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ÖZET 

TÜRKİYE DENİZLERİNDE BULUNAN ÇİN ŞAPKASI (Patella caerulea 

Linnaeus, 1758) POPULASYONLARININ İNCELENMESİ 

Bu çalıĢmada Türkiye Denizleri‟nde bulunan Çin ġapkası (Patella caerulea 

Linnaeus, 1758 ) populasyonlarının genetik yapısı mtDNA PCR-RFLP yöntemi 

kullanılarak analiz edilmiĢtir. ÇalıĢmada kullanılan örnekler Karadeniz (ġile), Marmara 

Denizi (Adalar), Ege Denizi (Ġzmir Körfezi) ve Akdeniz‟den (Antalya Körfezi ve 

Ġskenderun Körfezi) temin edilmiĢtir. 

 MtDNA‟nın 16S rRNA geni PCR yöntemi ile çoğaltılarak 4 restrilsiyon enzimi 

(Csp6I, BsurI (HaeIII), Hin6I (HhaI), AluI) ile kesilmiĢtir. RFPL sonucunda 8 haplotip 

saptanmıĢtır. Populasyonlar arasında azda olsa haplotip paylaĢımının olduğu tespit 

edilmiĢtir. Haplotipler arasında evrimsel uzaklık değerine bakıldığında en fazla uzaklık 

değerinin 0.024528 olduğu ve Ege Denizi ( Ġzmir Körfezi) populasyonunda 7, Akdeniz 

(Antalya Körfezi) populasyonunda 25 birey tespit edilen AABB genotipi ile Karadeniz 

(ġile) populasyonunda 10 ve Marmara Denizi (Adalar) populasyonunda 5 birey tespit 

edilen BAAA genotipidir.  

Populasyon içi ortalama haplotip çeĢitliliği 0.5971, genetik çeĢitliliği 0.006760 

olarak bulunmuĢtur. Populasyonlar arası ortalama genetik benzerlik değeri 0.012150, 

ortalama genetik farklılık değeri ise 0.005390 olarak bulunmuĢtur. 

Populasyonlar arasındaki genetik farklılık değerlerine göre, en yüksek değer 

Karadeniz (ġile) ve Akdeniz (Antalya körfezi) populasyonları için (0.012867) 

bulunurken; en düĢük değer ise Ege Denizi (Ġzmir Körfezi) ve Akdeniz (Antalya 

Körfezi) populasyonları arasında (0.000960)  gözlenmiĢtir. Monte-Carlo (X2) ikili 

KarĢılaĢtırma Analizi sonucu bütün populasyonlar arasında önemli derecede genetik 

farklılıklar olduğu belirlenmiĢtir (P<0.001). UPGMA soy ağacında Akdeniz (Antalya 

Körfezi) ve Ege Denizi (Ġzmir Körfezi) populasyonlarının birbirlerine en yakın 

taksonomik iliĢkiyi gösterdiği ve Karadeniz (ġile) populasyonunun da bu 

populasyonlara en uzak taksonomik iliĢkiyi gösterdiği tespit edilmiĢtir. 
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ABSTRACT 

GENETIC ANALYSE OF THE MEDITERRANEAN LIMPET (PATELLA 

CAERULEA LINNAEUS, 1758) POPULATIONS ON THE TURKISH SEAS 

In this study, the genetic structure of Mediterranean limpet (Patella caerulea) 

populations from Turkish Seas were analysed with mtDNA PCR-RFLP method. 

Samples were collected from Black Sea (ġile), Marmara Sea (Adalar), Aegean Sea 

(Izmir Bay), Mediterraean Sea (Iskenderun Bay and Antalya Bay). 

The complete 16S rRNA gene of mtDNA amplified by PCR were digested with 

four restriction enzymes, Csp6I, BsurI (HaeIII), Hin6I (HhaI),AluI. As a result, a total 

of eight haplotypes were detected from 150 individuals. Haplotypes sharing was 

observed among populations. The highest evolutionary distance was observed between 

the AABB and BAAA Haplotypes. AABB  haplotype detected in the Izmir Bay sample 

(Aegean Sea) and Antalya Bay sample (Mediterranean Sea) populations respectively. 

BAAA haplotype detected in the Black Sea and Marmara Sea populations respectively. 

The average haplotype diversity and nucleotid diversity within populations were 

0.5971 and 0.006760 respectively. The average nucleotid diversity and nucleotide 

divergence among to populations were 0.012150 and 0.005390 respectively. 

The highest genetic divergence was observed between ġile sample (Black Sea) 

and Antalya Bay sample) Mediterranean Sea) (0.012867), and the lowest genetic 

divergence was observed between Izmir Bay sample (Aegean Sea) and Antalya Bay 

Sample (Mediterranean Sea) (0.000960). In Monte Carlo (X2) pairwise comparisons 

highly significant differences between all populations (P<0.001) were observed. In 

UPGMA dendrogram, Antalya Bay sample (Mediterranean Sea) and Ġzmir Bay sample 

(Aegean Sea) samples clustered as a closest taxa and ġile sample (Black Sea) clustered 

as most divergent taxa. 
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SĠMGELER VE KISALTMALAR DĠZĠNĠ 

bç  Baz Çifti 

COI  Sitokrom C oksidaz I geni 

DNA  Deoksi ribo nükleik asit 

g Gram 

mA  Mili Amper 

mg  Miligram 

ml  Mililitre 

MtDNA  Mitokondrial DNA 

PCR  Polimeraz Zincir Reaksiyonu 

RAPD  Polimorfik DNA‟nın Rastgele Çogaltılması 

RFLP  Sınırlama Parçası Uzunluk Polimorfizmi 

rRNA  Ribozomal RNA 

SSCP  

Single Strand Conformation Polymorphism (tek iplik konformasyon 

polimorfizmi) 

TEMED  Tetrametiletilendiamin 

tRNA   TaĢıyıcı RNA 

UPGMA  Tartılı Olmayan Çiftlestirilmis Grup Metodu Aritmetik Ortalaması 

V  Volt 

μl  Mikrolitre 
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1.GİRİŞ 

Son yıllarda insanoğlunun doğayı bilinçsizce kullanması sonucunda bir çok canlı 

türü yok olmuĢ yada yok olmanın eĢiğindedir. Doğadaki canlılar yaĢadıkları ortamda 

insanların bilinçsiz sömürüsünden kaynaklanan yapay etkilere maruz kalmaktadır. Bu 

tip baskılara sadece genetik açıdan güçlü populasyonlar direnebilmektedir. Genetik 

olarak güçlü populasyonların varlığını sürdürmesi, ancak populasyonların gen 

havuzlarının korunmasıyla mümkün olabilir. Populasyonlar arasındaki gen alıĢ veriĢi  

genetik farklılıkların ortadan kalkmasını sağlar. Populasyon genetiği çalıĢmaları genel 

olarak populasyonlarda meydana gelen alel frekansı değiĢiklikleri inceler. Genetik 

çeĢitlilikte meydana gelen azalmalar, bir populasyonun suni veya doğal yolla çevrede 

meydana gelen değiĢmelere karĢı daha zor adapte olmasına neden olabilmektedir. Bu 

durum populasyon dalgalanmalarına sebep olabilmekte ve o populasyonun yok 

olmasıyla sonuçlanabilmektedir. Bu tip durumlarda mevcut olan genetik çeĢitlilik, 

adaptasyona dayanan evrimsel değiĢiklik için hayati bir rol oynar (Turan, 2000a). Son 

yıllarda Çin Ģapkası türlerinin korunması ve yönetimi ile ilgili bazı problemler ortaya 

çıkmıĢtır. Atlantik adalarında bulunan Patella candei d'Orbigny, 1839 ve Patella  

aspera  Röding, 1798 türlerinin azalan stoklarının korunması gerektiği düĢünülmektedir 

(Hawkins ve ark., 2000; Borrell, 2010).  Ayrıca Patella  ferruginea Gmelin, 1791 

stokları ciddi tehlike altındadır (Espinosa ve Ozawa, 2006; Borrell, 2010). Doğu 

pasifikte bulunan Patella mexicana (Broderip ve Sowerby, 1829) türünün Meksika ana 

karasında soyunun tükenmiĢ olduğu düĢünülmektedir (Ridgway ve ark., 1998; Borrell, 

2010). 

Türkiye denizlerinde bulunan patella populasyonları arasında herhangi bir 

sebepten genetik yapılarının tespit edilmesi o populasyonların devamlılığının 

sağlanması için hayati önem taĢımaktadır (Carvalho ve Hauser, 1994). Sadece 

populasyonların genetik yapılarının belirli dönemlerde kontrol edilerek zaman içerisinde 

meydana gelen değiĢiklikler gözlemlenip, gerekli durumlarda zaman kaybedilmeden 

müdahale edilmelidir. Bu uygulamalar sürdürülebilirlikleri için çok önemlidir. Ekolojik  

dengenin göz ardı edilmeden doğada bulunan canlıların bir bütün olduğu 

düĢünülmelidir. Balıkçılık genetikçileri, stokların gelecekte mevcut olmaları için 

populasyonların uzun dönemdeki adaptasyon kabiliyetleri ile ilgilenmektedirler. 
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Ġdareciler genellikle genetik değiĢimin çok uzun zaman zarfında gerçekleĢtiğini 

zannetmektedirler. Oysa genetik değiĢim, kuvvetli seleksiyon baskıları ve genetik 

kayma yolu ile birkaç yıl gibi kısa zaman zarflarında gerçekleĢebilmektedir (Turan, 

2000a).  

Günümüzde gastropodlar, dünyanın her yerinde sömürülebilen önemli bir 

kaynak olarak dikkati çekmektedir. Bu canlılar büyük ölçüde Japonya, Çin, Portekiz, 

Fransa, Ġspanya ve Ġtalya‟da  tüketilmektedir. Ġspanya ve Portekiz gibi ülkelerde Patella 

türlerinin tüketimi ülke mutfağında bir gelenek haline gelmiĢ ve çok eskiye 

dayanmaktadır. Onlarca yıldır ticari sömürü altında olmalarına karĢın bu canlılar 

hakkında yapılan çalıĢmaların sayısı 1980 yılından bu yana bir miktar artmıĢ ancak hala 

yetersiz olduğu düĢünülmektedir (Miyares, 1980; Ortea, 1980; Borrell, 2010 ). 

Bu çalıĢmada dünya  ülkelerinin büyük bir bölümünde sürekli olarak tüketilen, 

ayrıca ekonomik olarak önem arz eden, ülkemizde ise Ģimdiye kadar üzerinde genetik 

düzeyde herhangi bir populasyon çalıĢması bulunmayan ve dünya genelinde çok az 

çalıĢma olan çin Ģapkası  (Patella caerulea) populasyonlarının, mtDNA 16S rRNA geni 

kullanılarak PCR-RFLP analizi tekniği ile genetik yapılarının incelenmesi ve 

populasyonlar arası moleküler iliĢkinin ortaya konulması amaçlanmıĢtır. 

1.1. Patellidae Familyasına Ait Genel Özellikler 

Ülkemizde Çin Ģapkası veya TaĢ midyesi olarak adlandırılan patella türleri;  

kayalık sahillerde deniz içerisinde yada deniz seviyesinin hemen üst kısmında 

bulunurlar (Öztürk ve Ergen, 1999). Deniz  kıyılarındaki kayalık gel-git bölgelerinde, 

dalgalar tarafından ıslatılan taĢlar üzerinde, supralittoral, mediolittoral ve üstinfralittoral 

zonda bulunurlar (Sella ve ark., 1993; Cretella ve ark., 1990; Öztürk ve Ergen, 1996). 

Patellidae familyası dünyada 34 tür ile patella cinsi 9 tür ile temsil edilir (Ridgway ve 

ark., 1998; Nakano ve Ozawa, 2004). Akdeniz‟ de 6 ülkemizde ise 3 tür ile temsil 

edildiği rapor edilmektedir (Badino ve Sella, 1980; Öztürk ve Ergen, 1999; Mauro ve 

ark., 2003; Guerra ve ark., 2004; Espinosa ve ark., 2007; Ayas ve ark., 2008 ). Patella 

türleri konik Ģekle sahip bir kabuk içerisinde bulunan canlılardır. Kabuk Ģekli olarak 

güçlü ayak kasları sayesinde kayalara sıkıca tutunarak bu bölgedeki alglerle beslenirler. 

Patella türlerinde ayak iyi geliĢmiĢtir. Operkulum bulunmaz. Solunum organı olarak 

görev yapan ktenidiumlar körelmiĢ ve bunların görevini ayağı çevreleyen paleal oluk 
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içinde yer alan sekonder solungaçlar (pseudoktenidium) üstlenmiĢtir. Kalp tek 

kulakçıklı ve radula docoglossat tipdir (Öztürk, 1998). Bu genus üyeleri ayrı eĢeyli 

olmalarına karĢın, bazılarında ptotandrik hermofroditizm özelliği de görülür (Öztürk, 

1998; Bacci ve Sella, 1970). 

