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OZET

DOKTORA TEZI

TURKIYE DENIZLERI’NDE YASAYAN MUTUR’LARIN Phocoena phocoena
(LINNAEUS, 1758) GENETIK YAPILARININ INCELENMESI

Begiim UZUN

Istanbul Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii

Deniz ve I¢csu Kaynaklar1 Yonetimi Anabilim Dah

Damisman : Prof. Dr. Bayram OZTURK
II. Damisman : Prof. Dr. ibrahim Rasit BILGIN

Tirkiye denizlerinde Cetacea takimma (balinalar ve yunuslar) ait 10 tiiriin yasadigi
bilinmektedir. Phocoenidae familyasindan ise mutur - Phocoena phocoena (Linnaeus, 1758)
Tiirkiye Denizleri’'nde en sik gdriilen {i¢ yunus tiiriinden biridir. Mutur, Kuzey Yarimkiire’de
goriilen kozmopolitan bir tiirdiir. Kuzey Atlantik’te, Kuzey Pasifik’te ve Karadeniz’de yaygm,
Marmara Denizi’nde ise ender olarak bulundugu bilinmektedir. Ege Denizi’nde canli gézlem,
canli ve 6lii karaya vurma kayitlar1 bildirilmistir. Tiirtin artik Akdeniz’de dagilim gostermedigi
bilinmektedir.

Muturlar ¢ alt tiire ayrilmaktadir; Kuzey Pasifik’teki Phocoena phocoena vomeria, Kuzey
Atlantik’teki Phocoena phocoena phocoena ve Karadeniz’deki Phocoena phocoena relicta’dir.
Bunlarm yani sira, Iberya ve Moritanya kiyilarindaki mutur popiilasyonu Phocoena phocoena
meridionalis olarak adlandirilmig ve yukaridaki {i¢ alt tiirden farkli bir alt tiir ile temsil edildigi
onerilmistir. Karadeniz mutur popiilasyonunun Atlantik mutur popiilasyonundan morfolojik ve
genetik olarak ayr1 oldugu ve Phocoena phocoena relicta Abel, 1905 alt tiirii ile temsil edildigi
belirlenmistir. Muturun, ulusal ve uluslararasi ¢aligmalar ile Tiirkiye’de bu giine kadar mtDNA
ve niiklear DNA belirtegleri kullanilarak tiirlin genetik yapist anlagilmaya g¢alisiimistir.
Marmara Denizi’nde 6zellikle Izmit Kérfezi’nde érneklenen muturlar {izerine mtDNA belirteci
ile yapilan genetik caligmalar sonucunda, bazi bireylerde tespit edilen benzersiz haplotip
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varligi, bu alandaki muturlarin genetik olarak farklilasmis olabilecegini gdstermekte, yani,
Marmara Denizi’nde izole bir mutur popiilasyonu olabilecegi fikrini desteklemektedir.

Bu calismanm amaci; 1999-2018 yillar1 arasinda Tirkiye kiyilarinda O6rneklenmis mutur
(Phocoena phocoena) tiiriine ait deri dokularindan DNA 6rnegi izole ederek, elde edilen DNA
orneklerinin mitokondriyal DNA (mtDNA) ve ¢ekirdek DNA’s1 (RAD Dizileme) belirteclerini
kullanarak muturlarin genetik yapilarmi incelemektir. Tiirkiye denizlerinde yasayan mutur
popiilasyonlar1 lizerine ayni belirtegle yapilan ¢alismalara katki saglamak amaci ile mtDNA
analizleri uygulanmis, mtDNA analiz sonuglar1 1s1ginda, Marmara Denizi’nde izole bir
popiilasyonu oldugu tahmin edilen mutur 6rneklerinin ¢ekirdek DNA analizleri yapilmis ve
mtDNA sonuglarinin yani sira RAD dizileme sonuglar1 da yorumlanmuistir.

Bu ¢aligmada, toplam 88 adet (Bat1 Karadeniz:48, Dogu Karadeniz:19, TBS:19, Ege Denizi:2)
mutur tiirtine ait mtDNA dizisi elde edilmistir. 14 farkli mtDNA haplotip varlig1 ortaya
¢ikarilmis ve bu haplotiplerden bes tanesinin daha once herhangi bir caligmada bulunmayan
yeni haplotipler oldugu anlagilmistir. @ hesaplamalar1 sonucu, Marmara Denizi’ndeki mutur
alt popiilasyonunun Karadeniz’deki diger mutur alt popiilasyonlarindan istatistiksel olarak
anlaml bir farklilasma gosterdigi gosterilmistir. En yiiksek haplotip ve niikleotid cesitliligi,
Tiirk Bogazlar Sistemi (TBS)’de goriilmektedir. Bat1 Karadeniz’deki haplotip ve niikleotid
cesitliligi de TBS’den sonra en yiiksek olarak bulunmustur.

Cift enzim RAD (ddRAD) dizileme sonuglarma bakildiginda, genetik cesitlilik orani en yiiksek
Bat1 Karadeniz’de (gesitlilik gosteren SNP orani: %28), akabinde TBS’de (24°liikk deger ile)
goriilmiistiir. Yapilan Structure analiz sonuglar1 filogenetik aga¢ analiz sonuglarini
desteklemektedir. Structure sonucu 6zgiin XVIII haplotipine sahip bireylerin diger
popiilasyondaki bireylerden farklilastigi goriilmektedir.

Bu calismada yapilan hem mtDNA belirteci analiz sonuglart hem de ddRAD sonuglar1 1s1ginda
Marmara Denizi’'nde bir mutur alt popiilasyonu varligindan bahsedilmektedir. Marmara
Denizi'ndeki 6zgiin haplotipin varligimim korunmasi i¢in mevcut bolgedeki popiilasyon i¢in
hassas bir koruma stratejisi gerekmektedir.

Mevcut ¢alisma sonucunda 6zellikle simdiye kadar herhangi bir ¢calismada bulunmamis yeni
mtDNA haplotiplerinin ortaya c¢ikarilmas: bundan sonra hem Tiirkiye'de hem Diinya'da
yapilacak ¢aligmalar icin verilerin karsilastirilmasina olanak saglayacaktir.

Tiirkiye’de daha once Tiirk Bogazlar Sistemi (TBS) ve Ege Denizi’nde yasayan muturlarin
genetik yapisinin belirlenmesinde RAD Dizileme’nin kullanilmamis olmasi sebebiyle mevcut
calisma, ilk calisma niteligindedir.

Bu ¢galisma, Istanbul Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri Koordinasyon Birimi tarafindan
desteklenmistir. Proje numarasi: 51782.

Ocak 2020, 86 sayfa.

Anahtar kelimeler: Cetacea, Phocoena phocoena, popiilasyon genetigi, mitokondriyol DNA,
RAD Dizileme
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SUMMARY

Ph.D. THESIS

GENETIC INVESTIGATION ON THE POPULATION STRUCTURE OF
THE HARBOUR PORPOISE Phocoena phocoena (LINNAEUS, 1758) LIVING
IN TURKISH WATERS

Begiim UZUN

Istanbul University
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Department of Marine and Freshwater Resources Management

Supervisor : Prof. Dr. Bayram OZTURK
Co-Supervisor : Prof. Dr. Rasit BILGIN

It is known that 10 species have been living in Turkish Seas belonging to Ordo: Cetacea
(dolphins and whales). Harbour Porpoise, Phocoena phocoena (Linnaeus, 1758) is one of the
most common species of cetaceans in Turkey. Harbour porpoise is a cosmopolitan species
distributed in the Northern Hemisphere. It is known to be widespread in the North Atlantic,
North Pacific and Black Sea, and rarely in the Sea of Marmara. Live observation, live and dead
stranding records have been reported in the Aegean Sea. The species is not recorded in the
Mediterranean Sea anymore.

Harbour porpoises are divided into three sub-species; Phocoena phocoena vomeria in the North
Pacific, Phocoena phocoena phocoena in the North Atlantic and Phocoena phocoena relicta in
the Black Sea. In addition, the porpoise population which lives in Iberia and Mauritania coasts
has been suggested to be represented by a different subspecies which is named; Phocoena
phocoena meridionalis. The Black Sea harbour porpoise population is found to be
morphologically and genetically separated from the Atlantic harbour porpoise population and
represented by the Phocoena phocoena relicta Abel, 1905.

Xiv



Genetic structure of this species has been studied using mtDNA and nuclear DNA markers in
Turkey. The unique haplotype detected in some individuals in the Marmara Sea, especially in
the Gulf of I1zmit, indicates that the porpoises in this area may be genetically differentiated, in
other words, there might be an isolated harbour porpoise population in the Marmara Sea.

The aim of this study is to isolate DNA from the skin tissues of harbour porpoises sampled in
Turkish coasts between 1999-2018, and investigate the genetic structure of the species using
mitochondrial DNA (mtDNA) and nuclear DNA (RAD sequencing) markers.

In this study, a total of 88 (Western Black Sea: 48, Eastern Black Sea: 19, Turkish Straits
System (TSS): 19, Aegean Sea: 2) harbour porpoise mtDNA sequences are obtained. The
presence of 14 different mtDNA haplotypes are revealed and five of these haplotypes are found
to be new that were not found in any other previous studies. According to ®st calculations, it is
shown that the harbour porpoise subpopulation in the Marmara Sea show a statistically
significant differentiation from other subpopulations in the Black Sea. The highest haplotype
and nucleotide diversity is observed in the TSS. Haplotype and nucleotide diversity in the
Western Black Sea subpopulation is also found to be the highest after the TSS subpopulation.

According to the double digest RAD (ddRAD) sequencing results, the highest genetic diversity
is observed in the Western Black Sea (SNP ratio: 28%), followed by the Turkish Straits System
(TSS) (with the ratio of 24%). It is identified that the individuals with the unique XVIII
haplotype is separated from other individuals. Structure analysis results support the
phylogenetic tree analysis results.

As a result of mtDNA and ddRAD analysis results, it is mentioned that there is a harbour
porpoise subpopulation in the Marmara Sea. In order to preserve the existence of the unique
haplotype in the area, a sensitive conservation strategy is required for the harbour porpoise
supopulation in the Marmara Sea.

The finding of new mtDNA haplotypes, that are only found in this study, will allow the
comparison of data between further studies both in Turkey and in the world.

This study is the first study, in which the RAD sequencing is used in harbour porpoise samples
in the Turkish Straits System (TSS) and the Aegean Sea in order to determine the genetic
structure of the species.

This study is supported by Scientific Research Projects Coordination Unit of Istanbul
University. Project number: 51782.

January 2020, 86 pages.

Keywords: Cetacean, Phocoena phocoena, population genetics, mitochondrial DNA, RAD
Sequencing
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1. GIRIS

Cetacea, deniz memelilerine dahil, tamamen suda yasayan bir canli takimidir (Evans ve Raga,
2001). ki alt takima ayrilmaktadir; 68-72 tiir ile disli balinalar (odontoceti) ve 11-12 tiir ile
dissiz balinalar (mysticeti). (Jefferson ve dig., 1993). Bu iki alt takim iki farkli yonle birbirinden
ayirt edilmektedir. 11k olarak, dissiz balinalar ¢ogunlukla 10 m'den daha biiyiiktiir ve plankton
ve kiiciik baliklar filtrelemek i¢in keratin plakalara (balen) sahiptir; diger tarafta, disli balinalar,
bazen gaga seklinde uzayan, disli ¢enelere ve sadece bir adet hava deligine sahiptir. Dissiz

balinalarda ise, iki adet hava deligi bulunmaktadir (Evans ve Raga, 2001).

Tiirkiye denizlerinde Cetacea takimina (balinalar ve yunuslar) ait 10 tiirlin yasadigi
bilinmektedir (Oztiirk, 1996). Delphinidae familyasindan afalina - Tursiops truncatus
(Montagu, 1821) ve tirtak — Delphinus delphis Linnaeus, 1758, Phocoenidae familyasindan ise
mutur - Phocoena phocoena (Linnaeus, 1758). Tiirkiye Denizleri’nde en sik goriilen ii¢ yunus

tirtidiir.

Besin zincirinin en istiinde yer alan Setaseler, deniz ekosisteminin ekosistem dinamikleri ve

ekolojik dengesinde biiyiik 6neme sahiptir (Radu ve dig., 2013).

Karadeniz’deki mutur popiilasyonlarmi tehdit eden bazi faktorler bulunmaktadir. Bunlar;
tesadiifi aga yakalanma (bycatch), asir1 balik¢iliga bagli besin azalmasi, kirlilik ve hastaliklara
bagl toplu dliimlerdir (Oztiirk, 1996; Bearzi ve dig., 2004; Reeves ve Notarbartolo di Sciara,
2006). Tesadiifi aga yakalanmanin muturlar i¢in insan kaynakli en 6nemli 6liim sebebi oldugu
bilinmektedir. Birgcok nedenle nesilleri tehdit altinda olan Karadeniz muturlarinin genetik

yapilarinim anlagilmasi, tiir koruma stratejilerinin gelistirilmesi i¢in gereklidir.

Bolgemizde yasayan Cetacea tiirleri Biyolojik Cesitlilik Konvansiyonu (Convention on
Biological Diversity (CBD), Yaban Hayvanlarin Gé¢men Tiirlerinin Korunmasina Iliskin Bonn
Sozlesmesi (Convention on the Conservation of Migratory Species of Wild Animals (CMS),
Avrupa’nin Yaban Hayati ve Yasam Ortamlarint Koruma Sézlesmesi (Convention on the
Conservation of European Wildlife and Natural Habitats (Bern Convention), Karadeniz’in
Kirlilige Kars1 Korunmasi Konvansiyonu (Convention on the Protection of the Black Sea

Against Pollution (Bucharest Convention), Nesli Tehlike Altinda Olan Yabani Hayvan ve Bitki



Tiirlerinin Uluslararas1 Ticaretine Iliskin Sozlesme (Convention on International Trade in
Endangered Species of Wild Fauna and Flora (CITES) ve Miicavir Atlantik Deniz Bolgesi,
Akdeniz ve Karadeniz’deki Deniz Memelilerinin Korunmasina Dair Anlagma (the Agreement
on the Conservation of Cetaceans in the Black Sea, Mediterranean Sea and Contiguous Atlantic
Area (ACCOBAMS) gibi uluslararasi antlasmalar ile korunmaktadir.

Ulkemizde ise, basta 1380 sayili Su Uriinleri Kanunu ve taraf oldugumuz uluslararasi
antlagsmalar ile koruma altindadirlar. Ayrica, Bakanlar Kurulu’nun 23.10.2012 tarihinde
imzaladig1 (TBMM, 2012), 04.04.2017 tarih ve 30028 sayili Resmi Gazete’de yayinlanarak
yiriirliige giren ACCOBAMS antlasmasina gore, taraflarin karaya vuran deniz memelileri

hakkinda sistematik arastirma programi gelistirmesi gerekmektedir.

Bu tez caligmasinda; 1999-2015 ve 2018 yillar1 arasinda Tiirkiye kiyilarinda halihazirda
orneklenmis ve 2015-2017 yillar1 arasinda da TUBITAK CetaGen projesinin periyodik saha
caligmalar1 ve ihbarlar ile toplanmis mutur (Phocoena phocoena) tiiriine ait deri dokularindan
DNA 06rnegi izole edilmis, elde edilen DNA Orneklerinin mitokondriyal DNA (mtDNA) ve
cekirdek DNA’s1 belirteglerinden RAD Dizileme yaklagimini kullanarak muturlarin genetik
yapilarin1 incelenmistir. Tiirkiye denizlerinde yasayan mutur popiilasyonlar1 iizerine ayni
belirtegle yapilan caligmalara katki saglamak amaci ile mtDNA analizleri uygulanmis, mtDNA
analiz sonuglar1 15181nda, Marmara Denizi’nde izole bir popiilasyonu oldugu tahmin edilen
mutur orneklerinin ¢ekirdek DNA analizleri yapilmis ve mtDNA sonuglarmin yani sira RAD

dizileme sonuglar1 da yorumlanmistir.

Muturun, ulusal ve uluslararasi ¢alismalar ile Tiirkiye’de bugiine kadar mtDNA ve niiklear
DNA belirtegleri kullanilarak tiiriin genetik yapis1 arastirilmistir. Ne var ki, Tiirkiye
Denizleri’nde yasayan mutur popiilasyonlar1 icin, ¢ekirdek DNA belirtecleri kullanilarak
yapilan ¢aligmalar kisithdir ve 6rnekleme dar bir cografi alan1 kapsamaktadir. Bu sebeple,
iilkemizdeki popiilasyonlarm diger kiiresel ve yerel popiilasyonlar ile iliskileri yeterince iyi
aragtirtlamamakta ve demografi tahminleri yapilamamaktadir. Mevcut tez ¢alismasi, Tiirkiye
denizlerinde yasayan mutur tiiriiniin genetik yapisiyla ilgili eksik bilgilerin tamamlamasina
katkida bulunmaktadir. Ayrica, ileriki yillarda yine molekiiler belirtecler kullanilarak

yapilabilecek caligmalar ile devamlili1 saglanacaktir.



Tezin 6nemi; mutur popiilasyonlarmin genetik olarak diinyada ayn1 belirte¢ agisindan ¢alisilmis
diger Akdeniz, Atlantik ve Pasifik popiilasyonlar1 ile karsilastirilmasma olanak
saglayacagindan, cografi konumuyla son derece dnem arz eden Tiirk Bogazlar Sistemi’nin
deniz memeli tiirlerinin genetik yapilarina etkilerinin arastirilacak ve sistemin bir gegis bolgesi

olup olmadig1 ve ayrica popiilasyonlar arasi gen akisina olan etkisinin anlagilacak olmasidir.

Ayni1 zamanda, Tirkiye’de yeni nesil RAD Dizileme yontemi Karadeniz’de ve ilk defa Tirk
Bogazlar Sistemi (TBS) ve Ege’deki mutur 6rneklerinin ¢ekirdek DNA’s1 lizerinde kullanilmis

ve yiiksek 6rnek sayisi ile tutarli ve kapsamli genetik analizler yapilmistir.

Elde edilen sonug¢lar 1s181nda, Tiirkiye denizlerinde yasayan ve Diinya’da ¢esitli anlagsmalar ile
koruma altinda olan mutur tiiriiniin koruma stratejilerine yonelik temel veri saglanmistir. Bu

veri sonraki bilimsel arastirmalar i¢in kaynak olusturacaktir.

Doktora tezinde, simdiye kadar yapilan ¢alismalara katki saglamak amaci ile yine mtDNA
analizleri uygulanmistir. Ayrica, yiiksek 6rnek sayisi ile yeni bir nesil dizileme yontemi olan
ve genom diizeyinde milyonlarca baz dizilik veriye ulasilmasina olanak saglayan restriksiyon
enzimi iligkili DNA (restriction enzyme associated DNA/RAD) dizilemenin kullanilmis olmasi,
Tirkiye denizlerindeki mutur popiilasyonlariyla ilgili mtDNA belirtegleri kullanilmasi sonucu
olusturulan hipotezlerin test edilmesini saglamistir. Elde edilen veriler 1s1§inda Karadeniz’in
Tirkiye kiyilarinda yasayan mutur popiilasyonlarinin arasinda anlamli genetik farkliliklar olup

olmadig1 arastirilmig ve tek bir alt tiire ait olup olmadiklar1 tartisilmistir.



