahanesindeki anaclarin kuluckahane i¢ci GBO degerini igeren Cizelge 4.4
incelendiginde GBO degeri 1.00 olan ana¢ ciftinin ELFI-ELF4 anag¢ c¢ifti oldugu
belirlenmistir. Bu anag ¢iftinin hangi hat icinde oldugunu belirlemek icin Sekil 4.1°e
bakildiginda ise GBO degeri 1.00 olan bu iki anacin ayni hat icinde (Hat 4) oldugu
gorilmektedir.

Diger yandan SFA kuluckahanesine bakildiginda ise genetik benzerlik orani
0.00 olan dort anag ¢ifti géze ¢arpmaktadir (Cizelge 4.6). Sekil 4.1°e bakildiginda GBO
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degeri 0.00 olan anaglarin farkli hatlardan oldugu goriilmektedir. Bu durumun SFA
kuluckahanesinde belirlen 5 farkli hattan kaynaklandigi sdylenebilir. SFA
kulugkahanesinin kulugkahane i¢i GBO degerlerini iceren Cizelge 4. 6’ya bakildiginda
GBO degeri 0.00 olan anag ciftlerinin SFA1-SFA2, SFA1-SFAS5, SFA2-SFA5 ve
SFA4-SFAS5 oldugu belirlenmistir.  Bu anag¢ ¢iftinin hangi hat iginde oldugunu
belirlemek i¢in Sekil 4.1°e bakildiginda ise GBO degeri 0.00 olan bu anaclarin farkli
hatlar i¢inde olduklar1 goriilmektedir. Sekil 4.1’e gore SFA1 nolu ana¢ Hat 6 iginde,
SFA2 nolu anag¢ Hat 5 icinde, SFA4 nolu anag¢ Hat 2 iginde ve SFA 5 nolu ana¢ Hat 7
icinde yer almaktadir. GBO degerlerine (GBO=0.00) bakildiginda hatlar arasindaki
farkliliklar bariz olarak goriilmektedir. Sonug¢ olarak Sekil 4.1°de kulugkahanelerde
belirlenen hatlara bakildiginda kuluckahane i¢i GBO degeri 1.00 olan anag ¢iftlerinin
ayn1 hat i¢inde olduklari, GBO degeri 0.00 olan anag ¢iftlerinin ise farkli hatlar i¢inde
oldugu goriilmektedir.

Dolayisiyla Van ilindeki gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde kan tazelemede
farkli hatlarin kullanilmasi kulugkahane i¢i GBO degerini diisiiren yani heterozigotlugu
arttiran, homozigotlugu ise diisiiren bir neden gibi goriilmektedir. Ayrica kan
tazelemenin farkli hatlardan yapilmasi Van ilindeki GBO degerini diisiiren bir durum
olarak degerlendirilmistir. Nitekim Diizgiines ve ark., (1996), farkli populasyonlardan
yapitlan kan tazelemenin gelecek generasyonlarda heterozigotlugu arttirdigini

belirtmislerdir.

5.1.1.3. Tiim kuluckahanelerdeki anaclar arasindaki farkhihiklarin (polimorfizmin)
degerlendirilmesi

Van ilindeki tiim kulugkahanelerdeki anaglar arasindaki genetik benzerlik
oranlarina (GBO) bakildiginda 17 adet anag ¢iftinin genetik benzerlik oranmin 1.00
oldugu 5 adet anag ¢iftinin ise genetik benzerlik oraninin ise 0.00 oldugu belirlenmistir
(Cizelge 4.7). Genel anlamiyla bakildiginda tiim kuluckahaneler genetik benzerlik orani
en yiksek (1.00) olan anag ¢iftlerini icermektedir (YSU3-KCM1, ELF6- OCK6, BSU2-
SFA3 anag ciftleri gibi). Ancak genetik benzerlik orani 0.00 olan anag ¢iftleri, ikiden
fazla hat iceren OCK (3 farkli hat) ve SFA (5 farkli hat) kuluckahanelerindeki anacglar

arasinda goriilmiistiir.
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Bu durum kulugkahanelerde belirlenen hatlardan kaynaklanabilir. Ciinki
gokkusagi alabaligr kulugkahanelerinde 7 adet farkli hat belirlenmistir (Sekil 4.1). Bazi
kulugkahanelerde tek hat bulunurken bazilarinda ise birden fazla hat oldugu
gorilmistir. Kulugkahanelerdeki anaglar arasindaki genetik benzerlik oranmin cok
yiiksek olmasi (1.00) anaglarin ayni hat i¢inde olmalarina ve/veya bu hat icindeki
anaclarin genotipik farkliliklarinin diisiik olmasina baglanabilir. Genetik benzerlik
oraninin ¢ok diisiik (0.00) olmasi anaglarin farkli hatlar i¢inde olmasindan
kaynaklanabilir. Nitekim Ertugrul ve ark., (2011) populasyonu olusturan bireylerin
genetik  benzerlikleri azaldikca populasyondaki genetik varyansin  arttigin
bildirmislerdir.

Cizelge 4.7 incelendiginde genetik benzerlik oran1 1.00 olan 17 adet anag cifti
oldugu goriilmektedir. Bu anag ¢iftlerinin hangi hatlar iginde oldugunu belirlemek i¢in
Sekil 4.1°e bakildiginda 1 ciftin Hat 1 icindeki anaglardan oldugu diger 16 ¢iftin ise Hat
4 i¢inde oldugu goriilmiistiir. GBO degeri 1.00 olan anag ¢iftlerinin yaklasik % 95’inin
ayni hat icinde (Hat 4) bulunmasi bu hat i¢indeki anaglarin genotipik farkliliklarinin
diisiik olmasindan kaynaklanabilir. GBO degerinin yiiksek olmasi homozigotlugun bir
gostergesi olup Diizgilines ve ark., (1996) homozigotlugun arttig1 populasyonlarda
genotipik varyasyonun diistiigiinii bildirmislerdir.

Cizelge 4.7 incelendiginde 5 adet anag ¢iftinin genetik benzerlik oraninin 0.00
oldugu goriilmektedir. Sekil 4.1’e bakildiginda GBO degeri 0.00 olan anaclarin farkl
hatlarda ( Hat 3, Hat 5, Hat 6 ve Hat 7) oldugu goriilmektedir. Bu hatlar da OCK ve
SFA kulugkahanelerinde yogunlagmistir. Anag c¢iftleri arasinda genetik benzerlik
oranmin 0.00 olmasmin sebebi OCK ve SFA kulugkahanelerinde kan tazeleme icin
kullanilan stoklardaki hat ¢esitliliginin fazla olmasi1 ve bu hatlardaki heterozigotlugun
yiiksek olmasi olabilir. Kulugkahanelerde belirlenen hatlarin OGBO degerleri de bunu
gostermektedir (Cizelge 5.2). Nitekim Ertugrul ve ark., (2011) populasyonu olusturan
bireylerin genetik benzerlikleri azaldik¢a populasyondaki genetik varyansin arttigini
bildirmislerdir.

Kulugkahanelerde belirlenen hatlarin OGBO degerleri yani homozigotluk,

herhangi bir kulugkahanede bulunan bir anacin diger kuluckahanelerde bulunan diger
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anaclara olan ortalama genetik benzerlik oranlar1 (OGBO) dikkate alinarak
hesaplanmustir.

Cizelge 4.8’de verilen herhangi bir kuluckahanede bulunan bir anacin diger
kulugkahanelerde bulunan diger anaclara olan ortalama genetik benzerlik oranlari
(OGBO) dikkate alindiginda en yiiksek ortalama genetik benzerlik oranina (0.629) sahip
olan anaglarin KCM (KCM2 ve KCM4 numarali anaglar) ve BSU (BSUI numarali
anag) kuluckahanelerinde oldugu goriilmiistiir. En yiiksek ortalama genetik benzerlik
oraninin KCM ve BSU kuluckahanelerinde goriilmesi Hat 4’tin bu kulugkahanelerde
baskin ve/veya bu hat icindeki anaglarin genotipik farkliliklarinin daha diisiik
olmasindan (Kulugkahane ici OGBO sirasiyla 0.659 ve 0.706) dolayi olabilir.

Diger anaclara olan ortalama genetik benzerlik orani en diislik (siras1 ile 0.176
ve 0.142) olan anaglarin ise SFA (SFA1 ve SFAS numarali anaglar) kuluckahanesinde
oldugu goriilmiistiir. SFA kulugkahanesinin ortalama genetik benzerlik oraninin diigiik
olmas, SFA kulugkahanesindeki anaglarin farkli hatlar iginde olmasindan
kaynaklanabilir. Nitekim populasyonu olusturan bireylerin genetik benzerlikleri
azaldikca populasyondaki genetik varyansin arttigi bilinmektedir (Ertugrul ve ark.,
2011). Cizelge 5.1’e bakildiginda bolgedeki kulugkahaneler arasinda hat zenginligi en
fazla olan kulugkahanenin SFA kuluckahanesi oldugu goriilmektedir. SFA
kulugkahanesinin heterozigotlugunun yiiksek olmasi, SFA kulugkahanesinin kan
tazeleme i¢in kullandiklar1 stoklarin hat gesitliliginin fazla olmasindan ve bu hatlardaki
heterozigotlugun yiiksek olmasindan kaynaklanabilir. Cizelge 5.2°de hatlar ortalama
genetik benzerlik orant agisindan degerlendirildiginde tiim hatlarin  genotipik
durumlarinin “gok 1yi1” ve “iyi” seviyede oldugu goriilmektedir.

Ancak Van ilindeki gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde primer anag stoku
olusturmak icin kullanilan Kale hatt1 (Hat 4) ve bu hattin ana¢ yonetimi sekillerindeki
hatalar genetik benzerligin artmasina sebep olan bir durum olabilir. Ciinkii GBO
degerinin yiiksek olmasi homozigotlugun bir gostergesi olup Emsen, (2003)
homozigotlugun arttifi populasyonlarda genetik benzerligin arttigin1 ve genotipik
cesitliligin diistiiglinii bildirmistir. Primer ana¢ stoku olusturma ve ana¢ yonetimi ile
ilgili degerlendirmeler ilave olarak asagidaki basliklarda diger kriterlerle de

degerlendirilmistir.



109

5.1.1.4. Kuluckahane ici farkhiliklarin (polimorfizmin) genel degerlendirilmesi

Gokkusagi alabalig1 kulugkahanelerinin genotipik olarak “Kulugkahane i¢i genel
durumlarina” bakildiginda Van ilindeki kulugkahanelerin genotipik cesitliligin “orta”
diizeyde (OGBO; 0.532) oldugu ve kulugkahanelerde genotipik agidan kisa vadede
homozigotlugun artmasinin muhtemel olmadigi goriilmektedir (Cizelge 5.3). Hatta SFA
kulugkahanesinin genotipik durumunun diger kuluckahanelere kiyasla “cok iyi”
seviyede oldugu belirlenmistir. Ciinkii OGBO degeri diger kulugkahanelere oranla ¢ok
diisiik bulunmustur (OGBO; 0.171).

Cizelge 5. 3. Kulugkahane i¢i OGBO, OGFO degerleri ve genotipik durumlari

Kulugkahaneler Kulugkahane i¢i OGBO Kulugkahane i¢i Genotipik durum

OGFO

YSU 0.590 0.410 ++ (Orta)
BSU 0.706 0.294 ++ (Orta)
KCM 0.659 0.341 ++ (Orta)
ELF 0.577 0.423 ++ (Orta)
OCK 0.488 0.512 +++  (Iyi)
SFA 0.171 0.829 ++++  (Cok iyi)
Ortalama 0.532 0.468 ++ (Orta)

SFA kulugkahanesinin heterozigotlugunun yiiksek olmasi, heterozigotlugu
yiiksek olan iyi bir kaynaktan siirekli kan tazelemesinden kaynaklanabilir (Diizgiines ve
ark., 1996). Cizelge 5.1°e bakildiginda bolgedeki kulugkahaneler arasinda hat
zenginligi en fazla olan kuluckahanenin SFA kulugkahanesi oldugu goriilmektedir.
SFA kulugkahanesinde belirlenen Hat 2, Hat 5 ve Hat 7’nin bolgedeki diger
kulugkahanelerde bulunmamasi ve SFA kulugkahanesinin yillardir ayni isletmeden kan
tazelemesi, bu hatlarin SFA kuluckahanesinin siirekli olarak kan tazelemek icin
yararlandigi isletmeye ait hatlar oldugunu gostermektedir.

Cizelge 5.2°de bu hatlarin ortalama genetik benzerlik oranlarina bakildiginda
hatlarin genotipik durumlarinin “cok iyi” (Hat 7) ve “iyi” (Hat 2, Hat5) seviyede oldugu
goriilmektedir. Bu durum SFA kuluckahanesinin siirekli olarak kan tazeledigi
kulugkahanenin heterozigotlugunun yiiksek oldugunu gostermektedir. Ayrica SFA

kuluckahanesinin Yiiziincii Y1l Universitesi Su Uriinleri Fakiiltesi’nden temin ettikleri



110

Hat 6’nin da OGBO degeri “cok iyi” seviyededir (Cizelge 5.2). Dolayisiyla SFA
kuluckahanesinde bulunan farkli hatlarin OGBO degerlerinin diisilk olmast,
kulugkahanenin kuluckahane ici ortalama genetik farklilik oranini arttirmig olabilir.
Ciinkii populasyonu olusturan bireylerin genetik benzerlikleri azaldik¢a populasyondaki
genetik ¢esitliligin arttigin1 bilinmektedir (Diizgiines ve ark., 1996; Ertugrul ve ark.,
2011). SFA kulugkahanesinin biinyesinde bulunan OGBO degeri “orta” seviyede olan
Hat 4 ise kuluckahanenin OGBO degerini ¢ok etkilememistir. Ciinkii SFA
kulugkahanenin kuluckahane i¢i ortalama genetik benzerlik oranmin “gok 1iyi”
durumdadr.

SFA kuluckahanenin kulugkahane i¢i ortalama genetik benzerlik oraninin “gok
iyi” durumda olmasi1 ve kan tazelemesi i¢in kullandigr kaynagin genotipik farklilik
acisindan iyi durumda oldugunu ve biinyesinde heterozigotlugu yiiksek (OGBO degeri
diisiik) 4 farkli hat barindirmasi diger kuluckahaneler i¢in kan tazeleme ve primer anag
stoku edinmek igin birinci tercih olarak kullanilabilecegini gostermektedir.

Van ilinde bulunan diger kuluckahanelerin kulugkahane igi genel durumlari
degerlendirildiginde OCK kuluckahanesinin OGBO degerinin “iyi” durumda oldugu
goriilmektedir (Cizelge 5.3). SFA kulugkahanesindeki kadar fazla olmasa da OCK
kuluckahanesi biinyesinde ii¢ adet farkli hat barindirmaktadir (Cizelge 5.1). OGBO
degerlerine gére OCK kulugkahanesi SFA kuluckahanesinden sonra Van ilindeki
genetik ¢esitliligi en iyi olan ikinci kulugkahanedir. Ancak OCK kulugkahanesinin
OGBO degerine gore genotipik durumunun “iyi” olmasina ragmen “orta” seviyeye ¢cok
yakindir.

Bu durumun nedeni OCK kulugkahanesinde bulunan Hat 4’den kaynaklandigi
diistiniilebilir. Ciinkii kuluckahanedeki anaglarin % 66’s1 Hat 4’den olusmaktadir.
Cizelge 5.2°de Hat 4’iin ortalama genetik benzerlik oranma bakildiginda genotipik
durumlarinin “orta” seviyede oldugu goriilmektedir. Ancak Hat 4’lin kulugkahanede
baskin olmasina ragmen heterozigotlugun diismemis olmasi OCK kulugkahanesinin
zamaninda kan tazelediginin gostergesi olabilir. Ciinkii OCK kuluckahanesinde Hat 4
disinda farkli 2 hat daha bulunmaktadir. OCK kuluckahanesinin farkli donemlerde kan
tazeledigi isletmeci beyani ile de ortiismektedir. Van Yiiziinci Y1l Universitesi Su

Uriinleri Fakiiltesi'nden temin ettikleri Hat 6’nin ve Kayseri’deki bir isletmeden temin
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ettikleri Hat 3’lin ortalama genetik benzerlik oranlar1 (Cizelge 5.2) dikkate alindiginda
bu hatlarin kuluckahanelerin genetik cesitliligini arttirdigin1 diistinmek yanlis olmaz.
Cinkii OCK kulugkahanesinde bulunan o6zellikle Hat 6’nin (Van Yiziinci Yil
Universitesi) OGBO degeri 0.230 olarak bulunmus ve genotipik durumunun “gok iyi”
seviyede oldugu belirlenmistir. Diger taraftan Hat 3’iin (Kayseri) ise OGBO degeri

19

0.389 olarak bulunmus ve genotipik durumunun “iyi” seviyede oldugu belirlenmistir
(Cizelge 5.2). Dolayisiyla OCK kuluckahanesinde zamaninda kan tazelemenin yapilmis
olmasi ve kuluckahanede bulunan farkli hatlarin OGBO degerlerinin diisiik olmasi
kuluckahanenin kuluckahane ici ortalama genetik farklilik oranini arttirmig olabilir.
Ciinkii ayn1 wrka mensup baska bir populasyondan kan tazelemek populasyon
icersindeki genetik varyasyonu arttirabilir (Emsen, 2003).

OCK kuluckahanenin kulugkahane i¢i ortalama genetik benzerlik oraninin “iyi”
durumda olmasi ve biinyesinde heterozigotlugu yiliksek (OGBO degeri diisiik) 2 farkli
hat barindirmasi diger kulugkahaneler igin kan tazeleme ve primer anag stoku edinmek
icin ikinci tercih olarak kullanilabilecegini gostermektedir. Ancak kulugkahanelerin
primer anag stoku olusturacaklari ve kan tazeleyecekleri kaynaklarin durumlar ilerleyen
boliimlerde diger kriterlerle daha ayrintili degerlendirilecektir.

Diger yandan YSU, BSU, KCM ve ELF kuluckahanelerinde OGBO degerleri
acisindan kisa vadede homozigotlugun artmast muhtemel olmasa da OCK ve SFA
kulugkahanelerine gore OGBO degerleri yiiksek oldugu goriilmektedir. Ayrica YSU,
BSU, KCM ve ELF kulugkahanelerinin hepsinin genotipik durumlari “orta” seviyede
olmasina ragmen kuluckahanelerin kulugkahane i¢i OGBO degerleri arasinda farklar
bulunmaktadir (Cizelge 5.3). Hem BSU hem de ELF kulugkahanelerinde tek ve ayni
hat (Hat 4) olmasma ragmen OGBO degerleri arasinda farklar olmasi
kulugkahanelerdeki kulugckahane ve ana¢ yonetim sekillerinin farkli olmasindan
kaynaklanabilir. Nitekim Hat 4’iin gérece OGBO degerinin daha yiiksek ¢ikmasi
kulugkahanelerdeki kuluckahane ve ana¢ yonetimi ile ilgili olabilir. Bunun nedeni
primer ana¢ stoku kurulurken yumurtlamaya etkin bir sekilde katilan etkin anag
sayisinin diisiik tutularak ise baslanilmasi ve iliretime diisiik etkin anag¢ sayisi ile devam

edilmesi olabilir. Nitekim populasyonlarin uzun siire kapali kalmasi ve az sayida
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ebeveynle idame ettirilmesi hayvanlarin = birbirleri ile akrabaliimi arttirdigi
bilinmektedir (Diizgiines ve ark., 1996; Tave, 1999).

BSU kulugkahanesine bakildiginda kuluckahanede 324 anacin oldugu ve 311
anacin etkin bir sekilde yumurtlamaya katildigi gorilmistir (Cizelge 4. 25).
Kuluckahanede etkin anag¢ sayisi yeterli olmakla birlikte kulugckahane i¢i OGBO degeri
(0.706) kulugkahaneler arasinda en yiiksek durumdadir (Cizelge 5.3). Bu durum primer
anag stoku olusturulurken diisiik etkin anag sayisi ile baglanildiginin gdstergesi olabilir.
Benzer sekilde KCM kulugkahanesine bakildiginda etkin anag¢ sayisi (700 anag) yeterli
olmakla birlikte kulugkahaneler arasindaki kulugkahane i¢i OGBO degeri (0.659) en
yiiksek olan ikinci kulugkahanedir. Bu durum BSU kulugkahanesinde oldugu gibi KCM
kulugkahanesinin primer ana¢ stoku olustururken diisiik etkin anag¢ sayisi ile
baglanildiginin gostergesi olabilir. Nitekim Tave, (1986) populasyon biiyiikligi ve
akrabalik arasindaki iliskiye deginmis ve ana¢ populasyon biiyiikliiglinii diisiik tutmanin
akrabalig: arttirdigini bildirmistir.

Dolayistyla OGBO degerlerine gore genotipik durumlari “orta” seviyede olan
YSU, BSU, KCM ve ELF kulugkahanelerinin etkin ana¢ sayisin1 da dikkate alarak orta
ve uzun vadede homozigotlugu arttirmamak ve saglikli bir kuluckahane ve anag
yonetimi olusturmak i¢in heterozigotlugu yiiksek olan iyi bir kaynaktan kan
tazelemeleri saglikli bir yaklasim olacaktir. Nitekim Diizglines ve ark., (1996), farkli
populasyonlardan yapilan kan tazelemenin gelecek generasyonlarda heterozigotlugu
arttirdigin1 belirtmiglerdir Ayrica bu kulugkahanelerdeki baliklar “primer anag stoku
olusturmak” veya “kan tazeleme” i¢in kullanilmamalidir. Ciinkii bir populasyonda uzun
siire akrabal1 yetistirme yapilmasi halinde populasyonda akrabali yetistirmeden kaynakli
olarak homozigotluk artacagi bilinmektedir (Diizgiines ve ark., 1996; Tave, 1999;
Emsen, 2003).

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde kuluckahane i¢i OGBO degerleri
degerlendirildiginde kulugkahaneler arasinda farkliliklar oldugu gbze c¢arpmaktadir.
Nitekim Onceki ¢alismalar da degerlendirildiginde kuluckahane i¢i OGBO ile ilgili
benzer sonuglari i¢eren bildirisler vardir.

Onceki bildiriglere bakildiginda Izmir’de yapilan ve Denizli (Cameli), Mugla
(Fethiye), Burdur (Golhisar) illerinde bulunan {i¢ farkli gokkusagi alabalig
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kulugkahanesinde bulunan anaclar arasindaki genotipik cesitliligin karsilastirildig bir
calismada (Akhan ve Canyurt 2005), kulugkahane i¢i ortalama genetik benzerlik
oranlar1 Fethiye populasyonu i¢in 0.429, Cameli populasyonu i¢in 0.311 ve Golhisar
populasyonu igin ise 0.348 olarak bildirilmistir. Akhan ve Canyurt (2005)’un
bildirislerine gore kuluckahanelerin kulugkahane i¢i ortalama genetik benzerlik oranlari
iyi durumdadir. Arastiricilarin yaptiklari ¢alisma, bu ¢alisma sonuglari (Cizelge 5.3) ile
karsilastirildiginda Akhan ve Canyurt’un (2005) bildirdikleri OGBO degerleri YSU,
BSU, KCM ve ELF kuluckahanelerinin OGBO degerlerinden diisik OCK
kulugkahanesinin OGBO degerine yakin SFA kulugkahanesinin OGBO degerinden ise
yiiksek oldugu goriilmiistiir.

Benzer sekilde yapilan bagka bir calismada Amerika Birlesik Devletleri’nde bes
farkli gokkusagi alabaligi hatti karsilastirilmis ve hatlar i¢indeki ortalama genetik
benzerlik oraninin 0.17 ile 0.35 arasinda oldugu rapor edilmistir (Overturf ve ark.,
2003). Amerika Birlesik Devletleri’'nde yapilan c¢alisma ile bu c¢alisma
karsilastirildiginda sonuglar SFA kulugkahanesinin OGBO degerlerine yakin iken diger
kulugkahanelerin OGBO  degerlerinden diisik oldugu  goriilmistiir. SFA
kuluckahanesindeki ortalama genetik benzerlik oranmmin Amerika Birlesik
Devletleri’ndeki hatlarla yakin olmast SFA kulugkahanesinin kan tazelemek ig¢in
yumurta aldigr kulugkahanenin Tirkiye’de bir Amerikan yumurta sirketinin
(Troutlodge) distribiitorliigiinden kaynaklanmaktadir. Gokkusag1 alabaligi Avrupa’ya
has bir balik olmadigindan Kuzey Amerika’ya endemik bir tiir oldugundan yani gen
kaynag1 kuzey Amerika oldugundan kiiltiir hatlarinda heterozigotlugu diistirmemek ve
homozigotlulugu artirmamak i¢in heterozigotlugu yiiksek kaynaklardan kan tazelemeye
dikkat edilmelidir (Arabaci, 2007).

Gokkusagr alabaliklarinda yapilan diger ¢alismalara bakildiginda Gross ve ark.
(2007), Kuzey ve Dogu Avrupa’daki farkl: iilkelerde bulunan gokkusagi alabalig: kiiltiir
hatlarindaki genotipik cesitliligi ve farklilasmayr Amerika Birlesik Devletleri’nden
getirdikleri kiiltiir hatti ile karsilastirdiklar1 ¢galismada hat i¢i ortalama genetik benzerlik
degerinin 0.63 ile 1.00 arasinda degistigini ve ortalama 0.92 oldugunu bildirmislerdir.
Benzer sekilde Rusya’da yapilan bagka calismada ii¢ gokkusagi alabalig kiiltiir hatti

karsilastirilmis ve hat i¢i ortalama genetik benzerlik degerinin 0.89 ile 0.94 arasinda
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degistigi rapor edilmistir (Sekste ve ark., 2008). Liu ve ark. (2017), Amerika Birlesik
Devletleri’nde gokkusagi alabaligi yumurta iireticisi olan bir sirkette bulunan sekiz
gokkusagi alabaligi populasyonunun genetik farklilagmasini karsilastirmis ve ortalama
genetik benzerlik oranmni 0.971 olarak bildirmislerdir. Onceki bildirisler ve bu ¢alisma
sonucu  birlikte  degerlendirildiginde = Van  ilindeki  gokkusagi  alabaligi
kulugkahanelerinin ortalama genetik benzerlik oranlarimin yapilan bu c¢alismalardan

daha iyi diizeyde oldugu sdylenebilir.

5.1.1.5. Kulugkahanelerin birbirlerine gore farkhliklarmmin (polimorfizmin)
degerlendirilmesi

Gokkusagr alabaligt  kulugkahanelerinin  birbirlerine  gore farkliliklari
kulugkahanelerin genetik yakinlik oranlar1 (GYO) ve genetik mesafe oranlari (GMO)
acisindan incelendiginde genetik olarak birbirlerine en yakin kulugkahanelerin ELF ve
KCM kulugkahaneleri oldugu goriilmiistir (GYO = 0.994). ELF ve KCM
kuluckahanelerinden sonra birbirlerine en yakin olan kulugkahanelerin sirasiyla BSU ve
ELF kulugkahaneleri (GYO = 0.962), BSU ve KCM kulugkahaneleri (GYO = 0.961) ile
YSU ve KCM (GYO = 0.957) kulugkahaneleri oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.11).

Gokkusag alabaligi kulugkahanelerinin birbirlerine olan genetik mesafelerine
gore elde edilen dendrogram incelendiginde ise kulugkahanelerin iki ana grup altinda
toplandig1 goriilmiistiir. Ayrica YSU, BSU, KCM ve ELF kulucgkahanelerinin genetik
mesafelerinin birbirlerine ¢ok yakin oldugu goriilmektedir (Sekil 4.3).

YSU, BSU, KCM ve ELF kulugkahanelerinin genetik olarak birbirlerine ¢ok
yakin olmalarinin nedeni her dort kulugkahanenin de biiylik oranda ayni hatta (Hat 4)
bulunan anaglar1 kullanmalar1 olabilir. Ciinkii BSU ve ELF kulugkahanelerindeki
anaglarin  hepsti KCM kuluckahanesindeki anaclarin % 84’0 (5/6) ve YSU
kuluckahanesindeki anaclarin ise % 50’si Hat 4’den olusmaktadir (Cizelge 5.1). YSU,
BSU, KCM ve ELF kulugkahanelerinin kulugckahane ici OGBO degerleri agisindan
genotipik durumlar1 “orta” seviyede oldugu goriilmektedir (Cizelge 5.3). Ancak Hat
4’tin OGBO oram1 “orta” seviyede olmasina ragmen diger hatlardan gorece daha
yiiksektir. Ayrica bu kulugkahanelerde Hat 4’lin baskin oldugu goriilmektedir. Bu
nedenle YSU, BSU, KCM ve ELF kulugkahanelerde bulunan Hat 4’tin OGBO
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degerlerinin yiiksek olmasi, kuluckahanelerin kulugkahane i¢i ortalama genetik
benzerlik oranlarini arttirmis ve dolayisiyla da diger kuluckahanelere olan genetik
uzakliklarin1 yani GMO degerlerini arttirmis olabilir. Bu nedenle genetik olarak
birbirlerine ¢ok yakin olan ve anaclar1 biiyilk oranda Hat 4’den olusan bu dort
kulugkahanenin (YSU, BSU, ELF, KCM) orta ve uzun vadede homozigotlugu
arttirmamak i¢in heterozigotlugu yiiksek olan iyi bir kaynaktan kan tazelemeleri saglikli
bir yaklagim olacaktir. Ayrica bu kuluckahaneler “primer anag¢ stoku olusturmak™ veya
“kan tazeleme” i¢in kullanilmamalidir. Ciinkii GYO degerinin yiiksek olmasi
homozigotlugun bir gostergesi olup Tave, (1986) homozigotlugun arttig1
populasyonlarda genetik yakinligin arttigimi ve genotipik c¢esitliligin  diistiiglinii
bildirmistir.

Cizelge 4.11’e bakildiginda genetik olarak birbirlerine en wuzak olan
kulugkahanelerin ise “0.7076” GYO degeri ile BSU ve SFA kulugkahaneleri oldugu
goriilmiistiir. BSU ve SFA kulugkahanelerinden sonra birbirlerine genetik olarak en
uzak olan kulugkahanelerin BSU ve OCK kulugkahaneleri (GYO = 0.787) oldugu
belirlenmistir. Gokkusagi alabaligi  kuluckahanelerinin birbirlerine olan genetik
mesafelerine gore elde edilen dendrogram incelendiginde ise YSU ve SFA
kuluckahanelerinin genetik mesafelerinin birbirlerine ¢ok uzak oldugu goriilmustiir
(Sekil 4.3).

GYO degerlerine gore BSU kulugkahanesinin OCK ve SFA kulugkahanelerine
en uzak kulugkahane oldugu goriilmektedir (Cizelge 4.11). Ancak tek hattan olusan ve
BSU kulugkahanesi ile ayni hattt igeren ELF kulugkahanesinin BSU kulugkahanesine
oranla OCK ve SFA kulugkahanelerine GYO degerlerine gore daha yakin oldugu
gorilmektedir.

BSU ve ELF kulugkahanelerinin ayni hattan olusmalarina ragmen genetik
mesafelerinin farkli olmasi kuluckahanelerin kulugkahane i¢i ortalama genetik benzerlik
oranlarmin farkli olmasindan kaynaklanabilir (Cizelge 5.3). Ciinkii her iki
kulugckahanenin de “orta” seviyede olmasina ragmen kulugkahane i¢i ortalama genetik
benzerlik oranlarina bakildiginda BSU kulugkahanesinin OGBO degerinin daha yiiksek
oldugu goriilmektedir. Bu durum ise BSU kulugkahanesinde homozigotlugun arttiginin

ve diger kuluckahanelerden uzaklastiginin gostergesi olabilir. Bu da kuluckahanelerin
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kulugkahane ve ana¢ yoOnetimi stratejilerindeki farkliliklardan kaynaklanmaktadir.
Nitekim Diizgiines ve ark., (1996) homozigotlugun arttig1 populasyonlarda genotipik
varyasyonun diistiigiinii bildirmislerdir.

GYO degerlerine gore OCK ve SFA kulugkahanelerinin diger kulugkahanelere
genetik olarak uzak olmasinin nedeni ise OCK ve SFA kuluckahanesinde bulunan
hatlarin OGBO degerlerinin diisiik olmasindan dolay: olabilir (Cizelge 5.2). Ozellikle
SFA kulugkahanesinde bulunan 5 farkli hattan 3 tanesi diger kulugkahanelerin
hi¢birinde bulunmamaktadir (Cizelge 5.1). Cizelge 5.2’de bu hatlarin ortalama genetik
benzerlik oranlarina bakildiginda hatlarin genotipik durumlarmin “¢ok iyi” (Hat 7) ve
“iy1” (Hat 2, Hat5) seviyede oldugu goriilmektedir. Ayrica SFA kulugkahanesinin
Yiiziincii Y1l Universitesi Su Uriinleri Fakiiltesi'nden temin ettikleri Hat 6’nmin da
OGBO degeri “¢ok iyi” seviyededir (Cizelge 5.2). Dolayistyla SFA kulugkahanesinde
bulunan farkli hatlarin OGBO degerlerinin diisiik olmasi, kuluckahanenin kuluckahane
ici ortalama genetik farklilik oraninmi arttirmis ve de diger kuluckahanelere olan genetik
uzakligini yani GMO degerini arttirmig olabilir. Bu durum kulugkahanelerin kan
tazelemeyl zamaninda yapmalarinin ve kan tazeleme i¢in kullandiklar1 stoklarin
heterozigotlugunun yiiksek olmasinin kulugckahane ve anag¢ yonetimi acisindan onemli
oldugunu gostermektedir. Nitekim Ertugrul ve ark., (2011) populasyonu olusturan
bireylerin genetik benzerlikleri azaldik¢a populasyondaki genetik varyansin arttigini
bildirmiglerdir. Ayrica populasyonlarda genetik varyansi arttirmak i¢in kan tazelemeyi
Onermislerdir.

Gokkusag1 alabaligi kulugkahanelerinin birbirlerine gore farkliliklar1 Cizelge
4.11°de verilen GYO ve GMO degerleri ve Sekil 4.3’de verilen dendrogram ile birlikte
degerlendirildiginde, SFA ve OCK kulugkahanelerinin diger kulugkahaneler igin
“primer anag¢ stoku olusturmak™ veya “kan tazeleme” igin sirasiyla birinci ve ikinci
oncelikli olarak kullanilabilecegini gostermektedir.

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinin genetik yakinlik oranlarma gore
kulugkahaneler degerlendirildiginde kuluckahaneler arasinda farkliliklar oldugu goéze
carpmaktadir. Nitekim Onceki caligmalarda da GYO ile ilgili benzer sonuglari igeren

bildirisler vardir.
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Onceki bildirislere bakildiginda Tiirkiye’de 20 farkli isletmede iiretilen
gokkusagi alabalifi populasyonlarinin genotipik ¢esitliliginin karsilagtirildigr ki
calismada (Agdamar, 2010; Oral 2011) elde edilen dendrogram sonucunda igletmelerin
iki gruba ayrildigi bildirilmistir. Calismalarda gruplar arasindaki genotipik farkliligin
nedeni ise bazi isletmelerin yurt disindaki ticari bir firmadan (Troutlodge) aldigi gozli
yumurtalarla liretim yapmasindan dolay1 kaynaklandigi belirtilmistir.

Bu calisma yapilan Onceki c¢alismalarla birlikte degerlendirildiginde benzer
sonuglar goze carpmaktadir. Clinkii ¢alisma sonucunda elde edilen dendrograma gore
Van ilindeki gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde iki ayri grup belirlenmis ve
gruplardan birini SFA ve OCK kulugkahaneleri olusturmustur. SFA kulugkahanesi
yukarida bahsedilen ¢alismalarda farkli grubu olusturan isletmeler gibi direk olarak yurt
disindan yumurta getirmese de Tiirkiye’de bir Amerikan yumurta sirketinin
(Troutlodge) distribiitorliiglinti yapan bir isletmeden siirekli yumurta temin etmektedir.
Bu durum ise diger kuluckahaneler ile arasinda fark olugmasina neden olmus olabilir.
Ancak OCK kulugkahanesinin SFA kuluckahanesine yaklagip ayni grup olusturarak
diger kulugkahanelerden farklilasmasiyla ilgili olarak elde yeterli veri olmamakla
birlikte benzer stoklari kullanan kaynaklari kan tazelemek veya primer anag¢ stoku
edinmek i¢in kullanmis olabilir. Gékkusag: alabaliklarinin genotipik ¢esitliligi ile ilgili
yapilan diger ¢alismalarda gokkusagi alabaliklarinin iki ayr1 grup olusturduguna dair
paralel bildirisler de yapilmistir. Izmir’de yapilan bir galismada (Akhan ve Canyurt
2005), Kuzey ve Dogu Avrupa’da yapilan bir calismada (Gross ve ark., 2007), Iran’da
yapilan bir ¢alismada (Afzali ve ark., 2013), Hindistan’da yapilan bir ¢alismada (Barat
ve ark., 2015) ve Amerika Birlesik Devletleri’'nde yapilan bir caligmada (Liu ve
ark.,2017) elde edilen dendrogram sonuglarina gore populasyonlarin iki ana gruba

ayrildigini bildirilmislerdir.

5.1.1.6. Kuluckahaneler arasi farkhliklarin (polimorfizmin) genel

degerlendirilmesi

Gokkusagt alabalig1 kuluckahanelerinin genotipik olarak “Kuluckahaneler arasi

genel durumlar1” ortalama genetik mesafe oranina (OGMO) gore incelendiginde genel
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(154

olarak Van ilindeki kuluckahaneler arasi genotipik ¢esitliligin “iyi” diizeyde oldugu

goriilmektedir (OGMO; 0.103).