1.1.1. Denizlerimizde Bulunan Patellidae Türleri 

Dünya genelinde 34 tane patellidae türü varken Akdeniz‟ de 6 tür 

bulunmaktadır. (Badino ve Sella, 1980; Öztürk ve Ergen, 1999; Mauro ve ark., 2003; 

Guerra- Garcia ve ark., 2004; Espinosa ve ark., 2007; Ayas ve ark., 2008). Patella 

genusu ülkemizde 3 tür ile temsil edilmektedir. Ülkemizde bulunan bu türler: 

 P. caerulea, P. aspera ve Patella rustica Linnaeus, 1758‟ dir ( Öztürk ve Ergen, 

1999; Demir, 2003; Çulha ve ark., 2007; Ayas ve ark., 2008). 

Patella türleri Akdeniz, Ege ve Marmara denizinde yaygın olarak görülürken 

Karadeniz‟ de bulunan türler P. aspera ve P. caerulea’ dır (Demirci, 2005; Çulha ve 

ark., 2007). P. caerulea endemik bir Akdeniz türü iken, P.aspera ve P. rustica hem 

Akdeniz hem de Atlantik kıyılarında yayılım göstermektedir (Mauro ve ark., 2003).  

1.2. Patella caerulea’ nın Biyolojisi 

Kabuk tabanı oldukça geniĢ, basık koni Ģeklindedir. Apeks anterior konumludur. 

Polimorf olan bu türün kabuk yüzeyinde, hemen hemen birbirine benzer veya 

birbirinden çok farklı olan değiĢik sayıda kostalar bulunur. Bu kostalar, bazı kabuklarda 

5-10 adet olup, yüksek kabartılar Ģeklinde, bazı kabuklarda ise çok sayıda ve incedir. 

Kabuğun açıklığı ovalimsi olup, kenarları bazılarında düz, bazılarında kostalar 

nedeniyle girinti çıkıntı oluĢmuĢtur. Kabuğun iç kısmı genellikle mavimsi veya 

beyazımsı renkte olup, parlak ve sedef yansımalıdır. Kas izi at nalı Ģeklindedir. Manto 

izi belirgin, içi mavimsi kabuklarda açık renkte, beyazımsı olanlarda daha koyu 

renktedir. Kabuğun iç yüzeyinde kas izinden kabuk kenarına kadar tek tek veya 

demetler halinde uzanan radier ıĢınlar uzanır. Ayağın kaidesi koyu renktedir. Radulanın 

çıkıntılı diĢi 3 çıkıntı ihtiva etmekte olup, bunlardan lateral diĢler tarafındaki çıkıntı 

diğerlerinden daha küçüktür. Lateral diĢlerin kaideye bağlanma yüzeyi dıĢbükey çizgi 

Ģeklindedir. Marjinal diĢler saydam olduklarından görünmesi zordur (Öztürk, 1998). 
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ġekil 1.1. de Patellidae familyasına ait canlıların genel olarak vücutlarının anatomik 

yapısı verilmiĢtir. 

 

1 Radula

2 Ağız

3 Kabuk

4 Mide

5 Gonad

6 Kalp

7 Sölom

8 Böbrek

9 Manto 

10 Manto boşluğu

11 Anüs

12 Solungaç

13 Ayak

14 Vucut boşluğu

15 Ayak sinir kordonu

16 Bağırsak

17 Viseral sinir kordunu

18 Sinir halkası
 

ġekil 1.1. Patellidae familyasının genel olarak vücut yapısı (Ruppert ve ark., 2004) 

Patella türlerinde sağ ve sol olmak üzere 2 adet böbrek vardır. Soldaki böbrek 

sağdakine oranla daha küçüktür. Sağ  böbrek  viseral kütle boĢluğunda anüsün hemen 

bitiĢiğinde bulunur. Ayrıca sağ böbrek ile gonad arasında bağlantı vardır (Davis ve 

Fleure, 1903; Walker, 1968). Bu canlılarda atık maddeler amonyak, üre ve ürik asit 

Ģeklinde atılmaktadır (Baribault, 1968). 

Patella türlerinde solunum, solungaçlar sayesinde yapılmaktadır. Solungaçlar bir 

kanal ile baĢın hemen üzerindeki manto boĢluğunda bulunan kalbe bağlanmıĢtır. Bu 

canlıların ihtiyacı olan oksijen miktarı vücut büyüklüğü, sıcaklık, mevsimsel etkiler, 

oksijen basıncı, açlık ve içsel ritimlere bağlıdır (Newell, 1979; Öztürk, 1998). 

Patella cinsine ait canlılarda sindirim sistemi üyeleri; ağız ve içinde bulunan 

radula diĢleri, yemek borusu, küçük bir mide, viseral kitle etrafında 3-6 kez kıvrılabilen 

bağırsak ve atıkların atıldığı anüsten oluĢmaktadır. Besinler radula diĢleri ile kayalardan 

kazınarak alınır sonrasında yemek borusunu takip ederek mideye ulaĢır sindirim 

genellikle burada gerçekleĢir. Mideden sonra bağırsağa ulaĢan besinlerin burada 
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sindirimi devam eder ve emilim gerçekleĢir, atık maddeler ise anüs yolu ile dıĢarı atılır 

(Graham, 1932; Fretter ve Graham, 1962). 

Patella türlerinde nispeten basit bir üreme sistemi vardır. Patella cinsi üyelerinin 

cinsi olgunluk yaĢı ortalama 1-2 yıldır. Bu canlılar hem erkek hem de diĢi üreme hücresi 

üretebilirler. 9 aylık olan bireyler erkek olarak olgunlaĢır ancak bu bireyler 2-3 yaĢına 

geldiğinde diĢi olarak dönüĢüm gerçekleĢtirirler (Lindberg, 2004). Patella türlerinde dıĢ 

döllenme gözlenir (Ankel, 1936). Gonadlar sağ böbreğin bağlı olduğu kanal vasıtasıyla 

papilaya kadar ulaĢır ve dıĢarı salgılanır. Yumurtlama Eylül ayından Nisan ayına kadar 

gerçekleĢir ancak kıĢın ortalarında ivme kazanır (Bacci ve Sella, 1970). Yumurta ve 

sperm denize bırakılır, dalga ve akıntılar sayesinde ise döllenme gerçekleĢir. Genellikle 

yumurta boyutu küçüktür ve yumurta çapı 0.0035 inç (0.09 milimetre) civarındadır 

(Lindberg, 2004). Patella türlerinde 2 farklı larval aĢama vardır; yumurtadan ilk çıkan 

larvalar suda serbest Ģekilde hareket eder. Trochophore ve veliger evrelerini 

tamamladıktan sonra larva, 2 haftalık pelajik ömrünün ardından yaklaĢık 0.2 mm kabuk 

uzunluğu ile kayaya yerleĢir  (Dodd, 1957; Lindberg, 2004). 

Patella türleri ile beslenen canlıların baĢında deniz yıldızları gelir (Bullock, 

1953). Birçok yengeç türü, octhophus cinsine ait üyeler, kuĢlar, balıklar ve memeliler de 

bu canlıların predatörleridir  (Chapin, 1968; Branch, 1981). Ayrıca insanların bu 

canlıları besin olarak görmesinden sonra patella türlerinin en önemli predatörlerinden 

biriside insanlar olduğu düĢünülmektedir. 

Bu canlılar predatörlerine karĢı bazı savunma mekanizması geliĢtirmiĢtir. 

GeliĢtirdiği en önemli savunma aracı “mushrooming” adı verilen mekanizmadır. Bu 

sisteme göre patella türleri predatörlerini hissettikleri anda kasları vasıtasıyla 

kabuklarını bir  miktar yukarı kaldırdıktan sonra hızlı bir Ģekilde bulunduğu kayaya 

veya substrata çekerek kabarcık oluĢtururlar. Hızlı bir Ģekilde gelen predatör bu 

kabarcığı takip ederken patella türü oradan uzaklaĢır (Bullock, 1953; Clark, 1958; 

Margolin, l964; Mackie, 1972; Dayton ve ark., 1977; Branch, 1978). Diğer bir savunma 

stratejisi ise deniz yıldızı gibi canlılara uygulanan agresif yöntemdir. Bu yöntem ise, 

patellaların kabuklarını kaldırıp güçlü kaslarıyla kendini kayaya çekerken predatörün 

arada kalan organlarını ezmesiyle gerçekleĢir (Branch, 1979). 

Patella türleri kayalıklar üzerinde bulunan bitkisel organizmaları radula diĢleri 

ile kazıyarak beslenirler. Ana besinlerini bitkisel organizmalar oluĢturur yani “herbivor” 
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beslenme Ģekli gösterirler.  Bu canlıların ana besinini genellikle Cyanophyceae türleri 

oluĢturur. P. caerulea, Cyanophyceae türleri yanında ana alg sınıflarının hepsini besin 

olarak kullanabilmektedir (Santina ve ark., 1993; Ayas ve ark., 2008).  

1.3. Coğrafik Dağılım Alanları  

Bu tür Akdeniz‟ de yaygın olarak bulunması nedeniyle Akdeniz Patella‟ sı 

olarak da bilinmektedir (Öztürk, 1998). Ayrıca bu türe kabuk renginden dolayı Mavi 

Patella‟ da denilmektedir (Orr, 1995). Dünyada Azor Adaları, Madeira, Kanarya Adaları 

ve Karadeniz‟ de dağılım göstermektedir (Christiaens, 1973; Powell, 1973; Gaillard, 

1987; Grossu, 1993).  

Ülkemizde Patella türleri Akdeniz, Ege ve Marmara denizinde yaygın olarak 

görülürken Karadeniz‟ de bulunan türler P. aspera ve P. caerulea’ dır (Demirci, 2005; 

Çulha ve ark. 2007). P. caerulea endemik bir Akdeniz türü iken, P. aspera ve P. rustica 

hem Akdeniz hem de Atlantik kıyılarında yayılım göstermektedir (Mauro ve ark., 

2003).  

 

 
ġekil 1.2. Patella caerulea‟nın dünyadaki dağılım alanları  

 

1.4. Populasyon Genetiği Çalışmalarının Önemi 

Populasyon genetiği, populasyonu oluĢturan canlılar arasında ve populasyonlar 

arasında görülen benzerlik veya farklılıkları varsa bu farklılık ve benzerliklerin sebebini 

araĢtıran bilim dalı olarak tanımlanabilir. Bir populasyondaki benzerlik veya 

farklılıkların, sürekli değiĢim gösteren karakterler bakımından farklılıklarının 

incelenmesinde iki bireyin değil iki grubun veya populasyonun ele alınması ve bu 



  7 

populasyonlar arasındaki farkın ne derece kalıtsal olduğunun araĢtırılması populasyon 

genetiğinin konusudur (Turan, 2002). Populasyonların genetik yapıları incelenip 

birbirleri ile karĢılaĢtırılması populasyonların birbirleriyle olan iliĢkilerini ortaya çıkarır. 

Populasyonun dengede kalabilmesi o populasyonun yeterince büyük olması, mutasyon, 

seleksiyon ve göç olaylarının meydana gelmemesi eĢit sayıda erkek ve diĢi bireylerin 

bulunması, populasyonda çiftleĢmelerin rastgele olması ve bir jenerasyonda doğan 

bireylerin diğer jenerasyonda doğan bireyler ile çiftleĢmemesi koĢullarına bağlıdır. Bu 

koĢulların birinin veya birkaçının olmaması halinde populasyonların dengesi bozulur ve 

dolayısıyla genetik yapı zamana bağlı olarak değiĢir. Genetik yapının büyüklüğüne ve 

Ģekline bağlı olarak yeni türler ortaya çıkabilir (Turan, 2002).  

Herhangi bir allelin herhangi bir yerinde sıcaklık, kirlilik, ağır metal etkisi gibi 

sebeplerden meydana gelen ve meydana geldiği genotipi değiĢtiren önemli bir olay da 

mutasyondur (Yağlıoğlu, 2007). Mutasyon populasyonu oluĢturan tüm bireylerde 

görülmemiĢ, birkaç bireyde görülmüĢse buna “genetik çeĢitlilik” denir. Genetik 

çeĢitlilik türler için bir avantaj olarak görülebilir. Mutasyon tüm populasyonda 

görülmüĢ ise bu olaya “gen kayması” denir. Gen kayması olan aynı türe ait 

populasyonlar diğer populasyonlardan coğrafik olarak izole olmuĢ ise bir süre sonra 

aralarındaki çiftleĢme yeteneklerini kaybederek sadece kendi aralarında çiftleĢirler. 