2. GENEL KISIMLAR

2.1 MUTUR, PHOCOENA PHOCOENA (LINNAEUS, 1758)

Mutur (Phocoena phocoena) Tiirkiye Denizleri’nde en sik goriilen {i¢ yunus tiiriinden biridir
(Oztiirk, 1996). Akdeniz havzasinda sadece Marmara ve Karadeniz‘de goriilen bu tiir, havzanin

en kiiciik Cetacea tiiriidiir.

2.1.1 Sistematik Bilgisi

Kingdom: Animalia

Phylum: Chordata
Classis: Mammalia
Ordo: Cetacea
Subordo: Odontoceti
Family: Phocoenidae
Cins: Phocoena

Tiir: Phocoena phocoena

2.1.2 Fiziksel Ozellikleri

Viicut sekli diger yunuslara gore daha toparlak olup, kafa kiigiik, melon ve gaga yoktur. Dorsal
kisim koyu gri, siyah, kiil rengi, karm kismi1 agik beyazdir, gogiis yiizgegleri kisadir, dorsal
yiizgec kisa liggenimsidir (Oztiirk, 1996; Jefferson ve dig., 1993) (Sekil 2.1). Yeni doganlar 70-
90 cm, yetigkinler 1,4-1,8 m (Karadeniz’de genellikle 1,5 m’den kisa) uzunlukta olurlar.
Agirliklart ise, 40-90 kg arasinda olabilir (Bjerge ve Tolley, 2009). Simdiye kadar bilinen en
biiyiik birey 200 cm’den uzun 70 kg bir disidir (Bjerge ve Tolley, 2009). Viicut biiyiikliiklerine
oranla olduk¢ca kalin bir yag tabakasmna (blubber) sahiptir, bu da soguk sularda



termoregiilasyona olanak saglayan bir adaptasyondur. Bilinen ve en uzun yasamis birey 23

yasindadir (Bjerge ve Tolley, 2009).

Sekil 2.1: Mutur.

2.1.3 Beslenmesi

Mutur, ¢ogunlukla kiiciik bentik, bentopelajik ve siirii olusturan pelajik baliklar beslenir.
Yapilan mide igerigi ¢calismalar1 sonucu bahar - yaz doneminde Bat1 Karadeniz’de besinlerinin
%64 linii ¢aga (Sprattus sprattus), %24’iinii ise mezgitin (Merlangius merlangus) olusturdugu
ortaya ¢ikarilmistir (Tonay ve dig., 2007a). Marmara Denizi’nde tesadiifi aga yakalanan
muturlarin mide igerikleri incelendiginde, istavrit (Trachurus trachurus), caca (Sprattus
sprattus) ve kayabaligi (Gobiidae sp.) ile beslendikleri goriildii. Tiirtin ilk defa istavrit ile
besledigi ve istavritin diyetlerindeki en 6nemli balik tiirii oldugu bulundu (Tonay ve dig.,

2007b).
2.1.4 Habitat ve Ekoloji Bilgileri

Muturlar, ¢ogunlukla Karadeniz'in tiim ¢evresi boyunca kita sahanligi iizerinde ¢ogunlukla s1g
sularda (0-200 m derinlikte) yasamalaria ragmen; daha derin sularda kiyidan oldukga uzakta
da gdzlenmektedirler. Ornegin, Eyliil ay1 sonlarinda - Ekim 2005 basinda, Karadeniz'in orta
kesiminde, 450-2,170 m derinligindeki sularda en yakin sahile yaklasik 38-215 km uzakliktaki
sahanligin 6tesinde bityiik gruplar halinde gozlemlenmistir (Krivokhizhin ve dig., 2006).

2.1.5 Yasam ve Dagihm Alanlan

Mutur, Kuzey Yarimkiire’de goriilen kozmopolitan bir tiirdiir (Autenrieth ve dig., 2018). Kuzey
Atlantik’te, Kuzey Pasifik’te ve Karadeniz’de yaygin, Marmara Denizi’nde ise ender olarak

bulundugu bilinmektedir, ancak Ege Denizi’nde ve Akdeniz’deki durumu tam belirgin degildir



(Sekil 2.2). Ege Denizi’nde 1980-2013 yillar1 arasinda canli gézlem, canli ve 6lii karaya vurma
olmak {iizere toplam 19 adet kaydi bildirilmis ve bunlarin neredeyse hepsi kuzey Ege’de
gergeklesmistir (Frantzis ve dig., 2001; Gigliisoy, 2007; Tonay ve Dede, 2013). Ayrica, 2013
yazinda Ege Denizi’nde gergeklestirilen aragtirma seferinde mutur tiirli i¢in en yiiksek akustik
yogunluk 6zellikle Saroz Korfezi’nde tespit edilmis, korfezde 14 giin iginde iki kez kiigiik siirii
halinde (birinde anne ve yavru birlikte) gozlenmistir (Cucknell ve dig., 2016). Tiiriin “gok
ender” olarak Akdeniz’de bulundugu belirtilse de (Deveciyan, 1926) artik Akdeniz’de dagilim
gostermedikleri bilinmektedir (Fontaine ve dig., 2007, 2010, 2014; Fontaine, 2016).

Sekil 2.2: Mutur Dagilim Haritasi (Hammond ve dig., 2008; © ITUCN).

Su an Akdeniz’de bulunmadiklar1 (Fontaine, 2016) tespit edilen muturlarn simdiki
dagilimlarmm olusumu ile ilgili bazi hipotezler bulunmaktadir. Bunlardan ilki, mutur

kolonilerinin Pleistosenin ikinci yarisinda (21.000-600.000 yil 6nce) ilk once Akdeniz'de



olusup Marmara Denizi ve Karadeniz'e 21.000 veya 150.000 y1l 6nce girdiklerini onerirken
(Fontaine, 2016), diger hipotez, yaklasik 7000 yil 6nce Akdeniz ve Karadeniz'in birlesmesi
zamanmma odaklanmistir (Frantzis ve dig., 2001). Bunlarin yani sira, Akdeniz mutur
popiilasyonlarmin dagilimmin, besin agisindan zengin ge¢ buzul doneminin bitiminden
yaklasik 5000 y1l 6nce olan 1lik orta holosen tarafindan tetiklendigi one siirtilmektedir (Fontaine

ve dig., 2010).

Muturlar ¢ alt tiire ayrilmaktadir; Kuzey Pasifik’teki Phocoena phocoena vomeria, Kuzey
Atlantik’teki Phocoena phocoena phocoena (Fontaine ve dig., 2014) ve Karadeniz’deki
Phocoena phocoena relicta’dir (Notarbartolo di Sciara ve Birkun, 2010; Fontaine ve dig.,
2014). Bunlarmn yani sira, Fontaine ve dig. (2014), iberya ve Moritanya kiyilarindaki mutur
popiilasyonunun yukaridaki {i¢ alt tiirden farkl bir alt tiirii temsil ettigini 6nermis ve Phocoena

phocoena meridionalis olarak adlandirmistir (Sekil 2.3).

1500w 170°00'W  170°0'0°E 150°0°0°E 140°00°E 130°00°E
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Sekil 2.3: Muturun (Phocoena phocoena) dagilimu; farkl alt tiirler farkli renklerle belirtilmistir
(Fontaine, 2016).



2.2 KARADENiIZ MUTUR POPULASYONU, PHOCOENA PHOCOENA RELICTA
ABEL, 1905

Karadeniz mutur popiilasyonunun Atlantik mutur popiilasyonundan morfolojik (Kleinenberg,
1956; Galatius ve Gol’din, 2011) ve genetik (Rosel ve dig., 1995; 2003) olarak ayr1 oldugu ve
Phocoena phocoena relicta Abel, 1905 alt tiirii ile temsil edildigi belirlenmistir (Birkun ve
Frantzis, 2006; Viaud-Martinez ve dig., 2007; Perrin ve dig., 2009; Fontaine, 2016). Karadeniz
ve Atlantik muturlarinin birbirinden giiniimiizden yaklagik 7000 yil 6nce ayrildiklarini ve
bagimsiz evrimsel yollar izledikleri tahmin edilmektedir (Frantzis ve dig., 2001; Fontaine ve
dig., 2007, 2010, 2014; Fontaine, 2016).

Karadeniz ve Ege Denizi muturlarmin birbiriyle rastgele ¢iftlesen bir popiilasyon olusturduklari
tahmin edilmektedir (Fontaine ve dig., 2012). Baska bir deyisle, Kuzey Ege’de karaya vuran
muturlar lizerine yapilmis genetik ¢alismalar, Ege muturlarinin Karadeniz muturlar1 ile ayni
genetik havuzdan geldiklerini gostermektedir (Rosel ve dig., 2003; Fontaine ve dig., 2012;
Viaud-Martinez ve dig., 2007). Ege muturlari muhtemelen Karadeniz'den Marmara Denizi'ne
ve kuzey Ege Denizi'ne akan yiizey sularini takip etmektedir (Frantzis ve dig., 2001). Aslinda
Kuzey Ege havzas1 Karadeniz'den dokiilen soguk ve diisiik tuzluluk oranina sahip sularin
etkisindedir. Bu sular Ege'nin kuzey ve bat1 bolgelerini etkileyen bir siklonik akintiya doniisiir

ve kuzey havzasinin giiney havzasindan ekolojik izolasyonuna neden olur (Theocharis ve dig.,

1993).

Karadeniz muturlari, Azak Denizi ve Kuzeybati Karadeniz’den kis baginda ayrilir ve ilkbaharda
geri doner (Slastenenko, 1955). Popiilasyonun en dnemli kiglama alan1 Giineydogu Karadeniz
kiyilaridir. Bu bolge ayn1 zamanda hamsinin (Engraulis encrasicolus) de kislama alanidir
(Birkun, 2008), muturlarin beslenmek i¢in hamsi pesinde Giineydogu Karadeniz’e gog etmeleri
sasirilmayacak bir durumdur. Muturlar Istanbul Bogazi’nda da balik gdgleri ile birlikte Mart
ayindan Temmuz ayma kadar gézlenmektedir (Dede ve dig., 2008). ilkbahar ve sonbaharda

Marmara Denizi’nde tesadiifi aga yakalandiklar: bildirilmistir (Tonay ve dig., 2007b).

Karadeniz muturlarmin sayisi, 20. yiizyildaki yunus aveiligi nedeni ile ciddi sekilde azalmagtur.
Karadeniz’de, 1870 yilindan beri yunus avcilig1 (Slastenenko, 1955) yapiliyordu. Avcilik, Et
Balik Kurumu’nun kurulmasiyla 1930 ve 1950’lerde zirve yapmis, bu yogun avcilik nedeni ile

stoklar asir1 derecede yipranmis, Sovyet Sosyalist Cumhuriyetler Birligi (SSCB), Bulgaristan



ve Romanya’da, 1966°da, Tiirkiye’de ise 1983 yilinda avcilik yasaklanmistir (Tonay ve Oztiirk,
2012). 2300 yildan fazla siiren yunus avciligi sirasinda sadece 20. ylizyilda 4-5 milyon bireyin
oldiirtildiigii tahmin edilmektedir (Birkun, 2006). Tiirkiye’deki toplam yunus avinin 1976-1981
yillar1 arasinda %80’ini muturun olusturdugu bildirilmistir (Tonay ve Oztiirk, 2012). Yapilan
bir genetik calisma sonucunda, popiilasyonun son 50 yilda yunus avciligi ve tesadiifi aga
yakalanma sebebiyle neredeyse %90 oraninda azaldig1 belirtilmistir (Fontaine ve dig., 2012).
Son 20 yilda kagak avcilik bildirilmemis olsa da, bu siire bir popiilasyonun kendini toparlamasi

icin yeterli bir zaman degildir (Birkun, 2008; Fontaine ve dig., 2012).

Dip uzatma aglar1 ile yapilan kalkan balik¢iligindan en fazla etkilenen tiir muturdur, kalkan
balig1 av yasag1 donemini kapsayan bahar ve yaz mevsiminde kumsallarda da 6liim frekansi en
yiiksek olan tiirdiir (Tonay ve Oztiirk, 2003; Tonay, 2016). Tiirkiye'nin Bat1 Karadeniz
kiyisinda 2003-2016 yillar1 arasinda toplam 1243 adet (%77 mutur, %10 afalina, %7 tirtak ve
%6 tanimlanamayan) karaya vuran cetacea kaydedilmistir (Tonay ve dig., 2017a). Dogu
Karadeniz’de 2010-2011 yollar1 arasinda 71 mutur bireyinin kalkan dip uzatma agina takilip
boguldugu bildirilmistir (Bilgin ve dig., 2018). 2003, 2009 ve 2016 yillarinin yaz mevsiminde
sebebi tespit edilemeyen olagandisi toplu 6liim vakasi goriilmiistiir (Tonay ve dig., 2012a,

2017a).

Karadeniz mutur popiilasyonu, IUCN (Diinya Doga ve Dogal Kaynaklar1 Koruma Birligi)
Kirmizi Listesi’nde, “nesli tehlike altinda - endangered (EN)” statiisiinde yer almaktadir

(Birkun ve Frantzis, 2008).

2.3 KARADENiIZ MUTUR POPULASYONU UZERINE YAPILAN GENETIK
CALISMALAR

Simdiye kadar Cetacea’lardaki taksonomik ¢aligmalar, hakkinda en ¢ok bilgi sahibi olunan
tiirler i¢in bile, karasal memelilere kiyasla daha smnirli ve tartismalidir (Weber ve dig., 2007).
Ne var ki, mtDNA’nmn ve ¢ekirdek DNA’smin beraber analiz edilmesi, ozellikle tiirlerin
birbirleriyle olan iligkilerinin incelenmesine ve tiir tayini yapilmasina, bunlar1 takiben, bu
belirteclerin kullanilarak popiilasyonlarin genetik yapilar1 hakkinda ¢ikarimlar yapilmasina

olanak saglamistir (Reich ve dig., 1999).

Muturun, ulusal ve uluslararas1 ¢aligmalar ile Tiirkiye’de bugiine kadar mtDNA ve niiklear

DNA belirtecleri kullanilarak tiiriin genetik yapisi anlagilmaya c¢alisilmistir (Tablo 2.1). Bu
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zamana kadar Karadeniz muturlari ile ilgili mikrosatelit belirtecleri ile ¢ekirdek DNA’sinin
analiz edilmesiyle yapilmis calismalar, Karadeniz kiyilar1 boyunca yasayan tim mutur
popiilasyonlarinin birbiriyle genetik olarak ¢ok benzer oldugunu ve tek bir alt tiir ile (Phocoena
phocoena relicta) temsil edildiklerini gostermektedir (Fontaine ve dig., 2007, 2014; Lah ve
dig., 2016; Cheida ve dig., 2019). Ayrica, Karadeniz’in Tirkiye kiyilarinda 6rneklenen dort
adet mutur bireyinde RAD dizileme yonteminin kullanildigi Lah ve dig. (2016) sonuglarina
bakildiginda, Karadeniz alt popiilasyonunun diger alt popiilasyonlardan anlamli olarak
farklilagtig1 goriilmistiir ve bireylerin (Phocoena phocoena relicta) alt tiiriine ait olduklari
belirlenmistir (Lah ve dig., 2016).

Muturlarin mtDNA kontrol bdlgesine dayalt haplotip tayin caligmalari sonucunda ise,
Karadeniz ve Ege Denizi’nde bulunan mtDNA haplotipleri beraber kiimelenmistir (Rosel ve
dig., 2003). Bagka bir deyisle, Kuzey ve Giiney Ege’de orneklenen bireylerinin Karadeniz
popiilasyonuna ait oldugu anlasilmaktadir (Rosel ve dig., 2003; Viaud-Martinez ve dig., 2007;
Tonay ve dig., 2012b, 2014). Ayn1 zamanda, Karadeniz ve Ege haplotiplerinin daha 6nceden
Ukrayna’nin Karadeniz kiyisindaki bireylerde bulunmus olanlarla ayni olmasi ve Tiirk
Bogazlar Sistemi (TBS)’nde 6rneklenen bireylerde de Karadeniz haplotiplerinin bulunmasi
Karadeniz’deki muturlarm Ege Denizi’ne Istanbul ve Canakkale Bogazlar1 iizerinden gectikleri

fikrini desteklemektedir (Tonay ve dig., 2017b).

Tablo 2.1: Karadeniz ve komsu sulardaki muturlarin popiilasyon genetik yapisi sonuglari.

Ornekler
Metod Karadeniz | Marmara Ege Birbirinden Cahsmalar
Denizi farkh
haplotip
sayisl
9 - - 4
MtDNA-CR- Rosel ve dig.
394 bp (1995)
mtDNA-CR - - 2 0 Rosel ve dig.
(2003)
140 9 6 25
mtDNA-CR- Viaud-Martinez
394 bp ve dig. (2007)
Tonay ve dig.
(2012b)
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10 mikrosatelit lokusu: 159

birey

RAD Dizileme: 4 birey

Tonay ve dig.
(2014)
47 - 1 12
MtDNA-CR- Sonmez, R.
607 bp (2011)
16S rDNA
COl regions
54 - 10 32
MtDNA-CR- Fontaine ve dig.
705 bp (2012)
10 mikrosatelit
lokusu
75 3 - 11
MtDNA-CR - Fontaine ve dig.
5085 bp (2014)
10 mikrosatelit 75 3 - -
lokusu Fontaine ve dig.
(2007)
10 mikrosatelit 16 - - -
lokusu Llavona ve dig.
(2014)
58 11 1
MtDNA-CR- Tonay ve dig.
394 bp (2017hb)
RAD Dizileme 4 - - 19 Lah ve dig..
(2016)
65 - - -
mtDNA-CR- Chehida ve dig.
3904 bp (2019)
10
mikrosatellit
lokusu
Toplam mtDNA: 310 birey Karadeniz: 360 birey

Marmara Denizi: 20 birey
Istanbul Bogaz1: 5 birey
Canakkale Bogazi: 1 birey
Ege Denizi: 14 birey

Tiirk Bogazlar Sistemi (TBS), Karadeniz ve Ege havzalarmin 6nemli bir bileseni, Karadeniz ile

Akdeniz arasindaki tek baglantidir (Sekil 2.4).
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Sekil 2.4: Tiirk Bogazlar Sistemi (TBS) derinlik haritasi.

Tirk Bogazlar Sistemi (TBS), iki tabakadan olusur, iist tabaka Karadeniz kokenli aci su
tabakasidir, alt tabaka ise, daha fazla tuzlu olan Akdeniz kokenli tabakadir. Marmara Denizi’nin
(11 500 km? alana sahip) ve iki dar bogazimn, deniz tiirleri i¢in bir bariyer, bir koridor ve
iklimlendirme bdlgesi olarak islev gordiigii bilinmektedir (Oztiirk ve Oztiirk, 1996). Bununla
birlikte, TBS’de durum daha ilgingtir. TBS’de tek yonlii bir gen akis1 varligindan s6z edilebilir,
yani, sistem bir yonde bir koridor gorevi goriirken, diger yonde bir bariyer gorevi géormektedir.
Bu durum, hamsi (Magoulas ve dig., 2006) ve kara midyede (Kalkan, 2013) bildirilmistir.
Yunuslar da TBS’yi1 go¢men pelajik baliklarla beslenmek i¢in dogal bir tuzak olarak kullanir
(Dede ve dig., 2016). Yar1 kapali denizlerin, diger denizlerle baglantis1 olmalarindan dolay1 bu

alanlarda genetik olarak farklilasmis alt popiilasyonlarin bulunma ihtimali beklenmeyebilir.

