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ÖZET 

 

TÜRKİYE DENİZLERİNDEKİ  Scorpaena porcus Linnaeus, 1758 

POPULASYONLARININ GENETİK ANALİZİ 

 

Scorpaena porcus Linnaeus, 1758 ülkemizin tüm denizlerinde bulunan 

ekonomik bir türdür. Bu çalışmada, Ardesen (Rize), Fındıklı (Rize), Espiye 

(Giresun), Fatsa (Ordu), Alaçam (Samsun), Körfez (Kocaeli), Kefken (Kocaeli) ve 

Güllük (Muğla) lokalitelerinden Scorpaena porcus türü örneklenmiştir. Bu çalışmada 

iki mitokondriyal genin (COI: 617 bç, 16S rRNA: 803 bç) sekans analizi yöntemi 

kullanılarak populasyonların genetik yapısının ortaya konulması amaçlanmıştır. COI 

geni için 14 adet, 16S rRNA geni için ise 21 adet haplotip tespit edilmiştir. COI ve 

16S rRNA gen bölgeleri için haplotip çeşitliliği, Hd: 0,7840 ve 0,7964; nükleotit 

çeşitliliği ise, Pi: 0,00269 ve 0,02706 olarak tespit edilmiştir. Populasyonlar arası ve 

populasyon içi genetik mesafe oldukça düşüktür. Filogenetik analizler sonucunda 

çalışılan tüm popülasyonlara ait örneklerin aynı kladda toplandığı görülmektedir ve 

düşük bootsrap değerleriyle filogenetik ağaçta konumlanmışlardır. COI ve 16S 

rRNA genlerine dayalı çizilen maksimum olasılık ağaçları birbirleriyle uyumludur. 

Bu çalışma ile Scorpaena porcus türü için genetik çeşitlilik verisi sağlanmış ve 

özellikle Karadeniz için bazı eksik istasyonlara ait literatüre bilgi temin edilmiştir.  

 

Anahtar Kelimeler: Scorpaena porcus, İskorpit, DNA 
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ABSTRACT 

 

GENETIC ANALYSIS OF Scorpaena porcus LINNAEUS, 1758 

POPULATIONS IN THE TÜRKİYE SEAS 

 

Scorpaena porcus Linnaeus, 1758 is an economical species found in all seas 

of our country. In this study, Scorpaena porcus species was sampled from Ardesen 

(Rize), Fındıklı (Rize), Espiye (Giresun), Fatsa (Ordu), Alaçam (Samsun), Körfez 

(Kocaeli), Kefken (Kocaeli) and Güllük (Muğla) localities. In this study, it was 

aimed to reveal the genetic structure of populations by using the sequence analysis 

method of two mitochondrial genes (COI: 617 bp, 16S rRNA: 803 bp). 14 haplotypes 

were determined for the COI gene and 21 for the 16S rRNA gene. Haplotype 

diversity for the COI and 16S rRNA gene regions, Hd: 0.7840 and 0.7964; The 

nucleotide diversity was determined as Pi: 0.00269 and 0.02706. The genetic 

distance between and within populations is very low. As a result of the phylogenetic 

analyzes, the samples belonging to all the studied populations are nested in the same 

clade and are located in the phylogenetic tree with low bootsrap values. Maximum 

likelihood trees based on COI and 16S rRNA gene sequences are compatible with 

each other. With this study, genetic diversity data was provided for the Scorpaena 

porcus species and information was provided to the literature regarding the some 

missing stations, especially for the Black Sea. 

 

Keywords: Scorpaena porcus, Scorpion Fish, DNA 
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GİRİŞ 

 

İnsanoğlu tarihin ilk dönemlerinden beri hep bir arayış ve merak içerisinde 

olmuştur. Bu arayış onun yeryüzünde var olan kaynaklara ulaşma ve tanımlama 

konusunda itici bir güç olmasını sağlamıştır. Bilinmezliğin gizemini çözmek ve o 

bilinmeyenleri bilinir kılmak insanoğluna gurur kaynağı olurken diğer yandan yeni 

bilinmeyenlerin bilinir hale gelmesi için yol açma konusunda ilham kaynağı 

olmuştur. 