Bunun sonucunda populasyonlar arasında gen alıĢ veriĢi olmaz ve zamanla yeni türler 

oluĢabilir. Kalıtsal yapı açısından birleĢme ve döl meydana getirme yeteneklerini 

koruyan birçok populasyon, sadece çiftleĢme davranıĢlarında meydana gelen 

farklılaĢmadan dolayı yeni tür özelliği kazanmıĢtır (Demirsoy, 1998).  

Populasyonlar gen havuzlarında ne kadar fazla genotip barındırırlarsa doğadan 

ve çevreden gelen baskılara karsı o kadar güçlü olurlar. Genetik çeĢitliliği az olan 

populasyonların yapay seleksiyon, genetik sürüklenme, genetik darboğaz, vb. gibi 

baskılara karĢı koyma Ģansı yoktur. Ayrıca unutmamak lazımdır ki her genotip canlıya 

avantaj sağlayan bir özelliği bulundurduğu gibi o canlıya dezavantaj olan durumları da 

içerisinde barındırabilir ( Yağlıoğlu, 2007).  

1.5. Populasyon Genetiği Çalışmalarında Mitokondrial DNA 

Populasyon  çalıĢmalarında genomun en çok çalıĢılan kısımlarından biri 

mtDNA‟ dır (Wilson ve ark., 1985). mtDNA nispeten yüksek evrimleĢme hızından 
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dolayı, yakın akraba türler ve bir türün populasyonlarını karĢılaĢtırmada son derece 

yararlı olmuĢtur (Harrison, 1989). Çekirdek DNA‟ sı ile karĢılaĢtırıldığında, efektif 

büyüklüğü dörtte biri kadar olduğundan genetik populasyonların kolayca 

farklılaĢmasına neden olur. Genetik sürüklenme çekirdek DNA‟ sına göre 

mitokondriyal genom üzerinde daha etkili mekanizma olarak iĢlediğinden, 

populasyonlara özgü mtDNA belirteçleri geliĢtirmek daha olasıdır (Ergüden, 2007).   

Hayvan mtDNA‟ sı 15-20 kb uzunluğunda. 22 tRNA, 2 rRNA, 13 elektron 

transferi ve oksidatif fosforilasyonda görev yapan ve 13 mRNA‟ yı kodlayan toplam 37 

genden oluĢan kapalı halkasal bir moleküldür (Wallace, 1986); (ġekil 1.3). YaklaĢık 1 

kb uzunluğunda olan kontrol bölgesi replikasyonun baĢladığı bölgedir. mtDNA‟ da 

genlerin düzeni genellikle sabittir; ancak gen organizasyonu bazı hayvan taksonlarını 

ayırabilir (Desjardins ve Morais, 1990).  

 
ġekil 1.3. Balık mitokondrisinde (mtDNA) genlerin dizilimi (Meyer, 1993) 

mtDNA‟ nın 16S rRNA bölgesi, populasyon genetiğinde yüksek taksonomik 

gruplara kadar değiĢen iliĢkileri analiz etmek için kullanılmaktadır (Bermingham ve 

ark., 1997; Lydeard ve Roe, 1997). 

mtDNA analizi, son zamanlarda yaygın olarak kullanılan DNA dizi analizi 

dıĢında, Sınırlama (Resktriksiyon) Parçası Uzunluk Polimorfizmi (RFLP) Metodu ile de 

yapılmıĢtır. Bunun için çalıĢılan populasyonlar için uygun olan mtDNA bölgesi 

polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) ile çoğaltılır ve daha sonra bir sınırlama enzimi ile 

kesilir. Elde edilen kesim ürünleri poliakrilamid jel elektroforezi ile ayrıĢtırılarak, 
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etidyum bromid ya da gümüĢ boyama ile görüntülenir. Bu yöntem genel olarak PCR-

RFLP olarak bilinir. Mitokondri DNA‟ sı kapalı halkasal bir molekül olduğu için, 

oluĢan parçacıkların sayısı ile sınırlama enzimlerinin kesim yerlerinin sayısı eĢittir. Jel 

üzerinde oluĢan bantların kalıbı karĢılaĢtırılarak sınırlama kesim yerleri ya da sınırlama 

parçası verileri elde edilebilir. Bir populasyona ait her bireyin belli bir enzimle ilgili 

mtDNA bölgesinin kesim sonucu oluĢan bant kalıbına bir harf verilir. PCR-RFLP için 

kullanılan tüm sınırlama enzimlerin kalıpları, bu Ģekilde kullanılan enzim kadar harften 

oluĢan bireyin kompozit genotipi belirlenmiĢ olur. Bunların her biri bir mtDNA 

haplotipidirler. Bu Ģekilde çalıĢılan populasyon ya da taksondaki haplotipler, 

haplotiplerin görülme sıklıkları ve buradan hesaplanan nükleotid farklılıkları 

(divergence) karĢılaĢtırılabilir ( Ergüden, 2007; Yağlıoğlu, 2007). 

1.6. Populasyon Çalışmalarında Kullanılan Genetik Teknikler 

Balıklarda ve mollusklarda bulunan morfolojik karakterler, çeĢitli sınıflara 

ayrılmıĢ gruplar arasındaki iliĢki ve farklılıkların belirlenmesinde kullanılmaktadır. 

Farklı türlerin tanımlanması, stoklar arasındaki iliĢki ve farklılıkların belirlenmesinde, 

türlerin teĢhisinde ayırt edici morfolojik özelliklerinden biri olan meristik karakterler de 

yaygın olarak kullanılmaktadır (Ihssen ve ark., 1981; Casselman ve ark., 1981; 

Bookstein, 1982; Bird ve ark., 1986; Friedland ve Reddin, 1994; Turan, 2000a). Bu 

alanda stok ve tür farklılığını belirlemek üzere yapılmıĢ birçok (Corti ve ark., 1988; 

Shepherd, 1991; AvĢar, 1994; Haddon ve Willis, 1995; Bembo ve ark., 1996; Turan, 

1997) çalıĢmaya rastlanılmaktadır.  

Genetik tekniklerin kullanımından önce, morfolojik farklılığın tamamıyla 

genetik farklılaĢmadan kaynaklandığı sanılmakta ve stokların tespiti, genellikle 

morfolojik özellikler kullanarak yapılmaktaydı (Marr, 1957). Fakat türler içinde 

meydana gelen fenotipik değiĢim, sadece genetik kontrol altında olmayıp, aynı zamanda 

çevresel etmenlerin de etkisi altındadır. Bu nedenle de fenotipik tekniklerin kullanımı 

sınırlı hale gelmiĢtir (Allendorf ve ark., 1987). Genetik tekniklerin balıkçılıkta kullanımı 

ile daha önce fenotipik olarak farklı olan birçok  populasyon veya türün genetik olarak 

farklı olmadığı ortaya çıkmıĢtır.  Canlılarda görülen  fenotipik esneklik, fizyolojilerinde 

meydana gelen modifikasyonlar sayesinde çevresel değiĢimlere adapte olmalarını 

sağlamaktadır. Bu modifikasyonlar, çevresel değiĢimin etkilerini azaltarak, canlıların  
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morfoloji, üreme ve yaĢam sürelerinde değiĢimlere de yol açmaktadır (Stearns, 1983; 

Meyer, 1987). Bu sebepten populasyon çalıĢmalarında moleküler genetik tekniklere 

baĢvurma ihtiyacı doğmuĢtur. Bu ihtiyaca karĢılık vermek için birçok genetik teknik 

geliĢtirilmiĢtir. 

Populasyon genetiği çalıĢmalarında kullanılan, Protein elektroforezi, Polimeraz 

Zincir Reaksiyonu (PCR) (Polymerase Chain Reaction), Sınırlama Parçalarının Uzunluk 

Polimorfizmi (RFLP) (Restriction Fragment Length Polymorphism), DNA Dizileme 

Metodu (sequencing), DNA Parmak izi Metodu (Genetic Fingerprinting), Mikrosatellite 

ve Polimorfik DNA‟ nın Rastgele Çoğaltılması (RAPD) (Random Amplification of 

Polymorphic DNA) gibi teknikler, günümüzde yaygın olarak tercih edilen tekniklerdir. 

1.6.1 Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) 

Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR), dizisi bilinen miktarda bir DNA bölgesinin 

çoğaltılmasını sağlayan ve elde edilmesine imkan vererek milyonlarca hatta milyarlarca 

kopyasını kısa zamanda yapmaya olanak sağlayan bir tekniktir. Bu teknikte ilk 

basamakta, yüksek sıcaklığın etkisiyle (92-95 °C) çift sarmallı DNA‟nın sarmalları 

birbirinden ayrılır. Ġkinci basamakta ise, primerler kopyalanmak istenen zincir bölgesine 

iki taraftan bağlanırlar. Son olarak bir DNA polimeraz olan Taq (Thermus aquaticus) 

adlı enzim sentezi gerçekleĢtirir (Mullis ve Faloona, 1987). Normal olarak bu 

kopyalama 30 kez gerçekleĢmektedir (Turan, 2000a). Reaksiyonun verimliliğinin %100 

olması için 109 kat kopyalama gerekmektedir. Kopyalama sonrası özel yöntemlerle 

çoğaltılan DNA (Agar Jel Elektroforezi, Poliakrilamid Jel Elektroforezi) boyanma 

iĢlemini takiben gözlenir. Primerlerin sınırladığı sekansın uzunluğu bilindiğinden, 

çoğaltılan ürünün hangi uzunlukta (bç) band oluĢturduğu DNA büyüklük standardı ile 

karĢılaĢtırarak belirlenir (Ergüden, 2007). 

1.6.2. Sınırlama Parçaları Uzunluk Polimorfizmi (RFLP) 

Sınırlama (rekstriksiyon) Parçası Uzunluk Polimorfizmi Tekniği geniĢ ölçüde 

türler ve populasyonlarının genetik yapılarının belirlenmesinde en çok baĢvurulan 

tekniklerden biridir. Ayrıca bu teknik türler arasındaki filogenetik iliĢkinin 

belirlenmesinde de yaygın olarak kullanılmaktadır. DNA çalıĢmalarında yaygın olarak 
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kullanılan bu teknik, DNA‟ nın resktriksiyon enzimi ile reaksiyona sokularak parçalara 

ayrılmasıdır. RFLP tekniği PCR metodundan yararlanılarak, mtDNA veya nDNA‟ nın 

birkaç bölgesi (geni) içinde kullanılabilmektedir. Sınırlama enzimlerin tanıma dizileri 4 

-6 nükleotidden oluĢmakta ve kendi içinde nükleotidlerin dizilimine ve nükleotid 

üzerindeki kesim noktasının durumuna göre farklılık göstermektedir. Sınırlama 

enzimleri, DNA üzerinde kendisiyle aynı yapıda olan zincir bölgesini tanımaktadır ve 

bu spesifik DNA zinciri, “tanınma bölgesi” olarak adlandırılmaktadır. Sınırlama 

enzimler, DNA üzerinde nerede ve ne kadar tanınma bölgesine rastlarlarsa, DNA‟ yı bu 

noktalardan keserler. Örneğin; Hind III enziminin tanıma dizisi, A_AGGC dir ve DNA 

üzerinde aynı dizilerin olduğu bir DNA zincirine rastladığında ok iĢaretinin olduğu 

bölgeden DNA‟ yı keser. Enzim muamelesi sonucu oluĢan sınırlama (sınırlama) 

parçaları, Jel Elektroforezi yoluyla jel üzerinde birbirinden ayrılır ve özel boyama 

metotları ile DNA parçaları arasında fark olup olmadığı tespit edilebilir (ġekil 1.4.). Bu 

parçalar arasındaki fark, yer değiĢtirme veya mutasyon sonucu, DNA üzerinde tanınma 

bölgesinin kazanılması veya kaybedilmesi sonucudur (Turan, 2002; Ergüden, 2007).  

 
ġekil 1.4. RFLP tekniği ile canlılar arasındaki genetik farklılığın tespiti (Turan, 2002). 
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2. ÖNCEKİ ÇALIŞMALAR 

Ridgway ve ark. (1998), Patellidae familyasında yaptıkları filogeni çalıĢmasında 

37 türün morfolojik karakterlerini ve taksonomik iliĢkilerini incelemiĢlerdir ve patella 

genusuna ait türlerin akrabalık iliĢkilerini ortaya çıkarmıĢlardır. 