Ancak, Marmara Denizi’nde 6zellikle Izmit Korfezi’nde 6rneklenen muturlar iizerine mtDNA
belirteci ile yapilan genetik c¢alismalar sonucunda, bazi bireylerde tespit edilen benzersiz
haplotip varligi, bu alandaki muturlarin hem Karadeniz hem de Kuzey Ege Denizi alt
popiilasyonlarindan genetik olarak farklilasmis olabilecegini gostermekte, yani, Marmara
Denizi’nde izole bir mutur popiilasyonu olabilecegi fikrini desteklemektedir (Viaud-Martinez
ve dig., 2007; Tonay ve dig., 2012b, 2014, 2017b). Her ne kadar Karadeniz’de goriilen bazi
haplotipler Marmara Denizi’ndeki mutur bireylerinde de goriilse de, haplotiplerin genel
dagilimina bakildiginda Marmara’da istatistiksel olarak anlamli olarak farklilagsmis ayri bir

mutur popiilasyonu oldugu séylenebilir (Viaud-Martinez ve dig., 2007; Tonay ve dig., 2017b).
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Genel olarak, mtDNA, niiklear genetik belirteclere gore iki dnemli avantaj sunar. Birincisi,
anasal (maternal) kalitilmasi ve rekombinasyonun olmamasi nedeniyle, mtDNA sekanslar1
filogenetik iliskiyi, bir popiilasyon veya tiir i¢indeki maternal soylarm tarihini, yani, ge¢misini
yansitmaktadir (Baker ve Dalebout, 2009). Bunun yani sira, mtDNA genomlarinin efektif
popiilasyon biiytikliigii, otozomal niiklear genlerin dortte biri kadardir ve rastgele genetik
siiriiklenme oranlar1 orantili olarak daha yiiksektir. Bu, niiklear genlere kiyasla, popiilasyonlar
arasinda mtDNA soylarinin daha hizli bir sekilde farklilasmasina ve sonucta daha yakin tarihli
tarihsel demografik veya tiirlesme olaylarinin hassas tespitine olanak saglamaktadir (Baker ve
Dalebout, 2009). Ayrica, mtDNA'nin kontrol bolgesi bir protein veya RNA i¢in kodlama
yapmaz ve bu kisitlamalarin olmadigi bu bodlgede mutasyon degisimlerin birikmesi diger
mtDNA bolgelerine kiyasla daha hizlidir. Bu nedenle, mtDNA cetacealarin ve pinnipedlerin
popiilasyon yapisindaki bir cok ¢alisma i¢in tercih edilen bir genetik belirte¢ olmustur (Baker
ve Dalebout, 2009; Lee ve dig., 2018; Shan ve dig., 2019).

MtDNA ¢ogunlukla anadan ¢ocuklara aktarildigindan (Palumbi ve Baker, 1994) bir tiiriin
evrimsel siirecinin sadece bir kismin1 agiklayabilmektedir. mtDNA belirteciyle ortaya konan bu
genetik farkliligin ¢ekirdek DNA’sinin analiz edilmesiyle desteklenmesi bir tiiriin molekiiler
evriminin anlasilmasi i¢in gerekli ve sarttir. Onceki ¢alismalarda (Fontaine ve dig., 2007)
Marmara Denizi’nde 6rneklenen sadece ii¢ mutur bireyinde mikrosatelit belirteci kullanilarak
analizler yapilmis; fakat mtDNA genomundaki ayrim ¢ekirdek genomunda tespit edilememis,

Marmara’daki bireyler de Karadeniz popiilasyonuyla beraber kiimelenmistir.

Yeni nesil dizileme teknolojileri, ¢ekirdek DNA’sinin ayrintili sekilde incelenmesine olanak
saglamakta ve yiliksek verimlilik ve diisiik maliyetin yani sira arastirmacilara, kesfedilmemis
genomik veriler sunabilmektedir (Willette ve dig., 2014; Arnason ve dig., 2018; Autenrieth ve
dig., 2018). RAD dizileme, bitki (Yang ve dig., 2016) ve hayvan (Souza ve dig., 2017)
popiilasyon genetigi ¢aligmalarinda yaygimn olarak kullanilan genotiplendirme yontemlerden
biri haline gelmistir (Davey ve dig., 2011; Peterson ve dig., 2012). RAD dizileme, restiriksiyon
enzim kesim bdlgelerinin kenar dizilerine yogunlasarak, tek niikleotid polimorfizmi (single
nucleotide polymorphism/SNP) tespiti igin ¢oklu Orneklemelerle derin okumalar
saglayabilmektedir (Chutimanitsakun ve dig., 2011).

RAD dizileme, bircok bireyin genomunda binlerce SNP tespit edebildiginden

bireyler/popiilasyonlar arasindaki bu SNP’lerin siklig1 ve dagilimi, popiilasyonlar1 birbirinden
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ayirabilmekte ve popiilasyon genetigi ve taksonomik c¢aligmalara katki saglamaktadir (Davey
ve Blaxter, 2010; Rubin ve dig., 2012; Tariel ve dig., 2016; Rochette ve Catchen, 2017; Paris
ve dig., 2017).

Tiirkiye’de daha 6nce TBS ve Ege Denizi’nde yasayan muturlarin genetik yapisinin
belirlenmesinde RAD dizilemenin kullanilmamis olmasi sebebiyle mevcut ¢alisma, ilk ¢alisma

niteligindedir.
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3. MALZEME VE YONTEM

Karaya vuran yunuslarin Orneklenmesi i¢in saha calismalari; periyodik arazi tarama
caligmalariyla birlikte biitiin Tirkiye kiyillarinda karaya vuran yunus ihbarlarinin

degerlendirilmesi seklinde yiirtitiildi.
3.1 ORNEKLEME

TUBITAK 1001 - Bilimsel ve Teknolojik Arastirma Projelerini Destekleme Programu (Proje
no: 114Y568) ¢ercevesinde 2015-2017 yillar1 arasinda yapilan saha ¢alismalar1 ve bu projede
calisan arastirma ekibinin proje dncesi 1999 yilindan beri siirdiirdiigii arazi ¢alismalar1 sonucu
karaya vuran mutur bireyleri arastirma ekibi tarafindan 6rneklendi. Muturlarin fotografi ¢ekilip,
tam boyu 6l¢iildii, miimkiinse cinsiyeti belirlendi, Rowles ve dig. (2001)’nin siniflandirmasina
gore bozulma derecesi belirlendi. Bozulma derecesinin izin verdigi Olgiide, Geraci ve
Lounsbury (2005)’de belirtilen protokole uygun olarak deri ve/veya kalp dokusundan 1xlcm
dokular steril bisturi ile alinip, NaCl’ye doyurulmus %20’lik DMSO c¢o6zeltisinde Falkon
tiiplerle laboratuvara getirildi. Calismaya dahil edilen, ekibin daha 6nceki arazi caligmalarindan
elde edilen ornekler de yukarida anlatildig1 sekilde Orneklendi. Ihbar edilen yunuslardan
yollanan &rnekler ise metil alkol veya sofra tuzu iceresinde yollandi. Ornekler laboratuvara
getirildikten sonra bir parcasi alkolde birakildi, diger kism1 yine NaCl’ye doyurulmus %20°1ik
DMSO ¢ozeltisinde Falkon tiiplere konup oda sicakliginda saklandi.

3.2 LABORATUVAR ANALIZLERI
3.2.1 Mitokondriyal DNA (mtDNA) Laboratuvar Analizi
3.2.1.1 DNA Izolasyonu

Ornekleme tarihinden itibaren Geraci ve Lounsbury (2005)’de &nerilen metoda ve yapilacak
analizlere uygun olarak sodyum kloriir (NaCl)’e doyurulmus %35-20’lik dimetil siilfoksit
(DMSO) ¢ozeltisinde 15 ml’lik falkon tiipler icerisinde muhafaza edilen mutur tiiriine ait 88
adet deri doku 6rneginden DNA izolasyonu i¢in DNA Ekstraksiyon Kiti (Roche, Indianapolis,
ABD), DNeasy Kan ve Doku Kiti (Qiagen, Valencia, CA) ve dokudan DNA’nin manyetik

boncuklara baglanarak muhafaza edilmesi yontemini esas alan ticari kit “Qiagen MagAttract
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HMW” DNA Kit kullanildi ve iiretici protokolleri uygulandi. Elde edilen bazi DNA’larin
konsantrasyonu NanoDrop cihazinda kontrol edildi (Sekil 3.1).

Sample ID User name Date and Time Nucleic Acid Conc Unit A260 A280 260/280 260/230 Sample Type

99002 reyhan 29.07.2016 16:05 |23.1 ng/pl 0,462 0,256 1,80 208 DNA
99002 reyhan 29.07.2016 16:06 |229 ng/ul 0,457 0,241 1,90 2,26 DNA
99003 reyhan 29.07.2016 16:06 |27.8 ng/ul 0,557 0,205 1,82 213 DNA
02008 reyhan 29.07.2016 16:07 405 ng/ul 10,809 0,516 1,57 1,02 DNA
03002 reyhan 29.07.2016 16:08 |9.1 ng/ul 0,182 0,149 122 0,28 DNA
07011 reyhan 29.07.2016 16:08 |94 ng/ul 0,189 0,139 135 063 DNA
07017 reyhan 29.07.2016 16:09 42,1 ng/l 0,841 0,621 1,36 0,63 DNA
07021 reyhan 29.07.2016 16:10 |16.1 ng/pl 10,322 0.236 1,38 0,58 DNA
08010 reyhan 29.07.2016 16:10 |13.0 ng/ul 0,260 0,187 1,39 0.79 DNA
08017 reyhan 29.07.2016 16:11 145 ng/ul 10,290 0,187 1,55 077 DNA
08018 reyhan 29.07.2016 16:11 |259 ng/pl 0,517 0.360 143 0,70 DNA
08026 reyhan 29.07.2016 16:12 |52 ng/ul 0,104 0,059 176 0,69 DNA
08026 reyhan 29.07.2016 16:12 |55 ng/ul 10,110 0,088 1,68 073 DNA
09012 reyhan 29.07.2016 16:13 217 ng/yl 10434 0.295 147 074 DNA
09034 reyhan 29.07.2016 16:14 |536 ng/ul 1,073 0,751 143 0,68 DNA
09035 reyhan 29.07.2016 16:14 |62 ng/ul 10,124 0,085 1,46 0,39 DNA
10006 reyhan 29.07.2016 16:15 86,2 ng/yl 1725 0,937 184 1.58 DNA
10011 reyhan 29.07.2016 16:16 (39,7 ng/ul 0,793 0,538 147 0.70 DNA
10019 reyhan 29.07.2016 16:16 17,7 ng/ul 0,353 0,256 138 0,67 DNA
10019 reyhan 29.07.2016 16:16 |19.0 ng/ul 0,380 0,270 1.41 0,68 DNA
10033 reyhan 29.07.2016 16:17 |166,0 ng/pl 3,321 2,353 1,41 0.66 DNA
13020 reyhan 29.07.2016 16:18 |37 ng/ul 10,074 0,052 140 0,56 DNA
13020 reyhan 29.07.2016 16:18 |33 ng/ul 0,067 0,045 147 0,55 DNA
16002 reyhan 29.07.2016 16:19 (774 ng/pl 1,548 0.824 1,88 1,93 DNA
16016 reyhan 29.07.2016 16:19 |354 ng/pl 10,707 0,389 1,82 0.92 DNA
16018 reyhan 29.07.2016 16:20 [10,2 ng/ul 0,203 0,101 2,02 0,98 DNA
16018 reyhan 29.07.2016 16:20 |10,2 ng/ul 0,203 0,109 1.88 0,92 DNA
16021 reyhan 29.07.2016 16:21 |31.3 ng/ul 10,626 0,336 1.87 1,51 DNA
16022 reyhan 29072016 16:21 (120 ng/ul 0,240 0127 1,89 1,09 DNA
16022 reyhan 29072016 16:21 128 ngiul 0,256 0,128 2,00 1,03 DNA

Sekil 3.1: DNA izolasyonu yapilan mutur DNA’larmin NanoDrop sonucundan bir 6rnek.

2017 ve 2018 yilinda orneklenen mutur DNA dokularindan elde edilen DNA’larin
konsantrasyonu hassas DNA konsantrasyon ol¢iimii yapabilen Qubit dsDNA HS (High
Sensitivity) cihazinda kontrol edildi (Tablo 3.1).

Tablo 3.1: Qiagen MagAttract HMW DNA Kit ile izole edilen mutur DNA’larimin konsantrasyon
Sonucu.

Ornek No Lokasyon Niikleik Asit Konsantrasyonu (ng/pl)

17001 Tiirk Bogazlar Sistemi 77,6

17006 Bat1 Karadeniz 59,8

17007 Dogu Karadeniz 47,4

17010 Dogu Karadeniz 83

17011 Bat1 Karadeniz 105,3

17014 Bat1 Karadeniz 100,1

17016 Dogu Karadeniz 77,2
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17024 Bat1 Karadeniz 77

17028 Tiirk Bogazlar Sistemi 88,5
18003 Tiirk Bogazlar Sistemi 63

18007 Dogu Karadeniz 90,4
18011 Dogu Karadeniz 106
18017 Tiirk Bogazlar Sistemi 58,5
18022 Tirk Bogazlar Sistemi 72,9
18027 Dogu Karadeniz 111

3.2.1.2 Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) ile mtDNA D-halka bolgesinin ¢cogaltilmast

DNA izolasyonu sonucu elde edilen 88 adet mutur DNA’smin, mtDNA kontrol bolgesinin

yaklasik 507 b¢ uzunlugundaki parcasi Rosel ve dig. (1999) tarafindan gelistirilen bir ¢ift

primer ile ylikseltgendi. Primer dizileri asagidaki gibidir:

L15824: 5°-CCTC ACTCCTCCCTAAGACT-3’

H16265: 5°>-GCCCGGTGCGAGAAGAGG-3’

Mutur bireylerinin mtDNA ¢ogaltiminda kullanilan PZR kosullar1 Tablo 3.2°de, PZR

bilesenleri Tablo 3.3’de verilmistir.

Tablo 3.2: Polimeraz Zincir Reaksiyonu yiikseltgenme kosullar1 (Rosel ve dig., 1999).

Asamalar Sicaklik | Siire Dongii
1.Basamak | 94 C%de | 5 dakika 1
2.Basamak | 94 C%de | 30 saniye

59 C%de | 1 dakika 35

72 C%de | 1 dakika
3.Basamak | 72C%de | 10 dakika 1
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Tablo 3.3: PZR ile yiikseltgenme bilesenleri.

Bilesenler

PZR bilesimine konulan miktar
(uL)

1x KCL Buffer S5ul
MgCl 5ul
dNTP (2mM) 5ul
Primer F+R 4 ul
Taq Enzimi 0,3 ul
DNA 3l
d(H20) 27,7 ul
Toplam Hacim 50 ul

Elde edilen PZR iiriinleri %2’lik agaroz jelde yiiriitiiliip, boyama i¢in etidyum bromid (EtBr)
kullanildi. Agaroz jele 5 uLL PZR firiinii ve 5 pL yiikleme tamponu (1X loading dye) birlikte
karistirilarak yiiklendi. PZR {iriinii bandin uzunlugunu kontrol edebilmek amaci ile 3 pLL 1000
be’lik isaretleyici (M) yiiklendi ve ayrica negatif kontrol kullanildi (Sekil 3.2). Toplam 88 adet

bireyin PZR iiriinii elde edildi.

Sekil 3.2: PZR sonucu ¢ogaltilan mutur tiiriine ait MtDNA D-halka bolgesine ait 507 bglik iiriinlerin
agaroz jelde goriintiisii (100bg: GeneRulerTM DNA Ladder Mix, 100- 1000bg).
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3.2.1.3 DNA Dizilemesi

PZR iiriin varlig1 tespit edilen mutur tiiriine ait toplam 88 adet 6rnek dizileme islemlerinin
yapilmasi i¢in Macrogen (Hollanda) firmasma gonderildi. Baz dizileme reaksiyonlarinda
PZR’larda kullanilan primerler kullanildi. Toplam 88 adet (Bati Karadeniz:48, Dogu
Karadeniz:19, TBS:19, Ege Denizi:2) mutur tiiriine ait mtDNA dizisi elde edildi (Sekil 3.3).

s22n B. KARADENIZ D. KARADENiZ
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Sekil 3.3: mtDNA dizisi elde edilen mutur bireylerinin drneklenme mevkiileri.

3.2.2 Cift Enzim RAD dizileme (ddRAD) Laboratuvar Analizi
3.2.2.1 DNA Izolasyonu

Cift enzim RAD dizileme analizi i¢in proje Oncesinde mevcut bulunan ve proje siiresinde
orneklenen ve manyetik boncuklara baglanarak muhafaza edilme yontemini esas alan Qiagen
MagAttract HMW DNA Kit kullanilarak iiretici protokoliine gore DNA izolasyonu yapildi. 84
adet mutur bireyinden elde edilen DNA’larin jelde kontrolleri yapildi ve hassas DNA
konsantrasyon olgtimii yapabilen Qubit dsDNA HS (High Sensitivity) cihazinda DNA
konsantrasyonlar1 6l¢iildii. Konsantrasyonlar1 Olgiilen DNA’lar 12’serlik Ornekler halinde

gruplanarak kiitiiphane olusturmasi i¢in analizlere basland.

12’serlik 6rneklerden olusan kiitiiphane olusturmasi icin DNA konsantrasyonu bazilar1 yiiksek,
bazilar1 diisiik konsantrasyonlu olan drnekler bir araya getirilecek sekilde secildi. Iki yerden

restriksiyon enzimleri ile kesilmesi noktasinda hazirlanmasi gereken karigima maksimum 150
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ng DNA konulacak sekilde her bir DNA’dan kag¢ pl alinmasi gerektigine dair hesaplamalar
yapildi (DaCosta ve Sorenso, 2014). Ayni zamanda bir sonraki agamada detayli olarak anlatilan
genomik DNA’nin iki yerden restriksiyon enzimleri ile kesilmesi noktasinda hazirlanmasi
gereken karisima ne kadar su konulmasi gerektigi de hesaplandi. 1 adet kiitiiphane olusturmak

i¢in segilen 12 bireyin hesaplamalarini gosteren tablosu asagidaki gibidir (Tablo 3.4).

Tablo 3.4: Kiitiiphane olusturmasi yapilan 12 adet mutur genomik DNA’s1 ve yapilan hesaplamalar.

N Ornek No g‘;;‘:%”trasyon Gereken DNA (ul) fq‘iﬁﬁ:‘(uﬁu
1 16045 59,8 25 413
2 11052 67,8 2,21 41,59
3 16051 83 18 42

4 12051 6,94 21,6 22,2
5 12071 69,6 2,16 41,64
6 13036 3,96 37,9 5,9

7 14008 4,62 325 11,3
8 15031 5 30 13,8
9 15039 72,4 2,07 41,73
10 16016 39,6 3,8 40
11 16018 11 13,6 30,2
12 16021 24,6 6,1 37,7

3.2.2.2 Genomik DNA’nin iki yerden enzimle kesilmesi

7 adet setten toplam 84 Ornegin genomik DNA’larmim kesimi i¢in iki adet enzim kullanildi.

Kullanilan bilesenler ve miktarlar1 Tablo 3.5’te verilmistir.
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Tablo 3.5: Genomik DNA’nin par¢alanmasinda kullanilan bilegenler.

