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OZET
Doktora Tezi

Tiirkiye Dogal Alabalik (Salmo trutta L., 1758) Populasyonlarinda Mikrocografik ve
Makrocografik Mikrosatelit DNA
Varyasyonu
Serdal ARSLAN

Cumhuriyet Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisii

Biyoloji Anabilim Dali

Danmisman: Do¢. Dr. Fevzi BARDAKCI

Bu calismada, Tiirkiye’deki 27 dogal alabalik populasyonunun mikrocografik ve
makrocografik mikrosatelit DNA varyasyonu arastirilmistir. Toplam bes mikrosatelit lokusu
bu amacla analiz edilmistir. Calisilan alabalik populasyonlarinda lokuslarin tiimii polimorfik
olup ortalama alel sayis1 7.4 olarak bulunmustur. Alabalik populasyonlarinin ¢ogunda tek bir
alel saptanmis ve arastirilan bes lokus i¢in ortalama gozlenen heterozigotluk 0.254 olarak
tespit edilmistir. Incelenen populasyonlarin énemli bir kismmin Hardy-Weinberg dengesinde
olmadig1 goriilmiistiir. Mikrocografik alanda ayni havza ya da nehir sisteminde bulunan
populasyonlarin da kendine 6zgii alelleri oldugu saptanmistir. Ayrica, populasyonlarin ikiserli
karsilagtirilmas1 sonucunda elde edilen Fsr degerlerinin ¢ogu istatistiksel olarak onemli
bulunmustur. Makrocografik alanda farkli havza sisteminde bulunan populasyonlar arasinda
% 45.78 oraninda varyasyon tespit edilmistir. Ayrica daha Once mitokondri DNA’s1
analizleriyle ortaya konulan Tiirkiye’deki alabaliklarinin mitokondri soy hatlari, mikrosatelit
DNA belirtegleri analizi ile de desteklenmistir. Ancak mtDNA verilerine gore Tigris (TI) soy
hattina ait olan Catak populasyonu, mikrosatelit DNA veri analizlerine gore Adriatic (AD)
soy hatt1 iginde olan Firat Nehri’nin populasyonlariyla birlikte kiimelenmistir. Mikrosatelit
DNA ve mtDNA verileri, alabaliklarin AD mitokondri soy hatti ile TI mitokondri soy hatti

arasinda muhtemel ikincil temaslarin olduguna isaret etmektedir.

Anahtar Kelimeler: Salmo trutta, Mikrosatelit DNA, Anadolu, mitokondri DNA, alabalik ve

biyocografya.



SUMMARY
Ph. D. Thesis

Micro- and macro-geographic microsatellite DNA variation native brown trout (Salmo
trutta L., 1758) populations in Turkey
Serdal ARSLAN

Cumbhuriyet Universty Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Biology
Supervisor: Do¢. Dr. Fevzi BARDAKCI

In the present study, micro- and macro-geographic microsatellite DNA variations were
investigated in twenty seven brown trout populations in Turkey. A total of five microsatellite
loci were analyzed for this purpose. All the loci were polymorphic and average number of
alleles were 7.4 in the brown trout populations studied. Only a single allele was found in the
most of the brown trout populations and average observed heterozygosity were 0.254 for the
five loci in question. Most of the populations did not show in the Hardy-Weinberg
equilibrium. It was found that even populations in a micro-geographic region, same basin or
river system, had unique alleles. In addition, most of the Fst values obtained by the pairwise
comparison of the populations were statistically significant. Populations from different macro-
geographic regions, different sea and river basins, 45.78% genetic variation was determined.
Additionally, the mitochondrial DNA lineages of the brown trout in Turkey that have
previously been identified by the mitochondrial DNA analyses were supported by the analysis
of the microsatellite DNA markers. However, Catak population which belongs to Tigris (TI)
lineage was clustered together with the Euphrates populations within the Adriatic (AD)
lineage according to the data analysis of the microsatellite DNA. Data of the both
mitochondrial DNA and microsatellite DNA indicated the possible secondary contacts

between AD and TI lineages of the brown trout.

Key Words: Salmo trutta, Microsatellite DNA, Anatolia, mitochondrial DNA, brown trout,

biogeography.



1. GIRIS

Tirlerin evrimsel tarihini agiklamak, populasyonlarin ayrilma ve nihayet
tiirlesmelerini anlamaya c¢alisan arastirmalarin en 6nemli amacidir. Molekiiler
filogeni gilinlimiiz populasyonlarmin ayrilma, yayilis zamanlarmi ve bu
donemlerdeki tarihi olaylarin ortaya ¢ikartilmasini miimkiin kilmistir (Avise,
1994). Populasyon genetigi ve filogenetigin biyocografya ile kaynasmasi olan
filocografya, populasyon genetigi ve evrimsel biyolojide koklii degisikliklere
neden olmustur. Filocografik calismalar giiniimiiz populasyonlarinin genetik
yapist ve kompozisyonunun olugsmasinda tarihi olaylarin baskin role sahip
oldugunu ortaya ¢ikarmakla birlikte, ekolojik ve evrimsel sebeplerden dolay1
populasyon farklilagmalarimin daha dogru degerlendirilmesine yardimci
olmaktadir (Avise, 1994). Ciinkii filocografya bir tiir (veya evrimsel olarak dnemli
bir birim) igerisinde evrimsel olarak farkli yapidaki populasyon modellerinin
aciklamasini yapmakla birlikte, populasyonlarin kendilerine ait evrimsel yollarin
ortaya cikartilmasina da olanak saglamaktadir. Ayrica filogenetik yaklasimlar
koruma biyolojisi konularinda arastirmacilara biiyiik yarar saglamaktadir (Moritz,
1994; Bernatchez, 1995).

Allopatrik tiirlesme, dogada tiirlesmeyi agiklayan oOnciil modellerden
biridir. Bir populasyon i¢inde cografik bariyerlerin olusmasi, populasyonlarin
boliinerek iki ya da daha fazla populasyona ayrilmasina neden olabilmektedir.
Populasyonlar arasinda olusan bariyerlerin gen akisini engellemesi sonucu,
populasyonlarin zamanla farkl: tiirlere ayrilmasi allopatrik tiirlesmenin en yaygin
formudur (Futuyma ve Mayer, 1980). Allopatrik tiirlesme hipotezlerini test etmek
i¢in, icerisinde cografik olarak izole olmus bir¢ok bolge bulunduran cografik
olarak aktif alanlar en uygun bdlgelerdir. Tiirkiye’ninde ic¢inde bulundugu
Akdeniz Bolgesi, Afrika Platosunun kuzeye dogru hareket etmesi ve Tetis
Denizi’nin kapanmasi ile olusan degisiklikler nedeni ile jeolojik olarak ¢ok aktif
bir bolgedir (Sengor ve Yilmaz, 1983). Ge¢ Miyosen boyunca, Tetis Denizi’nin
asamali olarak kapanmasi (Durand ve Ark., 2002; Hrbek ve Ark., 2004; Kotlik ve
Ark., 2004), Pliyosen donemi dag olusumu olaylar1 ve Pleyistosen donemi

buzullar1 (Por ve Dimentman, 1989) Akdeniz tatlisu baliklarinin evrimini



derinden etkileyen c¢ok Onemli tarihsel olaylardir. Mezapotamya Havza’sinin
Ortadogu iizerinden Ilkin Firat’ta (Proto-Euphrates) toplanan i¢ su faunasi icin
onemli bir merkez oldugu, ayrica Pliyosen doneminde dag olusum siirecinden
once Hazar Denizi ile Karadeniz arasinda bir baglanti oldugu diisiiniilmektedir.
Bu baglantilar kisa bir donemde Asya ve Afrika’daki tiirlerin karigmasina neden
olmustur (Por, 1989). Biyocografya uzmanlarina gére Ortadogu; Akdeniz, doguya
ait bolgeler ve palaearktik bolgeler icin 6nemli bir kavsak noktasidir (Por ve
Dimentman, 1989). Bu bolgeler arasindaki baglantilar ¢ol, tepe ve dag olusumlari
tarafindan kesilmistir.

Alabalik (Salmo trutta L) palearktik bolgede, dogal olarak genis yayilim
gosteren tatlisu balik tiiriidiir. Alabaliklar kuzeyde Norveg, kuzeydogu’da Rusya,
giineyde Kuzey Afrika’nin Atlas Daglari, dogudan batiya dogru Afganistan’dan
Aral Denizi’'ne akan 6nemli akarsulari da i¢ine alan, buzullara kadar uzanan genis
bir alanda yayilis gostermektedir. Ayrica alabaliklar ¢ok sayida farkli cografik
formdan olusmus olup, onemli Olciide ¢esitlilik ve yasam tarihi varyasyonu
gostermektedirler. Alabaliklarin morfolojik 6zelliklerinin yiiksek diizeydeki
esnekligi, bu tiiriin evrimsel tarihinin anlasilmasini zorlagtirmaktadir. Bu nedenle
bugiine kadar farkli tiir olarak kabul edilen ve morfolojik olarak farkli olan ¢ok
sayida populasyon, Salmo trutta tiirii olarak kabul edilmistir (Behnke, 1986).

Alabalik Tiirkiye’nin yiiksek dag sularinda yasayan en yaygin balik
tiriidiir. Dilinyada alabaliklarin filogenisi ve filocagrafyasini ortaya koymak amaci
ile bir ¢ok c¢alisilma yapilmistir. Tirkiye’de Bernatchez (2001) ve Bardakci ve
Ark. (2006)’nin yapmis oldugu calismalar ile alabaliklarin mtDNA’larina dayali
evrimsel tarihleri analiz edilmistir. Ayrica Togan ve Ark. (1995) Abant Golii ve
Antalya yakinlaridaki Uziim Nehri’nde alabalik populasyonlarma ait 15 allozim
lokusu ¢aligmiglardir. Bu calismada iki populasyon arasinda allozim verileriyle
ortaya konulmus en yiikksek genetik uzaklik bulunmustur. Bazi calismalar
alabaliklarin karmasik kolonilesme ge¢mislerinden dolayi, farkli alabalik soy
hatlarinin, ¢ok dar bir cografik alanda birlikte bulunabilecegini de ortaya

koymustur (Apostolidis ve Ark., 1997; Estoup ve Ark., 1998).



Canlilar arasindaki varyasyonu ortaya ¢ikaran molekiiler tekniklerin son
30 yilda gelismesiyle birlikte, alabaliklarda genetik ¢esitliliginin belirlenmesi igin
bu teknikler yogun bir sekilde kullanilmaktadir. Allozimlerin elektroforetik
analizi, alabaliklarin makrocografik dilizeyde genetik yapilarini saptamada
kullanilmistir (Karakousis ve Triantaphyllidis., 1988; Hindar ve Ark., 1991; Riffel
ve Ark., 1995; Osinov ve Bernatchez, 1996). Ayrica allozim analizleri ile 6nemli
derecede mikrocografik varyasyon da saptanmistir (Crozier ve Ferguson, 1986;
Ferguson, 1989; Moran ve Ark., 1995). Mitokondri DNA’sinin (mtDNA) hem
PCR-RFLP (Polymerase Chain Reaction- Restriction Fragment Lenght
Polymorphism) hem de dogrudan dizi analizleri, biiyilkk oranda Bati Avrupa
alabalik populasyonlarinin, 6zellikle makrocografik (Bernatchez ve Osinov, 1995;
Apostolidis ve Ark., 1996; Aurelle ve Berrebi, 2001; Bernatchez, 2001; Bardake1
ve Ark., 2006) ve mikrocografik (Bernatchez ve Ark., 1992, Hansen ve Ark.,
2000) farkhiliklarin saptanmasinda yararli olmustur. Mikrosatelit belirtegleri ise
daha c¢ok alabaliklarin populasyon i¢i varyasyonlarini belirlemede, stok
teshislerinde ve mikrocografik farkliliklarininin saptanmasinda kullanilmistir
(Estoup ve Ark., 1998; Poteaux ve Ark., 1999).

Alabaliklar Bat1 Avrupa’da en c¢ok calisilan balik tiirlerinden biri olmasina
ragmen, Kuzey Afrika ve Dogu Avrupa en az calisilan bolgelerdir. Bernatchez
(2001) Kuzey Afrika ve Dogu Avrupa da az sayida populasyonunda iginde
oldugu alabaliklarin dogal cografik yayilis alanlarinda kapsamli bir ¢aligma
yapmistir. Bu ¢alismada alabalik populasyonlarinin mtDNA’sinin 310 bg¢’lik 5
kontrol bolgesi, ND-5/6 ve tiim sitokrom oksidaz b geni/D-loop bdlgelerinin
PCR-RFLP verileri karsilastirmistir. Cografik ve fenotipik olarak farkli olan
alabalik populasyonlarinin analizi sonucu AT (Atlantic), DA (Danubian), ME
(Mediterranean), MA (marmoratus) ve AD (Adriatic) olmak iizere bes ana
evrimsel soy hattinin varligini ortaya koymustur. Ancak Bardakci Ark. (2006)’nin
Tiirkiye alabalik populasyonlarinda yaptigt mtDNA verilerine dayali ¢alisma ve
Susnik ve Ark’nin (2005) mtDNA kontrol bolgesi dizi analiz verileri, TT (Tigris)

altinci soy hatti olarak dnermektedir.



Alabalik populasyonlarina ait genetik farklilikla birlikte dagilimin cografik
modelleri, Pleyistosen donemindeki ilk ¢evresel kosullar ile birlestirildiginde DA
soy hattinin Karadeniz, AD soy hattinin Balkanlar ve Anadolu Havzalariyla
iligkili drenajlardan koken aldigt One siirlilmiistiir (Bernatchez, 2001).
Anadolu’nun alabaliklar i¢in 6nemli bir bdlge oldugunun diisliniilmesine ragmen,
bu bolgedeki alabaliklarin ayrintili filocografik yapisim1 gosteren Bardakei ve Ark
(2006) yaptig1 calismadan baska kapsamli bir ¢alisma yoktur.

Ulkemizdeki dogal alabaliklar Balik ve Geldiay (1988) tarafindan
derlenmis ve tek tiir (S. trutta) ile bu tiire ait 4 alttiir olarak siiflandirilmistir.
Bunlar S. trutta macrostigma, S. trutta labrax, S. trutta caspius ve S. trutta
abanticus alttlirleridir. Bunlardan S. ¢. macrostigma alttliri daha ¢ok Akdeniz
Havzasi, S. . labrax Karadeniz Havzasi, S. ¢. caspius Hazar Denizi Havzasi ve S.
t. abanticus ise Abant GoOlii'ne ait alabaliklar olarak tanimlanmistir. Ayrica,
Behnke (1986) Seyhan Nehri Havzasindaki Zamanti Deresi’ndeki alabaliklari
farkli bir alt cins altinda Salmo (Platysalmo) platycephalus olarak tanimlamistir.
Ancak mtDNA analizi (Susnik ve Ark., 2004; Bernatchez, 2001; Bardakci ve
Ark., 2006) bu smiflandirmayr desteklemeyen sonuglar vermis ve bu
populasyonun Akdeniz Havzasinda bulunan AD soy hatt1 ile ayn1 grupta oldugunu
saptamistir. Ayrica Bardakci ve Ark. (2006), S. ¢. abanticus olarak tanimlanan ve
Abant Golii’'ne endemik oldugu rapor edilen alabalik populasyonun, DA soy hatti
icinde yer alan diger alabalik populasyonlarindan genetik olarak onemli bir
farkliliginin olmadigini tespit etmislerdir.

Baliklarda galisilan mikrosatelit lokuslarinin ¢ok yiiksek oranda polimorfik
oldugu goriilmistiir (Estoup Ark., 1998; Brooker Ark., 1994). Mikrosatelitler
populasyon  genetigi  ¢aligmalarinda mutasyon oraninin  belirlenmesi,
heterozigotluk oranmnin ve alel frekansinin saptanmasini saglayan Onemli
belirteclerdir. Ayrica mikrosatelitler mikrocografik alanda tiir i¢i varyasyonu
gostermesi agisindan, mtDNA’s1 ve allozimlerden daha avantajli oldugu
diisiiniilmektedir (Poteaux Ark., 1999; Hansen Ark., 2000). Populasyon igi
genetik varyasyon derecesi, bireyin degisen g¢evre sartlarina uyumu, lireme ve

hayatta kalma becerilerinin bir gdstergesidir. Populasyon i¢i genetik varyasyon



saptanarak, populasyon ya da stogun kendilenme baskisi altinda olup olmadig
belirlenebilmektedir.

Bu ¢alisma ile Tiirkiye’deki alabalik populasyonlarin genetik cesitliligi ve
filogenetik iliskileri mikrosatelit belirtecleri kullanilarak belirlenmesi amaglanda.
Mikrosatelit belirteglerinden daha ¢ok mikrocografik alanda populasyonlar
arasindaki genetik iligkiyi ortaya koyan calismalarda yararlanilmis olmakla
birlikte, bu calisma ile makrocografik alanda alabalik populasyonlar: arasindaki
iliski ortaya konmaya calisildi. Ayrica Tiirkiye cografyasi genelinde alabalik
populasyonlarinin hangi mtDNA soy hatlarina dahil olduklar tespit edildi. Elde
edilen sonuclar mikrosatelit belirteclerinin makrocografik alanlarda ne kadar
giivenle kullamlabilecegi konusunda fikir saglayacaktir. Ilave olarak,
mikrocografik alanda populasyon i¢i ve populasyonlar arasi varyasyon orant
belirlenecek, populasyonlarin kendilenme baskist ve mikrocografik izolasyonlarin
olup olmadig1 belirlendi. Elde edilen verilerin mtDNA PCR-RFLP analizi
kullanilarak Bardakci ve Ark. (2006) tarafindan yapilan ¢alisma sonuglar1 ve
Anadolu’nun jeolojik tarihi ile karsilastirilarak, tlirlin Anadolu’daki evrimsel

tarihi hakkinda daha kapsamli bilgi elde edilmeye ¢alisildi.



2. GENEL BILGILER
2.1. Alabalik Biyolojisi

Alabalik salmonid baliklar ailesi olan Salmonidae familyasi i¢inde yer alir.
Bu tlir Avrupa, Asya Kitasinin bati bolgeleri ve Kuzey Afrika’daki Atlas
Daglar’na kadar olan genis bir alanda dogal dagilim gostermektedir. Ancak
alabalik diinya genelinde dogal yayilis alanlar1 disinda Yeni Zelanda, Arjantin,
Kanada ve ABD gibi farkli cografyalarda da bulunmaktadir (Elliott, 1994).
Alabaliklar pek cok Avrupa iilkesi ve bulundugu bir ¢ok cografya i¢in, dnemli
derecede sosyo-ekonomik degere sahiptirler.

Alabaliklar, kiiciik olanlar1 omurgasizlar ile, biiylik olanlar ise degisik
balik tiirleriyle beslenen omnivor baliklardir. Bu baliklar sonbahar ve kis
aylarinda akarsulara yumurtalarin1 birakabildigi gibi, gollere de yumurta
birakabilirler. Disi bireyler cakilli bolgeleri kazarlar ve bu bolgeye yumurtalarini
birakirlar. Yumurtalar daha sonra bir veya daha fazla erkek tarafindan dollenir.
Ddéllenmenin ardindan yumurtalar tekrar cakil i¢ine gomiiliir. Larva yumurtadan
ilkbaharda su i¢ine ¢ikar. Alabaliklar yasamlar1 siiresince birkag farkli morfolojik
tipe girmeden Once, korunakli bir alanda birka¢ yil biiylime dénemi gegirirler.
Temel olarak bulunduklar1 suda ya kalic1 forma ya da go¢ eden balik (anadrom)
formuna dontsiirler. Kalict forma doniisen baliklar dogduklart nehirde
hayatlarmin sonuna kadar yasarlar. Anadrom forma doniisenler ise ya benzer
nehir sistemleri ve gol icine ya da deniz sistemlerine go¢ edebilirler (anadrom
veya deniz alabaligi). Anadrom olanlar (baz1 durumlarda gole goc eden yasam
tarithi tipine sahip olanlar) smoltifikasyon gecirirler. Smoltifikasyon, baliklarin
tuzlu suda yasayabilmek icin gegirdikleri bir tiir metemorfoz olarak diisiiniilebilir.
Baliklar dogdugu alanin disina go¢ etmeye basladiginda, go¢ ettikleri ortam
icerisindeki yasama fizyolojik olarak adaptasyon gosterir ve giimiis rengine
dontgiirler. Danimarka’daki alabaliklarin metamorfozu genel olarak 1-3 yas
arasinda gerceklesir. Ancak bolgeler arasinda iklim kosullarina bagli olarak bu
siire¢ degiskenlik gosterebilir (Elliott, 1994). Dogal alabaliklar ve diger
salmonidler giiclii eve doniis i¢giidiilerine sahiptirler (Stabell, 1984). Bu nedenle

baliklarin biiylik bir kismi yumurtlamak i¢in kendi dogduklari nehre geri



donerken, ¢ok az bir kismi farkli nehirlerde kalabilirler (Altukhov ve Ark., 2000).
Eseysel olgunluga 1-2 yil icerside ulasan erkek alabaliklarin boy uzunlugu 10-15
cm civarindadir .

Dogal alabaliklarin yasam tarihi varyasyonunun (kalict olanlar ve goc
edenler) genetik temeli birka¢ caligma ile gosterilmekle birlikte (Skaala ve
Naevdal,1989; Ferguson ve Ark., 1995; Pettersson ve Ark., 2001) heniiz tartismali
bir konudur. Hindar ve Ark. (1991) bu konuda yaptiklar1 ¢alismada, bir arada
bulunan anadrom baliklar ile go¢ etmeyen alabaliklar arasinda genetik bir farklilik
saptayamamuglardir. Ancak anadrom olan alabalik populasyonlari ile go¢ etmeyen
populasyonlar arasinda esey orani farkli bulunmustur. G6¢ etmeyen alabaliklarin
%75-100’1iniin erkek olmasina karsin, anadrom baliklar arasinda disi olanlar ¢ok
daha yiiksek orandadir (Jonsson, 1982; Ramussen, 1986). Bu verilerden
alabaliklar arasinda yasam tarihi varyasyonunun olusmasinda, genetik faktorlerin
etkisi net olarak ortaya cikartilamamistir. Bazi arastirmacilar go¢ etmeyen
alabaliklar ile anadrom olan alabaliklarin benzer populasyonlarin farkli
kokenlerinden gelen bireyler olabilecegini diistinmektedirler (Hamilton ve Ark.,
1989; Peterson ve Ark., 2001).