Öztürk ve Ergen (1999), Kuzey Ege‟de ki Saros körfez‟ inde dağılım gösteren 

Patella türlerini tespit etmek amacıyla yaptıkları çalıĢma sonucunda, bu bölgede yer alan 

türlerin P. caerulea, P. aspera ve P. rustica olduğunu tespit etmiĢlerdir. P rustica’ nın 

supralittoral zonda, P. caerulea’ nın mediolittoral ve üstinfralittoral zonda, P. aspera‟ 

nın sadece üstinfralittoralzonda dağılım gösterdiğini bildirmiĢlerdir. 

Brazao ve ark. (2003), yılında yaptıkları çalıĢmada Portekiz kıyılarındaki Patella 

depressa türüne ait canlıların cinsiyet oranı ve üreme döngüsünü incelemiĢlerdir bu türe 

ait üreme dönemleri belirlemiĢlerdir. 

Mauro ve ark. (2003), Akdeniz‟ de bulunan Patella caerulea, Patella rustica ve 

Patella aspera türlerinin tespitinde kabuk morfolojisinin geçerli bir karakter olup 

olmadığı hakkında bir araĢtırma yapmıĢlardır ve kabuğun bulunduğu bölgenin çevresel 

etkilerinden dolayı değiĢebildiği için tek baĢına tür tespitinde kullanılamayacağını öne 

sürmüĢlerdir. Aynı çalıĢmada  mtDNA‟ nın COI (cytochrome oxidase I) ve Allozyme 

tekniklerini kullanarak populasyonların genetik yapılarını incelemiĢler ve popuasyonlar 

arası genetik bir farklılık bulamamıĢlardır.  

Demir (2003), Türkiye denizlerindeki molluskaların dağılımını incelemiĢ ve P. 

caerulea nın Karadeniz hariç tüm denizlerimizde, P rustica ve P. aspera’ nın Akdeniz 

ile Ege denizinde dağılım gösterdiğini bildirmiĢtir. 

Nakano ve Ozawa (2004), Patellogastropoda takımına ait 86 türde ribozomal 

RNA‟ nın 12S ve 16S genlerinde DNA sekans çalıĢması yapmıĢlardır. Bu çalıĢmanın 

sonucunda Patellogastropoda takımının soy ağacını belirlemiĢlerdir. 

Çulha ve ark. (2007), çalıĢmalarında Sinop yarımadasındaki infralittoralzondaki 

bölgede bulunan molluskaları incelemiĢ ve P. caerule türünün olduğunu tespit 

etmiĢlerdir. 

Sa pinto ve ark. (2008), Patella cinsine ait 7 türde gen alıĢ veriĢi ve evrimsel 

iliĢkilerini incelemiĢlerdir. Ġber yarım adasının Atlantik, Akdeniz kıyıları ile Kuzey 

Afrika ve Macaronesia  takım adalarından örnekleme yapılmıĢ ve karĢılaĢtırmıĢtır.  
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ÇalıĢmada SSCP (single strand conformation Polymorphism) ve Sekans Analizi 

yöntemlerini kullanmıĢlardır. ÇalıĢma sonucunda Patella cinsine ait 4 türde farklılaĢma 

kaydetmiĢ 3 türde ise farklılaĢma olmadığını bildirmiĢlerdir. 

Ayas ve ark. (2008), Mersin- Karaduvar sahilindeki Patella türlerinin tespiti 

dağılımı ve morfometrik özelliklerini belirlemek için yaptıkları çalıĢma sonucunda P. 

caerulea ve P. rustica olmak üzere 2 patella türü tespit etmiĢlerdir. Bu türlerden P. 

caerulea‟ nın P. rustica’ ya oranla daha fazla olduğunu ve iki türünde farklı litoral 

zonlarda kolonileĢtiğini saptamıĢlardır. Ayrıca morfometrik karakterlerin tür tespitinde 

kullanılıp kullanılamayacağının değerlendirilmesini yapmıĢlardır. Morfolojik 

karakterlerden radula uzunluğunun kabuk uzunluğuna oranının iki türde de farklı ama 

birbirine yakın olduğunu bulmuĢlar ancak değerlerin birbirine yakın olmasından dolayı 

tek baĢına tür tespitinde kullanılmamasını önermiĢlerdir. 

Fauvelot ve ark. (2009), P. caerulea türüne ait doğal kıyılardaki populasyonlar ile 

insan yapımı kıyılardaki (dalgakıran, mendirek vb.) populasyonların genetik açıdan 

farklı olup olmadığını araĢtırmıĢlardır. ÇalıĢmalarında microsatellite yöntemi 

kullanmıĢlardır. Sonuç olarak, doğal kıyılarda bulunan populasyonlardaki genetik 

çeĢitliliğin yapay kıyılardakine göre büyük ölçüde fazla olduğunu bildirmiĢlerdir ve 

yapay kıyıların genetik çeĢitlilik kaybına yol açtığını düĢünmektedirler. 

 Mutaf ve ark. (2009), Patella sp. mukus salgısına denizel bakterilerin yerleĢimi 

üzerine yaptıkları çalıĢma sonucunda Patella sp. mukus tabakasının kaya üzerinde 

denizel bakterilerin yerleĢimi açısından önemini ve bu bakterilerin diğer organizmalar 

için uyarıcı etki oluĢturabileceğini bildirmiĢlerdir. 

Ayas ve ark. (2009), Mersin Körfezi' nden örneklenen Patella türlerindeki (P. 

caerulea ve P. rustica) ve yüzey suyunda bulunan Cr, Cd ve Pb düzeylerini belirlemek 

için yaptıkları çalıĢmanın sonucunda iki türde de yüksek oranda ağır metal içermesine 

rağmen metal düzeyinin uluslar arası standartlardan yüksek olmağını tespit etmiĢlerdir. 

Ayrıca P. rustica‟ da bulunan ağır metal oranının P. caerulea’ dan yüksek olduğunu 

belirtmiĢlerdir. 

Sa Pinto ve ark. (2010), yaptıkları çalıĢmada P. rustica’ ya ait Portekiz, Tunus, 

Ġtalya, Yunanistan ve Türkiye Kıyılarındaki populasyonları Allozyme ve SSCP 

yöntemleri ile analiz etmiĢlerdir. Akdeniz‟ in en batısı ile Ġtalya‟ nın güney kıyıları ve 

Türkiye kıyılarındaki türlerin genetik olarak farklı olduğunu bildirmiĢlerdir. 
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Borrell (2010), Kuzey Ġspanya‟ da patella cinsine ait 4 türün farklı 

populasyondaki bireylerinin mtDNA COI geninin sekans analizini yapmıĢlardır. 

ÇalıĢmalarında Patella vulgata türünün genetik çeĢitliliğinin düĢük olduğunu tespit 

etmiĢlerdir. 

AkĢit ve Mutaf (2011), P. caerulea‟ nın genel solungaç morfolojisini ve 

fonksiyonunu incelemiĢlerdir. Ġnceleme sonucunda ikincil solungaç katmanlarının ana 

görevinin solunuma katkıda bulunmak olduğunu tespit etmiĢlerdir. 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

3.1. Materyal 

3.1.1. Çin şapkası (P.  caerulea)’ nın Sistematikteki Yeri 

ÇalıĢmada kullanılan P. caerulea’ nın sistematikteki  yeri aĢağıdaki  gibidir 

(Powell, 1973; Gofas ve ark., 2001; Nakano ve Ozawa, 2007). 

 

Alem : Animalia 

ġube : Mollusca 

Sınıf : Gastropoda 

Takım : Patellogastropoda 

Alt 

takım 
: Patellina 

Üst 

familya 
: Patelloidea 

Family : Patellidae 

Genus : Patella 

Tür : Patella caerulea Linnaeus, 1758 

3.1.2. Çin şapkası (P. caerulea)’ nın Tür Teşhisinin Yapılması ve Tayin Anahtarı 

Patella türlerinin tayin anahtarı aĢağıdaki gibidir (Öztürk, 1998). 

1- Kabuk yüksek ve açıklığı yuvarlağımsı koni Ģeklinde olup, yüzeydeki ince kostalar 

üzerinde eĢit aralıklı siyah noktalar bulunur. Radulanın çıkıntılı diĢi iki çıkıntı içermekte 

olup lateral diĢin kaideye bağlandığı yer eğik çizgi 

Ģeklindedir…………………………………………………………………. P. rustica 

- Kabuk, basık koni Ģeklinde olup, kostalar  üzerinde siyah noktalar bulunmaz. Kabuğun 

iç yüzeyi mavi yansımalı veya beyazdır. Radulanın çıkıntılı diĢi 3 çıkıntı içerir. Lateral 

diĢin kaideye bağlanma yeri dıĢ bükey çizgi halinde veya 

köĢelidir……………………………………………………………………………...2  

2- Kabuk ince ve iç yüzeyi mavi yansımalı olup, radulanın lateral diĢinin tabana 

bağlanma yeri dıĢ bükey çizgi Ģeklindedir ………………………………P. caerulea 
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3- Kabuk kalın ve iç yüzeyi beyazdır. Radulanın lateral diĢinin tabana bağlanma yeri 

köĢelidir..............................................................................................P. ulyssiponensis 

 

Patella türlerinin taksonomik olarak sınıflandırılması zor sayılabilir. 

Sınıflandırmada Ģuan için geçerli yöntem radula diĢleri üzerinden yapılan teĢhistir. Bu 

yöntem radula üzerinde orta eksenden itibaren enine sıralar halinde bulunan 2 lateral, 1 

çıkıntılı ve 3 marjinal diĢten taksonomik özelliğe sahip olan 1. lateral ve çıkıntılı 

diĢlerin incelenmesi ile yapılır. (Fischer-Piette ve Gaillard, 1959; Öztürk ve Ergen, 

1999).  ġekil. 3.1. de ülkemizde bulunan patella türlerinin taksonomide kullanılan 

radula diĢlerinin yapısı verilmiĢtir (Öztürk ve Ergen, 1999). 

 

 

 

 

 
     a                             b             c                             d          e                        f 

ġekil. 3. 1. Patella türlerinin radula üzerinde bulunan taksonomide kullanılan diĢleri  

 a:  P.caerulea’ nın Lateral diĢi b: çıkıntılı diĢi c: P.aspera’ nın lateral diĢi d: çıkıntılı 

diĢi e: P. rustica’ nın lateral diĢi f: çıkıntılı diĢi (Öztürk ve Ergen, 1999). 

Ancak P.caerulea türünün teĢhisi diğer türlere göre nispeten daha kolaydır. 

Caerulea Latince gök mavisi anlamına gelir, diğer patella türlerine göre alıĢılmadık olan 

bu tür kabuğunun iç kısmındaki mavi renkle diğer türlerden kolayca ayrılabilir (Orr, 

1995). 

Ayrıca yapılan bazı çalıĢmalarda patella türlerinin su içerisinde ve su dıĢarısında 

bulunduğu bölgeye göre farklılık tespit edilmiĢtir. Bunlardan P. caerulea mediolittoral 

ve üstinfralittoral zonda bulunmasına karĢın, P. rustica supralittoral zonda, P. aspera ise 

sadece üstinfralittoral zonda dağılım gösterdiği tespit edilmiĢtir (Öztürk ve Ergen, 1998; 

Ayas ve ark., 2008). 



  17 

 
ġekil 3.2. Patella caerulea türüne ait bireylerin çeĢitli açılardan görüntüleri 

 

 

3.1.3. Örnekleme Bölgeleri 

P. caerulea örnekleri ülkemizin Akdeniz, Ege, Marmara ve Karadeniz 

bölgelerinden toplam 5 istasyondan temin edilmiĢtir. Doğu Akdeniz örnekleri 

Ġskenderun Körfezi‟ nden, Batı Akdeniz örnekleri Antalya Körfezi‟ nden, Ege Denizi 

örneklerini Ġzmir Körfezi‟ nden, Marmara Denizi örnekleri Adalar bölgesinden, 

Karadeniz örnekleri ise ġile bölgesinden temin edilmiĢtir. Populasyonları  temsilen her 

istasyondan 30 adet olmak üzere toplam 150 adet örnekleme yapılmıĢtır. Örneklerin 

toplandığı istasyonlar ġekil 3.3.‟ de verilmiĢtir. 