Bilesenler pL/reaksiyon

EcoRI-HF 1

Sbfl-HF 1

NEBuffer 4 5

Genomik DNA Her 6rnek i¢in hesaplanan miktar

su Her 6rnek i¢in hesaplangq miktar
(50 pL’ye tamamlamak i¢in)

Genomik DNA’ya yukaridaki bilesenler eklenerek ve PZR makinesinde asagidaki asamalar

uygulanarak par¢alanmasi saglandi.

1. 37°C’de 30 dakika parcalama,

2. 65°C’de 20 dakika enzim inaktivasyonu,

3. Oda sicakligma kadar yavas yavas sogutma, 4°C’de kalma.

3.2.2.3 lllumina Adaptorlerinin Baglanmast

2 farkli enzimle kesime birakilan genomik DNA pargalarina illumina adaptorleri baglanda.

Bunun i¢in kullanilan bilesen tablosu Tablo 3.6’da verilmistir.

Tablo 3.6: Pargalanan genomik DNA’ya adaptérlerin baglanmasi1 agsamasinda kullanilan bilesenler.

Bilesenler pL/reaksiyon
Genomik DNA 50

10x NEBuffer 2 2

rATP 0,6

P1 adaptorii (barkod) | 4

P2 adaptorii (indeks) | 12

Su

0,4




22

T4 ligaz 1

Elimizde mevcut parcalanmis olan 50 pL genomik DNA’ya yukaridaki bilesenler eklenerek

PZR’da adaptorlerin baglanmasi asagidaki asamalar uygulanarak saglandi:
1. 22°C’de 30 dakika baglanma,

2. 65°C’de 20 dakika enzim inaktivasyonu,

3. Oda sicakligina kadar yavas yavas sogutma, 4°C’de kalma.

Bu asamadaki P2 adaptorii (index) her 12’serlik kiitiiphaneye eklenen bir adet indeks’i (burada
kullanilan indeksler: 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17) belirtirken, P1 adaptorii (barkod), 12’serlik
kiitiiphanenin her bireyine ayr1 ayr1 eklenen ve farkli DNA dizisine sahip 12 adet barkod’u
(burada kullanilan barkodlar: B1, B2, B3, B4, B5, B6, B7, BS, B9, B10, B11, B12)

belirtmektedir.
3.2.2.4 Jel Elektroforezi ve Boyut secimi

Bu adimda yine Da Costa ve Sorenson (2014)’daki yontem izlenerek adaptorlerin baglandigi
orneklerin yiiriitiilecegi, 45 pL sybr green (10000X) boyasi, 9 gram ultra saflikta agaroz, 450
ml TAE kullanilarak bir jel hazirlandi. Jele ilk kuyucukta ladder, ikinci sirada DNA, {i¢ilincli

sirada yine ladder ve dordiincii sira bos olacak sekilde 12 6rnegin yiiklemesi yapildi.

Toplam 84 6rnek i¢in 7 farkli jel hazirlandi ve 6rnekler 110 V’da 1 buguk saat jelde yiirtitiildi.
Yiritilen jel E-Gel (invitrogen) gorintiileme cihazinda goriintiilenerek 300-450 bp
arahigindaki DNA jelden kesildi (Sekil 3.4) ve DNA’lar ependorflara alindi ve agirliklari
Ol¢iildii. Ependorf icerisindeki DNA’lar, Qiagen MinElute Gel Extraction Kit ile {iretici
protokol uygulanarak temizlendi (Sekil 3.5) ve 20 uL DNA elde edildi.
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Sekil 3.4: Jelden kesilen DNA’larin ultrapure agaroz jelde goriintiisii.

Sekil 3.5: DNA’larin Qiagen MinElute Gel Extraction Kit ile temizlenme agsamasi; DNA iizerine
eklenen Buffer PB’yi gosteren adim.
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3.2.2.5 Hliimina dizileme kiitiiphanesini olusturmak icin boyut secimi yapilan bélgenin

PZR Cogaltinu

Elde edilen 20 nL. DNA’nin ¢ogaltiminda kullanilan primerler, PZR kosullar1 (Tablo 3.7) ve

cogaltim bilesenleri (Tablo 3.8) (DaCosta ve Sorenson, 2014) asagidaki gibidir. Kullanilan

primerler:

RADI1.F: 5’>-AATGATACGGCGACCACCGAG-3’

RAD2.R: 5’-CAAGCAGAAGACGGCATACGAG-3".

Tablo 3.7: Kullanilan Polimeraz Zincir Reaksiyonu ¢ogaltma kosullari.

Asamalar Sicakhk Siire Dongii
1.Basamak |98 C”de | 30 saniye 1

98 C”de | 10 saniye
2.Basamak | 60 C”de | 30 saniye

72 C”de | 40 saniye *
3.Basamak |72 C™”de |5 dakika 1

Tablo 3.8: PZR ile ¢ogaltma bilesenleri.

Bilesenler PZR - bilesimine
konulan miktar (uL)

DNA 15

Phusion Sx Buffer 12

dNTPs 1,2

RAD1-F primer 3

RAD2-R primer 3

Su 25,2

Phusion Taq Buffer 0,6
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PZR sonrasi 6rneklerin Qubit’te konsantrasyon 6lgiimii yapildi (Sekil 3.6).

@ dsDNA High sensitivity

02/11/2016 06:33:25 PM « saved

riginal calculated
soamgple concentration

0.632

ng/pL

// Qubit® tube

/ concentration
3.16
ng/mL

Sekil 3.6: Qubit’te dlciilen konsantrasyon sonucu.

3.2.2.6 PZR iiriinlerinin manyetik boncuklar ile saflastirilmast
1. Elde edilen PZR iiriinlerine 108 pul manyetik boncuklar1 i¢eren soliisyon eklendi.
2. Oda sicakliginda 5 dakika bekletildi.

3. Mikrotiipler manyetik tabakaya geg¢irilerek 2 dakika beklenildi ve boncuklarm soliisyondan

ayrilmasi saglandu.
4. Uzerlerine 200 pl 70% etanol konularak oda sicakliginda beklendi.
5. Mikrotiipler manyetik tabakadan ayrildi ve tizerlerine 40’ar pl eliisyon soliisyonu eklendi.

6. Mikrotiipler manyetik tabakaya son olarak yerlestirildi ve boncuklarin soliisyondan

ayrilmasi beklendi.

7. Ayrilan soliisyon ependorf tiiplere alind1.
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Bu son agama ile toplam 84 adet 6rnegin illiimina dizileme kiitiiphanesi hazirlanmis oldu.

Hazirlanan kiitiiphanelerden bir tanesinin elde edilen son tablosu ve hesaplamalari asagida

verilmistir (Tablo 3.9).

Tablo 3.9: Kiitiiphane olusturmasi yapilan 12 adet mutur genomik DNA’s1 ve yapilan hesaplamalar.

Tiip Ornek (Baslangic |Gereken |Gereken [P2 -|P1 -|Adaptorlii PZR
ismi  |No  |DNA DNA (ul)|Su (ul)  |Adaptérii |Adaptérii [DNA (ul) g’,{l‘f;‘zl)
I7-B1 |16008 |36 4,2 39,6 17 B1 1,75 4,46
17-B2 |16036 |68,4 2,2 41,6 17 B2 1,28 6,28
17-B3  |16037 |12,2 123|315 17 B3 1,45 3,02
17-B4 |16038 |22,8 6,6 37,2 17 B4 1,15 7,44
I7-B5 |16039 |86,4 173 |42,07 |I7 B5 1,35 5,54
17-B6 |16040 |14 10,7 [33.1 17 B6 1,41 9,12
17-B7 16044 |100 15 423 17 B7 5,38 7.78
17-B8 16046 |100 15 423 17 B8 4,88 5,6
17-B9 16048 [99,6 15 423 17 B9 4 452
17-B10 |16054 |95,8 1,6 42,2 17 B10 2,84 8,26
17-B11 10011 (3,3 438 |0 17 B11 2,24 0,33
17-B12 |4003 |1,01 50 0 17 B12 0,336 3,84

Kiitliphanesi hazirlanan 84 Ornegin bazilar1 PZR sonrast DNA konsantrasyonlar1 dikkate

alinarak ve farkli konsantrasyon araliklarinda bireyler secilerek Agilent 2100 Bioanalyzer

Sistemi’nde hedef bolgenin ¢alisip ¢alismadigi kontrol edildi (Sekil 3.7).
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2100 expert_DNA 1000_DE72902267_2017-04-27_14-18-05.xad Page 7 of 18 2100 expert_DNA 1000_DE72502267_2017-04-27_14-18-05.xad Page 6 of 18
= " m Assay Class:  DNA 1000 Crested:  4/27/2017 2:18:05 PM
DD DIVA 1000100 expert ONA 1000, DE72902267.2017-04-27. 14-18-06 3ad s il L o] DataPath: C:\.-2712100 expert DNA 1000, DE72902267.2017-04-27.14-18:05 xad Wodifed:  4{27/2017 259:01 P
Electropherogram Summary Continued ... Electropherogram Summary Continued ...
1557 1585
o) — o J
) |
15 % 150 M w0 0 0 1500 ] 155 100 X0 W 40 SO M0 150 ]
Overall Results for sample 3 :  15-87 Overall Results for sample 2 :  15-B5
Numbar of soaks found: PCR cons.: 10,5 ng/ul Number of eaks found: PCR cons.: 0,246 ng/ul
DNA added: 150 ngful DNA added: 150 ng/ul
Peak table for sample 3 :  15-B7 Peaktable for sample2 : 1585
Peak sue(bp)  Conc.[ng/pl) Molarity (nmol/1) Observations Peak  Size(op]  Conc.[ng/pl) Molarity [nmol /1) Observations
] a2 4282 Lower Marker tods 420 242 Lomer Marker
a 2 b 150 Upper Marker b 2 b 150 210 21 Uoper Marker

Sekil 3.7: a) Calisan bir mutur DNA’sin1 gdsteren bioanalyzer sonucu, b) Calismayan bir mutur
DNA’sin1 gosteren bioanalyzer sonucu.

Bioanalyzer sonuglarina gére, PZR sonrasit DNA konsantrasyonu en diisiik 2,44 ng/ul olan bir
bireyin hedef bdlgesinin ¢alismis oldugu tespit edildi. Bu nedenle, bu konsantrasyonun
altindaki bireyler dizileme islemine katilmadan ekarte edildi. Geriye kalan toplam 64 bireyin
gerekli hesaplamalar1 yapilarak (DaCosta ve Sorenso, 2014), ornekler havuzlandi, yani
birlestirildi. Illumina Hiseq 2500 dizileme makinesinde 100 bg ¢ift yonlii okumalar yapilmak

lizere Macrogen firmasina gonderildi.
3.3 VERI ANALIZLERI
3.3.1 Mitokondriyal DNA (mtDNA) Verilerinin Istatistiksel Analizi

Elde edilen mutur tiirlerinin bireylerine ait mtDNA dizi verileri, Sequencher v. 4.1 (Gene Codes
Corp.) programi kullanilarak temizlendi ve diizeltildi (Sekil 3.8, 3.9) ve yine ayni program

kullanilarak birbirleriyle hizalandu.
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Sekil 3.8: Dizilerindeki her bir niikleotidi kontrol edilen mutur bireylerine ait mtDNA dizilerinin bir
kisminin goriintiisii.
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Sekil 3.9: Mutur bireyine (6rnek no: 12053) ait mtDNA dizisinin bir kisminin kromotogram
goruntusu.

Mevcut tez calismasi siiresince elde edilen mutur dizileri literatiirde bulunan ve aynt mtDNA
bolgesinin ¢ogaltilmasiyla elde edilen 37 adet mtDNA dizisi ile beraber hizalanip, DnaSP v.5
programu (Librado ve Rozas, 2009) ile farkl dizilerin kag¢ adet haplotipe tekabiil ettigi ve her
haplotipin kag¢ adet bireyde gozlendigi ortaya ¢ikarildi (Sekil 3.10). Bu diziler GenBank’tan

indirilerek analizlere katildi.

GenBank’tan indirilerek analizlere dahil edilen dizilerin erigim numaralar1 sdyledir; U09689 -
U09691 (Rosel ve dig., 1995, 2003), EF063110, EF063646 - EF063675 (Viaud-Martinez ve
dig., 2007) ve KU842048 - KU842052 (Tonay ve dig., 2017b).
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Hap_1: 64 [p87_ p74 pb pB0 p77 p45 p65 p64 p79 p91 pa3 p8 p9 p?S p62 p48 p46 p5s3
p66 p53 p18 p73 | p71 p69 p52 p37 p7 p67 pbD p61 p68 p32 p36 p44 p70 p10 p11 pl17 pl
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Sekil 3.10: p1-p109 kodlu bireyler tez ¢alismasi siiresince elde edilen mutur mtDNA dizileridir. I-
XVIII ve XXXII kodlu haplotipler Viaud-Martinez ve dig. (2007)’deki haplotipleri ifade eder,
33, 34, 35, 36, 37 Tonay ve dig. (2017b)’de bulunan yeni haplotipleri gosterir.

Literatiirde bulunan tiim mutur 6rnekleri analizlere dahil edildi (Sekil 3.11, 3.12) ve 6rneklenme
bolgelerine gore farkl alt popiilasyonlarla ifade edildi. Burada “alt popiilasyon” terimi,

havzanin cografik ve ekolojik a¢idan farkli bolgelerinde bulunan olasi popiilasyonlar1 belirtir.

Arlequin (Excoffier ve Lischer, 2010) programi kullanilarak ve ikili gruplar olusturularak ®st

hesaplandi ve bu mutur alt popiilasyonlarinin birbirleriyle olan genetik izolasyonu incelendi.

®st mtDNA caligmalarinda popiilasyon yapisinin tespitinde ve degerlendirilmesinde Fst’nin
analogudur (Holsinger ve Weir, 2009) ve popiilasyonlar arasindaki mitokondriyal genetik
farklilagmanin olgiitiidiir. ®st, 0-1 arasinda bir deger alir. Popiilasyonlar arasi gen akisi1 varsa
®st 0 degerine, yakin olur ve popiilasyonlar arasindaki genetik farklilagsma arttikca deger

sifirdan uzaklasir (Weir ve Cockerham, 1984).
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Sekil 3.11: mtDNA istatistiksel analizlerine dahil edilen mutur 6rneklerinin bolgelere gore dagilimu.
Yuvarlak igerisindekiler tez ¢caligmasinda dizisi elde edilen muturlari, kare ile gdsterilenlerse
literatiirde bulunan ve analizlere dahil edilen dizileri ifade eder.

KARADENIZ

MARMARA DENizi
EGE T
DENiZI *

Sekil 3.12: Analizlere dahil edilen 6zgiin haplotip (Hap XVIII)’e sahip mutur bireylerinin 6rneklenme
mevKkiileri.
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PopART programi (2012) ile ag orgiisii (network) olusturuldu. Bolgelere gore ayr1 ayr1 olacak
sekilde haplotip cesitliligini ve niikleotid ¢esitliligini tanimlayici istatistikleri de, DnaSP v.5
(Librado ve Rozas, 2009) programi kullanilarak hesaplandi ve ¢esitlilik degerlerinin standart

sapmalar1 da ayrica belirtildi.
3.3.2 Cift Enzim RAD dizileme (ddRAD) Verilerinin istatistiksel Analizi

Macrogen firmasindan tarafimiza gonderilen ham Illumina dizi verileri STACKS programi
(Catchen ve dig., 2011, 2013) ile hizaland1. Bu islemler sonrasinda 64 birey (Bat1 Karadeniz:34,
Dogu Karadeniz:7, TBS:20, Ege Denizi:3) i¢in bir RAD veri seti elde edildi (Sekil 3.13).

B. KARADENIiZ D. KARADENIz

34

EGE ¥ i
38°N DENIZI

t" /a*'*_

" S T

SPPY R

37NL’3,_:_’, )‘

a s YT

36°N

Sekil 3.13: RAD veri seti elde edilen mutur bireylerinin 6rneklenme mevkiileri.

Popiilasyonlar arasinda farklilasmay:1 gosteren Fst degerleri de yine STACKS programi
kullanilarak hesaplandi. STACKS programi analizleri Tablo 3.10’da verilen analiz sirasi

izlenerek, Tablo 3.11°de verilen komutlarla gergeklestirildi.
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Tablo 3.10: STACKS programinda yapilan analiz sirasi.

Analiz Ismi Aciklama

Process_radtags | Analizlerin en bastaki belki de en énemli basamagidir. Orneklerin
barkod eslestirmesine ve isimlendirmesine olanak saglar.

Denovo_map

ustacks Kisa-okuma dizi setlerini input dosyasi olarak alir ve tam olarak
eslesen yigmlar (stacks) veya varsayilan aleller ile align eder.
Yigmlarin (stackslerin) karsilastirilmasi, bir dizi varsayilan loci
olusturacak ve her bir locustaki SNP'leri maksimum olasilik
cercevesi kullanarak tespit edecektir.

ctacks Ustacks veya pstacks programlari tarafindan olusturulan ve islem
goren herhangi bir 6rnek kiimesinden -bireylere ait okumalardan-
bir katalog olusturulabilir. Allelleri bir araya getirmek i¢in bir dizi
consensus loci olusturacaktir.

sstacks cstacks ile lokuslarin kataloglarmm olusturulmasindan sonra
sstacks (set of catalogs) ile bu lokuslarin bireylerdeki dagilimi
gerceklestirilir. Bireylere ait lokuslar kataloglarla karsilastirilir,
lokuslar ve haplotipler insa edilir.

populations Filtrasyon. Bu basamakta population programi ile -p -m -r
parametreleri ile filtrasyon yapilir.

Tablo 3.11: STACKS programinda yapilan analiz siirecinde kullanilan komutlar.

Komut ismi Komut Blogu

process_radtags process_radtags -1 input dosyas1_1 -2 input dosyas1_2 -b barcode

dosyast -o output dosyast --renz_1 ecoRI --renz_2 sbfl -r -c —q -D

--inline_index --adapter_1
AATTAGATCGGAAGAGCACACGTCTGAACTCCAGTCAC
--adapter_2

GTGACTGGAGTTCAGACGTGTGCTCTTCCGATCT --

adapter_mm 2

denovo_map denovo_map.pl —samples input dosyas1 --popmap harita dosyas1

—0 output dosyas1
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populations populations —P input dosyasi -k -p — -m --min_maf --structure

STACKS programinda kullanilan populations komutu 3 farkl: filtre kullanilarak uygulanmustir.
Uygulanan filtreler ve filtre segenekleri Tablo 3.12°de verilmistir. Parametrelerin agiklamalar1
Tablo 3.13’te verildi.

Tablo 3.12: Kullanilan filtreler, filtreleme segenekleri ve parametreler.

Filtre 1 Filtre 2 Filtre 3

k Var Var Var

p 0 3 3

m 0 0 3
r 0 0.1 0.5
min-maf 0 0.1 0.25
structure Evet Evet Evet
genepop Evet Evet Evet
fstats Evet Evet Evet
bootstrap Evet Evet Evet

Tablo 3.13: Kullanilan parametlerin agiklamasi.