Dogal alabaliklarin yalniz ekolojik varyasyon gosterdigi diisiiniilemez. Bu
varyasyona ek olarak hem populasyon i¢inde hem de populasyon arasinda giiclii
morfolojik varyasyon gosterirler. Dogal alabaliklar arasindaki morfolojik
farkliliklar nedeniyle ilk siniflandirma calismalarinda 60’a yakin tiir oldugu
onerilmistir. Alabaliklar yiiksek varyasyona sahip tek bir tiir olarak kabul eden
gorlise karsin (Ferguson ve Fleming, 1983), bazi sistematikgiler bir tek tiirden
daha karmasik oldugunu diistinmiislerdir.

Aragtirmacilar icin alabalik biyolojisi agisindan diistiniildiigiinde, kiiciik
bir cografik alanda simpatrik olarak iireme izolasyonuna ugramis populasyonlarin
bulunmasi, ozellikle ilging bir konu olmustur. Dogal alabaliklarin simpatrik
populasyonlar olusturdugu ilk kez Isvi¢re’de bulunan Bunnersjdary Goliin’de
yapilan c¢alisma ile ortaya konmustur (Allendorf ve Ark., 1976, Ryman ve Ark.,
1979). Sonraki donemlerde kiiciik dag gollerinde yapilan c¢aligmalarda genetik

olarak farkli alabalik populasyonlarinin birlikte bulundugu belirlenmistir.



Simpatrik populasyonlarin bir kisminda, Laktat Dehidrogenaz (LDH) enzimine ait
geni kodlayan lokusta farkli aleller ile karakterize olan iireme izolasyonu ortaya
cikartilmistir. Bu sayede baliklarin ait oldugu populasyon belirlenebilmis ve
populasyonlar arasinda goriilen biiylime parametrelerinde farkliliklar saptanmistir
(Ryman ve Ark., 1979). Kuzeybat: irlanda yakinlarindaki Melvin Korfezinde, 21
km genisligindeki bir golde alabaliklar arasindaki simpatri durumunu belirleyen
daha detayli bir calisma yapilmistir (Ferguson ve Mason, 1981; Ferguson ve
Taggart, 1991). Go6lde Ferox, Sonagaghen ve Gillaroo olarak isimlendirilen ii¢
farkli alabalik formu saptanmistir. Yapilan c¢aligmalarda bu formlarin farkli
morfolojik (Cawdery ve Ferguson, 1988) ve beslenme (Ferguson, 1986)
Ozelliklerine sahip olduklar1 belirlenmistir. Allozim ¢aligsmalar1 sonucunda lireme
izolasyonunun goriildiigii bu li¢ form arasinda, ¢alisilan lokuslarin alel sikliklarida
farkliliklar bulunmustur (Ferguson ve Mason, 1981; Ferguson ve Taggart, 1991).
MtDNA-RFLP caligmalar1 (McVeigh ve Ark., 1995; Hynes ve Ark., 1996), ¢ok
lokuslu DNA parmakizleri tek lokuslu minisatelit ve mikrosatelit varyasyon
calismalar1 bu ii¢ form arasinda genetik farklilik oldugunu dogrulamistir (Prodohl
ve Ark., 1992). Melvin, alabalik tiirlerinin dogal olarak bulunduklar yerlerde
sahip olduklar1 farkli beslenme aligkanliklarina gore, birbirlerinden cografik
olarak ayrildigim one siirmektedir. Britanya ve Irlanda’daki géllerin ¢ogunda
Ferox olarak bilinen, bazi durumlarda 10 kg’a kadar ulasabilen, uzun yasayan ve
kiiciik baliklarla beslenen alabaliklar bulunmaktadir. Irlanda ve Britanya’da
bulunan en az iki gblde Ferox formu baliklar simpatrik iireme izolasyonu ile diger
alabaliklardan ayrilmaktadir. Norveg’in Hardangervida bolgesindeki bir gélde bir
mutasyon sonucu olusan farkli alel ile karakterize ufak lekeli alabaliklar, diger
alabaliklar ile birlikte bulunmaktadir. Yapilan calismalarda ufak lekelerin iki
kodominanat alel ile tek bir lokus tarafindan kontrol edildigi ortaya ¢ikartilmigtir
(Skaala ve Jorstad, 1987). Sonug¢ olarak, alabaliklar i¢cin genel bir olgu olan
simpatrik populasyonlarin hangi biiyiikliikte bulundugu, hem istatistiksel nedenler
hem de tespit olmus alel frekanslar1 nedeniyle tam olarak ac¢ikliga kavusmamastir.
Yaygin goriise gore farkli formdaki alabaliklarin, allopatrik olarak birbirlerinden

ayrilmis olduklar1 ve buzul donemi sonrasi yeniden kolonize olma durumlarini



temsil eden, farkli soylardan gelmis olabilecekleri diisiiniilmektedir (Hamilton ve
Ark., 1989, Garcia-Marin ve Ark., 1999). Diger yandan c¢ok sayida 6rnek tizerinde
yapilan calismalar, farkli filogenetik soy hattindaki alabaliklarin, yetistiricilik
amaci ile bir araya getirilmeleri sonucu yavru irettikleri ve kendi aralarinda da
tireyebildikleri goriilmiistiir. Bu baliklar biyolojik tiir kavrami diisliniildiiglinde tiir

kriterlerini saglamamaktadir.

2.2. Alabalik Soy Hatlar1 ve Simiflandirmasi

Alabaliklarin ~ siiflandirmasiyla  ilgili  biliyiik karmasanin  oldugu
diisiiniilmektedir (Elliott, 1994; Kottelat, 1997). Bu diizensizlik, morfolojik
ve/veya genetik olarak farkli bir grup olarak tanimlanan farkliliklarin, nasil
siiflandirilacag lizerine siiregelen tartismalardan kaynaklanmaktadir. Bazilar1 bu
gruplandirmalarin tiir statiisiinii almasi gerektigini savunmuslar ve buna gore
18.yy ortalarinda modern siniflandirma sisteminin baslangicindan bu yana
alabaliklarin ¢esitli formlar1 i¢in 57 tiir ismi Onerilmistir. Bu siniflandirmalardan
bazilar1 kii¢iik morfolojik ve yasam tarihi farkliliklarina dayandirilmastir.
Muhtemelen bu farkli tiir isimleri, alabaliklarin ¢evresel ve fenotipik
esnekliginden kaynaklanmaktadir (Bernatchez ve Ark., 1992). Alabaliklarin
morfolojisi veya yasam tarihi farkliliklar1 evrimsel olarak 6nemi olan taksonomik
smiflandirma igin yeterli degildir ve yanlshklara neden olabilir. Ornegin, yasam
tarihi farkliliklarina gore degerlendirmeler yapilmasi, populasyonlarn alttiirler
seklinde siniflandirmasina yol agmistir. Ornegin; S.t. turtta (anadrom form), S.z.
lacustris, (golde yasayan), S.t. fario (akintili suda yasayan) gibi alt tiir isimleri,
farkli yasam formlarina gore isimlendirilmistir.

Populasyon gruplarmin siniflandirmasi genetik bilgiye dayandirildiginda
daha dogru bir siniflandirma yapilmasina olanak saglayabilir. Ancak, genetik
olarak farkli bir birimi isaret eden veriler olsa dahi bu birimin bir tiir, bir alt tiir
veya bir tiir igerisinde genetik olarak farklt bir populasyon olarak m
isimlendirilecegi acik degildir. Alabaliklarin taksonomisi tartismali bir konu
olmasma ragmen, son 10 yilda yapilan ¢aligmalar farkli evrimsel soy hatlarin

bulunduguna iligskin yeni veriler ortaya koymustur. Bernatchez ve Ark. (1992)
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genis bir cografyada yaptig1 calismada, mtDNA’nin D loop bolgesi dizisini temel
alimmis ve bes Onemli filocografik soy hattinin varligi ortaya cikarilmistir.
Atlantik Havzasini kapsayan soy hattt AT soy hatt1 olarak isimlendirilmis olup, bu
soy hattinin Avrupa’nin ilk buzul déneminde olusan tek soy hatt1 oldugu ileri
stiriilmistiir (Sekil 1). DA soy hatti, Karadeniz, Hazar Denizi ve Aral Denizi
Havzasi drenajlarinin bulundugu bolgeleri kapsamaktadir (Sekil 2). AD, ME ve
MA soy hatlari’nin dagilimlar1 DA ve AT soy hatlari’nin dagilimlan ile az ¢ok
cakigsmaktadir (Sekil 3,4,5). Bu soy hatlar1 Akdeniz Havzasi igerisinde genis bir
cografik alanda, farkli modellerde dagilim gostermektedir. Ayrica MA soy hatti,
Adriyatik Havzasi ile giiclii bir sekilde iliskilidir (Sekil 3). ME soy hatti Akdeniz
Havzasim1 bati boliimiinde yaygin olarak bulunurken (Sekil 4), AD soy hatti
Akdeniz Havzasinin dogu bolgelerinde yayilis gostermektedir (Sekil 5). Sonraki
caligmalar (Bernatchez ve Osinov 1995; Weiss ve Ark., 2000; Bernatchez, 2001;
Duguid, 2002) Bernatchez ve Ark.’nin (1992) 6nerdigi orijinal soy hatlarina
iliskin modellerde degisiklikler ortaya koyamamustir. Ancak Bardakci ve Ark.
(2006) mtDNA PCR-RFLP verileri ve Susnik ve Ark’nin (2005) mtDNA kontrol
bolgesi dizi analizi ¢aligmasi, alabaliklara ait Anadolu’nun giineydogu bolgesinde
Dicle nehir Havzasinda Tigris (TI) olarak adlandirilan yeni bir soy hattinin

oldugunu 6ne stirmiistiir.

2.3. Alabalik Soy Hatlarimin Kokeni

Alabaliklara ait ana soy hatlarimin atasal populasyonlardan allopatrik
olarak ayrilmayr takiben, bagimsiz olarak evrimlestikleri diisiiniilmektedir.
Alabaliklarla ilgili g¢alismalarin biiyiikk cogunlugu mtDNA verilerine dayali
olmasina ragmen, genis cografik alanlarda yapilan mikrosatelit DNA ¢aligmalari,
mtDNA soy hatlarin1 destekler niteliktedir (Presa, 1995; Berrebi, 1995). Benzer
cografik dagilimlara ve farkli soy hatlarina sahip olan populasyonlar, hem giiclii
alel frekans farkliliklar1 hem de tanimlayici aleller tarafindan birbirlerinden
onemli derecede ayrilmaktadir (Guyomard, 1989; Bernatchez ve Osinov, 1995;

Giuffra ve Ark., 1996).
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Filogenetik hipotezlerin yaklasik zamanmi tahmin etmek amaciyla,
demografik ve filogenetik parametreler birlikte degerlendirilerek molekiiler saat
uygulamasinda kullanilmaktadir. Alabaliklar i¢in her milyon yilda %1-2’1lik
mutasyon orant One siirlilmistiir. Salmonid baliklarin fosil kayitlarindan
yararlanilarak yapilan bir ¢alismada, yaklagik olarak mtDNA i¢in her milyon yilda
%]1 mutasyon orani hesaplanmistir (Smith, 1992). Salmonidler i¢in diisiiniilen
filocografik modeller ile Pleyistosen buzul dénemi siiresince birbirini takip eden
olaylar arasinda korelasyon kurulmasinda molekiiler saat kalibrasyonundan
yararlanilmistir (Bernatchez ve Dodson, 1991; Wilson ve Ark., 1996). Donaldson
ve Wilson. (1999) mtDNA saat kalibrasyonu yapmak amaci ile Panama
Kistaginda fiziksel olarak izole olmus bolgelerdeki baliklar iizerinde calisma
yapmustir. Bu ¢alisma sonucu mtDNA’sinin ND 5-6 bolgesi i¢in yaklagik ayrilma
orani her milyon yilda %1 hesaplanirken, kontrol bolgesi i¢in ise her milyon yilda
%3.6 oldugu tahmin edilmistir. Sonug olarak, Salmo trutta i¢in en eski fosillerin
erken Pleyistosen donemine (2 milyon yil 6ncesi; Osinov ve Bernartchez, 1996)
ait oldugu tahmin edilmektedir. Alabaliklarin en uzak kladlar arasindaki ayrilma
zaman1 molekiiler saat uygulamasiyla tahmin edildiginde; bes ana alabalik soy
hatt1 arasinda ayrilma araliginin %1.4-2 oldugu ve bunun her milyon yilda %]1-
2’lik molekiiler saate karsilik geldigi goriilmiistiir.

Ana alabalik soy hatlarinin ayrilma zamanini saptamada molekiiler saat
uygulamasina bagvurulmasi sonucu, soy hatlar1 arasindaki genis ¢apli ayrilmanin
0.5 ile 2 milyon y1l arasinda olabilecegi diisiiniilmektedir. Bu sonug¢ alabaliklara
ait ana filogenetik soy hatlarimin dagiliminin, Pleyistosen buzullasma olay1
siiresince meydana gelen iklimsel ve c¢evresel degisikliklerden yakindan
etkilendigini gostermektedir.

Soy hatlar1 arasindaki en eski ayrilma, ii¢ ana havza ve bu havzalardaki alt
boliimlerin es zamanl olarak allopatrik ayrilmasini icermektedir. Bunlar Atlantik,
Ponto Hazar ve Akdeniz Havzalar1 ve es zamanli olarak Akdeniz Havzasinda
gerceklesen ME, MA ve AD soy hatlarinin ayrilmasidir. Son ii¢ milyon yilda en
onemli iklim degisikligi yaklasik olarak 700 bin yil 6nce meydana gelmistir
(Webb ve Bartlein, 1992; Andersen ve Borns, 1994). Bugiin farkli havzalarda
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bulunan birka¢ nehir sisteminin (Ronn, Renn ve Tuna) ilk biiyiik izolasyonunun
bu donem siiresince meydana gelmis oldugu diistiniilmektedir (Villinger, 1986).
Sonug¢ olarak, Alabalik kompleksi i¢indeki Onemli genetik ayrilmalar biiyilik
iklimsel degisiklikler sonucu erken iist-orta Pleyistosen arasinda Avrupa’da
meydana gelen havza izolasyonlari ile olusmustur. Bes 6nemli soy hattinin kdkeni
ve evrimsel ¢izgilerini dogru bir sekilde ortaya konabilmesi i¢in, her soy hattinin
genetik farkliliklari, alabalik dagiliminin cografik modelleri ve Pleyistosen

stiresince devam eden ¢evre degisiklikleri birlikte degerlendirilmelidir.

2.3.1. Atlantik Bolgesindeki Alabalik Cesitliligi

MIDNA ile tamimlanan AT soy hatti; Iber Yarimadasi’nin kuzeyinde
Norve¢ ve Izlanda’da bulunan Atlantik nehir sistemlerinde, Fas’m Atlas
Daglanyla birlikte Baltik ve Beyaz Deniz drenajlarina kadar yayilmis olan soy
hattidir (Sekil 1). Cekirdek ve mtDNA belirtegleri kullanilarak yapilan ¢alismalar,
Kuzey Atlantik alabalik populasyonlarindan Atlantik Iber populasyonlarini
onemli sekilde ayirmaktadir (Moran ve Ark., 1995; Bouza ve Ark., 1999; Weiss
ve Ark., 2000). Son buzul déneminde Kuzey Atlantik bdlgesinin buzullarla ortiili
olmas1 nedent ile, bu bolgedeki bir ¢ok populasyon buzul donemi sonrasindan beri
bulunmaktadir (10000 y1l ile 18000 yildan giiniimiize kadar). Son buzul dénemini
takiben Atlantik soy hatt1 Fransa, Iber Yarimadas1 ve Kuzey Afrika cografyasinda
bulunmaktadir. Atlantik Bolgesinin buzullasmamis bdolgelerinde buzul donemi
oncesinden kalan bazi alabalik populasyonlar1 bulunmaktadir. Buzul tabakalar
buzul donem siiresince bazi bolgelerde siirekli devam etmemis olmasina ragmen,
baz1 bolgelerde buzul tabakalarindaki biiyiik ilerleme ve geri ¢ekilmeler deniz
seviyesinde degisikliklere neden olmustur. Bu degisiklikler allopatrik ayrilma
donemlerini takiben, alabalik soy hatlar1 arasinda ikincil temaslarin

gerceklesmesini saglamistir (Hynes ve Ark., 1996; Bernatchez, 2001).
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Sekil 1: AT soy hattinin cografik dagilimi (Bernatchez, 1995).

Soy hatlart arasindaki birka¢ bin yillik ayrilma sonucu genetik
farklilasmanin kii¢iik olabileceginin diisiiniilmesine ragmen, giiclii ekolojik ve
diger yasam tarihi farkliliklar1 evrimsel siirecin hizlanmasina neden olmus olabilir
(Behnke, 1972). Alabaliklarin dogustan gelen iggiidiisel davraniglar1 olan
beslenme yeri ve zamani gibi yasam sekli ile ilgili karakterlerde farkliliklar vardir.
Bunlar yalniz birka¢ genle kontrol edilmesine ragmen, lireme izolasyonunun
ortaya c¢ikmasmma neden olabilir. Populasyonlar arasinda ikincil temas
gerceklestigi zaman, genetik farklilagma dogal seleksiyon yoluyla genisler ve
giiclenir. Kuzeybat1 Avrupa’da su andaki mevcut alabalik populasyonlarinin bir
veya daha fazla Atlantik buzul siginagindan, buzul donemi sonrasi yeniden
kolonizasyon sonucu ortaya ¢ikmig oldugu diistiniilmektedir (Bernatchez, 2001).
Ayrica son buzul donemi siiresince Volga ve Baltik Nehirleri alabaliklar
arasindaki karisim, alabalik yayilma alanin giineydogu bolgesinde farkli
kolonilerin meydana gelmesine neden olmustur. Bunun sonucu olarak Atlantik

soy hattinin giineydogu boélgesindeki baliklarin olusturdugu kolonilerin bazi
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boliimleri ile DA soy hatt1 arasinda gen akisi ve ikincil temas olusturmus olma
thtimalinin yiliksek oldugu diisiiniilmektedir (Osinov ve Bernartchez, 1996).

Ferguson ve Fleming (1983), Ingiltere ve Irlanda da buzul dénemi sonrasi
siiregte alabaliklarin iki soy hatti seklinde kolonize oldugunu diisiinmekteydi. Ilk
ik diger salmonid tiirleri ile benzer alelleri tagiyan atasal ik, digeri ise yeni
aleller tasiyan modern 1rk olarak diigiiniilmiistiir. Bu ikili kolonizasyon hipotezi
Hamilton ve Ark. (1989) tarafindan Kuzeybatti Avrupa dismma dogru
genisgletilmistir. Haplotip dagilim modelleri ve mitokondri haplotiplerinin
filogenisine bakildiginda, Kuzeybati Avrupa’daki buzul donemi sonrasi
kolonizasyonun, dnceden oOnerilen ikili kolonizasyondan daha karmasik bir yap1
gosterdigi ortaya ¢ikarilmistir (Hynes ve Ark., 1996).

Garcia-Marin ve Ark. (1999), Kuzeybati Avrupa’da ii¢ farkli soy hattim
temsil eden kolonilesme oldugu sonucuna varmiglardir. Birinci soy hatti Ingiliz
kanal1 yakinindaki merkezi bir siZinaktan kuzey ve doguya dogru yayilan alanm
kapsamaktadir. Ikincisi, Giiney Fransa ve Iber yarmmadasinin Atlantik
drenajlarindaki sigmaklardan kuzeye dogru genisleyen alani kapsamaktadir.
Ugiinciisii ise dogu Akdeniz-Hazar siginaklarindan kuzey batiya gdé¢ eden baliklar
tarafindan olusturulan bolgedir. Onceden buzul olan bu alanlarda bulunan
populasyonlarin, bu ii¢ soy hattinin birlesmesi sonucu olustugu diisiiniilmektedir
(Garcia-Marin ve Ark., 1999; Bernatchez, 2001).

Buzul donemi sonrasi kolonilesme modelleri ve sayisi tam olarak
bilinmemekle birlikte, birden daha fazla kolonilesme gerceklestigi aciktir.
Kuzeybati Avrupa alabalik populasyonlarinda bugiin goriilen genetik farklilik,
genetik faklilasma ile birlikte buzul donemi sonrasi izolasyon meydana gelmesi ve
farkli soy hatlarinin buzul dénemi sonrasi bagimsiz kolonilesmeleri sonucu ortaya
cikmistir. Muhtemelen farkli alabalik formlar1 arasinda lireme meydana gelmistir
ve bu simpatrik tiirlesmeyi gostermektedir (Osinov ve Bernatchez, 1996; Garcia-
Marin ve Ark., 1999).

Atlantik Havzasinda alabaliklar son buzul olaylar: siiresince marjinal buz
tabakalarindaki sigiaklarda hayatta kalabilmislerdir (Ferguson ve Fleming, 1983;
Hamilton ve Ark., 1989; Osinov ve Bernatchez, 1996). Pleyistosenin ilk buzul
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dongiisii stiresince hem karalarda hem de denizlerde 6nemli buzul genislemeleri
ve siddetli iklime ragmen (Webb ve Bartlein, 1992; Anderson ve Borns, 1994)
Atlantik soy hattinin kokeninin atasal merkezi ¢ogunlukla giiney, muhtemelen
Iber Bogazi’nin kiy1 kollart veya bir diizeyde Kuzey Afrika oldugu

diistiniilmektedir.