Cizelge 5. 4. Kulugkahaneler arast OGMO, OGYO degerleri ve genotipik durumlari

Kulugkahaneler Kulugkahaneler arasi Kulugkahaneler arasi Genotipik durum
OGMO OGYO

YSU 0.087 0.913 ++ (Orta)
BSU 0.130 0.870 +++  (Iyi)
KCM 0.072 0.928 ++ (Orta)
ELF 0.064 0.936 ++ (Orta)
OCK 0.102 0.898 +++  (Iyi)
SFA 0.163 0.837 ++++  (Cok iyi)
Ortalama 0.103 0.897 +++  (Iyi)

Van ilinde bulunan kuluckahanelerin kulugkahaneler arasi genetik yakinlik ve
genetik mesafe ortalamalarina gore kuluckahaneler arast genel durumlan
degerlendirildiginde ozellikle SFA kuluckahanesinin diger kulugkahanelere gore
genotipik durumunun “gok iyi” durumda oldugu gorilmektedir. Cizelge 5.4°¢
bakildiginda SFA kuluckahanesinin OGMO degerinin diger kulugkahanelere oranla ¢ok
disik  oldugu  goriilmektedir (OGMO; 0.163). SFA  kulugkahanesinin
heterozigotlugunun yiiksek olmasi, heterozigotlugu yiiksek olan iyi bir kaynaktan
stirekli kan tazelemesinden kaynaklanabilir. Cizelge 5.1’e bakildiginda bolgedeki
kulugkahaneler arasinda hat zenginligi en fazla olan (5 hat) kuluckahanenin SFA
kulugkahanesi oldugu goriilmektedir. Ciinkii SFA gokkusagi alabaligi kulugkahanesi
farkli farkli donemlerde siirekli kan tazelediginden kulugkahanesinde heterozigotlugu
yiikksek farkli hatlar bulundurmasi kulugkahanenin ortalama genetik mesafe oranii
arttirmis olabilir. Ozellikle SFA kulugkahanesinde bulunan 5 farkli hattan 3 tanesi diger
kulugkahanelerin hi¢gbirinde bulunmamaktadir (Cizelge 5.1). Cizelge 5.2’de bu hatlarin
ortalama genetik benzerlik oranlarina bakildiginda hatlarin genotipik durumlarinin “¢ok
iyi” (Hat 7) ve “iyi” (Hat 2, Hat 5) seviyede oldugu goriilmektedir. Ayrica SFA
kuluckahanesinin Van Yiiziincii Y1l Universitesi Su Uriinleri Fakiiltesi’nden temin
ettikleri Hat 6’nin da OGBO degeri “cok iy1” seviyededir (Cizelge 5.2). Dolayisiyla
SFA kulugkahanesinde bulunan farkli hatlarin OGBO degerlerinin diisiik olmasi yani
heterozigotluklarinin yiiksek olmasit kulugckahanenin kulugkahaneler arasi ortalama

genetik mesafe oranimi arttirmis olabilir. Nitekim populasyonu olusturan bireylerin



119

genetik benzerlikleri azaldik¢a populasyondaki heterozigotlugun arttigi bilinmektedir
(Tave, 1986; Diizgiines ve ark., 1996; Ertugrul ve ark., 2011).

SFA kuluckahanesinin kulugkahaneler arasi ortalama genetik mesafe oraninin
“cok 1y1” durumda olmasi ve kan tazelemesi i¢in kullandig1 kaynagin genotipik farklilik
acisindan “iyi” durumda oldugunu ve biinyesinde heterozigotlugu yiiksek (OGBO
degeri diisiik) 4 farkli hat barindirmasi diger kulugkahaneler icin “primer anag¢ stoku
olusturmak™ veya “kan tazeleme” icin birinci tercih olarak kullanilabilecegini
gostermektedir. Ayrica Onceki bolimlerde ele alinan SFA  kuluckahanesinin
kuluckahane i¢i OGBO degerinin diisiik olmast da bu durumu desteklemektedir
(Cizelge 5.3).

Van ilinde bulunan diger kuluckahanelerin kulugkahaneler arasi genel durumlari
degerlendirildiginde BSU ve OCK kuluckahaneleri OGMO degerine gore SFA
kulugkahanesinden sonra Van ilindeki genetik cesitliligi en 1iyi olan ikinci
kuluckahaneler oldugu goriilmektedir (Cizelge 5.4). OGMO degerine gore bu
kulugkahanelerin kan tazelemede ve primer anag stoku edinmek i¢in ikinci tercih olarak
kullanilabilecegini gostermektedir. Ancak BSU kulugkahanesinin kulugkahane igi
ortalama genetik benzerlik orant OGBO; 0.706 (orta) yiliksek oldugundan ve BSU
kulugkahanesindeki anaglarin tamami Hat 4’den olustugundan bu kulugkahanenin kan
tazeleme ve primer anag stoku edinmek i¢in kullanilmamasi daha uygun olabilir. Ciinkii
BSU kulugkahanesinde OGMO degerine (Cizelge 5.4) gore diger kulugkahanelerden
daha wuzak goriinmesi Onceki bdliimlerde bahsedildigi gibi bu kulugkahanede
homozigotlugun arttiginin ve diger kuluckahanelerden uzaklastiginin gostergesi olabilir.

Diger taraftan OCK kulugkahanesi SFA kuluckahanesindeki kadar fazla olmasa
da kulugkahane i¢i ortalama genetik benzerlik orani “iyi” durumdadir (Cizelge 5.3).
Ancak OCK kulugkahanesinin OGBO degerine gore genotipik durumunun “iyi”
olmasina ragmen “orta” seviyeye ¢ok yakindir.

Bu durumun nedeni OCK kulugkahanesinde bulunan Hat 4’den kaynaklandig:
diistiniilebilir. Ciinkii kuluckahanedeki anaglarin % 66’s1 Hat 4’den olusmaktadir.
Cizelge 5.2°de Hat 4’iin ortalama genetik benzerlik oranma bakildiginda genotipik
durumlarmin “orta” seviyede oldugu goriilmektedir. Ancak Hat 4’iin kulugkahanede

baskin olmasina ragmen heterozigotlugun diismemis olmasi OCK kulugkahanesinin
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zamaninda kan tazelediginin gostergesi olabilir. Ciinkii OCK kulugkahanesinde Hat 4
disinda farkli heterozigotlugu yiiksek 2 hat daha bulunmaktadir (Cizelge 5.2). OCK
kuluckahanesinde zamaninda kan tazelemenin yapilmis olmasi ve kuluckahanede
bulunan farkli hatlarin (Hat 3, Hat 6) OGBO degerlerinin diisiik olmasi kulugkahanenin
kulugkahane i¢i ortalama genetik farklilik oramini arttirmis dolayisiyla da OGMO
degerini de arttirmus olabilir.

BSU kuluckahanesine oranla OCK kulugkahanenin kuluckahane i¢i ortalama
genetik benzerlik oraninin “iyi” durumda olmasi ve biinyesinde heterozigotlugu yiiksek
(OGBO degeri diisiik) 2 farkli hat barindirmasi diger kuluckahaneler i¢in kan tazeleme
ve primer ana¢ stoku edinmek igin ikinci tercih olarak kullanilabilecegini
gostermektedir. Ancak kulugkahanelerin primer anag¢ stoku olusturacaklart ve kan
tazeleyecekleri kaynaklarin durumlar ilerleyen bdliimlerde diger kriterlerle daha
ayrintili degerlendirilecektir.

Diger yandan YSU, KCM ve ELF kulugkahanelerinde ortalama genetik mesafe
oranlar1 agisindan sikint1 olmamakla birlikte BSU, OCK ve SFA kulugkahanelerine gore
OGMO degerleri diisik bulunmustur  (Cizelge 5.4). YSU, KCM ve ELF
kuluckahanelerinin genetik olarak birbirlerine ¢ok yakin olmalarmin nedeni her fi¢
kuluckahanenin de biiyiik oranda ayni hatta (Hat 4) bulunan anaglari kullanmalar
olabilir (Cizelge 5.1).

YSU, KCM ve ELF kulugkahanelerinde baskin olan Hat 4’iin OGBO degerine
bakildiginda genotipik durumunun “orta” seviyede oldugu ancak Hat 4’tin OGBO
degerinin diger hatlardan daha yiiksek oldugu goriilmektedir (Cizelge 5.2).

Bu nedenle YSU, KCM ve ELF kulugkahanelerde bulunan Hat 4’iin baskin
olmast ve OGBO degerlerinin yiiksek olmasi, kuluckahanelerin birbirlerine olan
ortalama genetik yakinlik oranlarini arttirmig ve dolayisiyla da diger kulugkahanelere
olan genetik uzakliklarini yani OGMO degerlerini arttirmis olabilir. Bu nedenle genetik
olarak birbirlerine ¢ok yakin olan ve anaglar1 biiyiik oranda Hat 4’den olusan bu {i¢
kulugkahanenin (YSU, ELF, KCM) orta ve uzun vadede homozigotlugu arttirmamak
icin heterozigotlugu yiiksek olan iyi bir kaynaktan kan tazelemeleri saglikli bir yaklagim
olacaktir. Bu kuluckahanelerdeki baliklar “primer ana¢ stoku olusturmak” veya ‘“kan

tazeleme” icin kullanilmamali, biliylimeye yonelik tek yonlii seleksiyona ve yiiksek
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seleksiyon baskisina maruz birakilmamalidirlar. Nitekim bir populasyonda uzun siire
akrabali yetistirme yapilmasi halinde populasyonda akrabali yetistirmeden kaynakli
olarak homozigotluk artacagindan, ayni irka mensup bagka bir siirliden kan tazelemek
populasyon igersindeki genetik varyasyonu genisletebilir (Diizgiines ve ark., 1996;
Tave, 1999; Emsen, 2003).

Gokkusagi alabaligir kulugkahanelerinde kulugkahaneler arasi ortalama genetik
mesafe orani degerlendirildiginde OGMO degerinin 0.06 ile 0.16 arasinda degistigi ve
kuluckahaneler arasinda farkliliklar oldugu go6ze carpmaktadir. Nitekim Onceki
calismalar da degerlendirildiginde kulugckahaneler arasi ortalama genetik mesafe oran
ile ilgili benzer sonuglari i¢eren bildirisler vardir.

Gokkusagi alabaliklartyla ilgili yapilan o©nceki bildirislere bakildiginda
Yousefian ve ark. (2012), Iran’da yaptiklari ¢alismada 3 gokkusag: alabaligi hattini
karsilastirmis ve hatlar arasinda genetik mesafenin 0.105 — 0.12 arasinda degistigi
bildirmislerdir. Iran’da yapilan diger bir calismada (Afzali ve ark., 2013) 3 gokkusag
alabaligi hattin1 karsilastirmis ve hatlar arasinda genetik mesafenin 0.049 — 0.104
arasinda degistigi rapor edilmistir. Yapilan onceki bildirisler ve bu ¢alisma sonucu
ortalama genetik mesafe orani acisindan birlikte degerlendirildiginde elde edilen
sonuglarm Iran’da yapilan énceki bildirisler ile benzer oldugu gériilmiistiir.

Diger caligmalara bakildiginda Sekste ve arkadagslari, (2008) Rusya’da yaptiklar
caligmada 3 gokkusagi alabaligi hattin1 karsilastirmis ve hatlar arasinda genetik
mesafenin 0.010 — 0.024 arasinda degistigini bildirmislerdir. Benzer sekilde yapilan
baska bir ¢alismada Benavente ve ark. (2015), Sili’de yaptiklar1 ¢alismada ayni gole
dokiilen farkl nehirlerdeki 5 gokkusagi alabaligi hattini karsilastirmis ve hatlar arasinda
genetik mesafenin 0.014 — 0.09 arasinda degistigi rapor etmislerdir. Onceki bildirisler
ve bu calisma sonucu birlikte degerlendirildiginde Van ilindeki gokkusagi alabalig

kulugkahanelerinin ortalama genetik mesafe oranlarinin yapilan bu ¢aligmalardan daha

1yi diizeyde oldugu goriilmiistir.
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5.1.1.7. Kulugkahanelerdeki genotipik farkhibklarin (polimorfizmin) diger
genotipik cesitlilik kriterleri ile degerlendirilmesi

Van ilinde bulunan gékkusagi alabaligi kuluckahanelerinin kuluckahane ici ve
kulugkahaneler arasi1 genotipik farkliliklar1 ortaya koymak i¢in genotipik farkliliklar
(GBO, GFO, GYO ve GMO disinda) Fst, Fis, Ht, Nm gibi farkli kriterlerle de
degerlendirildiginde kuluckahaneler arasinda belirgin bir genotipik farkliligin mevcut
oldugu ve gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinin birbirlerinden genotipik olarak farkli
olduklari goriilmiistiir. (Cizelge 4.13).

Cizelge 4.13’de verilen gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinin genotipik
farkliliklarina bakildiginda gokkusagir alabaligi kuluckahanelerinde farkli allellerin
oldugu goriilmektedir. Ortalama allel sayis1 (Na) en az olan kuluckahanenin BSU
kulugkahanesi en fazla olan kulugkahanenin ise SFA kulugkahanesi oldugu
goriilmektedir.  Diger yandan etkili allel sayma (Ne) bakildiginda ise tiim
kuluckahanelerde farkli ama yakin sonuclar elde edilmesine ragmen en yiiksek sayida
etkili allele sahip olan kulugkahanenin ortalama allel sayisi en fazla olan SFA
kulugkahanesinde oldugu goriilmektedir (Cizelge 4.13).

Calisilan populasyonlar igerisinde bir lokus icinde allelik farkliliklarin olmasi
yani farkli uzunluklarda allellerin goriilmesi, bu populasyonlarin igerisinde genotipik
cesitliligin varligina isarettir (Nei, 1987). Bu nedenle Van ilindeki gokkusagi alabaligi
kuluckahanelerinde farkl: allellerin olmasi kulugkahaneler arasinda genotipik cesitliligin
mevcut oldugunun bir gostergesi olabilir.

Gokkusagr alabaligi kulugkahaneleri ortalama allel sayilarina ve etkili allel
sayilarina gore degerlendirildiginde kuluckahaneler arasinda farkliliklar oldugu goze
carpmaktadir.

Calismada kulugkahanelerin;

e Ortalama allel sayilar1 (Na) 1.7 ile 2.0 arasinda,
e Etkili allel sayilar1 (Ne) ise 1.39 ile 1.69 arasinda degistigi bulunmustur.

Bu durum ¢alismada kullanilan primerlerin isabetli oldugunu ve elde edilen allel
sayisinin kuluckahaneleri genotipik olarak taramak ve bilgi edinmek i¢in iyi seviyede ve
etkili oldugunu gostermektedir. Nitekim Onceki ¢aligmalardan da allel sayisi ile ilgili

benzer sonuglart iceren bildirisler vardir.
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Allel sayist ile ilgili yapilan Onceki bildirislere bakildiginda Sekste ve ark.
(2008), Rusya’da yaptiklar1 ¢alismada ii¢ gokkusag alabaligi hattin1 karsilagtirilmis ve
allel sayisinin (Ne) 1.09 ile 1.55 arasinda degistigini bildirmislerdir. Benzer sekilde
yapilan baska bir ¢alismada Iran’da kiiltiir hatlarinin genotipik ¢esitliligi karsilastirilmis

PR

(Afzali ve ark., 2013) ve ortalama allel sayisinin (Na) 1.26 ile 1.29 arasinda degistigi
etkili allel sayisinin (Ne) ise 1.14 ile 1.25 arasinda degistigi rapor edilmistir. Sili’de
gokkusag alabaliklarinda genotipik ¢esitliligi belirlemek igin iki farkli nehirde bulunan
stoklar ile alt1 adet farkl: ¢iftlikte bulunan stoklarin karsilagtirildig diger bir ¢alismada,
allel sayisinin (Ne) 1.15 ile 1.21 arasinda degistigi bildirilmistir (Carcamo ve
ark.,2015).

Onceki bildirisler ve bu ¢alisma sonucu ortalama allel sayilarina ve etkili allel
sayilarina gore birlikte degerlendirildiginde elde edilen sonuglarin diger ¢aligmalardan
yiiksek oldugu goriilmektedir. Ancak diger bir ¢alismada Yousefian ve ark. (2012),
[ran'm kuzeyinde farkli orijinli (Norveg Fransa ve Tiirkiye) 3 gokkusag alabalig hattin1
karsilagtirmiglar ve bu calismadan daha yiiksek sonuglar (allel sayisi, Na; 3.0 ile
3.1arasinda) elde etmislerdir. Ancak arastiricilar primer kalitesini degerlendirmek igin
kullanilan bagka bir kriter olan % Pol (PIC) degerini vermemislerdir.

Primerlerin kalitesini gdsteren baska bir kriter de % Pol (PIC) degeridir. % Pol
(PIC) degeri yiiksek olan primerler yiiksek bilgi saglayan primerler olarak
degerlendirilir. % Pol (PIC) degeri yiiksek olan primerlerle yapilan ¢alismalardan elde
edilen sonuglarin gilivenirligi yiiksektir. Ancak % Pol (PIC) degeri diisiik primerler ile
populasyonlar1 taramak elde edilen sonuglarin giivenirligini diisiirecektir. Calisilan
populasyonda genetik primerlerin ne kadar polimorfik yapida oldugunu gosteren
polimorfik lokus orani yani % Pol (PIC) degerleri 0.50 (%50)’den biiyiik ise, yiiksek
seviyede bilgi saglayan bir primer olarak degerlendirilmektedir (Botstein ve ark., 1980).

Gokkusagt alabaligi kulugkahanelerinde genotipik polimorfizm belirlemek i¢in
kullanilan primerlerin % Pol (PIC) degerlerinin calisilan kulugkahanelerde farklilik
gosterdigi goriilmiistir. Caligmada kullanilan primerlerin % Pol (PIC) degerlerine
(Cizelge 4.13) bakildiginda % Pol (PIC) degerlerinin % 50 ile % 100 arasinda degistigi

goriilmektedir. Bu durum c¢aligmada kullanilan primerlerin yiliksek seviyede bilgi

saglayan primerler oldugunu ve elde edilen sonuglarin giivenirliginin yiliksek oldugunu
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gostermektedir. Polimorfik lokus orani ile ilgili yapilan 6nceki bildirislere bakildiginda
benzer sonuglart igeren bildirisler vardir.

Polimorfik lokus orani ile ilgili yapilan dnceki bildirislere bakildiginda Johnson
ve ark. (2007), Amerika Birlesik Devletleri’nde 4 farkli gokkusagi alabalig1 anag hattini
12 adet mikrosatelit primer kullanarak karsilastirmis ve polimorfik lokus oraninin % 46
ile % 88 arasinda degistigini bildirmislerdir. Benzer sekilde yapilmis baska bir
calismada Hindistan’da bes farkli bolgeden toplanan 5 farkli gokkusagi alabaligi hatti
15 adet mikrosatelit primer kullanilarak karsilastirildigi ¢alismada polimorfik lokus
oran1 % 80 olarak rapor edilmistir (Barat ve ark., 2015). Onceki bildirisler ve bu ¢alisma
sonucu polimorfik lokus orani agisindan birlikte degerlendirildiginde Amerika Birlesik
Devletleri’'nde ve Hindistan’da yapilan c¢alismalarla benzer sonuglar elde edildigi
gorilmiustir.

Diger bir calismada, Afzali ve ark. (2013), Iran’da Mazandaran eyaletinde kiiltiir
hatlarinin genotipik cesitliligini belirlemek igin yaptiklar1 ¢alismada Iran, Fransa ve
Norve¢ menseli 3 gokkusagi alabalig1 anag¢ hattin1 12 adet RAPD primeri kullanarak
karsilagtirmis ve polimorfik lokus oranmin % 25.3 ile % 37.7 arasinda degistigini
bildirmislerdir. iran’dan yapilan bu bildiris ile bu ¢alisma karsilastirildiginda polimorfik
lokus orani iran’da yapilan ¢alismadan daha yiiksek oldugu goriilmiistiir.

Sonu¢ olarak calismada kullanilan primerlerin % Pol (PIC) degerlerine
bakildiginda tiim primerlerin yiiksek seviyede bilgi saglayan primerler oldugu ve
primerlerin Kkalite kriterlerinin iyi oldugu gorilmektedir. Ciinkii ¢alismada kullanilan
farkli gokkusagi alabaligi hatlarinin mtDNA gen bolgesinden saglanan primerler,
kalitimda 6nemli olan mtDNA’daki polimorfizm esas alinarak elde edilmistir. Genetik
farkliliklarin tespiti icin mtDNA 1iyi bir kaynaktir. Ayrica haploid (n kromozom) ve
maternal (anasal) oldugu i¢in allozimler veya mikrosatelit gibi markirlardan daha fazla
bilgi igerir. Onceki ¢aligmalarda ise populasyonlardaki genetik farkliliklarin tespiti icin
genellikle mikrosatelit primerler veya RAPD primerler kullanilmistir.

Shannon ¢esitlilik  indeks degerinin yiiksek olmast (1.00’a yakin)
populasyondaki genotipik ¢esitliliginin yiliksek oldugunu gostermektedir (Shannon ve
Weaver 1949) Gokkusagr alabaligi kulugkahaneleri Shannon ¢esitlilik indeks

degerlerine gore degerlendirildiginde kuluckahaneler arasinda farklar oldugu goéze
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carpmaktadir. Calismada elde edilen Shannon ¢esitlilik indeks degerlerine bakildiginda
Shannon g¢esitlilik indeks degerlerinin 0.32 ile 0.57 arasinda degistigi ve
kulugkahanelerdeki genotipik ¢esitliligin yiiksek oldugu goriilmistiir (Cizelge 4.13).

Onceki bildirislere bakildiginda Iran’da Mazandaran eyaletinde kiiltiir hatlarmnin
genotipik cesitliligini belirlemek icin yapilan bir ¢alismada (Afzali ve ark., 2013),
Shannon gesitlilik indeks degerlerinin ortalama 0.17 oldugunu ve bu degerin 0.16 ile
0.22 arasinda degistigini bildirilmistir. Afzali ve ark. (2013), tarafindan yapilan ¢alisma
ile bu ¢alisma sonuglar1 karsilastirildiginda elde edilen sonuglarin iran’da yapilan
calismadan daha yiiksek oldugu goriilmiistiir.

Farkli kuluckahaneler (populasyonlar) arasinda her generasyondaki go¢ eden
bireylerin gercek sayisi, gen akisi (Nm, gene flow) ile ifade edilmektedir. Gen akist ile
halihazirda var olan gen frekanslarinda artis veya azalislar meydana gelebilir. Ornegin
onceden populasyonda bulunmayan bir gen, go¢ yoluyla populasyona dahil olabilir. Ya
da populasyon dahilinde belli genetik 6zelliklere sahip olan bireyler goc ederek o
populasyonda, kendilerinde bulunan genlerin kalmamasina sebep olabilirler. Farkli
kulugkahaneler arasindaki ana¢ ya da anag¢ adaylarinin aligverisi gé¢ eden bireylerin
gostergesidir. Kuluckahanelerde belirlenen gen akist (Nm) degerinin 1.00 olmasi,
kulugkahaneler arasinda her generasyonda bir bireyin gog ettigini gostermektedir (Hartl
ve Clark 2007).

Kulugkahanelerin gen akismma bakildiginda kuluckahaneler arasinda her
generasyon 1.81 bireyin goc ettigi goriilmiistiir (Cizelge 4.13). Gen akis1 ile ilgili 6nceki
caligmalarda da benzer sonuglar1 igeren bildirisler vardir.

Onceki bildirislere bakildiginda Yousefian ve ark. (2012), Iran'm kuzeyinde
farkli orijinli (Norveg¢ Fransa ve Tiirkiye) 3 gokkusag: alabaligi hattin1 karsilagtirmis ve
her generasyonda 2.88 ile 3.78 arasinda bireyin go¢ ettigini bildirmislerdir. Benzer
sekilde Iran’da kiiltiir hatlarmin genotipik ¢esitliliginin karsilastirildigi baska bir
calismada (Afzali ve ark., 2013), her generasyonda 0.17 bireyin go¢ ettigi bildirilmistir.
Onceki bildirisler ve bu ¢alisma sonucu birlikte degerlendirildiginde elde edilen
sonuglarin Afzali ve ark. (2013), tarafindan yapilan c¢alismadan yiiksek oldugu,

Yousefian ve ark. (2012), tarafindan yapilan ¢aligmadan ise diisiik oldugu goriilmustiir.
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Gokkusagi alabaligl kuluckahanelerinin kuluckahane i¢i ve kuluckahaneler arasi
genotipik farkliliklar1 ortaya koymak i¢in hesaplanan Ho, Hs ve Ht degerleri
tartistlmamistir. Cilinkii bu degerler Fiksasyon (homozigotlasma) indekslerini (Fis, Fir
ve Fst) elde etmek igin kullanilmustir.

Fiksasyon (homozigotlasma) indekslerinden Fis ve Fir parametreleri genellikle
homozigotlasma indeksleri olarak adlandirilmakta olup negatif veya pozitif degerler
alabilmektedirler. Fis ve Fir degerleri teorik olarak 0 ile 1 arasinda degismekte olup,
negatif bulunmasi heterozigotlugun arttigini, sifir degerine yakin bulunmasi Hardy-
Weinberg dengesinin varligini, pozitif olarak bulunmasi ise homozigotlugun arttigini
ifade etmektedir (Wright 1978).

Fis degeri kulugkahane ici OGBO degerine benzer sekilde bir anacin diger
anaclara olan durumunu (heterozigotluk ve homozigotluk) degerlendirmek icin
kullanilirken, Fir degeri de bir anacin tiim diger (kulugckahanelerdeki) anaclarla olan ve
yine OGBO degerine benzer sekilde heterozigotluk ve homozigotluk hakkinda bilgi
veren bir kriterdir. Ancak Fis ve Fir degerleri ekstradan populasyonun Hardy-Weinberg
dengesinde olup olmadig1 hakkinda da kiymetli bilgiler icermektedir. Yine Fis ve Fir
degerleri birlikte degerlendirildiginde anaclarin hem kulugkahane icindeki diger
anacglara hem de diger kuluckahanelerdeki biitliin anacglarla kiyaslamasi yapilarak
kulugkahane igindeki durumlart (heterozigotluk, homozigotluk ve Hardy-Weinberg
dengesi) ve diger kulugkahanelere kiyasla ne durumda olduklari hakkinda stiratli ve
keskin bilgilere ulagabilmek miimkiin olmaktadir.

Ayrica Fsr ile elde edilen tek deger ile de tiim kuluckahaneler hakkinda bir
degerlendirme yapabilmek miimkiin olabilmektedir. Ornegin SFA kulugkahanesi hem
Fis hem de Fir degerleri bakimindan en diisiik negatif degere sahiptir (-0.34/-0.05). Bu
durum SFA kulugkahanesinde heterozigotlugun en iyi durumda oldugunu gosterirken
degerlerin sifira yakin olmasi kulugkahanenin Hardy-Weinberg dengesinde oldugunu
gostermektedir. Nitekim Fis ve Fir degerlerinin negatif bulunmasi heterozigotlugun
arttigini, sifir degerine yakin bulunmasi ise Hardy-Weinberg dengesinin varligini ifade
etmektedir (Wright 1978).

YSU ve ELF kulugkahaneleri ise negatif Fis degerine (-0.07) sahip olup pozitif

Fit degerine (0.16) sahiptirler ve bu iki deger de diger kulugkahanelere oranla sifira en
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cok yakin olan degerlerdir (Cizelge 4.13). Bu durum kulugkahanelerin kendi i¢inde
heterozigot oldugunu ancak diger kuluckahanelerle de benzesmekle birlikte
homozigotlugun diisiikk oldugunu ayrica her iki kuluckahanenin de Hardy-Weinberg
dengesinde oldugunu gostermektedir.

Diger yandan 0.21 Fis degeri ve 0.38 Fir degeri ile BSU kuluckahanesinin
homozigotlugunun, hem kulugkahane i¢inde hem de diger kulugkahanelerle
kiyaslandiginda en yiiksek durumda oldugunu gostermektedir. Bunu siras1 ile KCM
(0.17/0.35) ve OCK (0.1/0.29) kulugkahaneleri takip etmektedir (Cizelge 4.13). BSU,
KCM ve OCK kuluckahanelerinde hem Fis ve Fir degerlerinin pozitif olmas1 hem de
gorece daha yiiksek olmasi diger li¢ kuluckahaneye (YSU, ELF, SFA) kiyasla
kuluckahane ve ana¢ yonetimi noktasinda farkli uygulamalar yapildiginin gostergesi
olabilir. Nitekim daha oOnceki kriterlerle de (kulugkahane i¢i OGBO)
degerlendirildiginde heterozigotlugun en diisiik oldugu ve homozigotlugun arttig
kuluckahanenin BSU kulugkahanesi oldugu goriilmiistiir. Ayrica Fis ve Fir degerlerinin
pozitif olarak bulunmasi homozigotlugun arttigini ifade etmektedir (Wright 1978).

Ancak Fis ve Fir degerlerinin dezavantaji ise GBO ve GFO degerleri gibi
kuluckahanelerdeki hatlar1 belirlemek i¢in kullanilamamasidir. GBO ve GFO degerleri
ile belirledigimiz hatlarla, Fis ve Fir degerleri sirasiyla en yiiksek olan BSU, KCM ve
OCK kuluckahanelerindeki homozigotlugu ve SFA kulugkahanesinde goriilen en
yiiksek heterozigotlugu agiklayabiliriz.

SFA kulugkahanesinin hem Fis ve Fir degerlerinin hem de kulugkahane igi
OGBO oraninin “¢ok iyi” olmasi yani kuluckahanedeki heterozigotlugunun yiiksek
olmasi, heterozigotlugu yiiksek olan i1yi bir kaynaktan siirekli kan tazelemesinden
kaynaklanabilir. Cizelge 5.1’e bakildiginda bolgedeki kuluckahaneler arasinda hat
zenginligi en fazla olan kulugkahanenin SFA kuluckahanesi oldugu goriilmektedir.
Cizelge 5.2°de bu hatlarin ortalama genetik benzerlik oranlarina bakildiginda hatlarin
genotipik durumlarinin “gok 1iyi” ve “iyi” seviyede oldugu goriilmektedir. SFA
kulugkahanesinin biinyesinde bulunan OGBO degeri “orta” seviyede tek hat olan Hat 4
ise kulugkahanenin OGBO degerini ¢ok etkilememistir. Ciinkii SFA kuluckahanesinin
kulugkahane i¢i ortalama genetik benzerlik oran1 “cok iyi” durumdadir (Cizelge 5.3).

Dolayistyla SFA kulugkahanesinde bulunan farkli hatlarin OGBO degerlerinin diisiik
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olmasi, kuluckahanenin kuluckahane ig¢i ortalama genetik farklilik oranmi yani
kulugkahanenin heterozigotlugunu arttirmis olabilir. Nitekim populasyonu olusturan
bireylerin genetik benzerlikleri azaldik¢a populasyon icersindeki genetik varyasyonun
artabilecegi bilinmektedir (Emsen, 2003; Ertugrul ve ark., 2011).

Kulugkahane i¢i OGBO degerlerine gore OCK kulugkahanesi SFA
kulugkahanesinden sonra Van ilindeki genetik cesitliligi en iyl olan ikinci
kulugkahanedir Ancak OCK kulugkahanesinin kuluckahane i¢ci OGBO degerine gore
genotipik durumunun “iyi” olmasina ragmen “orta” seviyeye ¢ok yakindir (Cizelge 5.3).
Ayrica OCK kulugkahanesinin Fis ve Fir degerleri (Cizelge 4.13) her ne kadar sifira
yakin ve Hardy-Weinberg dengesinde olmasina ragmen tim degerler (Fis, Fir ve
kuluckahane i¢i OGBO) birlikte degerlendirildiginde OCK kulugkahanesinde
homozigotlugu arttiran bir durum goriilmektedir. Bu durumun nedeni OCK
kuluckahanesinde bulunan Hat 4’den kaynaklandigr diisiiniilebilir.  Clinki
kuluckahanedeki anaglarin % 66’s1 Hat 4’den olusmaktadir (Cizelge 5.1). Cizelge
5.2’de Hat 4’iin ortalama genetik benzerlik oranina bakildiginda genotipik durumunun
“orta” seviyede oldugu goriilmektedir. Ancak Hat 4’tin kulugkahanede baskin olmasina
ragmen heterozigotlugun diigmemis olmast OCK kuluckahanesinin zamaninda kan
tazelediginin gostergesi olabilir. Kulugkahanede i¢indeki homozigotlugun artmamasi
kuluckahanelerin kan tazelemek i¢in yararlandiklari hatlarin OGBO degerlerinin “cok
iyi” (Hat 6) ve “iyi” (Hat 3) seviyede olmasindan kaynaklanabilir (Cizelge 5.2). Ancak
OCK kulugkahanesinin Fis, Fir ve kulugkahane i¢ci OGBO degerlerine birlikte
bakildiginda kan tazelemenin kisa vadede yararli oldugu ancak orta ve uzun vadede
tekrardan kan tazelemeye ihtiya¢ duyulabilecegini gostermektedir. Bu nedenle OCK
kuluckahanesinin orta ve uzun vadede homozigotlugu arttirmamak ve saglkli bir
kulugkahane ve anag¢ yonetimi i¢in heterozigotlugu yiiksek olan iyi bir kaynaktan kan
tazelemesi saglikli bir yaklasim olacaktir. Nitekim Ertugrul ve ark., (2011)
populasyonlarda genetik varyansi arttirmak i¢in kan tazelemeyi onermislerdir. Ayrica
OCK kulugkahanesi biiyiimeye yonelik tek yonlii seleksiyon uygulamalarindan ve
yiiksek seleksiyon baskisindan kaginmalidirlar.

Diger yandan BSU ve KCM kulugkahanelerinin Fis ve Fir degerleri sifira yakin

olmakla beraber kulugkahanelerin Hardy-Weinberg dengesinde oldugu goriilmektedir
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(Cizelge 4.13). Kulugkahane i¢i OGBO degerleri agisindan bakildiginda ise
kulugkahanelerin genotipik durumlariin “orta” seviyede oldugu goriilmektedir (Cizelge
5.3). Ancak her iki kulugkahanede de Hat 4’lin baskin olmasi (Cizelge 5.1) ve Hat 4’iin
OGBO degerinin diger hatlara oranla yiiksek olmasi (Cizelge 5.2) orta ve uzun vadede
kan tazelemeyi gerektirebilir. Ciinkii kuluckahaneler arasinda Fis ve Fir degerleri
(Cizelge 4.13) ve kulugkahane i¢i OGBO degerleri (Cizelge 5.3) en yiiksek olan
kuluckahaneler bu ikisidir. Bu kulugkahanelerin Fis ve Fir degerlerinin ve OGBO
degerinin diger kuluckahanelere oranla daha yiiksek c¢ikmasi kulugkahanelerdeki
kulugkahane ve anag¢ yonetimi ile ilgili olabilir. Bunun nedeni primer anag¢ stoku
kurulurken yumurtlamaya etkin bir sekilde katilan etkin ana¢ sayisinin diisiik tutularak
ise baslanilmasi ve tiretime diisiik etkin anag sayisi ile devam edilmesi olabilir.

Dolayisiyla BSU ve KCM kuluckahanelerinin Fis ve Fir degerlerinin pozitif
olmas1 ve OGBO degerlerinin diger kuluckahanelere oranla gorece daha yiiksek olmasi
BSU ve KCM kulugkahanelerinin etkin ana¢ sayisin1 da dikkate alarak orta ve uzun
vadede homozigotlugu arttirmamak ve saglikli bir kuluckahane ve anag¢ yonetimi
olusturmak i¢in heterozigotlugu yiiksek olan iy1 bir kaynaktan kan tazelemeleri saglikl
bir yaklagim olacaktir. Ayrica bu kulugkahanelerdeki baliklar “primer anag stoku
olusturmak”™ veya “kan tazeleme” i¢in kullanilmamalidir. Bu kulugkahaneler ayriyeten
bliylimeye yonelik tek yonlii seleksiyon uygulamalarindan ve yiiksek seleksiyon
baskisindan kacinmalidirlar. Nitekim Fis ve Fir degerlerinin pozitif olmasi ve GBO
degerinin yliksek olmasi homozigotlugun bir gostergesi olup Tave, (1986)
homozigotlugun arttig1 populasyonlarda genotipik cesitliligin diistliglinii bildirmistir.

Van ilindeki gokkusagi alabaligi kuluckahanelerindeki Fis ve Fir degerlerine
(Cizelge 4.13) bakildiginda degerlerin sifira yakin olmasindan dolay1 kulugkahanelerin
Hardy-Weinberg dengesinde oldugu goriilmiistiir. Nitekim onceki ¢aligmalarda da Fis
ve Fir degerleri ile ilgili benzer sonuglari igeren bildirisler vardir.

Onceki bildirislerde ve bu ¢alismada belirtilen Fis ve Fir degerleri asagida

Cizelge 5.5 de verilmistir.



Cizelge 5. 5. Gokkusag alabaliklarinda yapilan farkli calismalarda elde edilen Fis, Fir ve Fst degerleri

Calisma yapildig: tilke Calismay1 yapan Fis degerleri* Fir degerleri* Fst degeri Hartl ve Clark

aragtiricilar (2007)’a gore
genotipik cesitlilik

fran (Mazandaran) Afzali ve ark., 2013 — — 0.299 Cok Yiiksek

Tirkiye (Van) Bu Calisma (-0.34) - (0.21) (-0.05)-(0.38) 0.21 Yiiksek

Sili Carcamo ve ark., 2015 — 0.222 Yiiksek

Amerika Overturf ve ark., 2003 — (0.03)-(0.20)  Yiiksek

Bat1 Avustralya Ward ve ark., 2003 (-0.33)—(0.35) 0.19 Yiiksek

Kuzey ve Dogu Avrupa’da bazi Gross ve ark.,2007 (-0.15)-(0.11) 0.14 Orta

ilkeler

Amerika Liu ve ark., 2017 — 0.13 Orta

Amerika Winans ve ark., 2018 (-0.03)-(0.11) 0.129 Orta

Norveg (Bergen) Glover, 2008 — 0.127 Orta

Hindistan (Bhimtal) Barat ve ark., 2015 (-0.26) - (0.94) 0.12 Orta

Danimarka,  Finlandiya ve Lulla ve ark., 2006 — 0.10 Orta

Norveg

Amerika (Kearneysville) Silverstein ve ark.,2004 (-0.108)-(0.38)  0.154 0.089 Orta

Italya (Trentino) Faccenda ve ark., 2018 (-0.13)- (0.076) 0.077 Orta

Kuzey Iran Yousefian ve ark., 2012 (0.008) - (0.215) 0.072 Orta

Tirkiye (Mugla) Oral, 2011 (0.052) 0.061 Orta

Tirkiye (Mugla) Agdamar, 2010 (0.22) 0.06 Orta

Kanada (Ontario) Ferguson ve ark., 1993 — 0.06 Orta

Yunanistan Martsikalis ve ark., 2014  — 0.056 Orta

Tirkiye (Erzurum) Aksakal, 2009 (0.076) 0.012 0.056 Orta

Amerika Johnson ve ark., 2007 — 0.023 Diisiik

Giiney Amerika (Patagonya) Benavente ve ark., 2015 — 0.021 Diisiik

*Temsil edilen populasyonlar i¢in minimum ve maksimum degerler.

0€T
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Cizelge 5.5°de belirtilen onceki bildirisler ve bu c¢alisma sonucu Fis degeri
acisindan birlikte degerlendirildiginde elde edilen sonuglarin Yousefian ve ark. (2012),
tarafindan yapilan bildiristen daha iyi seviyede oldugu, diger bildirislerle ise benzer
sonuglar verdigi ve sonuglarin sifir degerine yakin oldugundan dolayr bu g¢alismada
oldugu gibi g¢alisilan populasyonlarin  Hardy-Weinberg dengesinde oldugu
gorilmektedir.

Ancak Aksakal (2009), Agdamar (2010) ve Oral (2011) tarafindan yapilan
bildiriglerde Fis degeri tek deger olarak verildiginden ayrica Aksakal (2009) ile
Silverstein ve ark. (2004), tarafindan yapilan bildirislerde Fir degeri tek deger olarak
verildiginden bildirdikleri sonuglar1 bu calisma sonuglar1 ile karsilastirma imkani
bulunamamistir.

Tim kulugkahanelerdeki populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin
belirlenmesinde kullanilan Fst degerine (0.21) bakildiginda kulugkahaneler arasinda
genetik farklilasmanin yiiksek oldugu goriilmiistir (Cizelge 5.5). Bu durum
kuluckahanelerdeki heterozigotluk yiizdesinin dolayisi ile kulugkahanelerdeki genotipik
cesitliligin iyi durumda oldugunu gostermektedir. Ayrica Fst degeri Hartl ve Clark
(2007)’a gore yapilan siniflandirilma ile degerlendirildiginde de gokkusagi alabaligi
kuluckahanelerindeki genotipik ¢esitliligin yliksek durumda oldugu belirlenmistir (0.15
<Fs7(0.21) <0.25).

Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde genetik farklilasmanin belirlenmesinde
kullanilan Fst oran1 degerlendirildiginde kulugkahaneler arasinda genetik farklilagmanin
oldugu goze carpmaktadir. Ancak populasyonlar: sadece Fst degeri ile degerlendirmek
akillica bir yaklasim olmayabilir. Faraza incelenen kuluckahanelerden birisinde
heterezigotlugun yiiksek olmasi heterozigotlugu arttiracagindan Fst degerini de arttirir.
Ama bu durum diger kulugkahanelerin iyi durumda oldugunu goéstermez. Nitekim bu
calismada Fst degeri 0.21 olarak bulunmustur. Buraya kadar elde edilen sonuglara
bakildiginda boélgedeki kulugkahaneler arasinda SFA kuluckahanesi heterozigotlugu ve
hat cesitliligi en yiiksek olan kuluckahane oldugu goriilmektedir. Ancak Fst degeri SFA
kulugkahanesi dahil edilmeden hesaplanacak olursa bu degerin % 32 oraninda azaldig:
ve Fst degerinin 0.144°e¢ distiigli goriilmiistiir. Bu nedenle kulugkahaneler
degerlendirilirken tim genetik kriterler (OGBO, OGBO’ya gore kuluckahanelerdeki

hatlarin belirlenmesi, Fst, Fis ve Fir) birlikte degerlendirilmelidir.
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Populasyonlar arasindaki genetik farklilasma 1ile 1ilgili yapilan &nceki
caligmalarda elde edilen Fst orani degerlendirildiginde populasyonlarda genetik
farklilasmanin oldugu ile ilgili benzer sonuglari igeren bildirisler vardir. Onceki
bildirislerde belirtilen Fst degerleri yukarida Cizelge 5.5°de verilmistir.

Cizelge 4.13°de belirtilen 6nceki bildirislere bakildiginda; Afzali ve ark. (2013),
Iran’da Mazandaran eyaletinde kiiltiir hatlarinin genotipik cesitliligini belirlemek igin
yaptiklar1 calismada Iran, Fransa ve Norveg menseli 3 gokkusagi alabalig1 anag hattini
karsilagtirmis ve Fst (Gst) degerini 0.299 olarak bildirmislerdir. Afzali ve ark. (2013),
tarafindan yapilan ¢aligma ile bu calisma sonuglar karsilastirildiginda elde edilen
sonuglarin Iran’da yapilan calismadan daha diisiik oldugu ancak bu ¢alismada elde
edilen degerin de ihmal edilemeyecek diizeyde yiiksek oldugu goriilmektedir. Ancak
Afzali ve ark. (2013), tarafindan yapilan ¢alismada hesapladiklari Shannon cesitlilik
indeks degerine (I) bakildiginda bu degerin diisiik oldugu (0.17) goriilmektedir. Bir
populasyonda Shannon gesitlilik indeks degerinin (I) yiiksek olmasi populasyondaki
genotipik cesitliliginin yiiksek oldugunu gostermektedir. Ancak bu ¢alismada I degeri
yiiksek olmamasina ragmen Fst (Gst) degeri (0.299) ¢ok yiiksek bildirilmistir. Fst (GsT)
degerinin yiiksek, Shannon ¢esitlilik indeks degerinin diisiikk olmasi beklenen durumla
ortismemektedir. Ayrica OGBO, OGBO’ya gore kulugkahanelerdeki hatlarin
belirlenmesi, Fis ve Fir gibi kriterlerin verilmemesi nedeni ile Afzali ve ark. (2013),
tarafindan elde edilen sonuglar ile bu ¢alisma sonuglarini kiyaslamak dogru olmayabilir.

Fst degeri ile ilgili dnceki benzer bildirislere bakildiginda; Sili’de gokkusagi
alabaliklarindaki genotipik ¢esitliligi belirlemek i¢in iki farkli nehirde bulunan stoklar
ile alt1 adet farkl c¢iftlikte bulunan stoklar karsilastirilmis ve 8 populasyon arasindaki
Fst degeri 0.222 olarak rapor edilmistir (Carcamo ve ark., 2015). Diger bir ¢alismada
Amerika Birlesik Devletleri’nde bes farkli gokkusag1 alabaligi hatti karsilastirilmis ve
gokkusagi alabaligi hatlari arasindaki Fst degerlerinin 0.03 ile 0.20 arasinda degistigi
bildirilmistir (Overturf ve ark., 2003). Benzer sekilde yapilan baska bir caligmada Ward
ve ark. (2003), Bati Avustralya’da dort gokkusagr alabaligi populasyonunu
karsilastirmis ve Fstdegeri 0.19 oldugunu bildirmislerdir.

Gokkusag alabaliklarinin gen kaynagi tilkemizde olmamasina ragmen ¢alismada
elde edilen Fst degerinin iyi diizeyde oldugu goriilmektedir (Cizelge 5.5). Diger yandan

gokkusag1 alabaligi Kuzey Amerika’dan Pasifik Okyanusu’na dokiilen irmaklara
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endemiktir. Bu nedenle Amerika’da yapilan c¢alismalarda Fst degeri gokkusagi
alabaliklarinin gen kaynaginin Kuzey Amerika olmasindan dolayr yiliksek olmasi
beklenmektedir. Ancak Amerika’da yapilan calismalara bakildiginda Fst degeri orta
diizeyde hatta bazi c¢alismalarda diisiik diizeyde bulunmustur. Amerika’da yapilan
caligmalarda Fst degerinin beklenen seviyelerde olmamasi ¢aligmalarin kiiltiir hatlarina
yogunlasmasindan 6tiirii olabilir.

Overturf ve ark. (2003), Ward ve ark. (2003), ve Carcamo ve ark. (2015),
tarafindan yapilan bildirislerle ve bu ¢alismanin sonuglar1 birlikte degerlendirildiginde
Fst degerinin bu calismada oldugu gibi yiliksek oldugu goriilmiistiir. Ancak Cizelge
5.5’de diger arastiricilarin bildirislerine bakildiginda Gross ve ark. (2007), Liu ve ark.
(2017), Winans ve ark. (2018), Glover (2008), Barat ve ark. (2015), Lulla ve ark.
(2006), Silverstein ve ark. (2004), Faccenda ve ark. (2018), Yousefian ve ark. (2012),
Oral (2011), Agdamar (2010), Ferguson ve ark. (1993), Martsikalis ve ark. (2014),
Aksakal (2009), Johnson ve ark. (2007), Benavente ve ark. (2015) tarafindan yapilan
caligmalarda bildirilen Fst degerlerinin 0.021 ile 0.14 arasinda degistigi ve Van ilindeki
gokkusag1 alabaligi kulugkahanelerinde belirlenen Fst degerinden diisiik oldugu
goriilmiistiir. Ancak arastiricilar Fst degerini boyle bildirmelerine ragmen OGBO,
OGBO’ya gore kulugkahanelerdeki hatlarin belirlenmesi, Fis ve Fir gibi kriterlerin
hepsini birlikte degerlendirmeye katmadiklari i¢in (Baz1 arastiricilar sadece Fis degerini
katmislardir) bu bildirisler ile yapilan bu g¢alisma sonuglarini karsilastirmak dogru
olmayabilir.

Calismada elde edilen Fst degerine bakildiginda Van ilindeki kuluckahaneler
arasinda genetik farklilasmanin yiiksek oldugu ve kuluckahaneler arasinda genotipik
cesitliligin  1y1 durumda oldugu gorilmektedir. Ancak Fst degeri tek basina
kuluckahanelerin genotipik durumlarint belirlemek icin yeterli olmayip OGBO,
OGBO’ya gore kulugkahanelerdeki hatlarin belirlenmesi, Fis ve Fir gibi kriterlerle
kulugkahaneler degerlendirilmelidir.

SFA gokkusag alabaligi kulugkahanesinin farkli farkli donemlerde siirekli kan
tazelemesi diger kuluckahanelere kiyasla genotipik ¢esitliliginin daha yiliksek olmasina
neden olmus olabilir. Ayrica SFA kulugkahanesinin heterozigotlugu ve hat cgesitliligi
yiiksek bir kaynaktan (Troutlodge) siirekli kan tazelemesi kuluckahanenin

heterozigotlugunu arttirdigindan bu durum Van ilindeki kulugkahanelerin Fst degerini
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de arttirmis olabilir. Ancak sadece bu yliksek Fst degeri ile bolgedeki kuluckahaneleri
degerlendirmek yeterli degildir. Ayrica bu ¢alismada 0.21 olarak bulunan Fst degeri
SFA kuluckahanesi dahil edilmeden hesaplanacak olursa bu degerin % 32 oraninda
azaldigi ve Fst degerinin 0.144°c¢ diistiigi goriilmektedir. Bu nedenle diger
kulugkahaneleri degerlendirebilmek i¢in OGBO, Fis ve Fir gibi degerlere gore de
kulugkahanelerin birlikte degerlendirilmesi gerekmektedir. Ciinkii Fst degeri yiiksek
olsa da baz1 kulugkahanelerin homozigotlugu yiiksek olabilir. Fst degerinin yiiksek
olmasi tim kuluckahaneler i¢in orta ve uzun vadede homozigotluk sorunu olmayacagi
anlamina gelmez. Bu nedenle bu gibi durumlar1 tam olarak ortaya koymak i¢in OGBO,
OGBO’ya gore kuluckahanelerdeki hatlarin belirlenmesi, Fst, Fis ve Fir degerleri
birlikte degerlendirilmelidir.

Van ilindeki gokkusagi alabalig1 kuluckahaneleri ¢alismada belirlenen ve buraya
kadar olan 6nceki tiim kriterlerle birlikte degerlendirildiginde;

SFA kuluckahanesi, kulugkahane i¢ci OGBO degeri, kulugkahaneler arasi
OGMO degeri, OGBO degerine gore belirlenen hatlar, Fis ve Fir, gibi farkli kriterler
acisindan da degerlendirildiginde bolgedeki kulugkahaneler arasinda genotipik durumu
en 1yi olan kuluckahane oldugu goriilmektedir. SFA  kulugkahanesinin
heterozigotlugunun yiiksek olmasi, heterozigotlugu yiliksek olan iyi bir kaynaktan
(Troutlodge) siirekli kan tazelemesinden kaynaklanabilir.

Cizelge 5.1’e bakildiginda bolgedeki kulugkahaneler arasinda hat zenginligi en
fazla olan (5 hat ) kulugkahanenin SFA kulugkahanesi oldugu goriilmektedir. Cizelge
5.2’de bu hatlarin ortalama genetik benzerlik oranlarina bakildiginda hatlarin genotipik
durumlarinin “gok 1yi” (Hat 7, Hat 6), “iyi” (Hat 2, Hat5) ve “orta” (Hat 4) seviyede
oldugu gorilmektedir. SFA kuluckahanesinde bulunan farkli hatlarin OGBO
degerlerinin diisiik olmasi, kulugkahanenin heterozigotlugunu arttirmis olabilir. SFA
kulugkahanesinin % 33 (2/6) oraninda biinyesinde bulunan ve OGBO degeri “orta”
seviyede olan Hat 4 ise kuluckahanenin Fis ve Fir degerlerini, kuluckahane ici OGBO
degerini ve kuluckahaneler arast OGMO degerini ¢ok etkilememistir. Clinkii SFA
kulugkahanenin kulugkahane i¢ci OGBO degeri (0.171) ve kuluckahaneler aras1t OGMO
degeri (0.163) “¢ok iyi” durumdadir. Ayrica SFA kuluckahanesi hem Fis hem de Fir
degerleri bakimindan en diisiik negatif degere sahiptir (-0.34/-0.05). Bu durum SFA

kulugkahanesinde heterozigotlugun en iyi durumda oldugunu gosterirken degerlerin
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sifira  yakin olmast kuluckahanenin Hardy-Weinberg dengesinde oldugunu

gostermektedir.

SFA kulugkahanesinin;

e Kulugkahane i¢ci OGBO degerinin ve kulugkahaneler arast OGMO
degerinin “cok iyi” durumda olmasi,

e Hem Fis hem de Fit degerleri bakimindan en diisiik negatif degere sahip
olmas1

e Kan tazelemesi icin kullandig1 kaynagin genotipik farklilik acisindan 1yi
durumda olmasi ve

e Biinyesinde heterozigotlugu yiiksek (OGBO degeri diisiik) 4 farkli hat
barindirmasi

SFA kuluckahanesinin diger kulugkahaneler igin “primer ana¢ stoku
olusturmak™ veya “kan tazeleme” icin birinci tercih olarak kullanilabilecegini
gostermektedir.

OCK kulugkahanesi kuluckahane ici OGBO degeri, kuluckahaneler arasi
OGMO degeri, OGBO degerine gore belirlenen hatlar agisindan bolgedeki diger
kuluckahanelerden (YSU, BSU, KCM, ELF) iyi olmasina ragmen Fis ve Ft, gibi farkl
kriterler acisindan da degerlendirildiginde OCK kulugkahanesinde hem Fis ve Fir
degerlerinin pozitif olmas1 hem de diger ii¢ kuluckahaneye (YSU, ELF, SFA) kiyasla
daha yiiksek olmasi kuluckahane ve ana¢ yonetimi noktasinda farkli uygulamalar
yapildiginin gdéstergesi olabilir. Ayrica OCK kulugkahanesinin OGBO degerine gore
genotipik durumu “iyi” olmasina (0.488) ragmen “orta” seviyeye ¢ok yakindir.

Bu durumun nedeni OCK kuluckahanesinde bulunan Hat 4’den kaynaklandig:
diistiniilebilir. Ciinkii kuluckahanedeki anaclarin % 66’s1 Hat 4’den olusmaktadir.
Cizelge 5.2°de Hat 4’ilin ortalama genetik benzerlik oranina bakildiginda genotipik
durumlarinin “orta” seviyede oldugu goriilmektedir. Ancak Hat 4’iin kulugkahanede
baskin olmasina ragmen heterozigotlugun diismemis olmast OCK kuluckahanesinin
zamaninda kan tazelediginin gostergesi olabilir. Ciinkii OCK kulugkahanesinde Hat 4
disinda heterozigotlugu yiiksek 2 farkli hat daha bulunmaktadir (Cizelge 5.2). OCK
kulugkahanesinde zamaninda kan tazelemenin yapilmis olmasi ve kuluckahanede

bulunan farkl: hatlarin (Hat 3, Hat 6) OGBO degerlerinin diisiik olmasi kulugkahanenin
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kulugkahane ic¢i ortalama genetik farklilik oramini arttirmis dolayisiyla da OGMO
degerini arttirmis olabilir.

Ancak OCK kulugkahanesinde 0.1 Fis degeri ve 0.29 Fir degeri homozigotlugun,
hem kulugkahane i¢inde hem de diger kulugkahanelerle kiyaslandiginda yiiksek
durumda oldugunu gostermektedir. Kulugkahane i¢i OGBO degerine ve kulugkahaneler
arast OGMO degerine gore homozigotlugun artmamasi kulugkahanelerin kan tazelemek
i¢in yararlandiklar1 hatlarin OGBO degerlerinin “c¢ok iyi” (Hat 6) ve “iyi” (Hat 3)
seviyede olmasindan 6tiirii olabilir (Cizelge 5.2). OCK kulugkahanesinin Fis ve Fit
degerleri (Cizelge 4.13) her ne kadar sifira yakin ve Hardy-Weinberg dengesinde
olmasma ragmen tim degerler (Fis, Fir ve kuluckahane i¢i OGBO) birlikte
degerlendirildiginde OCK kulugkahanesinde homozigotlugu arttiran bir durum
goriilmektedir.

Bu durumun nedeni OCK kulugkahanesinin ge¢gmis donemlerde yaptigr kan
tazelemenin yeterli olmamasindan kaynaklanabilir. Ciinkii OCK kuluckahanesinin Fis,
Fir ve kulugkahane i¢i OGBO degerlerine birlikte bakildiginda kan tazelemenin kisa
vadede yararli oldugu ancak orta ve uzun vadede tekrardan kan tazelemeye ihtiyag
duyulabilecegini gostermektedir. Bu nedenle OCK kulugkahanesinin orta ve uzun
vadede homozigotlugu arttirmamak ve saglikli bir kulugkahane ve ana¢ yonetimi i¢in
heterozigotlugu yiiksek olan iyi bir kaynaktan kan tazelemesi saglikli bir yaklagim
olacaktir. Ayrica OCK kulugkahanesinde biiylimeye yonelik tek yonlii seleksiyon
uygulamalarindan ve yliksek seleksiyon baskisindan kagiilmalidir.

Y SU kulugkahanesi kulugkahane ici OGBO degeri, kulugkahaneler aras1t OGMO
degeri acisindan “orta” seviyede olmasmna ragmen Fis ve Fir gibi farkli kriterler
acisindan da degerlendirildiginde YSU kuluckahanesinin Fis degerinin (-0.07) negatif
oldugu Fir degerine (0.16) ise pozitif oldugu goriilmektedir. Bu durum YSU
kulugkahanesinin kendi icinde heterozigot oldugunu ancak diger kulugkahanelerle de
benzesmekle birlikte homozigotlugun ¢ok yiiksek olmadigi ayrica kulugkahanenin de
Hardy-Weinberg dengesinde oldugunu gostermektedir. YSU kulugkahanesinin
kulugkahane i¢i OGBO degerinin ve kulugkahaneler arast OGMO degeri “orta”
seviyede olmasi ve Fis degerinin (-0.07) negatif olup Fir degerine (0.16) ise pozitif
olmasi kulugkahanede belirlenen ve sayilar1 yiizdesel olarak esit olan Hat 1 ve Hat
4’den kaynaklanabilir. Ciinkii YSU kulugkahanesinde belirlenen Hat 4’tin OGBO
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degerine bakildiginda genotipik durumunun “orta” seviyede oldugu ancak Hat 4’in
OGBO degerinin diger hatlardan daha yiiksek oldugu goriilmektedir.

Bu durum vyani Hat 4’in OGBO degerlerinin yiiksek olmasi, YSU
kulugkahanesinin kulugkahane i¢i OGBO degerini arttirmis ve dolayisiyla da diger
kulugkahanelere (OCK, SFA) olan genetik uzakligini yani OGMO ve Fir degerini
degerlerini arttirmis olabilir. Fis degerinin (-0.07) negatif olup YSU kuluckahanesinin
kendi i¢inde heterozigot olmasinin nedeni ise sadece bu kuluckahanede bulunan ve
belirlenen hatlarin OGBO degerine gore genotipik durumu “iyi” seviyede olan Hat
1’den kaynaklanmis olabilir. Ancak Hat 1’in OGBO degerine gore genotipik durumu
“iy1” seviyede olmasina ragmen “orta” seviyeye ¢ok yakindir. Bu nedenle su asamada
kuluckahane i¢i OGBO degerine ve Fis degerine gore kisa vadede homozigotlugun
artmasi muhtemel olmasa da YSU kulugkahanesinin orta ve uzun vadede
homozigotlugu arttirmamak ve saglikli bir kuluckahane ve ana¢ yoOnetimi igin
heterozigotlugu yiiksek olan iyi bir kaynaktan kan tazelemesi saglikli bir yaklagim
olacaktir. Ayrica YSU kuluckahanesinde biiyiimeye yonelik tek yonlii seleksiyon
uygulamalarindan ve yiiksek seleksiyon baskisindan kaginilmalidir.

ELF kuluckahanesi kulugkahane i¢ci OGBO degeri, kulugkahaneler arast OGMO
degeri acgisindan “orta” seviyede olmasina ragmen Fis ve Fir, gibi farkli kriterler
acisindan da degerlendirildiginde ELF kulugkahanesinin Fis degerinin (-0.07) negatif
oldugu Fir degerine (0.16) ise pozitif oldugu goriilmektedir.

Bu durum ELF kulugkahanesinin kendi i¢inde heterozigot oldugunu ancak diger
kuluckahanelerle de benzesmekle birlikte homozigotlugun ¢ok yiiksek olmadigr ayrica
kulugkahanenin de Hardy-Weinberg dengesinde oldugunu gostermektedir. ELF
kulugkahanesinin kuluckahane i¢i OGBO degerinin ve kulugkahaneler aras1 OGMO
degeri “orta” seviyede olmasi ve Fis degerinin (-0.07) negatif olup Fir degerine (0.16)
ise pozitif olmas1 kuluckahanede belirlenen ve tek hat olan Hat 4’den ve kulugkahanede
uygulanan kuluckahane ve ana¢ yonetim seklinin farkli olmasindan kaynaklanabilir.
Ciinkii YSU kuluckahanesinde belirlenen Hat 4’tin OGBO degerine bakildiginda
genotipik durumunun “orta” seviyede oldugu ancak Hat 4’iin OGBO degerinin diger
hatlardan daha yiiksek oldugu goriilmektedir. Bu durum yani Hat 4’tin OGBO
degerlerinin yiiksek olmasi, ELF kulugkahanesinin kulugckahane i¢ci OGBO degerini
arttirmis ve dolayisiyla da diger kulugkahanelere (OCK, SFA) olan genetik uzakligini
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yani OGMO ve Fir degerlerini arttirmis olabilir. Fis degerinin (-0.07) negatif olup ELF
kuluckahanesinin kendi iginde heterozigot olmasinin nedeni ise kuluckahanede
uygulanan kulugkahane ve ana¢ yonetim seklinin farkli olmasindan kaynaklanabilir.
Cinkii YSU, BSU, KCM ve ELF kulugkahanelerinin hepsinin genotipik durumlari
“orta” seviyede olmasina ragmen kulugkahanelerin kulugkahane i¢i OGBO degerleri
arasinda farklar oldugu goriilmektedir (Cizelge 5.3).

Ayrica hem BSU hem de ELF kulugkahanelerinde tek ve ayni hat (Hat 4)
olmasina ragmen OGBO degerleri arasinda farklar olmasi kulugkahanelerdeki
kuluckahane ve ana¢ yonetim sekillerinin farkli olmasindan kaynaklanabilir. Nitekim
tim kulugkahanelerdeki Hat 4’lin gorece OGBO degerinin daha yiiksek ¢ikmasi
kulugkahanelerdeki kuluckahane ve ana¢ yonetimi ile ilgili olabilir. Bunun nedeni
primer ana¢ stoku kurulurken yumurtlamaya etkin bir sekilde katilan etkin anag
sayisinin diisiik tutularak ise baslanilmasi ve iiretime diisiik etkin anag¢ sayisi ile devam
edilmesi olabilir.

BSU kulugkahanesine bakildiginda kuluckahanede 324 anacin oldugu ve 311
anacin etkin bir sekilde yumurtlamaya katildigi gorilmiistir (Cizelge 4. 25).
Kuluckahanede etkin anag sayis1 yeterli olmakla birlikte kuluckahane ici OGBO degeri
(0.706) kulugkahaneler arasinda en yiiksek durumdadir (Cizelge 5.3). Bu durum primer
anac stoku olusturulurken diisiik etkin anag¢ sayisi ile baslanildiginin gostergesi olabilir.
Nitekim Tave, (1986) populasyon biiyikligi ve akrabalik arasindaki iligkiye
deginmistir. Ana¢ populasyon biiyiikligiinii diisiik tutmanin akrabaligi arttirdigini
bildirmistir. Diger taraftan ELF kulugkahanesine bakildiginda etkin anag¢ sayist (555
anac) yeterli olmakla birlikte kuluckahaneler arasindaki kulugkahane ici OGBO degeri
(0.577) en diisiik olan ti¢lincii kulugkahanedir.

Bu durum, BSU kuluckahanesinden farkli olarak ELF kuluckahanesinin primer
ana¢ stoku olustururken etkin ana¢ sayisina dikkat ederek iiretime baglandiginin
gostergesi olabilir. Ancak su asamada kuluckahane i¢i OGBO degerine ve Fis degerine
gore kisa vadede homozigotlugun artmast muhtemel olmasa da kulugkahanede tek
hattin bulunmas1 (Hat 4) ve hattin OGBO oraninin “orta” seviyede olmasindan dolay1
ELF kulugkahanesinin orta ve uzun vadede homozigotlugu arttirmamak ve saglikli bir
kuluckahane ve ana¢ yonetimi igin heterozigotlugu yiiksek olan iyi bir kaynaktan kan

tazelemesi saglikli bir yaklagim olacaktir. Ayrica ELF kuluckahanesinde biiylimeye



139

yonelik tek yonli seleksiyon uygulamalarindan ve yiiksek seleksiyon baskisindan
kagimilmalidir.

KCM kuluckahanesi kulugkahane i¢ci OGBO degeri, kulugkahaneler arasi
OGMO degeri agisindan “orta” seviyede olmasina ragmen Fis ve Fir, gibi farkli kriterler
acisindan da degerlendirildiginde KCM kuluckahanesinin 0.17 Fis degeri ve 0.35 Fir
degeri ile homozigotlugun, hem kulugkahane icinde hem de diger kuluckahanelerle
kiyaslandiginda yiliksek durumda oldugunu gorilmektedir. KCM kulugkahanesinin
kuluckahane i¢i OGBO degerinin ve kuluckahaneler arasi OGMO degeri ‘“orta”
seviyede olmasi ve Fis degeri ile Fir degerinin pozitif olmasi kuluckahanede belirlenen
hatlardan ve kuluckahanede uygulanan kulugkahane ve anac¢ yonetim seklinin farkl
olmasidan kaynaklanabilir. Ciinkii KCM kulugkahanesinde belirlenen ve baskin olan
Hat 4’in (% 84) OGBO degerine bakildiginda genotipik durumunun “orta” seviyede
oldugu ancak Hat 4’tin OGBO degerinin diger hatlardan daha yiiksek oldugu
goriilmektedir. Bu durum yani Hat 4’tin OGBO degerlerinin yiliksek olmasi, KCM
kulugkahanesinin kulugkahane i¢i OGBO degerini arttirmig ve dolayisiyla da diger
kulugkahanelere olan genetik uzakligini yani OGMO ve Fir degerlerini arttirmis olabilir.
Nitekim Fit degerinin pozitif olmast ve GBO degerinin yiiksek olmasit homozigotlugun
bir gostergesi olup Diizgiines ve ark., (1996) homozigotlugun arttig1 populasyonlarda
genotipik varyasyonun diistiigiinii bildirmislerdir.

Diger yandan KCM kulugkahanesinde belirlenen Hat 3’e (% 16) bakildiginda
OGBO degerine gore genotipik durumu “iyi” olmasina (0.389) ragmen bu durum
kulugkahanenin heterozigotlugunu arttirmaya yetmemis olabilir. Ciinkii her iki hattin
(Hat 3, Hat 4) OGBO degerleri arasinda farklar olmasi ve heterozigotlugun artmayarak
homozigotlugun yiikselmesi kulugkahanedeki kuluckahane ve anag¢ yonetim seklinin
farkli olmasindan ve KCM kulugkahanesinde belirlenen Hat 3°deki anaglarin sayisinin
gorece az olmasindan kaynaklanabilir. Nitekim kuluckahanede Hat 4’iin baskin olmasi
ve Hat 4’lin gorece OGBO degerinin diger hatlara kiyasla daha yiiksek c¢ikmasi
kulugkahanelerdeki kuluckahane ve ana¢ yonetimi ile ilgili olabilir. Bunun nedeni
primer ana¢ stoku kurulurken yumurtlamaya etkin bir sekilde katilan etkin anag
sayisinin diisiik tutularak ise baslanilmasi ve iiretime diisiik etkin anag sayisi ile devam
edilmesi olabilir. Nitekim populasyonlarin uzun siire kapali kalmasi ve az sayida

ebeveynle idame ettirilmesi hayvanlarin = birbirleri ile akrabaligim1  arttirdigi
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bilinmektedir (Tave, 1986; Diizgiines ve ark.,, 1996). KCM kuluckahanesine
bakildiginda etkin anag¢ sayist (700 anag) yeterli olmakla birlikte kuluckahaneler
arasindaki kulugkahane i¢ci OGBO degeri (0.659) en yiiksek olan ikinci kulugkahanedir.
Bu durum KCM kulugkahanesinin primer anag¢ stoku olustururken diisiik etkin anag
sayisi ile baglanildiginin gdstergesi olabilir. KCM kulugkahanesi primer anag stokunu,
OCK kuluckahanesinden aldiklar1 porsiyonluk baliklardan olusturmustur. OCK
kulugkahanesinden aldiklar1 porsiyonluk baliklarin biiyiik bir kismin1 satmis ve geriye
kalan diisiik sayidaki baliklar1 da anag¢ olarak yetistirmistir. Dolayisiyla primer anag
stoku olusturulurken etkin anag sayisi diigiik tutulmustur. Bu durum isletmeci beyaniyla
da ortiismektedir.

Bu nedenle kulugkahane ici OGBO degerinin ve kuluckahaneler arasi OGMO
degerinin “orta” durumda olmasi ve hem Fis hem de Fir degerleri bakimindan sifira
yakin ama pozitif degere sahip olmast KCM kulugkahanesinin etkin ana¢ sayisini da
dikkate alarak orta ve uzun vadede homozigotlugu arttirmamak ve saglikli bir
kulugkahane ve ana¢ yonetimi olusturmak i¢in heterozigotlugu yiiksek olan iyi bir
kaynaktan kan tazelemesi saglikli bir yaklasim olacaktir. Bu kuluckahanedeki baliklar
“primer anag¢ stoku olusturmak™ veya “kan tazeleme” icin kullanilmamali, biiyiimeye
yonelik tek yonlii seleksiyona ve yliksek seleksiyon baskisina maruz birakilmamalidir.

BSU kulugkahanesinin kulugkahane i¢i OGBO degerinin “orta” seviyede
olmasina ve kulugkahaneler arasi OGMO degerinin “iyi” seviyede olmasina ragmen Fs
ve Fir, gibi farkl kriterler agisindan da degerlendirildiginde BSU kulugkahanesinin 0.21
Fis degeri ve 0.38 Fir degeri ile homozigotlugunun, hem kuluckahane i¢inde hem de
diger kulugkahanelerle kiyaslandiginda en yiiksek durumda oldugunu goriilmektedir.

BSU kuluckahanesinde hem Fis ve Fir degerlerinin pozitif olmast hem de diger
bes kuluckahaneye (YSU, KCM, ELF, OCK, SFA) gorece kiyasla daha yiiksek olmasi
kuluckahane ve ana¢ yonetimi noktasinda farkli uygulamalar yapildiginin gostergesi
olabilir. Nitekim daha onceki kriterlerle de (kulugkahane ici OGBO)
degerlendirildiginde heterozigotlugun en diisiik oldugu ve homozigotlugun arttig
kulugkahanenin  BSU  kuluckahanesi  oldugu  goriilmistir. Cinkii  BSU
kuluckahanesinde belirlenen tek hat olan Hat 4’iin OGBO degerine bakildiginda
genotipik durumunun “orta” seviyede oldugu ancak Hat 4’iin OGBO degerinin diger

hatlardan daha yiiksek oldugu goriilmektedir. Bu durum yani Hat 4’iin OGBO
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degerlerinin yiiksek olmast BSU kuluckahanesinin homozigotlugunu arttirmis olabilir.
Nitekim Hat 4’lin gérece OGBO degerinin daha yiiksek ¢ikmasi kuluckahanelerdeki
kuluckahane ve anag yonetimi ile ilgili olabilir.

Ayrica BSU kuluckahanesi gibi tamamen Hat 4’den olusan ELF kulugkahanesi
ve ayni hatt1 yiiksek oranda i¢eren (% 84) KCM kulugkahanesinin BSU kulugkahanesi
ile genetik mesafelerinin farkli olmasi kulugkahanelerin kulugkahane i¢i ortalama
genetik benzerlik oranlarmin farkli olmasindan kaynaklanabilir (Cizelge 5.3). Ciinkii
her li¢ kulugkahanede “orta” seviyede olmasina ragmen kuluckahane i¢i ortalama
genetik benzerlik oranlarina bakildiginda BSU kulugkahanesinin OGBO degerinin daha
yiiksek oldugu goriilmektedir. Bu durum ise BSU kuluckahanesinde homozigotlugun
artiginin  ve diger kulugkahanelerden uzaklastiginin gdstergesi olabilir. Bu da
kuluckahanelerin kulugckahane ve ana¢ yonetimi stratejilerindeki farkliliklardan
kaynaklanmaktadir. Bunun nedeni primer anag stoku kurulurken yumurtlamaya etkin bir
sekilde katilan etkin anag¢ sayisinin diisiik tutularak ise baslanilmasi ve {iretime diisiik
etkin anag sayis1 ile devam edilmesi olabilir.

BSU kulugkahanesine bakildiginda kulugkahanede 324 anacin oldugu ve 311
anacin etkin bir sekilde yumurtlamaya katildigi goriilmiistir (Cizelge 4. 25).
Kuluckahanede etkin anag sayis1 yeterli olmakla birlikte kulugkahane i¢i OGBO degeri
(0.706) kulugkahaneler arasinda en yiiksek durumdadir (Cizelge 5.3). Bu durum primer
anac stoku olusturulurken diisiik etkin ana¢ sayisi ile baglanildiginin gostergesi olabilir.
BSU kulugkahanesi primer ana¢ stokunu, OCK kuluckahanesinden aldiklari
porsiyonluk baliklardan olusturmustur. OCK kulugkahanesinden aldiklar1 porsiyonluk
baliklarin biiyiik bir kismin1 satmis ve geriye kalan diisiik sayidaki baliklar1 da anag
olarak yetistirmistir. Dolayisiyla primer ana¢ stoku olusturulurken etkin anag¢ sayisi
diisiik tutulmustur. Bu durum isletmeci beyaniyla da ortiismektedir.

Bu nedenle tiim kriterlere gére homozigotlugu, hem kuluckahane i¢inde hem de
diger kulugkahanelerle kiyaslandiginda en yiliksek durumda olan BSU kulugkahanesinin
etkin ana¢ sayisini da dikkate alarak orta ve uzun vadede homozigotlugu arttirmamak ve
saglikli bir kulugkahane ve anag¢ yonetimi olusturmak i¢in heterozigotlugu yiiksek olan
iyi bir kaynaktan kan tazelemesi saglikli bir yaklasim olacaktir. Bu kuluckahanedeki

baliklar “primer ana¢ stoku olusturmak™ veya “kan tazeleme” igin kullanilmamal,
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bliylimeye yonelik tek yonlii seleksiyona ve yiiksek seleksiyon baskisina maruz
birakilmamalidir.

Sonu¢ olarak tiim kuluckahanelerdeki OGBO, OGFO, OGMO ve OGYO
degerlerine ve genotipik ¢esitlilik kriterler degerlerine (Fst, Fis, Ht, Nm vb.,) birlikte
bakildiginda Van ilindeki gokkusagi alabaligi kuluckahanelerdeki genotipik ¢esitliligin
SFA kulugkahanesinde “cok iyi” durumda oldugu diger kulugkahanelerde ise kisa
vadede homozigotlugun artmasinin muhtemel olmadigi goriilmektedir.

Ancak onceki boliimlerde incelenen Fis ve Fir degerleri, kuluckahane i¢i OGBO
degerleri ve Hat 4’iin baz1 kulugkahanelerdeki baskinlig1 dikkate alindiginda ve dikkatli
bir ana¢ ve kulugkahane yonetimi yapilmazsa orta ve uzun vadede kuluckahanelerdeki
genotipik ¢esitlilik zamanla diiserek homozigotluk artabilir. Bu nedenle bu
kulugkahanelerin (YSU, BSU, KCM, ELF, OCK) ozellikle BSU ve KCM
kuluckahanelerinin orta ve uzun vadede olusabilecek homozigotluk sorununa karsi
dikkatli olmalar1 ve gerekli durumlarda homozigotlugu arttirmamak ve saglikli bir
kulugkahane ve ana¢ yonetimi olusturmak i¢in heterozigotlugu yiiksek olan iyi bir
kaynaktan kan tazelemeleri 6nem arz etmektedir. Ayrica bu kuluckahaneler biiylimeye
yonelik tek yonlii seleksiyon uygulamalarindan ve yiiksek seleksiyon baskisi

uygulamaktan kaginmalidirlar.

5.1.2. Kuluckahanelerin ve hatlarimin biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade
seviyeleri acisindan degerlendirilmesi

Van ilindeki gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan gokkusagi
alabalig1 ana¢ populasyonlarinin ve kulugkahanelerde belirlenen gokkusagi alabaligi
hatlarinin  biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerini belirlemek amaciyla
genotipik polimorfizm igin kan aliman gokkusagi alabaligi anaglarmin yumurtalar
inkiibe edilmis ve agilan larvalardan alinan 6rnekler biiyiime hormonu (GH-I) gen
ifade seviyelerini belirlemek i¢in kullanilmistir.

Farkli kulugkahane ve anaglardan gelen Ornekleri aymi gelisim silirecinde
alabilmek i¢in esit ¢evresel sartlarda tutulan yumurtalar déllenmeden itibaren 350 giin-

derece sonunda (10 °C su sicakliginda 35 giin) larva halinde iken alinmistir.
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Van ilindeki gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan gokkusagi
alabaligi anaglarindan Orneklenen larvalarin biiylime hormonu (GH-1) gen ifade
seviyeleri kullanilarak Cizelge 5.9°da verilen;

e (Gokkusag alabaligi kulugkahanelerinin ve

o Gokkusagr alabaligi kuluckahanelerinde belirlenen 7 farkli hattin
biliyiime hormonu (GH-1) gen ifade seviye ortalamalari ve medyanlari
belirlenmistir.

Ayrica gokkusagr alabaligi kuluckahanelerinin  ve gokkusagi alabaligi
kulugkahanelerinde belirlenen hatlarin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri,
gokkusagi alabaligi yetistiriciligi acisindan hem kalite parametresi olarak hem de
OGBO, Fis ve Fir degerleri ile birlikte hatlarin tek yonlii seleksiyona ve yiiksek

seleksiyon baskisina maruz kalip kalmadiklarini belirlemek i¢in kullanilmistir.

Cizelge 5. 6. Gokkusagi alabalig1 kuluckahanelerinde belirlenen hatlar ve anag sayilari

Kulugkahaneler Hatlar (n)*

YSU Hat 1 (3), Hat 4 (3)

BSU Hat 4 (6)

ELF Hat 4 (6)

KCM Hat 3 (1), Hat 4 (5)

OCK Hat 3 (1), Hat 4 (4), Hat 6 (1)

SFA Hat 2 (1), Hat 4 (2), Hat 5 (1), Hat 6 (1), Hat 7 (1)

(n)*: Anag¢ Sayist

Gokkusagi alabaligi kuluckahaneleri ve gokkusagi alabaligl kulugkahanelerinde
belirlenen hatlarin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri arasindaki farkliliklarin
degerlendirilmesinde Non-Parametrik test olan Kruskal-Wallis ¢oklu karsilagtirma
testinden yararlanilmistir.  Ayrica medyan degerine gore gokkusagi alabalig
kuluckahanelerinin ve belirlenen gokkusagi alabaligi hatlarinin biiylime hormonu (GH-

I) gen ifade seviyeleri nispi olarak siralanmustir.
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5.1.2.1. Hatlarin biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade seviyeleri ac¢isindan
degerlendirilmesi

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde belirlenen hatlarin biiylime hormonu
(GH-1) ortalama gen ifade seviyeleri Cizelge 4.16’da goriilmektedir. Cizelge 4.16’da
verilen gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde belirlenen hatlarin biiyiime hormonu
(GH-I) gen ifade seviyeleri karsilastirildiginda hatlar arasindaki farkin istatistiksel
olarak onemli oldugu goériilmektedir (P<0.05).