Denizler ve içinde yaşayan zengin besin kaynakları insanoğlunun her 

dönemde ilgisini çekmiştir. Bu ilgi denizler ve içerisinde yaşayan canlılar üzerinde 

birçok çalışma yapılmasına olanak sağlamıştır. İnsanoğlunun hayatını devam 

ettirebilmek için ihtiyaç duyduğu besin miktarının önemli bir kısmı denizlerden 

karşılanmaktadır. 

Balıklar, denizlerden elde edilen hayvansal besin kaynaklarının başını 

çekmektedir. Balıklar, günümüzde omurgalı hayvanlar içerisinde 32000’den fazla tür 

çeşitliliğine sahip gruplarından birisini oluşturmaktadır (Nelson vd., 2016). 

Balıklar tanındığı günden beri insanlar için değerli bir besin kaynağı olmuştur 

(Brunner vd., 2009). Balık etinin sindirimi kolay olup yüksek protein içeriğine 

sahiptir ve yağ içeriği bakımından da mükemmel bir gıdadır. Ayrıca taşıdığı vitamin 

ve mineral maddeler ile diyetik özellikteki düşük enerjisi balık etinin önemini 

arttırmaktadır (Altun vd., 2004). 

Scorpaenidae ailesine ait balıklar, ekonomik olarak önemli, demersal 

balıkların oluşturduğu hemen hemen dünyanın her bölgesinde (kutuplar hariç) 

bulunur. Littoral bölgelerde yaşayan bu familya oldukça çok sayıda cinsi bulunur. 

Nispeten yavaş büyüyen, kısa ömürlü olan, kumlu, çamurlu, kayalık gibi değişik 

habitatlarda yaşayan türlerden oluşmaktadır. Tüm denizlerin tropikal, ılıman ve 

soğuk sularında yayılım gösterebilirler. Bazı türleri 2000 metreden daha derin 

sularda da yaşayabilmektedir. Çoğu türü ise kıyı kesimlerde kayaların çevresinde, 

mercan kayalıklarında, yosunlu, kumlu veya çamurlu dip bölgelerde yaşarlar (Yedier, 

2020). Scorpaenidae ailesine ait dünyada 25 cinste toplam 231 tür, Scorpaena cinsine 

ait ise 64 tür bulunmaktadır (Fishbase). Scorpaena cinsi ülkemiz denizlerinde ise 5 

tür ile temsil edilmektedir. Bunlar, S. elongata Cadenat, 1943; S. maderensis 
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Valenciennes, 1833; S. notata Rafinesque, 1810; S. scrofa Linnaeus, 1758 ve S. 

porcus Linnaeus, 1758’ dur (Bilecenoğlu vd., 2014). Bunlardan S. notata ve S. 

porcus tüm denizlerimizde rapor edilmesine rağmen, S. elongatata, S. madarensis 

Ege ve Levant Denizi; S. scrofa ise Karadeniz hariç tüm denizlerimizde yaşamaktadır 

(Bilecenoğlu vd., 2014).  

Canlılarda olduğu gibi balıklarda da değişen çevre koşullarına uyum 

sağlamaları genetik varyasyonun bir etkisidir. Genetik çeşitlilik, karşılaşılan zorlu 

koşullar karşısında hayatta kalınabilmesi için adaptasyon geliştirmelerini 

sağlamaktadır. Türlerin devamı, sahip oldukları genetik varyasyonun etkisiyle doğru 

orantılıdır. 
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1. GENEL BİLGİLER 

 

1.1. Scorpaenidae Familyasındaki Türlerin Biyolojik Özellikleri 

Scorpaenidae familyası kutup kıyıları dışındaki bütün kıyılarda bulunurlar. En 

sığ bölgelerden 1000 m derinliğe kadar uzanan bölümde yaşarlar. (Akşiray, 1987). 