Örnekleme istasyonları ve koordinatları, populasyon kodu ve örnekleme tarihi 

Çizelge 3.1.‟ de verilmiĢtir.  
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Çizelge 3.1. Örnekleme yapılan istasyonlar, populasyon kodu, koordinatları ve tarihleri 

Örnekleme 

Bölgeleri 

Populasyon 

Kodu 
Bölgelerin Koordinatları 

Örnekleme 

Tarihi 

Karadeniz KD 41°10'24" N 29°37'58" E 31.01.2010 

Marmara Denizi MD 40°54'09" N 23°02'43" E 30.01.2010 

Ege Denizi ED 38°23'05" N 26°56'24" E 20.01.2010 

Akdeniz ( Antalya) AD 1 36°49'46" N 30°36'17" E 05.01.2010 

Akdeniz (Ġskenderun) AD 2 36°34'30" N 36°07'32" E 15.01.2010 

 

KD

AD2

MD

ED

AD1

 
ġekil 3.3. Örneklerin toplandıkları istasyonlar  

3.1.4. Kullanılan Araç ve Gereçler 

Bu araĢtırma Mustafa Kemal Üniversitesi, Su Ürünleri Fakültesi, Balıkçılık 

Genetiği Laboratuarı‟ nda yürütülmüĢtür. Genetik çalıĢmada DNA elektroforezis tankı, 

güç kaynağı, UV transilluminator cihazı, vorteks cihazı, inkübatör, mikrosantrifüj 

cihazı, hassas terazi, PCR cihazı (ġekil 3.4.) ve dikey elektoroforez (ġekil 3.5.) 

kullanılmıĢtır. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



  19 

 

 

 

Çizelge 3.2. Kullanılan cihazların teknik özellikleri 

Cihaz ismi Teknik Özellikler 

DNA Elektroforezis Tankı 15 x 6 x 9 cm 

Dikey Elektoroforez Biorad Protean II Cell- 20 cm 

UV Görüntüleyici 24.1 x 33.7x 12.1 cm 

Mikrosantrifüj Eppendorf 100-15000 rpm 24 tüp 

Hassas Terazi Hassasiyet 0,1 mg 

Ġnkübatör 120lt / 80 OC 

PCR Cihazı Eppendorf Mastercycler 25 Tüp 

Otoklav Max. 120 OC 

Mikrodalga Vestel MD 23 

Güç kaynağı Biorad Powerpac HV Power supply 

Saf su cihazı Miilipore Direct-Q 3 UV With Pump 

PH metre YSI60 

Vakum cihazı Vak:230 HZ:50 

Manyetik karıstırıcı / Vortex Labnet international inc. 

 

 

 
ġekil 3.4. AraĢtırmada 16S rRNA geninin çoğaltılmasında kullanılan PCR cihazı 
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ġekil 3.5. Populasyonların farklılıklarının belirlenmesinde kullanılan dikey 

elektoroforez cihazı 

3.2. YÖNTEM 

3.2.1. Örneklerin Elde Edilmesi ve Korunması 

Toplanan Patella örnekleri örnekleme alanlarından yapılarının bozulmaması için 

ayrı ayrı etiketlenmiĢ polietilen torbalara yerleĢtirilip, buza konulmuĢ, soğuk taĢıma 

kabında (buzda) muhafaza edilerek laboratuara getirilmiĢ ve derin donduruculara 

yerleĢtirilmiĢtir. Türlerin teĢhislerinde Ayas ve ark. (2008) ile  Öztürk ve Ergen, (1999)‟ 

in çalıĢmalarında belirtilen, Fischer-Piette ve Gaillard, (1959)‟ ın önerdiği radula 

üzerinde orta eksenden itibaren enine sıralar halinde bulunan 2 lateral, 1 çıkıntılı ve 3 

marjinal diĢten taksonomik özelliğe sahip olan, 1. lateral diĢ ve çıkıntılı diĢlerin 

morfolojik görünümleri esas alınmıĢtır. 
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3.2.2. Genetik İnceleme 

3.2.2.1. Mitokondrial DNA’nın Ekstrakte Edilmesi 

mtDNA‟ nın elde edilmesinde Blin ve Stafford, (1976) tarafından verilen 

standart fenol kloroform yöntemi uygulanmıĢtır. Analiz edilecek Patella  örneklerinin 

ayak kaslarından alınan ve %95‟ lik etil alkolde muhafaza edilen dokulardan yaklaĢık 

20 mg, otoklavlanan eppendorf tüpler içerisine alındıktan sonra üzerlerine sırasıyla 300 

μl C-tab (20 g/l CTAB; 1.4 M NaCl; 100 mM Tris-HCl pH 8.0; 20 mM EDTA) buffer 

solüsyonu ve 50 μl Proteinase K ilave edilip cam çubuk aracılığıyla ezilmiĢtir. Daha 

sonra örnekler önceden 55 ºC‟ ye ayarlanan etüvde 2 saat bekletilmiĢtir. Örnekler her 

saat baĢı 20 dakika vorteksde karıĢtırıldıktan sonra üzerlerine 350μl 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 350 μl kloroform isoamil alkol (24:1) ilave edilerek tekrar 15 

dakika ters düz edilmek suretiyle karıĢtırılmıĢtır. Daha sonra örnekler 12000 rpm de 10 

dakika santrifüj edilerek üst tabakalar yeni eppendorf tüplere aktarılmıĢtır. Bu iĢlemden 

sonra örneklerin üzerlerine, derin dondurucuda muhafaza edilen %100‟ lük etanolden 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. Agaroz Jelin HazırlanıĢı ve Jel Elektroforezi 

DNA ekstraksiyonu için % 1‟ lik agarose jel hazırlanmıĢtır. Bunun için 0.50 gr 

agaroz, 50 ml saf su ile karıĢtırılıp mikrodalga fırında köpürüp saydamlaĢana kadar 

bekletilmiĢtir. SaydamlaĢan jel üzerine 1 ml seyreltilmiĢ 1x TBE Buffer ve 3 μl 

Ethidium Bromide eklenerek 60 ºC‟ ye kadar soğutulan jel 15x6x9 cm ebatlarındaki 
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elektroforezis küveti içerisine dökülerek soğumaya bırakılmıĢtır. Jel soğuduktan sonra, 

içerisinde seyreltilmiĢ 1x TBE Buffer bulunan elektroforezis tankına konulmuĢ ve 3 μl 

DNA örnekleri 6 μl‟ lik loading buffer‟ la (yükleme çözeltisi) karıĢtırılarak sırasıyla 

jeldeki küçük haznelere yerleĢtirilmiĢtir. Elektrik akımının gerçekleĢmesi için, güç 

kaynağı 30 dk. süre ile 25 mA ve 50 V‟ a ayarlanmıĢtır. Elektroforez tamamlandıktan 

jel elektroforez tankından uzaklaĢtırılmıĢ ve UV transilluminatör cihazında, UV 

koruyucu maske ile örneklerin DNA yapıları gözlenmiĢtir (ġekil 3.6.).  

 
ġekil 3.6. Ekstrakte edilen total DNA‟nın agaroz jel üzerinde kontrolü 

3.2.2.3 Polimeraz Zincir Reaksiyonu İle 16S rRNA Geninin Çoğaltılması 

Patella  populasyonları arasındaki genetik farklılığın derecesini belirlemek 

amacıyla mitokondrial DNA (mtDNA) 16S rRNA geni, DNA ekstraksiyonundan sonra, 

üniversal primerler kullanarak PCR Metodu ile mtDNA 16S rRNA geni çoğaltılmıĢtır 

(Saiki ve ark. 1988). PCR ile uygulamasında; ilk önce 94 °C‟ de 4 dakika denatürasyon 

(35 döngü) ve bunu takiben 94 °C‟ de 30 saniye strand DNA denatürasyonu, 52 ˚C‟ de 

30 saniye Tm (tavlama) sıcaklığı, 72 °C‟ de 1,5 dakika ilk uzama ve 72 °C‟ de 7 dakika 

son uzama safhası izlenmiĢtir. Çoğaltılan genler agaroz jel üzerinde kontrol edilmiĢtir 

(ġekil 3.7.).  
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ġekil 3.7. PCR sonrası elde edilen PCR ürününün agaroz jel üzerinde kontrolü 

Bunun için aĢağıda dizinleri verilen universal primerlerden yararlanılmıĢtır. 

Primerler ĠONTEK (Ġstanbul) firmasından sağlanmıĢtır. 

16S-a :5’-CG (CT) AAG GGA A (ACT) G CTG AAA -3’ 

16S-b :5’-CCG GTC TGA ACT CAG ATC ACG TAG -3’ 

3.2.2.4. RFLP için Akrilamid Jelin HazırlanıĢı ve Jel Elektroforezi 

Poliakrilamid jelin hazırlanmasında önce 3.75 ml 10 x TBE tamponu, 26.75 ml 

distile su ve 7.5 ml akrilamid nuçe erlenine konularak karıĢtırılmıĢtır. Vakum pompası 

kullanılarak 5 dk. süre ile jelin yoğunlaĢması sağlandıktan sonra, jel çözeltinin içerisine 

250 μl APS (%10) ve 35 μl TEMED eklenmiĢtir. Jel dökülmeden önce jel aparatı (18.3x 

20 cm düz cam, 0.01 mm 20‟ lik tarak) çok iyi bir Ģekilde temizlenmiĢtir. Jel “Bio Rad 

Protean Xi” jel aparatı kullanılarak dökülmüĢtür. Elde edilen PCR ürünü sınırlama 

enzimi muamelesine tabi tutulduktan sonra akrilamid jel içerisine 70 mA, 200 V 

elektrik verilerek yaklaĢık 3 saat elektroforez ile akıtılmıĢtır. 

 

3.2.2.5. RFLP (Sınırlama Parçaları Uzunluk Polimorfizmi) ile Genetik Farklılığın 

Tespiti 

Elektroforez sonrası jel boyanması üç farklı aĢamada gerçekleĢmiĢtir. Birinci 

aĢamada jel tespit çözeltisi %10‟ luk asetik asit ve %10‟ luk etil alkol içerisinde iki defa 
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olmak üzere karıĢtırılarak 12 dk bekletilmiĢ ve daha sonra çözelti boĢaltılmıĢtır. Ġkinci 

aĢamada, boyama çözeltisi (% 0.1 AgNO3) içinde 10 dk karıĢtırılarak bekletilmiĢ ve 

distile su ile 2 kez 2‟ Ģer dk karıĢtırılarak yıkanmıĢtır. Üçüncü ve son aĢamada jel 

geliĢtirici çözelti (% 2 NaOH, 15 mg NaBH4, % 0.6 formaldehit (%37) içerisinde bant 

geliĢimi gözleninceye kadar karıĢtırılarak bekletilmiĢtir. Bant oluĢumu tamamlandıktan 

sonra jel içerisindeki çözelti boĢaltılarak jel 5 dk distile su ile yıkanıp kurulandıktan 

sonra, naylon poĢetle paketlenerek değerlendirmeye bırakılmıĢtır. ÇalıĢmada 4 adet 

sınırlama enzimi (Csp6I, BsurI (HaeIII), Hin6I (HhaI),AluI) kullanılmıĢtır. Sınırlama 

enzimlerinin DNA tanıma dizileri Çizelge 3.3.‟ de gösterilmiĢtir. 

Çizelge 3.3. ÇalıĢmada kullanılan sınırlama enzimleri ve DNA tanıma dizileri 

Sınırlama Enzimi Tanıma Dizisi 

Csp6I 5'…… G ↓T A↑C...3' 

BsurI(HaeIII) 5‟.…..GG↓CC……3‟ 

Hin6I(HhaI) 5‟……G↓CGC‟...…3‟ 

AluI 5‟……AG↓CT…...3‟ 

3.2.2.6. Haplotiplerin Tespit Edilmesi 

Elektroforez sonunda jel içerisindeki sınırlama DNA parçaları, boyama çözeltisi 

ile boyanarak DNA ve DNA büyüklük standartları (Leader) bantları jel üzerinde 

görüntülenmiĢtir. Jellerin fotoğrafları çekilip görüntüleri dijital ortama aktarıldıktan 

sonra Image J (versiyon 1.37) programında DNA ve DNA büyüklük standartları 

bantlarının uzunlukları cm olarak tespit edilmiĢtir. Tespit edilen uzunluklar DNA-

FRAG (versiyon 3.03) programı kullanılarak DNA uzunluk ölçü birimi olan bç‟ ye (baz 

çifti) çevrilmiĢtir. Elde edilen bu bantların uzunluğu, sayısı ve bulundukları yere göre 

her enzim için referans haplotipler belirlenmiĢtir. Referans haplotipler belirlenirken 

kullanılan sınırlama enzimleri, PCR ile çoğaltılan gen bölgesi (mtDNA, 16S rRNA) 

üzerindeki referans tanıma dizisini bulduğu her bölgeden geni kesmekte, kesilen bu gen 

bölgesi farklı uzunluklarda (4-5) değiĢen sayılarda DNA parçalarına ayrılmakta ve bu 

sınırlama enzimleri, genetik olarak birbirinden farklı olan her örnek için, farklı 

noktalardan gen bölgesini kestiğinden dolayı, farklı haplotiplerin ortaya çıkmasına 

sebep olmaktadır. ġekil 3.8.‟ de PCR-RFLP yöntemiyle elde edilen bantların görünümü 

verilmiĢtir. 
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ġekil 3.8. Patella caerulea populasyonlarının 16S rRNA genlerinin sınırlama enzimleri 

ile kesilmesi sonucu elde edilen PCR-RFLP bant profili (DBS: DNA Büyüklük 

standartları, A: Haplotip) 

3.2.2.7. RFLP Tekniği Sonucunda Genetik Verilerin Analizi 

Haplotiplerin yapısına göre populasyonlar arasındaki genetik farklılığın ve 

iliĢkinin derecesi tespit edilmiĢtir. Elde edilen genetik verilerin analizinde REAP 

(McElroy ve ark., 1992) ve TFPGAv1.3, PHYLIP (Felsenstein, 2002) genetik paket 

programları kullanılmıĢtır. 