Parametre Aciklama
Kk kernel smoothing
bir popiilasyon igindeki paylasilan lokus
p sayisi
m her bir birey i¢in minimum kapsama derinligi

bir popiilasyon i¢indeki bireylerin minimum
yiizdesi
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bir lokusta bir niikleotit bolgesini islemek
icin gereken minimum mindr alel frekansini
min-maf belirtin

structure | structure analizi i¢in ¢ikt1 dosyasi olusturma

genepop genepop analizi i¢in ¢ikt1 dosyasi olusturma

fstats popiilasyonlar arasi farklilagsma

bootstrap bootstrap metodu

Popiilasyonlar arasindaki farklilasmalar1 gosteren Fst degerleri hesaplandi ve Filtre 1, Filtre 2
ve Filtre 3 i¢in ayr1 tablolarda gosterildi. Ek olarak farkli popiilasyonlara ait genetik ¢esitlilik

degerleri her iic filtre i¢in hesaplandi.

“Populations” komutuyla ger¢eklestirilen filtreleme sonucunda olusan sonuglara gore, lokuslar
iizerinden hesaplanan popiilasyonlar arasindaki farklilik/benzerlik degerleri hesaplandi ve Fst
degerlerine gore excel programi kullanilarak Fst grafikleri ¢izildi. Filtre 1, Filtre 2 ve Filtre 3

uygulanarak gen ¢esitliligi ve haplotip ¢esitliligini ifade eden grafikler olusturuldu.

Her tig filtre i¢cin popiilasyonlardaki polimorfik lokus yiizdesi, popiilasyona 6zel alel sayisi
hesaplanip grafikleri ¢izildi. Yine “populations” komutuyla gergeklestirilen filtreleme
sonucunda olusan ve bireyler bazindaki lokuslardaki kayip (missing) ve kayip olmayan (non-

missing) veri ylizdelerine gore bazi bireyler degerlendirmeden ¢ikarildi.

Bu agamadan sonraki analizlere, 4 birey RAD veri setinden ¢ikarilarak %10 kayip (missing)

data yiizdesini saglayan 60 bireylik bir RAD veri seti ile devam edildi.

En sik1 filtreleme segenegi olan Filtre 3 sonucu olusan veri dosyalar1 kullanilarak MEGA
(Kumar, 2016) programinda bootstrap metodu (1000 tekrarli) ve pairwise deletion kullanilarak
yakin baglant1 agaglari ¢izildi. Kullanilan segenekler Sekil 3.14°te verildi.
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Sekil 3.14: MEGA’da yakin baglant1 agaci ¢izilirken kullanilan secenekler.

Daha sonra yine RAD veri seti kullanilarak genetik cesitlilik analizi yapilmustir.

Structure (Pritchard ve dig., 2000) programi kullanilarak Structure Analizi yapildi ve K degeri

Structure Harvester programinda hesaplandi.
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4. BULGULAR

4.1 MITOKONDRIYAL (MTDNA) DiZILEME SONUCLARI
4.1.1 Ortaya Cikarllan Haplotiplerin Dagihim

Tiirkiye kiyilarindan toplanan 88 adet mutur tiiriine ait doku 6rneklerinden elde edilen mtDNA
dizileri, ayn1 zamanda, Viaud-Martinez ve dig. (2007) ve Tonay ve dig. (2017b) ¢alismalarinda
bulunan haplotipler ile karsilastirildiginda 14 farkli haplotip varligi ortaya cikarildi ve bu
haplotiplerden bes tanesinin daha 6nce herhangi bir ¢alismada bulunmayan yeni haplotipler
oldugu anlasildi (Tablo 4.1).

Tablo 4.1: Haplotiplerin dagilimi (Hap I, VIII, X, XI, XV, XVI, XVII, XVIII, XXXII, Viaud-
Martinez ve dig. (2007) ve Tonay ve dig. (2017b)’deki haplotipler; (BK: Bat1 Karadeniz, DK:
Dogu Karadeniz, TBS: Tiirk Bogazlar Sistemi, E: Ege Denizi).

Ornek No | Dizi Kodu | Bélge Haplotip
7004 pl BK Hap |
10041 p6 DK Hap |
10042 p7 DK Hap |
10043 p8 DK Hap |
10045 P9 DK Hap |
10046 p10 DK Hap |
10049 pll DK Hap |
11050 p15 DK Hap |
11051 p16 DK Hap |
11052 p17 DK Hap |
11053 p18 DK Hap |
13005 p22 TBS Hap |
13031 p23 TBS -
13036 p24 TBS Hap |
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13056 p25 BK Hap |
14002 p26 E Hap |
14008 p27 TBS | HapXVIII
14021 p28 E Hap |
15003 p29 TBS Hap |
15009 p30 BK Hap |
15011 p31 TBS Hap |
15013 p32 TBS Hap I
15017 p33 BK -
15018 p34 BK Hap |
15022 p35 BK -
15031 p36 BK Hap I
15038 p37 BK Hap |
15039 p38 BK Hap XVI
99010 p39 BK Hap |
7019 p4l BK Hap |
8028 p42 BK HapXVIII
11006 p44 BK Hap |
11012 p45 BK Hap |
11029 p46 BK Hap |
11048 p47 DK

12052 p48 BK Hap |
12053 p49 TBS

12054 p50 BK Hap |
12062 p51 BK Hap |
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12069 p52 BK Hap |
12071 p53 BK Hap |
8026 p57 BK Hap |
9035 p58 BK Hap VIII
10006 p59 DK Hap |
10018 p60 BK Hap |
16021 p61 BK Hap |
16022 p62 BK Hap |
16023 p63 BK -
16024 p64 BK Hap |
16025 p65 BK Hap I
16026 p66 BK Hap |
16027 p67 BK Hap |
16028 p68 BK Hap |
16029 p69 BK Hap |
16031 p70 TBS Hap |
16032 p71l BK Hap |
16033 p72 BK Hap XV
16034 p73 BK Hap |
16035 p74 BK Hap |
16036 p75 BK Hap |
16037 p76 BK Hap XVI
16038 p77 BK Hap |
16039 p78 BK -
16040 p79 BK Hap |
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16044 p80 DK Hap |
16043 p81 BK

13020 p87 TBS Hap |
16002 p88 TBS

16016 p89 TBS | HapXVIII
16018 p90 TBS | HapXVIII
16045 p9l BK Hap |
16049 p92 TBS HapXVIII
16051 p93 BK Hap |
16053 p94 TBS -
17006 p96 BK Hap |
17007 p97 DK HapXXXII
17010 p98 DK Hap |
17011 p99 BK Hap |
17014 p100 BK

17016 p101 DK Hap |
17024 p102 BK -
17028 p103 TBS | HapXVIII
18003 p104 TBS | HapXVIII
18007 p105 DK Hap |
18011 p106 DK Hap |
18017 p107 TBS Hap |
18022 p108 TBS -
18027 p109 DK Hap |
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En yaygim Karadeniz haplotipi olan Hap I’in 63 adet bireyde bulundugu ortaya ¢ikarildi. Daha
onceki caligmalar sonucu agirlikli olarak Marmara Denizi'nde bulunan 6zgiin haplotip (Hap
XVIII), bu proje ¢alismasi siirecinde alt1 tanesi ayn1 bolgeden (TBS) olmak tizere toplam yedi
adet bireyde daha gozlendi.

Daha evvel herhangi bir calismada ortaya ¢ikarilmamis ve mevcut ¢aligmada bulunan bes yeni

haplotipten (38, 39, 40, 41, 42), ii¢ tanesi Bat1 Karadeniz’de diger iki tanesi TBS’de bulundu.
4.1.2 Olusturulan Ag Orgiisii

PopART programi (2012) ile ag 6rgiisii (network) olusturuldu (Sekil 4.1).
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Sekil 4.1: Mutur bireyleri i¢in olusturulan ag orgiisii.
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Mutur bireyleri i¢in olusturulan ag orgiisiinde roma rakamu ile gosterilen haplotipler Viaud-
Martinez ve dig. (2007)’de, 33, 34, 35, 36 ve 37 numarali haplotipler ise, Tonay ve dig.
(2017b)’de bulunan haplotipleri gostermektedir. 38, 39, 40, 41 ve 42 numarali haplotipler
mevcut tez ¢aligmasinda bulunan ve daha once bagka herhangi bir ¢aligmada bulunmayan
haplotipleri ifade etmektedir. Dairelerin boyutlar1 her haplotipin frekansi ile dogru orantilidir.

Haplotipler arasindaki her ¢izgi, haplotipler arasindaki tek bir mutasyon basamagi temsil eder.
4.1.3 ®st sonuclar:

Mevcut calismadaki ve daha 6nceki ¢alismalardaki tiim mutur 6rnekleri analizlere dahil edildi
ve Orneklenme bolgelerine gore farkli alt popiilasyonlarla ifade edildi; 1-Bati1 Karadeniz, 2-
Dogu Karadeniz, 3- Kuzey Karadeniz, 4- Tiirk Bogazlar Sistemi (TBS), 5- Ege Denizi).
Arlequin (Excoffier ve Lischer, 2010) programi kullanilarak ve ikili gruplar olusturularak ®st
hesapland1 ve mutur alt popiilasyonlarinin birbirleriyle olan genetik izolasyonu incelendi.
Arlequin programinda popiilasyonlar arasi ikili farkliliklara bakilarak hesaplanan ®st degerleri

Tablo 4.2°de verilmistir. “*” istatistiksel olarak anlamli bir genetik farklilagsma gosterir.

Tablo 4.2: Mutur i¢in ®st degerleri.

Bati Dogu Kuzey

Karadeniz | Karadeniz | Karadeniz | ' > Ege Denizi

Bati1 Karadeniz 0,00000

Dogu Karadeniz | -0,00455 0,00000

Kuzey Karadeniz | -0,00382 -0,00540 0,00000

TBS 0,09589* | 0,13203* | 0,11547* | 0,00000

Ege Denizi -0,02311 0,00149 -0,01280 0,07894 | 0,00000

®st hesaplamalari, Marmara Denizi alt popiilasyonunun (burada Tiirk Bogazlar Sistemi’nden
tiim Ornekler dahil edilerek TBS alt popiilasyonu olarak ifade edilmistir), Karadeniz’deki diger
mutur alt popiilasyonlarindan istatistiksel olarak anlamli bir farklilasma gosterdigini

belirtmektedir.
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4.1.4 Haplotip ve Niikleotid Cesitliligi

Mutur dizilerinin birbiriyle hizali dizi seti kullanilarak, haplotip ¢esitliligini ve niikleotid
cesitliligini tanimlayici istatistikleri, DnaSP v.5 (Librado ve Rozas, 2009) programi kullanilarak

hesaplandi ve ¢esitlilik degerlerinin standart sapmalar1 da ayrica belirtildi (Tablo 4.3).

Tablo 4.3: Mutur’da haplotip ve niikleotid cesitliligi (N: Ornek sayis1-Genbank’tan alian bireyler de
dahil edilmistir, H: Haplotip sayisi, Hd: Haplotip gesitliligi, 7t: Niikleotid ¢esitliligi, S.D.:

Standart sapma).
Bolgeler N H Hd n
Timii 274 | 29 0,538 (+0,037=1S.D.) | 0,00205 (+0,00018=1S.D.)
Bati
Karadeniz 124 | 22 0,569 (+0,054=1S.D.) | 0,00224 (+0,00027=1S.D.)
Dogu
Karadeniz 48 8 0,308 (+0,087=1S.D.) | 0,00106 (+0,00037=1S.D.)
Kuzey
Karadeniz 58 11 0,520 (+0,079=1S.D.) | 0,00191 (+0,00037=1S.D.)
TBS 34 7 0,658 (+0,060=1S.D.) | 0,00259 (+0,00050=1S.D.)
Ege Denizi 10 4 0,533 (+0,180=1S.D.) | 0,00170 (+0,00067=1S.D.)

En yiiksek haplotip ve niikleotid cesitliligi, TBS’de goriilmektedir. Bat1 Karadeniz’deki
haplotip ve niikleotid ¢esitliligi de TBS’den sonra en yiiksek olarak bulunmustur. Niikleotid
cesitliligi sonuglarma bakildiginda, cesitlilik TBS’de, Bati Karadeniz’de ve Kuzey

Karadeniz’de diger popiilasyonlara gore daha yiiksek bulunmustur.
4.2 CIFT ENZIM RAD (DDRAD) DiZILEME SONUCLARI
4.2.1 istatistiksel ve Taksonomik Analizler

4.2.1.1 Fst Sonuclar:

Popiilasyonlar arasindaki farklilagmalar1 gosteren Fst degerleri hesaplandi.
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Filtre 1 sonucunda 16383 adet lokus kullanilarak hesaplanmis Fst degerleri Tablo 4.4°te, Filtre
2 sonucunda 5485 adet lokus kullanilarak hesaplanan degerler Tablo 4.5°te, Filtre 3 sonucunda

559 adet lokus kullanilarak hesaplanan degerleri Tablo 4.6’da gdsterilmistir.

Burada Hap XVIII, muturda bulunmus olan ve Marmara Denizi’ndeki 6zgiin haplotipe sahip

bireyleri (n=9) gostermektedir.

Tablo 4.4: Filtre 1 sonucu popiilasyonlar arasi Fst degerleri.

Dogu Bat1 Ege
Filtre 1 TBS Karadeniz | Hap XVIII | Karadeniz | Denizi
Tiirk Bogazlar
Sistemi (TBS) 0
Dogu Karadeniz | 0.233576 | O
Hap XVIII 0.205529 | 0.265252 0
Bati Karadeniz 0.20992 | 0.223688 0.191491 0
Ege Denizi 0.289806 | 0.307666 0.406881 0.256541 0
Filtre 1 sonucu Fst sonuglar genel olarak yiiksek degerlere isaret etmektedir.
Tablo 4.5: Filtre 2 sonucu popiilasyonlar arasi Fst degerleri.
Dogu Bati Ege
Filtre 2 TBS Karadeniz | Hap XVIII Karadeniz | Denizi
Tirk Bogazlar
Sistemi (TBS) 0
Dogu
Karadeniz 0.130992 0
Hap XVIII 0.101357 | 0.166861
Bati Karadeniz | 0.0622456 | 0.0927441 | 0.0654406 0
Ege Denizi 0.20464 0.278191 0.320822 0.189835 0
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Tablo 4.6: Filtre 3 sonucu popililasyonlar arasi Fst degerleri.

Dogu Bat1 Ege
Filtre 3 TBS Karadeniz | Hap XVIII | Karadeniz Denizi
Tiirk Bogazlar
Sistemi (TBS) 0
Dogu
Karadeniz 0.0379673 0
Hap XVIII 0.0468493 | 0.0696655 0
Bati Karadeniz | 0.0135879 | 0.0203899 | 0.029801 0
Ege Denizi 0.0438059 | 0.0893321 | 0.0806704 | 0.0223834 0

Bunlara ek olarak da farkli popiilasyonlara ait genetik ¢esitlilik degerleri de Filtre 1, Filtre 2 ve
Filtre 3 i¢in olacak sekilde Tablo 4.7’de, Tablo 4.8’de ve Tablo 4.9°da gosterilmistir.

Tablo 4.7: Filtre 1 sonucu popiilasyonlara ait genetik ¢esitlilik degerleri.

Cesitlilik

Popiilasyona | Cesitlilik gosteren | Gosteren SNP
Popiilasyon Ozel SNPler | SNP sayis1 Yiizdesi
Tirk Bogazlar
Sistemi (TBS) 5880 17552 0,0847
Dogu Karadeniz 6718 18215 0,0845
Hap XVIII 3592 9828 0,0651
Bati Karadeniz 17991 51738 0,0895
Ege Denizi 2008 4798 0,1241
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Tablo 4.8: Filtre 2 sonucu popiilasyonlara ait genetik cesitlilik degerleri.

Cesitlilik Cesitlilik

Popiilasyona | gosteren SNP | Gosteren SNP
Popiilasyon Ozel SNPler | sayisi Yiizdesi
Tirk Bogazlar Sistemi
(TBS) 122 3870 0,2468
Dogu Karadeniz 98 3168 0,1947
Hap XVIII 44 2278 0,1943
Bat1 Karadeniz 395 4638 0,2859
Ege Denizi 87 651 0,1065

Tablo 4.9: Filtre 3 sonucu popiilasyonlara ait genetik ¢esitlilik degerleri.

Cesitlilik Cesitlilik

Popiilasyona | gosteren SNP | Gosteren ~ SNP
Popiilasyon Ozel SNPler | sayisi Yiizdesi
Tirk Bogazlar Sistemi
(TBS) 0 541 0,1644
Dogu Karadeniz 0 464 0,1547
Hap XVIII 0 435 0,1624
Bati1 Karadeniz 0 536 0,1626
Ege Denizi 0 190 0,1333

Filtre 3 sonucunda popiilasyona 6zel SNP’lerin “0” olma nedeni, lokus sayis1 azaldik¢a ortak

tutulan lokuslar seciliyor ve bu durum da popiilasyona 6zel alel sayisini1 azaltmaktadir.

Burada 6zellikle Filtre 2 sonucunda Bat1 Karadeniz’de cesitlilik gosteren SNP yiizdesinin en
yiiksek olmasi (%28) ve bunu TBS’nin (%24) takip ettigi goriilmiistiir (Tablo 4.8). Yine
popiilasyonlara 6zel SNPler’de de ayn1 iki bolge en yiiksek degerlere sahiptir.

Filtre 1, Filtre 2 ve Filtre 3 sonucunda hesaplanan popiilasyonlar arasi farkliligi/benzerligi

gosteren Fst degerleri Sekil 4.2°de grafik seklinde verilmistir.
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Filtre 1 Filtre 2 Filtre 3
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Sekil 4.2: Filtre 1, Filtre 2 ve Filtre 3 sonucu Dogu Karadeniz (DK), Bat1 Karadeniz (BK) ve Ege
Denizi (E) popiilasyonlari i¢in hesaplanan Fst’ler.

Filtre 1, filtre 2, filtre 3 sonuglarina bakildiginda, filtre 1 sonucunda Dogu Karadeniz ve Ege
popiilasyonlarinin birbirinden genetik olarak farkli olup olmadiklar1 toplam 8150 lokus

iizerinden Fst hesaplanarak ortaya ¢ikarildi.

Filtre 2 i¢in, ayn1 popiilasyonlarda 2099 adet lokus analiz edilirken, filtre 3 i¢in Fst hesaplanan
lokus sayis1t 206°dwr. Filtre 1 uygulandiginda, Dogu Karadeniz-Ege, Dogu Karadeniz-Bat1
Karadeniz, Bat1 Karadeniz-Ege seklinde ikili popiilasyon analizinde nispeten yiiksek Fst
degerlerinin mevcut oldugu goriildi, fakat, filtreleme segenekleri sikilastikca Fst degerlerinin

diistiigii gortldii.

Burada Fst degerleri popiilasyonlar arasindaki farklilagsmay1 gosterir.
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Sekil 4.3: Filtre 1, Filtre 2 ve Filtre 3 sonucu H18 (6zgiin X VIII haplotipine sahip Tiirk Bogazlar
Sistemi’nde orneklenen bireyleri igeren) ve diger popiilasyonlar arasinda hesaplanan Fst’ler.

Simdiye kadar muturlarin {izerinde mtDNA belirteci kullanilarak yapilan ¢aligmalarda, sadece
Marmara Denizi’ndeki bazi bireylerde saptanan essiz mtDNA haplotipi, Hap XVIII olarak
tanimlandi ve bu haplotipe sahip 9 birey ddRAD dizileme analizlerindeki H18 isimli

popiilasyon olarak gdsterildi.
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H18 ve diger popiilasyonlar arasinda hesaplanan Fst degerlerine bakildiginda, Filtre 1 ve Filtre
2 sonucunda, H18-Ege Denizi ikili popiilasyon karsilastirmasinda yiiksek Fst degerleri goriildii
(Sekil 4.3).