2.3.2. Karadeniz, Hazar ve Aral Denizi Havzalarindaki Alabalik Cesitliligi

Alabaliklarin  genetik  olarak caligilmis dogal yayilis alanlarina
bakildiginda 6nemli bir kisminin Avrupa’nin dogusunda bulundugu goriilmektedir
(Bernatchez ve Ark., 1992). Bu bolge; Karadeniz, Hazar Denizi ve Aral Deniz
Havzalarin1 kapsamaktadir. MtDNA verilerine gore bes onemli filocografik soy
hattindan ikisi bu bolge i¢inde (DA ve AT) bulunmaktadir (Sekil 2) (Bernatchez
ve Ark., 1992; Osinov ve Bernartchez, 1996).

DA soy hattinin koken aldig1 merkezi bolge cok problemlidir. Bu soy hatti
Ponto-Hazarda buzul ilerlemesi siiresince hem siddetli habitat kaybinin dogrudan
etkisi hem de Karadeniz, Hazar ve Aral Denizi Havzalarinin genisleme, daralma
ve baglantilarinin ¢ok karmasik modelleri nedeniyle karmagsik bir yapiya sahiptir
(Arkhipov ve Ark., 1995). Kafkas bolgesinde bulunan ilk alabalik fosillerinden ve
daha sonraki calismalardan elde edilen bilgiler, DA soy hattina ait mevcut
populasyonlarin  Karadeniz ile baglantili  drenajlardan koéken aldigini

gostermektedir (Sekil 2).
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Sekil 2: DA soy hattimin cografik dagilim (Bernatchez, 1995).

AT ve DA soy hatlarina ait populasyonlar mtDNA ve allozim varyasyonu
acisindan benzerlikler gostermektedir (Bernartchez ve Osinov, 1995; Osinov ve
Bernartchez, 1996). Iki allozim lokusundan elde edilen veriler iki filogenetik
grubu ayirmakla birlikte, AT ve DA soy hatlar1 arasinda ikincil temas (dogal ve
yapay) olduguna da isaret etmektedir (Bernartchez ve Osinov, 1995; Riffel ve
Ark., 1995; Osinov ve Bernartchez, 1996). Allozim verileri bu temasin sonucunda
bu soy hatlar1 arasinda hibritlesme oldugunu gostermistir. Ancak DA soy hattinin
toplam durumu g6z Oniine alindiginda, iki grup arasindaki karigma seviyesinin
¢ok smirli kaldigr goriilmiistiir.

Karadeniz, Hazar Denizi ve Aral Denizi Havzasindaki populasyonlar
morfolojik ve ekolojik varyasyon temel alinarak bir siniflandirma yapildiginda,
farkli  cografyalarda bulunan alabalik populasyonlari, farkli isimlerle
siniflandirlmistir (Berg, 1948). Ornegin Karadeniz Havzasindaki populasyon S. 7.
labrax, Hazar Denizi Havzas1 S. t. caspius, ve Aral Denizi Havzasi alabaliklar S.
t. oxianus olarak isimlendirilmistir. Ayrica Sevan GOlii (Hazar Denizi
Havzasindan) farkli ekofenotipik formlar farkli tiir (S.z. ischchan) olarak

tanimlanmustir.
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2.3.3. Akdeniz-Adriyatik Bolgesindeki Alabahk Cesitliligi

Akdeniz-Adriyatik cografik alani, Avrupa alabalik kompleksinin yiiksek
fenotipik farklilik gosterdigi bir bolgedir. Arastirmacilar bir ¢cok degisik alabalik
formlarin1 bu alanda tanimlamistir. Bunlarin ¢ogu Balkanlar ve Tiirkiye’de
bulunmaktadir (S. t. macrostigma, S. t. dentex, S. t. peristericus, S. t. marmoratus,
S. carpio, S. obtusirostris. vb). Varsayillan bu alt tiir listesi Behnke (1968),
Economidis ve Banarescu (1991), Kottelat (1997) ve Dorofeeva (1998) tarafindan
Onerilmistir.

Akdeniz—Adriyatik bolgesindeki alabalik populasyonlarimin  genetik
farklilig, biiyiik 6l¢iide ¢ekirdek ve mtDNA varyasyonunu temel alan ¢alismalar
sonucu sekillendirilmistir. Ilk zamanlar yapilan taksonomik siiflandirmalarin
biiyiikk bir ¢gogunlugunun fenotipik varyasyona dayanmasi nedeniyle, karmagsik
biyocografik yapilanmalarla sonuc¢lanmistir. Ancak molekiiler teknikler
kullanilarak elde edilen bilgiler bu smiflandirmayr dogrulamamaktadir
(Karakousis ve Triantaphyllidis, 1990; Apostolidis ve Ark., 1997).

Akdeniz siginak alani olarak tanimlanan bdlge farkli cografik dagilim
modelleri ile bes ana alabalik soy hattindan ii¢liniin (ME, MA ve AD) bulundugu
bolgedir. Akdeniz siginak alam1 gilineybati (Ibero-Mediterranean), merkezi
(Adriomediterranean veya Italya) ve dogu (Balkanlar ve Anadolu) sigmaklarmdan
olusmaktadir (Keith, 1998). ME soy hatti Akdeniz’in bat1 bolgesindeki drenaj
kollar1 ile yakindan iligkilidir ve bu bdlgeden koken aldigi diisiiniilmektedir.
Persat ve Berrebi (1990) Pleyistosen doneminde siddetli ¢cevre kosullar1 hiikiim
siirmesi ve buzullarin ilerlemesi siiresince, baliklar icin Fransa’nmin giiney

bolgesindeki Prene Daglarinin siginak olarak hizmet ettigini diistinmektedir.
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Sekil 4: ME soy hattinin cografik dagilm (Bernatchez, 1995).
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Sekil 5 : AD soy hattinin cografik dagihim (Bernatchez, 1995).

S.t. marmoratus (MA soy hattina ait olan) diger Akdeniz alabalik
populasyonlarindan kolaylikla ayrilan giiclii ekolojik ve morfolojik varyasyon
gosterir (Behnke, 1968). Ayrica MA soy hatti1 AT, DA ve ME soy hatlarina ait
populasyonlar’dan onemli dlgiide genetik farkliliga sahiptir (Bernatchez ve Ark.,
1992; Giuffra ve Ark., 1994). Bu soy hattinin Po nehri Havzasini kapsamakla
birlikte Kostarika ve Slovenya’daki drenajlarda bulunmaktadir (Sekil 3). Bu
Havzalar arasinda daha ¢ok buzul donemleri arasinda iliski kurulmustur (Bianco,
1990). MtDNA ve allozim varyasyonu temel alinarak yapilan calismada S.
marmoratus "un 1-3 milyon yil 6nce diger soylardan ayrildigi ve Kuzey Adriyatik
bolgesinden koken aldigr diisiiniilmektedir (Giuffra ve Ark., 1996). Ayrica S.
marmoratus ’un Balkanlar’daki populasyonlarla yliksek seviyede klad
farkliliginin olmasi, AD soy hattinin Balkan ve Anadolu siginaklardan
kaynaklandigini gostermektedir.

Akdeniz S trutta populasyonunun genetik yapisi genis bir cografik alanda
yapilan protein elektroforezi ve mtDNA c¢alismalariyla belirlenmistir. Bu
populasyonlarin bulundugu boélgede iki farkli mtDNA haplotipi goriilmistiir
(Bernatchez ve Ark., 1992; Bernatchez, 1995). Bu bolgede iki farkli haplotipin

bulunmasi nedeniyle, gecmisten bu yana iki farkli grubun oldugu diisiiniilmiistiir.
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Bu iki mtDNA grubunun belirli bir bolgede, benzer populasyonlarda, karmasik
modellerde dagilim gostermektedir (Giuffra ve Ark., 1994). Ayrica ¢ekirdek DNA
belirtecleri ile yapilan caligmalar populasyon yapisinin ¢ok karmasik oldugunu
gostermektedir. Bu iki mtDNA grubuna ait populasyonlar arasinda kiiciik cografik
alanlarda ekolojik ve fenotipik farkliliklarla iligkili, bir ya da daha fazla lokusta
belirgin farkliliklar bulunmustur (Krieg ve Guymoard, 1985; Apostolidis ve Ark.,
1996; Giuffra ve Ark., 1996).

S. carpio, Po Havzasindaki Garda Goliinde yasayan, Ozellikle ilging
morfolojiye sahip endemik bir formdur. S. carpio gercek bir tiir olarak tanimlanir.
Ciinkii cok ozel ekolojik ve tireme 6zelliklerine (6zellikle golde yasama, yilda iki
tireme donemi ve derin sulara yumurtlama) sahiptir. S. carpio bu 6zellikleri ile S.
trutta lacustris populasyonu olarak tanimlanan alabalik populasyonundan
simpatrik olarak ayrilmaktadir (Behnke, 1972). Son molekiiler ¢aligmalar yogun
genetik siirliklenmeyi takiben, S. carpio’nun Akdeniz S. trutta ve S. marmoratus

arasindaki hibritlesmeden koken aldigi ileri stirmektedir (Giuffra ve Ark., 1994).

2.4. Alabalik Soy Hatlarinin Dagihm ve ikincil Temas i¢cin Kisitlamalar.
Alabaliklara ait soy hatlar1 yliz binlerce nesil allopatrik olarak ayri
kalmakla birlikte, soy hatlarinin bulundugu yerlerin habitat c¢esitliligi ve
Pleyistosen siiresince ana havzalar arasinda iliskinin olmasi, tiiriin genis
cografyaya yayilimimin nedenleri hakkinda bize bilgi vermektedir. Ornegin Ponto-
Hazar ve Atlantik Havzalar1 arasindaki farkli buzul dénemler siiresince baglanti
miimkiin olabilmistir. Nehir sistemleri arasindaki baglantilar1 ve buzullarin ug
kisminda bulunan genis buz baraj gollerindeki genislemeler, Ponto-Hazar
Havzasinin giineye dogru kaymasina neden olmustur (Grosswald, 1980; Arkhipov
ve Ark., 1995). Filocografik ve biyocografik ¢aligmalar bu bdlgedeki balik
tiirlerinin Ponto-Hazar sigimagindan kdken aldigini ve buzul donemlerini takiben,
Atlantik Havzasinda yeniden kolonize oldugunu gostermektedir (Durand ve Ark.,
1999; Nesbo ve Ark., 1999). Ponto-Hazar ve Akdeniz Havzalar1 arasindaki
drenajlar yoluyla miimkiin olan balik yayilisina benzer sekilde, Akdeniz Havzasi

ve DA soy hattina ait populasyonlar arasinda da miimkiin olmustur. Kuzeyden
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gelen su akintisinin artmasi, Karadeniz’in bosalmasi, Akdeniz’in fazla su almasi,
tuzluluk azalmasi gibi olaylar Ege Denizi Havzasinda balik hareketlerine neden
olmustur (Bianco, 1990; Economidis ve Banarescu, 1991; Arkhipov ve Ark.,
1995). Akdeniz Havzasinda farkli alabalik populasyonlarina ait birkag MtDNA
haplotipinin ~ bulunmast bu baliklarin  havzanin temsilcisi  olmadigini
gostermektedir. Bu bdlgede diger alabalik soy hatlarimin bulunmasi farkli soy
hatlar1 arasinda baglanti oldugunu dogrulmaktadir. Ancak farkli soy hatlar
arasindaki hibritlesme (yetistiricilik ve insan eliyle habitat bozulmasi harig
tutulursa) cekirdek genlerindeki c¢alismalarda goriildiigii {izere, oldukg¢a smnirli
diizeyde kalmistir (Bernatchez ve Osinov, 1995; Giuffra ve Ark., 1996).

Alabalik dagiliminda etkili olan biyolojik faktorlere hibritlesme ve fiziksel
izolasyonlar ilave edildiginde, alabalik soy hatlar1 arasinda yayilma sinirh
diizeyde kalmaktadir. Biyolojik faktorlerden biri yeni kolonize olan habitatlarda
goriilen, yasam alanina sonradan gelen alabaliklar ile ilk yerlesenler (muhtemelen
yakin siginaklardan yayilanlar) arasindaki farkli demografik genisleme
dinamikleri olabilir. Yapilan calismalarda yasam alanina ilk gelen baliklarin
yerlestikleri alandan hizli bir sekilde yeni ulasabildikleri habitatlara yayildiklarini
gostermektedir (Ibrahim ve Ark., 1996). Sonradan herhangi bir populasyon iginde
yayllmaya calisan populasyonlarin, beraberinde tasidiklar1 genetik kapasite
Ol¢iistinde ancak sinirli sayidaki dinamikleri degistirebilmeleri nedeni ile yeni
olusan populasyon yapisina katkilar1 ¢ok azdir. Bu verilerden de anlasildigi gibi
alabaliklar ilk yasam alani olarak ekolojik bakimdan uygun havza veya cografik
alanlara  yerlesmekte  ve  yerlestikleri  bolgede  smirli  biiytiklikte
genisleyebilmektedirler. Alabaliklar yeni populasyonlar kurmak iizere ¢ok nadir
olarak ilk yasam alanlarindan ayrilip daha uzak yasam alanlarina yerlesmislerdir.
Bu siire¢ farkli ¢evrelerde (iklim, fiziksel ¢evre ve tiir komiiniteleri agisindan
farkli ¢evrelerde) farkli se¢ilim ya da zamanla cografik izolasyonu hizlandirirsa,
genetik ve ekolojik farkliliklarin birikimine neden olabilir. Son buzul déneminde
alabalik soy hatlarimin cografik izolasyonu, soy hatlar1 arasinda kismi genetik
uyusmazligin gelismesine yol agmistir. Genetik uyusmazlik nedeni ile saf irk

yavrular ile hibritler karsilastirildiginda, hibritler arasinda ¢ok yiiksek embriyonik
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O0lim oran1 goriilmistir (Lu ve Bernatchez, 1998). Bu sonu¢ farkli soy
hatlarindaki populasyonlar arasinda iireme izolasyonun olmasi, yani simpatrinin
bulunmasi ile agiklanabilir (Bernatchez ve Ark., 1999; Lu ve Bernatchez, 1999).
Onemli alabalik soy hatlar1 arasinda gen akisina etki eden ekolojik ve genetik
engeller arastirilmis ve bazi farkli soy hatlar1 arasinda parapatrinin bulunabilecegi
ongoriilmiustiir (Giuffra ve Ark., 1996; Largiader ve Scholl, 1996; Poteaux ve
Ark., 1998).

2.5. Alabalik Soy Hatlar1 Arasinda Demografik Genisleme Zamanlar:

AT, AD ve DA soy hatlart icin ani demografik genisleme modelleri
istatistiksel olarak desteklemektedir. Farkli zamanlarda meydana gelen biiylime
parametrelerindeki degisikligin tahmin edilmesi, her soy hattina ait demografik
genislemenin en Onemli gostergesidir. Habitat kaybi acisindan Atlantik
Havzasimin buzullardan dogrudan etkilenmesi nedeniyle, AT soy hatt1 i¢inde bir
cok demografik genisleme belirlenmistir. Atlantik Havzasi’nda buzullarin
ilerleme siirecinde populasyon sikliginda 6nemli azalmalar tespit edilmistir. Genel
olarak buzul doneminde Atlantik Havzasi’nin kuzeyinde bulunan baliklar
giineydekilerden farkli etkilenmistir (Bernatchez ve Wilson, 1998). AT soy
hattinda goriilen mtDNA farklilagmasinin, AD ve DA soy hatlarina oranla daha
diisiik olmasi bu bulguyu desteklenmektedir. Atlantik soy hattina ait en 6nemli
demografik genisleme zamani (her milyon yilda %] mutasyon orani
disiintildiigtinde 13.400 yi1l once, her milyon yilda %2 mutasyon orani
disiintildiigtinde 26.800 yi1l oOnce) ortalama olarak 18000 yil Onceye denk
gelmektedir.

En 6nemli ve en eski demografik genisleme (ortalama 154.500-309.000 y1l
once) DA soy hattinda meydana gelmistir. DA soy hattinin bulundugu alandaki
jeolojik veriler Atlantik Havzasi ile karsilastirildiginda, DA soy hattinin son buzul
ilerleme olayindan ¢ok az etkilendigini gostermektedir. Buna ilaveten, DA soy
hattina ait populasyonlar ¢ok yliksek mtDNA cesitliligi gostermektedir. DA soy
hattinin bulundugu bélgede demografik genislemenin birka¢ sekilde meydana

gelmis olabilecegi diisiiniilmektedir. Ornegin Aral Denizi, Hazar Denizi ve
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Karadeniz Havzalarindaki demografik genisleme, bu bolgeler arasinda iliski
sonucu ger¢eklesmistir. Ancak en Onemli baglantilar ve deniz genislemelerin
yaklasik olarak 270.000-290.000 yi1l o6nce meydana gelmis olabilecegi
diisiiniilmektedir (Arkhipov ve Ark., 1995).

AD soy hattindaki demografik genislemenin zamani (yaklasik 67.300-
134.600 y11 once) AT ve DA soy hatlarinda meydana gelen genislemenin
arasindaki bir zamana denk gelmektedir. Akdeniz Havzasi’nin farkli
bolgelerindeki alabalik populasyonlari, buzul olusumundan farkli sekilde
etkilenmiglerdir. Akdeniz Havzasi’nin bat1 kismindaki alabalik populasyonlarinin
dagilimin daha dogudaki populasyonlarla karsilastirildiginda, batt kismindaki
habitatlarin ¢ok siddetli iklim degisiklikleri ve deniz bariyerleri nedeniyle ¢ok
stkismis  olduklart  belirlenmistir (Hewit, 2000). Batidaki populasyonlar
dogudakiler ile karsilastirildiginda, ¢cok onemli genetik farkliliklar tasidiklari
gorilmistir. AD soy hatt1 i¢indeki en 6nemli demografik genisleme ge¢ Riss
buzul donemi veya erken Wiirm siiresince meydana gelen batiya dogru yayilma
sonucu gerceklesmistir (Bernatchez ve Ark., 2001).

ME ve MA soy hatlar1 i¢in ani demografik genislemenin herhangi bir
modeli Onerilmemistir. Bu soy hatlarina ait populasyonlarin genetik yapilar
incelendiginde zamana bagli olarak daha sabit niifus yapisi Onerilmektedir
(Rogers ve Harpending., 1992). Fiziksel olarak izole olmus populasyonlar
arasinda daha dikkat ¢ekici populasyon yapisiyla birlikte, yiiksek genetik farklilik
beklenir. ME ve MA soy hatlarinda goriilen asir1 diisiik cesitlilik ve populasyon
yapisin1 gosteren molekiiler varyansin ortaya koydugu gibi, bu durum her zaman
boyle degildir. Bunun yerine genis bir cografik alan iizerinde goriilen tek bir
haplotipin baskinlig1 siddetli darbogazlarin neden oldugu kosullar ile daha
uyumludur. Bu durum ME ve MA soy hatlarinin siginak populasyonlarin
bulundugu yerlerdeki daha diisiik habitat c¢esitliligi ile uyumludur. Ayrica asiri
diisik genetik ¢esitlilik  populasyonun genetik yapisindaki  demografik
gostergelerin tespit edilmesini giiglestirir. Ornegin ME ve MA soy hatlarinda
gozlenen genetik farkliliktan anlasildigi kadariyla, populasyonlarin niifus yapisi

tizerinde buzullarin etkisi kuzeyde ve giineyde tipik olarak farklidir. Son buzul
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ilerlemesi stiresince alabaliklar kuzeyden daha fazla glineyde uygun yasam

alanlar1 bulabilmislerdir (Bernatchez ve Ark., 2001).

2.6. Molekiiler Sistematikte Yaygin Olarak Kullanilan Baz1 Metotlar

Genetik varyasyonun korunmasi, dogal populasyonlarin korunmasinda
temel unsurdur. Genetik varyasyonun seviyesi, se¢ilim/lireme programlarinda ve
tirlerin degisen c¢evre kosullarina adaptasyon saglamasinda Onemli bir yere
sahiptir. Herhangi bir biyolojik kaynagi etkili olarak yonetmek i¢in, mevcut
populasyonlarin genetik varyasyon diizeyi mutlaka tanimlanmalidir. Baz1 genetik
belirtecler kullanilarak bir ¢ok tiir icin belirli diizeyde bilgilere ulasilabilir
olmasia ragmen, populasyon genetigi ve uzun siireli arastirmalar i¢in genom
haritalama, kantitatif karakter lokuslarinin belirlenmesi gibi ilave bilgilere de
ithtiyac duyulur.

Balik populasyonu c¢aligmalarinda genetik belirteglerden uzun siireden beri
yararlanilmaktadir (Utter, 1991). Genetik belirteclerin ilk 6nemli uygulamalar
genis olarak denizlerde gozlenen davranig ve gd¢ modellerinin arastiriimasiyla
ilgilidir. Molekiiler fenotip iizerindeki ilk caligmalar, genetik olarak uzak balik
populasyonlari1 arasinda hemoglobin polimorfizminin arastirilmasiyla baslamistir
(Sick, 1961; Ward ve Grewe., 1994). Orneklerin ayrimdaki problemleri ¢6zmek
icin Ozel histokimyasal boyama yontemleri kullanilmistir (Hunter ve Markert.,
1957). Ozgiil proteinlerin boyanmasinda nisasta jel elektroforezi kullanilanilarak
allozim varyasyonunun belirlenmesi saglanmistir (Harris ve Hopkinson., 1976).

