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I 

ÖZET 

 

KALKAN (Scophthalmus maeoticus Pallas, 1811) POPULASYONLARININ  

MOLEKÜLER GENETİK VE FENOTİPİK TEKNİKLERLE ANALİZİ 

 

Bu çalıĢmada kalkan Scophtalmus maeoticus‟un dağılım alanını oluĢturan 

Marmara ve Karadeniz populasyonlarının genetik ve fenotipik olarak incelenmesi 

amaçlanmıĢtır. Genetik analizler için nükleer DNA‟ya bağlı mikrosatelite ve 

mitokondriyal DNA dizileme tekniği, fenotipik analizler için morfometrik ve meristik 

karakterler, otolit Ģekli ve otolit kimyası analizleri kullanılmıĢtır.  

Mikrosatelite analizler için beĢ mikrosatelit lokusu kullanılmıĢ ve tüm 

populasyonlarda ortalama alel sayısı 14.4 olarak bulunmuĢtur. S. maeoticus 

populasyonlarındaki ortalama gözlenen heterozigotluk değeri ise 0.42 olarak 

bulunmuĢtur.  Populasyonların FST değerlerinin ikiĢerli karĢılaĢtırılması sonucunda tüm 

populasyonlar arasında istatistiksel olarak önemli derecede farklılık bulunmuĢ olup 

(P<0,001), en küçük genetik uzaklık (0.19549) Marmara Denizi ve Batı Karadeniz 

populasyonları arasında görülürken en büyük uzaklık (0.21755) ise Marmara Denizi ve 

Doğu Karadeniz populasyonları arasında görülmüĢtür. Populasyonlar içi genetik 

çeĢitlilik ise en düĢük Doğu Karadeniz populasyonunun (0.716082), en yüksek genetik 

çeĢitlilik (0.748735) ise Batı Karadeniz populasyonunun olmuĢtur. 

 Mitokondriyal DNA dizi analizi sonucunda kullanılan 566 bç COI gen 

bölgesinin 10 bç‟lik kısmı değiĢen bölge olup, 1 bç‟lik bölge ise populasyonlar arasında 

parsimoni anlamlı bölge görevi görmüĢtür. Nükleotid kompozisyonu A= % 23.2, T =% 

28.8, C= % 28.4, G= % 19.6 olarak belirlenmiĢtir. Tüm populasyonlar arasındaki 

ortalama genetik ve haplotipik çeĢitlilik değerleri sırasıyla 0.00148 ve 0.6345 olarak 

bulunmuĢtur. Populasyonların genetik uzaklık değerlerinin ikiĢerli karĢılaĢtırılması 

sonucunda sadece Marmara ve Doğu Karadeniz populasyonlar arasında istatistiksel 

olarak önemli derecede farklılık bulunmuĢ olup (P<0,001), en küçük genetik uzaklık 

(0.001416) Doğu ve Batı Karadeniz populasyonları arasında görülürken en büyük 

uzaklık (0.001593) ise Marmara Denizi ve Doğu Karadeniz populasyonları arasında 

görülmüĢtür.  

Morfometrik ve meristik karakterlerin kümeler arası korelasyon analizinde 

sadece Doğu Karadeniz populasyonu diğer populasyonlardan farklı olduğu 

gözlemlenmiĢtir.  

 Otolit morfolojisinin kümeler arası korelasyon analizinde sadece Doğu 

Karadeniz populasyonun diğer populasyonlardan farklılık gösterdiği gözlemlenmiĢtir.  

 Otolit kimyasında Na, Ba, Mn, Sr, Ca, Zn, Mg, Fe ve K elementleri incelenmiĢ 

ve kümeler arası korelasyon analizinde tüm populasyonların birbirlerinden farklı olduğu 

tespit edilmiĢtir. 

 

2015, 59 sayfa 

 

Anahtar Kelimeler: Scophthalmus maeoticus, mikrosatelite, DNA dizileme, morfoloji, 

otolit kimya  

 

 

 

 



II 

ABSTRACT 

 

MOLECULAR GENETIC and PHENOTYPIC ANALYSIS OF TURBOT 

POPULATIONS Scopthalmus maeoticus Pallas, 1814 

 

In this study, population structure of turbot Scophtalmus maeoticus were 

investigated with distributional range comprising the Marmara and Black Seas using 

genetic and morphological markers. Microsatellites as a nuclear DNA marker and COI 

gen as a mitochondrial DNA marker were used for genetic analysis. Morphometrics 

characters, meristics charecters, otolith shape and otolith chemistry were applied for the 

phenotypic analysis. 

Five microsatellite loci were used, and the mean number of alleles was 14.4. The 

mean observed heterozygosity were 0.42. The pairwise comparison of FST values were 

statistically significant (P<0,001) between all populations, and the smallest genetic 

distance (0.19549) was observed between the Marmara and West Black Seas 

populations, and the highest genetic distance (0.21755) was observed between the 

Marmara and East Black Seas populations. The lowest (0.716082) and highest 

(0.748735) genetic diversity within populations was found in the East Black Sea and 

West Black Sea populations, respectively.  

Mitochondrial DNA sequencing of COI region revealed 10 bp variable and 1 bp 

parsimony informative sites between populations. The nucleotide composition was A= 

23,2 %, T= 28.8 %, C=28.4 %, G=19.6 %. The overall genetic and haplotype diversities 

were 0.00148 and 0.6345, respectively. The smallest (0.001416) and highest (0.001593) 

genetic distance was observed between East and West Black Seas and  Marmara and 

East Black Seas populations, respectively. The pairwise comparison of genetic distance 

were statistically significant (P<0,001) only between the Marmara and East Black Seas 

populations. 

Discriminant function analysis of morphometric and meristic characters showed 

that only East Black Sea population was completely different from the other 

populations. 

Similarly, discriminant function analysis of the otolith shape showed that only 

East Black Sea populations completely different from the other populations. 

In otolith chemistry analysis, Na, Ba, Mn, Sr, Ca, Zn, Mg, Fe and K elements 

were used and discriminant function analysis revealed that all populations were 

completely different from each other. 

 

2015, 59 pages 

 

Key words: Scophthalmus maeoticus, microsatellite, DNA sequencing, morphology, 

otolith chemistry 
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1. GİRİŞ 

 

Ġçinde bulunduğumuz yüzyılda, pek çok canlı türü, biz insanların doğayı son 

derece düĢüncesizce kullanması sonucunda varlığını sürdürememiĢ ya da sürdürebilmek 

için direnmektedir. Canlılar, yaĢadıkları ortamda insanların doğayı kötü kullanmasından 

kaynaklanan yapay seleksiyona maruz kalmakta ve bu tip seleksiyon baskılarına sadece 

genetik olarak güçlü populasyonlar karĢı koyabilmektedir. Genetik olarak güçlü 

populasyonların varlığını sürdürmesi, ancak populasyonların gen havuzlarının 

korunmasıyla mümkün olabilir. Populasyonlar arasında meydana gelen göç yani gen 

alıĢveriĢi populasyonlar arasında meydana gelebilecek genetik farklılıkların ortadan 

kalkmasını sağlar. Yani bir populasyona göç ile katılan bireyler, bu populasyonun gen 

havuzuna yeni allellerin katılmasını, var olan allellerin ve genotipin korunmasını sağlar 

(Turan, 2000a). 

Populasyon genetiği çalıĢmaları genel olarak populasyonlar arasında meydana 

gelen alel frekans değiĢiklikleri ve populasyonlar arasında meydana gelen göç 

olaylarının tespitine yöneliktir. Bu tespitin önemi, diğer populasyondan göç alarak 

taĢıdığı genetik çeĢitliliği her zaman sürdürebilen populasyonların, göç almayan 

populasyonlardan farklı olarak, doğada karĢılaĢabilecekleri zorluklara karĢı daha 

dirençli genetik yapıları içerinde barındırdıklarının bilinmesinden kaynaklanmaktadır. 

Ayrıca genetik çeĢitlilikte meydana gelen azalmalar bir populasyonun suni veya doğal 

yolla çevrede meydana gelen değiĢmelere karĢı daha zor adapte olmasına neden 

olabilmektedir. Bu durum, Ģiddetli populasyon dalgalanmalarına sebep olabilmekte ve o 

populasyonun yok olmasıyla sonuçlanabilmektedir. Bundan dolayı mevcut olan genetik 

çeĢitlilik, adaptasyona dayanan evrimsel değiĢiklik için hayati bir rol oynamaktadır 

(Turan, 2000a). Bu sebeplerden yola çıkarak denizlerde bulunan canlı populasyonları 

arasında herhangi bir sebepten genetik değiĢiklik varsa bunun tespit edilmesi o 

populasyonların devamlılığının sağlanması için hayati önem taĢımaktadır (Carvalho ve 

Hauser, 1994).  

Populasyonlardan sürekli ürün alınabilmesi için populasyonları koruması 

gereken balıkçılık idarecileri, genellikle avcılığı yapılan balık miktarı ve bunun 

ekonomiye olan katkısı gibi kısa dönemli planlamalar yapmaktadır. Halbuki balıkçılık 

genetikçileri, gelecekte de mevcut olabilmeleri için stokların uzun dönemde adaptasyon 

kabiliyetleri ile ilgilenmektedirler. Balıkçılık idarecileri genellikle genetik değiĢimin 
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çok uzun zaman zarfında yani evrimsel süreçle gerçekleĢtiğini ileri sürmektedirler. Oysa 

genetik değiĢim, kuvvetli seleksiyon baskıları ve genetik kayma yoluyla birkaç yıl gibi 

kısa zaman zarflarında gerçekleĢebilmektedir. Buradan da anlaĢılacağı gibi balıkçılık 

idarecileri ve populasyon genetikçileri arasında aktif bir iletiĢim olmalıdır. Bu iletiĢim 

doğrultusunda ekonomik ve biyolojik devamlılığı sağlamak için asgari tedbirlerin ne 

olacağına karar verilmeli ve koruma amacıyla anahtar populasyonlar tespit edilmelidir 

(Turan, 2000a). 

Populasyonlar arasındaki genetik çeĢitliliğin tespit edilmesi ile ilgili çalıĢmalar, 

protein elektroforezi, RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism), AFLP 

(Amplified Fragment Length Polymorphism), RAPD (Random Amplified Polymorphic 

DNA), tek nükleotid polimorfizmi (SNP), Mikrosatelit ve DNA dizin analizi (DNA 

sequencing) gibi metotlarla gerçekleĢtirilmektedir. 

Kalkan balığı ülkemizde ve dünyada ekonomik açıdan önemli bir türdür. 

Actinopterygii sınıfı, Pleuronectiformes takımı ve Scophthalmidae familyasına aittir. 

Kalkan balığı türleri, Atlantik‟in Avrupa ve Kuzeybatı Afrika kıyıları boyunca, özellikle 

Kuzey Denizi ve Akdeniz‟de dağılım göstermektedir (Fischer ve ark., 1987). 

Denizlerimizde kalkan familyasının; Scopthalmus maeoticus, Scophthalmus maximus, 

Scophthalmus rhombus, Lepidorhombus boscii, Lepidorhombus whiffiagonis ve 

Zeugopterus regius olmak üzere 6 türü bulunmaktadır (Turan ve ark., 2007). 

Bu çalıĢmada ekonomik değeri olan, ülkemizde ve dünyada Ģimdiye kadar 

populasyon genetiği çalıĢması bulunmayan Scophthalmus maeoticus populasyonlarının 

Nükleer DNA‟ya bağlı mikrosatelite ve mtDNA dizileme teknikleri ile populasyonlar 

arasındaki genetik iliĢkinin derecesinin ortaya çıkarılması amaçlanmıĢtır.  

Genetik çalıĢmaların yanında populasyonlar morfolojik olarak da incelenecektir. 

Morfolojik olarak her bir bireyden morfometrik ve meristik ölçümler alınacaktır (Turan, 

1999; Turan ve BaĢusta, 2001). Bunun yanı sıra populasyon çalıĢmalarında giderek 

yaygınlaĢan otolit kimyası ve Ģekil analizi tekniklerinden de faydalanılacaktır (Turan ve 

Yağlıoğlu, 2010). Bu sayede eğer varsa populasyonlar arasındaki morfolojik 

farklılıkların genetik dayanağının olup olmadığı ortaya çıkartılacaktır 
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2. ÖNCEKİ ÇALIŞMALAR 

 

Campana ve Casselman (1993), otolit Ģeklinin stok ayrımında belirleyici olduğu 

hipotezini test etmek amacıyla yaptıkları çalıĢmada Atlantik morinası  (Gadus 

morhua)‟dan aldıkları otolitlerin Ģekil analizini fourier analizini kullanarak belirlemiĢler 

ve otolit alan ve çevre ölçümlerini de bi araya getirmiĢlerdir. Morina örneklerinin çoğu 

arasında otolit Ģeklinin çok önemli farklılıklar göstermiĢtir. Sagital otolitlerin lapilar ve 

yıldız otolitlerden biraz daha iyi stok ayrımcılığı sağladığını gözlemlemiĢlerdir. 

Bouza ve ark. (1997), yaptıkları çalıĢmada 8 yetiĢtiricilik ve 3 doğal kalkan 

(Scophtalmus maximus) populasyonunun genetik çeĢitliliğini 35 enzimatik lokus 

kullanarak elektroforetik analiz ile incelemiĢlerdir. Sonucu diğer yassı balık türleri ile 

karĢılaĢtırıldığında kalkanın doğal populasyonlarının düĢük genetik çeĢitlilik 

gösterdiğini bulmuĢlardır (Ht=0,029 ± 0,013). 

Coughlan ve ark. (1998), kalkan (S. maximus) „nın kuluçka yetiĢtirmenin genetik 

varyasyona etkilerinini araĢtırmak için Ġrlanda ve Norveç‟ten 2 doğal populasyon ve 2 

yetiĢtiricilik populasyonundan gelen örnekleri üç polimorfik mikrosatellite lokusu 

kullanarak çalıĢmıĢlar. Ġrlanda yetiĢtiricilik örneklerinde nadir görülen önemli bir alel 

kaybı gözlemlenmesine rağmen istatiktiksel olarak doğal populasyonlara oranla 

ortalama daha fazla heterozigotluk veya alel çeĢitliliği bulunmuĢtur. Her iki ülkeden 

doğal ve yetiĢtiricilik populasyonları arasında önemli bir genetik heterojenlik 

bulunmasına rağmen iki doğal populasyon arasında iliĢki saptanmamıĢtır. YetiĢtiricilik 

populasyonları arasındaki genetik farklılaĢmanın kuluçkahaneler arası sürüklenmenin 

neden olduğu düĢünülmüĢtür.  