Gokkusagr alabaligi hatlarmin biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviye
ortalamalari incelendiginde en diigiik biiylime hormonu (GH-1) gen ifade seviyesinin
KCM ve OCK kuluckahanelerinde belirlenen Hat 3’de oldugu en yiiksek biiyiime
hormonu (GH-I) gen ifade seviyesinin ise SFA kuluckahanesinde belirlenen Hat 5°de
oldugu goriilmektedir (Cizelge 4.16).

Cizelge 4.16’ya bakildiginda Hat 5’in biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade
seviyesi Hat 1, Hat 2, Hat 3, Hat 4 ve Hat 7’nin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade
seviyelerinden 6nemli derecede yiiksek oldugu goriilmistiir (P<0.05). Bununla birlikte
SFA ve OCK kulugkahanelerinde belirlenen Hat 6’nin biiyiime hormonu (GH-I) gen
ifade seviyesi Hat 3’lin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesinden 6nemli
derecede yiiksek bulunmasina ragmen kuluckahanelerde belirlenen diger biitiin hatlarin
bliyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri ile benzerlik gosterdigi goriilmuistiir
(p>0.05).

Gokkusagi alabaligi hatlarinin bliyiime hormonu (GH-1) gen ifade seviyeleri
medyan degerlerine gore Sekil 4.8’de nispi olarak siralanmistir.

Nispi medyan degerleri dikkate alinarak gokkusagi alabaligi hatlarinin biiylime
hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri incelendiginde gorece en diisiik bitylime hormonu
(GH-I) gen ifade seviyesinin KCM ve OCK kulugkahanelerinde belirlenen Hat 3’deki
anaglara ait oldugu en yiiksek biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesinin ise gorece
SFA kuluckahanesinde belirlenen Hat 5’deki anaglara ait oldugu goriilmiistiir. Ayrica
Sekil 4.8’de kuluckahanelerde belirlenen hatlar arasinda biiyiime hormonu gen ifade
seviyesi en yliksek olan ikinci hattin Hat 6 oldugu goriilmiistiir.

SFA kuluckahanesinde belirlenen Hat 5°deki anaglarin biiylime hormonu geni,
Hat 3’deki anaglarin biiyiime hormonu geninden gorece 24.06 kat daha fazla ifade

(eksprese) oldugu goriilmiistiir. Ayrica OCK ve SFA kulugkahanelerinde belirlenen Hat
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6’daki anaclarin biiylime hormonu geninin ise Hat 3’deki anaglarin biliyiime hormonu
geninden gorece 11.52 kat daha fazla ifade (eksprese) oldugu goriilmiistiir.

Bu durum yani biliylime hormonu geninin daha fazla ifade (eksprese) olmasi,
SFA kulugkahanesinin Tiirkiye’de bir Amerikan yumurta sirketinin (Troutlodge)
distriblitorliigiinii  yapan bir isletmeden (Liman Balik¢ilik) getirip ana¢ olarak
yetistirdikleri Hat 5 ile OCK ve SFA kuluckahanelerinin Van Yiiziincii Y1l Universitesi
Su Uriinleri Fakiiltesi'nden temin ettikleri Hat 6’nin diger hatlardan genotipik olarak
biiylime kapasitelerinin daha iyi oldugunu gostermektedir. Ayrica bu hatlarin (Hat 5 ve
Hat 6) OGBO degerlerine gore genotipik durumlari sirastyla “iyi” ve “gok iyi”
durumdadir. Cizelge 5.2°e bakildiginda Hat 5’in OGBO degerinin 0.298 oldugu Hat
6’nin OGBO degerinin ise 0.230 oldugu goriilmektedir. Bu nedenle biiyiime hiz1 yiiksek
hatlar isteyen kuluckahaneler i¢in Hat 5 ve Hat 6 6nem arz edebilir.

OCK ve SFA kuluckahanelerinde belirlenen biiylime hormonu gen ifade
seviyeleri ve OGBO degerleri “cok iyi” olan Hat 5 ve Hat 6, OCK ve SFA
kuluckahanelerinde bulunan diger hatlardan ayristirilabilirse “primer anag¢ stoku
olusturmak™ veya “kan tazeleme” icin kullanilabilir. Nitekim Diizgiines ve ark., (1996),
farkli  populasyonlardan yapilan kan tazelemenin gelecek generasyonlarda
heterozigotlugu arttirdigini belirtmislerdir. Ancak bu hatlarin (Hat 5 ve Hat 6) primer
anag stoku olusturmak veya kan tazeleme i¢in kullaniminda etkin anag¢ sayisi yiiksek
tutularak elde edilecek yumurta ve yavrular anag¢ adayi olarak kullanilmalidir. Ayrica bu
hatlarin (Hat 5 ve Hat 6) heterozigotlugu muhafaza edilmeli, hatlar biiylimeye yonelik
tek yonlii seleksiyon uygulamalarina ve yiiksek seleksiyon baskisina maruz
birakilmamalidir. Nitekim populasyonlarin uzun siire kapali kalmasi1 ve az sayida
ebeveynle idame ettirilmesi hayvanlarin  birbirleri ile akrabaligini arttirdig:
bilinmektedir (Diizgiines ve ark., 1996; Tave, 1999).

YSU kulugkahanesinin  Artvin’deki bir isletmeden getirip ana¢ olarak
yetistirdikleri Hat 1’in biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesine bakildiginda Hat 5
ve Hat 6 kadar yiiksek olmasa da (24.06 ve 11.52) kulugkahanelerde belirlenen hatlar
arasinda biiyiime hormonu gorece gen ifade seviyesi en yiiksek olan ii¢lincii hattin Hat 1
(7.36) oldugu goriilmektedir. Sekil 4.8’e bakildiginda YSU kuluckahanesinde belirlenen
Hat 1’deki anaclarin biiyiime hormonu geni Hat 3’deki anaglarin biiylime hormonu

geninden gorece 7.36 kat daha fazla ifade (eksprese) oldugu goriilmiistiir. Ayrica YSU
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kulugkahanesinde Hat 1’in disinda YSU kulugkahanesinin primer anag¢ stokunu
olusturmak icin Kale isletmesinden temin ettigi Hat 4 de bulunmaktadir.

YSU kulugkahanesinde bulunan hatlarin biiyiime hormonu nispi gen ifade
seviyeleri karsilastirildiginda Hat 1’in Hat 4’den yaklasik 3.83 kat daha fazla ifade
(eksprese) oldugu goriilmektedir (Sekil 4.8). Bu durum yani YSU kulugkahanesinde
belirlenen Hat 1’in biiyiime hormonu geninin gorece daha fazla ifade (eksprese) olmasi
Hat 1’in, Hat 5 ve Hat 6 kadar yiiksek olmasa da diger hatlardan genotipik olarak
bliylime kapasitesinin daha iyi oldugunu gdstermektedir. Ayrica Hat 1’in OGBO
degerine gore genotipik durumu “iyi” seviyededir. Cizelge 5.2°e bakildiginda Hat 1’in
OGBO degerinin 0.456 oldugu goriilmektedir. Bu nedenle biiyiime hiz1 yiliksek hatlar
isteyen kuluckahaneler i¢in Hat 5 ve Hat 6’dan sonra Hat 1, YSU kulugkahanesinde
bulunan diger hatlardan ayristirilabilirse “primer anag¢ stoku olusturmak™ veya “kan
tazeleme” icin li¢lincii tercih olarak kullanilabilir. Ciinkii ayn1 irka mensup bagka bir
populasyondan kan tazelemek populasyon icersindeki genetik varyasyonu genisletebilir
(Emsen, 2003).

OCK kulugkahanesinin Kayseri’deki bir isletmeden getirip anac¢ olarak
yetistirdikleri Hat 3’iin biiyime hormonu nispi gen ifade seviyesine bakildiginda
kulugkahanelerde belirlenen hatlar arasinda biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesi
en diisiik olan hat oldugu goriilmektedir. Kulugkahanelerde belirlenen hatlar arasinda
biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesi Hat 3’den sonra en diisiik olan ikinci hattin
ise bolgedeki kuluckahanelerin primer ana¢ stokunu olusturmak i¢in Tarim ve Orman
Bakanligi, Van Su Uriinleri Bélge Miidiirliigii’nce Van kalesi yaninda kurulan ve su
anda faaliyet gostermeyen Kale isletmesinden temin ettikleri Hat 4 oldugu
gorilmektedir (Sekil 4.8). Bu durum yani Hat 3 ve Hat 4’{in biiyiime hormonu geninin
daha az ifade (eksprese) olmasi diger hatlardan genotipik olarak biiylime kapasitelerinin
daha diisiik seviyede oldugunu gostermektedir.

Bu nedenle anaglar1 yiiksek oranda Hat 3 ve Hat 4’den olusan kulugkahanelerin
performans 0Ozelligi bilinen, biiyiime oOzellikleri iyi ve heterozigotlugu yliiksek
populasyonlardan kan tazelemeleri saglikli bir yaklagim olabilir. Nitekim Ertugrul ve
ark., (2011) populasyonlarda genetik ¢esitliligi arttirmak i¢in kan tazelemeyi
onermislerdir. Ayrica yliksek oranda bu iki hattan olusan (Hat 3, Hat 4)

kulugkahanelerdeki baliklar “primer anag¢ stoku olusturmak” veya “kan tazeleme” igin
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kullanilmamali, biiyiimeye yonelik tek yonlii seleksiyon uygulamalarina ve yliksek
seleksiyon baskisina maruz birakilmamalidirlar. Ciinkii tek yonlii seleksiyon yapilirken
seleksiyon baskisinin yiiksek tutulmasi sonucu populasyonda var olan varyasyonun
azaldig1 bilinmektedir (Aygiin ve Mert 2007).

5.1.2.2. Kulu¢kahanelerinin biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade seviyeleri
acisindan degerlendirilmesi

Gokkusagr alabaligi kuluckahanelerinin biiyiime hormonu (GH-I) ortalama gen
ifade seviyeleri Cizelge 4.18’de goriilmektedir. Cizelge 4.18’de verilen gokkusagi
alabaligi kulugkahanelerinin biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri
karsilastirildiginda kuluckahaneler arasindaki farkin istatistiksel olarak énemli oldugu
goriilmektedir (P<0.05).

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinin biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade
seviye ortalamalart incelendiginde en yiiksek biiylime hormonu (GH-1) gen ifade
seviyesinin OCK ve SFA kuluckahanelerinde oldugu en diisiik biiyiime hormonu (GH-
I) gen ifade seviyesinin ise ELF ve KCM kulugkahanelerinde oldugu goriilmiistiir. YSU
ve BSU kuluckahanelerinin biliylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri ise diger
biitiin kulugkahanelerle benzer oldugu goriilmektedir (Cizelge 4.18). Bununla birlikte
OCK ve SFA kulugkahanelerinin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri ELF ve
KCM kuluckahanelerinin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerinden 6nemli
derecede yiiksek oldugu goriilmiistiir (P<0.05).

Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinin biiylime hormonu (GH-1) gen ifade
seviyeleri medyan degerlerine gore Sekil 4.9°da nispi olarak siralanmustir.

Nispi medyan degerleri dikkate alinarak gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinin
bliylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri incelendiginde gorece en diisiik biliylime
hormonu (GH-I) gen ifade seviyesinin KCM ve ELF kulugkahanelerinde oldugu en
yiikksek biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade seviyesinin ise gorece OCK ve SFA
kulugkahanelerinde oldugu gorilmiistiir. YSU ve BSU kulugkahanelerinin biiylime
hormonu (GH-1) gen ifade seviyelerinin ise gorece orta seviyede oldugu goriilmiistiir.

OCK  kulugkahanesindeki  anaglarin  bliyime hormonu geni ELF
kulugkahanesindeki anaglarin biiyiime hormonu geninden goérece 3.57 kat daha fazla

ifade (eksprese) oldugu goriilmiistiir. Ayrica SFA kuluckahanesindeki anaglarin biiyiime
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hormonu geninin ise ELF kuluckahanesindeki anaglarin biiyiime hormonu geninden
gorece 3.09 kat daha fazla ifade (eksprese) oldugu gorilmiustiir (Sekil 4.9). Bu durum
yani biiyiime hormonu geninin daha fazla ifade (eksprese) olmasi SFA
kulugkahanesindeki ve OCK kuluckahanesindeki anaglarin diger kuluckahanelerdeki
anaclardan genotipik olarak biiyiime kapasitelerinin daha iyi oldugunu gostermektedir.
Ancak hatlarin gen ifade seviyelerine bakildiginda gorece gen ifade seviyesi en
yiksek hat olan Hat 5’in SFA kulugkahanesinde olmasina ragmen nispi medyan
degerleri agisindan biiyiime hormonu gorece gen ifade seviyesi en yiiksek olan

kulugkahanenin OCK kulugkahanesi oldugu goriilmektedir (Sekil 5.1).

20,06 Liman Balikcilik
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*Gokkugag alabaligi kulugkahanelerinin bilyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerinin medyan
degerine gore nispi olarak siralanmasi

Sekil 5. 1. Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerindeki gokkusagi alabaligi hatlari,
geldikleri yerler ve biiylime hormonu (GH-I) nispi gen ifade seviyeleri.

Ahlat: Bitlis ili Ahlat ilgesinde bir igletme

Artvin: Artvin ilinde bir isletme

Kale hatti: Van ilinde Tarim ve Orman Bakanlig1, Su Uriinleri Bolge Miidiirliigii tarafindan kurulan ve su
an faaliyet gostermeyen bir isletme

Kayseri: Kayseri ilinde bir isletme

Liman Balik¢ilik: Tiirkiye’de bir Amerikan yumurta sirketinin (Troutlodge) distribiitorliigiinii yapan bir
isletme

Mus: Mus ilinde bir isletme

OCK: Van ili Catak ilgesinde bir kuluckahane

YYU: Van Yiiziincii Y1l Universitesi Su Uriinleri Fakiiltesi’nden temin edilen
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Bunun nedeni kulugkahanelerdeki hatlar1 temsil eden anaglarin kulugkahanede
bulunma yiizdeleri ile ilgilidir. Ornegin Hat 5’in biiyiime hormonu nispi gen ifade
seviyesi ¢ok iyi olmasina ragmen (24.06) SFA kuluckahanesindeki anaglarin % 16’sim1
olusturmaktadir. Aynmi1 durum ikinci en yiiksek biiyiime hormonu nispi gen ifade
seviyesine sahip (16.93) OCK kulugkahanesindeki Hat 6 i¢in de (% 16) gecerlidir.
Ancak OCK kulugkahanesindeki anaglarin % 66’s1 besinci en yiiksek nispi gen ifade
seviyesine sahip Hat 4’den (6.05) olusmaktadir. Bu da OCK kulugkahanesinin nispi
biiyiime hormonu gen ifade seviyesinin en yiiksek olmasina neden olmustur. Yani OCK
kulugkahanesinin biliylime hormonu gen ifade seviyesini, bilinyesinde % 16 (1/6)
oraninda bulunan Yiiziincii Y1l Universitesi Su Uriinleri Fakiiltesi’nden temin ettikleri
Hat 6’nin ve biinyesinde % 66 (4/6) oraninda bulunan Kale isletmesinden temin ettikleri
Hat 4’{in arttirdig1 sdylenebilir.

Sekil 5.1’¢ bakildiginda tiim kulugkahanelerde belirlenen Hat 4’lerin nispi
biiylime hormonu gen ifade seviyeleri arasinda farklar oldugu goriilmektedir. Normalde
Hat 4, biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesi agisindan yedi hat arasinda altinci
sirada olmasma ragmen (Sekil 4.8) OCK kuluckahanesindeki Hat 4’tin biiyiime
hormonu nispi gen ifade seviyesi oldukc¢a yiiksek ¢ikmuigtir. Hat 4°G temsil eden
anaglarin  altt  kulugkahanenin tamaminda oldugu dikkate alindiginda OCK
kulugkahanesindeki Hat 4’tin biiyime hormonu nispi gen ifade seviyesi diger
kulugkahanelere gore ¢ok iyi seviyededir (Sekil 5.1).

Van ilinde su an faaliyet gosteren kulugkahaneler i¢inde ilk kurulan kuluckahane
olan OCK kuluckahanesi primer ana¢ stokunu su an faaliyet gostermeyen Kale
isletmesinden temin etmistir (Kale hatti/Hat 4). OCK kulugkahanesindeki Hat 4’deki
anaglarin diger kuluckahanelerdeki Hat 4’deki anaglara gore biiylime hormonu nispi gen
ifade seviyesinin yiiksek olmasinin sebebi, OCK kuluckahanesi primer anag¢ stokunu
olustururken Kale igletmesinden iyi biiyiiyen bireylerden ve etkin anag sayisini da
yiiksek tutarak primer ana¢ stoku olusturmasi olabilir. Kulugkahane i¢i OGBO
degerinin ¢ok yiikselmemesi de (0.488) etkin ana¢ sayisinin genis tutuldugunun
gostergesi olabilir. Nitekim Tave, (1999) etkin anag sayisini yiiksek tutmanin akrabaligi
azaltabilecegini bildirmistir. Ya da OCK kulugkahanesindeki Hat 4’lin biiylime
hormonu nispi gen ifade seviyesi diger kulugkahanelere goére ¢ok iyi seviyede olmasi

Hat 4‘lin biiyiimeye yoOnelik tek yonlii seleksiyona ve yiiksek seleksiyon baskisina
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maruz kaldigimi gosterebilir. Nitekim tek yonlii seleksiyon uygulanan populasyonlarda
seleksiyon baskisinin yiiksek tutulmasi etkilesim halinde olan genlerin frekansini
arttirdig1 bilinmektedir (Diizgiines ve ark., 1996). SFA kulugkahanesinde bulunan Hat 4
i¢in de bu durum benzer olabilir.

OCK ve SFA kulucgkahanesi disinda Hat 4’tin bulundugu diger kulugkahanelere
bakildiginda ise ( YSU, BSU, KCM, ELF) Hat 4’in bu kuluckahanelerde baskin oldugu
ve kulugkahanelerindeki Hat 4’{in biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesinin OCK ve
SFA kulugkahanesinden daha diisiik oldugu goriilmektedir (Sekil 5.1). Bu durumun
nedeni bu kuluckahanelerin OCK kulugkahanesinden sofralik balik satin almalar1 ve
biiyliyen sofralik baliklar1 satip geri kalan ufak boyutlardaki sofralik baliklari anag
olarak kullanmalar1 olabilir. Ciinkii bu durumda kulugkahaneler farkinda olmadan
anaglara bir nevi tek yonlii negatif seleksiyon uygulamislardir. Bu durum isletmecilerin
beyanlariyla da ortiismektedir. Bu da YSU, BSU, KCM, ELF kulugkahanelerindeki Hat
4’{in biiytime hormonu nispi gen ifade seviyesinin diigmesine neden olabilir.

Diger yandan OCK ve SFA kuluckahanelerinde belirlenen Hat 6’larin biiyiime
hormonu nispi gen ifade seviyeleri arasinda da farkliliklar oldugu gériilmektedir. OCK
kuluckahanesindeki Hat 6’nin biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesi ikinci sirada
iken SFA kulugkahanesindeki Hat 6’nin biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesi
dordiincti siradadir (Sekil 5.1). Bu durumun nedeni SFA kulugkahanesinin Van
Yiiziincii Y1l Universitesi, Su Uriinleri Fakiiltesi’nden temin ettikleri Hat 6’nin hizl
biiyliyen bireylerini 6nce satmalar1 ve daha sonra kalanlardan ana¢ olarak
yararlanmalar1 olabilir. Bu durumda SFA kuluckahanesi farkinda olmadan anaglara bir
nevi tek yonli negatif seleksiyon uygulamis olabilir. Bu da SFA kulugkahanesindeki
Hat 6’nin bitylime hormonu nispi gen ifade seviyesinin OCK kulugkahanesindeki Hat
6’dan daha diisiik olmasina neden olmus olabilir. Nitekim Aygiin ve Mert (2007) tek
yonlii seleksiyon uygulanan populasyonlarda seleksiyon baskisinin yiiksek tutulmasinin
populasyonda var olan varyasyonu azalttigini bildirmislerdir.

Sonug olarak OCK kuluckahanesinin diger kulugkahanelerden biiyiime hormonu
nispi gen ifade seviyesinin yiiksek olmasinin nedeninin Hat 4 ve Hat 6 oldugu
sOylenebilir.

OCK kulugkahanesinde belirlenen hatlarin OGBO oranlarina ve biiyiime

hormonu gen ifade seviyelerine bakildiginda OCK kulugkahanesinde bazi hatlar i¢in
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bliylimeye yonelik tek yonlii seleksiyon uygulandigl ve seleksiyon baskisinin yliksek
tutuldugu sdylenebilir. Nitekim OCK kuluckahanesinin biiyiime hormonu nispi gen
ifade seviyesinin diger kulugkahanelerden yiiksek olmasit ve OCK kuluckahanesinin

(13

kulugckahane i¢i OGBO degerine gore genotipik durumunun “iyi” olmasina (0.488)
ragmen “orta” seviyeye ¢ok yakin olmasi (Cizelge 5.3) ve OCK kulugkahanesinin
Hardy-Weinberg dengesinde olmasina ragmen Fis degeri ile Fir degerinin pozitif olmasi
OCK kulugkahanesinde biiyiimeye yonelik tek yonli seleksiyon uygulandigi ve
seleksiyon baskisinin yiiksek tutuldugu yoniinde fikir vermektedir.

OCK kulugkahanede belirlenen hatlara bakildiginda ise Hat 6’nin biiyiimeye
yonelik tek yonlii seleksiyona ve yliksek seleksiyon baskisina maruz kaldigini sdylemek
miimkiin degildir. Ciinkii OCK kulugkahanesinde belirlenen hatlar arasinda (Hat 3, Hat
4, Hat 6) biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesi en yiiksek olan hattin Hat 6 oldugu
goriilmektedir (Sekil 5.1). Ancak Hat 6’nin OGBO degerine bakildiginda, OGBO
degerine gore genotipik durumunun “cok iyi” seviyede oldugu goriilmektedir (Cizelge
5.2). OCK kulugkahanesindeki Hat 6 biliyiimeye yonelik tek yonli seleksiyona ve
yiiksek seleksiyon baskisina maruz kalmis olsayd: bu hattin OGBO degerinin de (diger
Kulugkahanelerdeki Hat 6’ya gore artmasi beklenirdi. Ancak boyle bir durum
goriilmemektedir.

Diger yandan OCK kulugkahanesinde belirlenen Hat 3’e bakildiginda da Hat
3’lin de biiyiimeye yonelik tek yonlii seleksiyona ve yiiksek seleksiyon baskisina maruz
kaldigin1 sdylemek miimkiin degildir. Ciinkii OCK kulugkahanesinde belirlenen hatlar
arasinda (Hat 3, Hat 4, Hat 6) biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesi en diisiik olan
hattin Hat 3 oldugu goriilmektedir. Ayrica Hat 3’iin OGBO degerine bakildiginda
OGBO degerine gore genotipik durumunun “iy1” seviyede oldugu goriilmektedir. OCK
kulugkahanesinde Hat 3 biiyiimeye yonelik tek yonlii seleksiyona ve yiiksek seleksiyon
baskisina maruz kalmis olsaydi bu hattin OGBO degerinin ve biiyiime hormonu gen
ifade seviyesinin artmasi beklenirdi. Ancak boyle bir durum da goriilmemektedir.

Ancak OCK kulugkahanesinde belirlenen Hat 4’{in biiylime hormonu nispi gen
ifade seviyesine bakildiginda diger kuluckahanelerde belirlenen hatlardan ¢ok yiiksek
oldugu goriilmektedir. Ayrica Hat 4’tin OGBO degerine bakildiginda ise OGBO
degerine gore (0.572) genotipik durumunun “orta” seviyede oldugu goriilmektedir

(Cizelge 5.2). Diger yandan OCK kulugkahanesinin Hardy-Weinberg dengesinde
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olmasma ragmen Fis degeri ile Fir degerinin pozitif olmasi homozigotlugun, hem
kulugkahane i¢inde hem de diger kulugkahanelerle kiyaslandiginda yiiksek durumda
oldugunu gostermektedir. Hat 4’tin OGBO degerinin “orta” seviyede olmasi ve biiyliime
hormonu gen ifade seviyesinin diger kuluckahanelerdeki Hat 4’lerden yiiksek olmasi
Hat 4¢iin tek yonlii seleksiyon i¢in kullanildigini gosterebilir.

OCK kuluckahanesi belirlenen hatlar (Hat 3, Hat 4, Hat 6) kulugkahanede ayri
havuzlarda tutulmaktadir. Populasyonun c¢ogunlugunu olusturan Hat 4’¢ uygulanan
yogun seleksiyon baskist Hat 4’tin hem biiylime hormonu gen ifade seviyesini attirmis
hem de Hat 4’tiin OGBO degerini arttirmistir. Ancak OCK kulugkahanesinde bulunan
diger iki hat olan Hat 3 ve Hat 6 icin bdyle bir durum goriilmemektedir. OCK
kulugkahanesinde biiylimeye yonelik tek yonlii seleksiyon uygulanmasi ve seleksiyon
baskisinin yiiksek tutlmasi, nispi biiyiime hormonu gen ifade seviyesinde artisa neden
olurken kulugkahanenin genel OGBO degerini de arttrmistir. Yine OCK
kulugkahanesinin Fis ve Fir degerlerinin pozitif olmas1 bunu desteklemektedir.

Bu nedenle OCK kulugkahanesinin orta ve uzun vadede homozigotlugu
arttirmamak ve saglikli bir kulugkahane ve ana¢ yonetimi i¢in heterozigotlugu yiiksek
olan iyi bir kaynaktan etkin ana¢ sayisini yiiksek tutarak kan tazelemesi saglikli bir
yaklagim olacaktir. Ayrica OCK kuluckahanesinde biiyiimeye yonelik tek yonli
seleksiyon uygulamalarindan ve yiiksek seleksiyon baskisindan kagimilmalidir.

SFA kulugkahanesinin biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesine bakildiginda
SFA kuluckahanesinin biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesinin diger
kulugkahanelere oranla (YSU, BSU, KCM, ELF) yiiksek olmasi, biinyesinde
bulundurdugu hatlardan bazilarinin (6zellikle Hat 4, Hat 5 ve Hat 6) genotipik olarak
bliylime kapasitelerinin daha iyi olmasindan kaynaklandig1 sdylenebilir. Ciinkii Sekil
5.1’de hatlarin biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyelerine bakildiginda en yiiksek
biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesine sahip Hat 5’in sadece SFA
kulugkahanesinde oldugu goriilmektedir. Bu durum yani Hat 5’in biiyiime hormonu
nispi gen ifade seviyesinin diger hatlara gore ¢ok yiiksek olmast SFA kulugkahanesinin
biiylime hormonu ortalama ve nispi gen ifade seviyesini arttirmis olabilir.

SFA kuluckahanesinde % 16 (1/6) oraninda bulunan Hat 5’in SFA
kuluckahanesinin siirekli olarak kan tazeledigi isletmeden (Liman Balik¢ilik) geldigi

dikkate alinirsa Hat 5’in biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesi yiiksek oldugundan
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siirekli kan tazelemek icin yararlanilan isletmenin de biiyiime hormonu gen ifade
seviyesinin yiiksek oldugu diisiliniilebilir. Ancak SFA kuluckahanesinde belirlenen ve
kokeninin bu isletme (Liman Balik¢ilik) oldugu diisiiniilen ve SFA kulugkahanesinde %
16 (1/6) oraninda bulunan Hat 2 ve Hat 7’nin biiyiime hormonu nispi gen ifade
seviyeleri goz ard1 edilmemelidir. Ciinkii bu iki hattin biiyiime hormonu nispi gen ifade
seviyesi bolgede belirlenen bazi hatlardan (Hat 3) yiiksek olmasina ragmen Hat 5’den
cok diigiiktiirler (Sekil 5.1).

Ayrica bitylime hormonu nispi gen ifade seviyeleri Hat 5 kadar yiiksek olmasa
da SFA kulugkahanesinin Yiiziincii Y1l Universitesi Su Uriinleri Fakiiltesi’nden temin
ettigi ve SFA kulugkahanesinde % 16 (1/6) oraninda bulunan Hat 6’nin ve Kale
isletmesinden temin ettigi Hat 4’tin biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyeleri sirasi ile
dordiincii ve altiner sirada oldugu goriilmektedir. Bu nedenle bu ti¢ hattin (Hat 4, Hat 5,
Hat 6) SFA kulugkahanesinin biiyime hormonu nispi gen ifade seviyesini arttirdigi
soylenebilir.

SFA kulugkahanesinde belirlenen diger iki hatta (Hat 2, Hat 7) bakildiginda bu
hatlarin biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyelerinin Hat 4, Hat 5 ve Hat 6 kadar
yiiksek olmadiklari, bu nedenle de SFA kuluckahanesinin biilyiime hormonu nispi gen
ifade seviyesini ¢ok fazla etkilemedikleri diisiiniilebilir. Ciinkii Sekil 5.1’de hatlarin
biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyelerine bakildiginda Hat 4’{in biiyiime hormonu
nispi gen ifade seviyesinin Hat 2 ve Hat 7’den yaklasik iki kat daha fazla ifade
(eksprese) oldugu, Hat 6’nin biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesinin Hat 2 ve Hat
7’den yaklasik {i¢ kat daha fazla ifade (eksprese) oldugu, Hat 5’in ise biiylime hormonu
nispi gen ifade seviyesinin bu iki hattan yaklasik on kat daha fazla ifade (eksprese)
oldugu goriilmektedir.

Diger yandan SFA kuluckahanesinde biiylimeye yonelik tek yonlii seleksiyon ve
yiiksek seleksiyon baskisinin yapilmadigi goriilmektedir. Ciinkii kulugkahanelerde tek
yonlii seleksiyon yapildiginda homozigotluk orta ve uzun vadede artmakta ve
populasyon zamanla daralarak homozigotluk sorunu ortaya ¢ikmaktadir. Nitekim bir
Ozellik bakimindan tek yonlii seleksiyona ve yiiksek seleksiyon baskisina maruz
birakilan populasyonlarda akrabalik artmaktadir (Tave, 1986; Diizgiines ve ark., 1996).
Ancak SFA kuluckahanesinde bdyle bir sorun goriilmemektedir. SFA kuluckahanesinde

belirlenen hatlarin ortalama genetik benzerlik oranlarina bakildiginda hatlarin genotipik
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durumlarinin “gok iyi” (Hat 7, Hat 6), “iyi” (Hat 2, Hat5) ve “orta” (Hat 4) seviyede
oldugu goriilmektedir. SFA kulugkahanesinde bulunan farkli hatlarin OGBO
degerlerinin diisiik olmasi, kulugkahanenin heterozigotlugunu arttirmis olabilir. SFA
kuluckahanesinin % 33 (2/6) oraninda biinyesinde bulunan ve OGBO degeri “orta”
seviyede olan Hat 4 ise kuluckahanenin Fis ve Fir degerlerini, kuluckahane ici OGBO
degerini ve kulugkahaneler arasi OGMO degerini ¢ok etkilememistir. Ciinkii SFA
kulugkahanenin kulugkahane i¢ci OGBO degeri (0.171) ve kulugkahaneler aras1t OGMO
degeri (0.163) “gok iyi” durumdadir. Ayrica farkli anag¢ hatlarmi karigik olarak ayni
havuzlarda tutan SFA kulugkahanesi hem Fis hem de Fir degerleri bakimindan en diisiik
negatif degere sahiptir (-0.34/-0.05). Bu durum SFA kulugkahanesinde heterozigotlugun
en iyi durumda oldugunu gosterirken degerlerin sifira yakin olmasi kulugkahanenin
Hardy-Weinberg dengesinde oldugunu gostermektedir. Nitekim Fis ve Fir degerlerinin
negatif bulunmasi heterozigotlugun arttigini, sifir degerine yakin bulunmasi ise Hardy-
Weinberg dengesinin varligini ifade etmektedir (Wright 1978).

SFA kulugkahanesinin kulugkahane i¢i OGBO degerinin ve kulugkahaneler arasi
OGMO degerinin “gok iyi” durumda olmasi, hem Fis hem de Fir degerleri bakimindan
en diisiik negatif degere sahip olmasi ve biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesi en
yiiksek olan ikinci kuluckahane olmasi SFA kuluckahanesinin diger kulugkahaneler igin
“primer ana¢ stoku olusturmak” veya “kan tazeleme” igin birinci tercih olarak
kullanilabilecegini gostermektedir.

YSU kulugkahanesinin biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesine bakildiginda
bolgedeki kulugkahaneler arasinda biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesi en yiiksek
olan tgiincii kulugkahane oldugu goriilmektedir. Bu durum YSU kulugkahanesinin
Artvin’den getirip anag olarak yetistirdikleri ve YSU kulugkahanesinde % 50 (3/6)
oraninda bulunan Hat 1’den kaynaklanabilir. Ciinkii Sekil 5.1°de sadece YSU
kulugkahanesinde bulunan Hat 1’in biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesine
bakildiginda biiytime hormonu nispi gen ifade seviyesi en yiiksek {igiincii hat oldugu
gorilmektedir. Diger yandan YSU kulugkahanesinde Hat 1 disinda belirlenen ve
kulugkahanede % 50 (3/6) oraninda bulunan Hat 4’{in biiyiime hormonu nispi gen ifade
seviyesine bakildiginda tiim kuluckahanelerde belirlenen Hat 4’ler arasinda biiyiime
hormonu nispi gen ifade seviyesi en diisiik olan ti¢iincii hat oldugu goriilmektedir (Sekil

5.1). Bu nedenle de YSU kulugkahanesinin biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesini
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Kale isletmesinden ve OCK kuluckahanesinden temin ettikleri Hat 4’iin ¢ok fazla
etkilemedigi asil nedenin Hat 1’in biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesi oldugu
diistiniilebilir. Ciinkii Sekil 5.1°de hatlarin biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyelerine
bakildiginda Hat 1’in biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesinin Hat 4’den yaklasik
gorece 3.81 kat daha fazla ifade (eksprese) oldugu goriilmektedir.

Diger yandan YSU kulugkahanesinde biiylimeye yonelik seleksiyon yapilmadigi
goriilmektedir. Ciinkii YSU kulugkahanesinde belirlen Hat 1 biiylime hormonu nispi
gen ifade seviyesi en yiiksek olan lgiincii hat olmasina ragmen Hat 1’in OGBO
degerine gore genotipik durumu “iyi” seviyededir. Kulugkahanelerde tek yonlii
seleksiyon ve yiiksek seleksiyon baskisi yapildiginda homozigotluk orta ve uzun vadede
artmakta ve populasyon zamanla daralarak homozigotluk sorunu ortaya ¢ikmaktadir.
Nitekim bir 6zellik bakimindan tek yonlii seleksiyona ve yiiksek seleksiyon baskisina
maruz birakilan populasyonlarda akrabaligin arttirdigi bilinmektedir (Diizglines ve ark.,
1996). Ancak YSU kuluckahanesinde boyle bir durum goriilmemektedir.
Kulugkahanenin Fis degerinin negatif olmasi da bunu desteklemektedir. Nitekim Fis
degerlerinin negatif bulunmasi heterozigotlugun arttigin1 ifade etmektedir (Wright
1978). Diger yandan YSU kulugkahanesinde belirlen Hat 4’tin de biiyiimeye yonelik
seleksiyona maruz kalmadig1 goriilmektedir. Ciinkii Hat 4 biiyime hormonu nispi gen
ifade seviyesi en diisiikk olan hatlardan bir tanesidir. Ayrica Hat 4’iin OGBO degerine
gore genotipik durumu “orta” seviyede oldugu goriilmektedir. Ancak Hat 4’tin OGBO
degerine bakildiginda genotipik durumunun “orta” seviyede olmasina ragmen Hat 4’iin
OGBO degerinin diger hatlardan daha yiiksek oldugu goriilmektedir. Bu durum yani
Hat 4’iin OGBO degerlerinin yiliksek olmasi, YSU kulugkahanesinin kulugkahane igi
OGBO degerini arttirmis ve dolayisiyla da diger kuluckahanelere (OCK, SFA) OGMO
degerini arttirmig olabilir. Kulugkahanenin Fir degerinin pozitif olmast da bunu
desteklemektedir. Nitekim Fir degerlerinin pozitif bulunmasi homozigotlugun arttigini
ifade etmektedir (Wright 1978).

Bu nedenle su asamada kulugkahane i¢ci OGBO degerine ve Fis degerine gore
kisa vadede homozigotlugun artmasi muhtemel olmasa da YSU kulugkahanesinin orta
ve uzun vadede homozigotlugu arttirmamak ve saglikli bir kuluckahane ve anag

yonetimi i¢in heterozigotlugu yiiksek olan iyi bir kaynaktan kan tazelemesi saglikli bir
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yaklasim olacaktir. Ayrica YSU kulugkahanesinde biliylimeye yonelik tek yonli
seleksiyon uygulamalarindan ve yiiksek seleksiyon baskisindan kaginilmalidir.

BSU kulugkahanesinin biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesine bakildiginda
bolgedeki kuluckahaneler arasinda en yiliksek dordincii kuluckahane oldugu
goriilmiistiir (Sekil 5.1). BSU kulugkahanesinin biiyiime hormonu nispi gen ifade
seviyesinin diger kulugkahanelerden (ELF, KCM) daha vyiiksek olmasi BSU
kulugkahanesinin bu kulugkahanelerden farkli olarak Mus ilindeki bir isletmeden ve
Bitlis ili Ahlat ilgesindeki bir isletmeden kan tazelemesi olabilir. BSU kulugkahanesinin
farkl isletmelerden kan tazeledigi isletmeci beyanlar ile de ortiismektedir. Ciinkii bu ii¢
kulugkahane (BSU, KCM, ELF) OCK kuluckahanesinden sofralik balik satin almis ve
biiyliyen sofralik baliklar1 satip geri kalan sofralik baliklari anag olarak kullanmislar ve
farkinda olmadan anaglara biiylimeye yonelik bir nevi tek yonlii negatif seleksiyon
uygulamislardir.