Eldeki genetik belirteclerin ¢esitliligini sayica artirabilmek i¢in arastiricilar
1970 sonu 1980 basinda DNA’dan yararlamaya baslamislardir. Bu alanda yapilan
ilk calismalar mtDNA odakli olup, RFLP analizi kullanilmistir (Lansman ve Ark.,
1981). Sonraki aragtirmalar genetik materyale ait belirli bolgelerin dizi analizi
tizerine odaklanmistir (Bernartchez ve Ark., 1992). Ayrica baliklarda g¢ekirdek
DNA’sinin RFLP (Pogson ve Ark., 1995) ve rasgele ¢ogaltilmis polimorfik DNA
(RAPD) analizlerine de bagvurulmustur. Ancak son on yilda degisken sayili
tekrarlt dizi lokuslar1 (VNRTSs) kullanilmasinda artig gériilmiistiir (Jeffreys ve Ark
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1985; Tautz, 1989). Bu bolgeler kisa ve diizenli DNA dizilerinden olugmaktadir
ve genom boyunca rasgele dagilmislardir. Baslangicta her birey icin essiz bant
kaliplar1 veren ¢ok lokuslu DNA parmakizi kullanilmistir. Tek lokus VNRT
belirteclerinde elektroforez sonucu olusan bant kaliplarini yorumlamak oldukga
zordur. Son zamanlarda dikkatler VNTR’lerin ikinci siniflar1 olan mikrosatelitler
tizerinde odaklanmistir ve bir ¢ok yabanil yasam arastirmalar1 ve yetistiricilik

uygulamalarinda tercih edilen belirtecler olmustur.

2.6.1. Protein Varyasyonu

Molekiiler sistematikte kullanilan ilk teknik protein elektroforezidir.
Proteinle ilgili ilk ¢alismalar 1960’larda hemoglobin ve transferin gibi proteinlerle
baslamis ve sonraki bir¢ok calismada enzim proteinleri kullanilmistir. Her bir
lokus proteini, aminoasit yiikiine bagli olarak elektriksel alanda farkli hareket
etmektedir. Eger bir proteini kodlayan lokusta birden fazla alel varsa, her bir alel
tarafindan kodlanan polipeptitler farkli amino asit igeriklerinden dolay1 farklh
elektriksel yiike ya da biiyiikliige sahip olacaklardir. Elektroforez bu gibi alelik
farkliliklar1 ortaya cikarmaktadir. Allozim belirtegleri kodominanttir; yani bir
lokustaki alellerin tiimii ayirt edilebilir ve Mendel kalitim1 gosterirler. Orneklerin
hizli bir sekilde analiz edilebilirligi, kullanilan kimyasallarin maliyetinin
diistikliigli, teknigin kolaylikla 6grenilebilir olmasi, ¢alisilan lokus {iriiniiniin
islevinin bilinmesi ve bir¢ok tiir i¢in yeterli diizeyde bilgi altyapisinin olmasi bu
yontemin baglica avantajlarindandir (Tablo 1). Dezavantaji ise, taze ya da hemen
dondurulmus doku gereklidir. Enzim aktivitesinin dokudan dokuya farklilik
gosterebilir olmasindan dolay1 birden ¢ok dokunun incelenmesi gerektirmesidir.
Protein bant kaliplarinin analizi 6zellikle poliploid durumlarda zor olabilir.
Hesaplanan genetik varyasyonun miktar1 gergekte oldugundan daha az
bulunabilir. Ciinkii, DNA’daki mutasyon sonucu degisen aminoasit ayni
elektriksel yiike sahip olabilir veya genetik kodun dejenerasyonundan dolay1
olusan bazi mutasyonlar aminoasit degisimiyle sonu¢lanmayabilir. Bu yolla

genomun ¢ok kiigiik bir kismi incelenebilir. Ciinkii, genomda bu tip enzimleri



26

kodlayan genlerin sayist azdir ve bunlarin hepsi bilinmemektedir. Bu sekilde
ancak genomun %5’inden daha azinin incelenebilir olmasindan dolayi, yakin

tiirler ya da populasyonlar arasinda varyasyonu saptamak zordur.

2.6.2. Mitokondri DNA

Hayvan mtDNA’s1, populasyonlar arasindaki farklilasmayi, evrimsel
tarihi, evrimsel siireclerin dinamiklerini ve tarihsel biyocografya ile ilgili 6nemli
veriler saglamaktadir. Bundan dolay1 populasyon, tiir ve daha {ist taksonomik
gruplar arasindaki genetik sinirlart boyunca secere izlerinin belirlenmesine olanak
verir. Ayrica, tiirlin genetik yapisinin belirlenmesi dogal populasyonlarin yonetimi
icin en onemli gorevlerden birisidir. Bu gibi veriler koruma biyolojisi agisindan

son derece onemlidir.

Hayvan mtDNA’s1 15- 20 kb uzunlugunda, 22 tRNA, 2 rRNA, 13
elektron transferi ve oksidatif fosforilasyonda gorev yapan ve 13 mRNA’y1
kodlayan toplam 37 genden olusan kapal1 halkasal bir molekiildiir. Yaklagik 1 kb
uzunlugunda olan ‘kontrol bolgesi’ replikasyonun basladigi bolgedir. MtDNA’da
genlerin diizeni genellikle sabittir, ancak gen organizasyonu bazi hayvan

taksonlarini ayirabilir (Desjardins ve Morais, 1990).

Memeli hayvanlarda mtDNA’nin, replikasyon sirasinda meydana gelen
mutasyonlarin tamir mekanizmasindaki eksiklik nedeniyle, ¢cekirdek DNA’sindan
daha fazla dizi farkliligina sahip oldugu bulunmustur (Wilson ve Ark., 1985).
Pont-Kingdon ve Ark. (1995) omurgasiz tiirlerden Sarcophyton glacum’da tamir

mekanizmasinin oldugunu bulmuslardir.

Mitokondri genomu filogenetik c¢alismalar i¢in yararli olan pek cok
ozelliklere sahiptir (Avise, 1994). En Onemli 06zelligi klonal kalitimidir.
Mitokondri genomu haploittir ve rekombinasyon gostermez. Ikinci olarak,
mtDNA tek kopya cekirdek DNA’ya gore daha hizli evrimlesmektedir. Bu
ozelliginden dolayi, yakin akraba tiirler ve populasyonlarin filogenetik iliskilerini
calismak i¢in uygundur. MtDNA’nin anasal olarak kalitimlaniyor olmasi

filogenetik analizler ig¢in avantaj olarak kabul edilir. Her ne kadar mtDNA’s1
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cogunlukla anasal olarak kalitimlaniyorsa da, bazi tiirlerde hem anasal hem

babasal kalitim gdsterebilir (Margoulas ve Zouros, 1993).

MtDNA bolgeleri, baliklarda evrensel primerler kullanilarak oldukc¢a iyi
calisilmistir (Kocher ve Ark., 1989; Meyer ve Ark., 1990, Simon ve Ark., 1994).
Bunlar taksonomik problemleri ¢ozmede etkili bir sekilde kullanilabilir.
Mitokondrinin protein kodlayan genleri, kodlama yapmayan yerleri ve transkribe
olmayan kontrol bdlgesinin, populasyon, tiir ve cins gibi yakin gecmiste ayrilmis
taksonlarin iligkilerini analiz etmek i¢in kullanigh oldugu gosterilmistir. Daha
yiiksek takson gruplar ¢alisildiginda, genlerin kodlama yapmayan yerleri ve hizla
evrimlesen bolgelerinde cok sayida baz degisimleri olmaktadir. Bu yiizden de
filogenetik iliski belirsizlesmektedir. Ust takson gruplar icin 12S ve 16S rRNA

gibi daha yavas evrimlesen bdlgeler daha yararli olabilir.

Sitokrom b geni muhtemelen baliklarda en 1iyi calisgilan gendir.
Mitokondri tarafindan kodlanan pek ¢ok diger proteinler gibi, hiicre
metabolizmasinin solunum zincirinde rol alan Onemli bir transmembran
proteindir. Her ne kadar yaygin olarak kullanilmaktaysa da bazi aragtirmacilar
filogeniyi ¢o6zmede bu dizilerin 6zelligine siiphe ile bakmaktadir (Martin ve Ark.,
1990; Graybeal, 1993). MtDNA’sinin sitokrom b geni, populasyon genetiginde
yiiksek taksonomik gruplara kadar degisen iligkileri analiz etmek igin

kullanilmistir (Bermingham ve Ark., 1997; Lydeard ve Roe, 1997).

Mitokondriyal ribozomal RNA genleri ile (12S ve 16S rDNA alt birimleri)
cogunlukla daha uzak taksonlar arasindaki akrabalik calisilmistir. Stepien ve Ark.
(1997) tarafindan 12S rDNA geni kullanilarak Horozbinagiller (Blenniidae)

baliklarindaki tiirler, cinsler ve aileler arasindaki akrabalik ortaya konulmustur.

MtDNA kontrol bolgesi, mtDNA replikasyonunu saglar ve ayrica bu
bolgeye yer degisim lobu (D-loop) ad1 verilir. Ciinkii, sarmalin iki zincirinden biri
replikasyon sirasinda yeni sentezlenen zincir ile yer degistirir. MtDNA’da
bulunan iki sarmalin birbirinden ayr iki replikasyon orjini vardir. Agir zincirin
replikasyon orijini, D-loop denilen kontrol boélgesinde yer alir. Bu bdlge,

replikasyon orijinini ve her iki zincire ait promotor bolgelerini igerir. MtDNA’ nin
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%35-7’sini igeren D-loop bolgesi gen icermez. Bu bdlge disinda genler cok siki
paketlenmistir. Genler aras1 bolge yoktur ve genler i¢inde intron bdlgeleri
bulunmamaktadir.Yiiksek cesitlilik gosteren kontrol bolgesi, baliklardaki
populasyon yapist ve yakin tlirler arasindaki akrabaliklar1 arastirmak i¢in ¢ok

uygundur (Meyer ve Ark., 1990; Brown ve Ark., 1993).

2.6.3. Minisatelitler

Minisatelitleri Wyman ve White (1980) tarafindan kesfedildikten sonra
Jeffreys ve Ark. (1985) ilk defa molekiiler belirte¢ olarak kullanmistir. Birgok
lokusun es zamanh arastirilmasi, ¢ok lokuslu DNA parmakizinde oldugu gibi her
birey icin 0zgiil bant kaliplarinin olusmasina neden olmaktadir. Pedigri
analizlerinde c¢alisilan ¢ok lokuslu parmak izi varyasyonunun Mendel kalitimi
gosterdigi ortaya ¢ikarilmistir (Wright, 1993). Cok lokuslu parmakizi insanlarda
analik-babalik tespitinde ve adli tip uygulamalarinda kullamilmistir (Jeffreys ve
Ark., 1985; Burke ve Bruford, 1987). Bu teknik, balik tiirleri ve baliklarla ilgili
arastirmalarda uzun zamandir kullanilmaktadir (Carter ve Ark., 1991; Haris ve
Ark., 1991; O’Reilly ve Wright., 1995). Ancak bantlarin hangi lokusa ait oldugu
tespit edilemedigi icin, populasyon i¢cinde Hardy-Weinberg dengesini test etmek
miimkiin degildir (Bentzen ve Ark., 1991).

Cok lokus parmakizinin yorumlanmasindaki zorluklar nedeniyle tek lokus
minisatelit belirtecler gelistirilmistir (Wong ve Ark., 1987). Bu belirtecleri
gelistirmek i¢in ¢alisilacak organizmadan DNA’nin izole edilmesi ve klonlanmasi
zorunludur. Taggart ve Ferguson, (1990) ve Bentzen ve Ark. (1991) salmonid ve
tilapia tiirleri i¢in ilk defa tek lokus belirtecler gelistirmislerdir. Taggart ve
Ferguson (1990) ve Taggat ve Ark. (1995) minisatelitler ile Atlantik salmonunda
(Salmo salar) daha onceden diger belirte¢ sistemleri ile gosterilemeyen diizeyde
yiiksek alel sayis1 gostermislerdir. Harris ve Wright, (1995) tilapia ve Prodohl ve
Ark. (1994) Salmo trutta i¢in tek lokus belirtecler gelistirmislerdir. Teknik
problemler nedeniyle bu problarin yalniz bir ya da ikisi kullanima daha uygundur.

Minisatelit belirteglerinde teknik problemler ortaya cikmasina ragmen,

balik populasyonlar ile ilgili bir cok arastirmada basarili sonuclar elde edilmistir.
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Taggart ve Ark. (1995) Avrupa ve Kuzey Amerika da minisatelit belirtecleri
kullanarak, Kuzey Atlantik’in her 1iki tarafindaki Atlantik salmonu
populasyonlarinda genetik farklilig1 basariyla gostermislerdir. Ferguson ve Ark.
(1995) diger belirtec sistemleri ile smirli diizeyde varyasyonun goriildiigii
darbogaz geciren populasyonlarda, tek lokus minisatelit problarin daha faydali
oldugunu ortaya c¢ikarmislardir. Taylor (1995) alabaliklarla ilgili genis cografik
alanlarda populasyon i¢inde ve populasyonlar arasindaki varyasyonu gostermek
amaciyla yaptiklar1 ¢aligmada, VNTR temelli olmayan belirte¢ sistemlerinden
minisatelit belirteglerinin daha iyi aymrim yaptigim1 gostermistir. Tek lokus
minisatelitlerde yiiksek varyasyonun goriildiigii diger bir alan, yavrularin
ebeveynlerini belirleme ¢alismalaridir. Ferguson ve Ark. (1995) bu belirteg
sisteminin yetistiricilik ve secilim programlarinda yiiksek ayrima giicii ile biiyiik
yarar sagladig1 ve genetik veriler kullanilarak analik-babalik ayrimini kolaylikla
sagladigin1 saptamislardir.

Minisatelitlerin avantajlar1 yaninda bir ¢ok dezavantajada sahiptir
(Tablo1). Standart tek lokus minisatelit analizinde blotlama yapilmasi nedeniyle
yiiksek konsantrasyonda ve hasar gormemis DNA’ya ihtiya¢ vardir. Bu
sinirlamalart  asmak i¢in minisatelit lokuslar PCR analizine uygun hale
getirilmigtir. Ilgilenilen minisatelit lokusunun PCR {iriinii, agaroz jelde
ayristirilmakta ve etidyum bromid ile boyanarak aleller tespit edilmektedir. Bu
yaklasimdaki bir problem biiyiik alellerin ¢ogalmadaki zayiflik nedeniyle
gorilememesidir. Diger bir problem minisatelit lokuslarinda karmasik mutasyon
siregleridir (Wright, 1993; O’Reilly ve Wright., 1995). Eger aleller ayni
bliyiikliikte ya da biiytikliik farklar1 birbirine ¢ok yakin ise alellerin jel {izerinde
olusan bant kaliplar1 st iiste cakigsmakta ve bunlarin ayrimi oldukca zor
olmaktadir. Ayn1 zamanda biiytikliik farklari ¢ok fazla olursa yine hesaplama
hatalarina neden olabilmektedir. Bu problemi ¢6zmek amaci ile arastiricilar

sadece belirli biiytikliik araligindaki fragmentlerin analizini yapmaktadir.



30

2.6.4. Mikrosatelitler

Mikrosatelitler veya basit dizi tekrarlar1 (SSR-Simple Sequence Repeat) 20-
300 bp uzunlugundaki kisa (1-6bp) tekrarli dizilerden olugmaktadir (Tautz ve
Renz, 1984; Tautz, 1989). Mikrosatelitlerin PCR ile ¢ogaltmasi sonucu olusan
fragment biiyiikliigiiniin kiiclik olmas1 nedeni ile, farkli aleler denatiire edici
poliakrilamit jelde kolay ayrilmaktadir. SSR’leri ¢ogaltmak i¢in genel olarak PCR
reaksiyonunda radyoaktif isaretli primerler kullanilmaktadir. Ornekler arasinda
tekrar sayilarindaki degiskenlik nedeniyle olusan farkli uzunluklar, sekans jelinde
cogaltim {irlinlinlin yiirtitiilmesi ile ortaya konulmaktadir. Bu jeller kurutulup
rontgen filme maruz birakilarak, alel biyiiklikleri standart referanslarla
belirlenmektedir. Radyoaktif isaretli primer kullanilmadig: taktirde sekans jelleri
giimiis boyama ile boyanmaktadir.

Mikrosatelit lokuslari ile ilgili genel olarak resmi olmayan bir isimlendirme
benimsenmistir. Bu isimlendirme ii¢ harf ve bir numaray1 igerir. Bu ti¢ harf kodu
mikrosatelitlerin gelistirildigi tiirlere gore olusturulmaktadir. Bu kodlamadaki ilk
harf, cins adinin ilk harfi, diger iki harf tiir isminin ilk harfleridir (6rnegin; salmo
trutta, Str olabilir). Ug harften sonra kullanilan rakam ise bilgiye dayali olmayan
referanstir. Farkli laboratuarlarin yanlislikla benzer sayilar1 kullanmasi nedeniyle
rakamdan sonra, mikrosatelitlerin gelistirildigi enstitii veya laboratuarlardaki bazi
gruplarmn adi mikrosatelit lokus adina dort harfli kod olarak eklenmistir. Ornegin
Ssa85DALH, Dalhousie’de gelistirilen bir mikrosatelit lokusu olabilir. Sonug
olarak, mikrosatelit belirteclerinin isimlendirilmesi igin tiiriin ilk {i¢ harfi, bir say1
ve mikrosatelitin gelistirildigi laboratuarin dort harfli kodu kullanilmaktadir.

Mikrosatelit lokuslar1 genom boyunca dagmik ve olduk¢a yaygin olarak
bulunmaktadir. Ministellitler mikrosatelitlerin aksine kromozomlarin telomerik
bolgelerinde yogun olarak kiimelenmislerdir (Jeffreys ve Ark., 1987; Royle ve
Ark., 1988). SSR’ler balik tiirlerinde genom boyunca yaklasik olarak her 10 kbg
de bulunurken, minisatelit lokuslar1 her 1500 kb¢ de bulunmaktadir
(Wright,1993). Bu da mikrosatelitlerin genom haritalamada c¢ok faydal
olabilecegini gostermektedir. Ancak diisliniilen mikrosatelit lokus dagilim1 bir tek

tekrar birim tipi (6rnegin: GT) temel alinarak yapilmis ve mikrosatelitlerin diger
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tipleri diigiiniilmemistir. SSR’ler minisatelitler ile karsilastirildiginda daha kolay
izole edilirler. DNA’nin ¢ok az dokudan ¢ok hizli bir sekilde izole edilebilir
olmasi, ¢ok sayida Ornegin goriintiileme sistemi ve otomatik floresans dizi
belirleyici ile kisa siirede genotiplerinin belirlenebilmesi, kantitatif karakter
lokuslarin (QTL) ayrilmas1 ve genom haritalanmasi gibi ¢ok fazla lokusa ihtiyag
duyulan uygulamalarda, mikrosatelitler diger belirte¢ sistemlerine gore giiclii bir

alternatiftir (Tablo 1).

2.6.4.1. Mikrosatelitlerin Populasyon Genetigi Uygulamalar:

Biyolojik kaynaklar i¢in sagduyulu yonetim kararlar1 stok yapisinin
boyutlarini tam olarak anlama temeline dayanir. Ancak sucul ortamlarda yasayan
stoklarin yapay sinirlarini analiz etmek karmasik ve zor bir konudur (Carvalho ve
Hauser, 1994). Genetik belirtegler bir¢cok balik tiiriiniin ve 6zellikle salmonidlerin
stok yapisimmi  dogru bir sekilde ortaya koymak i¢in kullanilmaktadir.
Mikrosatelitler ile cok yiiksek oranda varyasyonun goriilebilmesi, uygulama
stirecinin hiz1 olmasi, ¢ok sayida lokusun analiz edilebilmesi ve birbirine yakin
populasyonlar arasindaki farkliliklarin kolaylikla belirlenebilmesi ag¢isindan
onemli bir belirtectir (Tablo 1).

Alabaliklar mikrosatelitler kullanarak populasyonlar arasinda ve icindeki
cesitliligin arastirildigr ilk tiirlerden biridir (Nilesen ve Ark., 1994). Bu calismada
mikrosatelit lokuslarindan elde edilen sonuglar, mtDNA ile elde edilen sonuglara
benzerlik gostermektedir. Ontario Golii’ndeki alabalik populasyonunun mtDNA
ve mikrosatelit DNA’lar1 arastirilmistir (Dueck, 1994; O’Connell ve Ark., 1996).
Belirte¢ setleri karsilastirildiginda mikrosatelit lokusunda genetik farklilagma
yiiksek oranda goriilmesine ragmen, mikrosatelit lokuslarinda gozlenen alel

sayilar1 ile mtDNA haplotip sayilari arasinda benzerlik vardir.
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Tablo1:Yaygin olarak kullanilan bazi molekiiler belirteglerin avantajlari ve dezavantajlart. MtDNA; PCR

ile ¢cogaltilmig mitokondrial DNA, RAPD; Rastgele artirilmis polimorfik DNA, ScnDNA; Tek

kopya ¢ekirdek DNA, MLF; Cok lokuslu parmakizi, SLP;Tek lokuslu minisatelit prob, SSRs(1);

Iki niikleotid basit dizi tekrarlar1 (mikrosatelit), SSRs(2); iig-dort niikleotid basit dizi tekrarlari

(mikrosatelit) (O'Connell and Wright, 1997)

Teknik gereksinimler Kullanim Potansiyeli
Gelistirme Tarama  Gelistirme Tarama Genom Ebeveyn Populasyon
Haritalama  Tespiti Genetigi

Allozim  Diistik Diisiik Diisiik Orta Diisiik Diisiik Orta/Yuksek
MtDNA  Diisiik Diisiik Hig Orta Hig Diisiik/Orta  Orta/Yiiksek
RAPD Diisiik Diisiik Hig Diisiik Yiiksek Orta Diisiik
ScnDNA  Yiiksek Yiksek  Yiiksek Orta/Yiiksek  Yiiksek Diisiik Orta
MLF Orta Orta Diisiik Yiiksek Yiiksek Yiiksek Diisiik
SLP Orta/Yiiksek  Yiiksek  Yiiksek Orta Yiiksek Yiiksek Yiiksek
SSR (1) Orta/Yiiksek  Yiiksek  Yiiksek Yiiksek Yiiksek Yiiksek Yiiksek
SSR (2) Yiiksek Diisiik Orta/Yiksek  Diisiik Yiiksek Yiiksek Yiiksek

Birbirine yakin populasyonlarin genetik yapisini dogru bir sekilde ortaya
koymak i¢in c¢ok sayida lokus arastirilmalidir. Rasgele segilen mikrosatelit
lokuslart ile yapilan ¢alismalarda, mtDNA ile benzer varyasyon orani gosterebilir.
Cok sayida belirte¢ seti kullanildiginda, tek bir belirte¢ seti kullanildiginda elde
edilen sonu¢lardan daha dogru sonuclar elde edilebilir. Ancak calisilacak belirteg
sisteminin gesitlilik derecesinin diisiiniilmesi 6nemli bir konudur.