AvĢar (1999), Güneydoğu Karadeniz‟deki kalkan balığı (S. maximus) stoklarının 

durumunu belirlemek amacıyla Nisan, Eylül 1990 ve Eylül-Ekim 1991 tarihleri arasında 

çalıĢma yapmıĢtır. Her iki cinsiyetin yaĢ-boy verisini kullanarak populasyon 

parametrelerinden boy-ağırlık iliĢkisini, W=0.0085*L
3.18

; V.Bertalanffy büyüme 

sabitlerini, L = 825.7 (mm), K=0.17 (yıl 
-1

), to = -0.93 yıl, W = 10590.43 (g); toplam 

ölümlerin üssi katsayısını ve bileĢenlerini, Z=0.48, M=0.30 ve F=0.18 olarak tahmin 

etmiĢtir. AraĢtırma bölgesindeki 0-100 m derinlik katmanında bulunan kalkanların 

Eylül-Ekim 1991 tarihleri arasındaki mevcut biyokütlesinin 407.6 ton olduğunu ve bu 

stoktan E=0.37‟lik bir yararlanma oranı ile az yararlanıldığını saptamıĢtır. 
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Turan (2000b), fenotipik belirteçler olan otolit Ģekil ve meristik karakterleri 

Kuzeydoğu Atlantik Ringa Balığı populasyonlarnın morfolojik yapısını incelemek ve 

populasyonları ayırt etmek için otolit Ģeklinde truss yöntemini kullanmıĢtır.  

Suzuki ve ark. (2001), yaptıkları çalıĢmada Karadeniz‟deki kalkan Psetta 

maxima‟nın yaĢ ve boy iliĢkini belirlemek için Trabzon‟dan kıyı balıkçılığıyla ve 

Trabzon Su Ürünleri AraĢtırma Ensitüsü tarafından Aralık 1997 ve Temmuz 1999‟da 

trol ağıyla yakalanan örnekleri incelemiĢlerdir. Ġnceleme için uygun olan 641 çift otolit 

kullanmıĢlardır. Otolitlerin yaĢ halkalarını sayarak halka yarıçaplarını ölçmüĢlerdir. 

Aralarındaki iliĢkinin hesaplanması için standart boy (cm) Lt; yaĢ t(yıl
-1

) Bertalanffy 

büyüme sabitlerini kullanarak diĢi ve erkek için Lt=54.8{1-e- 
0.481(t + 0.011

)} ve 

Lt=45.0{1-e- 
0.597(t+0.011

)} temsil edilmiĢtir.  

Turan ve Aka  (2003), Marmara ve Kuzeydoğu Akdeniz'de bulunan bakalyaro, 

Merluccius merluccius, populasyonlarının farklılıkları otolit Ģekil analizi ile 

araĢtırmıĢlardır. Bu amaçla her bir denizden temsili olarak örnekler toplamıĢlar ve 

otolitler üzerinde ölçümler alarak, stoklar arasındaki farklılık, Kümeler Arası 

Korelasyon Analizi (KAKA) ve Ana BileĢenler Analizi (ABA) kullanarak 

incelemiĢlerdir. Ana bileĢenler analizi sonucu toplam varyansın %35'i birinci ana 

bileĢende, % 26'sı ise ikinci ana bileĢende toplanmıĢtır. Ana bileĢenler analizi sonucu 

stokları birbirinden ayırt etmede rol oynayan otolit ölçümleri önemlilik derecelerine 

göre sıralandığında en önemli otolit ölçümlerini 1*2 ve 2*4 olarak, kümeler arası 

korelasyon analizi sonucunuda kendi grubuna doğru olarak sınıflandırılan bireylerin 

sayısı % 87,5 olarak yüksek bulmuĢlardır. 

Turan ve Gürlek (2003), Akdenizde bulunan ve ekonomik değeri yüksek olan 

barbunya türünün (Upeneus moluccensis, Upeneus pori, Mullus barbatus ve Mullus 

surmuletus) taksonomik iliĢkilerini otolit Ģekil analizi ile araĢtırmıĢlardır. Bu amaçla 

kümelerarası korelasyon analizi ve ana bileĢenler analizini kullanmıĢlardır. Sonuç 

olarak otolit Ģekil analizi türleri birbirinden ayırt etmede baĢarılı olmuĢ, türlerin 

birbirleri ile olan iliĢkisi açısından U. pori en farklı tür olarak görülmüĢtür.  

Rooker ve ark. (2003), çiftlikten geldiği varsayılan Atlantik mavi yüzgeçli 

orkinosu (Thunnus thynnus)‟ nun yavru bireylerini ayırt etmek için doğal etiket olan 

otolitlerin, kimyasal analizini kullanmıĢlardır. Bu amaçla altı element (Li, Mg, Ca, Mn, 

Sr ve Ba) tüm otolitler plazma kütle spektrometresi kullanılarak ölçülmüĢtür. Otolit 
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kimyası sonuçları çiftlikten gelen yavru bireylerin T. thynnus stoklarına göre farklı 

bulgular gösterdiğini değerlendirmiĢlerdir. 

Nielsen ve ark. (2004), yaptıkları çalıĢmada Kuzeydoğu Atlantik‟te bulunan 

kalkan (Scophthalmus maximus L.)‟ nın genetik populasyon yapısını 8 değiĢkenli 

mikrosatlite lokusu kullanarak araĢtırmıĢlardır. Hibrid bölgelerinin, Kuzey Denizi ve 

Baltık Denizi arasındaki geçiĢ bölgesinde deniz balıkları için ortak bir olgu olduğunu 

göstermiĢtir.  

Clark ve ark.  (2004) Atlantik mavi yüzgeçli orkinos (Thunnus thynnus thynnus) 

için yirmi beĢ mikrosateliti karakterize etmiĢlerdir. 25 mikrosatelitlerin tümününde 

polimorfik olduğunu bildirmiĢler ve Doğu ve Kuzey batı Atlantik‟te mavi yüzgeçli 

orkinos türü aĢırı sömürülmekte olduğunu ve bunun da stok yapılarında büyük 

değiĢikliklere neden olabileceğini bildirmektedirler. Mikrosatellitler stok yapılarının ve 

populasyon yapılarının tahmininde kullanılmasında büyük yararları olacağını 

vurgulamıĢlardır.    

Samsun (2004), Kalkan balığı avcılığında en önemli bölgelerden biri olan Sinop 

Bölgesi‟nde 2001 yılında avlanan 201 adet kalkan (S. maeoticus) balığının biyolojik ve 

morfolojik özelliklerinin belirlenerek, literatür bilgileriyle karĢılaĢtırılması amacıyla bir 

araĢtıma yapmıĢtır. Ġncelenen kalkan balıklarının yüzgeç ıĢın sayıları; Sırt Yüzgeci 

(D):59-68 adet, Karın Yüzgeci (A): 44-51 adet, Göğüs Yüzgeci (P):10-13 adet, Kuyruk 

Yüzgeci (C):14-16 adet ve Pelvik Yüzgeç (V): 4-7 adet olarak belirlenmiĢtir. Balıklarda 

4 adet olan solungaç lamellerindeki diken sayıları 14-17 / 10-14 / 7-11 / 5-7 olarak 

sayılmıĢtır. YaklaĢık 1,5 cm olan düğme çaplarının büyük çoğunlukla göz çapına eĢit ya 

da büyük olduğu, sırt (11-118) ve karın (3-206) kısımlarındaki düğme sayılarının çok 

değiĢken olup karın kısmında çok daha fazla olduğu belirlenmiĢtir. Karadeniz‟de 

yapılan çalıĢmalarda kalkan balığı için farklı isimler kullanılmıĢtır. Bu çalıĢma sonunda 

elde edilen bilgilere göre;  S. maeoticus‟un, yüzgeç ıĢınları ve solungaç dikeni sayısı, 

vücudun her iki tarafında düğmelerin bulunması, morfolojik farklılık ve Karadeniz‟e 

özgü olması sebebiyle, tür ismi olarak S. maeoticus kullanılmasının daha uygun 

olacağını söylemiĢtir. 

Suzuki ve ark. (2004), mitokondriyal DNA analizi kullanarak genetik olarak iki 

ana farklı soydan oluĢan Batı Akdeniz ve Doğu Akdeniz havzalarındaki kalkan (Psetta 

maxima)‟ı araĢtırmıĢlardır. Ġkinci soy içinde, en çok haplotip Azak Denizi‟inden 
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endemik ve bunların yarısından daha fazla tek bir atasal soydan türetilen haplotipi tüm 

Doğu Akdeniz alanlarında bulmuĢlardır. Mitokonriyal soy ve kemikli tüberküller 

arasında morfotip varyasyon iliĢkisini saptamamıĢlardır. 

Liu ve ark. (2006), çalıĢmalarında kalkan (S. maximus)‟nın rastgele çoğaltılmıĢ 

DNA ürününden izole edilmiĢ 5 polimorfik mikrosatelite lokusunu kullanmıĢlardır. 

Dizayn edilen 12 mikrosatelite primerin 5 çifti çalıĢıp polimorfik özellik göstermiĢtir ve 

bunlar 4 ve 9 allel arasında bulunmuĢtur. Heterozigotluğu sırasıyla; 0.76-0.90 ve 0.63-

0.83 değiĢtiğini gözlemlemiĢler. Ġlave 5 balık türünün çapraz-türler amplifikasyonu 

sırasında tür baĢına pozitif amplifikasyonları bir ve üç arasında, polimorfik lokusun sıfır 

ve iki arasında ortaya çıktığını belirtmiĢlerdir.   

Zengin ve ark. (2006),  yaptıkları çalıĢmada Karadeniz balığı kalkan (Psetta 

maxima)‟nın yaĢ ve büyümesini tespit etmek için 1990 ve 1996 yıllarını arasında Doğu 

Karadeniz kıyıları boyunca toplamda 1445 birey toplamıĢlardır. YaĢlar büyüme 

halkalarından ve kırık sagital otolitlerden tahmin edilmiĢtir. Marjinal artıĢı analizi net 

bir Ģekilde tek bir halkanın her yıl yaz baĢında oluĢturulmuĢ olduğunu göstermiĢtir. 

Uzunlukta büyümenin cinsiyetler arasında farklılık gösterdiği ve aynı yaĢtaki diĢilerin 

erkekler göre daha büyüdüğü görülmüĢtür. Uzunluk-YaĢ verileri, The von Bertalanffy 

büyüme parametrelerine göre tüm poulasyon için; L∞ = 96.24 cm K = 0.119 year
−1

; t0 = 

−0.01 bulmuĢlardır.  

Samsun ve Samsun (2006), yaptıkları çalıĢmada kalkan (S. maeoticus) 

balıklarının yaĢ dağılımının 2-11 arasında değiĢtiğini, 4. ve 5. yaĢ grupları genelin 

yaklaĢık %54‟ünü oluĢturduğunu belirlemiĢlerdir. Alttaki (kör taraf) otolitlerin 

merkezinin otolitin tam ortasında düzgün bir Ģekilde konuĢlandığı, üsttekinde (gözlü 

taraf) ise merkezin kenara yakın bir yerde bulunduğu ve bunlardaki yaĢ halkalarının 

sıkıĢık ve düzensiz olduğu saptanmıĢtır. Genel olarak alt ve üst otolit uzunlukları 

sırasıyla 0,66±0,009 cm ve 0,71±0,011 cm, ağırlıkları ise 0,0489±0,003 g ve 

0,0459±0,002 g olarak belirlenmiĢtir. Balık uzunluğu ile otolit uzunlukları ve ortalama 

otolit ağırlığı ile yaĢ arasında yüksek korelasyonlu doğrusal iliĢkiler belirlenmiĢtir.   

Turan (2006), yaptığı çalıĢmada, Akdeniz istavriti (Trachurus mediterraneus)‟ 

nin Karadeniz, Marmara, Ege Denizi ve Doğu Akdeniz popuasyonlarını ayırt etmek için 

otolit Ģekil ve kimyasını kullanmıĢlardır. Otolit Ģekil ve kimyası analizlerinde Orta 
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Karadeniz (Sinop) ve Ege Denizi (Ġzmir) örneklerinin net bir ayrılıkla Akdeniz 

stoklarının arasındaki benzer bir farklılaĢma göstermiĢtir.  

Merigot ve ark. (2007), Solea solea (Linnaeus, 1758) üzerinden Kuzeybatı 

Akdeniz‟ deki tüm dil balığı populasyonlarını ayırt etmek için otolit analizinden 

yararlanmıĢlardır. Morfolojik analizler sırasında sağ ve sol otolitler arasında önemli bir 

asimetri dikkat çekmiĢtir. ÇalıĢma sonucunda Kuzeybatı Akdenizde birkaç yerel dil 

balığı populasyonun varlığını bulmuĢlardır. 

Espineira ve ark. (2008), yaptıkları çalıĢmada yassı balık türlerinin genetik 

bilgilerinin tanımlanması için bir teknik geliĢtirmiĢlerdir. Teknik PZR ile ampfilike 

edilmiĢ DNA ve daha sonrasında DNA dizileme ile filogenetik analize dayanmaktadır. 

Sitokrom oksidaz alt birimini (COI) kullanılarak filogenetik ağaç elde etmiĢler ve 

bootstrap değerlerini hesaplamıĢlardır. 

Ruan ve ark. (2010), kalkan balığının (Scophthalmus maximus L.) genetik 

bağlantı haritaları, “double pseudo testcross” stratejisi kullanılarak 158 mikrosatelite 

markırı oluĢturtulmuĢlardır. Ebeveynler ve F1 soyu (100 birey) populasyonların 

ayrılmasında kullanılmıĢtır. 21 ve 30 genetik bağ gruplarının diĢi ve erkek haritaları ayrı 

ayrı tanımlanmıĢtır. 110 lokus ve 721,7 cm yayılmıĢ erkek bağlantı haritaları ile 

ortalama 9 cm intermarker aralığı oluĢturulmuĢtur. Buna rağmen diĢi haritası 110 loci 

oluĢan ve 919,1 cm yayılmıĢ ve ortalama 12.9 cm intermarker aralığı oluĢturulmuĢtur. 

Bağlantı haritalarının yaklaĢık kapsama erkek için %63.5, diĢi için %54.2 olduğu 

saptanmıĢtır. PaylaĢılan belirteçler için erkek: diĢi rekombinasyon oranları 1:1.3 olarak 

belirtilmiĢtir. Bu çalıĢmada kalkan balığının ikinci mikrosatelite genetik bağ haritası 

temsil etmektedir. Ek olarak, önemli ekonomik özelliklerin niceliksel lokus haritalaması 

yapılmıĢlardır. Erkek bağlantı grubu 7 de QTL ile Kalkan vücut uzunluğunun muhtemel 

iliĢkisini saptamıĢlar. Bu QTL‟ nin kalkan moleküler çalıĢmalarında marker 

seçimlerinde faydalı olacağı belirtmiĢler.  

Ruan ve ark. (2011), kalkan (S. maximus)‟nun tüm genomundan büyük ölçekli 

izolasyonu için koloni hibridizasyon stratejisi, mikrosatelite zenginleĢtirme 

kütüphaneleri yapımında kullanılmıĢtır. Kalkanın tüm genom çapındaki farklı nükleotid 

birimlerinin ayrıntılı analizi yapıldığında en sık bulunan mononüklotoid tipi 

bulunurken, dinüklotoid ünitesi 6 tekrarlama birimi türleri arasında baskın tekrar birimi 

olduğu belirlemiĢler. AGG (126,11) motifi değiĢimi 126,11 değerinin katsayısı ile bu 
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araĢtırmada en değiĢken tekrar birimi Ģekli olmuĢtuğunu göstererek, tekrar birimlerinin 

uzunluğu ve ortalama kopya sayısı arasındaki negatif korelasyon (r = -0.5, p = 0.072) 

olduğunu tespit etmiĢlerdir. 