Sürü halinde dolaşmazlar. Yaz dönemimde üreme ve beslenmek için sığ bölgeleri 

tercih ederken kış döneminde daha derin kısımları tercih ederler (Koca, 2002). 

Üremek için daha çok kayalıkları kullanırlar (Erbay,  2013)  

Morfolojik özellik olarak büyük bir başa sahiptirler. Gözleri oldukça büyük 

ve baş kısmında diken görünümlü çıkıntılar mevcuttur. Ağız kısmı geniştir. Koyu ve 

açık kahverengi bu türün yoğun olarak göründüğü renktir. Bunun yanı sıra sarı, 

beyaz ve kırmızı renklilere de rastlanır. Vücudun baş ve karın bölgesi hariç diğer 

kısımlarında stenoid pullar hakimdir. Sırt kısmında iki dorsal yüzgeç bulunur. 

Bunların ilki 12 adet sert ikincisi ise 10 adet yumuşak ışından oluşur. Ventral 

yüzgeçte 6 adet ışın bulunur bunlardan 1 tanesi sert 5 tanesi ise yumuşaktır. kaudal 

yüzgeç 14-16 adet yumuşak ışından oluşurken pektoral yüzgeçte ise 1 sert 15-16 

yumuşak ışından oluşur. Anal yüzgeçte ise 8-9 adet ışın bulunurken bunlardan 3 

tanesi sert, 5-6 tanesi yumuşak ışındır (Ferri vd., 2010).  

Karnivor bir balıktır (Bat vd. 2008). Beslenme diyetini küçük demersal 

balıklar, denizatları (Hippocampus sp.), kıyı yengeci (Liocarcinus depurator), çamur 

karidesi (Upogebia pusilla), çalı karidesi (Crangon crangon) ve bunların larvaları ile 

beslenir. Mevsimlere göre beslenmesi farklılık göstermektedir. Kışın balıklarla 

beslenen iskorpitler yaz sezonunda ağırlıklı olarak yengeçle beslenir. Bahar 

dönemlerinde ise çoğunlukla yengeçle beslenir (Pallaoro ve Jardas,1991). 

 

1.1.1. Türkiye’de dağılım gösteren Scorpaenidae ailesine ait türlerin taksonomik 

durumu 

Scorpaenidae familyasının taksonomik sınıflandırılması şu şekilde 

belirtilmiştir (Froese ve Pauly, 2018) ( Yedier, 2020). 

Kingdom (Alem)        : Animalia 

Phylum (Şube)            : Chordata 

Subphylum (Alt Şube): Vertebrata  
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Superclass (Üstsınıf)   : Pisces  

Class (Sınıf)                : Actinopterygii  

Superorder (Üsttakım): Teleostei  

Order (Takım)             : Scorpaeniformes  

Suborder (Alttakım)   : Scorpaenoidei  

Family (Familya)        : Scorpaenidae  

Genus (Cins)               : Scorpaena  

 

1.1.2. Scorpaena porcus 

 

 

Şekil 1. Scorpaena porcus Linnaeus, 1758 (İskorpit) 

Kaynak. D. Darom, 1987 

Yaşam alanı olarak en sığ noktadan 800 metre derinliklerde bulunabilir. 

Ülkemizin butün karasularının yanısıra, Doğu Atlantik, Fas, Biritanya kıyıları, Azor 

ve Kanarya adaları kıyılarında dağılım gösterir. Ortalama 15 cm uzunluğunda olup 

maksimumm 40 cm ye kadar büyüyebilirler. (URL-1) 
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Şekil 2. Scorpaena porcus Türünün Coğrafik Dağılımı  

Kaynak. URL-9 

 

1.1.3. Scorpaena elongata  

Yaşam alanları 75 ile 800 metre derinlik aralığında değişebilir.  Akdeniz’in 

tamamında, Fas ve Kuzey Namibya’ya kadar uzanan kıyılarda dağılım gösterir. 

Ortalama 30 cm uzunluğunda olup maksimumm 50 cm ye kadar büyüyebilirler. 