Atlantik salmonunda mikrosatelit varyasyon arastirtlmistir (McConnell ve
Ark., 1995). Oncelikle Atlantik’in her iki tarafindaki populasyonlar incelenmis ve
Kuzey Amerika ile Avrupa populasyonlar1 arasinda onemli alel frekansi
farkliliklar1 ortaya ¢ikartilmistir. Mikrosatelitler ile daha 6nce allozim, minisatelit
ve mtDNA belirtegleri ile elde edilen sonuglara benzer sonuglar elde edilmistir
(Bermingham ve Ark., 1991; Taggart ve Ark., 1995). Dee Nehrinde (Galler)
bulunan Atlantik salmonunun genetik yapist mikrosatelit belirtegleri kullanarak
calistimistir (O’Connell ve Ark., 1996). Daha 0&nce allozim belirtegleri
kullanilarak yapilan ¢aligsmalar sonucu balik populasyonlarinin izole oldugu
distiniilmekteydi. Mikrosatelit verileri ile elde edilen Fst (farklilasmanin bir

indeksi) degerinin allozim verileriyle elde edilen Fst degerinden iki kat1 fazla
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oldugu goriilmiistiir. Bu sonug siirpriz degildi. Ciinkii mikrosatelit lokuslariyla
belirlen toplam alel sayisinin  ancak %9’u  allozim lokuslar1 ile
belirlenebilmektedir. Mikrosatelit verileri, populasyonlarin kokenini allozim
verilerine gore ¢ok daha dogru belirleyebilmektedir. GIS (genetik stok ayrilmasi-
karismis orneklerdeki bireysel stok oraninin belirlenmesi) ¢ok yiiksek alel sayisi
ile karakterize olan mikrosatelit lokuslariin kullamildigr bir diger potansiyel
problemdir. Bu problem, tek lokus mikrosatelit problar1 kullanilarak ¢oziilebilir.
Alellerin olusturdugu bant kaliplarinin birlikte gruplanmasi1 veya {ist (iiste
cakismasi durumunda analizi zorlastirmasina ragmen, alellerin 6zellikle belirli
bliyiiklik araligr icinde kalmasi, problemin azalmasi ya da elimine olmasini
saglar. Baz1 mikrosatelitler ¢ok yiiksek genetik varyasyon nedeniyle
populasyonlar i¢indeki genetik varyasyonun seviyesini ortaya koymak i¢in faydali
bir yontem olmayabilir. Bu durumda alel farkliliginin karsilagtiriimasi
heterozigotlugun tahmin edilmesinden daha bilgi verici olacaktir. Baz1 baliklarda
alelik farklilik c¢ok yiiksek seviyede olmasina ragmen, populasyon c¢ok ciddi
darbogazda oldugu disiiniiliiyorsa mikrosatelit belirteglerinin  kullanilmasi
Onerilebilir. Populasyonlar arasindaki farkliliklarin karsilastirmasinda, ciddi
darbogaza sahip olmayan populasyonlarda daha diisiik varyasyona sahip mtDNA
kullanmak daha bilgi verici olacaktir.

Alabaliklarin deniz tiirleriyle yapilan populasyon arastirmalari, tatlisuda
yasayanlar ve anadrom baliklar ile karsilagtirlldiginda ¢ok kiiciik orandadir.
Bering Denizi ve Alaska Korfezinde mikrosatelitler kullanilarak calisilan biitiin
lokuslarda, populasyonlar arasinda énemli farkliliklar oldugu ortaya konulmustur.
Ayrica elde edilen verilerin daha onceki allozim caligmalar1 ile edilen veriler
tarafindan da desteklendigi goriildii (Grant ve Utter, 1984).

Mikrosatelit belirtegleri ile yapilan ¢alismalarda 6rnek populasyonlar
arasinda ayrimi en iyi yapan istatistigin hangisi oldugu iizerinde tam bir uzlagsma
saglanamamistir. Ruzzante ve Ark. (1996) Rst katsayist kullanilarak
degerlendirdikleri Atlantik kod populasyonlarmin, kiytya yakinin olanlari ile
kiytya uzak olanlar arasinda 6nemli oranda genetik farklilik gozlemlemislerdir

(Rst: farklilasma indeksi, populasyon igindeki alel biiyiikliigli varyansinin toplam
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alel biiytlikliigiiniin varyansina oranidir). Bu istatistigin benzeri olan ve yalniz alel
frekansin1  temel alan Fst istatistiZi populasyonlar arasindaki ayrimi
basaramamuistir. Bentzen ve Ark. (1996) benzer verileri temel alarak Kuzey Bati
Atlantik’deki kod populasyonlar: ile ilgili yaptiklar1 ¢aligmada, istatistik olarak
onemli Fst degerine karsin 6nemsiz Rst degeri gézlemlemislerdir. Rst katsayisi
aleller arasindaki biiyliklilk farkliliklarini hesaba katan kademeli (stepwise)
mutasyon modelini temel alir ve bazi durumlarda mikrosatelit verileri i¢in daha
iyl ayirim giicline sahip bir istatistik yontem olarak diistiniilmektedir (Slatkin,
1995).

Diger bir potansiyel problem alel biyiiklik degismeleri oldugunda
mikrosatelit verilerinin nasil analiz edileceginin genel olarak diisiiniilmemesidir.
Ortalama alel biiyiikliiglindeki degismeler insersiyon/delesyon olaylar1 sonucu
ortaya ¢ikar ve yakin iligkili tiirlerin karsilastirilmasinda kullanilabilir (Estoup ve
Ark., 1995). Alel biiyiikligiindeki biiyiik degisiklikler tiir icinde de gozlenir
(Ornegin : Atlantik’in her iki tarafindaki Atlantik salmon populasyonlari arasinda
goriildiigl gibi). Bu yer degismeler basitge tekrar sayisindaki farklilikla yansitilir.
Ancak baslangi¢ dizisi igindeki insersiyon ve delesyonlar alel biiytikliik degisimi
acisindan Oonemlidir. Diger bir deyisle, kendi tekrarlarinin icinde veya baslangi¢
dizisinin i¢inde ¢ok kiigiik degisiklikler DNA replikasyonu sirasinda tamamen
farkli biiyiiklikteki fragmentlerin olusumuna yol acabilir. Bu da alel
dagilimindaki degisiklikle sonuglanir. Ortalama alel biiyiikliigiindeki degisiklikler
i¢cin potansiyel mekanizma agiklanirken, farkli populasyonlar i¢in genetik katsay1
seciminin ¢ok dikkatli diisiiniilmesine ve alel dagiliminda meydana gelen

degisikliklerin alel dizilerini nasil olusturdugunun bilinmesine ihtiya¢ vardir.

2.6.4.2. Mikrosatelit Uygulamalarinda Potansiyel Problemler
2.6.4.2.1. Mutasyon Modelleri

Mikrosatelit lokuslarindaki varyasyonu tanimlamak i¢in temel olarak iki
mutasyon modeli Onerilmektedir: Sonsuz alel mutasyon modeli (IAM, infinite
alele mutation model) ve kademeli mutasyon modeli (SMM, stepwise mutation

model). IAM modeline gdére mutasyon tekrar biriminin herhangi bir sayisim
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icerebilir ve yalmz yeni alelik durumu ortaya ¢ikarir. Aksine SMM mutasyon
modeline goére mutasyon bir tekrar biriminin (6rnegin: GT) kazanci veya kaybiyla
gerceklesir. Bunun anlami, bazi mutasyonlar populasyonda her zaman bulunan
alelleri yaratacak; fakat her zaman yeni bir alel durumu ortaya koymayacaktir.
Mikrosatelit verilerileri ile en iyi uyum saglayacak olan modelin segilmesi
populasyonun biiylikligli ve yapisinin daha dogru tahmin edilmesi agisindan
onemlidir (Estoup ve Ark., 1995).

Mutasyon modellerinin giivenilirligini test etmek amaci ile ilgili ilk
calismalarda SMM modelinin, genel olarak mikrosatelit lokuslarinda
varyasyonunu ¢ok daha dogru belirledigi tespit edilmistir. Weber ve Wong,
(1993) insan mikrosatelit lokuslar1 lizerinde yaptig1 calismada, bir veya iki tekrar
tinitesinde degisiklige yol agan mutasyonlarin atasal alellerden farkli yeni aleller
olusturdugunu gosterdi. SMM modelini allozim lokuslarindaki varyasyonun
hesaplanmasinda da kullanilabilir (Valdes ve Ark. 1993). Ayrica SMM
modelininin mikrosatelit verileri ile en iyl uyum saglayan mutasyon modeli
oldugu onerildi. Shriver ve Ark. (1993), farkli tip mikrosatelit tekrarlarinda
mutasyon modellerini arastirdi. Calisma sonucunda SMM modelinin ii¢-dort
niikleotit tekrarli mikrosatelit lokuslardaki varyasyonu belirlemede, minisatelit ve
iki ntikleotid tekrarli lokuslara gére daha uygunluk gosterdigi ortaya cikarildi.
SMM modeli DiRienzo ve Ark. (1994) tarafindan gelistirildi. Bu modele gore
mutasyonlar ¢ogunlukla bir tekrar biriminde, nadiren birkag¢ tekrar biriminde alel
bliyiikliiglinde azalma veya artmaya yol agan olay oldugu 6ne siiriildi. SMM
yaklagimi alel frekansi kadar alel biiyiikliigiindeki farkliliklar1 temel alan genetik
farklilig1 tayin etmeyi saglamasi nedeni ile arastirmacilar tarafindan ilgi
gormustur.

Mikrosatelit mutasyon modelini  belirlemenin  en dogru yolu
populasyonlarda ¢ok sayida dogrudan mutasyonlar1 aragtirmaktir. Ancak bunun
¢ogu durum i¢in uygulanmasi kolay degildir. Mutasyon modellerini test etmenin
daha giivenilir yolu heterozigotluk ve alel sayilar1 gibi 6nceden bilinen
populasyon parametrelerinin dogrulugunu test etmektir. Ancak bu ydntem

uygulanirken, populasyonlarin mutasyon yayilim dengesinde olduklar1 ve rasgele
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ciftlestikleri varsayilmaktadir. Populasyonlarin rasgele ciftlestikleri varsayimi
Hardy-Weinberg Dengesi ile kolayca test edilirken mutasyon yayilim dengesinin
stoklardaki ilireme baskisi nedeni ile test edilmesi zordur. O’Connell ve Ark.
(1996), alabaliklarda kesintisiz SSR lokuslar1 kullanarak yaptiklar1 c¢alismada,
mikrosatelit varyasyonu belirlemek i¢in IAM modelini kullanmanin SMM modeli
kullanmaktan daha dogru oldugunu o6ne siirmiislerdir. Estoup ve Ark. (1995)
yaptiklar1 ¢alismada, IAM modeline tekrarli diziler i¢inde bulunan tekrarsiz
dizilerden olusan mikrosatelit lokuslarini kullanarak elde ettikleri verilerin daha
cok uyum sagladigini ortaya ¢ikardilar. Sonug olarak, mikrosatelit lokuslarindaki
tekrar durumlarinin tek basina mutasyon modeline herhangi bir etkisi olmayabilir.
Ayrica mikrosatelit lokuslarindaki mutasyon durumunun populasyon ya da lokus

spesifik olabilir.

2.6.4.2.2. Hesaplama Hatas1 Problemleri

Populasyon genetigi ve yabanil hayatla ilgili yapilan ¢calismalardaki 6nemli
sorunlardan biri, mikrosatelit verilerinin dogru alel tiplemesidir. iki-niikleotit
tekrarli mikrosatelit lokuslarda g¢ogunlukla tekrarlari yakin olan aleller jel
tizerinde Ust lste gelmektedir. Bu haritalama ¢alismalarinda bir problem olmakla
birlikte, muhtemel alel tipi ve sayisinin belirlenmesinde oncelikli bir problemdir.
Populasyon genetigi ile ilgili konularda hesaplama hatasi homozigotlugun yapay
olarak fazlalagmasina neden olabilir. Cok sayida mikrosatelit lokusuna sahip
baliklarda, ¢ok sayida tekrarin iist iiste cakismasi nedeni ile bu problem
artmaktadir. Belirli bir oranda dort-niikleotit tekrarli lokuslarin segilmesi bu
problemin azaltilmas1 saglayabilir. Bu lokuslardaki alel sayilar1 azaltilmig
tekrarlar ve aleller arasindaki uzaklik biiyiilk olmasi nedeni ile kolaylikla
hesaplanabilir. Hesaplama hatalarin1 azaltmanin ikinci bir yolu, kiigliik parca
bliytikliigline sahip iki-niikleotit tekrarli lokuslarin kullanilmasidir (120 bp den
kiiciik). Bu lokuslarda varyasyon diizeyinin azaldig1 belirlenmesine ragmen, dogru
skor seviyesi artacaktir. Ayrica bu lokuslarda kesintilerin az ve kii¢lik olmalari
nedeniyle elektroforez siiresince kolaylikla ayrilabilirler. Ayrica, birgok

populasyon genetigi uygulamasinda mikrosatelit lokuslarinda varyasyon seviyesi
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daha az olan lokuslara ihtiya¢ duyulmaktadir. Ancak bu alternatiflerden sonug
alinamazsa biitiin jellerde birka¢ set DNA biiyiikliik standardinin (DNA Ladder)

bulunmasina dikkat edilmelidir.

2.6.4.2.3. Null Alel Problemi

Null alel, PCR c¢ogaltimi1 sonucu zor goriinen ya da zayif ¢ogalan alel
olarak tanimlanabilir. Callen ve Ark. (1993), insanda iki-niikleotit tekrarl
mikrosatelit lokuslarinda null aleli ilk defa gostermislerdir. Son zamanlarda
literatlirde rapor edilen null alel sayisinda 6nemli bir artis olmustur (Allen ve
Ark., 1995; Paetkau ve Strobeck., 1995; Pemberton ve Ark., 1995). Null alel
olusumunun nedeni, ¢ekirdek DNA’s1 iizerindeki primer baglanma bolgesinde
meydana gelen nokta mutasyonlardir. Ayrica mikrosatelit tekrar dizileri ile primer
bolgesi arasinda olusan genis insersiyon ve delesyon olaylari, DNA’nin az
cogalmasina ve tekrarlar icindeki mutasyonlar PCR iiriin biiytikliigiinde 6énemli
degisikliklere yol acabilmekte, bu da null alel olusumuna neden olmaktadir.

Hardy- Weinberg prensibine gore null alelin varligi beklenen orandan ¢ok
yiiksek homozigotlugun ortaya ¢ikmasi ile agiklanabilir. Ayrica null alelin yiiksek
oranda olmasi PCR ¢ogaltiminda basarisizlifa neden olabilir. Ilaveten bazen null
alel vardir fakat PCR cogaltim1 sonucu zayif goriilebilir. PCR’1n uygulama sekli
nedeniyle heterozigotlarda null alel belirlenemeyebilir. Ciinkii heterozigotlarda
null olmayan alel’in PCR ¢ogaltim1 gergekleseceginden jel tizerinde goriilecektir.

Ancak null alel homozigot ise PCR iiriinii zayif goriiliir ya da hi¢ goriilmeyebilir.
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2. MATERYAL METOD
2.1. Alabalik Orneklerinin Toplanmasi

Tirkiye’de Akdeniz, Karadeniz, Hazar Denizi, Marmara Denizi ve Basra
Korfezi drenajlarinda bulunan tiim ana nehir havzalarina ait toplam 27 16kaliteden
alabalik drnegi toplanmustir. Orneklerin toplandig 16kalite ve drenajlar Tablo 2
de, Tiirkiye cografyasinda bulundugu yerler ise Sekil 5’de gosterilmistir Abant
alabalik populasyonu disinda, tiim 6rnekler dogal alanlarindan saglanmistir. Abant
Golu alabalik populasyonu koruma c¢aligmalari nedeniyle avlama yasagi oldugu
icin, baliklar yetistirme havuzlarindan temin edilmistir. Alabalik O6rnekleri
genellikle elektrogsok metodu kullanilarak yakalanmakla birlikte bazi 16kalitelerde
serpme ve germe aglar kullanildi. Yakalanan balik 6rnekleri %95°lik (v/v) etanol

icinde tespit edilerek muhafaza edilmistir.

2.2. Total Genomik DNA izolasyonu

Total genomik DNA, balik 6rneklerinin dorsal ya da pektoral yiizgeglerin
kaidesindeki kas dokusundan izole edildi. Doku 6rneklerinden alkol uzaklastirildi.
Yaklasik 50 mg doku STE tamponunda (0.1 M NaCl, 0.05 M Tris ve 0.01 M
EDTA, pH: 8) 20 pl proteinaz K (10 mg/ml) ve 50 pl SDS (10%) ile muamele
edilerek, 2 saat 55 °C de inkiibasyona birakild1. Inkiibasyondan sonra iizerine 500
ul PCI (Fenol-kloroform-izoamil alkol 25:24:1) ilave edildi. Yavasea tiipler alt {ist
edildi. Oda sicakliginda 5 dk. bekletildi. Karisim 10000 rpm’de 5 dk. santrifii
edildi. Mikropipet ile iistte bulunan berrak tabaka alind1 ve yeni bir mikrosantrifiij
tiipiine aktarildi. Bu sirada interfazin bozulmamasima dikkat edildi. Uzerlerine 500
ul CI (Kloroform-izoamil alkol 24:1) ilave edildi ve oda sicakliginda 5 dk.
bekletildikten sonra 10000 rpm’de 5 dk. santrifiij edildi. Mikropipetle {ist berrak
tabaka alind1 ve yeni bir mikrosantrifiij tiipe aktarilarak, tizerlerine %70’lik soguk
absolut etil alkol ilave edildi. DNA gozle goriinlinceye kadar tiip yavasca alt {ist
edildi. Numune 1-2 dakika 10000 rpm’de santrifiij edilerek ¢oktiiriildi.
Coktiiriilen DNA’dan alkolii tamamen uzaklastirilarak, pellet 100 pl distile suda

¢ozlinmesi igin 4 °C de beklemeye birakildi.
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Tablo 2 : Alabalik populasyonlara ait l6kalite ve drenajlar

Populasyon

. AKCAY
.REZVE

. YEDIGOL

. TAMDERE

. IKIZDERE
.MEREKUM

. CATALALIC

. SEHITLIK
.OVIT

10. GEMIN

11. DORTKILISE
12.KARABEY

13. ABANT LAKE
14.YAGMURDERE
15. CATAK

16. AYIDERESI
17. KOYUNLU
18. KARACINGIL
19. KOPRU

20. AKDERE

21. MUNZUR

22. SURGU

23. TOHMA

24. FIRNIZ

25. ALAKIR

26. KORKUN

27. SARIZ

o 0 N & U A W N =

Lokalite

Bursa, Uludag

Edirne, Istranca Daglar1
Bolu, Yigilca yolu
Giresun, Sebinkarahisar, Aksu
Rize, Anzer civari
Erzurum, Oltu

Kiitahya, Domani¢

Rize, Pazar

Erzurum, Ispir

Sivas, Susehri

Artvin, Yusufeli

Bolu, Aladag, Elmalidere
Bolu

Gilimiighane, Bagsova Koyt
Van, Catak

Balikesir, Edremit
Ardahan, Géle

Ardahan, Cildir

Isparta, Aksu

Sivas, Giiriin

Tunceli, Ovacik
Malatya, Dogansehir
Sivas, Giiriin
Kahramanmaras

Antalya, Altinkaya
Adana, Pozant1

Kayseri, Sariz

Ksaltma
AK
RZ
YD
™
IK
MR
CT
SH
ov
GM
DR
KR
AB
YG
CK
AY
KY
KC
KP
AD
MN
SR
TH
FR
AL
KO
SZ

Drenaj

Marmara Denizi
Karadeniz
Karadeniz
Karadeniz
Karadeniz

Coruh, Karadeniz
Marmara Denizi
Karadeniz

Coruh, Karadeniz
Kelkit, Karadeniz
Coruh, Karadeniz
Karadeniz
Karadeniz
Karadeniz

Dicle, Basra Korfezi
Ege Denizi

Kura, Hazar Denizi
Kura, Hazar Denizi
Akdeniz

Ceyhan, Akdeniz
Firat, Basra Korfezi
Firat, Basra Korfezi
Firat, Basra Korfezi
Ceyhan, Akdeniz
Akdeniz

Seyhan, Akdeniz
Seyhan, Akdeniz
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Gilg a1 T 000000

Sekil 6: Alabalik 6rneklerinin toplandig: I6kaliteler. (YG, Yagmurdere; DR, Dértkilise; KR, Karabey; AB, Abant; YD, Yedigol; IK, ikizdere; AK, Akcay; RZ, Rezve;
TM, Tamdere; MR, Merekum; CT, Catalali¢; SH, Sehitlik; OV, Ovit; GM, Gemin; AY, Ayideresi; KY, Koyunlu; KC, Karagingil, CK, Catak; SR, Siirgii,TH,
Tohma, MN, Munzur; AD, Akdere; SZ, Sariz; KP,Koprii; KO, Korkiin; FR, Firmz; AL, Alakr,) ,

[l Akdeniz Havzasina ait populasyonlar, 4\ Hazar Denizi Havzasina ait populasyonlar {} Basra Korfezi Havzasina ait populasyonlar

@ Karadeniz, Marmara ve Ege Denizi Havzalarina ait populasyonlar
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2.3. Genomik DNA’nin Kalite ve Kantitesinin Belirlenmesi

Baliklardan i1zole edilen DNA orneklerinden bir ka¢ mikrolitre alinarak,
70 mA de iki saat %]1’lik agaroz jelde elektroforeze tabi tutuldu ve etidyum
bromid ile boyandi. Izole edilen DNA numuneleri kalite agisindan (izolasyon

sirasinda hasar goriip gormedigi) incelendi.