Atanassov ve ark., (2011), yaptıkları çalıĢmada Batı Karadeniz kıyı alanının 

Kuzey Bulgrasitan ve Kuzey Romanya bölgelerinden 76 kalkan örneğini mitokondriyal 

kontrol bölgesi /CR/ ile karakterize etmiĢlerdir. Toplamda 36 haplotip tespit etmiĢlerdir. 

Bu 27 haplotipiten yeni olan 9 haplotipin daha önce rapor edilen Pmax haplotipleri ile 

aynı çıktığını bulmuĢlardır. Haplotip dizi verilerinin analizinin Batı Karadeniz 

kıyılarında yaĢayan kalkan populasyonları arasındaki filocoğrafik farklılaĢmanın 

varlığını net bir Ģekilde sağlamadığını tespit etmiĢlerdir.  

Turan ve ark., (2014), kalkan S. maximus (Linnaeus, 1758) türün de otolit 

kimyasını Marmara ve Karadeniz populasyonlarını ayırmak için kullanmıĢtır. Otolit 

kimyası analizleri kalkan stokları arasında yüksek farklılaĢma göstermiĢ, Karadeniz 

(Düzce ve Trabzon) ve Marmara örneklerinin arasında net bir ayrılıkla kısıtlı gen akıĢı 

olduğunu ortaya çıkarmıĢlardır. Tek değiĢkenli varyans analizinin tüm otolit 

elementlerin de  (Ba, Mg, Mn, Sr, Na, K and Ca) (P<0.001) bütün örneklerin 

ortalamasında anlamlı farklılık gösterdiğini bulmuĢlardır. 
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3. MATERYAL ve YÖNTEM 

 

AraĢtırma Mustafa Kemal Üniversitesi, Deniz Bilimleri ve Teknolojisi Fakültesi, 

Moleküler Ekoloji ve Balıkçılık Genetiği Laboratuvarı‟nda yürütülmüĢtür. 

 

3.1. Materyal 

3.1.1. Taksonomik Sınıflandırma 

ÂLEM  : Animalia 

ġUBE  : Chordata 

ALT ġUBE : Vertebrata 

SINIF  : Actinopterygii 

TAKIM : Pleuronectiformes 

FAMĠLYA : Scopthalmidae 

CĠNS  : Psetta 

TÜR  : Scophthalmus maeoticus (Pallas, 1811) 

 

3.1.2. S. maeoticus’un Diğer Kalkan Türlerinden Ayıran Özellikler 

Karadeniz için karakteristik olan Scophthalmus maeoticus (Pallas, 1811) türü 

üstten yassı, dairesel bir Ģekle sahiptir. Vücut lateralleri yassılaĢmıĢ olup, gözler 

metamorfoz sonucu vücudun pigment içeren sol tarafında yer almıĢtır. Erginlerde vücut 

üzerinde iyi geliĢmiĢ kemiksi dikenler vardır. Vücut yüksek, yüksekliği baĢın 

uzunluğundan daha fazla ve vücut uzunluğunun yarısından fazladır (yaklaĢık % 56,9). 

YaĢ ilerledikçe vücut yüksekliği artar. Genç bireylerde vücut yüksekliği daha az olup 

baĢın uzunluğu % 29.9 kadardır. Lateral çizgi çok belirgin olup, gözlerin hizasından 

baĢlayarak pektoral yüzgecin bitimine kadar kavisli, daha sonra düz bir Ģekilde kuyruk 

yüzgeci baĢlangıcında sona erer. Ağız, hafif dorsal konumlu olup, çeneler birçok sıra 

oluĢturan diĢler ile örtülüdür. Dudaklarda ince ve sertleĢmiĢ halkalar bulunur. Burun 

delikleri gözlerin önünde yer alır (Slastenenko, 1956; Fischer ve ark., 1987; Zengin, 

2000).  

Deri kalın ve kaygandır. Vücudun alt tarafi beyaz bazen de kahverengi-siyah 

lekeli olabilir. Vücut rengi üst tarafta esmer-boz ya da kırmızımsı-boz olup, taze 

formlarda hiç leke bulunmaz. Bazılarında ise vücudun belirli ya da çeĢitli yerlerine 



10 

dağılmıĢ olarak irili ufaklı, koyu kahverengi-siyahımsı nokta, halka Ģeklinde lekeler 

veya hareler bulunur (Slastenenko, 1956; Fischer ve ark., 1987; Zengin, 2000).  

Yüzgeçler genellikle esmer-grimsi renkte olup, ya tamamen lekesiz ya da belirli 

yerlerinde, koyu esmer-siyahımsı lekeler taĢıyabilirler. Dorsal yüzgeç burun bitiminden, 

kuyruk yüzgeci basenine kadar kesiksiz olarak uzar. Dorsal yüzgecin bitiminden 

itibaren baĢlayan, yelpaze Ģeklinde bir kuyruk yüzgeci mevcuttur. Anal yüzgeç, ağız 

bitiminden baĢlayarak kuyruk yüzgeci basenine kadar devam eder. Pektoral yüzgeç, 

solungaç bitiminden baĢlar. Ġki taraflı olmasına rağmen, sağ taraftaki daha belirgin bir 

Ģekildedir. Bütün yüzgeçler yumuĢak ıĢın içerir (Slastenenko, 1956; AkĢiray, 1987; 

Fischer ve ark., 1987; Zengin, 2000; Turan ve ark., 2007). 

Vücut yüzeyinde bulunan tüberküller S.maeoticus türünde kanca biçiminde olup, 

S.maximus türünde sivri yapıdadır. Tüberküllerde görülen bu iki yapısal farklılık iki türü 

ayırt etmekte etkili olmaktadır. 

 

 
ġekil 3.1. Scophtalmus maeoticus’ un ön görüntüsü 

 
ġekil 3.2. Scopthalmus maeoticus‟ un arka görüntüsü 
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3.1.3. Örnekleme Bölgeleri  

 Kalkan örnekleri, türün dağılım gösterdiği Doğu Karadeniz‟i temsilen Trabzon, 

Batı Karadeniz‟i temsilen Düzce, Marmara Denizi‟ni temsilen Mudanya‟dan temin 

edilmiĢtir. Örnekler birebir türün avcılığının yapılığı trol ve uzatma tekneleri ile 

çıkılarak veya balıkçı limanlarında satın alınarak toplanmıĢtır. Populasyonları temsilen 

25‟er adet, toplam 75 adet örnekleme yapılmıĢtır.  

Örneklerin toplandığı istasyonlar ġekil 3.3‟de verilmiĢtir. Örneklerin kodu, 

örnek sayıları, cinsiyet oranları, avlandıkları bölgelerin koordinatları, avlanma tarihleri, 

avlanma metotları ve standart boy ortalamaları Çizelge 3.1‟de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 3.1. Kalkan (Scophtalmus maeoticus)‟un populasyonlara göre örnekleme 

bilgileri 

Ö. A 

 

P. K 

 

Ö. S C. O 

(D/E) 

B. K A. T A. M S. B. O 

Doğu 

Karadeniz 

KD1 25 15/10 41
0
 22‟36”N 

39
0
 44‟23”E 

20.12.2014 Uzatma 

 

36,7 (4,7) 

 

Batı 

Karadeniz 

KD2 25 13/12 41
0
 25‟ 29”N 

30
0
 59‟06” E 

22.10.2013 

 

Trol 25,7 (10,0) 

Marmara 

Denizi 

MD 25 15/10 40
0
 43‟23”N 

28
0
 36‟48”E 

19.09.2014 Trol 38,5 (4,5) 

● KD1: Karadeniz ( Trabzon); KD2: Karadeniz (Akçakoca); MD: Marmara Denizi (Mudanya); Ö.A: 

Örnekleme Alanları; P.K: Populasyonların Kodları; Ö.S: Örnek Sayıları; C.O: Cinsiyet Oranları; B.K: 

Bölge Koordinatları; A.T: Avlanma Tarihleri;  A.M: Avlanma Metodu; S.B.O: Standart Boy Ortalaması. 

 

 
ġekil 3.3. Kalkan (Scophtalmus maeoticus)‟un örnekleme alanları 
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3.1.4. Kullanılan Araç ve Gereçler 

Genetik çalıĢmada DNA elektroforezis tankı, güç kaynağı, UV görüntüleme 

cihazı, vorteks cihazı, inkübatör, mikrosantrifüj cihazı, hassas terazi ve PZR cihazı 

kullanılmıĢtır. Kullanılan cihazların teknik özellikleri Çizelge 3.2‟de gösterilmiĢtir. 

 

Çizelge 3.2. Kullanılan cihazların teknik özellikleri 

Cihaz İsmi Teknik Özellikler 

DNA Elektroforezis Tankı 15 x 6 x 9 cm 

Dikey Elektoroforez 34 x 29 x 18 cm 

UV görüntüleyici 24.1 x 33.7x 12.1 cm 

Mikrosantrifüj 100-15000 rpm 

Hassas Terazi Hassasiyet 0.1 mg 

Ġnkübatör 120lt / 80 
°
C 

PCR Cihazı 48 Tüplük 

Otoklav Max. 120 
°
C 

 

3.2.  Yöntem 

3.2.1. Örneklerin Elde Edilmesi ve Korunması 

Toplanan balık örnekleri, fiziksel ve biyolojik bozulmayı önleme amacıyla ayrı 

ayrı etiketlenmiĢ ve polietilen torbalara yerleĢtirilmiĢtir. Örnekler kıyıya ulaĢıncaya 

kadar teknedeki dondurucuya veya buza konulmuĢ, kıyıya geldikten sonra ise 

laboratuara ulaĢıncaya kadar soğuk taĢıma kabında (buzda) muhafaza edilerek 

laboratuara getirilmiĢ ve derin donduruculara yerleĢtirilmiĢtir. Türlerin tanısı ve 

sistematik ayrımı Slastenenko, (1956); AkĢiray, (1987); Fischer ve ark., (1987); Zengin, 

(2000) ve Turan ve ark., (2007)‟ye göre yapılmıĢtır. Laboratuvara getirilen örneklerin 

tür tayini yapıldıktan sonra genetik analiz için doku örnekleri alınmıĢ ve % 95‟lik etil 

alkolde vida kapaklı tüpler içerisinde +4 °C‟de muhafaza edilmiĢtir. Bunun dıĢında 

balık örneklerinden yaĢ doku örnekleri alınıp bu örnekler derin dondurucuda (-20°C) 

muhafaza edilmiĢtir. 

Laboratuvar koĢullarında balıklardan otolitler sağ ve sol olmak üzere her iki 

taraftan alınmıĢtır. Otolitler temizlendikten sonra ölçümler yapılmak üzere muhafaza 

edilmiĢtir. 
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3.2.2.  Moleküler Genetik Analizler 

3.2.2.1. DNA’nın Ekstrakte Edilmesi 

DNA‟nın elde edilmesinde Blin ve Stafford (1976) tarafından verilen standart 

fenol kloroform yöntemi uygulanmıĢtır (Ergüden ve ark., 2010). Kalkan örneklerinin 

kas dokusundan alınan ve %95‟lik etil alkol içerisinde vida kapaklı tüplerde muhafaza 

edilen dokulardan yaklaĢık 50 mg, otoklavlanan eppendorf tüpler içerisine alındıktan 

sonra üzerlerine sırasıyla 300 μl CTAB (20 g/l CTAB; 1.4 M NaCl; 100 mM Tris-HCl 

pH 8.0; 20 mM EDTA) buffer solüsyonu, 50 μl Proteinase K ve 30 μl RNase A ilave 

edilip cam çubuk aracılığıyla ezilmiĢtir. Daha sonra örnekler vortekslenip önceden 

37.5ºC‟ye ayarlanan etüvde 1 gece bekletilmiĢtir. Etüvden alınan örnekler vortekslenip 

380 μl fenol kloroform isoamil alkol (25:24:1) ilave edilip 15 dakika ters düz edilmek 

suretiyle karıĢtırılmıĢtır. Daha sonra 12000 rpm‟de 10 dakika santrifüj edilen örneklerin 

üst tabakaları farklı tüplere alınarak üzerlerine 380 μl kloroform isoamil alkol (24:1) 

ilave edilerek tekrar 15dakika ters düz edilmek suretiyle karıĢtırılmıĢtır. Daha sonra 

örnekler 12000 rpm‟de 10dakika santrifüj edilerek üst tabakalar yeni eppendorf tüplere 

aktarılmıĢtır. Bu iĢlemden sonra örneklerin üzerlerine, derin dondurucuda muhafaza 

edilen %100‟lük etanol den 1 ml eklenip derin dondurucuda 2 saat bekletilmiĢtir. Derin 

dondurucudan çıkarılan örnekler 12000 rpm‟de 10 dakika santrifüj edilerek içlerindeki 

sıvı dikkatle boĢaltılarak yine derin dondurucuda muhafaza edilen bu sefer %70‟lik 

etanolden 1 ml eklenip 12000 rpm de 3 dakika santrifüj edilmiĢtir. Santrifüj iĢleminden 

sonra dikkatlice tüplerdeki sıvı boĢaltılarak tüpler peletlerin kuruması için desikatörde 

bir süre vakumlanmıĢtır. Daha sonra kuruyan peletlerin üzerine 100 μl TE buffer 

eklenerek mitokondrial DNA ekstraksiyonu tamamlanmıĢtır. 

 

3.2.2.2. DNA’nın Kalite ve Kantitesinin Belirlenmesi  

DNA örneklerinin miktarı belirlendikten sonra kalitesinin tespiti için % 0.7‟lik 

agaroz jel hazırlanmıĢtır. Bunun için 0.175 gr agarose, 25 ml saf su ile karıĢtırılıp 

mikrodalga fırın yardımıyla agaroz homojen hale getirilmiĢtir. SaydamlaĢan jel üzerine 

0.5 ml seyreltilmiĢ 1x TBE Buffer ve 1.5 μl Ethidium Bromide eklenerek 60ºC‟ ye 

kadar soğutulan jel 15x6x9 cm ebatlarındaki elektroforez küveti içerisine dökülerek 

soğumaya bırakılmıĢtır. Jel soğuduktan sonra, içerisinde seyreltilmiĢ 10x TBE Buffer 

bulunan elektroforez tankına koyulmuĢ ve 3 μl DNA örneğinden 6 μl‟lik loading buffer 



14 

çözeltisinden karıĢtırılarak sırasıyla jeldeki kuyulara yerleĢtirilmiĢtir. Elektrik akımının 

gerçekleĢmesi için, güç kaynağı 10 dk süre ile 25 mA ve 50 V‟a ayarlanmıĢtır. 

Elektroforetik göç tamamlandıktan jel, elektroforez tankından dikkatlice alınmıĢ ve UV 

transilluminatör cihazında, UV koruyucu maske ile örneklerin DNA yapıları 

gözlenmiĢtir (ġekil 3.4). 