 

 

Şekil 3. Scorpaena elongata 

Kaynak. P. Duarte, 2000  
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Şekil 4. Scorpaena elongata Türünün Coğrafik Dağılımı 

Kaynak. URL-7 

 

1.1.4. Scorpaena notata 

Yaşam alanları 10 ile 700 metre derinlik aralığında değişebilir. Biscay 

Körfezi'nden Madeira, Azor Adaları, Senegal, Akdeniz ve Karadeniz dahil Kanarya 

Adaları'na kadar yayılım gösterirler. Ortalama 12 cm uzunluğunda olup maksimum 

26 cm ye kadar büyüyebilirler.  

 

 

Şekil 5. Scorpaena notata Rafinesque, 1810 

Kaynak. URL-3 
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Şekil 6. Scorpaena notata Rafinesque, 1810 Türünün Coğrafik Dağılımı  

Kaynak. URL-7 

 

1.1.5. Scorpaena scrofa 

Yaşam alanları 20 ile 500 metre derinlik aralığında değişebilir. Genellikle 150 

m civarında bulunurlar.  Ortalama 30 cm uzunluğunda olup maksimum 50 cm ye 

kadar büyüyebilirler. Akdeniz, Kanarya ve Madeira Adaları, Biritanya Adaları ve 

Cape Verde’de yayılım gösterir. 

 

 

Şekil 7. Scorpaena scrofa Linnaeus, 1758 
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Şekil 8. Scorpaena scrofa Linnaeus, 1758 (İskorpit) Türünün Coğrafik Dağılımı 

 

1.1.6. Scorpaena maderensis  

Yayılım alanları; Akdeniz bazı bölgelerinde, Madeira ve Kanarya adaları, 

Azor Adaları, Yeşil Burun Adaları ve Senegal’ dir. Yaşam alanlarına bakıldığında ise 

genellikle 20- 40 metre dirinlik aralığında yaşam alanları bulunur. Ortalama 

uzunlukları 10 cm civarında iken maksimum uzunluk 17,8 cm dir. 

 

 

Şekil 9. Scorpaena maderensis Valenciennes, 1833 

Kaynak. URL-5  
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Şekil 10. Scorpaena maderensis Valenciennes, 1833 Türünün Coğrafik Dağılımı 

 

1.2. Genetik Varyasyon 

Çevresel ve genetik faktörlerin biyolojik ve ekolojik olarak fenotipik 

varyasyonu etkilemesi ve bu etkilerin belirlenmesi önem arz etmektedir. Çevresel ve 

genetik faktörlerin etkisini geleneksel yöntem ve çalışmalarla ayırt edebilmek zorluk 

taşımaktadır. Genetik uygulamaların kullanımından evvel, morfolojik farklılıkların 

temel sebebinin genetik değişikliklerden kaynaklandığı sanılmaktaydı. Stokların 

tespiti, morfolojik özelliklerine bakılarak yapılmaktaydı. (Marr, 1957). Fakat 

sanılanın aksine sadece genetik yapının etkisiyle değil bunun yanında çevresel 

faktörlerin de etkili olduğu belirlenmiştir (Allendorf vd., 1987). Daha önce fenotipik 

olarak farklılık gösteren birçok türün genetik olarak benzer olduğu ortaya çıkmıştır 

(Ergüden, 2007).  

Birçok türün genetik yapılarının belirlenmesinde kullanılan moleküler 

metotlar arasında mitokondriyal DNA (mtDNA)’nın nükleotit diziliminin 

belirlenmesi, Rastgele Çoğaltılmış Polimorfik DNA (RAPD: Randomly Amplified 

Polymorphic DNA), Kesilmiş Parça Uzunluk Polimorfizmi (RFLP: Restriction 

Fragment Lenght Polimorphism) analizi, Minisatellit ve Mikrosatellit DNA belirteç 
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çalışmalarıdır (Okumuş ve Çiftci, 2003). Bu teknikler sayesinde fenotipik olarak 

benzerlik gösteren türlerden farklı görünüm ve yaşam koşullarına sahip türlere kadar 

bir çok türün akrabalık ilişkilerinin tahmini ve yorumunu mümkün kılmıştır. Ayrıca, 

bu tarz çalışmaların arttırılması ile türlerin korunması ve muhafazası için gerekli 

bilgi birikim ile daha etkin stratejiler geliştirilebilmektedir. 