Izole edilen DNA’min konsantrasyonu, 50 kat seyreltildikten sonra
spektrofotometre ile 260 nm’de absorbansi oOlciilerek hesaplandi. Ayrica stok
DNA’nin 280 nm’de absorbansi dlgiilerek protein kontaminasyonu olup olmadigi
belirlendi. izole edilen DNA’nin konsantrasyonunu belirlenmek icin asagidaki

formiilden yararlanildi:

DNA Konsantrasyonu (pg/ml)= 260 nm’deki OD (absorbans) x Sulandirma orani
x 50

Bir absorbans 50 ng/ml ¢ift iplikli DNA’ya karsilik gelir.

2.4. Mikrosatelit Reaksiyon Kosullari

Mikrosatelit lokuslart DNA iizerinde iki, {i¢ ya da dortlii baz tekrarlarindan
olusan farkli biiyiikliikteki niikleotit dizileridir. Analizlerimiz i¢in Str15INRA,
Str60INRA, Str73INRA, SsoSL417 ve Ssal71 mikrosatelit primerleri kullanildi
(Tablo 3). Mikrosatelit lokuslarinin her biri farkli reaksiyon sartlarinda optimize
edildi. Lokuslar i¢in primer baglanma sicakliklar1 Tablo 3’de verilmistir. PCR
reaksiyonu toplam 25 pl hacimde gergeklestirildi. Reaksiyon karisimi 100 pM her
dATP, dGTP, dCTP ve dTTP (MBI Fermentas), 1x 7ag DNA polimeraz
Tamponu (75 mM Tris-HCI pH: 8.8, 20 mM (NH4),SO4, %0.01 Tween 20), 1.5
mM MgCl,, 5 pmol primer, 0.5 U Tag DNA polymeraz (MBI, Fermentas) ve 150
ng genomik DNA icermekte idi. Reaksiyonlar PCR cihazi (Techne, UK) ile her
bir primer i¢in baslangi¢ denatiirasyonu; 94 °C 5 dk, denturasyon; 94 °C 30 sn,
primer baglanma sicakliklar1 her bir lokus i¢in Tablo 3’ de goriilen sicakliklarda 1
dk, uzama; 72 °C 1 dk ve son uzama; 72 °C 5 dk olarak ayarlanarak 35 dongii
seklinde gerceklestirildi.
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Tablo 3: Her bir lokusa ait baglanma (anneling) sicakligt, primer dizisi, fragment biiyiikliik aralig1 ve
tekrar dizisi

Lokus Fragment Tekrar Baglanma Primer Dizisi
Biiyiikliik Dizisi (Annelig)
Arahig (bg) Sicakhigi
Str1SINRA 193-225 CT 58°C 5'"TGCAGGCAGACGGATCAGGC-3’
5'-AATCCTCTACGTAAGGGATTTGC-3'
Str60INRA 87-111 GT 60°C 5'-CGGTGTGCTTGTCAGGTTTC-3'
5'-GTCAAGTCAGCAAGCCTCAC-3'
Str73INRA 138-162 GT 58°C 5'-CCTGGAGATCCTCCAGCAGGA-3'
5'-CTATTCTGCTTGTAACTAGACCTA-3'
SsoSL417 161-197 GT 52°C 5'-TTGTTCAGTGTATATGTGTCCCAT-3'
5'-GATCTTCACTGCCACCTTATGACC-3'
Ssal71 201-243 GTGA  60°C 5'-TTATTATCCAAAGGGGTCAAAA3'
+GT 5'-GAGGTCGCTGGGGTTTACTAT-3'

2.5. Mikrosatelit Uriinlerinin Elektroforezi ve Goriintillenmesi
2.5.1. Agaroz Jel Elektroforezi

PCR ¢ogaltim iiriiniinden yaklagik 5 pl alinarak, 1 pl yiikleme tamponu
(6x) (%50 gliserol, 0.1 M EDTA, %1 SDS, %0.1 bromfenol mavisi, Xylen
siyanol) ile karistirildi. TBE tamponu (0.089 M Tris, 0.089 M Borik Asit ve 0.011
M EDTA, pH:8.3) igerisindeki %?2’lik agaroz jelde ayristirildi. Agaroz jelin
hazirlanmasinda, 10x TBE, distile su, 0.5ug/ml etidiyum bromid ve agaroz
(Sigma) kullanildi. Elektroforez 70 mA’de 3 saat siire ile yapildi. Elektroforezden
sonra, lokuslara ait farkli biiyiiklikteki DNA fragmentleri UV 15181 altinda

gorilntiilendi.

2.5.2. Poliakrilamit Jel Elektroforezi

PCR irtnii (15ul) ile yiikleme tamponu (Sul, %95 formamid, %0.1
bromfenol mavisi, %0.1 lik ksilen siyanol ve 100 mM NaOH) karistirilip, 95 °C
de 4 dk tutularak denatiire edildi. Denatlirasyondan hemen sonra PCR iiriinleri buz

igerisine yerlestirildi. Daha sonra 10xTBE tamponu (10xTBE 0.089 M Tris, 0.089
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M Borik asit ve 0.011 M EDTA, pH: 8.3) i¢inde, %6’lik denatiire edici vertikal
poliakrilamit jele, denatiire edilmis 5-7ul PCR iiriinii ytiriitildii.
Poliakrilamit jel elektroforezi icin jel igerigi %40 akrilamit-bisakrilamit
(19:1 akrilamit-bisakrilamit) 10xTBE tamponu ve 7.5M iire kullanarak hazirlandi.
Vakum pompasi kullanilarak 10 dk siiresince jelin gazi uzaklastirildi. Jel
cozeltisinin 100 ml sine 400 pul APS (%10) ve 100 ul TEMED eklendi. Jel
dokiilmeden once jel aparati (35x 45 cm diiz ve kertikli cam, 0.0lmm speysir ve
74°liik kopekdisi tarak) iyi bir sekilde temizlendi. Camlardan diiz olan sira ile etil
alkol (%98), y-metacryloxypropyl-trimethoxysilane (C;oH2005S1-%0.01), etil
alkol (%98), kertikli olan ise sira ile etil alkol (%98), propanol, etil alkol (%98),
kullanarak temizlenir. Jel “ThermoEC160 DNA sequencing system”, 35x 45 cm
jel aparat1 kullanilarak dokiildii. DNA ornekleri jele yiikklenmeden 6nce 75 W’da
45 dk bir 6n elektroforezden sonra hazirlanan denatiire DNA numuneleri 75 W’da
yaklasik 3 saat elektroforez edildi (Elektroforez giic kaynagi: “ThermoEC4000P,
4000 V, 300mA, 300 W)
Elektroforez sonrasi jel boyanmasi ii¢ farkli asamada gerceklestirildi.
Birinci asamada, jel tespit ¢ozeltisi (%10’luk glasiyal asetikasit) igerisinde,
karigtirilarak 30 dk bekletildi. Daha sonra distile su ile 3 kez 3’er dk karistirilarak
yikandi. Ikinci asamada, boyama ¢dzeltisi (%0.1 AgNO3, %0.15 formaldehit-

%37) iginde 45 dk karistirilarak bekletildi. Ugiincii asamada jel gelistirici ¢dzelti
(% 3 NazCOS, %0.2 formaldehit (%37), 200 pl sodyumtihosiilfat-10 mg/ml)

icerisinde bant gelisimi gozleninceye kadar karistirilarak bekletildi. Jelin
kararmasini durdurmak i¢in bant olusumu tamamlandigi sirada gelistirici
¢Ozeltisinin iizerine bir litre kadar tespit ¢ozeltisi eklendi. Yaklasik olarak 15 dk

beklendikten sonra jel distile su ile yikanip kurutularak degerlendirmeye birakildi.
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2.6. Mikrosatelit Verilerinin Analizi

Mikrosatelit verileri, jellerde her lokustaki 6rneklere ait olugan bantlardan,
orneklerin genotiplerinin tespit edilmesi ile elde edildi.

Elde edilen verilerin analizi POPGENE (versiyon, 1.32) bilgisayar
programi kullanilarak yapildi (Yeh ve Ark, 1999). Bu program kullanilarak tiim
lokuslarda goriilen alel frekansi, alellerin fiksasyon indeksleri (Wright, 1978),
gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri ve populasyonlarin Hardy-

Weinberg dengesinde olup olmadiklarinin (Levene, 1949) analizleri yapildi.

Populasyonlar arasinda genetik ayrigma Nei’nin genetik benzerlik
(identity) ve uzaklik (distance) parametreleri kullanilarak belirlendi (Nei, 1978).
Bir lokustaki 7 alelinin xi ve yi sikliginda olan X ve Y populasyonlar1 arasindaki

Nei’nin genetik benzerligi (1):

IJ."EH_,EI..FEL L2ng ¥y = |

e 1 .':!”.* 1

Ju» Zxy; lokuslarinin aritmetik ortalamasi, 7 ise ise toplam ornek biiytikltigiidiir.

Genetik uzaklik (D) D = -In(l) dir. Ner’nin genetik uzaklik degerleri
kullanilarak UPGMA (Unweighed Pair Group Method with Arithmetic Averages)
ile populasyonlar arasindaki genetik iliskiyi ortaya koyan bir dendrogram
olusturuldu. TREEVIEW bilgisayar programi kullanilarak dendrogramin agag
olarak goriintiillenmesi saglandi. UPGMA dendrogram iizerindeki dallarin
giivenilirligini TFPGA (Tools for Population Genetic Analyses) (Version,1.3)
(Felsenstein,1985) bilgisayar programi kullanilarak, ornekler iizerinde se¢ bagla
testi (bootstraping) yapilarak test edildi. Hesaplama orijinal verilerin 1000 farkli
seti kullanilarak yapildi.

Populasyon c¢iftleri arasinda ARLEQUIN ver 2.000 (Schneider Ark., 2000)
kullanilarak, Fst degerleri hesaplandi. (Reynolds ve ark.,1983, Slatkin, 1995). Fst
populasyon ciftleri arasinda ayrilma zamani ile uzaklik arasindaki iliskiyi ortaya

koymak uzere doniistiiriilmiis bir uygulamadir. Populasyonlari ikili karsilastirarak
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populasyon ciftleri arasindaki genetik farklilasmanin 6nemli olup olmadig: test

edildi (p< 0.05 6nemli, p>0.05 6nemsiz).

Populasyonlarin genetik varyasyonunun cografik dagilislarini test etmek
icin molekiiler varyans analizi (AMOVA) (Weir and Cockerham, 1984)
ARLEQUIN ver 2.000 (Schneider Ark., 2000) bilgisayar programi ile
gergeklestirildi. Buna gore populasyonlar bulunduklart havzalara, nehir
sistemlerine ve Nei'nin genetik uzakliga bagli olusan dendrograma gore olmak
tizere farkli gruplara ayrildi. Gruplar arasinda ve i¢inde varyasyon analizi yapildu.
AMOVA analizi sonucu gruplar arasinda genetik varyasyonun orani (Fct), grup
icinde populasyonlar arasinda genetik varyasyon orani (Fsc) ve populasyon ici
varyasyon orant (Fst) her grup icin hesaplandi. Yapilan analizin istatistiksel 6nemi

ise 1023 permiitasyona dayal olarak gergeklestirildi.
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3. BULGULAR

Tirkiye dogal alabaliklarina ait 27 farkli populasyondan saglanan 304
ornek ile populasyonlar arasindaki genetik iliski ortaya konmaya ¢alisildi. Bu
calismada bes mikrosatelit lokusu PCR ile ¢ogaltildi. Tiim lokuslar i¢in gbzlenen
alel sayilar1 2 ile 18 arasinda degisirken, en yiiksek alel sayis1 18 alel ile
SsoSL417 lokusuna; en diisiik alel sayisi, iki alel ile Str60INRA lokusuna aittir.
Tiirkiye’deki alabalik populasyonlarinda SsoSL417 lokusu hari¢ diger tim
lokuslarda simdiye kadar goriilen toplam alel sayisindan daha diisiik sayida alel
goriilmistiir (Tablo 4). Biitiin lokuslar polimorfiktir.

Tablo 4: Her bir lokusa ait toplam alel sayilari, gézlenen alel sayisi, gzlenen heterozigotluk,
beklenen heterozigotluk degerleri (¥ Ayni1 lokuslarda bu giine kadar tespit edilen toplam alel sayisi).

Lokus Toplam Alel  Gozlenen Alel Gozlenen Beklenen
Sayis1* Sayisi Heterozigotluk Heterozigotluk
Str15INRA 10 7 0.226 0.781
Str73INRA 11 2 0.070 0.342
Str60INRA 9 3 0.212 0.190
SsoSL417 15 18 0.504 0.821
Ssal71 22 7 0.257 0.690
Ortalama 13.4 7.4 0.254 0.565

Her bir lokusa ait gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri
hesaplanmistir (Levene, 1949). Buna gore beklenen heterozigotlugu en yiiksek
lokus SsoSL417 (0.821), en diisiik lokus Str60INRA (0.189) olmustur.
Str60INRA lokusu hari¢, tim lokuslarda beklenen heterozigotluk degerleri
gozlenen heterozigotluk degerlerinden yiiksektir. Beklenen heterozigotluk ile
gbzlenen heterozigotluk arasindaki en biiylik fark ise Str15SINRA lokusuna aittir.
(Tablo 4). Gozlenen heterozigotluk degerleri ortalamasi 0.254 iken beklenen
heterozigotluk degerinin ortalamast 0.565 dir. Alellerin populasyonlara gore
dagilimi Tablo 5°de verilmistir. Tablo 5 incelendiginde, ayn1 Havza sisteminde

bulunan bazi populasyonlarin kendine 6zgii alellere sahip olduklar1 goriilmektedir
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Alellerin populasyonlara gore dagilimi
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Her bir lokusa ait alel frekanslar ve Wright’in F istatistigi (1978) kullanilarak
alellerin Fst (Fiksasyon Indeksi) degerleri hesaplanmistir (Tablo 6). Str15INRA lokusunda
yedi alel goriiliirken, en yliksek alel frekansi A aleline (0.348) en diistlik alel frekansi ile G
aleline (0.021) aittir. Str15SINRA lokusuna ait Fst degerlerine gore C, E, F alelleri tespit
olmustur (Fst: 1.0). Bu lokusa ait en diisiik Fst degeri ise G aleline aittir (Fst: 0.021).
Str73INRA lokusunda {i¢ alel bulunmaktadir. Bu lokusta en yiiksek alel frekanst A aleline
(0.791), en diisiik alel frekans1 ise C aleline aittir (0.036). Str73INRA lokusunda C aleli
tespit olmustur (Fst:1.0). Str60INRA lokusunda iki alel bulunurken A alelinin frekansi
(0.893), B aleline (0.106), gore oldukga yiiksektir.

Tablo 6: Her bir lokusta goriilen alel frekansi ve Fst (Fiksasyon indeksi) degerleri

0.055 0.104
0.018 0.451
0.005 -0.00
0.005 -0.00

LOKUS

Alel Str15INRA Str73INRA Str60INRA SsoSL417 Ssal71

Alel Fst Alel Fst Alel Fst  Alel Fst Alel Fst

Frekansi Frekansi Frekansi Frekansi Frekansi
A 0.348 0.588 0.791 0.785 0.893 - 0.279 0.345 0.468 0.630

0.11
B 0.158 0.384 0.171 0.750 0.106 - 0.263 0.430 0.264 0.745
0.11

C 0.206 1.000 0.036 1.000 0.011 0.494 0.022 0.232
D 0.151 0.768 0.022 0.488 0.005 -0.04
E 0.036 1.000 0.038 -0.03  0.090 0.690
F 0.076 1.000 0.151 0.636  0.090 0.587
G 0.021 0.021 0.034 1.000 0.056 0.364
H 0.022 0.616
J 0.005 -0.00
K 0.009 -0.01
L 0.018 0.451
M 0.009 -0.01
N 0.009 -0.01
(o) 0.038 -0.03
P
R
S
T
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SsoSL417 lokusunda 18 alel goriilmektedir. Bu lokusa ait en ytiksek alel frekanst A
aleline (0.279) en diisiik alel frekansi ise S ve T alellerine (0.005) aittir. SsoSL417
lokusunda G aleli tespit olmustur. Ssal71 lokusunda yedi alel bulunmaktadir. Bu lokusa ait
en yiiksek alel frekans1 A aleline (0.468), en diisiik alel frekans1 ise D aleline (0.005) aittir.

Populasyonlarin genetik yapisini belirlemek amaci ile 6rnek biiyiikliikleri, alel
sayilari, her bir populasyona ait beklenen ve gozlenen heterozigotluk degerleri
hesaplanmistir. Ayrica populasyonlarin Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadiklar: test
edilmistir (p< 0.05 6nemli, p>0.05 6nemsiz) (Tablo 7). Str1SINRA lokusunda Akgcay,
Tamdere, Yagmurdere, Catak, Koyunlu, Karagingil, Koprii, Akdere, Siirgli, Tohma, Firniz,
Alakir, Sariz populasyonlarinda tek bir alel tespit olmustur. Sehitlik, Gemin, Ovit (p<
0.01), Ikizdere (p< 0.05) populasyonlar: Hardy-Weinberg dengesinde degildir. Bu lokusa
ait diger populasyonlar Hardy-Weinberg dengesindedir. StrINRA73 lokusunda Gemin,
Munzur ve Siirgli populasyonlart Hardy-Weinberg dengesinde olup bu populasyonlar
disindaki tim populasyonlarda ya tek bir alel tespit olmus ya da Hardy-Weinberg
dengesinde degildir. Str60INRA lokusunda yalmizca Yedigdl, Merakum, Catalalic,
Karagingil  populasyonlart  Hardy-Weinberg  dengesindedir.  Bunun  disindaki
populasyonlarda Hardy-Weinberg dengesinde degildir. SsoSL417 lokusunda Abant Goli,
Yagmurdere, Koprii, Munzur, Koyunlu ve Siirgli populasyonlarinda bir alel tespit
olmustur. Ayrica Akgay, Rezve, Ikizdere, Catalali¢, Siirgii, Tohma, Firniz, Alakir,
Yedigoller, Tamdere, Sehitlik ve Ayideresi populasyonlart Hardy-Weinberg dengesinde
degildir. Bu populasyonlar disindaki populasyonlar Hardy-Weinberg dengesindedir.
Ssal71 lokusunda Akgay, Rezve, Yagmurdere, Catak, Ayideresi, Karagingil, Munzur,
Stirgli, Tohma, Firniz populasyonlarinda tek bir alel tespit olmustur. Sehitlik, Gemin ve

Abant Go6lii populasyonlarinin ise Hardy-Weinberg dengesinde olmadigi goriilmektedir.
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Tablo 7: Populasyonlarin her bir lokustaki Hardy-Weinberg analizi (N: Alel sayisi, A: Goriilen alel sayis1, Hg: Gozlenen heterozigotluk, Hy: Beklenen heterozigotluk, X*: Ki kare
degeri, P: Onemlilik degeri (p< 0.05 énemli, p>0.05 énemsiz) *, Tek bir alelin tepit oldugu populasyonlar )
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0.29
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4.00
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Populasyonlarin farkli hiyerarsik diizeylerde genetik farkliliklarini ortaya
koymak lizere AMOV A analizi yapildi (Tablo 8). Bu analiz i¢in populasyonlar ii¢ farkl
gruba ayrildi. Birinci grubun ayrimi Nei’nin genetik uzaklig1 esas alinarak olusturulan
dendrograma gore yapildi. Nei’nin genetik uzaklifina gore yapilan dendrogramda
Tiirkiye cografyasi alabalik populasyonlarin Karadeniz Bolgesi, Akdeniz Bolgesi ve
Dogu Anadolu Boélgesine ait olanlar net bir sekide birbirinden ayrilmistir. AMOVA
analizi ile ayrilan bu ii¢ gruptaki populasyon i¢i ve populasyonlar arasindaki varyasyon
ortaya c¢ikarilmistir. Gruplar arasindaki varyasyon (Fct:0.450), toplam varyasyonun
%45.05’1 oraninda; grup i¢inde populasyonlar arasinda (Fsc:0.468), toplam
varyasyonun %25.77’si oraninda ve populasyonlar iginde (Fst:0.708), toplam
varyasyonun %29,19’u oraninda oldugu goriildi. AMOVA analizinde ikinci olarak
populasyonlarin dahil oldugu havzalara gore bes farkli alt gruba ayrilarak, gruplar
arasinda ve i¢indeki varyasyonun orani ortaya ¢ikarildi. Gruplar arasindaki varyasyon
(Fct:0.457) toplam varyasyonun %45.78’1 oraninda, grup icinde populasyonlar
arasindaki varyasyon (Fsc:0.421) toplam varyasyonun %?22.88’1 oraninda ve
populasyonlar i¢indeki (Fst:0.686) varyasyon toplam varyasyonun %31.35’1 oraninda
goriildii. Son olarak AMOVA analizi ile populasyonlarin dahil oldugu nehirlere gore 20
farkli altgruba ayrildi. Gruplar arasindaki varyasyon (Fct:0.399), toplam varyasyonun
%39.92 oraninda; grup i¢inde populasyonlar arasindaki varyasyon (Fsc:0.396), toplam
varyasyonun %23.77°1 oraninda ve populasyonlar i¢indeki varyasyon (Fst:0.636),
toplam varyasyonun %36.31°1 oraninda oldugu goriildii.