Nei, (1987) ve Nei ve Tajima, (1981)‟ e göre genetik çeĢitlilik ve genetik uzaklık 

verileri kullanılarak populasyonlar arasındaki genetik çeĢitlilik ve farklılaĢmanın 

derecesi belirlenmiĢtir. Populasyonlar arasındaki iliĢkiyi göstermek üzere UPGMA 

(Tartılı Olmayan ÇiftleĢtirilmiĢ Grup Metodu Aritmetik Ortalaması) soy ağacı 

(dendogram) oluĢturulmuĢtur.  
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3.3. Morfolojik İnceleme  

Populasyonların morfolojik olarak aralarındaki farklılıkların incelenmesi için 

kabuk uzunluğu, kabuk geniĢliği, kabuk yüksekliği gibi morfolojik karakterler 

kullanılması düĢünülmüĢtür. Ancak Öztürk ve Ergen (1999) ile Ayas ve ark. (2008)  

deki çalıĢmalarında belirttiği üzere Patella cinsine ait canlılrın bulundukları ortama 

adapte olmasından dolayı morfolojik karakterlerinin değiĢken olabileceği, hatta aynı 

türe ait canlıların vertikal dağılımlarına göre kabuk yüksekliği gibi morfolojik 

karakterleri farklılık gösterdiği için ve çalıĢmada kullanılan örneklerden alınan 

değerlerin birbirlerine benzerlik göstermesinden dolayı populasyonlar arasındaki  

iliĢkinin belirlenmesinde kullanılamayacağı tespit edilmiĢtir (Mauro ve ark., 2003). 

Çizelge 3.4.‟ te Elde edilen örneklerin kabuk uzunluğu, kabuk geniĢliği, kabuk 

yüksekliği değerlerinin ortalaması, standart sapması, maksimum ve minimum değerleri 

verilmiĢtir. 

Çizelge 3.4. Örneklerin bölgelere göre kabuklarının biyometrik özellikleri: K.U. – 

kabuk uzunluğu, K.G. – kabuk geniĢliği, K.Y. – kabuk yüksekliği 

Örnekleme 

Bölgeleri 

K.U. 

Ort. 

K.G. 

Ort. 

K.Y. 

Ort. 

K.U. 

Std. 

Sap. 

K.G. 

Std. 

Sap. 

K.Y. 

Std. 

Sap. 

Mak. Min. 

KD 3,392 2,847 1,072 1,118 0,923 0,527 5,61 1,54 

MD 3,321 3,621 1,194 0,767 0,447 0,318 5,71 1,61 

ED 2,644 2,264 0,692 0,739 0,673 0,281 4,95 1,26 

AD1 3,810 3,266 0,939 0,864 0,825 0,276 5,89 1,45 

AD2 3,815 3,217 1,227 0,490 0,421 0,206 5,11 1,75 
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4. BULGULAR VE TARTIġMA 

4.1. Bulgular 

4.1.1. Toplam DNA’ nın Elde Edilmesi 

Türkiye denizlerinde bulunan P. caerulea  populasyonlarını (Karadeniz, 

Marmara Denizi, Ege Denizi, Antalya Körfezi ve Ġskenderun Körfezi) temsilen her 

populasyondan 30‟ ar örnek sağlanarak, toplam 150 örnek ile populasyonlar arasındaki 

genetik iliĢkinin Ģekli ve derecesi belirlenmeye çalıĢılmıĢtır. DNA izolasyonu sonunda 

total DNA P. caerulea  populasyonlarından baĢarılı bir Ģekilde elde edilmiĢtir (ġekil 

4.1.). 

4.1.2. Haplotip Çeşitliliği 

ÇalıĢmada mtDNA‟ da bulunan 16S rRNA geni kullanılmıĢtır. PCR ile 16S 

rRNA geni çoğaltıldıktan sonra, RFLP yöntemi ile 4 polimorfik sınırlama enzimi 

(Csp6I, BsurI (HaeIII), Hin6I (HhaI), AluI) uygulanarak türlerin örneklerinde toplam 8 

haplotip belirlenmiĢtir. ġekil 4.2.‟ de PCR-RFLP yöntemiyle elde edilen bantların 

görünümü verilmiĢtir. 

Türkiye denizlerindeki P. caerulea populasyonları arasındaki genetik çeĢitliliği 

ve uzaklığı saptamak için analizler PCR-RFLP yöntemi ile yapılmıĢ ve 4 adet sınırlama 

enzimi kullanılmıĢtır. Tüm populasyonlarda toplam 8 haplotip gözlenmiĢtir. Çizelge 

4.1.‟ de görüldüğü üzere Ġskenderun ve Ege populasyonlarında 5 farklı haplotip, 

Marmara populasyonunda 4 farklı haplotip, Karadeniz ve Antalya populasyonlarında 2 

farklı haplotip gözlenmiĢtir. 
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Çizelge 4.1. Tüm populasyonların 16S rRNA gen bölgesinden elde edilen haplotip ve 

frekansları haplotiplerin elde edilmesinde kullanılan enzimler (soldan sağa): (Csp6I, 

BsurI (HaeIII),  Hin6I (HhaI),  AluI) 

Haplotip KD MD ED AD1 AD2 Toplam 

AAAA 20 12 3 0 0 35 

BAAA 10 5 0 0 7 22 

BAAB 0 10 0 0 6 16 

AAAB 0 3 3 0 0 6 

AABA 0 0 10 5 8 23 

AABB 0 0 7 25 0 32 

BABB 0 0 7 0 1 8 

BABA 0 0 0 0 8 8 

Toplam 30 30 30 30 30 150 

  

Patella populasyonlarında en fazla gözlenen AAAA haplotip yapısı toplam 

bireylerin %23.3‟ ünde gözlenmiĢtir. AAAA haplotip yapısı Karadeniz 

populasyonundaki 20 bireyde, Marmara Denizi populasyonundaki 12 bireyde ve Ege  

Denizi populasyonundaki 3 bireyde gözlenmiĢtir. AABB haplotip yapısı toplam 

bireylerin % 21.3‟ ünde gözlenmiĢtir. AABB haplotip yapısı Ege Denizi 

populasyonundan 7 ve Antalya Körfezi populasyonundan 25 bireyde gözlenmiĢtir. 

AABA haplotip yapısı toplam bireylerin % 15.3‟ ünde tespit edilmiĢtir. AABA haplotip 

yapısı Ege Denizi populasyonundan 10, Antalya Körfezi populasyonundan 5 ve 

Ġskenderun Körfezi populasyonundan 8 bireyde tespit edilmiĢtir. BAAA haplotip yapısı 

toplam bireylerin % 14.6‟ sında görülmüĢtür. BAAA haplotip yapısı Karadeniz 

populasyonundaki 10, Marmara Denizi populasyonundaki 5 ve Ġskenderun Körfezi 

populasyonundaki 7 bireyde görülmüĢtür. BAAB haplotip yapısı toplam bireylerin % 

10.6‟ sında gözlenmiĢtir. BAAB haplotip yapısı Marmara Denizi populasyonundan 10 

ve Ġskenderun Körfezi populasyonundan 7 bireyde gözlenmiĢtir. BABB haplotip yapısı 

toplam bireylerin % 5.3‟ ünde tespit edilmiĢtir. BABB haplotip yapısı Ege Denizi 

populasyonundan 7, Ġskenderun populasyonundan 1 bireyde tespit edilmiĢtir. BABA 

haplotip yapısı toplam bireylerin % 5.3‟ ünde gözlenmiĢtir. BABA haplotip yapısı 

Ġskenderun Körfezi populasyonunda 8 bireyde gözlenmiĢtir. AAAB haplotip yapısı 

toplam bireylerin % 4‟ ünde tespit edilmiĢtir. AAAB haplotip yapısı Marmara Denizi ve 

Ege Denizi populasyonundan 3‟ er bireyde tespit edilmiĢtir. 
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Ġncelenen tüm bölgelerdeki 150 örnekten elde edilen sonuçlara göre AAAA 

haplotip yapısı toplam 35 bireyde gözlenmiĢtir. Bu sonuca göre AAAA haplotip 

yapısının merkezde olduğu düĢünülebilir. AAAA haplotip yapısın geçirdiği mutasyonlar 

sonucunda BAAA, AAAB ve AABA haplotiplerine dönüĢtüğü, AAAB haplotipinin bir 

mutasyon daha geçirerek AABB haplotipine dönüĢtüğü, BAAA haplotipinin geçirdiği 

mutasyon sonucu BAAB ve BABA haplotiplerine dönüĢtüğü ve BAAB haplotip 

yapısının bir kez daha mutasyon geçirerek BABB haplotip yapısına dönüĢtüğü 

düĢünülmektedir ġekil 4.1.‟ de daire içerisinde P. caerulea„ nın tüm populasyonlarında 

gözlenen haplotipler ve sayısal değerleri verilmiĢtir. 

AAAA

35

AABA

23

AAAB

6

BAAA

22

BABA

8

BAAB

8

AABB

32

BABB

8

 
ġekil 4.1. Haplotiplerin asgari zincir ağı ile görünümü (Daire içerisindeki alanlar, 

oransal haplotip frekanslarını göstermektedir) 

OluĢan haplotiplere göre Marmara Denizi, Ege Denizi ve Ġskenderun 

Körfezi‟ndeki populasyonların genetik çeĢitliliğin yüksek olduğu ancak Karadeniz ve 

Antalya Körfezi‟ndeki populasyonlarda diğer bölgelere göre genetik çeĢitliliğin az 

olduğu gözlenmiĢtir.  

P. caerulea populasyonları örneklerinin 16S geni için haplotip frekansları Monte 

Carlo (X2) analizi sonucunda farklı bulunmuĢtur. Tüm populasyonların karĢılaĢtırılması 
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sonucunda Karadeniz, Marmara Denizi, Ege Denizi, Antalya Körfezi ve Ġskenderun 

Körfezi populasyonları örneklerinin, haplotip frekanslarının birbirlerinden farklı ve bu 

farklılığın yüksek derecede önemli olduğu belirlenmiĢtir (P<0.001). 

Çizelge 4.2‟ de P. caerulea populasyonları içerisinde mtDNA düzeyinin 16S 

rRNA bölgesi değiĢiminde ölçülen haplotiplerin evrimsel uzaklık değerleri verilmiĢtir. 

Bu değerler sonucunda tespit edilen bu sekiz haplotipin aralarında önemli derecede 

evrimsel fark olduğu Monte-Carlo (X2) Ġkili KarĢılaĢtırma analizi sonucu tespit 

edilmiĢtir (P<0.001). En büyük farklılık değerinin 0.024528 olduğu tespit edilmiĢtir. En 

yüksek fark olan genotipler ise Ege Denizi populasyonunda 7, Ġskenderun 

populasyonunda 1 birey tespit edilen BABB genotipi ile Karadeniz populasyonunda 20, 

Marmara Denizi populasyonunda 12, Ege Denizi populasyonunda 3 birey tespit edilen 

AAAA genotipidir. Arasında istatistiksel olarak en yüksek farklılık olan diğer 

genotipler ise AABA genotipi ile BAAB genotipi, AABB genotipi ile BAAA genotipi 

ve AAAB genotipi ile BABA genotipidir. Bu yüksek farklılık Ģu Ģekilde açıklanabilir; 

AAAA haplotip yapısının geçirdiği mutasyonlar sonucunda diğer haplotip yapılarına 

dönüĢmüĢtür. OluĢan yeni haplotip yapıları arasındaki farklılık bu sonucun çıkmasına 

yol açmıĢ olabilir. En az farklılığın ise 0.05076 olduğu tespit edilmiĢtir. Arasında en az 

fark bulunan genotipler ise Ege Denizi populasyonunun 10 bireyinde, Antalya Körfezi 

populasyonunun 5 bireyinde, Ġskenderun Körfezi populasyonunun 8 bireyinde tespit 

edilen ABAA genotipi ve Karadeniz populasyonunun 20 bireyinde, Marmara Denizi 

populasyonunun 12 bireyinde, Ege Denizi populasyonunun 3 bireyinde tespit edilen 

AAAA genotipidir. Bunun nedeninin ise AAAA haplotip yapısının oluĢan mutasyon 

sonucunda AABA haplotip yapısına dönüĢmesi ancak mutasyon sonucunda dahi AABA 

haplotipinin AAAA haplotipine en yakın haplotip olmasından kaynaklandığı 

düĢünülmektedir. 