Doğal çeşitliliği muhafazanın ana unsuru populasyonlardaki genetik 

varyasyonun korunması olmaktadır. Bunun yanında, küresel doğal rezervlerin ve 

park alanlarının oluşturulması ve işletim ilkelerinin vurgulanmasını olanak tanır. 

  

1.3. Populasyon Genetiği Uygulamaları 

 

1.3.1. Populasyon Genetiğinde Kullanılan Teknikler 

Gen olmayan haritalanmış diziler, DNA belirteçleri olarak adlandırılır. Gen 

belirteçlerinde olduğu gibi bir DNA belirtecinin de en az iki aleli olması faydalıdır. 

Bu gereksinimi karşılayan üç tipte DNA dizi özelliği bulunmaktadır: restriksiyon 

parça uzunluk polimorfizimleri (RFLP’ler), basit dizi uzunluk polimorfizimleri 

(simple sequence length polymorphisms- SSLP’ler) ve tek nükleotit polimorfizimleri 

(single nucleotide polymorphisms-SNP’ler).  

1960’lı yılların ortalarına kadar varyasyon tespiti için biyolojik ve ekolojik 

özelllikler, fizyolojik ve davranış özellikleri, parazit dağılımı, markalama, morfolojik 

özellikler kullanılmaktaydı (Lewontin, 1964). Varyasyonun belirlenmesinde bu tür 

özelliklerin kullanılması genetik olarak etkili değildir. Bu sebepten dolayı balıkçılık 

alanında genetik çalışmalar tercih edilmeye başlanmıştır. Genetik çalışmalar DNA ve 

protein olarak iki temel genetik belirteç sistemi kullanılarak yapılmaktadır. Hızlı, 

ucuz ve fazla laboratuvar malzemesine ihtiyaç duyulmamasından dolayı protein 

elektroforezi avantajlı gibi görülse de örneklerin taze olması zorunluluğu bu tekniğin 

tercih edilmesinde olumsuz sonuç doğurmaktadır. Ayrıca, protein elektroforezinde 

örnek olarak alınan canlının genellikle öldürülmesi ve çok sayıda örneğe ihtiyaç 

duyulması bu tekniğin kullanımını sınırlandırmaktadır. DNA çalışmaları protein 

elektroforezine göre daha fazla tercih edilmektedir. Kullanılan örneklerin 

öldürülmesine gerek kalmaması, uzun süre saklanan, çok az miktardaki örneklerle 

bile çalışma yapılabilmesi tercih edilmesinde etkendir.  
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Polimeraz Zincir Reaksiyonunun (PZR) son dönemlerdeki kullanımı bu 

tekniğin gelişmesine kullanımını arttrmıştır (Çiftci, 2006). Son dönemde çoğunlukla 

kullanılan moleküler metotlar; mitokondrial DNA (mtDNA) dizilimi veya RFLP 

(Kesilmiş Parça Uzunluk Polimorfizmi) analizi, minisatellit ve mikrosatellit DNA 

belirteç teknikleridir. Bahsedilen teknikler fazla miktarda örnekle uygun laboratuvar 

koşullarında hızlı ve ucuz bir şekilde sonuç alınmasına olanak sağlamaktadır. Bu 

teknikler kullanılarak büyük miktarda gen bölgesi izlenebilir, taksonomik seviyede 

aynı ve farklı türler arasında ve içinde hatta bireyler arası ve içinde farklılık 

seviyesini tahmin edebilir, generasyonlar arasındaki allel frekansları değişiminden 

efektif populasyon büyüklüğünü tahmin edebilir, kuluçkahanede yetiştirilmiş 

balıkların herhangi bir markalamaya gerek duymadan hangi anne ve babaya ait 

olduğunu tespit edebilir, genin kromozom üzerindeki yeri yani gen haritasını 

çıkarabilir, populasyonlar arasındaki göç miktarları yani gen akışını belirleyebilir, 

kültürü yapılan tür için anaç seçimi yapılmasında kullanılarak yetiştiricilere yardım 

edebilir.  