Populasyonlar arasindaki genetik farklilagsmanin 6nemli olup olmadigini ortaya
koymak amaci ile F istatisligi yapildi (Tablo:9). (p< 0.05 6nemli, p>0.05 6nemsiz).
Populasyonlarin  Fst degerleri kiiciik olan ikili karsilagtirmalarda populasyonlar
aralarindaki farklilasmanin  Onemsiz oldugu, Fst degeri biiylik olan ikiserli
karsilagtirmalarda ise populasyonlar arasindaki genetik farklilagsmanin 6nemli oldugu
goriilmektedir. Elde ettigimiz Fst degerlerine gore, Ikizdere/Dértkilise (Fst: 0.028),
Catalalig/Dortkilise (Fst: 0.009), Catalalig/Ayideresi (Fst: 0.050), Siirgii/Tohma (Fst: -
0.037), Alakir/Firmiz (Fst: -0.01) populasyonlar1 arasindaki farklilik onemsiz iken
(p>0.05), bunun disindaki diger tiim populasyon ciftleri arasindaki farklilagma onemli

oldugu goriilmektedir ( p< 0.05).



52

Tablo 8: Amova analizinin ii¢ farkli gruba gore sonuglari

Varyasyonun FCT FSC FST Toplam Toplam
kaynagi Varyasyon  Varyasyondaki
orani (%)

L.Grup Gruplar Arasinda 0.450 0.826 45.05
(Dendrograma  Gruplar igindeki 0.468 0.473 25.77
gore) populasyonlar

arasinda

Populasyonlar icinde 0.708 0.535 29.19

Toplam 1.835 100
II. Grup Gruplar Arasinda 0.457 0.782 45.78
(Havzalara Gruplar igindeki 0.421 0.391 22.88
gore) populasyonlar

arasinda

Populasyonlar icinde 0.686 0.535 31.35

Toplam 1.709 100
II1. Grup Gruplar Arasinda 0.399 0.589 39.92
(Nehirlere Gruplar icindeki 0.395 0.350 23.77
gore) populasyonlar

arasinda

Populasyonlar icinde 0.636 0.535 36.31

Toplam 1.475 100

I.GRUP:Dendrograma gore yapilan gruplamanin alt grup populasyonlar:

GRUPI1:Akgay, Rezve, Yedigol, Tamdere, Ikizdere, Merakum, Catalalig, Sehitlik, Ovit, Gemin,
Dortkilise, Karabey, Abant golii, Yagmurdere, Koyunlu, Karagingil, Ayideresi.

GRUP2: Koprii,Akdere, Alakir, Korkiin, Sariz, Firniz.

GRUP3: Catak, Munzur, Tohma, Siirgii.

II.GRUP:Havzalara gore yapilan gruplamanin alt grup populasyonlari

GRUP1:Akgay, Rezve, Yedigdl, Tamdere, Ikizdere, Merakum, Catalali¢, Sehitlik, Ovit, Gemin,
Dortkilise, Karabey, Abant golii, Yagmurdere.

GRUP2: Koyunlu, Karagingil

GRUP3: Ayideresi

GRUP4: Koprii, Akdere, Firniz, Alakir, Korkiin, Sariz.

GRUPS: Catak, Munzur, Tohma, Siirgii.

III.GRUP:Nehirlere gore yapilan gruplamanin alt grup populasyonlari

GRUP1:Akcay GRUP2:Catalalic GRUP3:Karabey GRUP4:Rezve GRUPS:Yedigol GRUP6:Tamdere
GRUP7:ikizdere GRUPS:Sehitlik GRUP9:Abantgdli  GRUP10:Yagmurdere GRUP11:Merakum,
Dortkilise, Ovit GRUP12:Koérkiin, Sariz GRUP13:Akdere, Firniz. GRUP14:Gemin GRUP15:Catak
GRUP16:Ayideresi GRUP17:Koyunlu, Karagingil GRUP18:K6prii. GRUP19: Alakir GRUP20:Munzur,
Tohma,Siirgii
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Tablo 9: Populasyonlarin karsilikli Fst degerleri (Isaretli populasyon giftleri digindaki tiim populasyonlarda F, degeri dnemlidir).
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Alabalik populasyonlar1 arasindaki genetik iligki Nei (1978) genetik
benzerlik (I) ve genetik uzaklik (D) degerleri hesaplanarak yapildi (Tablo 10).
Populasyonlarin ikiserli karsilastirilmalar1 ile elde edilen genetik benzerlik ve
genetik uzaklik degerleri Tablo 4’de verilmistir. Buna gore en kiiglik uzaklik
Akgay populasyonu ile Tamdere populasyonu arasinda goriiliirken (0.0016), en
bliyiik uzaklik ise Koprii populasyonu ile Tohma populasyonu arasinda goriildi
(2.1354). Elde edilen genetik uzaklik degerleri esas alinarak populasyonlar
arasindaki genetik iliskiyi gosteren UPGMA dendrogrami elde edildi (Sekil 7).
Dendrogram Tiirkiye iizerinde bulunan ana alabalik soy hatlarina gore iki kisma
ayirmakla birlikte cografik bolgelere goére de populasyonlart net bir sekilde
birbirinden ayirdi. Dendrogram tizerinde dallarin giivenilirligini test etmek iizere
TFPGA (Version,1.3) (Felsentein, 1985) bilgisayar programi kullanild1 (Sekil 7).
Se¢-bagla analizi sonucu %50°nin altinda birbirini  destekleyen dallar
gosterilmemistir. Analiz sonucu Akgay ve Tamdere populasyonlarindan olusan
dallar birbirini %99 oraninda desteklerken, bu populasyonlarla Ovit
populasyonunu arasindaki dali %64 oraninda desteklemektedir. Basra havzasina
ait populasyonlar ile, Karadeniz ve Akdeniz populasyonlar1 arasindaki ayrilmay1
%100 desteklerken, Karadeniz populasyonlarini Akdeniz populasyonlarindan

%82 oraninda ayirmaktadir.
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Tablo 10: Nei’ nin (1978) Genetik uzaklik (D, alt matris) ve Genetik benzerlik (I, iist matris) degerleri

16 0.0701
17 0.4301
18 0.9769
19 1.0370
20 0.5919
2109115
22 1.3153
23 1.5024
24 0.8081
250.7519
26 0.8064
27 1.5025

2
0.9462
sfesfesk sk
0.1691
0.0600
0.0550
0.1403
0.0597
0.1631
0.0624
0.1777
0.0476
0.2464
0.2700
0.2348
1.3900
0.0968
0.2957
0.8465
0.9248
0.4797
0.8889
1.2031
1.3901
0.6959
0.6397
0.6942
1.3903

3
0.7945
0.8444

sfesfesk sk
0.2297
0.2114
0.3146
0.1748
0.0699
0.1895
0.2472
0.1797
0.3440
0.3177
0.3152
1.3929
0.2466
0.1182
0.4488
0.9277
0.5451
1.1589
1.2060
1.3930
0.8041
0.7479
0.8025
1.6164

4
0.9984
0.9418
0.7948
skekskok
0.0523
0.0687
0.0441
0.2291
0.0347
0.0876
0.0304
0.3699
0.2005
0.3428
1.3876
0.0782
0.4067
0.9476
1.0177
0.5606
0.8367
1.2138
1.3878
0.7888
0.7326
0.7872
1.4833

5
0.9352
0.9465
0.8094
0.9490

sfesfesk sk
0.1230
0.0303
0.1009
0.0642
0.1649
0.0100
0.1668
0.1765
0.2043
1.0361
0.1617
0.3639
0.8761
0.8893
0.3997
0.5996
0.8889
1.0362
0.6604
0.6042
0.6588
1.3549

6
0.9109
0.8691
0.7301
0.9336
0.8843

sfesfesk sk
0.1108
0.3068
0.1104
0.0556
0.1035
0.5182
0.3490
0.5423
1.6597
0.1233
0.4134
0.7256
0.9396
0.6596
0.9627
1.4321
1.6598
0.8300
0.7738
0.8283
1.6600

7
0.9576
0.9421
0.8396
0.9569
0.9701
0.8951

sk sk

0.1182
0.0548
0.0983
0.0023
0.1714
0.1280
0.1476
1.4376
0.0832
0.3945
0.9257
0.9078
0.5293
0.8597
1.2412
1.4377
0.7774
0.7212
0.7757
1.5810

8
0.7837
0.8495
0.9325
0.7953
0.9040
0.7358
0.8885

sfesfesk sk

0.1755
0.3311
0.0980
0.1285
0.3150
0.1579
1.0458
0.3543
0.1856
0.5614
0.9119
0.4203
0.7763
0.9000
1.0459
0.6830
0.6268
0.6814
1.3775

9
0.9616
0.9395
0.8274
0.9659
0.9378
0.8955
0.9466
0.8390

sfesfesk sk

0.1414
0.0388
03117
0.2471
0.2911
1.3119
0.1225
0.3463
0.8972
0.9467
0.4889
0.8954
1.1387
1.3120
0.7178
0.6616
0.7162
1.4123

10
0.9108
0.8372
0.7810
0.9162
0.8479
0.9459
0.9064
0.7181
0.8682

skokok sk

0.1332
0.5222
0.1574
0.4714
1.9471
0.0522
0.4816
0.6713
0.8969
0.7614
1.1166
1.6659
1.9472
0.9557
0.8995
0.9540
2.0274

11
0.9652
0.9535
0.8355
0.9701
0.9901
0.9017
0.9977
0.9067
0.9620
0.8753

sfesfesk sk

0.1686
0.1802
0.1620
1.2533
0.1257
0.3513
0.8766
0.9423
0.4771
0.7602
1.0871
1.2535
0.7134
0.6572
0.7117
1.4078

12
0.7010
0.7816
0.7090
0.6908
0.8464
0.5956
0.8424
0.8794
0.7322
0.5932
0.8448

sfesfesk sk

0.2916
0.0488
1.1913
0.4627
0.5452
1.0448
0.9884
0.5076
0.7895
1.0379
1.1914
0.7595
0.7033
0.7578
1.4540

13
0.8326
0.7634
0.7278
0.8183
0.8382
0.7054
0.8799
0.7298
0.7811
0.8543
0.8351
0.7470

kR sk

0.2445
1.5086
0.1447
0.7562
1.1597
0.9321
0.6665
0.8930
1.3050
1.5087
0.9909
0.9347
0.9892
2.0908

14
0.7384
0.7907
0.7296
0.7098
0.8152
0.5814
0.8627
0.8539
0.7474
0.6241
0.8505
0.9524
0.7831

sk

1.5557
0.4022
0.5912
1.0816
1.0904
0.6453
1.0651
1.3688
1.5558
0.8615
0.8054
0.8599
1.5560

15
0.2226
0.2491
0.2484
0.2497
0.3548
0.1902
0.2375
0.3514
0.2693
0.1427
0.2856
0.3038
0.2212
0.2110

sk
2.0712

1.4312

1.0455
2.1353
0.9526
0.4294
0.4277
0.4034

1.5009

1.4447
1.4993
1.5022

16
0.9323
0.9077
0.7814
0.9248
0.8507
0.8840
0.9202
0.7016
0.8847
0.9491
0.8819
0.6296
0.8653
0.6688
0.1260

ko sk
0.5139

1.0927
0.9129
0.7062
1.1717
1.7508
2.0714
0.9716
0.9155
0.9700
2.0716

17
0.6505
0.7440
0.8885
0.6658
0.6950
0.6614
0.6740
0.8306
0.7073
0.6178
0.7037
0.5797
0.4694
0.5537
0.2390
0.5982

sk
0.4324
0.9660
0.6088

1.2460
1.2443
1.4314
0.7371
0.6809
0.7354
1.4316

18
0.3765
0.4289
0.6384
0.3877
0.4164
0.4840
0.3963
0.5704
0.4077
0.5111
0.4162
0.3518
0.3136
0.3390
0.3515
0.3353
0.6490

sk

1.4276
1.1468
1.0386
1.0369
1.0457
1.1987
1.1425
1.1971
1.6055

19
0.3545
0.3966
0.3955
0.3614
0.4109
0.3908
0.4034
0.4017
0.3880
0.4078
0.3897
0.3722
0.3937
0.3361
0.1182
0.4014
0.3806
0.2399

ko sk
0.2671

1.8166
1.8149
2.1354
0.1783
0.1300
0.0532
0.3430

20
0.5533
0.6190
0.5798
0.5709
0.6705
0.5170
0.5890
0.6569
0.6133
0.4670
0.6206
0.6020
0.5135
0.5245
0.3857
0.4935
0.5440
0.3176
0.7656

sk
0.8249
0.8232
0.9527
0.1953
0.1391
0.1734
0.5049

21
0.4019
0.4111
0.3138
0.4331
0.5491
0.3819
0.4233
0.4601
0.4084
0.3274
0.4676
0.4541
0.4094
0.3447
0.6509
0.3098
0.2876
0.3540
0.1626
0.4383
sk
0.4367
0.4295
1.3157
1.2595
1.3141
1.4712

22
0.2684
0.3003
0.2994
0.2971
0.4111
0.2388
0.2890
0.4066
0.3202
0.1890
0.3372
0.3542
0.2712
0.2544
0.6520
0.1736
0.2881
0.3546
0.1629
0.4390
0.6462

ko sk
0.0030

1.3140

1.2579
1.3124
1.4695

23
0.2226
0.2490
0.2483
0.2496
0.3548
0.1902
0.2375
0.3514
0.2693
0.1427
0.2855
0.3038
0.2212
0.2110
0.6680
0.1260
0.2390
0.3515
0.1182
0.3857
0.6508
0.9970

sk

1.5011
1.4449
1.4994
1.5024

24
0.4457
0.4986
0.4475
0.4544
0.5166
0.4360
0.4596
0.5051
0.4878
0.3845
0.4900
0.4679
0.3712
0.4225
0.2229
0.3785
0.4785
0.3016
0.8367
0.8226
0.2683
0.2687
0.2229

sk
0.0310
0.1120
0.3899

25
0.4715
0.5275
0.4733
0.4806
0.5465
0.4612
0.4862
0.5343
0.5160
0.4068
0.5183
0.4949
0.3927
0.4469
0.2358
0.4003
0.5062
0.3190
0.8781
0.8701
0.2838
0.2843
0.2358
0.9694
ko sk
0.0558
0.3437

26
0.4464
0.4995
0.4482
0.4551
0.5175
0.4368
0.4604
0.5059
0.4886
0.3852
0.4908
0.4687
0.3719
0.4232
0.2233
0.3791
0.4793
0.3021
0.9482
0.8408
0.2687
0.2692
0.2233
0.8940
0.9457

sk

0.2468

27
0.2226
0.2490
0.1986
0.2269
0.2580
0.1901
0.2058
0.2522
0.2436
0.1317
0.2447
0.2336
0.1236
0.2110
0.2226
0.1260
0.2389
0.2008
0.7097
0.6036
0.2297
0.2300
0.2226
0.6771
0.7091
0.7813

sk
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Sekil 7: Nei’nin Genetik Uzaklik matrisine bagli dendrogram ve dendrogram iizerindeki dallarin % seg-
bagla test degerleri. (%50°nin altindaki seg—bagla test degerleri gosterilmemistir).
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Genetik  Uzaklik
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4. TARTISMA VE SONUC

Mikrosatelit belirtegleri gosterdikleri yiiksek varyasyon oraniyla oOzellikle
mikrocografik alanda dogal alabalik populasyonlarinin genetik yapilari basarili bir
sekilde ortaya koymustur (Estoup ve Ark., 1998,. Hansen ve Ark., 2000, Fritzner ve
Ark., 2001). Ayrica alabaliklar ve diger bazi balik tiirlerinde, mikrosatelit belirtecleri
ile makrocografik varyasyon calisilmistir (Hansen ve Ark., 2000, Fritzner ve Ark.,
2001). Bu caligmada Tiirkiye cografyasinda 27 alabalik populasyonuna ait bes
mikrosatelit lokusunun analizi yapilmis, hem mikrocografik hem de makrocografik
alanda alabalik populasyonlarinin genetik yapis1 hakkinda 6nemli bilgiler saglamistir.
Tiirkiye’de alabalik populasyonlarinin dahil olduklar1 soy hatlar1 belirlenmis,
bugiinkii populasyonlar arasinda olusan mevcut genetik farkliliklar ortaya konmustur.

Alabalik populasyonlarinin genetik yap1 analizi sonucu bes mikrosatelit
lokusunda toplam 37 alel saptanmistir. Tiim lokuslar polimorfiktir. Tiirkiye alabalik
populasyonlarinda goriilen alel sayisi ortalamast 7.4 olarak belirlenmistir (Tablo 2).
Baz1 Avrupa alabalik populasyonlarinda ayni mikrosatelit lokuslart kullanarak elde
edilen alel ortalamasi 5 ile 6 arasinda degismektedir (Carlsson ve Nilsson, 2000.,
Hansen, 2002., Palm ve Ark., 2003). Populasyonlarda gbzlenen heterozigotluk degeri
populasyon i¢i varyasyonun Onemli bir gostergesidir. Tirkiye alabalik
populasyonlarinda, goézlenen heterozigotluk degeri 0.070 ile 0.504 arasinda
degisirken ortalama heterozigotluk 0.254 tir. MtDNA, allozim ve mikrosatelit
belirtegleri kullanilarak  Avrupa dogal alabalik populasyonlarinda yapilan
calismalarda, ortalama polimorfik lokus orant %16 olarak tespit edilmistir. Ayni
zamanda gozlenen heterozigotluk degeri 0.017 ile 0.122 arasinda degisirken ortalama
gozlenen heterozigotluk 0.044 olarak belirlenmistir (Krieg ve Guyomard, 1985.,
Ferguson, 1989., Bertnatchez ve Osinov 1995., Riffel 1995., Apostolidis, 1997).
Tiirkiye alabalik populasyonlarinin gézlenen heterozigotluk degerleri Avrupa alabalik
populasyonlarindan daha ytiksektir. Calisilan tiim lokuslarin polimorfik olmasi ve

gozlenen heterozigotluk degerlerinin Avrupa populasyonlarinin iizerinde olmasi,
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populasyon ig¢i varyasyonun Avrupa alabalik populasyonlarindan daha yiiksek
oldugunu gostermektedir (Tablo 2).

Tiirkiye alabalik populasyonlariin Hardy-Weinberg dengesinde olup
olmadiklari, populasyonlarin genetik yapis1 hakkinda 6nemli bilgiler saglamaktadir
(p< 0.05 6nemli, p>0.05 6nemsiz) (Tablo 5). Str1SINRA lokusunda frekanslar1 0.021
ile 0.348 arasinda degisen yedi alel bulunmaktadir. Bu lokustaki 15 populasyonda bir
alel tespit olmusken (C, D, E, alellerinin her biri farkli populasyonlarda), dort
populasyon (Sehitlik, Gemin, Ovit, Ikizdere) Hardy-Weinberg dengesinde degildir.
Str73INRA lokusun da frekanslari 0.036 ile 0.791 arasinda degisen ii¢ alel
bulunmaktadir. Bu lokusun da Munzur ve Siirgii populasyonlart Hardy-Weinberg
dengesinde, Karagingil populasyonu ise Hardy-Weinberg dengesinde degildir. Bu
populasyonlar digindaki toplam 24 populasyonda bir alel belirlenmistir. Str60OINRA
lokusunda frekanslar1 0.893 (A) ve 0.106 (B) olan iki alel bulunmaktadir Bu lokusta
yalnizca Yedigol, Merekum, Catalalic Karagingil populasyonlar1 Hardy-Weinberg
dengesindedir. Bunun disindaki 23 populasyonda ya bir alel tespit olmus ya da
Hardy-Weinberg dengesinde degildir. Str73INRA ve Str60INRA lokuslar1 agisindan
populasyonlarda heterozigotluk biiyiik dl¢lide yok olmus goriilmektedir. SsoSL417
lokusu frekanslart 0.005 ile 0.279 arsinda degisen toplam 18 alelin bulundugu ve
heterozigotluk orani en yiiksek lokustur (Hg: 0.504). Bu lokusta yalnizca Abant Goli,
Yagmurdere, Koprii, Munzur, Koyunlu ve Siirgli populasyonlarinda bir alel
saptanmistir. Ayrica Akcay, Rezve, Ikizdere, Catalalig, Siirgii, Tohma, Firniz, Alakir,
Yedigoller, Tamdere, Sehitlik ve Ayideresi populasyonlart Hardy-Weinberg
dengesinde degildir. Ssal71 lokusunda frekanslar1 0.056 ile 0.468 arasinda degisen
yedi alel bulunmaktadir. Bu lokusta Ak¢ay, Rezve, Yagmurdere, Catak, Ayideresi,
Karagingil, Munzur, Siirgli, Tohma, Firmiz populasyonlarinda tek bir alel
goriilmektedir. Sehitlik, Gemin ve Abant Golii populasyonlar1 ise Hardy-Weinberg
dengesinde degildir. Arastirllan tim lokuslar acgisindan Tiirkiye alabalik
populasyonlarinin %54’iinde bir alelin tespit oldugu, geriye kalan populasyonlarin

%36’smin Hardy-Weinberg dengesinde olmadigi goriildii. Ayrica populasyonlara ait
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alel frekanslari heterojen bir dagilim gostermektedir. Populasyonlarin 6nemli bir
kisminin Hardy-Weinberg dengesinde olmamasi, bir ¢ok alellerin populasyonlarda
tespit olmas1 ve alel frekanslarindaki heterojen dagilim heterozigot eksikliginin
onemli bir gostergesidir. Bazi populasyonlarin  Hardy-Weinberg dengesinde
olmamasi, 6rnek sayisinin diisiik olmasi nedeniyle nadir goriilen alellerin tespit
edilememesinden kaynaklanabilir. Ayrica populasyonlarda goriilen heterozigot
eksikliginin null alel bulunmasindan da kaynaklanabilecegi diistiniilmektedir (Aurelle
ve Ark., 2002). Ancak genel olarak 6rnek sayisi yiiksek olan populasyonlarda da
Hardy-Weinberg dengesinde degildir. Bu durumu alabalik populasyonlarinin kiigiik
populasyon biiytikliigiine sahip olmalari, izolasyonlar nedeniyle sinirli gen akisinin
olmasi, genetik kayma ve degisik donemlerde darbogazlar gecirmis olmalari ile
aciklanmaktadir. Ayrica alabaliklarin dogal dagilim alanlari i¢inde 10 ya da daha az
bireyden olusan lokal populasyonlara boliindigli gorilmistir (Elliott, 1990.,
Carvalho, 1993., Poteaux ve Ark., 1999). Kiiclik populasyonlarda populasyon i¢i
tireme, alelerin tespit olmasi ve heterozigotluk seviyesinin azalmasinda 6nemli bir
faktor olabilir.