Bu nedenle de BSU, KCM, ELF kuluckahanelerindeki biiyiime hormonu gen
ifade seviyesinin diisiik olmas1 beklenir. Nitekim BSU kuluckahanesi gibi tek hattan
(Hat 4) olusan ELF kuluckahanesinde ve anaglarinin % 84 ‘i (5/6) Hat 4, % 16’s1 (1/6)
Hat 3 olan KCM kuluckahanelerinde biiytime hormonu nispi gen ifade seviyesi
diistiktiir (Sekil 5.1). Ancak BSU kulugkahanesinin biiyiime hormonu nispi gen ifade
seviyesinin KCM ve ELF kulugkahanelerinden yiiksek oldugu goriilmektedir. Bu ii¢
kulugkahanenin hepsinde Hat 4 baskin olmasina ve ana¢ temin etme sekilleri benzer
olmasina ragmen KCM, ELF kulugkahanelerindeki biiylime hormonu nispi gen ifade
seviyesinin diisiik olmasi, BSU kuluckahanesinin kan tazeledigi isletmelerden (Mus,
Ahlat/Bitlis) getirip anag¢ yaptig1 baliklarin biiyiime kapasitelerinin daha iyi olmasindan
kaynaklanabilir. Ayrica BSU kuluckahanesinin kan tazelemesine ragmen tek hattan
olusuyor olmasi (Hat 4) kan tazelemek i¢in kullandig1 isletmelerin (Mus, Ahlat/Bitlis)
primer ana¢ stoklarini Kale isletmesinden ya da bolgede Hat 4’ igeren diger
isletmelerden temin etmesi olabilir.

Diger yandan BSU kulugkahanesinin biiyiime hormonu nispi gen ifade
seviyesinin diger kulugkahanelerden (ELF, KCM) daha vyiiksek olmasi, BSU
kulugkahanesinde biiylimeye yonelik tek yonlii seleksiyon yapildigini ve seleksiyon
baskisinin yiiksek tutuldugunu gosterebilir. Clinkii BSU kulugkahanesinin kulugkahane

ici OGBO degerine gore genotipik durumunun “orta” olmasina (0.706) ragmen diger
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kulugckahanelerden yiiksek olmasi (Cizelge 5.3) ve BSU kulugkahanesinin Hardy-
Weinberg dengesinde olmasma ragmen Fis degeri ile Fir degerinin pozitif olmasi
(0.21/0.38) biiyiimeye yonelik tek yonlii seleksiyonu ve seleksiyon baskisinin yiiksek
tutuldugunu gostermektedir. Cilinkii kulugkahanelerde tek yonlii seleksiyon ve yiiksek
seleksiyon baskis1 uygulandiginda homozigotluk orta ve uzun vadede artmakta ve
populasyon zamanla daralarak homozigotluk sorunu ortaya ¢ikmaktadir. Nitekim bir
ozellik bakimindan tek yonlii seleksiyona ve yiiksek seleksiyon baskisina maruz
birakilan populasyonlarda akrabaligin arttig1 bilinmektedir (Tave, 1986; Diizglines ve
ark., 1996). Ayrica BSU kulugkahanesinin biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesinin
kendisi gibi Hat 4’den olusan ELF ve KCM kuluckahanelerinden yaklasik iki kat daha
fazla ifade (eksprese) olmasi, BSU kulugkahanesinde tek yonlii seleksiyon
uygulandigimi ve seleksiyon baskisinin yiiksek tutuldugunu; yani Hat 4 i¢indeki biiylime
ozellikleri iyi olan bireylerin anag olarak ayrildigin1 gostermektedir.

BSU kulugkahanesinin biiyiime hormonu nispi gen ifadesi ELF ve KCM
kulugkahanelerinden fazladir. Ancak yine de OCK ve SFA kuluckahanelerindeki Hat
4’{in biiytime hormonu nispi gen ifade seviyesine ulagmamustir.

Bu nedenle BSU kulugkahanesi biiyiimeye yonelik tek yonlii seleksiyon
uygulamalarindan ve seleksiyon baskisin1 yiiksek tutmaktan kaginmalidir. BSU
kulugkahanesi gibi dar populasyonlarda performans 6zelligi bilinen, biiytime 6zellikleri
1yl ve heterozigotlugu yiiksek populasyonlardan kan tazelemesi yapmak saglikli bir
kuluckahane ve ana¢ yonetimi agisindan énemlidir. Ayrica bu kulugkahanedeki baliklar
“primer ana¢ stoku olusturmak” veya “kan tazeleme” i¢in kullanilmamalidir.

KCM ve ELF kulugkahanelerinin biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyelerine
bakildiginda kulugkahaneler arasinda en diisiik biiyiime hormonu nispi gen ifade
seviyesinin KCM ve ELF kulugkahanelerindeki anaglarda oldugu goriilmiistiir (Sekil
5.1). KCM ve ELF kulugkahanelerinin biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyelerinin
bolgedeki diger kuluckahanelerden daha diisiik olmasi biinyelerinde bulundurduklari
hatlarin biiyiime hormonu gen ifade seviyelerinin diisiik olmasindan kaynaklanabilir.
Ciinkii ELF kulugkahanesinde belirlenen tek hat olan Hat 4’{in biiylime hormonu nispi
gen ifade seviyesine bakildiginda tiim hatlar arasinda biiyiime hormonu nispi gen ifade
seviyesi en diisiik olan ikinci hat oldugu goriilmektedir. KCM kulugkahanesindeki
anaglarin biiyiik cogunlugu da (% 84) Hat 4’den olusmaktadir. Ayrica KCM
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kulugkahanesinde % 16 oraninda bulunan Hat 3’iin biiyiime hormonu nispi gen ifade
seviyesine bakildiginda Hat 3’{in tiim hatlar arasinda biiylime hormonu nispi gen ifade
seviyesi en diisiik hat oldugu goriilmektedir (Sekil 5.1).

Bu nedenle en diisiik biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesine sahip KCM
ve ELF kulugkahanelerinin performans 6zelligi bilinen biiylimesi iyi ve heterozigotlugu
yiiksek olan populasyonlardan etkin ana¢ sayisimi yiiksek tutarak kan tazelemeleri
saglikli bir yaklagim olacaktir. Ayrica KCM ve ELF kulugkahanelerdeki baliklar
“primer anag stoku olusturmak™ veya “kan tazeleme” igin kullanilmamali, biiyiimeye
yonelik tek yonlii  seleksiyona ve yiiksek seleksiyon baskisina  maruz
birakilmamalidirlar.

Sonu¢ olarak gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinin ve kulugkahanelerde
belirlenen hatlarin biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri, gokkusag: alabaligi
yetistiriciligi acisindan hem Kkalite parametresi olarak hem de OGBO, Fis ve Fir
degerleri ile birlikte hatlarin tek yonlii seleksiyona ve yiiksek seleksiyon baskisina
maruz kalip kalmadiklarin1  belirlemek igin kullanilmistir. Ancak ¢alismada
kulugkahanelerinin ve hatlarin biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyelerini 6nceki
calismalar ile kiyaslamak miimkiin olmamistir. Ciinkii populasyonlarin biiylime
hormonu (GH-1) gen ifade seviyeleri ile degerlendirildigi baska bir g¢alismaya
rastlanilmamastir.

Van ilindeki biitin gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinin biiyiime hormonu
(GH-I) gen ifade seviyelerine bakildiginda;

e Gokkusagr alabaligr kulugkahaneleri arasindaki bityiime hormonu (GH-I)
gen ifade seviyelerinin farkli olmasi kuluckahanelerin genotipik olarak
biiylime kapasiteleri farkli hatlar barindirtyor olmasindan ve/veya

e Hatlarin tek yonlii seleksiyona ve yiiksek seleksiyon baskisina maruz

kalmasindan kaynaklanabilir.

Nitekim 6 kulugkahanede 7 adet farkli gokkusagi alabaligi hatti oldugu ve bu
hatlarin biliylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri arasinda farkliliklar oldugu
gozlenmistir.

e Ayrica bazi kulugkahanelerde biiylimeye yonelik tek yonlii seleksiyon ve

yiiksek seleksiyon baskis1 yapilmasi ve/veya kulugkahanelerde belirlenen
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hatlarin  genotipik olarak biiylime kapasitelerinin yiiksek olmasi
kuluckahanelerin biiylime hormonu gen ifade seviyesini olumlu yonde
etkilemigtir. Ancak kulugkahanelerde biiyiimeye yonelik tek yonli
seleksiyon uygulanmasi ve seleksiyon baskisinin yiiksek tutulmasi
kulugkahanelerin OGBO, Fis ve Fir degerlerini arttirmis bu da
homozigotlugun artmasina neden olmustur.

e Ancak bazi kulugkahaneler yogun bir seleksiyon baskisi uygulayarak
biliylimeye yonelik tek yonli seleksiyon uygulamasina ragmen baglangic
materyali yani primer ana¢ stoku olusturmak i¢in kullandig: etkin anag
sayis1 diisiik oldugundan biiylime hormonu gen ifade seviyesi diisiik
kalmustir.

e Diger yandan bazi kulugkahanelerin sofralik balik satin alip ve biiyiiyen
sofralik baliklart satip geri kalan sofralik baliklar1 ana¢ olarak
kullanmalar1, farkinda olmadan anaglara biiyiimeye yonelik bir nevi tek
yonlii negatif seleksiyon uygulamalarma neden olmustur. Bu durum
kulugkahanelerin biiylime hormonu gen ifade seviyesinin diismesine

neden olmustur.

5.2. Cevresel Parametreler

Gokkusag alabalig yetistiriciligi yapan kuluckahanelerde fenotipik ve genotipik
verileri birlikte degerlendirebilmek igin gevresel parametrelerin bilinmesi ve izlenmesi
onemlidir. Van ilinde gokkusagi alabalig: yetistiriciligi yapan kulugkahanelerdeki;

e Su kalite kriterleri ve
e Kulugkahane yonetim parametreleri asagidaki basliklarda

degerlendirilmistir.

5.2.1. Su kalite kriterleri

Cizelge 4.19’a bakildiginda Van ilindeki gokkusag: alabaligi kuluckahanelerine

ait bazi su kalite kriterleri verilmistir.
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Gokkusag alabaliklart oksijen ihtiyaci yiiksek canlilar oldugundan oksijence
zengin sular tercih ederler. Gokkusagi alabalig1 yetistiriciliginde ana¢ ve yumurtalarin
ihtiyacin1 karsilamak i¢in havuz c¢ikis suyundaki ¢oziinmiis oksijen miktarinin 7
mg/lt’den yliksek olmasi gerekmektedir (Okumus, 2002; Arabaci, 2007). Cizelge
4.19°da gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinin ¢6zlinmiis oksijen degerlerine
bakildiginda kulugkahanelerdeki ana¢ havuzlarinin su ¢ikislarindaki ¢oziinmiis oksijen
degerlerinin 7.1 mg/l ile 8.5 mg/l arasinda degistigi goriilmektedir. Tim gokkusagi
alabalig1 kuluckahanelerinde anag¢ havuz ¢ikislarindaki ¢6ziinmiis oksijen miktarlarinin
7 mg/lt’den yiiksek olmasi Van ilindeki gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde
¢cOziinmiis oksijen miktarinin alabalik yetistiriciligi acisindan sorun olusturmayacak
seviyelerde oldugunu gostermektedir (Cizelge 4.19).

Anaglarda 6zellikle yumurtlama sezonuna dogru veya yumurtlama sezonunda su
sicakligr 13 °C‘yi astiginda yumurtalarin gelisimi negetif yonde etkilenir. Bu yiizden
anaclar ve yumurtalar 13 °C‘nin altindaki sularda muhafaza edilmelidir (Arabaci 2007).
Van ilindeki gokkusag: alabaligi kulugkahanelerinin su sicakliklarina bakildiginda su
sicakliginin 6.9 °C ile 10.1 °C arasinda degistigi ve gokkusagi alabaligi anag, yumurta
Ve yavru yetistiriciligi ig¢in sorun teskil etmedigi gézlenmistir (Cizelge 4.19).

Maclintyre ve ark. (2008), gokkusagi alabaligi kulugkahaneleri i¢in uygun pH
degerini 6.5-8.5 arasinda bildirmislerdir. Gokkusag1 alabaligi kulugkahanelerin de eger
suyun pH’st diisiik ise (6rnegin; 6.5-7) bu suyun birden fazla havuzda kullanimi
miimkiindiir. Ancak pH yiiksek ise (6rnegin 8 veya yukarist ise) suyun birden fazla
havuzda kullanim1 zordur. Ciinkii baliklarin metabolik artiklarindan olan amonyak
(NH3) diistik pH’da toksik seviyeye daha ge¢ siirelerde ulasirken yiiksek pH’da ¢ok
daha kisa siirelerde ulasir (Arabaci, 2007). Van ilindeki gokkusagi alabaligi
kulugkahanelerinin pH degerleri ideal aralikta olmakla beraber degerlerin 7.7 ile 8.45
arasinda degistigi goriilmektedir.

Wedemeyer (1996a) tarafindan sularin sertlik dereceleri; yumusak sular, orta
sertlikteki sular, sert sular ve ¢ok sert sular olarak dort farkli sekilde siniflandirilmistir.
Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde kullanilan suyun sertligi biiylimeyi ve stresi
etkileyen parametrelerdendir. Kulugkahanelerdeki su sertligi ¢ok yumusak oldugunda
baliklarda stres daha kolay sekillenmekte ve biiyliime diisebilmektedir (Arabaci 2007).

Van ilindeki gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinin su sertliklerine bakildiginda KCM
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ve SFA kulugkahanelerinin sularinin ¢ok sert, diger kuluckahanelerin sularinin ise orta
sert oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.19).

Gokkusagr alabaligr kuluckahanelerinin bulundugu rakim sudaki ¢6ziinmiis
oksijen miktarin1 dolayis1 ile de stok yogunlugunu etkiledigi ic¢in dikkat edilmesi
gereken konulardandir. Ciinkii rakim yiikseldikce suyun tam doygun halde
tasiyabilecegi oksijen miktar1 diiser (Cizelge 5.7). Bu nedenle yiiksek rakimdaki
kulugkahaneler daha diisiik rakimdaki kulugkahanelere oranlara havuzlarina daha diistik

yogunlukta balik stoklamalar1 gerekmektedir (Arabaci, 2007).

Cizelge 5. 7. Farkli rakim ve sicakliklarda suyun doymusluk diizeyinde ¢Ozlinmiis
oksijen konsantrasyonlar1 (mg/It) (Stickney, 1991).

Sicaklik(°C) Yiikseklik (m)

0 300 600 900 1200
5 12.8 12.3 11.9 115 111
10 11.3 10.9 10.5 10.1 9.8
15 10.1 9.7 9.4 9 8.7
20 9.2 8.8 8.4 8.1 7.8

Van ilindeki gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinin rakimlarina bakildiginda
dort kulugckahanenin rakimlarmin birbirlerine yakin oldugu ve 1626 metre ile 1672
metre arasinda degistigi ancak ELF ve SFA kuluckahanelerinin rakimlarinin diger dort
kulugkahaneye gore daha yiiksek oldugu ve sirasiyla 1804 metre ile 1751 metre oldugu
gorilmistir. Kulugkahaneler icin ¢6zlinmiis oksijen miktar1 ve su sicakligi
parametreleri kadar kuluckahanelerde kullanilan su miktarindaki ani degisimler de
suyun mevcut kalite degerlerini olumsuz veya olumlu yonde etkileyecegi i¢in dnem arz
etmektedir. Ayrica kulugkahanelerdeki anaglarin stoklama yogunlugunun ve iiretim
miktariin belirlenmesinde su kalite kriterleri ile beraber kullanilan suyun debi miktari
da anag refah1 ve iiretim kapasitesi i¢in dikkate alinmalidir. Calismada elde edilen debi
miktarlarma bakildiginda kulugkahanelerde kullanilan su debisinin ana¢ refahini ve
kulugkahanelerin mevcut iiretim kapasitesini olumsuz yonde etkilemeyecek seviyede
oldugu goriilmiistiir (Cizelge 4.19).

Kulugkahanelerdeki ana¢ havuz cikislarindaki ¢ozlinmiis oksijen miktari
referans alinarak anaglarin su Kalite kriterleri degerlendirildiginde bircok noktada

anaclarin ortam kosullarinin birbirlerine benzer ve ¢ok iyi durumda oldugu ayrica anag
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refahin1 olumsuz yonde etkileyecek bir durum olmadigi goriilmiistiir (Cizelge 4.19).
Yukarida bahsedilen gokkusagi alabaligi kulugkahanelerine ait bazi su kalite kriterleri
gokkusagi alabaligi anaglarinda biiylimeyi direk ya da indirek olarak etkileyebilir.
Ancak bu ¢alismada kuluckahanelerin gevresel parametrelerinin anag yetistiriciligi i¢in
uygun ve degerlerin birbirlerine ¢ok yakin veya aralarindaki farkin ¢ok az oldugu

gorilmektedir.

5.2.2. Cevreyi etkileyen kuluckahane yonetim parametreleri

Gokkusag1 alabaligi yetistiriciliginde cevreyi etkileyen kuluckahane yonetim
parametreleri de onemli ¢evresel parametrelerden birisidir.
Cizelge 5.8’e bakildiginda Van ilindeki gokkusagi alabaligi kulugkahanelerine

ait gevreyi etkileyen bazi kulugkahane yonetim parametreleri verilmistir.

Cizelge 5. 8. Gokkusagi alabalig1 yetistiriciliginde ¢evreyi etkileyen kulugkahane
yonetim parametreleri

Kulugkahaneler/ YSU BSU KCM ELF OCK SFA
Parametreler

Anag Stok Yogunlugu 2.33 54 5.18 2.02 2.72 2.94
(adet/md)

Anaglarin Beslenmesinde A yemi AveB Ayemi AveD C yemi C ve D yemi
Kullanilan Yemler yemi yemi

Anaglarin Besleme sekli ~ Ad libitum  Ad libitum  Besleme Besleme Ad libitum Ad libitum
tablosu ile  tablosu
ile

Toplam Disi 636 324 700 555 540 543
Anag Sayis1

Yumurta Almnan Anag 627 311 693 530 529 533
Sayis1

Yumurtlamaya 9 13 7 25 11 10
Katilmayan Veya Kisir (%1.4) (%4) (%1) (%4.5) (%2) (9%1.8)
Anag Sayis1 (%)

Disi/Erkek 211 1/2 31 9/1 11 21
Anag Orani

Délleme i¢in Kullanilan ~ 2/1 1/2 1/3 3/1 2/3 1/2

Disgi/Erkek Anag¢ Orani
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Gokkusagi alabalig1 anacglar i¢in stoklama yogunlugu esas olarak su sicakligi ve
¢Oziinmiis oksijene bagli olmakla beraber kuluckahane rakimi ve suyun pH’1 da
onemlidir. Bilindigi {izere ana¢ baliklarin stoklama yogunlugu sofralik balik
yetistiriciliginden daha diisiik olmalidir. Kulugkahanelerin anag¢ stok yogunluklarina
bakildiginda ana¢ refahini olumsuz yonde etkileyecek herhangi bir problem
gorilmemistir (Cizelge 5.8). Ciinkii ana¢ havuz c¢ikislarindaki ¢6zlinmiis oksijen
miktar1 7 mg/I’nin tizerinde oldugu belirlenmistir.

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin  beslenmesinde
genellikle ti¢ farkli yemin kullanmildigi goriilmiistiir (Cizelge 5.8). Her zaman
kullanilmamakla beraber bazi donemlerde kullanilan D yemi ise fiyatinin diger yemlere
oranla daha diisiik olmasindan dolay1 bazi kuluckahanelerde kullanildig1 belirlenmistir.
Kulugkahanelerde kullanilan yem numaralarina bakildiginda SFA kuluckahanesi en
diistik numarali yemi kullanirken en biiylik numarali yemi YSU kulugkahanesinin
kullandig1 goriilmustiir. Gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde bulunan anaglarin
beslenmesinde kullanilan yem sayisinin az olmasmin nedeni bolgede balik yemi
fabrikasinin olmamasindan ve yem bayilerinin sadece bu yemleri satmasindan dolay1
olabilir. Ancak bolgeye gelen ve satilan yemlerin yol masraflari, kargo iicretleri gibi
nedenlerden otiirii diger bolgelere oranla daha yiiksek fiyatlardan satilmasi igletmelerin
daha ucuz olan D yemini tercih etmelerine sebep olmus olabilir.

Anaglarin beslenmesinde kullanilan yemler anaglarin gelisimini etkileyebilir ve
bu durum yumurta iiretimini ve yumurta kalitesi iizerinde direk ve indirek etkilere
sahiptir. Bu nedenle anaglarin beslenmesinde kullanilan yemler ve yem igerigi
anaglardan alinan larvalarin bliylime hormonu gen ifade seviyesini etkileyebilir. Ancak
anaglarin beslenmesinde kullanilan yemler ile biiyiime hormonu gen ifade seviyeleri
iligkilendirilememistir. Ciinkii anaclarin ayni yemleri kullanmalarina ragmen biiyiime
hormonu gen ifade seviyeleri arasinda farkliliklar gériilmektedir. Ornek verilecek olursa
D yemini bolgede sadece SFA ve ELF kulugkahanelerinin kullandig1 belirlenmistir. Bu
iki kuluckahanenin biliyime hormonu gen ifade seviyelerin bakildiginda SFA
kulugkahanesinin biiylime hormonu gen ifade seviyesi ikinci sirada iken ELF
kulugkahanesi sonuncu siradadir. Benzer sekilde Van ilindeki gokkusagi alabalig

kuluckahanelerinin dort tanesi A yemini kullanmalarina ragmen biiyiime hormonu gen
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ifade seviyeleri arasinda farkliliklar goriilmektedir Bu nedenle kullanilan yemler ile
biiylime hormonu gen ifade seviyesi irtibatlandirilamamastir.

Gokkusagi alabaligr anaclarinda yemleme ve yemin kalitesi yumurta tiretimi ve
yumurta kalitesi tizerinde direk ve indirek etkilere sahiptir. Ciinkii bir anagtan elde
edilecek yumurta miktar1 alabaliklarda ovaryum gelisiminin erken sathalarinda belli
olmaktadir. Dolayis1 ile ovaryum gelisiminin baslangicinda yemin kisilmasi veya
verilmemesi alinacak yumurta miktarin1 ve yumurtlamaya katilacak ana¢ sayisini
diistirecektir. Bu nedenle kulugkahanelerde beslenmenin yil boyunca devam etmesi
gerekmektedir (Arabaci, 2007). Gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde bulunan
anaglarin yemleme sekli ve metotlar1 karsilastirildiginda tiim gokkusagi alabaligi
kuluckahanelerinde anaglarin beslenmesinin yil boyunca kesilmeden yapildigi ve
giinliik yemleme sayilarinin kulugkahanelere gore degisiklik gosterdigi goriilmiistiir.

Kulugkahanelerden doért tanesinin anaglarini ad libutum sekilde yemlendigi, iki
tanesinin ise (KCM ve ELF) besleme tablosundan yararlanarak yemleme yaptigi
goriilmiistir (Cizelge 5.8). Bu nedenle gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde
anaglarin beslenmesinde kullanilan gilinliikk yem miktarinin her bir kulugkahane i¢in
farklilik gosterdigi belirlenmistir. Ancak BSU kulugkahanesinin her ne kadar ad libutum
yemleme yapilsa da toplam anag sayist ve anaglarin ortalama agirliklart (Cizelge 5.8 ve
Cizelge 4.29) dikkate alindiginda anaglara verilen yem miktarinin normalden fazla
oldugu goriilmiistiir. Isletmelerin en biiyiik girdilerinden olan yemin fazla kullanilmas:
maliyeti artiracagindan ve ayriyeten anaclara fazla yem verilmesi anaglarda yaglanmaya
ve cinsiyet iriinlerinden oOzellikle yumurtalarda yag dejenerasyonlarina neden
olacagindan BSU kulugkahanesinin bu durumu g6z oniinde bulundurarak ve gerekli
onlemleri almas1 daha saglikli bir iiretim yapabilmesi agisindan 6nemlidir.

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin yetistirilme sekli
incelendiginde kulugkahaneler ilk faaliyete basladiklarinda bagka isletmelerden anag ve
yumurta temin ettikleri ve bu anaglarin larvalarindan veya getirdikleri yumurtalardan
kendi ana¢ stoklarin1 olusturduklar1 goriilmiistiir. Tiim kuluckahanelerin disi anag
stoklarin1 kendilerinin yetistirdigi ve belli sayilarda her zaman sabit tutuklari, erkek
ana¢ stoklarmi ise bazi kulugkahanelerin erkek anag¢ stoklari olusturarak (YSU, BSU,
KCM, OCK) digerlerinin ise erkek anag¢ stoklarinmi diisiik sayilarda tutarak porsiyonluk

erkek alabaliklardan sagim doneminde yararlandiklar1 goriilmiistiir.
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Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde bulunan toplam disi anag¢ sayisina
bakildiginda KCM kulugkahanesinin en fazla disi anaca sahip oldugu (700), en az disi
anaca ise BSU kulugkahanesinin sahip oldugu (324) diger kulugkahanelerin ise disi
ana¢ sayilarmin birbirlerine yakin oldugu (543 ile 636 arasi) belirlenmistir. Disi/erkek
ana¢ oranlarma bakildiginda ise elinde en az erkek anag¢ olan kuluckahanenin ELF
kuluckahanesi oldugu (Disi/erkek orani; 9/1) en fazla erkek anacin ise BSU
kulugkahanesinde oldugu (Disi/erkek orani; 1/2) goriilmiistiir. OCK kulugkahanesindeki
Disi/erkek anag¢ oranini hari¢ diger kulugkahanelerin hepsinde Disi/erkek anag¢ oraninin
esit olmadig1 belirlenmistir (Cizelge 5.8). Ancak anaglarda disi/erkek orani elde edilen
déllerde akrabaligin ve homozigotlugun artmasini 6nlemek igin esit tutulmasi 6nemlidir
(Okumus, 2002; Arabaci, 2007).

Bu nedenle OCK kulugkahanesi disindaki kuluckahanelerinde disi/erkek anag
oranlarini dollerde akrabaligin ve homozigotlugun artmasini1 dnlemek icin esitlemeleri
saglikli bir kuluckahane ve anag¢ yonetimi olusturmalari agisindan 6nemli olabilir. Erkek
ya da disi anacin fazla kullanilmasi1 déllerde ana bir baba bir kardes olma ihtimalini
arttirir. Bu da akrabaligi arttiracagindan homozigotlugu arttiran bir faktor olabilir.

Kulugkahanelerin kulugkahane i¢i ortalama genetik benzerlik oranlarina
(OGBO) bakildiginda da bu durum daha net olarak goriilmektedir. OCK kulugkahanesi
seleksiyon uygulayan kulugkahanelerden biri olmasmna ragmen disi/erkek anag
oranlarina bakildiginda disi/erkek ana¢ oranlari esit olan OCK kulugkahanesinin
kulugkahane i¢i OGBO degeri “iyi” seviyedeyken disi/erkek ana¢ oranlari farkli olan
YSU, BSU, KCM ve ELF kulugkahanelerinin kuluckahane ici OGBO degerlerinin
“orta” seviyede oldugu goriilmektedir (Cizelge 5.3). Diger taraftan disi/erkek anag
oranlarini esit olmada SFA kulugkahanesinin kulugkahane i¢ci OGBO degerinin “cok
iyi” seviyede olmasi ve bu durumdan etkilenmemesinin nedeni ise Tiirkiye’de bir
Amerikan yumurta sirketinin (Troutlodge) distribiitérliiglinii yapan bir isletmeden
siirekli olarak kan tazeleme amaciyla yavru temin etmesi olabilir. Nitekim farkl
populasyonlardan yapilan kan tazelemenin gelecek generasyonlarda heterozigotlugu
arttirdig1 bilinmektedir (Diizglines ve ark., 1996; Emsen, 2003).

Van ilindeki gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde bulunan anaglarin biiyiik
cogunlugundan sagim doneminde yumurta alindigr goriilmiistiir.  Yumurtlamaya

katilmayan veya kisir olan anaglarin tiim kuluckahanelerde minimal diizeyde oldugu
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goriilmistiir. Sayisal ve yiizdesel olarak en fazla ELF kulugkahanesinde (% 4.5) en az
ise KCM kulugkahanesinde (% 1) oldugu belirlenmistir (Cizelge 5.8).

Gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde bulunan anaglarin yumurtlama aralig
yani kuluckahanelerde yumurtlamanin baslangic ve bitis zamanlar1 incelendiginde
kuluckahanelerde belirlenen farkli hatlardan ve kulugkahanelerin  ¢evresel
parametrelerinin  (su sicakligl) farkli olmasindan dolayr yumurtlama araliginin
kuluckahaneler arasinda farklilik gosterdigi belirlenmistir. Yumurtlama bagslangicinin en
erken (Kasim 2. Hafta) YSU kulugkahanesinde en gec ise (Aralik 4. Hafta) KCM
kuluckahanesinde bulunan anaglarda basladigi, yuamurtlama bitisinin ise en erken (Subat
1. Hafta) KCM kuluckahanesinde en ge¢ ise (Mart 1. Hafta) ELF kuluckahanesinde
bulunan anaglarda bittigi belirlenmistir. Yumurtalama araligit en kisa olan
kulugkahanenin KCM kuluckahanesi en uzun kulugkahanenin ise ELF kulugkahanesi
oldugu goriilmiistiir.

Gokkusagr alabaligr kulugkahanelerinde bulunan anaglarin yumurtlama profili
yani yumurtlama dénemi boyunca her hafta yumurta alinan anag sayist kulugkahaneler
arasinda farklilik gostermekle beraber Aralik aymin son haftast ve Ocak ay1 boyunca

kuluckahanelerdeki anaglarin biiyiik cogunlugunun sagildigi goriilmiistiir (Sekil 5.2).
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Sekil 5. 2. Tim gokkusagi alabalig1 kulugkahanelerinin yumurtlama profili.
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Sekil 5.2°de gokkusagr alabaligi kuluckahanelerinde bulunan anaglarin
yumurtlama profiline bakildiginda YSU ve KCM kulugkahaneleri hari¢ diger
kuluckahanelerde yumurtlamanin basladig1 andan itibaren her hafta sagim gerceklestigi
belirlenmistir. Ancak YSU ve KCM kulugkahanelerinde bazi haftalar hi¢ sagim
yapilmadigr goriilmiistiir. Bu durum kulugkahanelerdeki anaglarin farkli hatlara ait
olmasindan ve sagim zamanlarmin farkli olmasindan ya da isletmelerin anaglari
bekleterek belirli bir sayiya ulastiktan sonra sagim yapmalarindan kaynaklanabilir.
Ciinkii ¢calismada belirlenen hatlar ile bu durum degerlendirildiginde YSU ve KCM
kulugkahanelerinde farkli iki hat olmasi ve YSU ve KCM kulugkahanelerinde bazi
haftalar hi¢ sagim yapilmamasi bu duruma 6rnek olabilir. Ancak anaglarin bekletilerek
belirli bir sayiya ulagtiktan sonra sagilma olasiligi da dikkate alinmalidir. Gokkusagi
alabaliginda disi anaglarda yumurtalar once viicut bosluguna dokiiliir. Yumurtalarin
viicut bosluguna birakilmasi yani ovulasyon, sagim zamaninin belirlenmesinde ve
yumurta kalitesini etkileyen Onemli faktorlerdendir. Yumurtalar viicut bosluguna
birakildiktan sonra burada bir miiddet saglam bir sekilde kalir. Yumurtalarin viicut
boslugunda kalma siliresi yani ovulasyon siiresi su sicakligima bagh olarak
degismektedir. Ornegin 10 °C su sicaklifinda baliklarda ovulasyon gergeklestikten
sonra 4-10 giin i¢inde baliklar sagilirlarsa délleme orani maksimum olur. Bu nedenle
yumurtalarin viicut boslugunda kalma siiresi yani ovulasyon siiresi yetistiricilerin
anaglar1 bekleterek sagmalarina olanak saglamaktadir (Arabaci, 2007). Anaglarin
bekletilerek belirli bir sayiya ulastiktan sonra sagilma olasiligi dikkate alindiginda YSU
ve KCM kulugkahanelerin disinda farkli hatlar barindiran diger kuluckahanelerde bu
durum net bir sekilde goriilmemektedir. Ayrica KCM kulugkahanesinde belirlenen Hat
3 ve Hat 4 OCK kulugkahanesinde de mevcuttur. Ancak OCK kulugkahanesinde de
farklt hatlar bulunmasina ragmen bdyle bir durum yani bazi haftalar hi¢ sagim
yapilmadigr goriilmemistir. Ciinkii Sekil 5.2°ye bakildiginda OCK kulugkahanesinde
her hafta sagim yapildig1 goriilmektedir. Bu nedenle KCM kulugkahanesinin anaglari
bekleterek belirli bir sayiya ulastiktan sonra sagdiklart diisiiniilmektedir. Bu durum
isletmeci beyani ile de drtiigmektedir.

Diger yandan yumurtlamanin en erken YSU kuluckahanesinde baslamasi ve bazi
haftalar arasinda sagim yapilmamasi bilhassa bu durumun yani bazi haftalar sagim

yapilmamasinin  yumurtlamanin  basladigi  ilk donemlerde gorilmesi YSU
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kulugkahanesindeki Hat 1’in diger hatlara gore erken yumurtlayan bir hat oldugunun
gostergesi olabilir. Ciinkii YSU kulugkahanesinde bulunan hatlar (Hat 1 ve Hat 4)
dikkatlice incelendiginde Hat 1’in sadece bu kulugckahanede oldugu goriilmiistiir
(Cizelge 5.1). Bu durum erken yumurta almak isteyen kulugkahaneler ve kis sartlarinin
agir gectigi bolgelerde olan kuluckahaneler i¢in 6nem arz edebilir. Ayrica Hat 1’in
OGBO degerine gore genotipik durumunun “iyi” seviyede oldugu ve biiyiime hormonu
nispi gen ifade seviyesinin diger hatlara gore en yiiksek ti¢lincii hat oldugu onceki
bolimlerde bahsedilmistir. Bu nedenle biiyiime hiz1 yiiksek hatlar isteyen ve daha erken
yumurta almak isteyen kuluckahaneler i¢cin Hat 1 YSU kulugkahanesinde bulunan diger
hatlardan ayrigtirilabilirse diger kuluckahaneler Hat 1 ile kan tazelemesi yaparak
kuluckahane ve anag yonetim planlarini buna gore olusturabilirler.

Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde dolleme i¢in kullanilan disi/erkek anag
oran1 alinan yumurta ve sperm miktarina gore degismekle beraber YSU ve ELF
kuluckahanelerindeki anaglardan alinan yumurtalar, yumurta alinan disi ana¢ sayisindan
daha az erkek anag¢ ile dollenirken BSU, KCM, OCK ve SFA kulugkahanelerinde
anaclardan alinan yumurtalar yumurta alinan disi ana¢ sayisindan daha fazla erkek anag
ile déllendigi belirlenmistir. Ozellikle ELF kuluckahanesi elinde fazla erkek anac
bulundurmamasi ve dolleme islemi i¢in ¢ogunlukla porsiyonluk baliklar1 kullanmasi
homozigotlugu orta ve uzun vadede artirabilir. ELF kulugkahanesinde OGBO degeri ve
Fis degeri agisindan kisa vadede homozigotlugun artmasi muhtemel olmamakla birlikte
bu eslestirme yontemi homozigotlugu arttirabilir. Nitekim ELF kulugkahanesinde
homozigotlasma indekslerinden olan Fir  degerinin pozitif olmast da bunu

gostermektedir.

5.3. Fenotipik Farkhliklar

Gokkusagr alabaligi kuluckahanelerinde bulunan ana¢ populasyonlarinin bazi
fenotipik ozellikleri belirlenerek kuluckahanelerdeki gokkusagi alabaligi anaglarinin
fenotipik farkliliklari ortaya konulmustur

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin bazi fenotipik

ozellikleri Cizelge 4.30°da verilmistir.
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Cizelge 4.30°’da gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan anaglarin
yaglarma ve agirliklarina bakildiginda agirligt en az olan anaglarin  SFA
kulugkahanesinde oldugu agirligi en fazla olan anaglarin ise OCK kuluckahanesinde
oldugu goriilmiistiir. Ayrica yaslar1 en geng olan anaglarin SFA kulugkahanesinde
oldugu en yash anaglarin ise OCK kulugkahanesinde oldugu goriilmektedir.

Gokkusag1 alabaliklarinda yumurta capi ve anaglarin yaslart dogru orantili
olarak artmaktadir. Yani yas1 kiigiik olan anag¢larin yumurta ¢aplar1 daha kiigiikken yasi
biliyiik olan anaglarin yumurta c¢aplari daha biyiiktir. Cizelge 4.30’da gokkusagi
alabaligr kuluckahanelerinde bulunan anaglarin ortalama yumurta biiyiikliigiine
bakildiginda yumurta g¢aplarinin 4.5 ile 5.1 mm arasinda degistigi en kiiglik yumurta
capina sahip olan kuluckahanenin ana¢ yasi en diisiik olan SFA kulugkahanesi oldugu
en biiyilk yumurta ¢apina sahip kulugkahanenin ise ana¢ yasi en biiyiilk olan OCK
kuluckahanesi oldugu goriilmiistiir. Ayrica gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde
bulunan anaglarin 30 cm’deki ortalama yumurta sayilarina bakildiginda da en az
yumurta sayisina sahip olan kuluckahanenin yumurta ¢apt en biiyilk olan OCK
kulugkahanesi oldugu en fazla yumurta sayisina sahip kulugkahanenin ise yumurta ¢api
en kiigiik olan SFA kuluckahanesi oldugu goriilmektedir.

Diger yandan gokkusagi alabaliklarinda toplam fekondite de anaglarin yaslari ile
dogru orantili olarak artmaktadir. Yani yasi kiiciik olan anacglarin toplam fekonditeleri
diisiik iken yas1 biiyiik olan anaclarin toplam fekonditeleri daha fazladir. Ancak nispi
fekontide i¢in bu durumu sdéylemek uygun degildir. Ciinkii nispi fekondite 1 kg canl
agirhga diisen yumurta miktarini belirtidi i¢in anag¢ yasi ile ters orantilidir. Yani yast
kiiciik olan anaglarin nispi fekonditeleri yiiksek iken yasi biiylik olan anaglarin nispi
fekonditeleri daha azdir (Arabaci, 2007). Nitekim Cizelge 4.30’da gokkusagi alabaligi
kulugkahanelerinde bulunan anaglarin toplam fekonditelerine bakildiginda toplam
fekonditesi en az olan kuluckahanenin yaslar1 en kiigiik olan anacglara sahip olan SFA
kulugkahanesi iken toplam fekonditesi en fazla olan kulugkahanenin ise YSU
kulugkahanesi oldugu goriilmiistiir. Gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinde bulunan
anaglarin nispi  fekonditeleri incelendiginde nispi fekonditesi en az olan
kulugkahanelerin ana¢ yasi en fazla olan YSU ve OCK kulugkahaneleri oldugu nispi
fekonditesi en fazla olan kulugkahanenin ise anag¢ yasi birbirine yakin ve en az olan

KCM ve SFA kuluckahaneleri oldugu goriilmiistiir.
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Gokkusagr alabaligi kuluckahanelerinde bulunan anaglarin sperm miktar
incelendiginde ortalama sperm miktarinin 26 ile 44 gram arasinda oldugu sperm miktar1
en az olan kuluckahanenin ELF kulugkahanesi en fazla olanin ise KCM kuluckahanesi
oldugu belirlenmistir.

Gokkusagi alabalig1 kulugkahanelerinde bulunan anaglardan alinan yumurtalarin
dollenme oranmi incelendiginde ddllenmenin %78 ile %96 arasinda degistigi en diisiik
dollenme ylizdesine sahip kuluckahanenin YSU kulugkahanesi oldugu en fazla
dollenme yiizdesine sahip kulugkahanenin ise KCM kuluckahanesi oldugu goriilmiistiir.

Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerindeki anaglardan alinan yumurtalardan,
larvalarin ¢ikis orani incelendiginde c¢ikis oraninin %74 ile %91 arasinda degistigi
yumurtadan en az larva ¢ikisinin OCK kuluckahanesinden alinan yumurtalarda oldugu
en fazla ¢ikisin ise BSU kulugkahanesinden alinan yumurtalarda oldugu belirlenmistir.

Gokkusagi alabaligi  kuluckahanelerinde bulunan anaglarin  beslenme
davraniglar1 incelendiginde anaclarin beslenme davranislarinda (Ucan omurgasizlarla
beslenme, su ylizeyinde ziplama hareketi) benzerlik olmakla birlikte bazi
kulugkahanelerde anaglar arasinda kavga gozlenirken bazilarinda kavga gozlenmemistir.
Anaclar arasinda kavga gbzlenen kuluckahanelerin YSU, KCM ve ELF kuluckahaneleri
oldugu belirlenmistir. Ancak genotiple anaclar arasindaki kavga irtibatlandirilamamugtir.

Sonu¢ olarak fenotipik oOzellikler incelendiginde Van ilindeki gokkusag:
alabaligi kulugkahaneleri arasinda fenotipik farkliliklar oldugu goriilmektedir. Bu
durumun nedeni kulugkahanelerin kulugkahane ve anag¢ yonetim parametrelerinin farkli
olmasi, kulugkahanelerin biinyelerinde farkli ana¢ hatlar1 bulundurmalar1 ve anaglar

arasinda olan genotipik farkliliklar olabilir.

5.4. Fenotipik ve Genotipik Farkhiliklarin Birlikte Degerlendirmesi

Gokkusagi alabaliklar ile ilgili simdiye kadar yapilan ¢alismalarda kullanilan
genotipik belirteclerin (marker) birbirinden ¢ok farklilik arz etmesi ve ilgilenilen hedef
tirtin farkli hayat sathalarina, farkli populasyonlarma (kiltiriine veya avciligina)
yonelik olmasi, daha da Onemlisi belirlenen polimorfizmler ile fenotip ve genotip
arasinda iligki kurulmamasi ya da kurulsa bile elde edilen verilerin ayr1 ayr

yayinlanmasi (6rnegin sadece fenotipik ozellikler ile ilgili veya genotipik polimorfizm
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ile ilgili) sonuglarin birlikte degerlendirilme gii¢liigiinii beraberinde getirmistir. Bu
nedenle bu g¢alismada Van ilinde faaliyet gosteren alti adet gokkusagi alabaligi
kulugkahanesinde saglikli bir kulugkahane ve ana¢ yoOnetimi igin bazi genotipik
ozellikler ile fenotipik 6zellikler birlikte degerlendirilmistir.

Yapilan degerlendirmeler ile Van ilindeki gokkusagi alabaligi kulugkahaneleri,
hem kendi anaglarinin fenotipik ve genotipik 6zellikleri hakkinda bilgi sahibi olmalar1
hem de istedikleri fenotipik ve genotipik 0Ozelliklere sahip anaglarin hangi
kulugkahanelerde mevcut oldugu hakkinda bilgi sahibi olmalari amaglanmistir. Bu
amagla elde edilen veriler dogrultusunda anaglarin fenotipik o6zellikleri, genotipik
polimorfizm parametreleri ve biiylime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri Cizelge
5.9’da belirtilerek kuluckahanelerin fenotipik ve genotipik o6zellikleri karsilastiriimali
olarak degerlendirilmistir.

Asagida Cizelge 5.9°da Van ilindeki gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinin bazi

fenotipik ve genotipik 6zellikleri goriilmektedir.



Cizelge 5. 9. Gokkusagr alabalig1 kuluckahanelerinin fenotipik ve genotipik polimorfizm parametreleri ile GH-I gen ifade seviyelerine gore

degerlendirilmesi
GH-1 gen ifade Genotipik polimorfizm parametreleri Fenotipik ozellikler Oneriler
seviyesi
Kulugkahaneler* Kulugkahane igi ortalama Kulugkahaneler arasi ortalama genetik mesafe oranlari
genetik farklilik orani
OCK (3.57) +++ Iyi (0.512) +++ Iyi (0.102) Diisiik fekondite, Kulugkahane iyi  durumda
Diisiik larva ¢ikist olmasma ragmen kan tazeleme
ve primer anag¢ stoku edinmek
icin kullanilmamasi daha
uygundur.
SFA (3.09) ++++ Coklyi  (0.829) ++++  Cokiyi (0.163) Yiiksek fekondite, Kulugkahane ¢ok iyi durumdadir.
Diisiik déllenme orani Kan tazeleme ve primer anag
stoku edinmek igin 1. tercih
olarak kullanilabilir
YSU (1.91) ++ Orta (0.410) ++ Orta (0.087) Erken yumurtlama, Kulugkahanenin kan tazelemesi
Diisiik fekondite, gerekmektedir. Kan tazeleme ve
Genis yumurtlama profili, primer anag¢ stoku edinmek igin
Diisiik sperm miktari, kullanilamaz
Diisiik d6éllenme orani
BSU (1.87) ++ Orta (0.294) +++ Tyi (0.130) Yiiksek dollenme orant, Kulugkahanenin kan tazelemesi
Yiiksek sperm miktari gerekmektedir. Kan tazeleme ve
primer anag¢ stoku edinmek igin
kullanilamaz
KCM (1.15) ++ Orta (0.341) ++ Orta (0.072) Yiiksek fekondite, Kulugkahanenin kan tazelemesi
Dar yumurtlama profili, gerekmektedir. Kan tazeleme ve
Yiiksek dollenme orant, primer anag¢ stoku edinmek igin
Yiiksek sperm miktart, kullanilamaz
Geg¢ yumurtlama
ELF (1.00) ++ Orta (0.423) ++ Orta (0.064) Kulugkahanenin kan tazelemesi

Genis yumurtlama profili,
Diisiik sperm miktari

gerekmektedir. Kan tazeleme ve
primer anag¢ stoku edinmek igin
kullanilamaz

* Kulugkahaneler yukaridan asagi dogru en yiiksek GH-I gen ifade seviyelerine gore siralanmustir.

€LT
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Cizelge 5.9 incelendiginde;

e (izelgenin birinci siitununda gokkusagi alabaligi kuluckahanelerinin
biiyiime hormonu (GH-1) nispi gen ifade seviyeleri en yiiksekten en
diisiige dogru siralanmistir.

e (izelgenin ikinci ve {giincli siitunlarinda genotipik polimorfizm
parametreleri verilmistir.

e Ikinci siitunda kuluckahanelerin kuluckahane ici ortalama genetik
farklilik oranlar1 Cizelge 5.3°de elde edilen bulgular da belirtildigi
gibi ¢ok i1yl (++++), iyl (+++), orta (++) ve dikkatli olunmali (+)
seklinde doldurulmustur.

e Uciincii siitunda ise kuluckahaneler arasi ortalama genetik mesafe
oranlar1 Cizelge 5.4’de elde edilen bulgular da belirtildigi gibi ¢ok iyi
(++++), iyi (+++), orta (++) ve dikkatli olunmali (+) seklinde
siralanmustir.

e Ayrica tabloda fenotipik 6zellikleri dordiincii stitunda belirtilmistir.

e Besinci siitunda ise kulugkahaneler i¢in dneriler bulunmaktadir.

Van ilinde faaliyet gosteren alti adet gokkusagi alabaligi kuluckahanesinde
saglikli bir kulugkahane ve anag yonetimi i¢in elde edilen bazi genotipik ozellikler ile
fenotipik oOzellikler birlikte degerlendirildiginde Van ilindeki gokkusagi alabalig
yetistiricileri kendi kulugkahanelerindeki ve diger kulugkahanelerdeki anag

populasyonlari ile ilgili olarak;

e Kuluckahanelerin biiylime hormonu gen ifade seviyeleri hakkinda,

e Kuluckahanelerin ortalama genetik farklilik oran1 (OGFO) hakkinda,

e Kuluckahaneler arasi ortalama genetik mesafe oran1 (OGMO) hakkinda,

e Kuluckahanelerde kan tazelemenin yapilip yapilmamas1 gerektigi
hakkinda,

e Hangi kulugkahanelerin primer ana¢ stoku olusma ve kan tazeleme igin

kullanilip kullanilamayacagi hakkinda ve
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e Kulugkahanelerin fenotip 6zellikleri hakkinda fikir sahibi olabileceklerdir.

Calisma sonuglarina gore Van ilindeki gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinin
bazi fenotipik ve genotipik 6zellikleri birlikte degerlendirildiginde;

Biiytime hormonu nispi gen ifade seviyesi en yiiksek olan kulugkahanenin OCK
kulugkahanesi oldugu goriilmektedir. Kulugkahanenin kulugkahane i¢i ortalama genetik
farklilik oranina (OGBO) bakildiginda (0.512) kulugkahanenin genotipik olarak “iyi”
durumda oldugu goriilmiistiir. Ayrica OCK kulugkahanesinin kulugkahaneler arasi
ortalama genetik mesafe oran1 (OGMO) da (0.102) kulugkahanenin “iyi” durumda
oldugunu gostermektedir. (Cizelge 5.9). Ancak OCK kuluckahanesinde 0.1 Fis degeri
ve 0.29 Fir degeri homozigotlugun, hem kuluckahane icinde hem de diger
kulugkahanelerle kiyaslandiginda yiiksek durumda oldugunu gostermektedir. OCK
kulugkahanesinin Fis ve Fir degerleri her ne kadar sifira yakin ve Hardy-Weinberg
dengesinde olmasina ragmen tiim degerler (Fis, Fit ve kulugkahane i¢ci OGBO) birlikte
degerlendirildiginde OCK kulugkahanesinde homozigotlugu arttiran bir durum
goriilmektedir. Bu durumun nedeni OCK kulugkahanesinde anaglarda biiyiimeye
yonelik tek yonli seleksiyon uygulanmasi ve seleksiyon baskisinin yliksek tutulmasi
olabilir.

OCK kulugkahanesinin fenotipik 6zelliklerine bakildiginda diisiik larva ¢ikisi ve
anaglarin diisiik fekonditeye sahip olmalar1 disinda her hangi bir dezavantaj
gorilmemektedir (Cizelge 5.9). OCK kulugkahanesinde fekonditenin diisiik olmasi
anaglarin yaglariin yiiksek olmasindan kaynaklanmaktadir. Kuluckahanelerde anaglarin
uzun siire kullanimi homozigotlugu arttirmamak i¢in 6nemlidir. Ancak en yash anaglar
OCK kuluckahanesinde bulunmasia ragmen anaglarin siit kalitesinin diisiik oldugu
gorilmektedir. Ciinkii larva c¢ikis oranminin en diisiik oldugu kulugkahane OCK
kulugkahanesidir. Bu durum akrabalik depresyonunun erken belirtisi olabilir.

Bu nedenle OCK kulugkahanesinin orta ve uzun vadede homozigotlugu
arttirmamak ve saglikli bir kulugkahane ve anag¢ yonetimi i¢in heterozigotlugu yiiksek
olan iyi bir kaynaktan kan tazelemesi saglikli bir yaklasim olacaktir. Ayrica OCK
kulugkahanesinde biiylimeye yonelik tek yonlii seleksiyon ve yiiksek seleksiyon baskisi

uygulamalarindan kaginilmalidir.
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OCK kulugkahanesi Cizelge 5.9’ dan yararlanarak kan tazelemek ister ise
yiikksek fekonditeye sahip SFA ve KCM kulugkahanelerinden ana¢ temin edebilir.
Ayrica ortalama genetik farklilik oranimi ve ortalama genetik mesafe oranini artirmak
ister ise SFA ve BSU kulugkahanelerinden anag¢ temin edebilir. Ancak oncelikli olarak
SFA kuluckahanesini tercih etmesi daha uygun olabilir. Ciinkii KCM kulugkahanesinin
fekonditesi yliksek olmasina ragmen ortalama genetik benzerlik orani ve biiyiime
hormonu nispi gen ifade seviyesi kulugkahaneler arasinda en diisiik olan ikinci
kuluckahanedir. BSU kuluckahanesi ise kulugckahaneler arasi ortalama genetik farklilik
orant yiksek olmasina ragmen biiyime hormonu nispi gen ifade seviyesi
kulugkahaneler arasinda en diisiik olan dgiincii kulugkahanedir. Ayrica BSU
kuluckahanesi kuluckahane i¢i OGBO degeri kuluckahaneler arasinda en yiiksek olan
kuluckahanedir.

Bu nedenle hem biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesi ikinci sirada olan
hem de ortalama genetik farklilik orani ve ortalama genetik mesafe orani “cok iyi” olan
yiikksek fekonditeli anaglara sahip SFA kulugkahanesinden kan tazelemesi, OCK
kulugkahanesinin fekonditesini, ortalama genetik farklilik oranim1 ve ortalama genetik
mesafe oranini arttiracaktir. Bu durum biiylime hormonu gen ifade seviyesini de
etkilemeyecektir. Ciinkii SFA kulugkahanesinin biliylime hormonu gen ifade seviyesi
OCK kulugkahanesinden sonra ikinci sirada gelmektedir ve aralarindaki fark
istatistiksel olarak onemsizdir (p>0.05). Ayrica OCK kulugkahanesi SFA kuluckahanesi
disinda farkli illerdeki performans o6zelligi bilinen, biiyiime ozellikleri iyi ve
heterozigotlugu yiiksek populasyonlardan etkin anag¢ sayisini yiiksek tutarak kan
tazelemesi saglikl1 bir yaklagim olabilir.

Biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesi en yiiksek olan ikici kulugkahanenin
SFA kulucgkahanesi oldugu goriilmektedir. Ayrica sayisal olarak ikinci sirada olan SFA
kulugkahanesi ile biiyiime hormonu gen ifade seviyesi birinci sirada olan OCK
kulugckahanesi arasinda istatistiksel bir fark olmadigi goriilmektedir (p>0.05). SFA
kulugkahanesinin kulugkahane i¢i ortalama genetik farklilik oranmna (0.829)
bakildiginda kulugkahanenin diger kuluckahanelere oranla “cok iyi” durumda oldugu
gorilmiistiir. Ayrica bu kulugkahanenin kuluckahaneler arasi ortalama genetik mesafe

orani (0.163) da kulugkahanenin “cok iyi” durumda oldugunun belirtisidir (Cizelge 5.9).
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Ayrica SFA kulugkahanesi hem Fis hem de Fir degerleri bakimindan en diisiik negatif
degere sahiptir (-0.34/-0.05). Bu durum SFA kuluckahanesinde heterozigotlugun en iyi
durumda oldugunu gosterirken degerlerin sifira yakin olmasi kulugkahanenin Hardy-
Weinberg dengesinde oldugunu gdstermektedir.

SFA kulugkahanesinin fenotipik o6zelliklerine bakildiginda anaclarin yiiksek
fekonditeye sahip olduklar1 goriilmiistiir. Ancak kulugkahanenin déllenme orani diger
kulugkahanelere gore daha diisiik oldugu goriilmektedir (Cizelge 5.9). Bunun nedeni
genetik faktorlerin yaninda kulugkahanelerde kullanilan dolleme metotlarindaki
farkliliklar olabilir.

SFA kuluckahanesi, kulugkahane i¢ci OGBO degeri, kulugkahaneler arasi
OGMO degeri, OGBO degerine gore belirlenen hatlar, Fis ve Fir, gibi farkli kriterler ve
fenotipik ozellikler agisindan degerlendirildiginde SFA kuluckahanesinin biiylime
ozelliklerinin 1yi olmas1 ve heterozigotlugunun yiiksek olmast SFA kulugkahanesinin
diger kulugkahaneler i¢in “primer anag¢ stoku olusturmak™ veya “kan tazeleme” igin
birinci tercih olarak kullanilabilecegini gostermektedir.

SFA kulugkahanesi Cizelge 5.9’ dan yararlanarak kan tazelemek ve biiyiime
hormonu gen ifade seviyesini yiikseltmek ister ise OCK kulugkahanesinden kan
tazelemek amaciyla ana¢ temin edebilir. Bu durum biiyiime hormonu gen ifade
seviyesini etkilemeyecektir. Ciinkii OCK kulugkahanesi kulugkahaneler arasinda
biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesi en yiiksek olan kulugkahanedir. Ancak SFA
kulugckahanesinin OCK kulugkahanesinden kan tazelemesi SFA kuluckahanesinin
ortalama genetik farklilik oranini ve ortalama genetik mesafe oranim diisiirebilir. Ayrica
negatif olan Fis ve Fir degerlerini de yiikseltebilir. Ciinkii SFA kulugkahanesinin Fis ve
Fir degerleri, ortalama genetik farklilik oranini ve ortalama genetik mesafe oranint OCK
kulugkahanesinden daha iyi durumdadir. Bu nedenle SFA kuluckahanesinin OCK
kuluckahanesinden kan tazelemesi saglikli bir yaklasim olmayabilir. Ayrica Fis ve Fir
degerleri, ortalama genetik farklilik oranin1 ve ortalama genetik mesafe orani agisindan
tim kulugkahaneler degerlendirildiginde SFA kuluckahanesi bolgedeki tiim
kuluckahaneler arasinda genotipik olarak en iyi olan kuluckahanedir.

Bu nedenle Cizelge 5.9°daki diger kulugkahanelerden kan tazeleme yapmasi

saglikli bir yaklasim olmayacaktir. Zaten halihazirda SFA  kulugkahanesi
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heterozigotlugu yiiksek olan bir isletmeden (Liman Balik¢ilik) farkli donemlerde stirekli
kan tazelemektedir. Ayrica bu isletme Tiirkiye’de bir Amerikan yumurta sirketinin
(Troutlodge) distribiitorliigiinii  yiiriitmektedir. Bu nedenle bolgedeki  diger
kulugkahanelerdense halihazirda kan tazelemek i¢in yararlandigr kulugkahaneden kan
tazelemeye devam etmesi SFA kulugkahanesi i¢in daha saglikli bir yaklasim olacaktir.

Biiyime hormonu nispi gen ifade seviyesi en yiiksek olan {igiinci
kulugkahanenin YSU kulugkahanesi oldugu belirlenmistir. YSU kulugkahanesinin
kuluckahane i¢i ortalama genetik farklilik oranina (0.410) bakildiginda homozigotlugun
artmas1 muhtemel olmamakla beraber “orta” durumda oldugu goriilmiistiir. Ayrica bu
kulugkahanenin kulugkahaneler arasi ortalama genetik mesafe oraninin (0.087 ) da
“orta” durumda oldugu belirlenmistir (Cizelge 5.9). YSU kuluckahanesi kulugkahane igi
OGBO degeri, kulugkahaneler arast OGMO degeri agisindan “orta” seviyede olmasina
ragmen Fis ve Fi gibi farkli kriterler agisindan da degerlendirildiginde YSU
kulugkahanesinin Fis degerinin (-0.07) negatif oldugu Fir degerine (0.16) ise pozitif
oldugu goriilmektedir. Bu durum YSU kuluckahanesinin kendi icinde heterozigot
oldugunu ancak diger kulugkahanelerle de benzesmekle birlikte homozigotlugun ¢ok
yiksek olmadigi ayrica kulugkahanenin de Hardy-Weinberg dengesinde oldugunu
gostermektedir.

YSU kulugkahanesinin fenotipik o6zelliklerine bakildiginda anaglarin disiik
fekonditeye ve diisik sperm miktarina sahip olduklart goriilmistir. YSU
kulugkahanenin déllenme orani da diger kulugkahanelere gore daha disiiktiir (Cizelge
5.9). Bunun ana nedeni genetik faktorlerin yaninda kulugkahanelerde kullanilan délleme
metotlarindaki farkliliklar olabilir. YSU kuluckahanesindeki anaglarin sperm miktarinin
diisiik olmasi da dollenme oranint diisiirebilir. Ayrica kulugkahanenin genis bir
yumurtlama profili oldugu ve diger kuluckahanelere oranla anaglarin erken
yumurtladigi bulunmustur (Sekil 5.1) Normal sartlarda herhangi bir kuluckahanenin
genis bir yumurtlama profiline sahip olmast sagim doneminin uzun siirmesine neden
olmaktadir. Bu durum is yiikiinii arttirmaktadir. Ancak YSU kuluckahanesindeki anag
sayist ¢ok olmadigindan kulugkahane ¢ok zorlanmadan anaglarini rahat bir sekilde
sagmaktadir. Hatta genis bir yumurtlama profiline sahip olmalart yumurtalarin farkl

donemde agilmasini ve bu durumda erken ve ge¢ donemde ellerinde porsiyonluk balik
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ve yumurta bulundurmalarina olanak saglamaktadir. Ayrica diger kulugkahanelere
oranlara biinyesinde bulundurdugu Hat 1°den dolay1 anaglarinin erken yumurtlamasi da
pazara daha erken balik ve yumurta sunmasini saglamaktadir. Bu nedenle erken
yumurta almak isteyen kulugkahanelerin YSU kulugkahanesindeki Hat 1’den
yararlanmalar1 avantajlarina bir durum olusturabilir.

Su asamada YSU kuluckahanesinde kuluckahane ici OGBO degerine ve Fis
degerine gore kisa vadede homozigotlugun artmasi muhtemel olmasa da YSU
kuluckahanesi Fir gibi farkli kriterler agisindan degerlendirildiginde YSU
kuluckahanesinin orta ve uzun vadede homozigotlugu arttirmamak ve saglikli bir
kulugkahane ve ana¢ yonetimi igin heterozigotlugu yiiksek olan iyi bir kaynaktan kan
tazelemesi saglikli bir yaklasim olacaktir. Ayrica YSU kulugkahanesinde biiylimeye
yonelik tek yonli seleksiyon ve yliksek seleksiyon baskisi uygulamalarindan
kag¢inilmalidir.

YSU kulugkahanesi Cizelge 5.9’ dan yararlanarak kan tazelemek ve biiyiime
hormonu gen ifade seviyesi ile ortalama genetik farklilik oranini artirmak ister ise OCK
ve SFA kuluckahanelerinden ana¢ temin edebilir. Ayrica ortalama genetik mesafe
oranini artirmak ister ise SFA, BSU ve OCK kulugkahanelerinden ana¢ temin edebilir.
Ancak oncelikli olarak SFA kulugkahanesini tercih etmesi daha uygun olabilir. Ciinkii
BSU kulugkahanesinin diger kulugkahanelere olan ortalama genetik mesafe orani “iyi”
olmasima ragmen ortalama genetik farklilik oran1 “orta” diizeyde ve biiyiime hormon
nibi gen ifade seviyesi kuluckahaneler arasinda sondan {gilincii siradadir. OCK
kulugkahanesinin ise biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesi yiiksek olmasina
ragmen kuluckahaneler arasi ortalama genetik mesafe orant SFA ve BSU
kuluckahanelerinden sonra gelmektedir. Ayrica anaglarinin fekonditesi SFA
kuluckahanesine gore daha diisiiktiir.

Bu nedenle hem biiyiime hormon gen ifade seviyesi ikinci sirada olan hem de
ortalama genetik farklilik orani ve ortalama genetik mesafe orani “cok iyi” olan yiiksek
fekonditeli anaglara sahip SFA kuluckahanesinden kan tazelemesi, YSU
kuluckahanesinin biiyiime hormonu gen ifade seviyesini, fekonditesini, ortalama

genetik mesafe orani ve ortalama genetik farklilik oranini arttiracaktir.
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Biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesi en yiiksek olan dordiinci
kulugkahanenin BSU kuluckahanesi oldugu belirlenmistir. BSU kuluckahanesinin
kulugkahaneler arasi ortalama genetik mesafe oraninin (0.130) “iyi” durumda olmasina
ragmen kulugkahane i¢i ortalama genetik farklilik oranina (0.294) bakildiginda “orta”
durumda oldugu goriilmistiir. (Cizelge 5.9). BSU kulugkahanesinin kulugkahane igi
OGBO degerinin “orta” seviyede olmasina ve kulugkahaneler arast OGMO degerinin
“iyi” seviyede olmasmna ragmen Fis ve Fir, gibi farkli kriterler acisindan da
degerlendirildiginde BSU kulugkahanesinin 0.21 Fis degeri ve 0.38 Fir degeri ile
homozigotlugunun, hem kuluckahane icinde hem de diger kuluckahanelerle
kiyaslandiginda en yiiksek durumda oldugunu goriilmektedir.

BSU kulugkahanesinin kulugkahane igi OGBO degerine gore genotipik
durumunun “orta” olmasina (0.706) ragmen diger kuluckahanelerden yiiksek olmasi ve
BSU kulugkahanesinin Hardy-Weinberg dengesinde olmasina ragmen Fis degeri ile Fir
degerinin pozitif olmasi biiylimeye yonelik tek yonlii seleksiyon uygulandigini ve
seleksiyon baskisinin yiiksek tutuldugunu gosterebilir. Ayrica BSU kulugkahanesinin
biiyiime hormonu gen ifade seviyesinin kendisi gibi Hat 4’den olusan ELF ve KCM
kuluckahanelerinden yaklasik iki kat daha fazla ifade (eksprese) olmasi, BSU
kulugkahanesinde tek yonli seleksiyon uygulandigini ve seleksiyon baskisinin yiiksek
tutuldugunu yani Hat 4 i¢indeki biiylime ozellikleri iyi olan bireylerin ana¢ olarak
ayrildigin1 gostermektedir. Bu durum, BSU kulugkahanesinin kulugkahane igi OGBO
arttirdigindan (OGBO; 0,706) kulugkahanede orta ve uzun vadede homozigotluk sorunu
olusacaktir. Bu nedenle BSU kulugkahanesi, biiyiimeye yonelik tek yonlii seleksiyon ve
yiiksek seleksiyon baskis1 uygulamalarindan kaginmalidir.

BSU  kulugkahanesinin  fenotipik  0Ozelliklerine  bakildiginda  BSU
kuluckahanesinin dollenme oraninin diger kuluckahanelere (KCM hari¢) oranla daha
yiiksek oldugu goriilmiistiir (Cizelge 5.9). Bunun ana nedeni genetik faktorlerin yaninda
kuluckahanelerde kullanilan dolleme metotlarindaki farkliliklar olabilir. Ayrica
kuluckahanedeki erkek anaglarin sperm miktarinin diger kuluckahanelerdeki (KCM
harig) erkek anaglardan daha fazla oldugu goriilmiistiir (Cizelge 5.9).

BSU kulugkahanesi, kuluckahane ici OGBO degeri, kulugkahaneler arasi
OGMO degeri, OGBO degerine gore belirlenen hatlar, Fis ve Fit, gibi farkli kriterler ve
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fenotipik Ozellikler acisindan degerlendirildiginde, BSU kuluckahanesinin etkin anag
sayisin1 da dikkate alarak orta ve uzun vadede homozigotlugu arttirmamak ve saglikli
bir kuluckahane ve anag¢ yonetimi olusturmak i¢in performans 6zelligi bilinen, biiyliime
Ozellikleri iyi ve heterozigotlugu yiiksek populasyonlardan kan tazelemesi saglikli bir
yaklasim olacaktir. Ayrica bu kulugkahanedeki baliklar “primer ana¢ stoku olusturmak”™
veya “kan tazeleme” i¢in kullanilmamalidir.

BSU kulugkahanesi Cizelge 5.9” dan yararlanarak kan tazelemek ve biiyiime
hormonu gen ifade seviyesi ile ortalama genetik farklilik oranini artirmak ister ise OCK
ve SFA kulugkahanelerinden ana¢ temin edebilir. Ancak oOncelikli olarak SFA
kulugkahanesini tercih etmesi daha uygun olabilir. Ciinkii OCK kuluckahanesinin
bliyiime hormonu nispi gen ifade seviyesi kulugkahaneler arasinda yiiksek olmasina
ragmen kuluckahaneler arasi ortalama genetik mesafe orani ve ortalama genetik farklilik
orani “iyi” durumdadir. SFA kuluckahanesinin ise ortalama genetik mesafe orani ve
ortalama genetik farklilik orani “cok iyi” durumdadir. Diger yandan biiyiime hormonu
nispi gen ifade seviyesi ikinci sirada olan SFA kulugkahanesi ile biiyiime hormonu nispi
gen ifade seviyesi en yiiksek olan OCK kulugkahanesi arasinda biiyime hormonu gen
ifade seviyeleri agisindan istatistiksel bir fark s6z konusu degildir (p>0.05).

Bu nedenle hem biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesi ikinci sirada olan
hem de ortalama genetik farkliik oranm1 “gok iyi” olan anaglara sahip SFA
kulugkahanesinden kan tazelemesi, BSU kulugkahanesinin biiyiime hormonu gen ifade
seviyesini, ortalama genetik mesafe orani ve ortalama genetik farklilik oranini
arttiracaktir.

Biiytime hormonu nispi gen ifade seviyesi en yiiksek olan besinci
kulugkahanenin KCM kulugkahanesi oldugu belirlenmistir. KCM kulugkahanesinin
kuluckahane ic¢i ortalama genetik farklilik oramina (0.341) bakildiginda “orta”
durumda oldugu goriilmiistiir.  Ayrica bu kulugkahanenin kulugkahaneler arasi
ortalama genetik mesafe oraninin (0.072) da “orta” durumda oldugu belirlenmistir
(Cizelge 5.9). KCM kulugkahanesi kuluckahane i¢i OGBO degeri, kulugkahaneler
arast OGMO degeri acgisindan “orta” seviyede olmasina ragmen Fis ve Fir, gibi farkli

kriterler agisindan da degerlendirildiginde KCM kulugkahanesinin 0.17 Fis degeri ve
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0.35 Fir degeri ile homozigotlugun, hem kulugkahane icinde hem de diger
kulugkahanelerle kiyaslandiginda yiiksek durumda oldugunu goriilmektedir.

Bu durum KCM kulugkahanesinin primer anag¢ stoku olustururken diisiik etkin
ana¢ sayist ile baslanildiginin  gostergesi  olabilir. Diger yandan KCM
kulugkahanesinin biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyesinin bolgedeki diger
kulugkahanelerden (OCK, SFA, YSU, BSU) daha disiik olmasi biinyesinde
bulundurdugu hatlarin biiylime hormonu gen ifade seviyelerinin diisiik olmasindan
kaynaklanabilir.

KCM kulugkahanesinin fenotipik 6zelliklerine bakildiginda anaglarin yiiksek
fekonditeye sahip olduklar1 goriilmistiir. Ayrica kuluckahanenin dollenme oraninin
diger kulugkahanelere oranla daha yiiksek oldugu gorilmistiir (Cizelge 5.9). Bunun
ana nedeni genetik faktorlerin yaninda kulugkahanelerde kullanilan ddélleme
metotlarindaki farkliliklar olabilir. Kulugkahanedeki erkek anaglarin sperm miktarinin
diger kulugkahanelerdeki erkek anaglardan daha fazla oldugu goriilmiistiir (Cizelge 5.9).
Ayrica kulugkahanenin dar bir yumurtlama profili oldugu ve diger kuluckahanelere
oranla anaglarin daha ge¢ yumurtladigi bulunmustur (Sekil 5.2) KCM kuluckahanesinin
dar bir yumurtlama profiline sahip olmasi sagim doneminin kisa slirmesine neden
olmaktadir. Bu durum yani yumurta birakma araliginin dar olmasi, anag sayisinin fazla
oldugu isletmelerde isletmeleri zor durumlara sokarken, ana¢ sayist az olan isletmeler
icin idealdir. KCM kulugkahanesindeki ana¢ sayisi ¢ok olmadigindan kuluckahanede
¢ok zorlanmadan anaclarini rahat bir sekilde sagmaktadir. Ayrica diger kuluckahanelere
oranla anaglarinin daha ge¢ yumurtlamasi ge¢ donemde ellerinde porsiyonluk balik ve
yumurta bulundurmalarina olanak saglamaktadir.

KCM kulugkahanesinin kulugkahane i¢i OGBO degerinin ve kuluckahaneler
arast OGMO degerinin “orta” durumda olmasi ve hem Fis hem de Fir degerleri
bakimindan sifira yakin ama pozitif degere sahip olmasi KCM kulugkahanesinin etkin
anac¢ sayisini da dikkate alarak orta ve uzun vadede homozigotlugu arttirmamak ve
saglikl bir kulugckahane ve anag¢ yonetimi olusturmak i¢in performans 6zelligi bilinen,
biiyiime Ozellikleri iyi ve heterozigotlugu yiiksek populasyonlardan kan tazelemesi

saglikll bir yaklasim olacaktir. Ayrica bu kulugkahanedeki baliklar “primer anag stoku
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olusturmak™ veya “kan tazeleme” i¢in kullanilmamali, bliyiimeye yonelik tek yonlii
seleksiyona ve yiiksek seleksiyon baskisina maruz birakilmamalidir.

KCM kulugkahanesi Cizelge 5.9’ dan yararlanarak kan tazelemek ve biiyiime
hormonu gen ifade seviyesi ile ortalama genetik farklilik oranini arttirmak ister ise OCK
ve SFA kulugkahanelerinden anag¢ temin edebilir. Ortalama genetik mesafe orani
artirmak ister ise de SFA, BSU ve OCK kulugkahanelerinden ana¢ temin edebilir.
Ancak oncelikli olarak SFA kulugkahanesini tercih etmesi daha uygun olabilir. Ciinkii
BSU kulugkahanesinin diger kulugkahanelere olan ortalama genetik mesafe orani “iyi”
olmasina ragmen ortalama genetik farklilik oran1 “orta” diizeyde ve biiyiime hormonu
nispi gen ifade seviyesi kulugkahaneler arasinda sondan tiglincii siradadir. Diger yandan
OCK kulugkahanesinin biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesi kulugkahaneler
arasinda yiiksek olmasma ragmen kuluckahaneler arasi ortalama genetik mesafe orani
ve ortalama genetik farkliik orani “iyi” durumdadir. SFA kuluckahanesinin ise
ortalama genetik mesafe orani ve ortalama genetik farklilik orani “gok iyi” durumdadir.
Biiytime hormonu nispi gen ifade seviyesi ikinci sirada olan SFA kulugkahanesi ile
biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesi en yiiksek olan OCK kulugkahanesi arasinda
biiyiime hormonu gen ifade seviyeleri agisinda istatistiksel bir fark s6z konusu degildir
(p>0.05).

Bu nedenle hem biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesi ikinci sirada olan
hem de ortalama genetik farklilik orani ve ortalama genetik mesafe orani “gok iyi” olan
anaglara sahip SFA kulugkahanesinden kan tazelemesi, KCM kuluckahanesinin biiyiime
hormonu gen ifade seviyesini, ortalama genetik mesafe orani ve ortalama genetik
farklilik oranini arttiracaktir.

Biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesi en diisiik olan kulugkahanenin ELF
kuluckahanesi oldugu belirlenmistir. ELF kulugkahanesinin kulugckahane i¢i ortalama
genetik farklilik oranina (0.423) bakildiginda “orta” durumda oldugu goriilmiistiir.
Ayrica bu kuluckahanenin kuluckahaneler arasi ortalama genetik mesafe oraninin
(0.064) da “orta” durumda oldugu belirlenmistir (Cizelge 5.9). ELF kulugkahanesi
kuluckahane i¢ci OGBO degeri, kulugckahaneler aras1t OGMO degeri agisindan “orta”
seviyede olmasmna ragmen Fis ve Fir, gibi farkli kriterler ag¢isindan da

degerlendirildiginde ELF kuluckahanesinin Fis degerinin (-0.07) negatif oldugu Fir
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degerine (0.16) ise pozitif oldugu goriilmektedir. Bu durum ELF kuluckahanesinin
kendi iginde heterozigot oldugunu ancak diger kulugkahanelerle de benzesmekle birlikte
homozigotlugun ¢ok yiiksek olmadigi ayrica kulugkahanenin de Hardy-Weinberg
dengesinde oldugunu gostermektedir. Bunun durumun nedeni primer anag¢ stoku
kurulurken yumurtlamaya etkin bir sekilde katilan etkin anag¢ sayisinin diistik tutularak
ise basglanilmasi ve iiretime diisiik etkin anag sayisi ile devam edilmesi olabilir.

Diger yandan ELF kulugkahanesinin biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade
seviyesinin bolgedeki diger kulugkahanelerden (OCK, SFA, YSU, BSU, KCM) daha
diisiik olmasi bilinyesinde bulundurdugu hatlarin biiylime hormonu gen ifade
seviyelerinin diisitk olmasindan kaynaklanabilir.

ELF kulugkahanesinin fenotipik oOzelliklerine bakildiginda kuluckahanedeki
erkek anaglarin sperm miktarinin diger kulugkahanelerdeki erkek anaglara oranla daha
diisiik oldugu bulunmustur (Cizelge 5.9). Ayrica kulugckahanenin genis bir yumurtlama
profili oldugu bulunmustur (Sekil 5.2) Normal sartlarda herhangi bir kulugkahanenin
genig bir yumurtlama profiline sahip olmasi sagim doneminin uzun siirmesine neden
olmaktadir. Bu durum is yiikiinii arttirmaktadir. Ancak ELF kuluckahanesinin anag
sayist ¢ok olmadigindan kulugkahane ¢ok zorlanmadan anaglarini rahat bir sekilde
sagmaktadir. Hatta genis bir yumurtlama profiline sahip olmalart yumurtalarin farkli
donemde agilmasini ve bu durumda erken ve ge¢ donemde ellerinde porsiyonluk balik
ve yumurta bulundurmalarina olanak saglamaktadir.

Su asamada ELF kulugkahanesinde kuluckahane i¢ci OGBO degerine ve Fis
degerine gore kisa vadede homozigotlugun artmasi muhtemel olmasa da ELF
kuluckahanesinin Fir degerinin pozitif olmasi, kuluckahanede tek hattin bulunmasi
(Hat 4) ve hattin OGBO oraninin “orta” seviyede olmasindan dolay1 ayrica ELF
kulugkahanesinin bolgedeki diger kuluckahaneler arasinda biiyiime hormonu nispi gen
ifade seviyesi en diisiik olan kulugkahane olmasi, ELF kulugkahanesinin etkin anag
sayisini da dikkate alarak orta ve uzun vadede homozigotlugu arttirmamak ve saglikli
bir kuluckahane ve ana¢ yOnetimi olusturmak icin performans o6zelligi bilinen,
biiyiime Ozellikleri iyi ve heterozigotlugu yiiksek populasyonlardan kan tazelemesi

saglikli bir yaklasim olacaktir. Ayrica bu kulugkahanedeki baliklar “primer anag stoku
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olusturmak”™ veya “kan tazeleme” i¢in kullanilmamali, bliyiimeye yonelik tek yonlii
seleksiyona ve yiiksek seleksiyon baskisina maruz birakilmamalidir.