 

1.3.2. Tek Nükleotit Polimorfizmleri (SNP) 

DNA dizileme tekniğindeki son dönem gelişimleri DNA dizi analizini 

populasyonların filogenetik tarihinin yorumlanmasında önemli yaklaşımlar arasına 

sokmuştur (Hillis ve ark., 1990). Nükleotitleri içermesi bu tekniğin 

avantajlarındandır. Sistematik ve filogenetik çalışmalarda homolog dizilerin 

karşılaştırılması nükleotit dizilerinin kullanımıyla mümkün olur. Çalışmaların 

artmasıyla Nükleik asit dizi bilgileri artarak tertipli bir şekilde çeşitli bilgi 

bankalarında (Genbank, Avrupa Moleküler Biyoloji Laboratuarı) giriş yapılır ve 

buralarda depolanır. Fakat toplanan bu sekans çalışmalarının çoğu tıbbi veya ticari 

olarak önemli türler üzerine yapılmaktadır. Böylece çalışma yapılan organizmalar 

için karşılaştırma amaçlı bu dizi bilgilerine ulaşmak mümkündür ve teknik bilgiye 

ihtiyaç duyulan sekans çalışmaları için fazladan zaman ve para sarfetmeye gerek 

kalmamaktadır. Fazla miktarda örneğe ihtiyaç duyulan üreme stratejisi, coğrafik 

varyasyon, hibriditasyon ve heterozigotluk tahmini gibi çalışmalar için dizi analizi 

dışındaki yöntemler tercih edilir. DNA sekansının kullanımındaki sınırlama tek 

başına sekans değildir. Dizi analizi gerçekleştirilecek gen kısmının da buna 
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eklenmesi şarttır. Önceki zamanlarda bu işlem gen klonlama işlemini 

gerektirmekteydi. Ayrıca, PZR tekniğindeki son ilerlemeler rekombinant DNA 

teknolojisine ihtiyaç duymadan spesifik gen bölgesinin yükseltgenmesini mümkün 

kılmıştır. İlk dönem çalışmaları daha çok yoğun ve küçük olarak çalışılan 

mitokondriyal genomun ortaya çıkarılması ve dizisinin alınması odaklı olmuştur. 

Sonraki dönemde fazla sayıda laboratuarın nükleotit dizi bilgisi toplaması ve 

metotdaki otomasyonla birlikte yaşanan devamlı gelişmeler bu teknolojiyi standart 

şekle getirmiştir (Hillis vd., 1990). 

Her genomda çok sayıda SNP bulunmaktadır. Bazıları RFLP sayısını da 

arttırmaktadır ama çoğu herhangi bir restriksiyon enzimi tarafından tanınan bir dizide 

olmadığı için RFLP sayısını arttırmaz. 

Dört nükleotitten herhangi bir tanesi genomdaki herhangi bir pozisyonda 

bulunabilir, dolayısıyla her SNP’nin dört allele sahip olması gerektiği düşünülebilir. 

Teoride bu mümkündür ama pratikte birçok SNP yalnızca iki farklı şekilde 

bulunmaktadır. Bunun nedeni her SNP’nin genomda oluşan, bir nükleotiti diğerine 

dönüştüren bir nokta mutasyonundan köken almasıdır. Eğer mutasyon bir bireyin 

üreme hücrelerindeyse, bu bireyin çocuklarından bir ya da daha fazlası bu mutasyonu 

taşır ve nesiller sonra bu SNP populasyonda yerleşir.   

 

1.3.3. PCR 

PCR, karmaşık bir DNA havuzundan belirli bir DNA fragmanının 

amplifikasyonuna izin veren basit ama zarif, enzimatik bir testtir. PCR testini 

keşfeden Dr. Kary Mullis bu tekniği, “İlgilendiğiniz DNA parçasını seçmenize ve 

istediğiniz kadar ona sahip olmanıza izin verir” olarak tanımlamıştır (Mullis, 1990). 