Avrupa alabalik populasyonlarinin mikrocografik alanda 6nemli varyasyon
gosterdigi bilinmektedir (Riffel ve Ark., 1995, Estoup ve Ark., 1998, Poteaux ve
Ark., 1999, Apostolidis ve Ark., 1997). Tiirkiye alabalik populasyonlarinin
mikrocografik alanda, ayni nehir ya da havza sisteminde bulunan populasyonlarin
kendilerine 6zgii alellere sahip oldugu goriilmektedir (Tablo 5). Basra Korfezi
Havzasinda bulunan Firat Nehri kollarinda Munzur, Siirgli, Tohma populasyonlari,
Dicle Nehrinde ise Catak populasyonu bulunmaktadir. Catak ve Siirgii
populasyonunun Str15INRA ve SsoSL417 lokuslarinda ayni sistem igindeki diger
populasyonlarda olmayan kendine 6zgii alellerinin oldugu goriilmektedir. Str1SINRA
ve SsoSL417 lokuslarinda Munzur ve Tohma populasyonlarinda bulunan aleller diger
populasyonlarda yoktur. Str73INRA lokusunda ise Munzur’da bulunan bir alel
Tohma ve Catak populasyonlarinda goriilmemektir. Akdeniz Havzasinda yer alan

Sariz, Korkiin, Koprii, Alakir, Firmiz ve Akdere populasyonlart c¢alisilmistir.
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Str73INRA lokusunda Seyhan nehri kolu tizerinde bulunan Sariz populasyonunda
goriilen bir alel ayn1 nehir’in bagka bir kolunda bulunan Koérkiin populasyonunda ve
Akdeniz Havzasindaki diger populasyonlarda goriillmemektedir. Str60INRA
lokusunda bir alel yalniz Koprii populasyonunda goriilmektedir. Karadenize dokiilen
Coruh Nehri kollarinda Merekum, Ovit ve Dortkilise populasyonlart bulunmaktadir.
Ovit ve Merekum populasyonun Str73INRA lokusu hari¢ tiim lokuslarda kendine
Ozgii alelleri vardir. Karadeniz Havzasina ait bir ¢ok populasyonun degisik
lokuslarinda kendilerine 6zgii aleller goriilmektedir. Kura Nehri iizerinde bulunan
Koyunlu ve Karacingil populasyonlart Str1SINRA lokusu hari¢ tiim lokuslarda
birbirlerinden farkli kendilerine 6zgii alellere sahiptir. Daha 6nce Avrupa alabalik
populasyonlarinda yapilmis mtDNA analizlerinde, alabalik populasyonlarinin
kendilerine 06zgli haplotiplerinin oldugu goriilmektedir (Weiss ve Ark., 2000,
Bertnatchez., 2001, Altukhov ve Ark., 2000, Susnik ve Ark., 2005). Bardakc1 ve Ark.
(2006) Tirkiye alabalik populasyonlarinda yaptiklart mtDNA analiz sonuglari bir cok
populasyonda tek bir mtDNA haplotipin bulundugunu gostermektedir. Dogal alabalik
populasyonlar1 arasinda mikrocografik alanda goriilen genetik farklilasma nedeninin,
populasyonlar arasindaki siirli gen akisi, lokal adaptasyon ve rasgele genetik
stiriiklenme olabilecegi diistiniilmektedir (Adkinson, 1995., Palm ve Ryman, 1999).
Cogunlukla alabalik populasyonlar1 arasindaki genetik farkliligin nehirlerin fiziksel
olarak izole olmus kisimlar1 veya farkli dereler gibi Onemli bariyerlerden
kaynaklanan izolasyonlar oldugu diisiiniilmesine ragmen (Ferguson 1989, Wenburg
ve Ark., 1998), hicbir bariyer bulunmayan bir nehir icerisinde uzakliga bagl olarak
populasyonlar arasinda genetik farkliligin 6nemli oldugu goriilmiistiir (Estoup ve
Ark., 1998, Carlsson ve Nilsson., 2000). Alabalik populasyonlar1 arasinda goriilen
mikrocografik farklilasmanin beslenme ve iireme aliskanliklart gibi iggilidiisel
davranislardan kaynaklanabilecegi diistiniilmektedir (Estoup ve Ark., 1998). Ayrica
alabaliklarin yiiksek dag sularinda yasamalari izole olmalarinda etkili diger bir
etkendir. Bu nedenlerden dolayr alabalik populasyonlarimin genetik olarak en

yapilanmis tiir oldugu diisiincesi mikrosatelit belirtegleri ile de desteklenmektedir.
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Populasyonlar arasindaki genetik varyasyonun hiyerarsik diizeyde cografik
dagilisini test etmek ilizere molekiiler varyans analizi (AMOVA) yapildi (Tablo 6).
AMOVA analiz sonuglar1 alabalik populasyonlarin1 hem mikrocografik alanda hem
de makrocografik alandaki genetik yapilar1 hakkinda 6nemli bilgiler saglandi. Farkli
modellere gore gruplandirilmis populasyonlarin, gruplar arasinda, grup iginde
populasyonlar arasinda ve populasyon iginde varyasyon orani belirlendi. Gruplar
arasindaki varyasyon bir anlamda makrocografik varyasyonu, grup iginde
populasyonlar arasinda ve populasyon icginde varyasyon ise mikrocografik
varyasyonu gostermektedir. Bu ¢aligmada ilk gruplandirma Nei’nin genetik uzakliga
gore elde edilen dendrograma gore yapildi. Mikrosatelit belirtegleri ile elde ettigimiz
dendrogram, alabaliklarin ait oldugu mtDNA soy hatlarina gore populasyonlar
ayirmaktadir. Bu dendrogram Karadeniz ve Marmara Bolgesi populasyonlarini bir
grup, Akdeniz Bolgesi populasyonlar ikinci bir grup ve Dogu Anadolu Bolgesi
populasyonlarini ise {iglincii grup olarak ayirdi. AMOVA analizi sonucu gruplar
arasindaki varyasyon toplam varyasyonun %45.05’ini olusturmaktadir. Bir anlamda
farkli cografik alanda bulunan populasyonlar arasindaki varyasyon oranini
gostermektedir. Grup i¢inde populasyonlar arasindaki varyasyon toplam varyasyonun
%25.77’sini ve populasyon igindeki varyasyon %29.19’unu olusturmaktadir. Grup
icindeki populasyonlar arasindaki varyasyon ve populasyon i¢indeki varyasyon
oldukea yiiksektir ve mikrocografik alanda birbirine yakin populasyonlar arasindaki
varyasyonun bir gostergesidir. Bardakc1 ve Ark (2006) yaptiklari ¢aligmada ayni
populasyonlari mtDNA soy hatlarina gore ayirmislar ve gruplar arasindaki
varyasyonu %79.5 oraninda, grup iginde populasyonlar arasindaki varyasyon %19.1
oraninda ve populasyon i¢indeki varyasyonu ise %1.28 oraninda bulmuslardir.
Goriildiigi gibi makrocografik alanda mtDNA ile elde edilen varyasyon orani yiiksek
olmakla birlikte mikrocografik alanda mikrosatelit belirtecleri ile elde edilen
varyasyon orani daha yiiksektir. Mikrocografik alanda birbirine yakin populasyonlari
mikrosatelit belirtegleri daha iyi ayirmaktadir. Ayrica iki molekiiler belirte¢ seti de

mtDNA soy hatlar1 arasindaki varyasyonu ¢ok iyi bir sekilde ortaya koymustur.



62

MtDNA’nin makrocografik alanda daha yiliksek varyasyon gdstermesi mtDNA’nin
mutasyon oraninin yiikksek olmasi, rekombinasyon gostermemesi ve haploid
olmasindan dolay1, tek kopya cekirdek DNA’ya gore dort kat daha yiiksek oranda
genetik siiriiklenme ile tespit olma sansinin olmasindan kaynaklanabilir (Avise,
1994). Bu nedenle mtDNA yakin ge¢miste ayrilan populasyonlar arasindaki
varyasyonu daha iyi gostermektedir.

AMOVA analizi ile alabalik populasyonlar1 bulunduklar1 havzalara gore bes
farkli gruba ayrildi. Bu bes grup Karadeniz Havzasi, Hazar Denizi Havzasi, Ege
Denizi Havzasi, Akdeniz Havzas1 ve Basra Korfezi Havzasi’na ait populasyonlardan
olusmaktadir. AMOVA analizi sonucu havzalar arasindaki varyasyon ve toplam
varyasyonun % 45.78’ni olugturmaktadir. MtDNA analizi sonuglar1 (Bardakci ve
Ark., 2006) ayni alabalik populasyonlar1 arasindaki genetik varyasyonun %70.50’si
alabaliklarin  bulunduklar1 deniz havzalari arasinda oldugunu gostermistir.
Mikrosatelit lokuslarindaki varyasyon mtDNA kadar biiylik olmamasina ragmen, ana
havzalarda bulunan populasyonlari yiiksek varyasyon oraniyla birbirinden ayirmistir.
Mikrosatelit belirtecleri ile grup icinde populasyonlar arasindaki varyasyon %22.88,
populasyon icindeki varyasyon toplam varyasyonun %31’ini olusturmaktadir.
Bardakci ve Ark., (2006) mtDNA ile grup icinde populasyonlar arasindaki varyasyon
%28.03, populasyon ig¢indeki varyasyonu ise %1.4 oraninda bulmuslardir.
Mikrosatelit belirtegleri ile elde edilen populasyon i¢i varyasyonun mtDNA’ya gore
oldukga yliksek oldugu goriilmektedir.

Son olarak AMOVA analizi ile alabalik populasyonlart bulunduklari nehirlere
gore 20 farkli gruba ayrildi. Tiirkiye cografyasindaki her bir nehir kollarinda bulunan
populasyonlar ayr1 bir grup olarak disiiniildii. Bu analizde gruplar arasindaki
varyasyon yakin nehir sistemleri arasinda, bir anlamda mikrocografik alanda
populasyonlar arasindaki iliskiyi ortaya koydu. AMOVA analizi sonucu nehir
sistemleri arasindaki varyasyon toplam varyasyonun %39’ nu olusturmaktadir. Grup
icinde populasyonlar arasindaki varyasyon toplam varyasyonun %23.77’sini ve

populasyon i¢indeki varyasyon toplam varyasyonun %36’sin1 olusturmaktadir. Farkl
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molekiiler belirtecler ile Avrupa alabalik populasyonlart arasindaki varyasyon %36.7-
56.2 arasinda degisiklik gostermektedir (Krieg ve Guyomard 1985, Ferguson., 1989.,
Garcia-Martin ve Ark., 1991, Bertnatchez ve Osinov 1995., Riffel 1995., Apostolidis,
1997). Tirkiye alabalik populasyonlari nehir sistemleri arasinda %39, havzalar
arasinda ise %45 varyasyon orani ile Avrupa alabalik populasyonlarinda goriilen
siirlarin arasinda bulunmaktadir. Yapilan ii¢ farkli gruplandirmada cografik olarak
birbirine yakin populasyonlarda, grup i¢inde populasyonlar arasinda ve populasyon
icindeki varyasyon orani oldukg¢a yiiksektir. Alabalik populasyonlariyla ilgili daha
onceki analizlerde elde edilen populasyonlarin izole oldugu fikrini, AMOVA analiz
sonuglar1 destekler niteliktedir.

Populasyon ¢iftleri arasindaki genetik farkliligin 6nemli olup olmadig:
istatistiksel olarak ortaya koymak i¢in Fst analizi yapildi (Tablo 7). Populasyonlarin
Fst matrisinde Fst degerleri kiigiikk olan ikiserli karsilastirmalarda populasyonlar
aralarindaki farklilasmanin 6nemsiz oldugu, Fst degeri biiylik olan ikiserli
karsilagtirmalarda ise populasyonlar arasindaki farklilagmanin 6nemli oldugu ortaya
cikarmaktadir (p< 0.05 6nemli, p>0.05 6nemsiz). Avrupa alabalik populasyonlarinda
Fst degeri ile uzaklik arasinda pozitif iliski oldugunu, yani uzakliga bagli olarak
populasyonlarin izole oldugunu gosteren bir ¢ok caligma vardir (Wenburg ve Ark
1998, Hansen ve Ark., 1998, Ferguson ve Ark., 1989). Tiirkiye’de bulunan alabalik
populasyonlariin biiyiikk cogunlugu arasindaki ikiserli populasyon karsilagtirma
matrisinde, uzakliga bagli genetik farkliligin istatistiksel olarak 6énemli oldugu ortaya
cikarildi.  Yalmizca Ikizdere/Dértkilise, Catalalig/Dértkilise, Catalalig/Ayideresi,
Siirgli/Tohma, Alakir/Firmiz ikili populasyonlar1 arasindaki farkliligin 6nemsiz
oldugu goriildii. Bu populasyonlart ayni1 cografik bolgenin, ya da aynmi havza
sisteminin populasyonlar1 olmasi nedeniyle aralarinda farklilik olmamasi beklenen bir
durumdur. Ikili populasyonlar arasindaki Fst degeri matrisi incelendiginde farkli
havza sistemlerinde birbirine uzak olan populasyonlar en yiiksek Fst degerlerine
sahiptir. Diger 6nemli bir nokta, birbirine yakin populasyonlar ya da ayni havza

sisteminde olsalar dahi populasyonlarin biiyiik bir kisminin istatistiksel olarak énemli
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Fst degerlerine sahip olmalaridir. Ayrica Nei’nin genetik uzaklik matrisinde
birbirinden uzak goriilen populasyonlarin Fst degerleride biiyiiktiir. Bu sonuglar
Tiirkiye cografyasinda bulunan alabaliklarin 6nemli bir sekilde birbirlerinden izole
olduklarini destekleyen diger bir gostergedir.

Bernatchez (2001) mtDNA PCR-RFLP ve dizi analizi verilerini kullanarak
cografik ve fenotipik olarak farkli olan alabalik populasyonlarinin analizi sonucu AT,
DA, ME, MA ve AD olmak iizere bes ana evrimsel soy hattinin varligin1 ortaya
koymustur. Bernatchez (2001) c¢alismasinda, Tirkiye cografyasinda bes ana soy
hattindan ikisinin bulundugu tespit etmistir. Bunlardan AD daha c¢ok Akdeniz ve
Adriyatik Denizi Havzasinda dagilis gostermektedir. DA soy hatt1 ise Karadeniz,
Hazar Denizi ve Aral Denizi Havzalarinda yer almaktadir. Bardake1 ve Ark., (2006)
Tiirkiye’de bulunan alabalik populasyonlarinda mtDNA’nin NADH 5/6 ve Sitokrom
b/D-loop bolgeleri PCR-RFLP ile analizini ger¢eklestirmistir. Bu ¢alismanin
sonuglarma gore iilkemizde Akdeniz ve Basra Korfezi (sadece Firat Nehri)
Havzasindaki alabalik populasyonlarinin AD ve Karadeniz, Marmara, Ege ve Hazar
Denizi Havzalarindakilerin ise DA soy hattindan olduklar1 belirlenmistir. Ayrica,
Dicle Nehri Havzasi’ndaki Catak populasyonuna ait olan baliklarin ise bu
tanimlanmis bes soy hattindan farkli oldugu ve bu yilizden ayr1 bir soy hatti oldugu
ileri stiriilmiistiir. Bu soy hatt1 TI olarak adlandirilmistir. Susnik ve Ark (2005)’nin
mtDNA kontrol bolgesi dizi analizi ¢alismasinda, Catak populasyonunun TI soy
hattina ait oldugu gosterilmistir.

Alabalik populasyonlarina ait mikrosatelit DNA verileri, mtDNA’ya gore
Tiirkiye cografyasinda ayrilan DA ve AD soy hatlarin1 belirgin bir sekilde ayirmistir
(Sekil 6). UPGMA dendrograma gore; Karadeniz, Marmara ve Ege Denizi
Havzalarma ait alabalik populasyonlar1 net bir sekilde DA soy hatt1 i¢inde
goriiliirken, Akdeniz ve Dogu Anadolu bolgesindeki populasyonlar AD soy hatti
icinde goriilmektedir. Ayrica Karadeniz, Akdeniz ve Dogu Anadolu cografik
bolgelerinde bulunan populasyonlar agik bir sekilde birbirinden ayrilmaktadir.

Dendrograma gore yapilan se¢ bagla testi Firat ve Dicle Nehir kollarina ait Dogu
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Anadolu populasyonlarimi Karadeniz Marmara ve Akdeniz Havzalari’na ait
populasyonlarin  ayrilmasimni %100  desteklerken, Akdeniz Havzasina ait
populasyonlar ile Karadeniz, Marmara Denizi populasyonlar: arasindaki ayrilmay1
%82 oraninda desteklemektedir. Yani AD ve DA soy hatlar1 arasindaki ayrilma %100
desteklenirken, AD soy hattinda bulunan Akdeniz populasyonlar: ile DA soy hatti
populasyonlari arasindaki ayrilmayr %80 desteklemektedir. Nei’nin genetik uzaklik
degerlerine gore en biiyiik uzaklik DA soy hatt1 i¢inde yer alan Kdprii populasyonu
ile AD soy hatt1 iginde yer alan Tohma populasyonu arasinda goriildii. En yakin
genetik uzaklik degerleri ise DA soy hatti icindeki Ak¢ay ve Tamdere populasyonlari
arasinda goriildi. Bu sonuclardan da anlasildigi gibi Bernatchez ve Ark (2001) ve
Bardakci ve Ark (2006) tarafindan Tiirkiye cografyasindaki ana soy hatlarmi
mikrosatelit belirte¢leri de agik bir sekilde desteklemektedir. Ancak mikrosatelit
verileri, mtDNA sonuclarina gore ayr1 bir soy hatt1 olarak degerlendirilen TI soy hatt1
(Catak populasyonu) ile AD soy hattindan olan Firat Nehri Havzasinin Munzur,
Siirgli ve Tohma populasyonlart ile yakin bir genetik iligkisi oldugunu ortaya
koymustur.

Alabaliklarin koken aldiklar1 siginaklara gore farklilasan soy hatlar1 arasinda,
yeniden kolonize olma siirecinde ikincil temas oldugu diisiiniilmektedir (Persat ve
Berrebi, 1990., Hynes ve Ark., 1996, Garcia-Martin ve Ark., 1999). Ozellikle Kuzey
Avrupa tatlisu balik populasyonlari, son buzul olaylarindan yogun bir sekilde
etkilenmesinden dolay1 ancak son zamanlarda yeniden kolonize olabilmislerdir
(Hamilton ve Ark, 1989). Alabaliklar buzullar nedeniyle uzun siire izolasyona
ugramiglar, daha sonra farkli soy hatlar1 yeniden kolonize olma siirecinde ikincil
temas olusturmuslardir. Tiirkiye alabalik populasyonlar ile ilgili elde ettigimiz
mtDNA ve mikrosatelit belirteclerinin gosterdigi sonuglar, alabaliklarin farkli
mtDNA soy hatlarinin evrimsel siiregleri igerisinde ikincil temaslar1 olduguna isaret
etmektedir (Bardakc1 ve Ark., 2006). Bu ikincil temaslarin {ilkemizde 6zellikle DA
soy hatt1 ile AD ve TI soy hatt1 arasinda oldugu diisiiniilmektedir. Bardakc1 ve Ark.
(2006) mtDNA sonuglarina dayanarak bu ikincil temaslarin bundan yaklasik 7500 yil
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once buzul donemi sonrasi buzullarin erimesi ile Akdeniz su seviyesinin yiikselmesi
sonucu meydana geldigini ileri siirmiistiir. Bernatchez (2001) AD soy hattinin oldugu
Firat Nehri Havzasinda DA soy hattinin varligini rapor etmistir. Bardaker ve Ark.
(2006) ve Bernatchez (2001) mtDNA sonuglar1 Dicle-Firat nehir sisteminde en az ii¢
soy hattinin (DA, AD ve TI) varligina isaret etmektedir. Bardakci ve Ark. (2006)
mtDNA sonuglart ve bu bdlgede diger bazi tathi su baliklar1 yapilan c¢aligsmalarin
(Durand ve Ark., 2000) 1siginda Dicle-Firat sisteminin (Mezopotamya)
alabaliklarinin koken merkezi oldugunu ileri siirmiistiir. Bu soy hatlar1 arasindaki
ayrilmalarmin, Anadolu’nun jeolojik tarihi ve molekiiler saat verilerine dayanarak

buzul donemi 6ncesi Pliyosende oldugu diistiniilmektedir.

Tim bu sonuglar 151831nda mikrosatelit belirtecleri Tiirkiye cografyasinda
bulunan alabalik populasyonlarinin yapisini ve aralarindaki filogenetik iliskiyi hem
mikrocografik hem de makrocografik alanda farkli istatistik yontemleriyle ayrintili
bir sekilde ortaya koyabilmektedir. Ayrica Tiirkiye alabalik populasyonlar ile ilgili
mikrosatelit belirteclerinin ortaya koydugu ikincil temas bulgusunun gosterdigi gibi,
tiirlerin evrimsel tarihini agiklayabilmek ig¢in farkli molekiiler belirtegler kullanarak,

¢ok sayida lokusun analiz edilmesi daha dogru sonuglara ulasilmasini saglayabilir.
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