 
ġekil 3.4. DNA ekstraksiyonu sonrası DNA‟ nın agaroz jel görüntüsü 

 

Mikrosatellit Lokusların Çoğaltılması ve Kontrolü 

Mikrosatelit lokuslar DNA üzerinde iki, üç ya da dörtlü baz tekrarlarından 

oluĢan farklı büyüklükteki nükleotit dizileridir. Analizlerimizde daha önce S. maximus 

türü için kullanılan ve S.maeoticus için daha önce hiç denenmemiĢ olan B12-I GT14 

(Iyengar ve ark. 2000), 3/9CA15 (Iyengar ve ark. 2000), Sma1-125INRA (Estoup ve 

ark.. 1998), Sma-02 (Bouza ve ark., 2002) ve Sma3-12INRA (Estoup ve ark., 1998) 

mikrosatelit primerleri kullanıldı. Mikrosatelit lokuslarının her biri farklı reaksiyon 

Ģartlarında optimize edildi. Lokuslar için primer bağlanma sıcaklıkları Çizelge 3.2‟de 

verilmiĢtir. PZR cihazı kullanılarak, PZR (Polimarez Zincir Reaksiyonu) için 

optimizasyon reaksiyonu oluĢturulmuĢtur. KurulmuĢ olan optimizasyon reaksiyonu 

içerisinde, her bir primer için 0.2 µl, Taq DNA polimeraz 1U, 1 µl NTPs, 2 µl MgCl2, 

6.3 µl saf su, 3 µl Taq buffer, 1.25 µl Primer F, 1.25 µl Primer R ve 1µl (≈10-25ng) 

kalıp DNA olacak Ģekilde hesaplama yapılmıĢtır. PZR reaksiyon koĢulları iki bölümde 

gerçekleĢmiĢtir. Ġlk bölümde baĢlangıç denatürasyonu 95
o
C 1 dk denatürasyon 94

o
C 20 

s (5 döngü), primerlerin bağlanması (annealing) 55
o
C (gradient) 20s, uzama 72

o
C 20 sn, 

ikinci bölümde 94
o
C 20 s (25 döngü) denatürasyon ve son uzama 72

o
C 20 sn olarak 

ayarlanmıĢtır. 
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Çizelge 3.3. Her bir lokusa ait bağlanma (anneling) sıcaklığı, primer dizisi  

Lokus Primerler Tekrarlı 

motif 

Bağlama 

sıcaklığı 
°
C 

B12-I GT14 

 

3/9CA15 

 

Sma1-125INRA 

 

Sma-02 

 

Sma3-12INRA 

F: GTGATGGAAGATTGTACCAG 

R: CACAATAAAGGATAGACCAG 

F: AGAGTGAAGAACGTACCTGC 

R: CAATGGAGAGGCAGTATCGG 

F: CACACCTGACAAAGCTCAAC 

R:GCTGAACATTTTCATGTTGATAG 

F: GGAGGATGTATTGAAAGTGT 

R: AGAGCAGGTCATTATACAGC 

F: CACAATTGAATCACGAGATG 

R: GCCACCACTGCGTAACAC 

(GT)14 

 

(CA)15 

 

(TAGA)11-

(TG)4 

 

(TG)16 

 

(TG)21 

56-54
°
C 

 

58-60
°
C 

 

58
°
C 

 

54-56
°
C 

 

54-58
°
C 

 

Mikrosatelit Ürünlerinin Elektroforezi ve Görüntülenmesi 

Çoğaltılan lokuslar % 1,5‟lik agaroz jel elektroforezinde görüntülenerek PZR 

ürünleri kontrol edilmiĢtir. Bu amaçla 25 ml saf su içerisine 750 ml 1x TBE (89 mM 

Tris base, 89 mM Borik asit, 2 mM EDTA) ve 0,375 g agaroz eklenerek, mikrodalga 

fırın yardımıyla agaroz homojen hale getirilmiĢtir. 60 
0
C‟ye kadar soğutulan jel içerisine 

2,25 µl EtBr (Etidyum Bromür, 5 mg/ml) eklenerek, jel tablasına dökülmüĢ ve 

polimerize olması için beklenmiĢtir. Her bir PZR ürününden 3 µl alınarak, 1 µl yükleme 

tamponu ile birlikte kuyucuklara yüklenmiĢtir. Son olarak jele 1 µl Marker (Low 

Molecular Weight DNA Ladder Biolabs) yüklenerek 60 V‟da 15 dakika yürütülmüĢ ve 

UV görüntüleme sisteminde fotoğraflanmıĢtır (ġekil 3.5). 

 

 
ġekil 3.5. PCR sonrası elde edilen PCR ürününün agaroz jel üzerinde kontrolü 
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Polimeraz Zincir Reaksiyonu İle COI Geninin Çoğaltılması 

Kalkan populasyonları arasındaki genetik farklılığın derecesini belirlemek 

amacıyla mitokondrial DNA (mtDNA) COI geni kullanılmıĢtır. DNA 

ekstraksiyonundan sonra, universal primerler kullanarak PZR Metodu ile mtDNA COI 

genleri çoğaltılmıĢtır (Saiki ve ark. 1988). PZR ile uygulamasında; ilk önce 95 
o
C‟de 5 

dakika denatürasyon iĢlemi uygulanmıĢtır. Bunu takiben amplifikasyon iĢlemi 94
o
C‟de 

30 sn, 65 °C‟de 45 sn, 72 °C‟de 2 dakikalık PZR sıcaklık profili 20 döngü olacak 

Ģekilde uygulandı ve 72 °C‟de 5 dakika son uzama safhası izlenmiĢtir. Elde edilen PZR 

ürünü ise % 0,7‟lik agaroz jelde kontrol edilmiĢtir. Bunun için aĢağıda dizinleri verilen 

universal primerden yararlanılmıĢtır (Çizelge 3.4).  

 

Çizelge 3.4. Her bir lokusa ait bağlanma (anneling) sıcaklığı, primer dizisi. 

Lokus Primer Bağlanma 

Sıcaklığı 
°
C 

COI F: 5‟-TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC-3‟ 58 

COI R:   5‟-TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA-3‟ 62 

 

3.2.3.  Genetik Verilerin Analizi 

3.2.3.1.  Mikrosatelite Verilerinin Analizi 

AnlaĢmalı firmaya PZR ürünü temizlendikten (pürüfikasyon) sonra gönderilmiĢ 

ve firma tarafından mikrosatelite analizi yapılmıĢtır. Elde edilen jel görüntülerinden 

Peak Scanner ile her bir bireyin allel büyüklükleri ve genotipleri belirlenmiĢtir. 

Bireylerden ve populasyonlardan elde edilen genotipler Arlequin 3,0 (Excoffier ve ark., 

2005) bilgisayar paket programı kulanılarak, tüm lokuslarda görülen alel frekansı, 

alellerin fiksasyon indeksleri, gözlenen ve beklenen heterozigotluk değerleri ve 

populasyonların Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadığı belirlenmiĢtir (Levene, 

1949; Guo ve Thompson, 1992). 

 Populasyonlar arasındaki genetik iliĢkinin gösteriminde komĢu katılımlı 

soyağacı (Neigbour Joning) kullanılmıĢtır. Dendogram üzerindeki dalların güvenilirliği 

PHYLIP (Felsenstein, 2002)  bilgisayar paket programı ile seç bağla testi (bootstraping) 

yapılarak test edilmiĢtir. Treeview bilgisayar programı kullanılarak dendogram ağaç 

olarak görüntülenmiĢtir. Populasyonların arasında meydana gelen genetk değiĢimi 

incelemek için FST istatistikleri hesaplanmıĢtır (Slatkin, 1995). Populasyonların genetik 
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varyasyonunun coğrafik dağılıĢlarını test etmek için moleküler varyans analizi 

(AMOVA) (Weir ve Cockerham, 1984) yapılmıĢtır.  Bu hesaplamalar Arlequin 3,0 

(Excoffier ve ark., 2005) bilgisayar paket programı kulanarak yapılmıĢtır. 

 

3.2.3.2.  Mitkondriyal DNA Dizin Verilerinin Analizi 

AnlaĢmalı firmaya PZR ürünü temizlendikten (pürüfikasyon) sonra gönderilen 

ve firma tarafından DNA dizin analizi yapılan örnekler BioEdit (Hall, 1999) 

programında kontrol edilmiĢ ve oldukça sağlıklı dizin analizleri elde edilmiĢtir (ġekil 

3.6). 

 

 
ġekil 3.6. DNA dizin analizi sonucu elde edilen COI geninin BioEdit programı ile 

incelenmesi ve edit edilmesi iĢlemi 

 

Genetik verilerin analizinde MEGA (Tamura ve ark., 2011), DnaSP (Librado ve 

Rozas, 2009) ve Arlequin 3 (Excoffier ve ark., 2005) bilgisayar paket programı 

kullanılmıĢtır.   

 

3.2.4. Morfolojik İnceleme 

3.2.4.1. Morfometrik ve meristik 

AraĢtırmada kalkan populasyonları arasındaki morfolojik farklılaĢmanın 

derecesi, MorFISH (Turan ve Oral, 2005) programı ile incelenmiĢtir. Bu amaçla her bir 

balık örneğinin fotoğrafı çekilerek daha önce belirlenmiĢ 18 farklı nokta iĢaretlenmiĢtir. 
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Kalibrasyon değeri 2.5 cm alınarak bu noktalar arsındaki mesafe program yardımıyla 

ölçülmüĢtür. 

 Bunun dıĢında morfometrik karakterlerden, her balığın göz çapı (GÇ), gözler 

arası mesafe (GAM), baĢ uzunluğu (BASUZ), pektoral yüzgeç uzunluğu (PEKUZ), 

ağız-göz arası mesafe (AGM), dorsal yüzgeç baĢlangıcı-operkulum arası mesafe 

(DOAM), tüberkül çapı (TÇ) ölçümleride 0.01 mm hassasiyetli kumpas ile her bir 

balığın ağırlığı ise 0.05 gr hassasiyetli terazi yardımıyla alınmıĢtır.  

 Meristik karakterlerden de dorsal, kaudal, anal, ventral, pektoral ve arka pektoral 

yüzgeç ıĢın sayıları ile solungaç diken sayısı, omur sayısı, ön dorsal tüberkül, ön ventral 

tüberkül, arka dorsal tüberkül, arka ventral tüberkül ve toplam tüberkül sayıları 

belirlenmiĢtir (Çizelge 3.5 ve Çizelge 3.6). 

 

Çizelge 3.5. Meristik analizde kullanılan karakterler ve kısaltmaları 

Meristik Karakterler Kısaltmalar 

DSI Dorsal yüzgeç ıĢın sayısı 

VSI Ventral yüzgeç ıĢın sayısı 

ASI Anal yüzgeç ıĢın sayısı 

ADTS Arka Bölge Dorsal Tüberkül sayısı 

AVTS Arka Bölge Ventral Tüberkül sayısı 

KIS Kuyruk yüzgeci ıĢın sayısı 

SDS Solungaç diken sayısı 

OS Omur sayısı 

 

Çizelge 3.6. Morfometrik analizde kullanılan karakterler ve kısaltmaları 

Morfometrik  

Karakterler 

Kısaltmalar 

GÇ Göz çapı 

GAM Gözler arası mesafe 

BASUZ BaĢ uzunluğu 

PEKUZ Pektoral yüzgeç ıĢın uzunluğu 

AGM Ağız-göz arası mesafe 

DOAM Dorsal yüzgeç baĢlangıcı ile operkulum arası mesafe 

TÇ Tüberkül çapı 
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ġekil 3.7. S.maeoticus‟ un morfometrik ölçümleri 

(1- Linea-Dorsal yükseklik; 2- Linea-Anal yükseklik; 3- Dorsal yüzgeç baĢlangıcı-Solungaç kapağı arası; 

4- Ağız-pektoral yüzgeç baĢlangıcı; 5- Ağız-solungaç kapağı arası mesafe; 6- Ağız-pektoral yüzgeç bitiĢi 

arası mesafe; 7- Ağız- Dorsal baĢlangıcı arası; 8- Dorsal kaide uzunluğu; 9- Kaudal yüzgeç sapı geniĢliği; 

10- Anal kaide uzunluğu; 11- Ventral uzunluğu; 12- Vücut yüksekliği; 13- Ağız baĢlangıç-son arası 

mesafe; 14- Yanal hat uzunluğu; 15- standart boy)  

3.2.4.2. Otolit Şekil  

Her balık örneği için otolitler pens ile alınarak üzerlerindeki dokular 

temizlenmiĢtir. Daha sonra her otolit binoküler mikroskoba yerleĢtirilerek digital 

makine ile fotoğraflanmıĢ ve Ġmaj analiz sistemi ile bilgisayar ortamında otolitler 

üzerinden ölçümler koordinatlar Ģeklinde alınmıĢ ve daha sonra bu ölçümler lineer 

değerlere çevrilmiĢtir (ġekil 3.8).  
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ġekil 3.8. S. maeoticus otolitinde belirlenen 6 anahtar nokta ve bu noktalar arasında 

oluĢturulan ölçüm uzunlukları 

 

3.2.4.3. Otolit kimyası 

Kimyasal analiz için, Otolitlerin yüzeyine yapıĢan biyolojik kalıntıların çözünmesi 

için ultra saf su içinde ıslatılmıĢtır. Daha sonra otolitler öncelikle kalan biyolojik 

tortunun çözünmesi için 5 dakika süreyle % 3 hidrojen peroksit ile ıslatılmıĢ ve % 1 

nitrik asit içinde 5 dakika bekletilmiĢtir. Otolitler sonra asiti uzaklaĢtırmak için 5 dakika 

boyunca, ultra saf su ile muamele edilmiĢtir. Son olarak otolitler kurutularak cam tüpler 

içinde 120°.C de inkübatörde depolanmıĢtır. Enstimental analize baĢlamadan önce her 

otolit 0.001mg hassasiyetiyle tartılmıĢ ve 10 ml %37‟lik nitrik asit içinde çözülmüĢtür. 

Örneklerin Element konsantrasyonları, solüsyon bazlı, indüktif olarak bağlanmıĢ 

plazma atomik emisyon spektrometresi (ICP-AES) kullanılarak belirlenmiĢtir. 

ÇalıĢmada kalkan (Scophtalmus maeoticus)‟ın otolitlerinin içinde bulunan Ba, Mg, Mn, 

Sr, Na, K ve Ca,  Fe elementleri değerlendirilmiĢtir.  

 

3.2.5. Morfolojik Verilerin Analizi 

Analizler her balık örneğinden alınan 21 farklı morfometrik karakter ve 7 meristik 

karakter üzerinde yapılmıĢtır. Farklı populasyonlar arasındaki genetik iliĢkinin Ģeklini 

ve derecesini bulmada Ana BileĢenler Analizi (ABA) ve Kümelerarası Korelasyon 

Analizi (KKA) kullanılmıĢtır. ABA (Ana BileĢenler Analizi) populasyonlar arasında 

farklılık oluĢturan morfometrik karakterleri tespit etmekte kullanılmaktadır (Somers, 
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1986). KKA (Kümelerarası Korelasyon Analizi) ise, populasyonlan sahip oldukları 

morfolojik farklılıklara göre ayırt etmektedir.  

Ölçümü yapılan türlerin çok değiĢkenli analizlerinde, Ana BileĢenler Analizi 

(ABA), Kümelerarası Korelasyon Analiz (KKA) ve Tek DeğiĢkenli Varyans Analizi 

(VA) kullanılmıĢtır. Ġlgili hesaplamalar "SPSS, Statistica for Windows Version 23.0" ve 

Excel Windows 2010 paket programlan ile yapılmıĢtır. 
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4. ARAŞTIRMA BULGULARI ve TARTIŞMA 

 

4.1. Genetik Bulgular 

4.1.1. Mikrosatellite Bulguları 

S.maeoticus populayonlarına ait 3 farklı populasyondan 75 örnek çalıĢılarak 

populasyonlar arasındaki genetik iliĢkiyi ortaya çıkarmaya çalıĢıldı. Bu çalıĢmada 

kullanılan beĢ mikrosatellite lokusu PZR ile çoğaltıldı ve Peak Scanner programı ile 

genotipleri belirlendi (ġekil 4.1, ġekil 4.2, ġekil 4.3, ġekil 4.4 ve ġekil 4.5).  