PCR, periferik kan, cilt, saç, tükürük ve mikroplar dahil olmak üzere çeşitli doku ve 

organizmalardan alınan kaynak DNA kullanılarak gerçekleştirilebilir. PCR'nin 

geleneksel laboratuvar yöntemleri kullanılarak analiz edilecek kadar kopya 

oluşturması için yalnızca eser miktarda DNA gereklidir. Bu nedenle PCR hassas bir 

testtir. 

Her PCR testi, kalıp DNA, primerler, nükleotidler ve DNA polimerazın 

varlığını gerektirir. DNA polimeraz, PCR ürününü oluşturmak için tek tek 

nükleotitleri birbirine bağlayan anahtar enzimdir. Nükleotidler, DNA'da bulunan 
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adenin, timin, sitozin ve guanin (A, T, C, G) olmak üzere dört bazı içerir. Bunlar, 

elde edilen PCR ürününü oluşturmak için DNA polimeraz tarafından kullanılan yapı 

taşları görevini görür. Reaksiyondaki primerler, amplifiye edilecek kesin DNA 

ürününü belirtir. Primerler, saptanacak ve amplifiye edilecek hedef DNA'yı 

tamamlayıcı tanımlanmış bir diziye sahip kısa DNA parçalarıdır. Bunlar, üzerine inşa 

edilecek DNA polimeraz için bir uzatma noktası görevi görür. 

PCR ürünlerini görselleştirmenin iki ana yöntemi vardır: (1) amplifiye 

edilmiş DNA ürününün, dupleksin iki ipliği arasına giren etidyum bromür gibi bir 

kimyasal boya ile boyanması veya (2) PCR amplifikasyonundan önce PCR 

primerlerini veya nükleotitlerini floresan boyalar ile etiketleme. İkinci yöntem, 

etiketlerin doğrudan PCR ürününe dahil edilmesini sağlar. PCR ürününü analiz 

etmek için en yaygın olarak kullanılan yöntem, DNA ürünlerini boyut ve yük 

temelinde ayıran agaroz jel elektroforezinin kullanılmasıdır. Agaroz jel elektroforezi, 

PCR ürününü görselleştirmenin ve analiz etmenin en kolay yöntemidir. PCR 

ürününün varlığının ve boyutunun belirlenmesini sağlar. Bilinen boyutları olan 

önceden belirlenmiş bir DNA ürünleri seti, ürünün boyutunun belirlenmesine 

yardımcı olmak için standartlaştırılmış moleküler işaretler olarak jel üzerinde aynı 

anda çalıştırılır. 

PCR'ın birçok avantajı vardır. Birincisi, anlaşılması ve kullanılması basit bir 

tekniktir ve hızlı sonuç verir (Bolognia vd., 2008). Sıralama, klonlama ve analiz için 

belirli bir ürünün milyonlarca ila milyarlarca kopyasını üretme potansiyeline sahip 

oldukça hassas bir tekniktir. PCR değerli bir teknik olmasına rağmen, sınırları vardır. 

PCR oldukça hassas bir teknik olduğu için, örneğin eser miktarda DNA ile 

kontaminasyonu yanıltıcı sonuçlar üretebilir (Bolognia vd., 2008; Smith ve Osborn, 

2009). Ek olarak, PCR için primerler tasarlamak için bazı önceki dizi verilerine 

ihtiyaç vardır. Bu nedenle, PCR yalnızca bilinen bir patojen veya genin varlığını 

veya yokluğunu belirlemek için kullanılabilir. Diğer bir sınırlama, PCR için 

kullanılan primerlerin, hedef DNA ile tamamen aynı olmayan ancak benzer olan 

dizilere spesifik olmayan bir şekilde bağlanabilmesidir. Ek olarak, DNA polimeraz 

tarafından çok düşük bir oranda da olsa yanlış nükleotidler PCR dizisine dahil 

edilebilir. 