Çizelge 4.2. P. caerulea populasyonlarının mtDNA 16S rRNA geni üzerinde ölçülen 

haplotiplerin evrimsel uzaklık değerleri (Nei,1987) 
Haplotipler AAAA BAAA BAAB AAAB AABA AABB BABB BABA 

AAAA ____        

BAAA 0.008003 ____       

BAAB 0.017594 0.008551 ____      

AAAB 0.008003 0.017594 0.008551 ____     

AABA 0.005076 0.013874 0.024528 0.013874 ____    

AABB 0.013874 0.024528 0.014866 0.005406 0.008003 ____   

BABB 0.024528 0.014866 0.005781 0.014866 0.017594 0.008551 ____  

BABA 0.013874 0.005406 0.014866 0.024528 0.008003 0.017594 0.008551 ____ 
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ÇalıĢmada P. caerulea populasyonları içerisinde haplotip çeĢitliliği Karadeniz 

populasyonunda 0.4520 (+/- 0.04192), Marmara Denizi populasyonunda 0.7028 (+/- 

0.02929), Ege Denizi populasyonunda 0.7729 (+/- 0.02349), Antalya Körfezi 

populasyonunda 0.2825 (+/- 0.06449), Ġskenderun Körfezi populasyonunda 0.7751 (+/- 

0.01555) bulunmuĢtur. 

Bu değerlere göre, en yüksek haplotip çeĢitliliği Ġskenderun Körfezi 

populasyonunda bulunurken en düĢük haplotip çeĢitliliği ise Antalya Körfezi 

populasyonunda bulunmaktadır. Tüm populasyonlar arasındaki haplotip çeĢitliliği ise 

ortalama 0.5971 (+/- 0.00969) olarak saptanmıĢtır Çizelge 4.3.‟ de elde edilen değerler 

verilmiĢtir. 

Çizelge 4.3. P. caerulea populasyonlarının mtDNA 16S rRNA geni  için ölçülen 

populasyonlar Ġçi haplotip çeĢitlilik değerleri 

 MtDNA bölgesi 

Populasyon 16S geni 

KD 0.4520 (+/- 0.04192) 

MD 0.7028 (+/- 0.02929) 

ED 0.7729 (+/- 0.02349) 

AD1 0.2825 (+/- 0.06449) 

AD2 0.7751 (+/- 0.01555) 

Ortalama 0.5971 (+/- 0.00969) 

 

Ribeiro ve ark. (2010), kuzey doğu Atlantik kıyılarında 12 istasyonda yaptıkları 

P.rustica türü örneklemeleri ile mtDNA‟ nın COI gen bölgesinde yaptıkları sekans 

çalıĢması sonucunda, populasyonlar içi haplotip çeĢitlilik değerini (Nei, 1987)‟ ye göre 

(0.8729 ± 0.0122) bulmuĢlardır. Aynı çalıĢmada microsatellite analizi yönteminde 

haplotip çeĢitlilik değerini (Nei, 1987)‟ ye göre (0.518) olarak bildirmiĢlerdir. 

Fauvelot ve ark. (2009), Ġtalya kıyılarında 14 istasyondan temin ettikleri P. 

caerulea örneklerini microsatellite tekniği ile analiz etmiĢler, populasyonlar içi haplotip 

çeĢitliliği (Nei, 1987)‟ ye göre (0.836±0.01) olarak tespit etmiĢlerdir. 

Casu ve ark. (2010), P. caerulea türünü mtDNA‟ nın  COI bölgesi için sekans 

analizi yöntemi ile populasyonlar içi haplotip çeĢitliliği (Nei, 1987)‟ ye göre (0.873) 

olarak bildirmiĢlerdir. 

Borrell ve ark. (2010), mtDNA‟ nın COI bölgesini sekans analiz yöntemi ile 

incelemiĢlerdir. P. vulgata için populasyonlar içi haplotip çeĢitliliğini (0.4474) olarak, 
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P. aspera türü için populasyonlar içi haplotip çeĢitliliğini (0.8857) olarak 

bildirmiĢlerdir. 

ÇalıĢmada 16S rRNA geninin PCR ile çoğaltılması sonucu bant uzunluğu 1814 

ile 1905 arasında ortalama olarak 1856 bç. (baz çifti) bulunmuĢtur. Benzer çalıĢmalarda 

ise 16S rRNA gen bölgesi için elde edilen sonuçlara yakın sonuçlar bildirilmiĢtir. Turan 

ve ark. (2009b), Trachurus mediterranus için 16S rRNA genini yaklaĢık 2000 bç. olarak 

bulmuĢlardır. 

Çakmak (2008), 16S rRNA geni uzunluğunu Mastacembelus mastacembelus 

(dikenli yılan balığı )‟ da 1758 bç. olarak belirlemiĢtir. 

Turan ve ark. (2007), yaptıkları çalıĢmada Trachurus trachurus türü için 

mtDNA 16S rRNA geninin uzunluğunu, daha uzun olarak yaklaĢık 2064 bç. olarak 

bulmuĢlardır. Turan ve ark. (2008), yaptıkları çalıĢmada Tırsi balığı türleri için 16S 

rRNA gen uzunluğunu 2094-2278 bç. arasında bulmuĢlardır. 

4.1.3. Sınırlama Enzimleri 

Her enzim ve her haplotip için hesaplanan sınırlama parçası uzunlukları Çizelge 

4.4., Çizelge 4.5., Çizelge 4.6., Çizelge 4.7.‟ de ayrıntılı olarak verilmiĢtir. Buna göre 

“1” ile gösterilen değerler sınırlama parçasının var olduğunu “0”  ile gösterilen değerler 

ise sınırlama parçasının var olmadığını belirtmektedir. 

4.1.3.1. CspI Sınırlama Enzimi 

CspI sınırlama enziminin uygulanması sonucunda mtDNA‟ nın 16S rRNA 

bölgesi için populasyonların tamamında A,B olmak üzere 2 haplotip gözlenmiĢtir. CspI 

enzimi için bant uzunluğu 112-808 bç arasında bulunmuĢtur (Çizelge 4.4.). Toplam bant 

uzunluğu ise 1905 bç hesaplanmıĢtır. 
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Çizelge 4.4 mtDNA‟nın 16S rRNA bölgesinin CspI sınırlama enzimi ile elde edilen 

haplotiplerde bant geniĢliklerine göre sınırlama parçası uzunluk değerleri 

CspI   

 Haplotipler 

Bç A B 

808 0 1 

696 1 0 

555 1 1 

322 1 1 

220 1 1 

112 1 0 

4.1.3.2. BsurI Sınırlama Enzimi 

BsurI sınırlama enziminin uygulanması sonucunda mtDNA‟nın 16S rRNA 

bölgesi için populasyonların tamamında A haplotip yapısı gözlenmiĢtir. BsurI enzimi 

için bant uzunluğu 175-763 bç arasında bulunmuĢtur (Çizelge 4.5.). Toplam bant 

uzunluğu ise 1814 bç hesaplanmıĢtır. 

Çizelge 4.5. mtDNA‟nın 16S rRNA bölgesinin BsurI sınırlama enzimi ile elde edilen 

haplotip ve bant geniĢliklerine göre sınırlama parçası uzunluk değerleri 

BsurI  

 Haplotip 

Bç A 

763 1 

542 1 

334 1 

175 1 

4.1.3.3. Hin6I Sınırlama Enzimi 

Hin6I sınırlama enziminin uygulanması sonucunda mtDNA‟ nın 16S rRNA 

bölgesi için populasyonların tamamında A,B olmak üzere 2 haplotip gözlenmiĢtir. 

Hin6I enzimi için bant uzunluğu 322-830 bç arasında bulunmuĢtur (Çizelge 4.6.). 

Toplam bant uzunluğu ise 1889 bç hesaplanmıĢtır. 
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Çizelge 4.6. mtDNA‟nın 16S rRNA bölgesinin Hin6I sınırlama enzimi ile elde edilen 

haplotiplerde bant geniĢliklerine göre sınırlama parçası uzunluk değerleri 

Hin6I   

 Haplotipler  

Bç A B 

830 1 0 

735 0 1 

526 1 1 

322 1 1 

211 1 1 

95 0 1 

4.1.3.4. AluI Sınırlama Enzimi 

AluI sınırlama enziminin uygulanması sonucunda mtDNA‟ nın 16S rRNA 

bölgesi için populasyonların tamamında A,B olmak üzere 2 haplotip gözlenmiĢtir. AluI 

enzimi için bant uzunluğu 97-771 bç arasında bulunmuĢtur (Çizelge 4.7.). Toplam bant 

uzunluğu ise 1818 bç hesaplanmıĢtır. 

Çizelge 4.7. mtDNA‟nın 16S rRNA bölgesinin AluI sınırlama enzimi ile elde edilen 

haplotiplerde bant geniĢliklerine göre sınırlama parçası uzunluk değerleri 

AluI   

 Haplotipler 

Bç A B 

771 0 1 

674 1 0 

535 1 1 

291 1 1 

221 1 1 

97 1 0 

4.1.4. Genetik ÇeĢitlilik ve Genetik Farklılık 

Populasyonlar içerisinde 16S rRNA bölgesi için genetik çeĢitliliğin, Karadeniz 

populasyonunda 0.003680, Marmara Denizi populasyonunda 0.008799, Ege Denizi 

populasyonunda 0.009388, Antalya Körfezi populasyonunda 0.002300 ve  Ġskenderun 

Körfezi populasyonunda 0.009632 olduğu tespit edilmiĢtir. Populasyonlar içi en yüksek 

genetik çeĢitlilik 0.009632 ile Ġskenderun Körfezi populasyonunda, en düĢük genetik 
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çeĢitlilik ise 0.002300 ile Antalya körfezi populasyonunda gözlenmiĢtir. Populasyonlar 

içi ortalama genetik çeĢitlilik ise 0.006760 (+/- 0.0000024) olarak hesaplanmıĢtır. 

Çizelge 4.8. P. caerulea populasyonlarının mtDNA 16S rRNA geni  için ölçülen 

populasyonlar içi genetik çeĢitlilik değerleri 

 MtDNA bölgesi 

Populasyon 16S 

KD 0.003680 

MD 0.008799 

ED 0.009388 

AD1 0.002300 

AD2 0.009632 

Ortalama 0.006760 (+/- 0.0000024) 

 

Ribeiro ve ark. (2010), kuzey doğu Atlantik kıyılarında 12 istasyonda yaptıkları 

P. rustica türü örneklemeleri ile mtDNA‟ nın COI gen bölgesinde yaptıkları sekans 

çalıĢması sonucunda, populasyonlar içi genetik çeĢitlilik değerini (Nei, 1987)‟ e göre 

(0.0035 ± 0.0005) bulmuĢlardır.  

Fauvelot ve ark. (2009), Ġtalya kıyılarında 14 istasyondan temin ettikleri P. 

caerulea örneklerini microsatellite tekniği ile analiz etmiĢler ve populasyonlar içi 

genetik çeĢitliliği (Nei, 1987)‟ ye göre (0.016, P < 0.001) olarak tespit etmiĢlerdir. 

Borrell ve ark. (2010), mtDNA‟ nın COI bölgesini sekans analiz yöntemi ile 

incelemiĢlerdir. P. vulgata için populasyonlar içi genetik çeĢitliliğini (0.0007) olarak, P. 

aspera türü için populasyonlar içi genetik çeĢitliliğini (0.0160) olarak bildirmiĢlerdir. 

16S rRNA geni ile elde edilen populasyonlar arasındaki genetik benzerlik 

değerlerine göre, en yüksek değer Antalya Körfezi populasyonu ile Karadeniz 

populasyonu (0.015857) için bulunmuĢtur. En düĢük değer ise Ege Denizi populasyonu 

ile Antalya Körfezi populasyonu arasında (0.006804) gözlenmiĢtir. Populasyonlar arası 

genetik benzerlik değerleri Karadeniz ve Marmara Denizi populasyonları arasında 

(0.007937), Karadeniz ve Ege Denizi populasyonları arasında (0.013095), Karadeniz 

Ġskenderun Körfezi populasyonları arasında (0.009954), Marmara Denizi ve Ege Denizi 

arasında (0.013529), Marmara Denizi ve Antalya Körfezi populasyonları arasında 

(0.014930), Marmara Denizi ve Ġskenderun Körfezi populasyonları arasında (0.011614), 

Ege denizi ve Ġskenderun Körfezi populasyonları arasında (0.012797), Antalya ve 

Ġskenderun Körfezi arasında (0.014984) olarak gözlenmiĢtir. Ortalama genetik benzerlik 
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değeri 0.012150 (+/- 0.0000009) olarak hesaplanmıĢtır. Çizelge 4.9‟ da 16S rRNA  geni 

ile elde edilen populasyonlar arasındaki nükleotid çeĢitlilik değerleri verilmiĢtir. 