ELF kulugkahanesi Cizelge 5.9’ dan yararlanarak kan tazelemek ve biiyiime
hormonu gen ifade seviyesi ile ortalama genetik farklilik oranini arttirmak ister ise OCK
ve SFA kulugkahanelerinden anag¢ temin edebilir. Ortalama genetik mesafe oranini
arttirmak ister ise de SFA, BSU ve OCK kulugkahanelerinden anag¢ temin edebilir.
Ancak oncelikli olarak SFA kulugkahanesini tercih etmesi daha uygun olabilir. Ciinkii
BSU kulugkahanesinin diger kulugkahanelere olan ortalama genetik mesafe orani “iyi”
olmasina ragmen ortalama genetik farklilik oran1 “orta” diizeyde ve biiyiime hormonu
nispi gen ifade seviyesi kulugkahaneler arasinda sondan {igiincii siradadir. Diger yandan
OCK kulugkahanesinin biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesi kulugkahaneler
arasinda yiiksek olmasma ragmen kuluckahaneler arasi ortalama genetik mesafe orani
ve ortalama genetik farklilik orani “iyi” durumdadir. SFA kulugkahanesinin ise
ortalama genetik mesafe orani ve ortalama genetik farklilik orani “gok iyi” durumdadir.
Biiytime hormonu nispi gen ifade seviyesi ikinci sirada olan SFA kulugkahanesi ile
biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesi en yiiksek olan OCK kulugkahanesi arasinda
biiyiime hormonu gen ifade seviyeleri agisinda istatistiksel bir fark s6z konusu degildir
(p>0.05).

Bu nedenle hem biiyiime hormonu nispi gen ifade seviyesi ikinci sirada olan
hem de ortalama genetik farklilik orani ve ortalama genetik mesafe oran1 “gok iyi” olan
anaglara sahip SFA kulugkahanesinden kan tazelemesi, ELF kuluckahanesinin biiyiime
hormonu gen ifade seviyesini, ortalama genetik mesafe oranini ve ortalama genetik

farklilik oranini arttiracaktir.

5.5. Sonuc ve Oneriler

Van ilindeki gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde bulunan gékkusagi
alabalif1 ana¢ populasyonlarinin bazi fenotipik ozellikleri, kandan izole edilen total
DNA ile mitokondrial DNA’dan hesaplanan genotipik polimorfizm kriterleri ve
orneklenen larvalardan belirlenen biiyiime hormonu gen ifade seviyeleri birlikte

degerlendirildiginde;



186

Gokkusagi alabalig1 kulugkahanelerinde 7 farkli gokkusagi alabaligi hattinin
oldugu ve bazi kulugkahanelerdeki farkli hatlarin genotipik cesitliligi
arttirdi,

Gokkusag alabaligi kuluckahanelerinin kulugkahane i¢i OGBO ve OGFO
degerleri ile kuluckahaneler aras1 OGMO ve OGYO degerlerine gore
kulugkahanelerin genotipik durumlarinin “gok iyi”, “iyi” ve “orta” seviyede
oldugu,

Ayni hatlarin farkli kuluckahanelerde, kuluckahane ve ana¢ yonetiminden
kaynaklanan farkli1 GBO veya OGBO degerlerine sahip oldugu,

Hat 4’tin OGBO degeri “orta” seviyede olmakla beraber, baz
kulugkahanelerdeki frekansinin fazla olmasi (BSU, KCM, ELF) nedeniyle
dikkatli bir ana¢ ve kuluckahane yonetimi yapilmazsa bu kulugkahanelerde
orta ve uzun vadede genotipik varyasyonun diismesine sebep olabilecegi,
Genotipik cesitlilik  kriterlerine gore kuluckahanelerdeki genotipik
cesitliligin iyi durumda oldugu (6zellikle SFA kulugkahanesinde “gok iyi”
durumda) ancak bazi kulugkahanelerin (BSU, KCM, OCK ) Fis ve Fir
degerlerinin her ne kadar sifira yakin ve Hardy-Weinberg dengesinde olsa da
Fis ve Fir degerlerinin pozitif olmasi nedeniyle bu kuluckahanelerde
homozigotlugun gorece arttig1 ve dikkatli bir ana¢ ve kulugkahane yonetimi
yapilmazsa orta ve uzun vadede genotipik varyasyonun diismesine sebep
olabilecegi,

Populasyonlar arasindaki genetik farkliligin tanimlanmasinda kullanilan Fst
degerine gore kuluckahanelerdeki genotipik cesitliligin iyi durumda
goriinmesine ragmen, OGBO degeri ile birlikte degerlendirildiginde bazi
kuluckahanelerde (BSU, KCM) kuluckahane ici OGBO degerlerinin yiiksek
olmasi1 nedeniyle bu kuluckahanelerde dikkatli bir kuluckahane ve anag
yonetimi yapilmazsa orta ve uzun vadede genetik varyasyonun diisebilecegi,
Gokkusag: alabaligr kuluckahanelerinin ve hatlarinin biiyiime hormonu gen

ifade seviyeleri arasinda istatistiksel olarak farkin 6nemli oldugu (p<0.05),
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Gokkusagr alabaligi kulugkahanelerdeki biiylime hormonu nispi gen ifade
seviyelerine gore en yiiksek biiylime hormonu (GH-I) nispi gen ifade
seviyesinin sirasi ile OCK ve SFA kuluckahanelerindeki anaclarda oldugu,
Gokkusagi alabaligi kulugkahanelerinde belirlenen gokkusagi alabaligi anag
hatlarinin bityime hormonu nispi gen ifade seviyesine gore en yiiksek
biiyiime hormonu (GH-1) nispi gen ifade seviyesinin SFA kulugkahanesinde
belirlenen Hat 5’deki anaca ait oldugu,

OCK ve SFA kulugkahanelerinde belirlenen biiyiime hormonu nispi gen
ifade seviyeleri sirasiyla birinci ve ikinci sirada olan ayrica OGBO degerleri
“cok iyi” olan Hat 5 ve Hat 6’nin OCK ve SFA kulugkahanelerinde bulunan
diger hatlardan ayristirilabilirse “primer anag¢ stoku olusturmak™ veya “kan
tazeleme” icin kullanilabilecegi,

Ancak Hat 5 ve Hat 6’nin primer anag¢ stoku olusturmak veya kan tazeleme
icin kullaniminda etkin anag sayis1 yiliksek tutularak elde edilecek yumurta
ve yavrularin anag aday1 olarak kullanilmasi gerektigi,

Ayrica bu hatlarin (Hat 5 ve Hat 6) heterozigotlugunun muhafaza edilmesi
gerektigi ve hatlarin biiylimeye yonelik tek yonlii seleksiyona ve yliksek
seleksiyon baskisina maruz birakilmamasi gerektigi,

Kuluckahanelerin orta ve uzun vadede homozigotluk sorunu ile
karsilagmamas1  i¢in  biiyiimeye yonelik tek yonli  seleksiyon
uygulamalarindan ve yliksek seleksiyon baskisindan kaginmalar1 gerektigi,
YSU, BSU, KCM ve ELF kulugkahanelerinde bulunan anaglarin kan
tazeleme ve primer ana¢ Stoku olusturmak i¢in kullanilmamasimin daha
uygun olacagi ve bu kulugkahanelerin heterozigotlugu yiiksek bir kaynaktan
etkin ana¢ sayisimi yiiksek tutarak kan tazelemelerinin kendileri agisindan
saglikl1 bir yaklagim olabilecegi,

OCK kuluckahanesinin heterozigotlugu yiiksek bir kaynaktan etkin anag
sayisin yliksek tutarak kan tazelemesinin saglikli bir yaklasim olabilecegi
SFA kuluckahanesinin diisik GBO ve OGBO degerinden ve negatif Fis ve
Fit degerlerinden dolayr su an icin kan tazelemeye ihtiyacin olmadig1 ancak

orta ve uzun vadede bu durumun degisebilecegi,
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e Kan tazeleme ve primer anag¢ stoku olusturmak i¢cin GBO ve OGBO degeri
en disiik olan ve negatif Fis ve Fir degerlerine sahip SFA kulugkahanesinin
birinci tercih olarak diger kuluckahaneler tarafindan kullanilmasi ve bu
yapilirken etkin anag sayist yiiksek tutulmasi gerektigi,

e (Gokkusagi alabaligr kulugkahaneleri arasinda fenotipik ve genotipik
farkliliklarinin bulundugu,

e (Gokkusag alabaligr kuluckahanelerinde homozigotlugu arttirmamak igin
anaclarin olabildigince uzun siire kullanilmas1 gerektigi,

e Fenotipik ozelliklere bakildiginda YSU kulugkahanesinde bulanan Hat 1’in
erken yumurtlayan bir hat oldugu,

e YSU kulugkahanesinde belirlenen biiylime hormonu nispi gen ifade seviyesi
tigtincii sirada olan ayrica OGBO degerleri “iyi” olan ve erken yumurtlayan
Hat I’in YSU kuluckahanesinde bulunan diger hatlardan ayristirilabilirse
“primer anag stoku olusturmak” veya “kan tazeleme” i¢in kullanilabilecegi,

e Ancak erken yumurtlayan Hat 1’in primer anag¢ stoku olusturmak veya kan
tazeleme i¢in kullaniminda etkin anag sayisi yiiksek tutularak elde edilecek
yumurta ve yavrular ana¢ adayi olarak kullanilmas1 gerektigi,

e Ayrica erken yumurtlayan Hat 1’in heterozigotlugunun muhafaza edilmesi
gerektigi ve hatlarin biliylimeye yonelik tek yonlii seleksiyona ve yliksek
seleksiyon baskisina maruz birakilmamasi gerektigi,

e Gen kaynag iilkemizde olmayan gokkusagi alabaliklarinda genetik
cesitliligin azalmasini Onlemek i¢in bu tiiriin yetistiricili§inde akrabalik
depresyonuna girmeksizin genetik varyasyonun yiiksek tutulmasi gerektigi,

e Bu nedenle gokkusag alabalig1 kulugkahanelerinde saglikli bir kuluckahane
ve ana¢ yonetimi i¢in diizenli olarak kan tazeleme yapilmasi ve biiyiimeye
yonelik tek yonlii seleksiyon uygulamalarindan ve yiiksek seleksiyon

baskisindan kaginilmasi gerektigi goriilmiistiir.

Bu calisma sonuglari metodolojik olarak degerlendirildiginde populasyonlari
degerlendirmek i¢in sadece ortalama genetik benzerlik (OGBO) veya sadece Fis, Fit ve

Fst degerlerini hesaplamak ya da sadece Fst degerini kullanmak yeterli degildir.
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Populasyonlar1 saglikli bir sekilde inceleyebilmek icin GBO, OGBO, GMO, OGMO,
Fis, Fit ve Fst degerlerinin birlikte degerlendirilmesi gerektigi goriilmiistiir. Ayrica ilave
olarak populasyonlarin biiyiime hormonu (GH-1) gen ifade seviyeni belirlemek, kiiltiirii
yapilan populasyonlar hakkinda daha detayli ve degerli bilgilere ulagsmaya imkan
tanimaktadir.

Bu ¢alisma sonuglarindan da anlasilacagi gibi populasyonlarin OGBO, OGMO,
Fis, Fit, Fst, biiyiime hormonu (GH-I) gen ifade seviyeleri ile birlikte degerlendirilmesi
sayesinde populasyonlar hakkinda detayli ve yOnetim kriterleri olarak
degerlendirilebilecek parametreler elde etmek miimkiindiir.

Sonug olarak bu ¢alismada Van ilindeki gokkusagi alabaligi kuluckahanelerdeki
anaclardan elde edilen genotipik ve fenotipik verilerin ayr1 ayr1 ve birlikte
degerlendirilmesi ile saglikli bir kuluckahane ve ana¢ yonetimi icin kiyaslanabilir,
degerlendirilebilir yonetim parametreleri elde edilmistir. Bu ¢aligma sonuglari ile Van
ilindeki gokkusagi alabalig1 yetistiricileri saglikli bir kuluckahane ve anag yonetim plani
olusturabilir ve ilerleyen yillarda karsilasabilecekleri muhtemel problemlere karsi
proaktif tedbirler aliabilir. Bu durum su driinleri yetistiriciligi i¢cin onemli yararlar

saglayabilir.
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EKLER

Ek 1. Gokkusag: alabaligi kanlarindan DNA izolasyon protokolii

Gokkusagi alabaligr kuluckahanelerindeki anaglardan alinan kan 6rneklerinden

DNA’lar PureLink Genomic DNA Mini Kit (Invitrogen) ile tiretici firmanin talimatina

gore ekstrakte edilmistir.

1.

10.

11.

12.

Gokkusagi alabaligi anaglarindan alinan ve EDTA’11 tiiplere aktarilan kanlardan
0,2 ml kan 6rnegi alinarak 1.5-2.0 ml’lik ependorf tiiplere konulmustur.
Ependorf tiiplere konulan kan 6rneklerinin iizerine 20 pl proteinaz K ve 20 pl
RNaseA ilave edilmistir. Ardindan kan Ornekleri karistirilmis ve oda
sicakliginda iki dakika inkiibe edilmistir.

Inkiibe isleminin ardindan kan 6rneklerinin {izerine 200 ul lysis buffer ilave
edilmis ve vortekslenmistir.

Ardindan kan 6rnekleri 56 °C’de 30 dk inkiibe edilmistir.

Inkiibe isleminden sonra kan drneklerinin {izerine 200 pl %96’lik etanol ilave
edilmis ve 5 saniye vortekslenmistir.

Ardindan kan 6rnekleri spin kolona aktarilmstir.

Kan oOrneklerinin aktarildigi spin kolon oda sicakliginda 10000G 1 dakika
santrifiij edilmistir.

Santrifiij isleminden sonra alttaki tiip atilmis ve spin kolon yeni bos bir tiipe
yerlestirilmistir.

Ardindan 500 pl yikama tamponu-I ilave edilmis ve 6rnekler 10000G 1 dakika
santrifiij edilmistir.

Santrifiij isleminden sonra alttaki tiip atilmis ve spin kolon yeni bos bir tiipe
yerlestirilmistir.

Ardindan 500 pl yikama tamponu-II ilave edilmis ve Ornekler 16000G
(Maksimum hizda) 3 dakika santrifiij edilmistir

Santrifiij isleminden sonra spin kolon 1.5 mI’lik steril tiipe aktarilmis ve lizerine
75 pl eliisyon buffer ilave edilmistir. Daha sonra Ornekler oda sicakliginda.2

dakika bekletilmistir.
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13. Bekleme isleminden sonra ornekler maksimum hizda 1 dakika santrifiij edilmis
ve DNA’larin spin kolondan siiziilerek ependorf tiipe gegmeleri saglanmistir.

14. Santrifiij isleminden sonra spin kolon atilarak 1,5 ml lik ependorf tiiplerine
DNA o6rnek isimleri yazilmistir.

15. Ardindan elde edilen DNA orneklerinin absorbans oranmi spektrofotometrede
260/280 nm’de ol¢iilmiistiir.

16. Elde edilen 6rnekler -20 °C’de genetik polimorfizm belirleme asamasina kadar

muhafaza edilmistir.

Ek 2. Cahsmada kullanilan gokkusagi alabahklarindan elde edilen DNA'larin
absorbans oranlarimin o6l¢iilmesi

Calismada elde edilen DNA’larin absorbans oranlarina spektrofotometrede

230/260/280 nm’de NanoDrop 2000/2000¢ (Thermo Scientific) cihazinda bakilmistir.

1. Calismada kullanilan gokkusagi alabaliklarina ait DNA’lar Ek-1’de verilen
protokole uygun olarak izole edilmislerdir.

2. lzolasyon isleminin ardindan gokkusagi alabaliklarina ait DNA’larin her
birinden 1 pl alinarak nanodrop cihazinda absorbans oranlarina bakilmstir.

3. Gokkusagi alabaliklarina ait DNA’larin 260 nm’de verdikleri absorbans
degerinin 280 nm’deki absorbans degerine oranlariin 1,8 ile 2,0 arasinda olup
olmadiklarma bakilmistir. Saf bir DNA’da 260/280 oran1 1,8 ile 2.0 arasinda
olmas1 gerekirtken bu deger; 1,8’in altinda olmast durumunda RNA
kontaminasyonu olarak degerlendirilirken, 2,0’1n {izerinde olmas1 ise protein
kontaminasyonu olarak degerlendirilmistir.

4. Gokkusag alabaliklarina ait DNA’larin 260/230 degerinin ise 2 ile 2,20 arasinda
olmast gerekmektedir. Bu degerlerin istenilen araliktan yiiksek veya diislik
¢ikmasi kirlilik kontaminasyonunu gostermektedir. Bdyle bir durumda DNA
izolasyonu yeniden yapilmistir. . Ancak oOncelikli olarak 260/280 oranina
bakilmistir. Bu deger uygun degil ise 260/230 oranina bakilmaksizin izolasyon

yeniden yapilmistir. Ancak 260/280 orani uygun 260/230 oraninin uygun
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olmadig1 durumlarda cihazin verdigi pikler degerlendirilerek yakin degerlerde

kabul edilmistir.

Ek 3. Cahsmada kullanilan gokkusag alabaliklarindan elde edilen DNA’larin
izolasyon sonuclari

Gokkusagi alabaligr kuluckahanelerindeki anaglardan alinan kan 6rneklerinden
DNA’lar PureLink Genomic DNA Mini Kit (Invitrogen) ile {iretici firmanin talimatina
gore ekstrakte edilmistir. Gokkusagi alabaliklarinin DNA izolasyonlari i¢in uygulanan
protokol Ek-1’da verilmistir. Elde edilen DNA’larin absorbans oranlarina
spektrofotometrede 230/260/280 nm’de NanoDrop 2000/2000c (Thermo Scientific)
cihazinda bakilmistir. izole edilen mevecut 75 ul DNA’lardan 1’er pl alinarak Nanodrop
spektrofotometre cihazinda DNA’nin 230 nm, 260 nm ve 280 nm’de absorbans
degerleri dlgiilerek birbirine olan oranlarina bakilmistir. Elde edilen gokkusagi alabalig
DNA’larinin absorbans oranlari asagida verilmistir (Cizelge 1). Calismada kullanilan
gokkusag1 alabaliklarindan elde edilen DNA'larin saflik kontrolii i¢in uygulanan
basamaklar EKk-2'de verilmistir.
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Cizelge 1. Gokkusag Alabaligi DNA’larinin Absorbans Oranlari

Kuluckahaneler Ornek Niikleik Asit 260/280 260/230
Numarasi Konsantrasyonu (ng/pl) Oram Oram
Yesil Su Alabalik Tesisi 1-1 1487,8 1,89 2,32
1-2 1295,4 1,89 2,33
1-3 178,7 1,89 2,22
1-4 196,1 1,91 2,27
1-5 648,8 1,88 2,37
1-6 180,4 1,90 2,23
Beyazsu Alabalik Tesisi 2-1 437,3 1,87 2,15
2-2 273 1,89 2,31
2-3 140,2 1,89 2,19
2-4 1436,7 1,89 2,35
2-5 786,4 1,86 2,32
2-6 892,8 1,89 2,35
Kirk¢esme Alabahik 3-1 178,9 1,87 2,07
Tesisi 3-2 330,9 1,86 2,1
3-3 239,3 1,84 2
3-4 1293 1,83 2,05
3-5 777 1,87 2,31
3-6 237,1 1,88 2,33
EL-FA Alabalik Tesisi 4-1 303,5 1,86 2,18
4-2 73,1 1,88 2,29
4-3 309,8 1,87 2,24
4-4 260 1,85 2,26
4-5 261 1,86 2,2
4-6 241,7 1,85 2,1
Ozcatak Alabahk Tesisi  5-1 241,5 1,83 1,96
5-2 578,9 1,81 1,92
5-3 1410,9 1,87 2,2
5-4 509,8 1,86 2,14
5-5 518,8 1,86 2,19
5-6 230,9 1,88 2,15
Sifa Alabalik Tesisi 6-1 315,3 1,86 2,05
6-2 320,7 1,88 2,22
6-3 121,5 1,87 2,25
6-4 582,9 1,85 2,22
6-5 278,8 1,88 2,1
6-6 259,3 1,88 2,15

Ek 4. Primer dizayninda dikkat edilen genel kurallar

Primer dizayn edilirken genel kurallara dikkat edilmistir. Primer dizayninda
genel kural olarak;
A. Primer erime sicakligt (Tm) degerlerinin optimum 50-60 °C arasinda

olmasi gerekmektedir. Primerlerin baglanmasi esnasinda yiiksek sicaklik
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farkliliklarinin  olmamasi i¢in forward ve reverse arasindaki Tn
farkliliginin en fazla 5 °C olmalidir.

B. Guanin-Sitozin oraninin (G/C) oraninin % 50’ye yakin olmasi, gen i¢in
dizayn edilen primerlerin genomdaki hedef bdlgeye baglanmasi
acisindan uygun oldugunu gostermektedir.

C. Dizayn edilen primer baz biiyiikliiklerinin 18 - 22 baz uzunlugunda
olmas1 gerekmektedir.

D. Primerlerin yanlis yapismasi ile ilgili oranlarin “0,00” olmasi idealdir.

Ek 5. Gokkusag1 alabaligi mtDNA bolgesine spesifik primer dizaym icin sekans
bilgilerinin eldesi

Primerleri dizayn etmek icin gokkusagi alabalifi mtDNA sekans bilgileri

www.ncbi.nlm.nih.gov adresli biyoinformatik veri tabanindan diger bir ifadeyle NCBI

(National Center for Biotechnology Information) gen bankasindan elde edilmistir.
Primerler NCBI gen bankasinda bulunan farkli gokkusagi alabaligi hatlarinin mtDNA
sekanslarindan gokkusagi alabaligit mtDNA bdlgesine spesifik olarak dizayn edilmistir.

mtDNA sekanslart ve dizayn edilen primerler Cizelge 3.2°de verilmistir. Farkli

gokkusagi alabaligi hatlarina ait mtDNA’larin SnapGene 4.1.3 (www.snapgene.com)
yazilimi ile once hizalamalar1 yapilmis ve polimorfik bolgeler belirlenmistir (Ek 6).

Ardindan Primer3 (http://primer3.ut.ee/) programu ile primerler dizayn edilmistir (Ek 7).

Oncelikle gokkusagi alabaligt mtDNA’na ait sekans bilgilerini bulmak icin

NCBI sitesine giris yapilmistir (www.ncbi.nlm.nih.gov)
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MANE Select v0.5 is now available!

Sekil 2. NCBI sitesinde “Oncorhynchus mykiss mitochondrial DNA, complete genome”
aramasinin yapilmasi
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Arama sonucunda agilan sayfada “Genomes” boliimiinden ‘“Nucleotide”

secilerek secenekler goriilmiistiir.

B) Seorch NCBIdatabases-NCBI X = +

& cC O @ https//www.ncbi.nim.nih.gov.

»
jo}

NCBI Databases

‘or: Oncorhynchus mykiss mitochondrial DNA, complete genome

Literature Genes Genetics

Gene C a
) DataSets dbGaP
Profiles 0 dbSNP
Proteins

Sparcle

Structure

Sekil 3. NCBI sitesinde “Genomes” basligindan “Nucleotide” boliimiiniin se¢ilmesi

Bu islemden sonra agilan sayfadan gokkusagi alabaligit mtDNA boélgesine ait
sekans bilgileri bulunmustur.
Onemli Not: Agilan sayfada asagiya dogru inilerek gokkusagi alabaligi mtDNA
bolgesine ait ve NCBI gen bankasi sitesine sekans bilgileri yiiklenmis olan farkli biitiin

sekanslar bulunmustur.
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Sekil 4. Gokkusagi alabaligt mtDNA bolgesine ait biitiin sekans sonuglari

Daha sonra yukarida goriilen “Oncorhynchus mykiss mitochondrial DNA,

complete genome™ ile belirtilen sekans tiklanarak sekans bilgileri agilmistir.

= NCBl Resources™ HowTo ¥ Sign in to NCBI
Nucleotide [Mucleotide ¥ |[ |
Advanced Help
M

GenBank ~ Send tol =

‘Change region shown -
Oncorhynchus mykiss mitochondrial DNA, complete genome —

Customize view -
GenBank: LC050735.1
FASTA Graphics
Y, Analyze this seq =
Gota ey Run BLAST
LoCus LCese7ss 16653 bp DA circular VAT 18-SEP-2015 Pick Primers

DEFINITION Oncorhynchus mykiss sitochondrial DMA, cosplete gencme.

ACCESSION LCeser3s Highlight Sequence Features

VERSION LCese735.1 Find in this Sequance
KEYWORDS
SOURCE mitochondrion Oncorhynchus mykiss (rainbow trout)
ORGANISM Oncorhynchus mykiss
Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostosi; Related information =

Actinoprerygii; Neopterygii; Teleostei; Protacanthopterygii;

Protein
Salmoniformes; Salmonidae; Salmoninae; Oncorhynchus.
REFERENCE 1 Taxenomy
AUTHORS  Song,¥.M., Li,1.T. and Sun,X.W.
TITLE The complete mitochondrial genome sequence of steelhead, the Full text in PMC

coastal rainbow trout (Oncorhynchus mykiss irideus)
JOURNAL  Unpublished

Gene

Sekil 5. Gokkusagi alabaligi mtDNA bolgesine ait sekans bilgileri

Agilan sayfada sol iist tarafta yer alan “FASTA” secenegine tiklanarak primer

dizayni i¢in gerekli baz dizisine ulasilmistir.
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= NCBl Resources ™ HowTo ¥ Sign in to NC8I
Nucleotide |Nuclectide v || |
Advanced Help
) The Nucieotide database will include EST and GSS sequences in early 2019. Read more.
FASTA~ Sendto: v =
Change region shown -

Oncorhynchus mykiss mitochondrial DNA, complete genome

GenBank: LC050735.1
GenBank Graphics

Customize view »

Analyze this sequence
Run BLAST

>LCO58735.1 Oncorhynchus mykiss mitochondrial DNA, cosplete genome
TGACGTAGCTTAACTAAAGCATAACACT GAAGCTGT TAAGACGGACCCTAGAAAG TCCCGCTAGCACA
CTTGGTCCTGACTTTACTATCAGCTCTAACTGAACTTACACATGCAAGTCTCCGCATTCCTGTGAG
TGCCCTTAATCCCCTGCCCGGGGACGAGGAGC CGGCATCAGGCACGCCCAGGCAGCCCACGACGCCTT
TAAGCCACACCCCCAAGGAAACTCAGCAGTGATAAATAT TAAGCCATAAGCGAAAGC TTGACTTAGTT
TTAAGAGGGCCGGTAAAMAC TCGTGCCAGCCACCGCGGT TATACGAGAGGCCC TAGTTGATAACTAC
GGCGTAAAGAGTGGT TATGGAAAAATATT TAATAAAGCCGAACACCCCCTCAGCCGTCATACGCACCTG
CACGAAGACCTACTGCGAAAGCAGCT T TAAC TATGCC TGACCCCACGACAGE TAAGAAACAAACTG
TTAGATACCCCACTATGCCTAGCCGTAAACCTTGATAGAAATATACAATTGATATCCGCCAGGGAAC
TACAAGCGCCAGCT TAAMACCCAAAGGACT TGGCGGTGCCTCAGACCCACCTAGAGGAGCCTGT TCTAGA
CGATAACCCCCCGTTCAACCTCACCACCCCTTGT TTTACCCGCCTATATACCACCGTCGTCAGCTTAC
CTGTGAAGGCCCCATAGTAAGCAAAATGGGCAAAACCCAAMACGT CAGGTCGAGGTGTAGCGCATGAGG
TGGGAAGAAATGGGCTACAT TCTCTAAATTAGAGCACTACGAACCACGC TGTGAAAT CAGCGTCCGAAGG
TGGATTTAGCAGT AAACAGAAAACAGAGAGT TCTC T TGAAAC TGGC TCTGAGGCGCGCACACACCGCCCE
TCACTCTCCCCAAGTTCAACCTGTCCT TCTAACTAAGAAGT TAACCGAACAAAGGGGAGGCAAGTCGTAA
CACGGTAAGTGTACCGGAAGGTGCGCT TGGAATAACCAGAGTGTAGCT AMMATAGGAAAGCACCTCCCTT
CGAGAAGACATCCGTGCAAATCGGGTCACCCTGAGCTGACTAGC TAGCCAACATATTTGGTCCAAC
CACAACATACATACCCCAATAAAACT TAGAAT TAAGT CAACAAACCAT TTTTCCACCTTAGTAGGGGC
CGAAAAGGAGATAAT TGAGCAACAGAAAAAG TACCGCAAGGGAAAGC TGAAAGAGAATTGAAATAAC

Pick Primers

Highlight Sequence Features

Find in this Sequence

Related information
Protein

Taxonomy

Full text in PMC

Gene

PubMed (Weighted)

RefSeq Genome Sequences

TTTAGTTTAGGCCCCCGAAACTAGACGAGC TACTCCGGGACAGCCTATTGTAGGGCCAA
CCGTCTCTGTGOCAAMAGAGTGGGACGAGCCCCGAGTAGAGGTGATAAACCTATCGAGCCTAGTTATAG
TGGTTGCT TAGGAAATGAATAGAAGT TCAGCCCCCCGGCTTTCTTAGGACCTTAAGGTAAMACTAATAT

LinkOut to external resources

Order ND5 cONA clone/Protein/Antibody/RNAI
[OriGene]

GGCTAAGGATCATAGTTACCAAGGTAACCTGTTACAGT GGGCC TAAGAGCAGC CACCTGCACAGAAA
GT TAAGC TCAGACAGATACAACCTCTTATCCTGATAAGAAAT CCCACCCCCCTAACCGTACTAAGC
GTTCCATGCCCCCATGGAAGAGAT TATGC TAGAATGAGTAAT AAGAGAGTACAACTCTCTTCCCAGCAC
TGTGTAAGTCGGACCGGACCCCCCCACCGACAAAT AACGAACCCAAACCAAGAGGGAACTGTAGGCCAG
AAACACCAAGAAAAACCTACACCAACAAATCGT TACCCCCACACAGGAG TGC CCCAAGGGAAAGACC
TCGGCAAACACAAGCCTCGCCTGT T TACCAAAACATCGCCTCTTGCAAATC
(CATAAGAGGTCCCGCCTGCCCTGTGACTATGGGT T TAACGGCCGCGGTATTTTGACCGTGCGAAGG

Order NDB cDNA cione/Protein/Antibody/RNAI
{OnGene]

Sekil 6. Gokkusagi alabaligi mtDNA bolgesine ait sekans bilgilerinin FASTA sekli

Daha sonra agilan sayfadan tiim bazlar igeren bolge segilerek kopyalanir. Daha

sonra kopyalanan bolge primer3 (http://primer3.ut.ee/ ) sitesine gidilerek oraya

yapistirilir.

Onemli Not: Fasta isleminden sonra kopyalanan tiim bolge Primer3 sitesine
yapistirilmamistir.  NCBI  sitesinde bulunan tiim gokkusagir alabaligt mtDNA
bolgelerinin SnapGene program formatina uygun veri dosyast olusturulmus (Ek 6) ve
SnapGene programi yardimi ile hizalamasi yapilmistir (Ek 7). Yaklagik olarak “16000”
bazdan olusan tiim gokkusagi alabaligi mtDNA bdolgeleri alt alta getirilerek yapilan
hizalama sonucunda baz farklilig1 gdsteren polimorfik bdlgeler belirlenmistir.“16000”
bazdan olusan gokkusagi alabaligi mtDNA’sindan bu polimorfik bolgeleri iceren
yaklasik 1000 baz (secilen 1000 bazlik bolge polimorfik olan ve polimorfik olmayan
bolgeleri igermektedir) segilerek Primer3 programina yapistirilmistir. Bu 1000 bazlik
bolge kullanilarak polimorfik bélgenin forward ya da reverse primerlerinden birisi ile

ortismesi saglanarak Primer3 (http://primer3.ut.ee/) programina araciligi ile primerler
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dizayn edilmistir. Forward ya da reverse primerin polimorfik bolgeyi nasil igerecegi Ek

8’de anlatilmistir.

Ek 6. Snapgene program formatina uygun veri dosyasi olusturma

SnapGene program formatina uygun veri dosyasi olusturmak i¢in Oncelikle

gokkusag alabaligt mtDNA’sina ait sekans bilgilerini bulmak i¢in NCBI sitesine giris

yapilmistir (www.ncbi.nlm.nih.gov)
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MANE Select v0.5 Is now avallable!

Daha sonra gokkusagi alabaligt mtDNA bolgesine ait sekans bilgilerini bulmak

igin arama butonuna “Oncorhynchus mykiss mitochondrial DNA, complete genome”

yazilarak search butonuna tikanilmistir.
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Sekil 8. NCBI sitesinde “Oncorhynchus mykiss mitochondrial DNA, complete genome”
aramasinin yapilmasi

Arama sonucunda acgilan sayfada “Genomes” bolimiinden ‘“Nucleotide”

secilerek segenekler goriilmiustiir.

B) Search NCBI databases - NCBI
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Sekil 9. NCBI sitesinde “Genomes” bagligindan “Nucleotide” bdliimiiniin secilmesi

ah
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Bu islemden sonra agilan sayfadan gokkusagi alabaligt mtDNA bdlgesine ait
sekans bilgileri bulunmustur.
Onemli Not: Acilan sayfada asagiya dogru inilerek gokkusagi alabaligi mtDNA
bolgesine ait ve NCBI gen bankasi sitesine sekans bilgileri yiiklenmis olan farkl biitlin

sekanslar bulunmustur.

Foe
& COncorhynchus mykiss mitochon. X +

& C (d & htps//www.ncbinim.nih.gov, B a v 3

Oncorhynchus mykiss mitochondrial DNA complete genome
9. 16,653 bp circular DNA

Bordete! Sis strain Tohama |_complete genome
10 4,086,189 bp circular DNA

rain WS105 _complete genome

74_complete genome

Sekil 10. Gokkusagr alabaligi mtDNA bdlgesine ait biitiin sekans sonuglari

Daha sonra yukarida goriilen “Oncorhynchus mykiss mitochondrial DNA,

complete genome” ile belirtilen sekans tiklanarak sekans bilgileri acilmistir.
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The Nucleotide database will include EST and G55 sequences in early 2019. Read more.

GenBank ~ Send to: w
‘Change region shown -
Oncorhynchus mykiss mitochondrial DNA, complete genome .
Customize view -
GenBank: LC050735.1
E A Graphics
Analyze this seq 2|
Goto: Run BLAST
Locus LCR5e735 16653 bp DA circular VRT 19-SEP-2815 Pick Primers
DEFINITION ¥ s mykiss =i ial oNA, complete genome.
ACCESSION  LCBS873S Highlight Sequence Features
VERSION Lceser3s.1 Find in this Sequence
KEYWORDS .
SOURCE mitochondrion Oncorhynchus mykiss (rainbow trout)
ORGANISM Oncorhwnchus mykiss
Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostosi; Related information =
Actinopterygii; Neopterygii; Teleostei; Protacanthopterygii; Protein
Salmoniformes; Salmonidae; Salmoninae; Oncorhynchus.
REFERENCE 1 Taxonomy
AUTHORS  Song,Y.M., Li,].T. and Sun,X.W. .
TITLE The complete mitochondrial genome sequence of steelhead, the Full text in PMC
coastal rainbow trout (Oncorhynchus mykiss irideus) Gene
JOURNAL  Unpublished

Sekil 11. Gokkusagi alabaligt mtDNA bolgesine ait sekans bilgileri

Acilan sayfada sol {iist tarafta yer alan “FASTA” se¢enegine tiklanarak primer

dizayni i¢in gerekli baz dizisine ulasilmistir.

=2 NCBI Resources ¥ How To ¥ Sign in to NC8I

Nucleotide [Nucleotide v || ]

Advanced

The Nucleotide database will include EST and GSS sequences in early Read more.

FASTA~ Send to: v
Change region shown -
Oncorhynchus mykiss mitochondrial DNA, complete genome
Customize view -
GenBank: LC050735.1
GenBank Graphics
>LCO58735.1 Oncorhynchus mykiss mitochondrial ONA, cosplete genome Analyze this sequence =
TGACGTAGC TTAACTAAAGCATAACACTGAAGC TGT TAAGACGGACCC TAGAAAG TCCCGC TAGCACA Run BLAST
GGCTTGGTCCTGACT T TACTATCAGC TCTAAC TGAAC TTACACATGCAAGTCTCCGCATTCCTGTGAG
TGCCCTTAATCCCCTGCCCGGGGACGAGGAGC CGGCATCAGGCACGCCCAGGCAGCCCACGACGCCTT Pick Primers

TAAGCCACACCCOCAAGGAAAC T CAGCAGTGATAAATAT TAAGCCATAAGCGAAAGC TTGACTTAGTT
66T TAAGAGGGCCGGTAAMAC TCGTGCCAGCCACCGCGGT TATACGAGAGGCCC TAGT TGATAACTAC
GGCGTAAAGAGTGGT TATGGAAAATATT TAATAAAGCCGAACACCCCC TCAGCCGTCATACGCACCTG Find in this Sequence
CACGAAGACCTACTGCGAAAGCAGCT T TAAC TATGCC TGACCCCACGACAGE TAAGAAACAAACTG
TTAGATACCCCAC TATGCCTAGCCGTAAACC TTGATAGAAATATACAAT TGATATCCGCCAGGGAAC
TACAAGCGCCAGC T TAAAACCCAAAGGACT TGGCGGTGCCTCAGACCCACCTAGAGGAGCCTGT TCTAGA
CGATAACCCCCCGT TCAACCTCACCACCCCTTGT TTTACCCGCCTATATACCACCGTCGTCAGC T TAC Related information
Protein

Highlight Sequence Features

TGGGAAGAAATGGGCTACAT TCTCTAAATTAGAGCACTACGAACCACGC TGTGAAAT CAGCGTCCGAAGG
TGGATTTAGCAGTAAACAGAAAACAGAGAGT TCTCTTGAAAC TGGC TCTGAGGCGCGCACACACCGCCCG Taxonomy
TCACTCTCCCCAAGTTCAACCTGTCCTTCTAACTAAGAAGT TAACCGAACAAAGGGGAGGCAAGTCGTAA ol text In PMC
CACGGTAAGTGTACCGGAAGGTGCGCT TGGAATAACCAGAGT GTAGCT AMMATAGGAAAGCACCTCCCTT
ACACCGAGAAGACATCCGTGCAAATCGGGTCACCCTGAGCTGACTAGC TAGCCAACATATTTGGTCCAAC Gene
CCACAACATACATACCCCAATAAAACT TAGAAT TAAGT CAACAAACCAT TTTTCCACCTTAGTAGGGGE
CCGAAAAGGAGATAAT TGAGCAACAGAAAAAG TACCGCAAGGGAAGC TGAAAGAGAAT TGAAATAAC PubMed (Weighted)
CATTTAAGCCTAGAGAAGCAGAGATTARATCTCGTACCTTTTGCATCATGATTTAGCCAGCACACCTGA
AAAGAGAACTTTAGT T TAGGCCCCCGAAAC TAGACGAGC TACTCCGGGACAGCCTATTGTAGGGCCAA
CCCGTCTCTGTGECAAMAGAGTGGGACGAGCCCCGAGTAGAGGTGATAAACC TATCGAGCCTAGTTATAG
TGGTTGCTTAGGAAATGAATAGAAGT TCAGCCCCCCGGCTTTCTTAGGACCTTAAGGTAMAAC TAATAT
TGTCCCAAAGAAACCAGGAGAGT TAGTCAAAGGAGG TACAGCTCCTTTGAACAAGGACACAACCTTAACA LinkOut to external resources -
CGGCTAAGGATCATAGTTACCAAGGTAACCTGT TACAGTGGGCC TAAGAGCAGCCACCTGCACAGAAA s
GT TAAAGC TCAGACAGATACAAACCTCTTATCCTGATAAGARATCCCACCCCCCTAACCGTACTAAGE

RefSeq Genome Sequences

Order ND5 cONA clone/Prot

tbody/RNAI
[OriGene]

Order ND3 cDNA cione/Protein/Antibody/RNAI
CAACACCAAGAAAAACCTACACCAACAAATCGT TACCCCCACACAGGAG TGCCCCAAGGGAAAGACC [OnGene]
CTCGGCAAACACAAGCCTCGCCTGT T TACCAAAAACATCGCCTCTTGCAAATC
ACATAAGAGGTCCCGCCTGCCCTGTGAC TATGGGT T TAACGGCCGCGGTATTTTGACCGTGCGAAGG

Sekil 12. Gokkusagi alabaligit mtDNA bolgesine ait sekans bilgilerinin FASTA sekli
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SnapGene program formatina uygun veri dosyasi olusturmak i¢in agilan sayfada

sag Ust tarafta yer alan “Send to” boliimii segilerek olusturulacak dosya formatlari

goriintiilenmistir.