Filtre 3 sonucunda da, baz1 lokuslar i¢in nispeten yiiksek Fst degerleri tespit edildi.

Filtre 1

XTBS -H18
* TBS - BK
=T8S - DK
#TBS-E

35000

B e o e

Filtre 2

Filtre 3

XTBS-H18

+TBS-BK

=TBS- DK

“TBS-E

Sekil 4.4: Filtre 1, Filtre 2 ve Filtre 3 sonucu TBS ve diger popiilasyonlar igin hesaplanan Fst’ler.
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Tiirk Bogazlar Sistemi ve diger popiilasyonlar arasinda hesaplanan Fst’lere bakildiginda,
filtreleme seceneklerinin en az siki oldugu segencek olan Filtre 1 sonucunda, yiiksek Fst
degerleri tespit edildi (Sekil 4.4). Ozellikle TBS-E ikili popiilasyon karsilastirmasi sonucunda
Fst degerlerinin yiliksek oldugu goriildii. Filtreleme segenekleri sikilagtikca, daha disiik Fst
degerlerinin ortaya ¢iktig1 goriildii. Filtre 3 sonuglarina bakildiginda, TBS-BK popiilasyonlar1
arasinda Fst degerleri genelde 0 degerinde toplanirken, TBS-H18 ve TBS-DK popiilasyonlar1
arast Fst degerleri daha yiiksek olarak ortaya cikarilmistir. TBS-E popiilasyonlar1 Fst
sonuglarinda goriildiigii gibi az sayida locus ortaya c¢ikmistir, bu da az veri oldugunu

gostermektedir. Bu popiilasyonlarda 6rnek sayist da diger popiilasyonlara gore azdir.
Her 3 filtre i¢in gen ¢esitliligi ve haplotip ¢esitliligi grafikleri Sekil 4.5°te verilmistir.

Gen Cesitliligi Haplotip Cesitliligi

0,20 2,00 i
0,00 2D 0,00
0

200000 400000 600000 800000 1000000 1200000 0 200000 400000 600000 800000 1000000 1200000

Sekil 4.5: Filtre 1, Filtre 2 ve Filtre 3 sonucu Gen ve Haplotip ¢esitliligi sonuclarin1 gosteren grafikler.

Filtre 1, Filtre 2 ve Filtre 3 uygulandiginda en yiiksek locus sayisinin Filtre 1 sonucunda ortaya
cikt1g1 goriildii. Yani, filtreleme segenekleri, sikilastikca locus sayisinin azaldig: goriildii. Gen
cesitliligi her ii¢ Filtre sonucunda da yiiksek degerlerle ifade edildi. Haplotip cesitliligi
sonuglarna bakildiginda, filtreleme segenekleri, sikilastikga hem locus sayis1 hem de haplotip

cesitliligi azalmaktadir.

Filtre 1, Filtre 2 ve Filtre 3 uygulanarak popiilasyonlardaki polimorfik lokus yiizdesi,

popiilasyona 6zel alel sayis1 grafikleri Sekil 4.6’da verilmistir.
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Sekil 4.6: Filtre 1, Filtre 2 ve Filtre 3 sonucu popiilasyonlar bazinda ortaya ¢ikarilan polimorfik lokus
yiizdesi ve popiilasyona 6zel alel sayisi.

En yiiksek polimorfik lokus yiizdesi degerleri orta sikilikla ifade edilen Filtre 2 uygulanmasi
sonucunda ortaya ¢ikarildi. Popiilasyonlar bazinda bakildiginda en yiiksek polimorfik lokus

Bat1 Karadeniz popiilasyonunda tespit edildi.

Filtreleme segenekleri, sikilastikca “popiilasyona ozel allel sayisi”nin azaldigr goriildi.
Popiilasyona 6zel en yiiksek allel sayisi, en az sik1 olan Filtre 1 uygulandiginda, Bat1 Karadeniz
popiilasyonunda tespit edildi. Sonrasinda sirasiyla Dogu Karadeniz, TBS, H18 ve en diisiik

olarak da Ege popiilasyonu bulundu.

Filtre 1, Filtre 2 ve Filtre 3 uygulanarak popiilasyonlardaki gozlenen ve beklenen
heterozigotluk, gozlenen ve beklenen homozigotluk, Pi ve Fis degerlerini gosteren grafikler

Sekil 4.7°de verildi.
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Gozlenen Heterozigotluk Gozlenen Homozigotluk
0,50 1,00
0,40 0,80
0,30 ¥ Filtre 1 0,60 H Filtre 1
W Fj N
0,20 Filtre 2 0,40 ® Filtre 2
" Filtre 3 ¥ Filtre 3
0,10 0,20
0,00 0,00
TBS DK H18 BK E TBS DK H18 BK E
Beklenen Heterozigotluk Beklenen Homozigotluk
0,50 1,00
0,40 0,80
0,30 " Filtre 1 0,60 - " Filtre 1
W Fj B F;
0,20 Filtre 2 0,40 Filtre 2
¥ Filtre 3 " Filtre 3
0,10 0,20
0,00 0,00
TBS DK H18 BK E TBS DK H18 BK E
Pi Fis
0,50 0,40
0,35
0.40 0,30
0,30 HFiltre 1 0,25 | H Filtre 1
020 —— 01—k —F
e , -
0,20 Filtre 2 015 1— e Filtre 2
" Filtre 3 1 - - L ¥ Filtre 3
0,10 0.10
005 ~ANN—REN—H0—0R— AR
0,00 0,00
TBS DK H18 BK E TBS DK H18 BK E

Sekil 4.7: Filtre 1, Filtre 2 ve Filtre 3 sonucu popiilasyonlar bazinda hesaplanan gozlenen ve beklenen
heterozigotluk, gozlenen ve beklenen homozigotluk, Pi ve Fis degerleri.

En siki1 filtreleme segenegini iceren Filtre 3 sonucunda, gézlenen ve beklenen heterozigotluk
yiiksek bulundu. Ayni sekilde, Pi degeri de en siki filtre olan Filtre 3’de tespit edildi. Fis
degerleri orta seviyede siki olan Filtre 2 uygulandiginda en yiiksek olarak bulundu.
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4.2.1.2 Filogenetik Aga¢ Analizi Sonuclart

MEGA programi kullanilarak cizilen yakm baglant1 agaci (Sekil 4.8) asagida verilmistir.
Komsu birlestirme metodu (neighbor joining (NJ)) kullanilmistir. Agag, filogenetik agaci
cizmek i¢in kullanilan evrimsel uzakliklarla ayni birimlerdeki dal uzunluklari ile 61geklendirilir.
Evrimsel uzakliklar p-mesafe yontemi kullanilarak hesaplanmistir. Analiz 64 niikleotid dizisini
icerir. Tim belirsiz pozisyonlar her bir dizi ¢ifti i¢in ¢ikarilmistir. Son veri setinde toplam 559

pozisyon vardir.

Sekil 4.8: Mutur icin MEGA’da olusturulan yakin baglant1 agaci; kirmizilar Bat1 Karadeniz
bireylerini, sarilar Dogu Karadeniz bireylerini, agik mavi H18’e sahip bireyleri, koyu mavi
TBS’deki bireyleri, morlar Ege bireylerini, yesiller de tirtaklar ifade eder.
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Olusturulan yakin baglant1 agaglarinda 6zellikle 6zglin X VIII haplotipine sahip bireylere (n=8)
baktigimizda, bireylerden 5 tanesinin beraber gruplandigi goriildii. Bu 5 birey de TBS’de
orneklenen bireylerdir. Bu bireyler yine TBS’de drneklenen bir bagka mutur bireyi ile beraber

kiimelendi.

Ozgiin Hap XVIII’e sahip diger 3 bireyin agacin farkli dallarinda kiimelendikleri goriildii. Hap
XVIIl’e sahip TBS bireylerinin yakin gruplandigi bazi kladlar, bu bireylerin aralarinda

akrabalik iliskileri olabilecegine isaret eder.
4.2.1.3 Structure Analizi

Structure programi kullanilarak Structure Analizi yapildi ve K degeri hesaplamalar1 Structure
Harvester programinda belirlendi. Bir ¢ubuk bir bireye ve renkler farkli kiimelere karsilik
gelmektedir. Her bireyin renginin orani, karsilik gelen kiimeler igin tiyelik olasiliklarma karsilik

gelir.

Analiz sonucunda 6zellikle K=2"ye bakildiginda, Hap XVIII (H18)’e sahip bireylerin diger
denizlerde dagilim gosteren popiilasyonlardan ayrildiklar1 goriildii. TBS’de bulunan ve uzun
kirmiz1 ¢ubuk ile ifade edilen bireyin ve H18’deki uzun kirmizi ¢ubuklar ile ifade edilen

bireylerin ayni 6zellik bakimindan o kiimeye dahil olma olasilig1 yiiksektir (Sekil 4.9).
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Sekil 4.9: Structure ile yapilan analizin bar plot ile gosterimi. K

kiimelenmesinde popiilasyonlar arasi karigimin goriintiilenmesi, kiimeleme analizi.
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5. TARTISMA VE SONUC

Muturlar t¢ alt tiire ayrilmaktadir. Bunlar; Kuzey Pasifik’teki Phocoena phocoena vomeria,
Kuzey Atlantik’teki Phocoena phocoena phocoena (Fontaine ve dig., 2014) ve Karadeniz’deki
Phocoena phocoena relicta’dir (Notarbartolo di Sciara ve Birkun, 2010; Fontaine ve dig.,
2014). Iberya ve Moritanya kiyilarindaki mutur popiilasyonunun ise yukaridaki ii¢ alt tiirden
farkli bir alt tiir ile temsil edildigi bildirilmis ve Phocoena phocoena meridionalis olarak

adlandirilmistir (Fontaine ve dig., 2014).

Bugiine kadar mtDNA sekanslar1 ve mikrosatellit veri analiz galismalar1 da, bu morfolojik
farkliliklar1 desteklemekte, Karadeniz ve Atlantik muturlarinin birbirinden giinlimiizden
yaklagik 7000 y1l dnce ayrildiklarini ve bagimsiz evrimsel yollar izlediklerini gdstermektedir
(Rosel ve dig., 1995; Fontaine ve dig., 2010, 2014). Tiriin Karadeniz popiilasyonu, ITUCN
Kirmuz1 Listesi’nde, nesli tehlike altinda (EN) statiisiinde yer almaktadir (Birkun, 2008).

Bu zamana kadar Karadeniz muturlart ile ilgili mikrosatellit belirtegleri ile ¢ekirdek DNA’sinin
analiz edilmesiyle yapilmis c¢alismalar, Karadeniz kiyilari boyunca yasayan tiim mutur
popiilasyonlarmin birbiriyle genetik olarak ¢ok benzer oldugunu ve tek bir alt tiir ile (Phocoena
phocoena relicta) temsil edildiklerini géstermektedir (Fontaine ve dig., 2007, 2014; Lah ve
dig., 2016). Karadeniz, Azak Marmara ve Ege Denizi’'nden 144 6rnegin dahil edildigi, mtDNA
genomunun %’tin ve 10 mikrosatellit lokusunun analiz edildigi bir ¢aligma sonucunda bu
bolgelerdeki tiim popiilasyonlarin bir genetik homojenlik igerisinde oldugu bildirilmektedir
(Cheida ve dig., 2019). Komsu denizler arasindaki baglant1 (Aydogdu ve dig., 2018), muturun
diger bolgelerde bildirilen ¢ok genis dagilma yetenegi ve habitat isgali g6z Oniine alindiginda,

Karadeniz mutur popiilasyonunda bu tiir bir homojenlik beklenebilir (Nielsen ve dig., 2018).

Mevcut doktora tezi siirecinde en yaygm Karadeniz haplotipi olan Hap I, 53 tanesi
Karadeniz’den, 8 tanesi Tiirk Bogazlar Sistemi’nden (TBS), 2 tanesi de Ege Denizi’nden olmak
iizere 63 adet mutur bireyinde bulundu. Bu yaygin haplotipin Tiirkiye sularindaki varligi ve
yiiksek sayida bireyde goriilmesi simdiye kadar yapilan 6nceki ¢aligmalar sonucunda da ortaya

cikarilmistir (Tonay ve dig., 2017b).
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Bu yaygin haplotipin TBS'de bulunmasi, Karadeniz’deki muturlarin bu bogazlar araciligryla
Ege Denizi'ne dagilmis olma fikrini desteklemektedir (Viaud-Martinez ve dig., 2007; Rosel ve
dig., 2003).

Marmara Denizi’nde 6zellikle Izmit Korfezi’nde 6rneklenen muturlar iizerine mtDNA belirteci
ile yapilan genetik g¢aligmalar sonucunda, bazi bireylerde tespit edilen ve neredeyse sadece
Marmara Denizi’nde goriilen bir haplotipin (Hap XVIII) varligi, izole bir mutur popiilasyonu
olabilecegi fikrini desteklemektedir (Viaud-Martinez ve dig., 2007; Tonay ve dig., 2012b,
2017b). Her ne kadar Karadeniz’de goriilen bazi haplotipler Marmara Denizi’ndeki mutur
bireylerinde de goriilse de, haplotiplerin genel dagilimina bakildiginda Marmara’da istatistiksel
olarak anlamli olarak farklilasmis ayr1 bir mutur popiilasyonu oldugu sdylenebilir (Viaud-

Martinez ve dig., 2007; Tonay ve dig., 2017b).

Daha o6nceki galismalar sonucu (Viaud-Martinez ve dig., 2007; Tonay ve dig., 2012b, 2017b)
agirlikli olarak Marmara Denizi'nde bulunan 6zgiin haplotip (Hap XVIII), bu doktora tezi
caligmasi siirecinde alt1 tanesi ayni1 bolgeden -Marmara Denizi- olmak {izere toplam yedi adet
bireyde daha gozlendi. Bu haplotipin Marmara Denizi’nden alt1 adet bireyde daha bulunmasi,
ayn1 zamanda, haplotip frekanslar1 iizerinden yapilan ®st sonuglarmna goére de TBS
popiilasyonunun diger Karadeniz popiilasyonlarindan anlamli ve genetik olarak farkli olmasi,

Marmara Denizi’nde izole bir mutur popiilasyonu oldugu fikrini desteklemektedir.

Bu 6zgiin haplotipin 1999 yilinda Istanbul Bogazi’nin Karadeniz ¢ikisinda bir bireyde goriilmiis
olmasi (Tonay ve dig., 2017b) ve mevcut tez ¢alismasinda istanbul Bogazi’nin ¢ikisinda bir
bireyde daha kaydedilmesi Marmara Denizi’ndeki bu izole mutur popiilasyonunun Marmara
Denizi digina yayilmasini gosteriyor olabilir. Fakat, bu haplotipin ne 6rnek sayis1 az olan Ege
Denizi’nde ne de yiiksek 6rnek sayisi barindiran Karadeniz popiilasyonunda bulunmamis ve
sadece Marmara Denizi’'nde bulunmus olmasi Marmara Denizi'ndeki izole mutur alt

popiilasyonunun varligini desteklemektedir.

MtDNA dizileri ilizerinden belirlenen istatistiksel analizlere gore, en yiiksek haplotip ve
niikleotid ¢esitliliginin TBS’de goriilmesi ve Bati Karadeniz’deki haplotip ve niikleotid
cesitliliginin TBS’den sonra en yiiksek olarak bulunmasi bu bdlgelerdeki popiilasyonlarin
atasal popiilasyon olabilecegini gdstermektedir. Bu aym1 durum Tonay ve dig. (2017b)

sonuglarinda da goriilmektedir. Marmara Denizi'ndeki yiiksek haplotip ¢esitliligi, bu denizin
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potansiyel izolasyonunun bir bagka gostergesi olan 6zglin XVIII haplotipinin yiiksek

frekansindan da kaynaklanmaktadir.

Ote yandan, Dogu Karadeniz’deki ve Ege Denizi’ndeki haplotip cesitliliginin nispeten diisiik
olmasi, bu bdlgelerdeki alt popiilasyonlarin daha yakin zamanda kurulmus olabilecegini
diistindiirmektedir, ancak bu nokta iizerinde diigiiniiliirken bu denizlerdeki 6rnek sayisinin

nispeten diisiik olmasi1 dikkate alinmalidir.

Daha evvel herhangi bir calismada ortaya ¢ikarilmamis ve mevcut ¢alismada bulunan bes yeni
haplotipten (38, 39, 40, 41, 42), {i¢ tanesi Bat1 Karadeniz’de diger iki tanesi TBS’de bulundu.
Simdiye kadar herhangi bir ¢alismada bulunmamis yeni haplotiplerin ortaya ¢ikarilmasi bundan

sonra yapilacak ¢aligsmalar i¢in veri tabani olusturacaktir.

Tiirkiye Denizleri’nde yasayan muturlarin genetik yapisi ayni zamanda ddRAD dizileme

belirtecleri kullanilarak da incelenmistir.

Cift enzim RAD (ddRAD) dizileme sonucu yapilan genetik ¢esitlilik analizlerinde de 6zellikle
Bat1 Karadeniz’de genetik cesitliligin (¢esitlilik gdsteren SNP oraninin %28 orani ile en yiiksek
¢ikmis olmasi, bu bdlgenin tarihsel olarak mutur popiilasyonlar1 i¢in en eski atasal

popiilasyonlarin yasadigi bolge olabilecegi fikrine isaret etmektedir.

Buna paralel bir sekilde aym istatistik icin TBS’de goriilen %24’°liik deger de bu iki bdlge
arasinda tarihsel ve eski bir baglantiya isaret etmektedir. Buna karsin Fst degerlerinin biitiin
popiilasyonlar arasinda farkli ¢ikmis olmasi, daha yakin (ekolojik) zaman donemlerinde bu

popiilasyonlar arasinda gen akiminin azalmis olabilecegine isaret etmektedir.

Ayni sekilde Bat1 Karadeniz ve TBS popiilasyonlarma 6zel SNP’lerin sayilarmin da en yiiksek
diizeyde olmas1 genetik cesitlilige paralel bir sonugtur. Genel anlamda da biitiin
popiilasyonlarda bulunan, o popiilasyona 6zel SNP sayilarmin yiikseklikleri de ®st
degerlerindeki farklilasmaya paraleldir ve biiyiik ihtimalle popiilasyonlar arasi1 ®@st degerlerinin

yiiksek ¢ikmasinin da sebeplerinden biridir.

Filogenetik agac¢ analizlerine bakildiginda, tirtak bireyleri bir dig grup olarak kiimelenirken
ozellikle 6zgiin XVIII haplotipine sahip bireylere (n=8) baktigimizda, bireylerden 5 tanesinin

beraber gruplandigi goriildii. Bu 5 bireyin de TBS’de orneklenen bireyler olmasi ve bu
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bireylerin yine TBS’de 6rneklenen bir bagka mutur bireyi ile beraber kiimelenmesi bu bdlgede
- Marmara Denizi - diger bolgelerden farkli ve diger bolgelerde bulunmayan bireyleri
barindiran bir mutur popiilasyonu oldugunu gostermektedir. Hap XVIII’e sahip TBS
bireylerinin yakin gruplandigi bazi kladlar, bu bireylerin aralarinda akrabalik iliskileri
olabilecegine isaret eder. Bunlarin yanisira, olusturulan yakin baglant1 agaglarinda Bati
Karadeniz ve Tiirk Bogazlar Sistemi’nden Orneklenen bireylerin yan yana dallarda beraber
kiimelenmeleri, daha uzun evrimsel zaman dilimlerinde popiilasyonlar aras1 gen akimina isaret
etmektedir. Bagka bir deyisle, 6zgiin XVIII haplotipine sahip ve TBS’den baz1 bireylerin yakin
gruplandigr bazi kladlar, bu bireylerin aralarinda akrabalik iligkileri olabilecegini

gostermektedir.