 

 
ġekil 4.1. 3/9-CA15 mikrosatellit lokusu için genotipin Peak Scanner ile belirlenmesi 
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ġekil 4.2. B12-I-GT14 mikrosatellit lokusu için genotipin Peak Scanner ile belirlenmesi 

 

 
ġekil 4.3. SMA1 mikrosatellit lokusu için genotipin Peak Scanner ile belirlenmesi 
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ġekil 4.4. SMA02 mikrosatellit lokusu için genotipin Peak Scanner ile belirlenmesi 

 

 
ġekil 4.5. SMA3 mikrosatellit lokusu için genotipin Peak Scanner ile belirlenmesi 

 

Elde edilen sonuçlara göre tüm lokuslara ait gözlenen alel sayıları 10 ile 18 

arasında değiĢirken, en yüksek alel sayısı 18 ile SMA1 lokusuna, en düĢük alel sayısı 

ise 10 ile 3/9CA15 lokusuna ait bulunmuĢtur (Çizelge 4.1). 
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Çizelge 4.1. Her bir lokusa ait gözlenen alel sayısı, gözlenen heterozigotluk, beklenen 

heterozigotluk değerleri 

Lokuslar Gözlenen Alel 

Sayısı 

Gözlenen 

Heterozigotluk 

Beklenen 

Heterozigotluk 

SMA1 18 0.45 0.81 

SMA-02 15 0.43 0.72 

SMA3 16 0.48 0.68 

B12-I-GT14 13 0.36 0.77 

3/9CA15 10 0.37 0.7 

Ortalama 14,4 0.42 0.74 

 

Her lokusa ait beklenen ve gözlenen heterozigotluk değerleri hesaplanmıĢtır 

(Levene, 1949). Bu değerlere göre beklenen heterozigotluğu en yüksek 0.81 ile SMA1 

lokusu, en düĢük ise 0.68 ile SMA3 lokusu olmuĢtur. Bütün lokuslar ele alındığında 

beklenen heterozigotluk değerleri gözlenen heterozigotluk değerlerinden yüksek olduğu 

bulunmuĢtur. Beklenen ve gözlenen heterozigotluk değerleri arasındaki en yüksek fark 

ise B12-I-GT14 lokusunundur. Gözlenen heterozigotluk değerleri ortalaması 0.42 iken 

beklenen heterozigotluk değerleri ortalaması 0.74 dür (Çizelge 4.1).  

Coughlan ve ark. (1998), S. maximus türü üzerine yaptıkları çalıĢmada üç 

mikrosatelite lokusu kullanmıĢlar, doğal ve yetiĢtiricilik Ġrlanda populasyonlarında 

ortalama gözlenen heterozigotluk oranını 0.66 ile 0.08 arasında, doğal Norveç 

populasyonlarında ise 0,71 ile 0,08 arasında bulmuĢlardır.  

Pardo ve ark., (2005), S.maximus‟un yeni mikrosatelit belirteçlerini türetmek 

için yaptıkları çalıĢmada beklenen heterozigotluk değerini 0.13 ile 0.91 arasında, lokus 

baĢına alel sayısını ise 2 ile 15 arasında bulmuĢlardır. 

Liu ve ark., (2006), S.maximus üzerine yaptıkları çalıĢmada beĢ polimorfik 

mikrosatelite lokusu kullanmıĢlar ve gözlenen heterozigotluğu 0.76 ile 0.90 arasında, 

beklenen heterozigotluğu ise 0.63 ile 0.83 arasında değiĢtiğini gözlemlemiĢlerdir. 

Florın ve Höglund (2007), Psetta maxima‟nın populasyon yapısını mikrosatlite 

tekniği ile inceledikleri çalıĢmada ortalama heteroziogotluğun 0.64 ile 0.72, her lokusun 

örnek baĢına heterozigotluğu ise 0.28 ile 0.86 arasında değiĢtiğini bulmuĢlardır.  
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Navajas‐Pérez ve ark. (2012), S. maximus türünü kullanarak yaptıkları 

mikrosatelite çalıĢmasında lokus baĢına alel sayısını 2 ile 18 arasında beklenen 

heterozigotluğu ise 0.021 ile 0.951 arasında bulmuĢlardır.  

McConnell ve ark., (1995) Atlantik somon balıklarında mikrosatelit tekniği 

kullanarak yaptıkları çalıĢmada yedi popülasyonda 4 mikrosatelit lokusu kullanmıĢlar 

ve heterozigotluk oranlarını 0.08-0.92 değerleri arasında bulmuĢlardır. 

Takagi ve ark., (1997), Pagrus major‟un yakından iliĢkili olduğu türlerin 

izalosyonu için yaptıkları mikrosatelite çalıĢmasında lokus baĢına gözlenen alel sayısı 

16 ile 32 arasında, heterozigotluğu ise 0.675 ile 0.907 arasında değiĢtiğini bulmuĢlardır.  

Shaw ve ark., (1999), Clupea harengus’un populasyon yapısını belirlemek 

amacı ile yaptıkları çalıĢmada dört mikrosatelite lokusu kullanmıĢlar ve lokus baĢına 

alel sayısını 18 ile 41 arasında, beklenen ortalama heterozigotluğu ise 0.90 ile 0.93 

arasında bulmuĢlardır. 

Wimberger ve ark., (1999),  Sebastes maliger’in izolasyonu ve karakterizasyonu 

için oniki mikrosatelite lokusu karakterize etmiĢlerdir. Lokus baĢına alel sayısını 4 ile 

15 arasında, alel ortalamasını ise 6.8 olarak bulmuĢlardır. Beklenen heterozigotluk 

değerinin 0.38 ile 0.79 arasında değiĢtiğini ve ortalamasının 0.60 olduğunu bumuĢlardır.  

Populasyonların genetik yapılarını belirmek amacı ile örnek sayıları, alel 

sayıları, her populasyona ait beklenen ve gözlenen heterozigotluk değerleri ve Garza-

Wlliamson indeksi (Garza ve Williamson,  2001) hesaplanmıĢtır. Her bir populasyona 

ait ortalama gözlenen heterozigotluk değerleri en düĢük Marmara Denizi (0.25), en 

yüksek 0.40 ile Doğu Karadeniz ve Batı Karadeniz populasyonları olduğu saptandı. Her 

mikrosatelite lokusu baĢına alel sayıları 11 lokusla Doğu Karadeniz populasyonundaki 

SMA1 en düĢük ise yine Doğu Karadeniz populasyonundan 4 ile 3/9CA15 lokusuna ait 

olduğu bulunmuĢtur. Lokus genelinde ortalama alel sayıları Doğu Karadeniz (KD1) 

populasyonunda 6.60, Batı Karadeniz (KD2) ve Marmara Denizi (MD) 

pupulasyonlarında ise 7.20 iken Garza-Wlliamson indeksi en düĢük SMA1 lokusunun 

KD2 örneklerinde, en yüksek ise B12-I GT14 lokusunun KD2 örnekleridir. Garza-

Wlliamson indeks ortalaması en düĢük KD1 (0.49), en yüksek KD2 (0.56) dir (Çizelge 

4.2). 

Ayrıca populasyonların Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadıkları test 

edilmiĢtir. 3/9CA15 lokusundaki Doğu Karadeniz (KD1) populasyonlarındaki örnekler 
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Hardy-Weinberg dengesinde olup (P>0.05), bunun haricindeki tüm lokuslara ait olan 

populayonlardaki örnekler Hardy- Weinberg dengesinde bulunmamıĢtır (P<0.0001). 

Birçok populasyonun Hardy-Weinberg dengesinde olmayıĢını örnek sayısının sınırlı 

oluĢu ile ilintili olabilmektedir.  Ayrıca, tüm populasyonlarda gözlenen heterozigotluk 

beklenenden daha yüksek bulunmuĢtur. Heterozigotluğun fazlalığı, birbirine 

benzemeyen genotipler arasındaki eĢleĢme ve heterozigotların yararına bir seleksiyon 

sonucu oluĢabilir. 

 

Çizelge 4.2. S. maeoticus populasyonları arasında beĢ mikrosatelit lokusu için 

tanımlayıcı istatistikler 
Populasyonlar Lokuslar 

  SMA1 SMA02 SMA3 B12-I GT14 

 

3/9CA15 Genel 

Lokus Ort. 

KD1 n 25 25 25 25 25  

 a 11 6 5 7 4 6.60 

 Ho 0.52*** 0.58** 0.12*** 0.16*** 0.72 0.40 

 He 0.88*** 0.70** 0.66*** 0.72*** 0.72 0.72 

 G.W. index 0.24 0.75 0.55 0.35 0.57 0.49 

 Alel aralığı 44 7 8 19 6 44 

KD2 n 25 25 25 25 25  

 a 7 8 5 9 7 7.20 

 Ho 0.32*** 0.56*** 0.12*** 0.68*** 0.32*** 0.40 

 He 0.78*** 0.75*** 0.69*** 0.78*** 0.74*** 0.75 

 G.W. index 0.14 0.33 0.62 1.00 0.70 0.56 

 Alel aralığı 49 23 7 8 9  

MD n 25 25 25 25 25  

 a 8 7 8 8 5 7.20 

 Ho 0.52*** 0.16*** 0.24*** 0.24*** 0.08*** 0.25 

 He 0.78*** 0.70*** 0.70*** 0.81*** 0.64*** 0.73 

 G.W. index 0.19 0.44 0.36 0.89 0.63 0.50 

 Alel aralığı 41 15 21 8 7  

((n):Örnek sayısı, (a): Alel sayısı, (Ho): Gözlenen alel sayısı, (He): Beklenen alel sayısı, (*), P < 0.0001.)  

Rodriguez-Ramilo ve ark. (2007), S. maximus türünde yaptıkları çalıĢmada 

ortalama alel sayısını 15.10 bulmuĢlardır. SMA1 lokusun alel sayısını 8, beklenen 

heterozigotluk değerini 0.745, gözlenen heterozigotluk değerini ise 0.734 olarak 

bulmuĢlardır. 

Kalkan populasyonları arasındaki genetik iliĢki Nei (1978) genetik uzaklık (D) 

değerleri hesaplanarak yapıldı (Çizelge 4.3). Populasyonların ikiĢerli karĢılaĢtırmalar ile 

elde edilen genetik uzaklık değerlerine göre en küçük uzaklık Marmara Denizi ve Batı 

Karadeniz populasyonları arasında görülürken (0.19549), en büyük uzaklık ise Marmara 
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Denizi ve Doğu Karadeniz populasyonları arasında görüldü (0.21755). Elde edilen bu 

değerler kullanılarak populayonlar arasında genetik iliĢkiyi gösteren komĢu kalıtımlı 

soyağacı elde edildi (ġekil 4.6). Yapılan analiz sonuçlarına göre Doğu Karadeniz (KD1) 

populasyonu Marmara Denizi populasyonu genetik uzaklık bakımından ayırmıĢtır. Bu 

da Marmara Denizi‟den Doğu Karandeniz‟e gen akıĢı olmadığını göstermektedir.  

 

Çizelge 4.3. Alt diyagonal populasyonların karĢılıklı FST değerleri, koyu renk yazılmıĢ 

değerler ise populasyonlar içi FST değerleri 

Populasyonlar KD1 KD2 MD 

KD1 0.716082   

KD2 0.21015 0.748735  

MD 0.21755 0.19549 0.725388 

 

Populasyonlar içi genetik çeĢitlilik değeri en düĢük olan Doğu Karadeniz 

(0.716082) populasyonu olmuĢtur. Bu durumun Doğu Karadeniz populasyonu 

üzerindeki avcılık baskının yoğunluğundan kaynaklanabileceği düĢünülmektedir. En 

yüksek genetik çeĢitlilik ise Batı Karadeniz (0.748735) populasyonunda olduğu 

gözlemlenmiĢtir (Çizelge 4.3). 

Populasyonlar arası genetik iliĢkiyi göstermek adına negatif branĢ uzunluğuna 

izin verilen komĢu kalıtımlı soyağacı kullanılmıĢtır. Soyağacında en düĢük genetik 

çeĢitlilik değerine sahip olan Doğu Karadeniz populasyonu genetik farklılık 

oluĢturmuĢtur. (ġekil 4.6). 

 



29 

 
ġekil 4.6. Mikrosalite lokuslarının FST değerleri komĢu kalıtımlı soyağacı (Neighbour 

Joining tree) ve nodların güvenirliğini gösteren seç-bağla (bootstrap) değerleri soyağacı 

üzerinde gösterilmiĢtir. 

 

4.1.2. Mitokondriyal DNA Dizileme Bulguları 

Yapılan model test sonucu verilerimize uygun en iyi model Jukes-Cantor modeli 

bulunmuĢtur (Jukes ve Cantor, 1969) ve S. maeoticus populasyonları arasındaki genetik 

çeĢitlilik ve farklılaĢmanın derecesi bu model esas alınarak belirlenmiĢtir. Elde edilen 

verilerden Neighbor-Joining metodu kullanılarak populasyonlar arasındaki genetik 

ilĢkinin Ģekli belirlenmiĢtir.  

Analiz edilen COI bölgesinin uzunluğu 566 bç olarak saptanmıĢtır. Dizi analizi 

sonucunda elde edilen nükleotid kompozisyonu Çizelge 4.4‟de verilmiĢtir. Yapılan 

analizlerde A bazının oranı % 23.2 olarak, T bazının oranı % 28.8 olarak, C bazının 

oranı % 28.4 olarak, G bazının oranı % 19.6 olarak belirlenmiĢtir. 

 

Çizelge 4.4. ÇalıĢmada kullanılan 566 baz çifti uzunluğundaki COI geninin ortalama 

nükleotid kompozisyonu (%) 

Baz adı A T C G 

(%) 23.2 28.8 28.4 19.6 
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DNA dizi analizi yapılarında gösterilen 566 bç‟lik bölgesi çalıĢılan COI geninin 

556 bç‟lik kısmı evrimsel süreçten etkilenmemiĢ bölgelerden oluĢurken 10 bç‟lik kısmı 

ise populasyonlar arasında çeĢitli sebeplerden ötürü değiĢen bölge olarak tespit 

edilmiĢtir. 1 bç‟lik bölge ise populasyonlar arasında parsimoni anlamlı bölge görevi 

görmüĢtür. 

 

Çizelge 4.5. Substitüsyon matrisi 
 A T/U C G 

A - 8.33 8.33 8.33 

T/U 8.33 - 8.33 8.33 

C 8.33 8.33 - 8.33 

G 8.33 8.33 8.33 - 

 

 Substitüsyon oranlarının maximum likelihood yöntemiyle belirlenmesinde 

Jukes-Cantor metodu kullanılmıĢtır (Çizelge 4.5). Transisyonel substitüsyonlar koyu 

renkte, transversionel substitüsyonlar ise normal olarak gösterilmiĢtir. Substitüsyon 

oranları bir bazdan diğerine geçiĢ ihtimalini temsil etmektedir. Transisyonel 

substitüsyon oranları A/G 8.33, (T/U)/C 8.33, C/(T/U) 8.33, G/A 8.33 olarak 

bulunmuĢtur. Nükleotid frekansları A= %25, T/U= %25, C= %25 ve G= %25 Ģeklinde 

görülmektedir.  