& NCBI Resources ¥ HowTo [¥

Nucleotide [Nucleotide v ||

e

Advanced

I ) The Nucleotide database will include EST and GSS sequences in early 2019. Read more.

FASTA~

Oncorhynchus mykiss mitochondrial DNA, complete genome

GenBank: LC050735.1
GenBank Graphics

>LCeS58735.1 Oncorhynchus mykiss mitochondrial DNA, complete genome

GCTGACGTAGCTTAACTAAAGCATAACACTGAAGCTGT TAAGACGGACCCTAGAAAGTCCCGCTAGCACA
AAGGCTTGGTCCTGACT TTACTATCAGCTCTAACTGAACTTACACATGCAAGTCTCCGCATTCCTGTGAG
GATGCCCTTAATCCCCTGCCCGOGGACGAGGAGCCGGCATCAGGCACGCCCAGGLAGLCCACGALGLCTT
GCTAAGCCACACCCCCAAGGAAACTCAGCAGTGATAAATAT TAAGCCATAAGCGAAAGCTTGACTTAGTT
AAGGT TAAGAGGGCCGGTAAAACTCGTGCCAGCCACCGCGGTTATACGAGAGGCCCTAGTTGATAACTAC
COGCGTAAAGAGTGGT TATGGAAAAATATT TAATAAAGCCGAACACCCCCTCAGCCGTCATACGCACCTG
GGAGCACGAAGACCTACTGCGAAAGCAGCT TTAACTATGCCTGACCCCACGACAGCTAAGAMACARAACTG
GOATTAGATACCCCACTATGCCTAGCCGTAAACCT TGATAGAAATATACAAT TGATATCCGLCAGGGAAC
TACAAGCGCCAGCT TAAAACCCAAAGGACT TGGCGGTGCCTCAGACCCACCTAGAGGAGCCTGTTCTAGA
ACCGATAACCCCCCGT TCAACCTCACCACCCCTTGTTTTACCCGCCTATATACCACCGTCGTCAGCTTAC
CCTGTGAAGGCCCCATAGTAAGCAALATGGGCAAAACCCAAAACGTCAGGTCGAGGTGTAGCGCATGAGG

©® Complete Record
© Coding Sequences
O Gene Features

Choose Destination

O File. © Clipboard

(&) ColfN O Analysis Tool

Ohnnma raning shOWN

quence

N

Plek Primers
Highlight Sequence Featur

Find in this Sequence

—_—
Related information
Protein

Sekil 13. SnapGene program formatina uygun veri dosyasi olusturmak i¢in dosya

formatlarinin segilmesi

Seg¢imden sonra agilan kutucukta “Choose Destination” boliimiinden “File”

kismui isaretlenir. Ardindan “Create File” isaretlenerek dosya olusturulur.



213

= NCBI Resources (¥ HowTo ¥

Nucleotide | Nucleotide v ||
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Advanced

I ) The Nucleotide database will include EST and GSS sequences in early 2010. Read more.
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AAGGCTTGGTCCTGACTT TACTATCAGC TC TAAC TGAAC TTACACATGCAAGTCTCCGCAT TCCTGTGAG
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GGATTAGATACCCCACTATGCCTAGCCGTAAACCT TGATAGAAATATACAAT TGATATCCGCCAGGGAAC Show G1 &
TACAAGCGCCAGC T TAAAACCCAAAGGACT TGGCGG TGCC TCAGACCCACC TAGAGGAGCCTGT TCTAGA —
ACCGATAACCCCCCGT TCAACCTCACCACCCCTTGT TTTACCCGCC TATATACCACCGTCGTCAGC T TAC \ ation
CCTGTGAAGGCCCCATAGTAAGCAAAATGGGCAAMACCCAANACGT CAGGTCGAGGTGTAGCGCATGAGG
TGGGAAGAAATGGGC TACAT TCTCTAAATTAGAGCAC TACGAACCACGC TGTGAAATCAGCG TCCGAAGG
TGGATTTAGCAGTAAACAGAAAACAGAGAGT TCTCT TGAAAC TGGC TC TGAGGCGCGCACACACCGLCCG Taxonomy

TCACTCTCCCCAAGTTCAACCTGTCCTTCTAACTAAGAAGT TAACCGAACAAAGGGGAGGCAAGTCGTAA
CACGGTAAGTGTACCGGAAGGTGCGLT TGGAATAACCAGAGTGTAGCTAAAATAGGAAAGCACCTCCCTT
ACACCGAGAAGACATCCGTGCAAATCGGGTCACCCTGAGC TGACTAGC TAGCCAACATATTTGGTCCAAC
ACCACAACATACATACCCCAATAAAACT TAGAAT TAAGTCAACAAACCATTTTTCCACCTTAGTAGGGGC

Full text in PMC

Gene

GACCGAAAAGGAGATAAT TGAGCAACAGAAAAAGTACCGCAAGGGAAAGC TGAAAGAGAAT TGAAATAAC PubMed (Weighted)
CCATTTAAGCCTAGAGAAGCAGAGATTAAATCTCGTACCTTTTGCATCATGATTTAGCCAGCACACCTGA
GCAAAGAGAACTTTAGT T TAGGCCCCCGAAACTAGACGAGC TACTCCGGGACAGCCTAT TGTAGGGCCAA
CCCGTCTCTGTGGCAAAAGAGTGGGACGAGCCCCGAGTAGAGGTGATAAACCTATCGAGCCTAGTTATAG
CTGGTTGCT TAGGAAATGAATAGAAGT TCAGCCCCCCGGLT TTCTTAGGACCTTAAGGTAAAACTAATAT

RefSeq Genome Sequences

Sekil 14. SnapGene program formatina uygun veri dosyasinin olusturulmasi

Onemli Not: Gokkusagi alabaligi mtDNA bolgesine ait ve NCBI gen bankas sitesine
sekans bilgileri yiikklenmis olan farkli biitiin sekans bilgileri i¢in bu islem ayr1 ayri
yapilmustir. Olusturulan dosyalar (8 dosya) daha sonra SnapGene programi yardimau ile
yapilacak olan hizalama islemi (Ek 7) icin gerekli oldugundan yeni bir klasor

olusturularak buraya kaydedilmistir.

Ek 7. Snapgene programu ile gokkusagi alabaligi mtdna bolgesine ait sekanslarin
hizalanmasi

Gokkusagi alabaligt mtDNA bolgesine ait sekanslarin hizalanmasi i¢in 6ncelikle

“SnapGene” programi agilmistir.
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#> SnapGene

Reference ¥

= [ -]

Sekil 15. SnapGene programina giris

SnapGene programi agildiktan sonra “Open” boliimii segilerek daha Once

olusturulan SnapGene veri dosyalarindan biri olan (Ek 6) “MF621750.1” “Lineer”

secilerek acilmistir (Ek 6’ da olusturulan 8 farkli SnapGene veri dosyasindan herhangi

bir tanesi ile baslanilabilir).

T MF621750.1 gokicusagi mONA 1.dna (Linear / 16,660 bp)
File Edt View Enzymes Festures Primers Actions Tools Window Help

L

Open  Save  Print inda  Redo G Copy

il

K
=]

v S

%

i <,
a3

== x
SnapGene® 4.1.3
E New DNA File...
é New Protein File...
"_’2 Open Recent File
Q Import
OpeanColecbon | Exit
b

i
(12 (15,002) Sdal
| (14,851) l;l:'n
= 14,845) Ehel
] (5203) Pact (14,843) Miy1131 Bsp14071 (15,671)
o | (4440) BstAPI (14,847) SspDI Eco721 (15,859)
R (3441) Alwaar | Aatil (7658) (14,427) Aast Mph11031 (16,195)
=1 Start (0) (3034) BshTI (7656) Zral PA2311 (8580) (13,013) Mssl ‘ End (16,660)
| | | | \
5000' 10,000' 15,000
MF621750.1 gokkusagi mtDNA 1 \
16,660 bp
”""",‘,“,C'{“F,',‘, (,M""'c?:‘"d,’"” le =

Q Map Sequence Enzymes  Featwes  Prmers  Mstory ] Desarption Panel

Sekil 16. SnapGene program formatina uygun veri dosyasinin agilmasi

SnapGene veri dosyas1 agildiktan sonra sekildeki goriintii elde edilmistir.
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P4 MF621750.1 gokkusagi mtDNA 1.dna (Linear / 16,660 bp)
File Edit View Enzymes Festures Primers Actions Tools Window Help

~ - BLAST Selected DNA... Ctrl+Shift+B ‘@
j s H ““'QJ BLAST Selected Protein... Ctrl+Alt+B T

Genetic Code Tables
Codon Usage Tables

New  Open  Save  Print Undo  Redo S — Order
Simulate Agarose Gel Ctrle Shift+ G ko b60P)
- Show DNA Calculations Ctrl+Shift=M
Align to Reference Sequence > Align Imported Sequences...  Ctri+L
> Letter Codes Align Copied Sequence... Ctrl+ AltsL
—_ Align Full Sequences.

f

U‘ll1
f

—— (15,002) Sdal
e (14,851) PITI

(14,843) Ehel
(14,848) MIy113I |

(5203) Pacl Bsp14071 (15,671)

.
(4440) BStAPI (14,847) SspDI Eco72I (15,858)
(3441) Alwa4al AatIl (7658) (14,427) Aasl Mph1103I (16,185)
cca
= ‘sran (0) (3034) EshT[l (7856) Zral Pfl2311 (8580) (13,013) MssIl End (15,650)
5000 10,0007 15,0007

MF621750.1 gokkusagi mtDNA 1
16,660 bp

Unique 6+ Cutters (Nonredundant)

Q, Msp Sequence  Enzymes  Features  Primers  History [] pescription Panel

Sekil 17. SnapGene program formatina uygun biitiin veri dosyalarinin agilmasi

Daha sonra iist tarafta yer alan “Tools” bolimii agilarak g¢ikan boliimlerden
“Aling to Reference Sequence” se¢ilmis oradan da agilan kisimdan ”Aling Imported
Sequences” se¢ilerek olusturulan diger veri dosyalar1 (“MF621750.1” sekans dosyasi
hari¢ diger gokkusagi alabaligt mtDNA’sina ait 7 farkli sekans dosyasi Ek 6) acilmistir.

SnapGene veri dosyalari agildiktan sonra asagidaki sekildeki goriintii elde

edilmistir.
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P MF621750.1 gokkusagi mtDNA 1.dna (Linear / 16,660 bp) - o X
File Edit View Enzymes Features Primers Actions Tools Window Help
- - .
j £7 H = ™ av Gid
New  Open  Sawve Pt e cut Order
- 16,660 bp
- = %
g | A
L ¥ | & 0DQ288268.1 gokkusagi
w4 DQ288269.1 gokksagi
£ [ D0Q288270.1 gokkusagi
- 4 DQ288271.1 gokkusagi
= [ KP013084.1 gokkusagi
S| (4 L29771.1 gokkusagi mt
= . [E4NC_001717.1 gokkusag
-
) S (15,002) Sdal
(14,851) I"‘lurl
(14,849) Ehel
y (5203) Pact (14,848) Mly1131 Bsp14071 (15,671)
(4440) BstAPI Zral (7656) (14,847) SspDI Eco721 (15,858)
'g:‘ (3441) Alwaal Aatll (7658) (14,427) Aasl Mph11031 (15,195)
, (0) Start (3034) BshTT PRI2311 (2580) (13,013) MssI End (16,660)
am) \ |
AL
p——
ey -
ey
SOOO' :0,0’% 15,000
Move: [ N MF621750.1 gokkusagi mtDNA 1
16,660 bp
Sequences v
Unique 6+ Cutters (Nonredundant)
Q Msp Sequence Enzymes  Featres  Primers  Mstory [ bescription Panel

Sekil 18. SnapGene program formatina uygun biitiin veri dosyalarinin alt alta

hizalanmasi

Bu islemden sonra yukaridaki sekilde alt kisimda yer alan “Sequence” boliimii

tiklanarak bolgelerin alt alta hizalanmis sekans bilgilerine erigilmistir.

P MF621750.1 gokkusagi mtDNA 1.dna (Linear / 16,660 bp) - X
File Edit View Enzymes Features Primers Actions Tools Window Help
2 - "
B e gy =
New  Open  Save  Print Undo Redo Copy Order
= 16,660 bp
i th: x
| Alon wi
|57 | (& pQ288268.1 gokkusagi . ~ | 0 2860, 2870 2880, 2890 2500 2510 2520 2930 2340 2950!
[—‘ [ DQ288269.1 gokksagi
>|| & DQ288270.1 gokkusagi
[ DQ288271.1 gokkusagi M F621750' 1
—|| [ KP013084.1 gokkusagi
== | 4 129771.1 gokkusagi mt.
+ .| EANC_001717.1 gokkusag [ ——

L

Move: | 4r &

Aligned Sequences

Original Sequence

wER

| 0 2

vy Vv VvYvYvywyyw

DQ288268.1 gokkusagi
= DQ288269.1 gokksagi mt
€ER) | » DQ288270.1 gokkusagi m
=N

—
-
-

DQ288271.1 gokkusagi m ==p

KP013084.1 gokkusagi m ==

L29771.1 gokkusagi mtDl ==

—

NC_001717.1 gokkusagi

ACCCTAATTACCCACATTATTAATCCACTGGCATACATTGTACCCGTTCTGTTAGCAGTTGCTTTCCTCACCCTACTTGAACGAAAAGTCCTTGGGTACATGCAACTCH
L L n ’ N ' 1 ' 1 ’ L

t t t t t t t t t t t
TGGGATTAATGGGTGTAATAATTAGGTGACCGTATGTAACATGGGCAAGACAATCGTCAACGAAAGGAGTGGGATGAACTTGCTTTTCAGGAACCCATGTACGTTGAGK
S

—— MF621750.1 —

ACCCTAATTACCCACATTATTAATCCACTGGCATACATTGTACCCGTTICTGTTAGCAGTTGCTTTCCTCACCCTACTTGAACGAAAAGTCCTTGGGTACATGCAACTCH

\CCCTAATTACCCA@TTATTAATCCAC@CATACATTGTACCC@TTCTGTTAGCAGTTGCTTTCCTCACCCTACTTGAACGAAAAGTCCTTGGGTACATGCAAC
\CCCTAATTACCCA(@TTATTAATCCAC@CATACATTGTACCCGTTCTGTTAGCAGTTGCTTTCCTCACCCTACTTGAACGAAAAGTCCTTGGGTACATGCAAC
\CcCTAATTACCCA(@TTATTAATCCACTEhCATACATTGTACCC6TTCTGTTAGCAGTTGCTTTCCTCACCCTACTTGAACGAAAAGTCCTTGGGTACATGCAAC
\CCCTAATTACCCA(@I'TATTAATCCAC‘I'EhCATACATTGTACCC6TTCTGTTAGCAGTTGCTTTCCTCACCCTACTTGAACGAAAAGTCCTTGGGTACATGCAAC
\CCCT@I’TACCCAC@I'TATTAATCCkCTEhCATACATTSTACCCGTTCTGTTAGCAGTTGCTTTCCTCACCCTACTTGkﬂCSAAAAGTCCTTGGGTACATGCAAC
ACCCTAATTACCCACBITTATTAATCCACTABCATACATTGTACCCGTTCTGTTAGCAGTTGCTTTCCTCACCCTACTTGAACGAAAAGTCCTTGGGTACATGCAACTC(

ACCCTAATTACCCACBITTATTAATCCACTABCATACATTGTACCCGTTCTGTTAGCAGTTGCTTTCCTCACCCTACTTGAACGAAAAGTCCTTGGGTACATGCAACTC(

< >

Q Map Sequence Enzymes  Features

Primers  History [ Description Panel

Sekil 19. SnapGene program formatina uygun biitlin veri dosyalarinin sekans
bilgilerinin alt alta hizalanmasi
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Gokkusagi alabaligit mtDNA’larina ait sekans bilgilerinin hizalamas1 yapildiktan
sonra sekilde goriildiigii gibi polimorfik bolgeler belirlenmis ve bu bdlgelere spesifik
primerler dizayn edilmistir.

Onemli Not: Tim gokkusag alabalizi mtDNA bolgelerinin SnapGene programi
yardimu ile hizalamasi yapilmistir (Ek 7). Yaklasik olarak “16000” bazdan olusan tiim
gokkusagi alabaligt mtDNA bolgelerine ait dosyalar alt alta getirilerek yapilan hizalama
sonucunda baz farkliligi gosteren polimorfik bolgeler belirlenmistir.“16000” bazdan
olusan gokkusagi alabaligit mtDNA’sindan bu polimorfik bolgeleri iceren yaklagik 1000
baz (segilen 1000 bazlik bélge polimorfik olan ve polimorfik olmayan bdlgeleri
icermektedir) secilerek Primer3 programina yapistirtlmistir. Bu 1000 bazlik bolge
kullanilarak polimorfik bdlgenin forward ya da reverse primerlerinden birisi ile
Ortlismesi saglanarak Primer3 programina aracilifi ile primerler dizayn edilmistir.

Forward ya da reverse primerin polimorfik bdlgeyi nasil i¢erecegi Ek 8’de anlatilmustir.

Ek 8. Primer3 program ile gokkusag: alabalignt mtDNA bélgesine ait primerlerin
dizaym

Primer3 programi ile gokkusagi alabaligt mtDNA boélgesine ait primerlerin

dizayni igin oncelikle Primer3 Programi agilmigtir (http://primer3.ut.ee/ ).

2 Oncorhynchus mykiss mitochone X \\" Primer3 Input 3 + =
<« C ¥ @ Guven primer3.utee W v @ B
- I Tisclai
Prlmer3web version 4. 1.0 - Pick primers from a DNA sequence. _[7.
Select the Task for primer selection | generic v

Template masking before primer design (available species)

Select species |Example: Mus muscul Nucleotides to mask in 5’ directzon |1
Primer failure rate cutoff <01 Nucleotides to mask in 3' direction |0

Paste source sequence below (5'->3", string of ACGTNacgtn -- other letters treated as N — numbers and blanks ignored). FASTA format ok Please N-out undesirable sequence (vector, ALUs, LII

use a Mispriming Library (repeat library) | NONE .

| # Pick left primer, or use left primer below | Pick hybridization probe (internal oligo), or use oligo below | # Pick right ;:Tmer. or use right primer below (5" to 3' on opposite sttand)_|

Pick Primers | Download Settings  Reset Form

uence | A stning to wdentify your output
E ¥ 3 P’
E.g. 50.2 requires primers to surround the 2 bases at positions 30 and 51. Or mark the source sequence with [ and J: e.g. .. ATCT[CCCC]TCAT.
Targets primers must flank the central CCCC
Overlap J I E.g. 27 requires one primer to overlap the junction between positions 27 and 28. Or mark the source sequence with -: e.g. . ATCTAC-TGTCA]

that primers must overlap the junction berweesn the C and T.

E.g. 401,7 68,3 forbids selection of primers in the 7 bases starting at 401 and the 3 bases at 68. Or mark the source sequence with < and >: e.g.

el o ATCT=CCCC>TCAT.. forbids primers in the central CCCC.

Sekil 20. Primer3 programina giris


http://primer3.ut.ee/
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Primer3 programi agildiktan sonra hizalama sonucunda elde edilen polimorfik

bolgeleri igeren yaklasik 1000 baz, Primer3 programindaki yukaridaki sekilde ok ile

gosterilen kutucuga yapistirilmstir.

| Primer3web wversion 4.1.0 - Pick primers from a DINA segquence.

Select the Task for primer selection | generic -

Template masking before primer design (available specics)

Select species [Example: Mus musculus Nucleotides to mask in 5' direction |1
Prumer failure rate cutoff < |0.1 Nucleotides to mask in 3" direction |0

Paste source sequence below (5'->3', string of ACGTNacgtn -- other letters treated as W -- numbers and blanks ignored). FASTA format ok.
use a Mispriming Library (repeat librar) | NONE hd

GCTGACGTAGCTTAACTARAAGCATAACACTGAAGCTGTTAAGACGGACCC TAGAAAGTCCCGC TAGCACA|
AAGGCTTGGTCCTGACTTTACTATCAGCTCTAACTGAACTTACACATGCAAGTCTCCGCATTCCTGTGAG

Emagji Win+Danem
GATGCCCTTAATCCCCTGCCCGGGGACGAGGAGCCGGCATCAGGCACGCCCAGGCAGCCCACGACGCCTT
GCTAAGCCACACCCCCAAGGAAACTCAGCAGTGATAAATATTAAGCCATAAGCGAAAGCTTGACTTAGTT Geri al CtrisZ
AAGGT TAAGAGGGCCGGTAAAACTCGTGCCAGCCACCGCGGTTATACGAGAGGCCCTAGTTGATAACTAC
CGGCGTA TGGTTAT TATTTAATAAAGCCGAACACCCCCTCAGCCGTCATACGCACCTG ele “trle Ustirictr+ 2
[ “ Pick left primer, or usc left primer below]| Pick hybridization probe (inter, imer, or use
I ” Yapistir CtrlaV

Dz metin olarak yapist Ctri+ Ostirictr+\
Pick Primers || Download Settings || Reset Form metin olaralk yapistr o i
Tamand seg Ctrle A
Sequence Id A stning to idennufy your cutrpy vazim denetimi >
s0.2 c
Target E.g. 50.2 requires primers to s Yazma Y&ndG » mark the son
D primers must flank the central
8- 27 i i AdG . Engelleyici > |28
Overlap Juncrion List Eg requires one primer to| % AdGuard Reklam Engelleyic 8. Or marl
- that primers must overlap the |
e a4 — 3 . incele Crl+ Ostirictr+1
Excluded Regions E.g. 401,7 68,3 forbids selects the 3 bases

L ATCT=CCCC=TCAT.. forbids primers in the central CCCC.

Sekil 21. Primer3 programu ile primerlerin eldesi

Bu islemden sonra asagi kisimda yer alan “Pick Primers” kismi tiklanarak
primerler elde edilmistir.
Onemli Not: Istenilen primerlerin polimorfik bélgeleri igermesi i¢in “Overlap Junction
List” boliimiine polimorfik bdlge kaginct baz numarasinda ise bu baz sirasini gésteren
numara veya say1 bu boliime yazilmistir. Ornek ile agiklayacak olursak 1000 bazlik bir
bolge sectik ve polimorfik bolge 150 ile 160 inci bazlar arasinda yer aliyor diyelim.
“Overlap Junction List” kismina 150 yazilir ve primer buna gore dizayn edilir. Yani
primerin bu bazi icermesi istenir. Eger primer elde edilemez ise sirasiyla bu boliime

151, 152....160 seklinde hepsi tek tek yazilarak primer elde edilmeye caligilir.
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Primer3 Output A B C D

PRIMER PICKING RESULTS FOR

Template masking not selecptgd

No mispriming library s ded

Using 1l-based sequence |positfig¢ns

OLIGO start | len tm gc ny_th _3' th hairpinfilseq

LEFT PRIMER 113 2e S5o.e2 5S5.ee ©.e90 ©.e0 ©.0ofACCACAACTAGCCTTCCTCC
RIGHT PRIMER 285 2@ 58.91 55.2e0 9.0 .00 ©.00QCAAGGCTTCCGATTGTGAGG

SEQUENCE SIZE: 6099

INCLUDED REGION SIZE: 609

PRODUCT SIZE: 173, PAIR ANY_TH COMPL: 19.55, PAIR 3'_TH COMPL: 8.6@

1

81

121

181

241

3e1

381

421

CTACCCTCTTCACCGCTACCTGCGCCCTCACCCAAAATGACATCAAALALAAATTGTCGCAT

TCTCTACATCCAGCCAACTAGGGCTTATAATAGTCACCATCGGACT TAATCAACCACAAC

>E>E>>>>

TAGCCTTCCTCCACATCTGCACCCACGCATTCTTTAAAGCTATACTTTTCCTATGCTCAG
EEOEEEEE2>>>

GCTCAATTATTCATAGT TTAAACGATGAGCAAGACATTCGAAAAATAGGTGGTATACACA

ACCTCACCCCCTCTACATCCTCTTGCCTCACAATCGGAAGCCTTGCACTAACTGGCACCC

LLLLLLLLLLLLLLLLLLLK

CATTCTTAGCTGGGTTCTTCTCCAAAGACGCTATTATTGAAGCCTTAAACACCTCCCACC

TCAACGCCTGAGCCCTTACTCTTACCTTACTAGCCACCTCATTTACTGCCATTTATAGCC

TCCGAGTCATCTTTTTTGTCTCCATAGGACACCCCCGCTTTACGGCAACAGCCCCTGTTA

Sekil 22. Primer3 programu ile elde edilen primerler ve 6zellikleri

Sonug olarak islem sonunda yukaridaki sekildeki primerler elde edilmistir. Elde

edilen primerlerin daha sonra NCBI sitesinde “Blast” islemi yapilarak calistigimiz tiire

ve c¢alisilan bolgeye uygunluguna bakilmistir (Ek 9).

Onemli Not: Primer dizayn edilirken genel kurallara dikkat edilmistir. Yukarida

kutucuklarla gosterilen boliimler incelendiginde;

A

Primer erime sicakligi (Tm) degerlerinin optimum 50-60 °C arasinda olmasi
gerekmektedir. Primerlerin baglanmasi esnasinda yiiksek sicaklik farkliliklarinin
olmamasi i¢in forward ve reverse arasindaki Tm farkliliginin en fazla 5 °C
olmalidir.

Guanin-Sitozin oraninin (G/C) oraninin % 50’ye yakin olmasi, gen i¢in dizayn
edilen primerlerin genomdaki hedef bdlgeye baglanmasi agisindan uygun

oldugunu gostermektedir.
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C. Dizayn edilen primer baz biiylikliikklerinin 18 - 22 baz uzunlugunda olmasi

gerekmektedir.

D. Primerlerin yanlis yapismast ile ilgili oranlarin “0,00” olmasi idealdir.

blast edilmesi

Ek 9. Gokkusag alabaligi mtDNA bolgesine spesifik dizayn edilen primerlerin

Gokkusagi alabaligi mtDNA bdlgesine spesifik dizayn edilen primerlerin blast

Naticnal Canter for Biotachnalz: % 4
Cc 0

22 NCBI  Rasources (¥ How To (¥

[ IR www.ncbi.nim.nih.go

edilebilmesi i¢in dncelikle NCBI sitesine giris yapilmistir (www.ncbi.nlm.nih.gov )

B )@ 9
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biomedical and genomic information
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Submit

Deposit data or manuscripts
intn NCRI datahases

Develop

Use NCBI APIs and cods
libraries to build applications

Sekil 23. NCBI sitesine giris

Download

Transfer NCBI data to your
compirtar

Analyze

Identify an NCBI Loul fur your
data analysis task

Learn

Find help documents, attend a
class ar watch a hutorial

Research

Explure NCBI 1esearch and
collaborative projects

Popular Resources
PubMed
Bookshelf
PuhMed Central
BLAST
Nucleotide
Genuimg

SNP

Gene

Protein
PubChem

NCBI Naws & Blog

Follow the RNA Seq in the Cloud
hackathon un GilHub

13 Mar 2018
The NCBI is in Chapel Hill, NC from
Marrh 1112 far tha “BMASan in tha

Run the Prokaryotic Genome Annotation

Pipaline (PGAP) on your own maching
13 Mar 2010

You can now

Anwnlaad PGAP fram GitHih and run it

MANE Select v0 5 Is now avallable!

Daha sonra sag tarafta yer alan “BLAST” boliimii tiklanarak acilmustir.


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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Sekil 24. NCBI sitesinden “Blast” boliimiine erisim

4

Run the Prokaryotic Genome Annotation
Pipsline (PGAP) on your own machine

You can now
dewnlaad PGAP fram GitHuh and nin it

MANE Select v0.5 Is now avaliable!

Agilan sayfada “Nucleotide Blast” kutucugu tiklanarak isleme devam edilmistir.

NCBI National Center for Biotechnology Information

Home

Sign in to NCBI

RecentResults ~ Saved Strategies  Help

Basic Local Alignment Search Tool

BLAST finds regions of similarity between biological sequences. The program
compares nucleotide or protein sequences to sequence databases and

calculates the statistical significance.

Web BLAST

Sekil 25. Blast boliimiinden “Nucleotide Blast” kutucugunun secilmesi

Learn more

Anew version IgBLAST (1.13) is here.

Your tool to facilitate the analysis of immunoglobulin and T cell receptor variable
domain sequences.
Fri, 08 Mar 2019 17:00:00 EST

More BLAST news...

W,
/
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Daha sonra acilan pencerede “Enter accession number(s), gi(s), or FASTA
sequence(s)” boliimiine dizayn edilen primerler yapistirilmistir.

Onemli Not: Bu islem forward ve rewerse primerleri icin ayr1 ayr1 yapilmstir.

m U_S. National Library of Medicine NCBI National Center for Biotechnology Information

BLAST *» blastn suite

Standard Nucleotide BLAST

blastn | blastp | blastx | thlastn fhlastx

Enter Query Sequence BLA STH programs search nucleotide databases using a nucisotide query. more.

Enter accession number(s), gi(s), or FASTA sequence(s) & Clesr  Query subrange &

ATGATIACCCTAGT TACCCACGT

From
\ ; To
Or, upload file | Dosya Seg | Dosya Becimedi w

Job Title
Enter a descriptive title for your BLAST search &3

Align two or more sequences 4

Choose Search Set

Database Human genomic + transeript ) Mouse genomic + transcript ® Others (nr etc.)
Nucleotide collection (nr/nt) v

Organism
Optional exclude

Enter organism common name, binomial, of tax id. Only 20 top taxa will be shown g

Exclude Models (XMIXP) L) Uncultured/environmental sampie sequences
ptiona:

Limit to Sequences from type material

Optional

Entrez Query Voullfll Create custom database
Optionat Enter an Entrez query to limit search ©

Program Selection
Optimize for ® Highly similar sequences (megablast)
More dissimilar sequences (discontiguous megablast)

Somewhat similar sequences (blastn)

Choose a BLAST algorthm &

Search database Nucleotide collection {nrint) using Megablast (Optimize for highly similar sequences)

Snow resuits In & new window

Sekil 26. Elde edilen primerlerin blast edilmesi

Daha sonra sayfanin en alt kisminda bulunan “BLAST” kismina tiklanarak

primerin kontrol edilmesi saglanmistir.
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2 Designing or Testing PCR Primers? Try your search in Primer-BLAST, | _GaJ
© Graphic Summary

Distribution of the top 114 Blast Hits on 100 subject sequences &
Mouse over to see the title, click to show alignments
Color key for alignment scores

<40 W40-50 50-80 W 80-200 W>=200
Query

1 ) I 1 1 |

1 4 8 12 16 20

2\

)Descriptions

Sequences producing significant alignments:
Select All None Selected:0
i Alignments

o
Max | Total Query E pesans ” .
Description Iden Accession
score score cover value

Oncorhynchus mykiss voucher LodgeLab Omykiss 1 milochondrion, complele genome

461 461 100% 0.008 100.00% KPo
lochondrial ND1 gene for NADH dehydrogenase subunit 1, pa s 382 382 100% 20 9565%
compk 382 382 100% 20 9565%

382 382 100% 20 9565% KP218514.1

handrion eomolede: nenome A87 3_2 10M%k 20 95RA%  KPOASSAN 1

Oncorhynchus mykiss x S

Oneachvnchis mukiss r

Sekil 27.Primerlerin blast sonucu

Sonug olarak yukaridaki sekildeki goriintii elde edilmistir. Sekildeki goriintiide
kirmiz1 oklarla ile gosterilen boliime bakilarak dizayn edilen primerin gokkusagi

alabaligit mtDNA bolgesine ait olup olmadigina bakilmstir.

Ek 10. Kapiller jel elektroforez cihaz ile bantlarin elde edilmesi

PCR firiinlerinin boyutunun belirlenmesi i¢in QIAxcel Screen Gel Elektroforez
(QIAGEN) cihaz1 kullanilmistir. PCR isleminden sonra PCR cihazindan ¢ikarilan PCR
irtinleri (eluatlar1) QIAxcel Screen Gel Elektroforez cihazina yerlestirilerek bantlar elde
edilmistir.

Oncelikle kartus (DNA High Resolution Kiti) cihaza yerlestirilerek cihaz

acgilmistir.
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Sekil 28. DNA High Resolution Kiti’nin cihaza yerlestirilmesi

Ardindan QIAxcel Screen Gel Elektroforez (QIAGEN) cihazinin 6n kisminda

bulunan kapak agilarak PCR cihazindan ¢ikarilan PCR dirinleri bu kisma

yerlestirilmistir.
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Sekil 29. PCR iiriinlerinin cihazda yerlestirilmesi gereken bolim
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Daha sonra bilgisayardan Qiaxcel ScreenGel programi agilmuistir.

[suri2345

Password

I

Sekil 30. Qiaxcel ScreenGel programinin agilmasi

Program agildiktan sonra “Process” boliimiinde sol tarafta yer alan gerekli
alanlar doldurularak isleme devam edilmistir.
Onemli Not: Sol tarafta yer alan boliim; ¢alismada kullanilacak metot, kullanilacak size
ve alignment marker, sonu¢ raporunda neler olmasi gerektigi, 6rnek isimleri gibi

boliimlerden olugmaktadir. Bunlar sirasiyla teker teker doldurulmalidir.
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Status Information

Set the process profile!

| » instrument Status

Mode

v Cartridge Status

ISR Y | cartriage Type

Cartridge ID
C160811038

Cartridge Type
DNA High Res. Process Profile

“NewprocessProte | v
Recrsining Runs Ramaining Cat Runs

3 3 Profile
Expiration Status Calibration Status !
il R Cartridge Type

DNA High Res.
> Calibration Details

Included Steps
Run [ Analysis [] Peak Caling [] Report

Experiment Directory

[C] Allow Directory Selection

Notes

Save process profile as

11:04
16.06.2012

TR - @t

Sekil 31. Qiaxcel ScreenGel programinin ana erken goriintiisii
Tim alanlar doldurulduktan sonra en alt bolimde yer alan “Run Check”

bolimde kontroller yapilmistir ve alt taraftaki Run butonu tiklanarak islem

baslatilmistir.

Process Setup

Confirm checks, fix warnings and errors!

Inatrument Status

Please Confirm Sample Row Selection
v Cartridge Status 2
o [) All selected sample rows contain samples
[¥] Algnment marker is loaded
[¥] Size marker ia loaded

Cartridge 1D
C160811038

Cartridge Type
DNA High Res.

Remaining Cal. Runs () Cenfirmation successul
3

Calibration Status
oK.

Errors and Warnings
» Calibration Details

amaca
100 b 2600 kb (20 ng per u.
v QX 15 bp-2 ko

©180811028_2012.00-18_11-C

@ Mo erors or warnings!

TR o« @ [* 47 « 113
@ ! 2 16.06.2012

Sekil 32. Qiaxcel ScreenGel programinin “Run check” bolimii
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Islem bittikten sonra bantlarin biiyiikliiklerini igeren bir rapor QIAxcel Screen

Gel Elektroforez (QIAGEN) cihaz1 tarafindan otomatik olarak pdf formatinda vermistir.

eoooee® QlAxcel — Pure Excellence
QIAGEN

Report Overview
Report Date: 13.02.2017 11:12:18
Experiment Name: C160622033_2017-02-13_11-02-04
Cartridge ID: C160622033
Instrument ID: 6114

R
s

[

200

Poak Size

g

100

5 8
N ~
¥ 3

Sekil 33. Qiaxcel ScreenGel programinin sonug raporu

Ek 11. Kapillar jel elektroforez sonunda elde edilen bantlardan yararlamilarak
binomial veri matrisleri olusturulmasi

PCR isleminden sonra PCR cihazindan c¢ikarilan PCR iirlinleri (eluatlar)
Kapiller Jel Elektroforez’e yerlestirilerek bantlar elde edilmistir.  Kapillar Jel

Elektroforez sonunda elde edilen bantlarin goriintiisii asagidaki sekilde verilmistir.
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Sekil 34. Kapillar Jel Elektroforez sonucunda alinan bant goriintiisii

Yukaridaki sekilde 6 adet drnegin Kapillar Jel Elektroforez sonucunda verdigi
bantlar goriilmektedir. Sol taraftaki marker referans alinarak sekil incelendiginde A2,
A4, A6 numarali orneklerin ayni hizada da bant verdigi, Al, A4, A5 numaral
orneklerin farkli bir yerde gene aymi hizada bant verdigi, A3 numarali drnegin ise hig
bant vermedigi goriilmektedir.

Elde edilen bantlardan veri matrisleri olusturulurken mtDNA’dan genetik
polimorfizmin belirlenmesinde kullanilacak bantlar baz biyiikliigiine gore Excel
programina (Microsoft) aktarilmigtir. Bu durum Excel tablosuna aktarildiginda

asagidaki gibi bir goriintii elde edilmistir.

Cizelge 2. Kapillar Jel Elektroforez sonucunda elde edilen bantlarin baz biiyiikliikleri

Ornekler Al A2 A3 A4 A5 A6
Bant 150 0 0 150 150 0
Bilyiikliikleri (BC*) 0 250 0 250 0 250

*BC: Baz Cifti

Daha sonra yukaridaki sekildeki sonuglardan edilen bantlardan yararlanilarak

binomial (0/1) veri matrisleri olusturulmustur. Binomial veriler olusturulurken ayni
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satirda ve ayn1 baz biiyiikliigiine sahip PCR iiriinlerinin verdigi bantlar (1) olarak
degerlendirilirken, ayni satirda baz biiytlikliigli goriinmeyen PCR iiriinlerinin verdigi
bantlar ise (0) olarak degerlendirilmistir. Sonug¢ olarak asagidaki sekilde binomial

verileri i¢eren bir tablo elde edilmistir.

Cizelge 3. Elde edilen bantlardan yararlanilarak binomial (0/1) veri matrislerinin

olusturulmasi
Ornekler
Bant Biiyiikliikleri (BC*) Al A2 A3 A4 A5 A6
150 BC* 1 0 0 1 1 0
250 BC* 0 1 0 1 0 1

*BC: Baz Cifti
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