Cift enzim RAD dizileme (ddRAD) dizileme sonucu yapilan Structure analiz sonuglar1 da
filogenetik aga¢ analizi sonuglarin1 desteklemektedir. Structure sonucu oOzgin XVIII
haplotipine sahip bireylerin diger popiilasyondaki bireylerden farklilastigi goriilmektedir. Ayni

yontem Lah ve dig. (2016)’da Karadeniz popiilasyonunu diger popiilasyonlardan ayirmaktadir.

Sonug olarak; Karadeniz, Marmara Denizi ve Ege Denizi birbiriyle baglantili denizler olmasina
ragmen mevcut doktora tezi siirecinde yapilan hem mtDNA belirteci analiz sonuglar1 hem de
ddRAD sonuglar1 1s1§inda Marmara Denizi’nde bir mutur alt popiilasyonu varligindan
bahsedebiliriz. Baska bir deyisle, simdiye kadar mtDNA’da bulunan farklilagsma cekirdek
DNA’da da bulunmustur.

Istanbul ve Canakkale Bogazlari, Kuvaterner déneminde periyodik olarak kapanip agilmus,
fakat yaklasik 8400 yil dncesinden bu yana daimi olarak agik bulunmaktadir (Major ve dig.,
2002; Rohling ve dig., 2009). Fontaine ve dig. (2010, 2012, 2014), buzul ¢ag1 ve buzulgagi
sonrast donemde, muturlarm Akdeniz'den Atlas Okyanusu’na (yani Iber ve Moritanya
upwelling bolgeleri) ve Karadeniz'e gegerek oralara yerlestiklerini dnermektedir. Su anda
muturlar Akdeniz'de diizenli olarak gézlenmemektedir (Hammond ve dig., 2008). Fontaine ve
dig. (2012) ¢ok az mutur bireyinin yeni agilan bogazi gegerek Karadeniz'e gelebildigini ve
burada en fazla 7000 yil dnce demografik bir genisleme baslattigin1 6nermektedir. Ayrica,
Karadeniz'in Akdeniz ile tekrar baglantili hale gelmesinden sonra, deniz kosullarinin daha
onceki hiposalin su kiitlesinin sahip oldugu kosullara geri donmesi (Rohling ve dig., 2009),
bdylelikle muturlarin yerlesmesi ve yayilmasi i¢in uygun habitat kosullarinin saglanmasi i¢in

biraz zaman gerektigi de iddia edilebilir. Bu durum ayrica, Bati Karadeniz ve TBS alt
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popiilasyonlarinin neden daha atasal olabilecegini agiklayabilir, ¢iinkii bu 'gd¢menler’
baslangigta Karadeniz'in geri kalanina dagilmadan once bu alanlarda kalip vakit gegirmis

olabilirler.

Marmara Denizi'nde bu tiiriin bireyleri (muturun mtDNA ve ddRAD sonuglari 1s1ginda farkl
genetik yapiya sahip bireyler icin ve bu alt popiilasyondaki bu énemli haplotipin varliginin
korunmasinin saglanmasi i¢in hassas bir koruma stratejisi gerekmektedir. Marmara Denizi’nin
dogusunda olan Izmit Kérfezi, dip uzatma aglar1 ile balik¢ilik yapilan bir bdlgedir. Korfez
icerisinde Yalova’da 3 adet mutur bireyinin dip uzatma ve fanyali aglarda tesadiifi aga

yakalandigi, bir diger bireyde ise ag izleri bulundugu bildirilmistir (Tonay ve dig., 2007b).

Tiir koruma stratejisi agisindan, muturlarin tesadiifi aga takilma onlemlerinin alinmasinin bir
an dnce baslatilmasini ve/veya Izmit Korfezi'nden dip uzatma aglar ile yapilan balik¢iligin
mutur popiilasyonlarinin iizerine etkisinin ¢alisilmasi ve gerekirse avciligin smirlandirilmasi
onerilmektedir. Ayrica Marmara Denizi’deki balik avciligmin takibi ve bolgede deniz koruma
alanlarinin olusturulmasi onerilmektedir. TBS sistemi, Karadeniz ve Ege Denizi arasinda
yunuslar i¢in bir go¢ yoludur, dolayisiyla buradaki yunus hareketlerinin uzun dénemli izleme

calismalarinin devam ettirilmesi 6nemlidir.

1983 yilma kadar yogun avcilig1 yapilan, giiniimiizde 1380 Sayili Su Uriinleri Kanunu ile
koruma altinda olan yunus tiirleri lizerinde tehdit olusturan tesadiifi aga yakalanma, besin
kaynaklarinin azalmasi, habitat kaybi, su kirliligi ve kitlesel 6liim olaylariyla sonuglanan
epizootik olaylar ne yazik ki devam etmektedir. Denizlerin sadece biyolojik cesitliligi degil
ayn1 zamanda tiirlerin genetik ¢esitliliginin de korunmasi gerekmektedir. Genetik cesitliligin
korunmasi tiirlerin degisen cevre kosullarma uyum saglama noktasinda, uyarlanimsal
potansiyelin korunmasi konusunda da énemlidir (Vachon ve dig., 2018). Bu ¢esitliligin ortaya

konmasi da ancak bu ¢aligma gibi daha fazla ¢caligmanin desteklenmesi ile elde edilebilecektir.

Mevcut ¢alisma sonucu elde edilen yeni mtDNA dizileri Genbank'a yiiklenecek ve dizilerin
erisim numaralar1 almacaktir. Ozellikle simdiye kadar herhangi bir calismada bulunmamis yeni

haplotiplerin ortaya ¢ikarilmasi bundan sonra yapilacak caligmalar i¢in dnemlidir.

Haplotiplerin Genbank'a yliklenerek verinin goriiniir hale getirilmesi, bundan sonra hem
Tiirkiye'de hem Diinya'da yapilacak caligmalar i¢in verilerin karsilastirilmasina olanak

saglayacaktir. Boylelikle ilerde bu tiirler i¢in yapilacak genetik ¢aligmalar az 6rnek iceriyor olsa
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dahi verileri karsilastirma imkani olacagindan O6nemli sonuglar elde edilmesine imkan

saglanacaktir.



61

KAYNAKLAR

Arnason, U., Lammers, F., Kumar, V., Nilsson, M.A., Janke, A., 2018, Whole-genome
sequencing of the blue whale and other rorquals finds signatures for introgressive gene
flow, Science Advances, 4, 4- eaap9873.

Autenrieth, M., Hartmann, S., Lah, L., Roos, A., Alice B., Dennis, Ralph Tiedemann., 2018,
High quality whole genome sequence of an abundant Holarctic odontocete, the harbour
porpoise (Phocoena phocoena), Molecular Ecology Resources, 18 (6), 1469-1481.

Aydogdu, A., Pinardi. N., Ozsoy, E., Danabasoglu, G., Giirses, O., Karspeck, A., 2018,
Circulation of the Turkish Straits System under interannual atmospheric forcing, Ocean
Sci, 14, 999-1019.

Baker, C.S., Dalebout, M.L., 2009, Forensic Genetics. Encyclopedia of marine mammals, In:
Perrin, W.F., Wiirsig, B., Thewissen, J.G.M. (Eds.) Second Edition, Academic Press,
USA, ISBN 978-0-12-373553-9, 530-533.

Bearzi, G., Holcer, D., Notarbartolo di Sciara, G., 2004, The role of historical dolphin takes and
habitat degradation in shaping the present status of northern Adriatic cetaceans, Aquatic
Conservation: Marine and Freshwater Ecosystems, 14, 363- 379.

Bilgin, S., Onay, H., Kose, O., Yesil¢icek, T., 2018 Karadeniz’de Karaya Vuran ve Kazara
Yakalanan Yunuslar (Cetacea) Hakkinda: Oliim Nedenleri, Beslenme Ozellikleri ve
Gebelik Durumu, Tiirk Tarim ve Doga Bilimleri Dergisi, 5(4), 447-454.

Birkun, A.Jr., 2006, Black Sea Cetaceans: an overview of research and conservation aspects,
Abstract book of the Black Sea Ecosystem 2005 and Beyond. 1% Biannual Scientific
Conference. 8-10 May 2006, Istanbul, Turkey. Commission on the Protection of the Black
Sea Against Pollution. 110-113.

Birkun, A. Jr., Frantzis, A., 2006, Harbour porpoise (Phocoena phocoena relicta) Black Sea
subspecies, The status and distribution of Cetaceans in the Black Sea and Mediterranean
Sea., Reeves R., Notarbartolo di Sciara G. (compilers and editors), IUCN Centre for
Mediterranean Cooperation, Malaga, Spain.

Birkun, A.Jr., 2008, The state of Cetacean populations, State of the environment of the Black
Sea (2001-2006/7), Temel Oguz (Ed), Chapter 10, Publication of the Commission on the
Protection of the Black Sea Against Pollution (BSC), Istanbul, Turkey, ISBN: 978-9944-

245-33-3.

Birkun, Jr., A. A,, Frantzis, A., 2008, Phocoena phocoena ssp. relicta, The IUCN Red List of
Threatened Species 2008,
https://dx.doi.org/10.2305/IUCN.UK.2008.RLTS.T17030A6737111.en, [Ziyaret tarihi:
26 Ocak 2020].

Catchen, J. M., Amores, A., Hohenlohe, P., Cresko, W. Postlethwait, J. H., 2011, Stacks:
Building and Genotyping Loci de Novo from Short-Read Sequences, G3: Genes,
Genomes, Genetics, 1, 171-182.


https://dx.doi.org/10.2305/IUCN.UK.2008.RLTS.T17030A6737111.en

62

Catchen, J., Hohenlohe, P.A., Bassham, S., Amores, A., Cresko, W.A., 2013, Stacks: an
analysis tool set for population genomics, Molecular Ecology, 22, 3124-3140.

Chehida, B., Thumloup, Y., Vishnyakova, J. K., 2019, Genetic homogeneity in the face of
morphological heterogeneity in the harbor porpoise from the Black Sea and adjacent
waters (Phocoena phocoena relicta), Heredity. doi: 10.1038/s41437-019-0284-1.

Chutimanitsakun, Y., Nipper, R.W., Cuesta-Marcos, A., Cistué, L., Corey, A., Filichkina, T.,
Johnson, E.A., Hayes, P.M., 2011, Construction and application for QTL analysis of a
Restriction Site Associated DNA (RAD) linkage map in barley, BMC Genomics, 2011,
12:4.

Cucknell, A., Frantzis, A., Boisseau, O., Romagosa, M., Ryan, C., Tonay, A., Alexiadou, P.,
Oztiirk, A., Moscrop, A., 2016, Harbour porpoises in the Aegean Sea, Eastern
Mediterranean: the species’ presence is confirmed, Marine Biodiversity Records, 9, 72.
9:72 DOI 10.1186/s41200-016-0050-5.

DaCosta ve Sorenson, 2014, Boston University ddRAD-seq laboratory protocol.

Davey, J. W., Blaxter, M. L., 2010, Radseq: Next-Generation Population Genetics, Briefings in
Functional Genomics, 9, 416-423.

Davey, J. W., Hohenlohe, P. A., Etter, P. D., Boone, J. Q., Catchen, J. M., Blaxter, M. L., 2011,
Genome-wide genetic marker discovery and genotyping using next-generation
sequencing, Nat. Rev. Genet., 12, 499-510.

Dede, A., Oztiirk, A.A., Tonay, A. M., 2008, Cetacean Surveys in the Istanbul (Bosphorus)
Strait in 2006, Proc. 22" Annual Conf. ECS, Egmond aan Zee, the Netherlands.

Dede, A., Tonay, A.M., Oztiirk, A.A., Oztiirk, B., 2016, Status of the marine mammals
population of the Sea of Marmara, The Sea of Marmara Marine Biodiversity, Fisheries,

Conservation and Governance, In: Ozsoy, E., Cagatay, M.N., Balkis, Ne., Balkis, Nu.,
Oztiirk, B. (Eds.), TUDAYV, istanbul, ss.863-879.

Deveciyan, K., 1926, Tiirkiye 'de balik ve balik¢ilik, Aras Yaymcilik, [stanbul, ISBN 975-7265-
75-6.

Evans, P.G.H., Raga, J.A., 2001, Marine mammals: biology and conservation, London & New
York: Kluwer Academic/Plenum Press.

Excoffier, L., Lischer, H. E. L., 2010, Arlequin suite ver 3.5: a new series of programs to
perform population genetics analyses under Linux and Windows, Mol. Ecol. Resour., 10,
564-7.

Fontaine, M. C., Baird, S. J. E., Piry, S., Ray, N., Tolley, K. A., Duke, S., Birkun, A., Ferreira,
M., Jauniaux, T., Llavona, A., Oztiirk, B., Oztiirk A. A., Ridoux, V., Rogan, E., Sequeira,
M., Siebert, U., Vikingsson, G. A., Bouquegneau, J. M., Michaux, J. R., 2007, Rise of
oceanographic barriers in continuous populations of a cetacean: the genetic structure of
harbour porpoises in Old World waters, BMC Biol., 5, 30. doi:10.1186/1741-7007-5-30.



63

Fontaine, M. C., Tolley, K. A., Michaux, J. R, Birkun, J.A., Ferreira, M., Jouniaux, T., Llavona,
A., Oztiirk, B., Ayaka, A.O., Ridoux, V., Rogan, E., Sequeira, M., Bouquegneau, J.M.,
Baird, S.J.E., 2010, Genetic and historic evidence for climate-driven population
fragmentation in a top cetacean predator: the harbour porpoises in European water,
Proceedings of the Royal Society of London B: Biological Sciences, 277, 2829-2837.

Fontaine, M.C., Alodie Snirc, A., Frantzis, A., Koutrakis, E., Birkun, A., Jr, Ozturk, B., Ozturk,
A.A., Austerlitz, F., 2012, A history of expansion and anthropogenic collapse in a top
marine predator of the Black Sea estimated from genetic data, Proc Natl Acad Sci USA,
109, E2569-E2576.

Fontaine, M. C., Roland, K., Calves, I., Austerlitz, F., Palstra, F. P., Tolley, K. A., Ryan, S.,
Ferreira, M., Jauniaux, T., Llavona, A., Oztiirk, B., Oztiirk, A. A., Ridoux, V., Rogan, A.,
Sequeira, M., Siebert, U., Vikingsson, G. A., Borrell, A., Michaux, J. R., Aguilar, A.,
2014, Postglacial climate changes and rise of three ecotypes of harbour porpoises,
Phocoena phocoena, in western Palearctic waters, Molecular Ecology, 23, 3306-3321.

Fontaine, M.C., 2016, Harbour porpoises, Phocoena phocoena, in the Mediterranean Sea and
adjacent regions: biogeographic relicts of the last glacial period), Advances in Marine
Biology, 75: 333-358.

Frantzis, A., Gordon, J., Hassidis, G., Kommenou, A., 2001, The enigma of harbor porpoise
presence in the Mediterranean Sea, Marine Mammal Science, 17, 937-944.

Galatius, A., Gol’din, P.E., 2011, Geographic variation of skeletal ontogeny and skull shape in
the harbour porpoise (Phocoena phocoena). Canadian Journal of Zoology, 89(9), 869-
879.

Geraci, R.J., Louninsbury, J.V., 2005, Marine Mammals Ashore, A Field Guide for Strandings,
2" ed., U.S.A: National Aquarium in Baltimore.

Gigliisoy, H., 2007, The first confirmed report of the harbour porpoise (Phocoena phoceana)
in the Turkish Aegean Sea, JMBAZ2 - Biodiversity Records. Published on-line.

Hammond, P.S, Bearzi, G., Bjorge A., Forney, K., Karczmarski, L., Kasuya, T., Perrin, W.F,
Scott, M.D, Wang, J.Y, Wells, R.S., Wilson, B., 2008, Phocoena phocoena. The IUCN
Red List of Threatened Species, [Ziyaret tarihi: 10 Ocak 2019].

Holsinger, K., Weir, B.S., 2009, Genetics in geographically structured populations: defining,
estimating and interpreting Fst, Nature Reviews Genetics, 10, 639-65.

Jefferson, A.T., Leatherwood, S., Webber A.M., 1993, Marine Mammals of the World, United
Nations Environment Programme, Food and Agriculture Organization of the United
Nations, Rome, ISBN 92-5-103292-0.

Kalkan, E., 2013, Investigating the role of the Turkish straits system as a phylogeographical
break in the mediterranean-Black Sea transition, Doktora Tezi, Bogazici Universitesi
Cevre Bilimleri Enstitiisii.

Kleinenberg, S. E., 1956., Mammals of the Black Sea and Azov Sea, 249 sayfa.



64

Krivokhizhin, S., Birkun, A., Jr., Shpak, O., Mukhametov, L., 2006, Offshore harbour porpoises
in the central Black Sea, In: Abstr. 20" Annual Conf. of the European Cetacean Society
(Gdynia, 2-7 Nisan 2006).

Kumar, S.S., 2016, MEGATY: Molecular Evolutionary Genetics Analysis version 7.0 for bigger
datasets, Molecular biology and evolution, 33 (7), 1870-4. doi: 10.1093/molbev/msw054.

Lah, L., Benke, H., Berggren, P., Gunnlaugsson, b., Lens, S., Lockyer, C., Oztiirk, A. A.,
Oztiirk, B., Pawliczka, 1., Roos, A., Siebert, U., Skéra, K., Tiedemann, R., 2016, Spatially
explicit analysis of genome-wide SNPs detects subtle population structure in a mobile
marine mammal, the harbor porpoise, PLoS ONE, 11(10): e0162792.

Lee, K., Lee, J., Cho, Y., Sohn, H., Choi, Y., Lim, S.R., Kim, H.K,, Yoon, S.W., Jeong, D.G.,
Kim. J.H., 2018, Characterization of the complete mitochondrial genome and
phylogenetic analysis of the common dolphin Delphinus delphis (Cetacea: Delphinidae),
Mitochondrial DNA Part B, 3:2, 632-633.

Librado, P., Rozas, J., 2009, DnaSP v5: a software for comprehensive analysis of DNA
polymorphism data, Bioinformatics, 25, 1451-1452.

Llavona, V.A., Ferreira, M., Lopez, A., Vingada, J.V., Pierce, G.J., Dabin, W., Deaville, R.,
Jauniaux, T., Rogan, E., Tonay, A. M., Dede, A., Brownlow, A., Laria, L., Fernandez, C.,
Cermefio, P., Piertney, S.B., 2014, Population genetic structure of harbour porpoise
Phocoena phocoena across Europe: implications for management, Abstract book of 28"
Annual Conf. European Cetacean Society, Liege, Belgium, 77.

Magoulas, A., Castilho, R., Caetano, S., Marcato, S., Patarnello, T., 2006, Mitochondrial DNA
reveals a mosaic pattern of phylogeographical structure in Atlantic and Mediterranean
populations of anchovy (Engraulis encrasicolus), Mol Phylogenet Evol., 39, 734-746.

Major, C., Ryan, W., Lericolais, G., Hajdas, 1., 2002, Constraints on Black Sea outflow to the
Sea of Marmara during the last glacial-interglacial transition, Mar Geol., 190, 19-34.