 Modeltest sonucu en iyi model Jukes-Cantor modeli seçilmiĢ olup analizler bu 

modele göre yapılmıĢtır. Populasyonlar içi ortalama genetik çeĢitlilik (diversity) 

değerleri Çizelge 4.6‟ de gösterilmiĢtir. Tüm populasyonlar arasındaki ortalama genetik 

çeĢitlilik değeri 0,001481 olarak bulunmuĢtur. 

 

Çizelge 4.6. Populasyonlar içi ortalama genetik çeĢitlilik  

Populasyon Genetik Çeşitlilik Değeri 

Doğu Karadeniz (KD1) 0.001416 

Batı Karadeniz (KD2) 0.001337 

Marmara Denizi (MD) 0.001692 

 

Elde edilen verilere göre en düĢük genetik çeĢitlilik Batı Karadeniz (KD2) 

populasyonunda gözlenmiĢtir.  
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Çizelge 4.7. S. maeoticus populasyonlarındaki COI haplotiplerinin frekansları ve 

popuasyonlara göre dağılımı 

Haplotipler Doğu Karadeniz Batı Karadeniz Marmara Denizi 

Hap 1 6 6 6 

Hap 2 1 - - 

Hap 3 1 - - 

Hap 4 1 - - 

Hap 5 1 - - 

Hap 6 - 1 - 

Hap 7 - 2 2 

Hap 8 - 1 - 

Hap 9 - - 1 

Hap 10 - - 1 

 

DNA dizin analizi ile 3 populasyonda toplam 10 haplotip gözlenmiĢtir (Çizelge 

4.7). Haplotip çeĢitliliği bakımından Doğu Karadeniz populasyonunda 5, Batı 

Karadeniz populasyonunda 4 ve Marmara Denizi populasyonunda 4 haplotip 

görülmüĢtür. Haplotip 1 Doğu Karadeniz, Batı Karadeniz ve Marmara 

populasyonlarında, Haplotip 2, Haplotip 3, Haplotip 4, Haplotip 5 sadece Doğu 

Karadeniz populasyonunda, Haplotip 6 sadece Batı Karadeniz populasyonunda, 

Haplotip 7 Batı Karadeniz ve Marmara populasyonlarında, Haplotip 8 sadece Batı 

Karadeniz populasyonunda, Haplotip 9 ve Haplotip 10 sadece Marmara 

populasyonunda belirlenmiĢtir. Populasyonlar arası ortalama haplotip çeĢitliliği ise 

0,6345 olarak bulunmuĢtur.  

Stepien (1999), dil balığı türü olan Microstomus pacificus’ nın filocoğrafik 

yapısını belirlemek amacıyla D-loop geni kullanarak yaptıkları mtDNA çalıĢmasında 

toplam 110 bireyde 90 haplotip belirlemiĢlerdir.  

Suzuki ve ark., (2004), Psetta maxima‟nın filocoğrafik iliĢkini mitokondiriyal 

DNA‟nın haplotip değiĢimiyle anlamak amacı ile yaptıkları çalıĢmada toplam 66 kalkan 

sekansında 28 haplotip belirlemiĢlerdir. 

Atanassov ve ark., (2011), Karadeniz ve Romanya kıyılarından gelen Psetta 

maxima populasyonlarında mitokondriyal DNA kullanarak yaptıkları çalıĢmada toplam 

36 haplotip belirlemiĢlerdir, populasyonlar arası ortalama haplotip çeĢitliliğini ise 0.47 

olarak bulmuĢlardır.  

COI geni kullanarak S. maeoticus türünde yapmıĢ olduğumuz çalıĢmada ise 

toplam 3 populasyonda 10 haplotip belirledik ve ortalama haplotip çeĢitliliğini 0,6345 

olarak bulduk. 
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Çizelge 4.8. Populasyonlar arası karĢılaĢtırmalı genetik farklılık değerleri. ***, P<0.001  

Populasyonlar KD1 KD2 MD

KD1 ____

KD2 0.001416

MD       0.001593*** 0.001452 ____  
 

Populasyonlar arası genetik farklılık düzeyi incelendiğinde en yüksek genetik 

farklılaĢma düzeyi Marmara (MD) ve Doğu Karadeniz (KD1) populasyonları arasında 

bulunmuĢtur (Çizelge 4.8). Tüm populasyonlar arasındaki ortalama genetik farklılık 

(divergence) değeri 0,001485 olarak bulunmuĢtur. Populasyonların genetik uzaklık 

değerlerinin ikiĢerli karĢılaĢtırılması sonucunda sadece Marmara ve Doğu Karadeniz 

populasyonlar arasında istatistiksel olarak önemli derecede farklılık bulunmuĢtur. 

 
ġekil 4.7. KomĢu kalıtımlı soyağacı (Neighbour Joining tree) ve nodların güvenirliğini 

gösteren seç-bağla (bootstrap) değerleri soyağacı üzerinde gösterilmiĢtir. 

 

 Populasyonlar arasındaki genetik iliĢkiyi göstermek adına negatif branĢ 

uzunluğuna izin verilen komĢu kalıtımlı soyağacı kullanılmıĢtır. Soyağacının 

oluĢturulmasında güvenirliği sağlamak için her bir ağaca 1000 tekrarlı bootstap testleri 

uygulanmıĢtır. KomĢu kalıtımlı soyağacına göre Doğu Karadeniz populasyonu genetik 

olarak en farklı populasyon olarak görülmektedir (ġekil 4.7).  
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Çizelge 4.9. Tajima nötralite testi (Tajima, 1989) 

m S ps Θ π D 

30 10 0.017668 0.004460 0.001482 -2.114293 

m: Sekans sayısı, S:Toplam Polimorfik bölge sayısı, ps: Polimorfik bölge oranı, Θ: Grup mutasyon oranı, 

π: Nükleotid farklılıkları, D: Tajima nötralite değeri 

Populasyonların dengede olup olmadığını test etmek amacıyla nötralite 

testlerinden olan Tajima (1989)‟nın nötralite testi uygulanmıĢtır (Çizelge 4.9). Bu test 

ile doğal olarak geliĢen bir DNA dizisi ile doğal olmayan süreç kapsamında geliĢen 

DNA dizisi ayırt edilmektedir. ÇalıĢmamızda Tajima nötralite değeri (D) -2.114293 

bulunmuĢtur. Tajima D değerinin yeni mutasyonlar yüksek miktarda görüldüğünde, 

seçici süpürme (selective sweep), ya da populasyon geniĢlemesi (population expansion) 

durumlarında negatif çıkmaktadır (Innan, 2000; McVean, 2002; Koban ve ark., 2008, 

Lenger, 2011). 

 

4.2. Morfolojik Bulgular 

4.2.1. Morfometrik ve Meristik Bulgular 

Yapılan meristik incelemeler sonucunda ventral ıĢın sayısı tüm populasyonlarda 

aynı çıkmıĢtır ve Samsun (2004)‟ün belirttiği gibi 4-7 değerleri aralığında bulunmuĢtur 

(Çizelge 4.10). Pektoral ıĢın sayısı, arka pektoral ıĢın sayısı, solungaç diken sayısı ve 

omur sayısı Doğu Karadeniz (KD1) ve Batı Karadeniz (KD2) populasyonlarında aynı 

çıkmıĢtır. Populasyonların tümü dikkate alındığında kuyruk yüzgeci Samsun (2004)‟e 

göre S. maeoticus türünün kuyruk yüzgeci 14-16 değerleri arasında iken çalıĢmamızda 

minumum değer 15 maksimum değer ise 19 ile Doğu Karadeniz (KD1) populasyonunda 

gözlemlenmiĢtir. 

 

Çizelge 4.10. Populasyonların ayrımında kullanılan meristik karakterler ve minimum-

maksimum değerleri 

Populasyonlar DIS PIS AIS VIS APIS KIS SDS OS 

KD1 (Trabzon) 60-68 10-13 44-49 6 10-13 15-19 15-17 30-31 

KD2 

(Düzce) 

59-70 10-13 42-51 6 10-13 16-18 15-17 30-31 

MD 

(Mudanya) 

61-76 11-12 45-51 6 11-12 16-17 14-17 31 

DIS: Dorsal ıĢın sayısı PIS: Pektoral ıĢın sayısı AIS: Anal yüzgeç sayısı VIS: Ventral ıĢın sayısı APIS: 

Arka pektoral ıĢın sayısı KIS: Kuyruk yüzgeci sayısı SDS: Solungaç diken sayısı OS: Omur sayısı 
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AkĢiray (1987)‟e göre dorsal ıĢın sayısı 60-71, anal ıĢın sayısı 44-52 değerleri 

arasında iken çalıĢmamızda sırasıyla 59-76 ve 42-51 bulunmuĢtur. 

Populasyonların ayrımında kullanılan ana bileĢenler analizi (ABA), S. maeoticus 

populasyonları arasında farklılık oluĢturabilecek muhtemel morfometrik ve meristik 

karakterlerin belirlenmesinde ve örneklerin yaĢ ve boy farklılıklarından kaynaklı 

varyasyonun (allometri) elimine edilmesinde kullanılmıĢtır.  

Meristik karakterlerden tüberkül sayılarının ise aynı bölgenin farklı örnekleri 

arasında dahi yüksek farklılık gösterdiği tespit edilmiĢ ve bu farklılıktan dolayı 

populasyon ayrımında etkili bir sonuç gösteremeyeceğinden bu değerler göz önünde 

bulundurulmamıĢtır. 

Populasyonların ayrımında ana bileĢenler analizi (ABA) sonucu 28 ana bileĢen 

üretilmiĢtir. Varyansların ana bileĢenlere göre dağılımı Çizelge 4.11‟de gösterilmiĢtir. 

Bu sonuçlara göre toplam varyansın %48‟i birinci ana bileĢende, %13‟ü ise ikinci ana 

bileĢende toplanmıĢtır. Böylece ilk ana bileĢen toplam varyasyonun %62‟lik kısmını 

oluĢturmuĢtur. 
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Çizelge 4.11. ABA sonucu varyansların AB‟lere dağılımı 

Değişken Varyans (%) Genel Toplam (%) 

AB1 48.370 48.370 

AB2 13.275 61.645 

AB3 8.697 70.341 

AB4 6.222 76.564 

AB5 4.564 81.127 

AB6 3.473 84.601 

AB7 3.036 87.636 

AB8 2.035 89.672 

AB9 1.881 91.552 

AB10 1.660 93.212 

AB11 1.429 94.641 

AB12 1.218 95.859 

AB13 1.013 96.872 

AB14 0.820 97.692 

AB15 0.715 98.407 

AB16 0.464 98.871 

AB17 0.282 99.153 

AB18 0.275 99.428 

AB19 0.204 99.632 

AB20 0.092 99.725 

AB21 0.085 99.810 

AB22 0.075 99.885 

AB23 0.055 99.940 

AB24 0.038 99.978 

AB25 0.008 99.986 

AB26 0.007 99.994 

AB27 0.005 99.998 

AB28 0.002 100.000 

  

ABA analizi sonucu populasyonların ayrımında rol oynayan morfometrik ve 

meristik karakterlerin etkinlik derecelerinin ana bileĢen (AB) unsurlarına göre dağılımı 

Çizelge 4.12‟de verilmiĢtir.  
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Çizelge 4.12. Morfometrik ve meristik karakterlerin etkinlik derecelerine göre, ana 

bileĢenler analizi (ABA) sonucu sıralanıĢı. 

Değişkenler AB2 AB3 AB4 AB5 

1-14 0.019 -0.153 0.005 0.023 

8-14 -0.181 -0.029 -0.024 0.045 

7-9 0.071 -0.194 0.076 0.003 

2-4 0.084 -0.194 0.093 0.012 

3-8 -0.217 -0.019 -0.047 0.042 

1-15 0.049 -0.216 0.031 0.052 

2-14 0.038 -0.165 0.041 0.011 

3-14 -0.159 -0.065 -0.036 0.013 

5-6 -0.224 -0.021 -0.063 0.063 

1-13 0.075 -0.232 0.025 0.071 

1-12 -0.093 -0.183 -0.058 0.034 

10-11 -0.063 -0.110 -0.029 0.001 

1-2 -0.126 -0.055 -0.120 0.062 

BASUZ 0.194 0.550 0.302 -0.167 

DOAM 0.093 0.543 0.417 -0.167 

Linea uzunluğu 0.456 -0.018 0.002 -0.293 

PSI -0.813 0.377 0.043 0.322 

API -0.777 0.470 -0.008 0.293 

SDS 0.691 -0.279 0.035 -0.061 

GÇ 0.545 0.493 -0.365 0.153 

AGM 0.530 0.252 -0.334 0.280 

GAM 0.500 0.048 -0.376 0.470 

OS 0.424 0.356 -0.300 0.028 

TÇ 0.342 0.589 -0.117 -0.059 

PEKUZ -0.035 0.567 0.254 -0.218 

ASI 0.509 -0.056 0.658 0.249 

DSI 0.360 -0.005 0.648 0.397 

KIS 0.020 -0.094 0.148 0.572 

 

Bu çizelgeye göre; morfometrik karakterlerin meristik karakterlere göre 

populasyonların ayrımında daha etkili oldukları gözlenmiĢ ve morfometrik 

karakterlerden ağız-göz arası mesafe ve göz çapı ölçümlerinin, meristik karakterlerden 

ise pektoral ıĢın sayısı, arka pektoral ıĢın sayısı ve solungaç diken sayısının ayrımda 

daha etkili oldukları tespit edilmiĢtir.  

Ana bileĢenler analizi sonucu elde edilen ikinici ve üçüncü ana bileĢenlerin 

birbirleri ile grafiklendirilmesi sonucu türleri birbirinden ayırt etmede rol oynayan 

özelliklerin vektörel dağılımı incelendiğinde yukardaki sonuçları destekler bir Ģekilde 
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ağız-göz arası mesafe, göz çapı, SDS, API ve PSI‟nin yüksek derecede etkili olduğunu 

görmekteyiz (ġekil 4.8). 

 
ġekil 4.8. Ana bileĢenler analizi sonucu türleri birbirinden ayırt etmede rol oynayan 

özelliklerin ana bileĢenlere göre dağılımı. 

 

Kümelerarası Korelasyon Analizi (KKA) sonucu iki fonksiyon elde edilmiĢ 

olup, birinci fonksiyon toplam varyansın % 73‟ünü ikinci fonksiyonsa % 27‟sini 

içermektedir (Çizelge 4.13).  

 

Çizelge 4.13. Kümelerarası korelasyon analizi (KKA) değerleri 

Fonksiyonlar Eigen 

Değişkeni 

Varyans % Toplam % Korelasyon 

1 0.521 73 73 0.585 

2 0.190 27 100 0.399 
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Kümelerarası korelasyon analizi sonucu oluĢan birinci ve ikinci korelasyonun 

birlerine olan değerleri istatiksel olarak önemli (P<0.001) bulunmuĢ olması 

populasyonlar arasında görülen farklılığı desteklemektedir (Çizelge 4.14). Wilks' 

Lambda değeri ve Ki-Kare değeri, ayrıĢım modelinin gücünü belirlemek için 

kullanılmıĢtır. Wilks' Lambda, gruplar içindeki homojenliğin ölçülmesinde 

kullanılmıĢtır. Lambda, 0 ile 1 arasında değer almaktadır. 0 değeri, grup ortalamalarının 

farklılaĢtığı, 1 değeri ise, tüm grup ortalamalarının aynı olduğu anlamına gelmektedir. 