Çizelge 4.9. P. caerulea populasyonlarının mtDNA 16S rRNA geni  için ölçülen 

populasyonlar arası genetik benzerlik değerleri (Nei,1987) 

Populasyonlar KD MD ED AD1 AD2 

KD _____     

MD 0.007937 _____    

ED 0.013095 0.013529 _____   

AD1 0.015857 0.014930 0.006804 _____  

AD2 0.009954 0.011614 0.012797 0.014984 _____ 

 

16S rRNA geni ile elde edilen populasyonlar arasındaki genetik farklılık 

değerlerine göre, en yüksek değer Karadeniz ve Antalya körfezi populasyonları için 

(0.012867) bulunurken; en düĢük değer ise Ege Denizi ve Antalya Körfezi 

populasyonları arasında (0.000960)  gözlenmiĢtir. Populasyonlar arası genetik benzerlik 

değerleri Karadeniz ve Marmara Denizi populasyonları arasında (0.001697), Karadeniz 

ve Ege Denizi populasyonları arasında (0.006561), Karadeniz Ġskenderun Körfezi 

populasyonları arasında (0.003298), Marmara Denizi ve Ege Denizi arasında 

(0.004436), Marmara Denizi ve Antalya Körfezi populasyonları arasında (0.009380), 

Marmara Denizi ve Ġskenderun Körfezi populasyonları arasında (0.002398), Ege denizi 

ve Ġskenderun Körfezi populasyonları arasında (0.003287), Antalya ve Ġskenderun 

Körfezi arasında (0.009018) olarak gözlenmiĢtir. Ortalama genetik farklılık değeri  

0.005390 (+/- 0.0000015) olarak hesaplanmıĢtır. Çizelge 4.10.‟ da 16S rRNA  geni ile 

elde edilen populasyonlar arasındaki nükleotid çeĢitlilik değerleri verilmiĢtir. 

Çizelge 4.10. P. caerulea populasyonlarının mtDNA 16S rRNA geni  için ölçülen 

populasyonlar arası genetik farklılık değerleri (Nei,1987) (Önemlilik Dereceleri *** = 

P<0.001 

Populasyonlar KD MD ED AD1 AD2 

KD _____     

MD 0.001697*** _____    

ED 0.006561*** 0.004436*** _____   

AD1 0.012867*** 0.009380*** 0.000960*** _____  

AD2 0.003298*** 0.002398*** 0.003287*** 0.009018*** _____ 
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Ribeiro ve ark. (2010), kuzey doğu Atlantik kıyılarında 12 istasyonda yaptıkları 

P. rustica türü örneklemeleri ile microsatellite çalıĢması sonucunda, populasyonlar arası 

genetik farklılık değerini (Nei, 1987)‟ e göre (0.007 P > 0.05) bulmuĢlardır.  

Fauvelot ve ark. (2009), Ġtalya kıyılarında 14 istasyondan temin ettikleri P. 

caerulea örneklerini microsatellite tekniği ile analiz etmiĢlerdir populasyonlar arası 

genetik farklılık değerini (Nei, 1987)‟ ye göre (0.0094 P < 0.0001) olarak tespit 

etmiĢlerdir. 

Mauro ve ark. (2001), P. caerulea türünü allozyme yöntemi ile incelemiĢ 

populasyonlar arası genetik farklılık değerini (Nei, 1987)‟ ye göre (0.007, P > 0.05) 

olarak bildirmiĢlerdir. 

Populasyonlar arasındaki genetik iliĢkiyi gösteren UPGMA soy ağacına göre, 

Antalya populasyonu ve Ege Denizi populasyonunun genetik olarak birbirine en yakın 

populasyonlar olduğu tespit edilmiĢtir. Bu iki populasyona en yakın populasyonun da 

Ġskenderun Körfezi populasyonu olduğu, bu üç populasyondan genetik olarak en yakın  

populasyonun Marmara denizi populasyonu olduğu saptanmıĢtır. Diğer dört 

populasyona genetik olarak en uzak populasyonun Karadeniz populasyonu olduğu tespit 

edilmiĢtir. Populasyonlar arasındaki genetik iliĢkiyi gösteren UPGMA soy ağacı ve 

genetik mesafe değerleri ġekil 4.2. de verilmiĢtir. Populasyonlar arasındaki genetik 

iliĢkiyi gösteren UPGMA soy ağacında belirtilen değerler % 100 olarak belirtilen 

soyağacı yapısını desteklemektedir. 

 
ġekil 4.2. Populasyonlar arası genetik uzaklıgın UPGMA soy ağacı ile gösterimi. Soy 

ağacı üzerinde belirtilen degerler % 100 olarak belirtilen soy ağacı yapısını 

desteklemektedir (Nei ve Tajima, 1981) 
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5. SONUÇ VE ÖNERİLER 

Bu çalıĢmada, Türkiye denizlerinde yaĢamlarını sürdüren P. caerulea 

populasyonlarının genetik yapıları ve populasyonlar arasındaki genetik iliĢkinin 

belirlenmesi amaçlanmıĢtır.  

Denizlerimizdeki (Karadeniz, Marmara Denizi, Ege Denizi, Antalya Körfezi, 

Ġskenderun körfezi) populasyonları temsilen her bir istasyondan 30 adet toplamda 150 

adet örnekleme yapılmıĢtır. Bu örnekleme sonuncunda populasyonlar arasındaki genetik  

iliĢkinin Ģekli ve derecesi araĢtırılmıĢtır. Tür tespitinde Ayas ve ark (2008) ile Öztürk ve 

Ergen (1999) un çalıĢmalarında belirttiği üzere Fischer-Piette, ve Gaillard, (1959) 

önerdiği; radula üzerinde orta eksenden itibaren enine sıralar halinde bulunan 2 lateral, 

1çıkıntılı ve 3 marjinal diĢten taksonomik özelliğe sahip olan 1. lateral ve çıkıntılı 

diĢlerin incelenmesi ile yapılmıĢtır. 

Elde edilen örneklerin genetik incelenmesi mtDNA PCR-RFLP tekniği ile 

yapılmıĢtır. Yapılan çalıĢmada 4 adet sınırlama enzimi (Csp6I, BsurI (HaeIII), Hin6I 

(HhaI), AluI)  kullanılmıĢ bunun sonucunda toplam 8 haplotip belirlenmiĢtir. Elde 

edilen veriler ıĢığında tüm populasyonların genetik olarak farklı olduğu tespit edilmiĢtir. 

(Csp6I, Hin6I (HhaI),AluI)  sınırlama enzimleri polimorfik bir yapı göstermiĢtir. 

Kullanılan sınırlama enzimlerinden sadece BsurI (HaeIII) enzimi monomorfik bir yapı 

göstermiĢtir. Bu bilgiler doğrultusunda P. caerulea türü  için yapılacak olan populasyon 

çalıĢmalarında Csp6I, Hin6I (HhaI), AluI sınırlama enzimleri populasyonların 

farklılıklarının incelenmesinde kullanılabileceği tespit edilmiĢtir.  

Genetik olarak birbirine en uzak iki populasyonun Ege Denizi populasyonu ile 

Karadeniz populasyonu olduğu tespit edilmiĢtir. Birbirine en yakın populasyonların ise 

Ege Denizi ile Antalya Körfezi populasyonu olduğu tespit edilmiĢtir. Populasyonlar 

arasında azda olsa gen alıĢ veriĢi gözlenmiĢtir. Gen alıĢ veriĢine yol açan sebebin ise 

denizsel akıntılar olabileceği düĢünülmektedir. ÇalıĢma P. caerulea için, coğrafik olarak 

birbirinden uzaklaĢan populasyonların, bu uzaklık nisbetinde genetik olarak da 

birbirlerinden o kadar uzaklaĢtıkları sonucunu ortaya koymuĢtur. Patella türlerinin 

hareket kabiliyetlerinin düĢük olduğu bilinmektedir. Patella türleri planktonik 

evrelerinde iken daha aktif olarak hareket edebilmektedir. Ancak bu sürenin kısa olduğu 

bilinmektedir (Laborel- Deguen ve Laborel, 1990; Templado, 2001). Ayrıca larval 

sürenin 10 günün biraz üstünde olduğu bilinmektedir (Laborel-Deguen ve Laborel, 
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1991). P. vulgata türünde larval sürenin 9 gün civarında olduğu bildirilmiĢtir (Dodd, 

1957). Ridgway ve ark. (1998) tarafından  Patellidae familyasına ait türlerin düĢük 

dağılım yeteneği olduğu bildirilmiĢtir. Ancak Sella ve ark. (1993), yaptıkları çalıĢma 

sonucunda bazı patella türlerinin dağılım yeteneğinin yüksek olduğunu belirtmiĢlerdir. 

Fauvelot ve ark. (2009) P. caerulea türünün planktonik döneminin diğer türlere göre 

daha uzun olmasından kaynaklı olarak populasyonlar arası genetik farklılığın önemli 

ancak az olduğunu  bildirmiĢlerdir. Bu bilgiler doğrultusunda Patella türlerinde dağılım 

yeteneğinin planktonik ve larval dönemin uzunluğuna bağlı olduğu düĢünülebilir. Bu tip 

canlılarda su akıntılarının kısa mesafeli göçlere sebep olduğu düĢünülebilir. Akdeniz 

siklonik kıyısal akıntısı ülkemiz sularında Ġskenderun Körfezi‟ nden baĢlayarak kıyı 

Ģeridi boyunca batıya doğru hareket eder Rodos açıklarında Ege Denizi‟ ne giriĢ yapar 

ve buradan kuzey Ege‟ ye yönelir ancak burada Marmara Denizi akıntısı ile tekrar 

güneye doğru hareket eder. Bu akıntının balık yumurta ve larvalarını sürüklediği 

bilinmektedir (Ben-Tuvia, 1966; AvĢar, 1999). Bu bilgilerden yola çıkarak Antalya 

Körfezi populasyonu ile Ege Denizi populasyonlarının genetik olarak birbirine en yakın, 

Ġskenderun Körfezi populasyonunun bu iki populasyona en yakın olmasının sebebi 

olarak canlıya özgü yayılma Ģekli ve Akdeniz‟ de meydana gelen akıntılar olduğu 

düĢünülmektedir. Marmara Denizi populasyonu diğer populasyonlar ile Karadeniz 

populasyonuna göre daha yakın olduğu tespit edilmiĢtir bunun sebebinin coğrafik olarak 

diğer populasyonlara göre  daha uzak olmasından kaynaklandığı düĢünülmektedir. 

ÇalıĢma sonucunda elde edilen verilerin değerlendirilmesiyle Türkiye 

denizlerinde ( Karadeniz, Marmara Denizi, Ege Denizi ve Akdeniz) bulunan Çin 

Ģapkası ( P. Caerulea) populasyonları arasında az da olsa bir gen alıĢveriĢi olduğu, fakat 

bunun yeterli olmadığı düĢünülmektedir. 

Tüm bu sonuçlar doğrultusunda mtDNA‟ nın 16S rRNA gen bölgesinin PCR-

RFLP tekniği ile araĢtırılması sonucunda, Türkiye denizlerindeki (Karadeniz, Marmara 

Denizi, Ege Denizi ve Akdeniz) P. caerulea populasyonları arasındaki genetik iliĢkinin 

Ģekli ve derecesi ortaya çıkarılmıĢtır. 

Türkiye denizlerde bulunan diğer çin Ģapkası türleri ve populasyonları ile ilgili 

genetik verilerin olmayıĢı ve ilgili literatür açığının kapatılması için, diğer çin Ģapkası 

türleri ile populasyonlarının da analiz edilmesi, farklı genlerin incelenmesi, bize bu 

türler ve populasyonlar hakkında daha ayrıntılı bilgi verecek olması açısından önem arz 
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etmektedir. Bu nedenle, diğer çin Ģapkası türlerin populasyonları için farklı genlerin ve 

farklı genetik yöntemlerin kullanılması, gelecekte yapılacak çalıĢmalar arasında 

düĢünülmektedir. 
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