Nielsen, N.H., Teilmann, J., Sveegaard, S., Hansen, R.G., Sinding, M., Dietz, R., Heide-
Jorgensen, M.P., 2018, Oceanic movements, site fidelity and deep diving in harbour
porpoises from Greenland show limited similarities to animals from the North Sea,
Marine Ecology Progress Series, 597, 259-272.

Notarbartolo-di Sciara, G., Birkun, A. Jr., 2010, Conserving whales, dolphins and porpoises in
the Mediterranean and Black Seas, ACCOBAMS status report, ACCOBAMS, Monaco.

Oztiirk, B., 1996, Balina ve Yunuslar-Setolojiye Giris, Anahtar Kitaplar Yaynevi, Istanbul.

Oztiirk, B., Oztiirk, A.A., 1996, On the biology of the Turkish straits system, Bulletin de
I'Institut Oceanographique, 205-221.

Palumbi, S.R., Baker, C.S., 1994, Contrasting population structure from nuclear intron
sequences and mtDNA of humpback whales, Molecular Biology and Evolution, 11(3),
426-435.



65

Paris, J., Stevens, J. Catchen, J., 2017, Lost in parameter space: a road map for Stacks, Methods
in Ecology and Evolution, 8, 1360-1373.

Perrin, F.W., Geraci, R.J., Wiirsig, B., Thewissen, J. G. M., 2009, Encyclopedia of marine
mammals, 2" Ed, Academic Press, USA.

Peterson, B.K., Weber, J.N., Kay, E.H., Fisher, H.S., Hoekstra, H.E., 2012, Double digest
RADseq: an inexpensive method for de novo SNP discovery and genotyping in model
and non-model species, PLoS ONE, 7(5), e37135.

PopArt, 2012, Population analysis with reticulate trees, version 1.7.2 Dunedin, New Zealand,
http://popart.otago.ac.nz [Ziyaret tarihi: 14 Nisan 2019].

Pritchard, J.K., Stephens, M., Donnelly, P., 2000, Inference of population structure using
multilocus genotype data, Genetics, 155: 945-959.

Radu, G., Anton, E., Nenciu, M., Spinu, A.D., 2013, Distribution and Abundance of Cetaceans
in the Romanian Marine Area, Cercetari Marine, 43, 320-341.

Reeves, R.R., Notarbartolo di Sciara, G., 2006, The Status and Distribution of Cetaceans in the
Black Sea and Mediterranean Sea, ACCOBAMS Workshop Report - Monaco 5-7 March
2006, IUCN Centre for Mediterranean Cooperation, Malaga, Spain.

Reich, D., Feldmanand, M., Goldstein, D., 1999, Statistical properties of two tests that use
multilocus data sets to detect population expansions, Mol. Biol. Evol., 16, 453-466.

Rohling, E. J., Abu-Zieb, R., Casford, J. L. S., Hayes, A., Hoogakker, B. A. A., 2009, The
marine environment: present and past, In: Woodward JC, editor. In the physical
geography of the Mediterranean, Oxford, UK: Oxford University Press, p. 33-67.

Rosel, P.E., Dizon, A.E. Haygood, M.G., 1995, Variability of the mitochondrial control region
in populations of the harbour porpoise, Phocoena, on interoceanic and regional scales,
Canadian Journal of Fisheries and Aquatic Sciences, 52(6), 1210-12109.

Rosel, P.E., Tiedemanna, R., Walton, M., 1999, Genetic evidence for limited trans-Atlantic
movements of the harbor porpoise Phocoena phocoena, Marine Biology, 133, 583-591.

Rosel, P.E., Frantzis, A., Lockyer, C., Komnenou, A., 2003, Source of Aegean Sea harbour
porpoises, Mar. Ecol. Prog. Ser., 247: 257-261.

Rochette, N.C., Catchen, J.M., 2017, Deriving genotypes from RAD-seq short-read data using
Stacks, Nature Protocols, 12, 2640-2659.

Rowles, T.K., Van Dolah, F.M., Hohn, A.A., 2001, Gross necropsy and specimen collection
protocols, CRC Handbook of Marine Mammal Medicine, In L.A. Dierauf, F.M.D.
Gulland (Eds.), 2" Ed, CRC Press, USA.

Rubin, B. E. R., Ree, R. H., Moreau, C. S., 2012, Inferring Phylogenies from RAD Sequence
Data, PL0oS ONE, 7(4), €33394.



66

Shan, L., Tian, R. Liu, Y., 2019, The complete mitochondrial genome of the dwarf sperm whale
Kogiasima (Cetacea: Kogiidae), Mitochondrial DNA Part B, 4:1, 72-73.

Slastenenko, E.P.,. 1955, Kglradeniz Yunus Baliklari, Nakleden Altan, H., Hidrobiologi
Mecmuasi, Istanbul Universitesi Fen Fakiiltesi Hidrobioloji Arastirma Enstitiisii
Yaymlarindan Seri A, Cilt 11, Say1 2, (Ayr1 Baski) s: 68-89 Fakiilteler Matbaasi, Istanbul.

Souza, C.A., Murphy N, Villacorta-Rath C, Woodings LN, Ilyushkina I, Cristian E. Hernandez,
Bridget S. Green, James J. Bell, Jan M. Strugnell., 2017, Efficiency of ddRAD target
enriched sequencing across spiny rock lobster species (Palinuridae: Jasus), Scientific
Reports, 7, 6781.

Sonmez, R., 2011, A Preliminary Investigation On Genetics of Small Cetaceans In Turkey,
Doktora Tezi, Dokuz Eyliil Universitesi.

Tariel, J., Longo, G.C. Bernardi, G., 2016, Tempo and mode of speciation in Holacanthus
angelfishes based on RADseq markers, Molecular Phylogenetics and Evolution, 98, 84—
88.

TBMM, 2012, Tiirkiye Biiyiik Millet Meclisi, http:/lwww2.tbmm.gov.tr/d24/1/1-0704.pdf
[Ziyaret tarihi: 13 Nisan 2019].

Theocharis, A., Georgopoulos, D., Lascaratos, A., Nittis, K., 1993, Water masses and
circulation in the central region of the Eastern Mediterranean: eastern lonian, South
Aegean and Northwest Levantine, 1986-1987, Deep Sea Res. Pt. 11, 40, 1121-1142.

Tonay, A.M., 2010, Bat: Karadeniz de karaya vuran Cetacea tiirlerinin kalkan baligi avcilig
ile etkilesimi, Doktora Tezi, Istanbul Universitesi, Fen Bilimleri Enstitiisti. 117p.

Tonay, A.M., 2016, Estimates of cetacean by-catch in the turbot fishery on the Turkish Western
Black Sea Coast in 2007 and 2008, Journal of the Marine Biological Association of the
United Kingdom, 96(4), 993-998.

Tonay, A.M., Oztiirk, B., 2003, Cetacean bycatches in turbot fishery on the western coast of
the Turkish Black Sea, International Symposium of Fisheries and Zoology, Istanbul, 131-
138.

Tonay, A.M., Oztiirk, A.A., 2012, Historical records of cetacean fishery in the Turkish seas, J.
Black Sea/Mediterr. Environ., 18(3), 388-399.

Tonay, A.M., Dede, A., 2013, First stranding record of a harbour porpoise (Phocoena
phocoena) in the Southern Aegean Sea, J. Black Sea/Mediterr. Environ., 19(1), 132-137.

Tonay, A.M., Dede, A., Oztiirk, A.A., Oztiirk, B., 2007a, Stomach content of harbour porpoises
(Phocoena phocoena) from the Turkish western Black Sea in spring and early summer,
Rapp. Comm. int. Mer Meédit., 38, 616.

Tonay, A. M., Dede, A., Oztiirk, A.A., 2007b, Stomach contents of bycaught harbour porpoises
(Phocoena phocoena) from the Marmara Sea, Rapp. Comm. int. Mer Médit., 38: 617.



67

Tonay, A.M., Dede, A., Oztiirk, A.A., Ercan, D., Fernandez, A., Oztiirk, B., 2012a, Unusual
mass mortality of Cetaceans on the coast of the Turkish Western Black Sea in summer
2009, J. Black Sea/Mediterranean Environment, 18, 65-75.

Tonay, A.M., Dede, A., Maraci, O., Bilgin, R., 2012b, A preliminary genetic study on the
harbour porpoise (Phocoena phocoena) in the Turkish Seas, J. Black Sea/Mediterranean
Environment, 18, 83-89.

Tonay, A.M., Yazici, O., Dede, A., Bilgin, S., Maraci, O., Oztiirk, A. A., Bilgin, R., 2014,
Variability of the mitochondrial control region in the populations of the Black Sea harbour
porpoise (Phocoena phocoena relicta) in the Turkish Seas, Abstract book of 28" Annual
Conf. ECS, Liege, Belgium. 235pp.

Tonay, M.A., Dede A., Oztiirk, A.A., 2017a, Marine Mammals in the Turkish Coast of the
Black Sea, In: Sezgin, M., Bat, 1., Urkmez, D., Arici, E., Oztiirk, B.(eds.) Black Sea
Marine Environment: The Turkish Shelf. Turkish Marine Research Foundation, 46: 269-
288.

Tonay, M.A., Yazici, O., Dede, A., Bilgin, S., Danyer, E., Aytemiz, 1., Maraci, O., Oztiirk,
A.A., Oztiirk B., Bilgin, R., 2017b, Is there a distinct harbor porpoise subpopulation in
the Marmara Sea?, Mitochondrial DNA Part A, 28, 558-564.

Vachon, F., Whitehead, H., Frasier., T.R., 2018, What factors shape genetic diversity in
cetaceans?, Ecology and Evolution, 8: 1554-1572.

Viaud-Martinez, K.A., Milmer, M., Goldin, E.P., Ridoux, V., Ozturk, A.A., Ozturk, B., Rosel,
P.E., Frantzis, A., Komnenou, A., Bohonak, A.J., 2007, Morphological and genetic
differentiation of the Black sea harbour porpoise Phocoena phocoena, Marine Ecology
Progress Series, 338, 281-294.

Yang, G., Yun-Mei Chen, Jin-Peng Wang, Cen Guo, Lei Zhao, Xiao-Yan Wang, Ying Guo, Li
Li, De-Zhu Li and Zhen-Hua Guo, 2016, Development of a universal and simplified
ddRAD library preparation approach for SNP discovery and genotyping in angiosperm
plants, Plant Methods, 12:39, doi: 10.1186/s13007-016-0139-1.

Weber, L.1., Jaccottet-de Luca, M., Barreto, A.S., Tolentino de Souza, T., 2007, Successful
amplification of mitochondrial DNA from dentin of the bottlenose dolphin Tursiops
truncatus, Brazilian Archives of Biology and Technology, 50(1), 11-19.

Weir, B.S., Cockerham, C.C., 1984, Estimating F-Statistics for the Analysis of Population
Structure, Evolution, 38(6), 1358-370.

Willette, D.A., Allendorf, F.W., Barber, P.H., Barshis, D.J., Carpenter, K.E., Crandall, E.D.,
Cresko, W.A., Fernandez-Silva, I., Matz, M.V., Meyer, E., Santos, M.D., Seeb, L.W.,
Seeb, J.E., 2014, So, you want to use next-generation sequencing in marine systems?,
Insight from the Pan-Pacific Advanced Studies Institute, Bull Mar Sci., 90(1), 79-122.



EKLER

68



69

OZGECMIS
Kigsisel Bilgiler
Ad1 Soyadi Begiim UZUN
Dogum Yeri Istanbul
Dogum Tarihi 05.09.1986
Uyrugu MT.C. O Diger:
Telefon 05061311687 S
E-Posta Adresi | begum.uzun@gmail.com »:?:1,-" \“
Web Adresi
Egitim Bilgileri
Lisans
Universite Ankara Universitesi
Fakiilte Fen Fakiiltesi
Boliimii Biyoloji
Mezuniyet Y1l 01.02.2009
Yiiksek Lisans
Universite Orta Dogu Teknik Universitesi
Enstitii Adi Fen Bilimleri Enstitiisii
Anabilim Dali Biyoloji
Programi Biyoloji
Doktora
Universite Istanbul Universitesi
Enstitii Adi Fen Bilimleri Enstitiisii
Anabilim Dali Deniz ve I¢su Kaynaklar1 Yonetimi Anabilim Dali
Programi Deniz Biyolojisi Programi
Makale ve Bildiriler
Tonay M.A., Uzun B., Oztiirk A.A., Dede A., Danyer E., Aytemiz ., Bilgin S., Oztiirk
B., Bilgin R. 2016. Preliminary study on population structure of the short-beaked
common dolphin (Delphinus delphis) in the Turkish Seas based on mtDNA sequences.
1. Uluslararas1 Akdeniz'deki Tirtaklarin (Delphinus delphis) Korunmasi ve Tiir i¢in
Arastirma Ag1 Kurulmasi Calistay1. 38-40pp.
Fernandes, 1., Uzun, B., Pascoal, C., Cassio, F. 2009. Sucul Mantar Komiinitelerinin
Yaprak Pargalanmasi Uzerinden Asir1 Sicakliga Tepkisi. International Review of
Hydrobiology, vol. 94, issue 4, pp. 410-418.
Tonay M.A., Uzun B., Dede A., Danyer E., Aytemiz Danyer 1., Amaha (Oztiirk) A., ve
dig. 2018. Genetic structure of the bottlenose dolphin (Tursiops truncatus) in the




70

Turkish waters based on mtDNA sequences. 5. Ekoloji ve Evrimsel Biyoloji
Sempozyumu, Izmir, Tiirkiye, 18-20 Temmuz 2018, vol.5, pp. 20-21.

Uzun B., Tonay M.A., Dede A., Danyer E., Aytemiz Danyer 1., Amaha (Oztiirk) A., ve
dig. 2018. Genetic investigation on the population structure of the harbour porpoises
living in Turkish waters by double digest restriction associated DNA (ddRAD)
sequencing. 32. Avrupa Deniz Memelileri Toplulugu (ECS) Kongresi, La Spezia,
Italya, 6-10 Nisan, 2018, vol.32, pp.79.

Uzun, B., Tonay, A.M., Dede, A., Oztiirk, A.A., Oztiirk, B., Bilgin, R. 2017. Population
Genetic Structure of Harbour Porpoises (Phocoena phocoena) in the Turkish Waters,
4. Ekoloji ve Evrimsel Biyoloji Sempozyumu, Tiirkiye, 11-13 Temmuz, 2017.

Tonay M.A., Dede A., Oztiirk A.A, Danyer E., Aytemiz 1., Uzun B., ve dig. 2016.
“Cetacean Strandings Monitoring Studies on the Turkish Western Black Sea Coast
During 2003-2016", 1. Ulusal Denizleri izleme ve Degerlendirme Sempozyumu,
Ankara, Tiirkiye, 21-23 Aralik, 2016, pp 156-159.

Ozkan, E., Uzun, B., Soysal, M. 1., Ozkorkmaz Gokalp, E., Togan I. 2011. Tirkiye
Yerli Koyun Irklarinda PrP Genine Dayali Skrapi Hassasiyeti: Tiirkiye’de Skrapiye
Direnglilik i¢in bir yetistirme programina ihtiya¢c var mi? 8. Diinya Hayvan Genetik
Kaynaklar1 (RBI) Koruma Konferansi, Tekirdag, Tiirkiye, 4-8 Ekim, 2011.

Fernandes, 1., Uzun, B, Pascoal, C., Cassio, F. 2008. Sucul Mantar Komiinitelerinin
Yaprak Parcalanmasi Uzerinden Asir1 Sicakliga Tepkisi. 5. PLPF Kongresi, Coimbra,
Portekiz, 22-25 Temmuz, 2008.

Tonay, A.M., Karaman, K., Dede, A., Danyer, E., Aytemiz Danyer, I., Uzun, B.,
Meray, Y., Deval, C., Ozturk Amaha, A., Bilgin, R. 2019. Genetic investigation on
Cuvier’s beaked whale, Ziphius cavirostris on the coast of Turkey and Northern
Cyprus, based on mtDNA sequences. World Marine Mammal Conference, 9-12
December 2019, Barcelona, 924.

Uzun B., Tonay M.A., Dede A., Danyer E., Aytemiz 1., Bilgin S., Oztiirk, A.A., Oztiirk,
B., Bilgin, R. 2017. "Do we need to conserve the harbour porpoise (Phocoena
phocoena) population in the Marmara Sea separately? ", 31. Avrupa Deniz Memelileri
Toplulugu (ECS) Kongresi, Middelfart, Danimarka, 29 Nisan — 3 Mayis, 2017, pp.154-
154,

Tonay M.A., Uzun B., Dede A., Danyer E., Aytemiz Danyer I., Amaha (Ozturk) A.,
Bilgin S., Oztiirk, B., Bilgin, R. 2017. "Genetic investigation on the short-beaked
common dolphin (Delphinus delphis) and bottlenose dolphin (Tursiops truncatus) in
the Turkish seas based on mtDNA sequences”, 31. Avrupa Deniz Memelileri
Toplulugu (ECS) Kongresi, Middelfart, Danimarka, 29 Nisan — 3 Mayis, 2017, pp.181-
181.

Tonay M.A., Uzun B., Amaha (Ozturk) A., Dede A., Danyer E., Aytemiz I., Bilgin S.,
Oztiirk, B., Bilgin, R. 2016. "Preliminary study on population structure of the short-
beaked common dolphin (Delphinus delphis) in the Turkish Seas based on mtDNA
sequences. ", 1. Uluslararas1 Akdeniz'deki Tirtaklari (Delphinus delphis) Korunmasi
ve Tiir i¢in Arastrma A§1 Kurulmasi Calistayi, Ischia, Italya, 13-15 Nisan, 2016,
pp.38-40.




71

Tonay, A.M., Uzun, B., Dede, A., Danyer, E., Aytemiz, 1., Bilgin, S., Oztiirk, A.A.,
Oztiirk, B., Bilgin, R. 2016. A preliminary genetic investigation on the short-beaked
common dolphin (Delphinus delphis) in the Turkish seas based on mtDNA sequences.
30. Avrupa Deniz Memelileri Toplulugu (ECS) Kongresi, Madeira, Portekiz, 121p.

Uzun, B., Tonay, A.M., Dede, A., Danyer, E., Aytemiz, 1., Bilgin, S., Oztiirk, A.A.,
Oztiirk, B., Bilgin, R. 2016. Population genetic structure of harbour porpoise Phocoena
phocoena in Turkish waters-What does mtDNA control region say? 30. Avrupa Deniz
Memelileri Toplulugu (ECS) Kongresi, Madeira, Portekiz, 236p.

Uzun B., Tonay M.A., Oztiirk A.A., Bilgin R., "Karadeniz, Tiirk Bogazlar Sistemi ve
Ege Denizi'ndeki Muturlari (Phocoena phocoena) Genetik Yapisi — Su Andaki Durum
Nedir?", 29. Avrupa Deniz Memelileri Toplulugu (ECS) Kongresi, Malta, 23-25 Mart,
2015.

Uzun B., Ozkan E., Ozkorkmaz Gokalp E., Soysal M. 1., Togan 1. 2011. Tiirkiye Yerli
Koyun Irklarinda Prion Proteini (PrP) Gen Polimorfizmlerinin Taranmasi. Biyoloji
Giinii, Biyoloji Anabilim Dali, Orta Dogu Teknik Universitesi (ODTU), Ankara,
Tiirkiye, 26 Mayis, 2011.