Wilks' Lambda değeri çizelge 4. 6‟da görüldüğü gibi çok düĢük ve 41 gibi büyük bir Ki- 

Kare ve 0 önemlilik değerine sahiptir. DüĢük bir Wilks' Lambda değeri ve önemlilik 

değeri ile büyük bir Ki-kare değeri, ayrıĢım modelinin etkili bir ayrıĢtırma gücüne sahip 

olduğunu gösterir (Yap ve ark., 2010; Gürlek, 2012). 

 

Çizelge 4.14. Kümelerarası korelasyon analizi sonuçlarından biri olan istatistik denetimi 

Fonksiyon Testi 
Wilks' 

Lambda 
Ki-Kare 

Serbestlik 

Derecesi 

Önem 

Düzeyi 

1'in 2. fonksiyona olan değeri 0.553 41.816 8 0.000 

2 0.841 12.245 3 0.007 

 

Kümelerarası Korelasyon Analizinde (KKA), her bir populasyondaki örneklerin 

kendi grubuna sayısal ve % olarak sınıflandırılması sonucu örneklerin tamamının % 

68‟i doğru olarak kendi orijinal grubuna göre sınıflandırılmıĢtır (Çizelge 4.15).  

 

Çizelge 4.15. Morfometrik ve meristik karakterlerin ayrıĢım analizi sonucunda her bir 

gruptaki örneklerin kendi grubuna sayısal ve % olarak sınıflandırılması 

STOK 

 

KD1 KD2 MD TOPLAM 

KD1 21 

 

3 1 25 

KD2 6 

 

16 3 25 

MD 7 

 

4 14 25 

KD1 84 

 

12 4 100 

KD2 24 

 
64 12 100 

MD 28 

 

16 56 100 

D
ir
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t 
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m
 

  
%
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Kendi grubuna doğru sınıflandırmada en yüksek oran % 84 ile en anlamlı 

farklılaĢmayı gösteren Doğu Karadeniz (KD1) örnekleri olmuĢtur. Bu da Doğu 

Karadeniz populasyonunun diğer populasyonlara göre çok daha farklı olduğunu ve 

Doğu Karadeniz (KD1) populasyonundan diğer populasyonlara önemli bir oranda göç 

olmadığını göstermiĢtir. 

Batı Karadeniz (KD2) populasyondaki bireylerin kendi grubuna doğru olarak 

sınıflandırılmasında % 64 gibi bir oran bulunmuĢtur. Morfometrik ve meristik 

karakterler bakımından bu populasyondaki bireylerin 16 tanesi benzerlik gösterirken 6 

tanesi Doğu Karadeniz (KD1) populasyonundaki bireylerle 3 tanesi ise Marmara Denizi 

(MD) populasyonlarındaki bireylerle benzerlik göstermiĢtir.   

Bu sonuçlara göre, populasyonların birbirinden farklı çıkmasının birçok nedeni 

olabilmektedir. Bölgelerdeki gerek coğrafik, gerekse iklimsel farklılıkların önemi 

büyüktür. Bununla birlikte balığın bulunduğu ortamın besinsel yönden çeĢitli ve zengin 

olması daha erken geliĢmeye neden olabilmektedir. Ayrıca ekolojik faktörlerde 

balıkların geliĢmesinde önemli bir etken olarak sayılabilmektedir. 

Denizlerimiz ele alındığında; Karadeniz kendine özgü ekosistemi olan bir yarı 

kapalı deniz konumundadır. Tuzluluk oranı diğer denizlere göre daha düĢüktür. 

Marmara Denizi, diğer üç denizimize oranla daha küçük bir iç denizimizdir. Ancak son 

yıllarda aĢırı kirliliğe maruz kalmıĢ durumdadır. Bu özellikler göz önüne alındığında 

populasyonların morfolojik olarak farklı çıkabilmesinde denizlerimizin yapısal 

özellikleri de önemli bir faktör teĢkil edebilir.  

 

4.2.2. Otolit Şekil Analizi Bulguları 

  Ana BileĢenler Analizi (ABA) sonucu 9 ana bileĢen üretilmiĢtir, bu ana 

bileĢenlerin sahip oldukları varyasyon yüzdeleri Çizelge 4.16‟de verilmiĢtir. Bu 

sonuçlara göre toplam varyansın % 43‟ünü birinci ana bileĢende, % 20'sini ise ikinci 

ana bileĢende toplanmıĢtır. Böylece ilk iki ana bileĢen toplam varyansın % 63‟ünü 

temsil etmiĢtir. 

ABA sonucu stokları birbirinden ayırt etmede rol oynayan otolit ölçümlerinin 

önemliliklerine göre ana bileĢen yüklemeleri büyüklük sıralarına göre Çizelge 4.17‟de 

verilmiĢtir. Buna göre türleri birbirinden ayırt etmede en önemli otolit ölçümü 1-4 ve 2-

3 olarak görülmektedir.  
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Çizelge 4.16. ABA sonucu varyansların AB‟lere dağılımı 

Değişken Varyans (%) 
Genel 

Toplam (%) 

AB1 43 43 

AB2 20 63 

AB3 17 79 

AB4 11 90 

AB5 4 94 

AB6 2 97 

AB7 1 98 

AB8 1 99 

AB9 1 100 

 

Ana bileĢenler analizi sonucu elde edilen ikinici ve üçüncü ana bileĢenlerin 

birbirleri ile grafiklendirilmesi sonucu türleri birbirinden ayırt etmede rol oynayan 

özelliklerin vektörel dağılımı incelendiğinde yukardaki sonuçları destekler bir Ģekilde 

ġekil 4.10‟da verilmiĢtir. 

 

Çizelge 4.17. Ana bileĢenler analizi sonucu stokları birbirinden ayırt etmede rol 

oynayan otolit ölçümleri 

Değişkenler AB2 AB3 AB4 

2-6 -0.093 -0.119 -0.272 

1-6 -0.169 -0.208 0.061 

3-5 0.025 0.115 0.296 

1-2 0.031 -0.155 -0.530 

2-5 0.253 0.484 -0.294 

1-4 0.891 0.094 0.083 

2-3 0.777 -0.515 -0.160 

5-6 0.559 0.686 -0.134 

3-4 -0.137 0.684 0.340 

4-5 0.387 -0.362 0.620 
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ġekil 4.9. Ana bileĢenler analizi sonucu türleri birbirinden ayırt etmede rol oynayan 

özelliklerin ana bileĢenlere göre dağılımı. 

 

Türlerin ayrımında otolit ölçümlerinin etkinlik dercesine göre ABA unsurlarına 

göre sıralanıĢı Çizelge 4.18‟de gösterilmektedir. Buna göre; birinci ana bileĢene göre 

otolit ölçümlerinden ağırlıklı olarak 2-3 ve 1-4 gibi ölçümlerin ayrımda etkili olduğu 

gözlemlenirken, ikinci ana bileĢen için 3-5 ve 4-5 ölçümlerinin etkili olduğu dikkat 

çekmektedir. 
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Çizelge 4.18. Ana BileĢenler Analizi (ABA) sonuçlarına göre otolit ölçümlerinin 

etkinlik derecesine göre gösterilmesi 

Morfolojik karakterler Fonksiyon 

1 2 

2-3 0.618* 0.426 

1-4 0.527* 0.224 

3-4 -0.262* 0.163 

1-6 -0.229* 0.052 

3-5 -0.254 0.421* 

4-5 0.094 0.396* 

5-6 0.033 0.328* 

1-2 0.129 -0.187* 

2-6 -0.087 -0.133* 

2-5 -0.090 0.115* 

*Herhangi bir ayırt edici özellik ve her bir değiĢken arasındaki mutlak korelasyon 

 

Ana bileĢenler analizi sonucu elde edilen ana bileĢenler, populasyonlar 

arasındaki farklılıkları ortaya çıkarmada kullanılan kümelerarası korelasyon analizinde 

kullanıldı. KKA sonucu 2 fonksiyon elde edildi ve birinci fonksiyon toplam 

varyasyonun % 65‟ini, ikinci fonksiyon ise toplam varyasyonun % 35‟ini taĢıdığı 

görülmüĢtür (Çizelge 4.19). 

 

Çizelge 4.19. Kümelerarası korelasyon analizi (KKA) değerleri 

Fonksiyonlar Eigen 

Değişkeni 

Varyans % Toplam % Korelasyon 

1 0.804 65 65 0.668 

2 0.436 35 100 0.551 

 

Yapılan kümelerarası korelasyon analizi sonuçlarından biri olan istatistik 

denetimler Çizelge 4.20 ve Çizelge 4.21‟de verilmiĢtir. 
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Çizelge 4.20. Kümelerarası korelasyon analizi sonuçlarından biri olan istatistik denetimi 
 Wilks' Lambda F Serbestlik 

Derecesi 1 

Serbestlik 

Derecesi 2 

Önem Düzeyi 

1-2 0.972 1.031 2 72 0.362 

1-6 0.958 1.564 2 72 0.216 

2-6 0.986 0.498 2 72 0.610 

2-3 0.722 13.894 2 72 0.000 

2-5 0.988 0.443 2 72 0.644 

3-5 0.886 4.647 2 72 0.013 

5-6 0.955 1.715 2 72 0.187 

3-4 0.938 2.399 2 72 0.098 

4-5 0.930 2.708 2 72 0.073 

1-4 0.803 8.835 2 72 0.000 

 

Çizelge 4.21. Kümelerarası korelasyon analizi sonuçlarından biri olan istatistik denetimi 

Fonksiyon Testi 
Wilks' 

Lambda 
Ki-Kare 

Serbestlik 

Derecesi 

Önem 

Düzeyi 

1'in 2. fonksiyona olan değeri  0.386 64.237 20 0.000 

2  0.697 24.402 9 0.004 

 

Wilks' Lambda değeri tabloda görüldüğü gibi çok düĢük ve 64 gibi bir Ki- Kare 

ve 0 önemlilik değerine sahiptir. DüĢük bir Wilks' Lambda değeri ve önemlilik değeri 

ile büyük bir Ki-kare değeri, ayrıĢım modelinin etkili bir ayrıĢtırma gücüne sahip 

olduğunu gösterir (Yap ve ark., 2010; Gürlek, 2012). 

Kümeler Arası Korelasyon analizi (KKA) sonucu, her bir populasyondaki 

örneklerin kendi grubuna sayısal ve % olarak sınıflandırılması sonucu örneklerin 

tamamının % 69 ‟u doğru olarak kendi orijinal grubuna göre sınıflandırılmıĢtır (Çizelge 

4.22). En yüksek farklılaĢma oranını  (% 80) ise, Doğu Karadeniz (KD1) örnekleri 

göstermiĢtir. Bu da Doğu Karadeniz populasyonunun diğer populasyonlara göre daha 

farklı olduğunu ortaya çıkarmıĢtır.  
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Çizelge 4.22. Otolit ölçümlerinin ayrıĢım analizi sonucunda her bir gruptaki örneklerin 

kendi grubuna sayısal ve % olarak sınıflandırılması 

STOK KD1 KD2 MD TOPLAM 

KD1 20 4 1 25 

KD2 0 17 8 25 

MD 7 3 15 25 

KD1 80 16 4 100 

KD2 0 68 32 100 

MD 28 12 60 100 

 

 Batı Karadeniz (KD2) populasyonundaki bireylerin kendi grubuna doğru olarak 

sınıflandırılmasında % 68 gibi bir oran bulunmuĢtur. Otolit ölçüm değerleri bakımından 

bu populasyondaki bireylerin 17 tanesi benzerlik gösterirken, 8 tanesi Marmara Denizi 

(MD), populasyonundaki bireylere benzerlik göstermiĢtir.  

 Marmara Denizi (MD) populasyonunun kendi grubuna doğru olarak 

sınıflandırılmasında % 60 gibi bir oran bulunmuĢ otolit ölçüm değerleri bakımından bu 

populasyondaki bireylerin 15 tanesı benzerlik gösterirken, 7 tanesi Doğu Karadeniz 

(KD1) ve 3 tanesi Batı Karadeniz (KD2) populasyonlarıyla benzerlik göstermiĢtir. 

 

4.2.3. Otolit Kimya Analizi Bulguları 

Yapılan element analizler sonucu her bir populasyon için gözlenen ortalama ve 

standart sapma (SD) değerleri Çizelge 4.23‟de verilmiĢtir. Buna göre populasyonlar 

arasında önemli derecede element miktar farklılıkları gözlenmektedir.  
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Çizelge 4.23. Element analizi sonucu gözlenen ortalama ve standart sapma değerleri. 
 Populasyon 

Elementler Doğu Karadeniz 

(KD1) 

Batı Karadeniz 

(KD2) 

Marmara Denizi 

(MD) 

Fe ppm 3.59 2.285 0.37 

SD 0.2 0.02 0.1 

Zn ppm 0.49 2.6789 1.41 

SD 0.23 0.004 0.12 

Ba ppm 10.37 28.635 6.71 

SD 0.02 0.04 0.09 

Mg ppm 82.48 51.983 68.48 

SD 2.83 0.016 1.83 

Mn ppm 8.08 16.749 6.28 

SD 0.05 0.015 0.06 

Sr ppm 1869.69 3492.315 1274.54 

SD 10.19 0.018 14.12 

Na ppm 122.71 437.345 129.03 

SD 99.65 0.01 59.72 

K ppm 431.98 377.08 873.61 

SD 7.65 0.11 9.67 

Ca g/kg 212.48 473.044 280.37 

SD 2.29 0.04 1.96 

 

Yapılan varyans analiz testi (ANOVA) sonucu tüm elementler için 

populasyonlara arasında önemli derecede farklılık gözlenmiĢtir (P<0.001). Ana 

BileĢenler Analizi sonucu 6 ana bileĢen üretilmiĢ ve bu ana bileĢenlerin sahip oldukları 

varyasyon yüzdeleri çizelge 4.24‟de verilmiĢtir. Bu sonuçlara göre toplam varyansın 

%75‟ini birinci ana bileĢende, %25‟ü ise ikinci ana bileĢende toplanmıĢtır ve ilk iki ana 

bileĢen toplam varyansın %100‟ünü temsil etmiĢtir. 
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Çizelge 4.24. ABA sonucu varyansların AB‟lere dağılımı 

Değişken Varyans (%) 
Genel 

Toplam (%) 

AB1 75 75 

AB2 25 100 

AB3 0.018 100 

AB4 0.003 100 

AB5 0.001 100 

 

 
ġekil 4.10. Ana bileĢenler analizi sonucu türleri birbirinden ayırt etmede rol oynayan 

özelliklerin ana bileĢenlere göre dağılımı 

 

Türlerin ayrımında kimyasal elementlerinin etkilik derecesine göre ABA 

unsurlarına göre sıralanmasında birinci ana bileĢene göre elementlerden Na, Ba, Mn, Sr, 

Ca, Zn ve Mg‟un ayrımda etkili olduğunu gözlemlenirken, ikinci ana bileĢen için Fe ve 

K‟un etkili olduğu dikkat çekmektedir (Çizelge 4.25). Turan ve ark., (2014)‟nın S.  

maximus türünün Doğu Karadeniz, Batı Karadeniz ve Marmara populasyonlarının 

ayrımı için yaptıkları otolit kimyası çalıĢmasına göre populasyonları ayırt etmede ilk 

ana bileĢene göre Sr ve Mg, ikinci ana bileĢene göre ise Mn ve Na elementlerinin daha 



47 

etkili olduğunu söylemiĢlerdir. Aynı cinse ait iki farklı tür olan S.maeoticus ve 

S.maximus arasında elde edilen bu sonuçların bu farklılığı otolit kimyasının türlerin 

ayrımı için de etkili olabileceğini göstermektedir. Turan ve Yağlıoğlu, (2010) Sepia 

officinalis populasyonlarının ayrımında da kemik kimyasının etkili olabileceğini 

belirtmiĢlerdir. 

 

Çizelge 4.25. Ana BileĢenler Analizi (ABA) sonuçlarına göre otolit elementlerinin 

etkinlik dercesine göre gösterilmesi 

 

Elementler 

Fonksiyon 

1 2 

Na  0.999 - 

Ba  0.991 0.135 

Mn  0.990 0.140 

Sr  0.971 0.238 

Ca  0.962 -0.272 

Zn  0.899 -0.437 

Mg  -0.878 0.478 

Fe  0.131 0.991 

K  -0.602 -0.798 

 

Ana bileĢenler analizi sonucu elde edilen ana bileĢenler, populasyonlar 

arasındaki farklılıkları ortaya çıkarmada kullanılan kümelerarası korelasyon analizinde 

kullanıldı. KKA sonucu 2 fonksiyon elde edildi ve birinci fonksiyon toplam 

varyasyonun % 82‟sini, ikinci fonksiyon ise toplam varyasyonun % 18‟ini taĢıdığı 

görülmüĢtür (Çizelge 4.26). 

 

Çizelge 4.26. Kümelerarası korelasyon analizi (KKA) değerleri 

Fonksiyonlar Eigen 

Değişkeni 

Varyans % Toplam % Korelasyon 

1 45794794.860 82 82 1.000 

2 10152794.371 18 100 1.000 

 

 

Wilks' Lambda değeri çizelge 4.27‟da görüldüğü gibi çok düĢük ve 776 gibi 

büyük bir Ki- Kare ve 0 önemlilik değerine sahiptir. 
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Çizelge 4.27. Kümelerarası korelasyon analizi sonuçlarından biri olan istatistik denetimi 

Fonksiyon Testi 
Wilks' 

Lambda 
Ki-Kare 

Serbestlik 

Derecesi 

Önem 

Düzeyi 

1'in 2. fonksiyona olan değeri 0.000 776.778 18 0.000 

2 0.000 371.065 8 0.000 

 

Kümeler Arası Korelasyon Analizi sonucu, her bir populasyondaki örneklerin 

kendi grubuna sınıflandırılması sonucunda örneklerin tamamının (%100) doğru olarak 

kendi orjinal grubuna göre sınıflandırılmıĢtır (Çizelge 4.28).  

Bu değerlere göre otolit kimyasal analiz sonuçları KD1 (Doğu Karadeniz), KD2 

(Batı Karadeniz) ve MD (Marmara Denizi) stokları arasında önemli ölçüde bir farklılık 

olduğunu göstermektedir.  

 

Çizelge 4.28. Elementlerin ayrıĢım analizi sonucunda her bir gruptaki örneklerin kendi 

grubuna sayısal ve % olarak sınıflandırılması 

STOK KD1 KD2 MD TOPLAM 

KD1 10 0 0 10 

KD2 0 10 0 10 

MD 0 0 10 10 

KD1 100 0 0 100 

KD2 0 100 0 100 

MD 0 0 100 100 
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5.  SONUÇLAR ve ÖNERİLER 

 

  Bu çalıĢmada ekonomik değeri olan, dünyada Ģimdiye kadar populasyon 

genetiği çalıĢması bulunmayan Scophthalmus maeoticus populasyonlarının Nükleer 

DNA‟ya bağlı mikrosatellitle ve mtDNA dizileme teknikleri ile populasyonlar 

arasındaki genetik iliĢkinin derecesinin ortaya çıkarılması amaçlanmıĢtır.  

Genetik çalıĢmaların yanında populasyonlar morfolojik olarak da incelenmiĢtir. 

Ayrıca, populasyon çalıĢmalarında giderek yaygınlaĢan otolit kimyası ve Ģekil analizi 

tekniklerinden de faydanılmıĢtır. 

Denizlerimizde (Doğu Karadeniz, Batı Karadeniz ve Marmara Denizi)  bulunan 

populasyonlardan temsile her bölgeden 25 adet toplamda 75 adet örnekleme yapılmıĢtır. 

Türün tanısı ve sistematik ayrımı Slastenenko, (1956); AkĢiray, (1987); Fischer ve ark., 

(1987); Zengin, (2000); Turan ve ark., (2007)‟ye göre yapılmıĢtır. 

Denizlerimizden elde edilen bu örnekler ilk olarak SMA1, SMA-02, SMA3, 

B12-I-GT14 ve 3/9-CA15 genleri kullanılarak Nükleer DNA‟ya bağlı mikrosatelite 

tekniği ile incelenlemiĢ, daha sonra COI geni kullanılarak mtDNA Dizin analizi tekniği 

ile incelenmiĢtir. Kullanılan bu iki tekniklede populasyonlar arasındaki genetik iliĢkinin 

Ģekli ve derecesi araĢtırılmıĢtır. 

Kalkan populasyonlarının mikrosatelite analizi sonucunda 5 mikrosatelite 

lokusundan toplam 72 adet alel saptanmıĢtır. Tüm populasyonlarda ortalama alel sayısı 

ise 14,4 olarak bulunmuĢtur. S. maeoticus populasyonlarında gözlenen heterozigotluk 

0,36 ile 0,48 değerleri arasında değiĢmektedir. Ortalama heterozigotluk değeri ise 0,42 

olarak bulunmuĢtur. Kalkan populasyonları arasındaki FST analizi sonucunda en küçük 

uzaklık (0.19549) Marmara Denizi ve Batı Karadeniz populasyonları arasında 

görülürken, en büyük uzaklık (0.21755) ise Marmara Denizi ve Doğu Karadeniz 

populasyonları arasında görülmüĢ olup tüm populasyonların genetik olarak 

birbirlerinden farklı olduğu gözlenmiĢtir.  

Populasyonlar içi genetik çeĢitlilik değeri en küçük olan Doğu Karadeniz (KD1) 

populasyonunda gözlemlenmiĢtir. Bu durumun Doğu Karadeniz populasyonu 

üzerindeki avcılık baskının yoğunluğundan kaynaklanabileceği düĢünülmektedir. En 

yüksek genetik çeĢitlilik ise Batı Karadeniz populasyonunda olduğu gözlemlenmiĢtir. 
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DNA dizin analizi sonucunda, populasyonlar içi ortalama genetik çeĢitlilik en 

düĢük (0.001337) Batı Karadeniz populasyonunda belirlenmiĢtir. Bu sonuç Batı 

Karadeniz populasyonunun yakın bir geçmiĢte genetik dar boğaza girmiĢ olabileceği 

ihtimalini iĢaret etmektedir. Genetik çeĢitlilik değeri en yüksek ise (0.001692) Marmara 

Denizi populasyonunda olduğu bulunmuĢtur. Populasyonlar arası genetik farklılık 

düzeyi incelendiğinde en yüksek genetik farklılaĢma düzeyi Marmara (MD) ve Doğu 

Karadeniz (KD1) populasyonları arasında bulunmuĢtur. Populasyonların genetik 

farklılıklarına baktığımızda sadece Marmara ile Doğu Karadeniz populasyonlarının 

birbirlerinden farklı oldukları gözlenmiĢtir. KomĢu kalıtımlı soy ağacı (Neighbour 

Joining tree) sonuçlarına göre Doğu Karadeniz populasyonu genetik olarak en farklı 

populasyon olarak karĢımıza çıkmıĢtır. Batı Karadeniz ve Marmara Denizi 

populasyonları ise birbirlerine yakın çıkmıĢtır. Gözlenen bu farklılık Trabzonun sahip 

olduğu çevresel farklılıktan ve Marmara ve Batı Karadeniz populasyonlarından 

jeoğrafik olarak izole olduğundan populasyonlar arasında sınırlı gen akıĢı olduğunu ve 

bundan kaynaklı farklılaĢmanın oluĢtuğu varsayılabilinir.  

Populayonlar arasındaki morfolojik iliĢkiyi tespit etmek amacıyla kümeler arası 

korelasyon analizi (KKA) yapılmıĢtır, analiz sonucunda Doğu Karadeniz (KD1) 

populasyonu Batı Karadeniz (KD2) ve Marmara Denizi (MD) populasyonlarından 

farklılık göstermiĢtir. Yapılan otolit Ģekil analizi sonucunda da Batı Karadeniz (KD1) 

populasyonu diğer populasyonlardan farklı çıkmıĢtır. Bu sonuçlar otolit Ģekillerinin 

populasyonlar arasındaki iliĢkiyi saptamak için en az morfolojik karakterler kadar etkili 

olduğunu göstermektedir. 

Balıklardaki morfometrik karakterler, ortamda bulunan besin yoğunluğu ve 

sıcaklık gibi çevresel koĢullardaki değiĢikliklere bağlı olarak fenotipik farklılık 

gösteririler. Doğu Karadeniz ve Batı Karadeniz bölgesindeki sıcaklık, tuzluluk ve besin 

yoğunluğu gibi faktörlerin farklılaĢma göstermesi Doğu Karadeniz (KD1) ve Batı 

Karadeniz (KD2) populasyonları arasında fenotipik farklılaĢmaya neden olabilir. 

Marmara (MD) ve Batı Karadeniz (KD2) populayonları ise morfometrik 

karakterler ile otolit Ģeklinde de fenotipik olarak benzerlik göstermiĢtir. Marmara Denizi 

ve Batı Karadeniz örnekleri arasındaki bu benzerliğin sebebi aralarındaki coğrafik 

yakınlık, buna bağlı olarak populasyonlar arasındaki yüksek gen akıĢı ve etkisi altında 

oldukları benzer çevresel koĢullardır. Yapılan araĢtırmalar, morfolojik varyasyonların 
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belirlenmesinde çevresel faktörlerin büyük rol oynadığını (Winans, 1984) ve özellikle 

de yaĢamın ilk evrelerindeki geliĢim koĢullarının, meristik karakterlerin belirlenmesinde 

büyük oranda etkili olabileceğini belirtmiĢtir (Bembo ve ark., 1996).  

 Morfometrik ve meristik karakterlerin etkinlik derecelerini belirlemek için 

yapılan ABA sonucuna göre linea uzunluğu, ağız-göz arası mesafe, gözler arası mesafe, 

göz çapı, pektoral ıĢın sayısı, arka pektoral ıĢın sayısı ve solungaç diken sayısının daha 

etkili olduğu belirlenmiĢtir. Demir (1968)‟e göre balıklarda bulunan solungaç 

dikenlerindeki geliĢimin sadece ontogenetik geliĢim süresince değil, balığın tüm yaĢamı 

boyunca devam ettiğini ve buna bağlı olarak diğer karakterlere göre çevresel 

faktörlerden daha çok etkilendiğini belirtmiĢtir. Ayrıca elde ettiğimiz sonuçlara göre 

morfometrik karakterler meristik karakterlere göre daha fazla farklılık göstermiĢtir. 

Buda populasyonların ayrımında morfometrik karakterlerin daha etkili olduğunu ortaya 

çıkarmıĢtır.  

 Yapılan otolit kimyası sonuçlarına göre Doğu Karadeniz (KD1), Batı Karadeniz 

(KD2) ve Marmara (MD) populasyonlarının kendi gruplarına göre yapılan 

sınıflandırmasında tümü birbirinden farklılık göstermiĢtir. Otolitler ortamdaki element 

ve bileĢenlerin katmanlaĢmasıyla büyüyen yapılardır. Buna bağlı olarak balığın içinde 

yaĢadığı su kompozisyonunu da içerebilirler (Campana ve Neilson, 1985, Campana, 

1999). Türkiye denizleri, biyotik ve abiyotik faktörler bakımından birbirleriyle 

benzeĢmeyen farklı yapılar gösterir. Kapalı deniz özelliğini taĢıyan Türkiye denizleri 

birbirleriyle olan iliĢkilerine rağmen denizel ortamlardaki ekolojik farklılık nedeniyle 

verimlilik dereceleri ve üretim olarak da ayrımları barizdir. Karadeniz‟in hidrokimyasal 

özellikleri hakkında yapılan çalıĢmalarda Karadeniz‟in iyonik bileĢenleri araĢtırılmıĢ ve 

Marmara Denizi‟yle karĢılaĢtırıldığında farklı bulunmuĢtur. Buna ek olarak Batı 

Karadeniz bölgesindeki demir-çelik fabrikaları ve diğer sanayi kuruluĢlarının atıklarının 

denize deĢarjı bu bölgedeki deniz suyu yapısına etki etmektedir (Ataç, 1997). Deniz 

sularının hidrokimyasal ve fiziksel özellikleri ile ilgili yapılan çalıĢmalar bulduğumuz 

otolit kimyası sonuçlarını destekler niteliktedir. Sonuç olarak bu bulgular 

değerlendirildiğinde su parametrelerinin otolit yapısı üzerinde etkili olduğunu 

söyleyebiliriz.  

S. maeoticus‟un yapısını incelemek için yapmıĢ olduğumuz çalıĢma sonucunda 

elde edilen moleküler genetik analizler, morfometrik-meristik analizler ve otolit kimyası 
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analizleri değerlerine göre tüm analizler birbirini kısmen veya tamamen destekler 

niteklikte çıkmıĢtır.  

Sonuç olarak elde edilen tüm bu sonuçlar ıĢığında,  genetik ve morfolojik olarak 

Doğu Karadeniz ve Marmara Denizi S. maeoticus populasyonları birbirinden bağımsız 

iki farklı stoğu oluĢturdukları ve Batı Karadeniz stoğunun ise bu iki stok arasında 

kısmen veya sınırlı gen akıĢı içinde olabileceğini söyleyebiliriz.  

YapmıĢ olduğumuz mikrosatelite, DNA dizileme ve morfometrik analizlerin 

sonuçlarının hepsinde Doğu Karadeniz populasyonun farklılık göstermesi bu bölgede 

avcılık baskısının çok olmasından ve/veya deniz kirliliğinden kaynaklanabilir. Bu 

bölgede deniz kirliliğinin yüksek oluĢuyla ilgili bir çevresel literatür rastlanmadığından. 

Avcılık baskının çok olması bölgede bulunan S. maeoticus stoklarının azalmasına neden 

olduğu düĢünülebilinir. Bunların önüne geçmek için Doğu Karadeniz bölgesinde av 

yasağı 1-2 yıl getirilebilir, avlanma boyu arttırılarak balığa avlanmadan önce daha fazla 

üreme Ģansı verilerek stokların artması sağlanabilir ve/veya bölgede av yasağı süresi 

uzatılabilinir.  
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