DNA klonlama güçlü bir tekniktir ve genleri ve genomları anlamamız 
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üzerindeki etkisi ölçülemez olmuştur. Ancak klonlamanın önemli bir dezavantajı 

vardır: zaman alıcı ve kısmen zor bir prosedürdür. DNA parçalarını bir klonlama 

vektörüne sokmak ve ardından bağlanmış molekülleri konakçı hücrelere sokmak ve 

rekombinantları seçmek için gereken manipülasyonları gerçekleştirmek birkaç gün 

sürer. Deney stratejisi, büyük bir klon kitaplığının oluşturulmasını ve ardından ilgili 

geni içeren bir klonu belirlemek için kitaplığın taranmasını içeriyorsa, o zaman 

işlemi tamamlamak için birkaç hafta, hatta bir kaç ay daha gerekebilir. 

PCR, aynı sonucun belirli bir DNA parçasının saflaştırılmasının elde 

edilmesini, ancak çok daha kısa bir sürede, belki de sadece birkaç saat içinde elde 

edilmesini sağlayarak DNA klonlamasını tamamlar. PCR tamamlayıcıdır ve kendi 

sınırlamalarına sahip olduğundan, en önemlisi saflaştırılacak parçanın en azından bir 

kısmının sırasını bilme ihtiyacıdır. Bu kısıtlamaya rağmen, PCR moleküler biyoloji 

araştırmalarının birçok alanında merkezi bir önem kazanmıştır.  

PCR, bir DNA molekülünün seçilmiş bir bölgesinin tekrar tekrar 

kopyalanmasıyla sonuçlanır. Klonlamanın aksine, PCR bir test tüpü reaksiyonudur 

ve canlı hücrelerin kullanımını içermez: kopyalama hücresel enzimler tarafından 

değil, T. aquaticus'un saflaştırılmış, termostabil DNA polimerazı tarafından 

gerçekleştirilir. Termostabil bir enzime neden ihtiyaç duyulduğu, PCR sırasında 

meydana gelen olaylara daha detaylı baktığımızda netleşecektir. 

Bir PCR deneyi gerçekleştirmek için hedef DNA, Taq DNA polimeraz, bir 

çift oligonükleotit primeri ve bir nükleotit kaynağı ile karıştırılır. Hedef DNA miktarı 

çok küçük olabilir çünkü PCR son derece hassastır ve sadece tek bir başlangıç 

molekülü ile çalışacaktır. Taq polimeraz tarafından gerçekleştirilecek DNA sentez 

reaksiyonlarını başlatmak için primerlere ihtiyaç vardır. Kopyalanacak parçanın her 

iki tarafında hedef DNA'ya bağlanmaları gerekir: Bu nedenle, uygun dizilerin 

primerlerinin sentezlenebilmesi için bu bağlantı bölgelerinin dizileri bilinmelidir. 

Primerlere Taq polimeraz tarafından gerçekleştiriecek DNA sentez 

reaksiyonlarının başlaması için ihtiyaç duyulur. PCR işlemi, karışımın 94 °C’ ye 

ısıtılmasıyla başlar. Böylece sarmalları birbirine bağlayan hidrojen bağları ayrılır. 

Ardından sıcaklık 50 °C - 60°C ’ye düşürülerek tek iplikli hedef DNA’nın tek iplikli 

bir kısmının birleşmesi gerçekleşir. Aynı zamanda primerlerin bağlanma 

pozisyonlarına yapışmasına da izin verir. Ardından sıcaklık Taq polimeraz için 
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optimum olan 72 °C’ye yükseltilir. PCR’ın bu ilk aşamasında hedef DNA’nın her 

ipliğinden “uzun” ürünlerin bir dizisi sentezlenir. Bu polionükleotitler özdeş uçlara 

ve DNA sentezinin sonlandığı pozisyonları gösteren rastgele uçlara sahiptir. 

Denatürasyon-yapışma-sentez döngüsü tekrarlandığı zaman, uçların her ikisinin 

primer bağlanma pozisyonlarınca belirlendiği “kısa” ürünler veren uzun ürünler yeni 

DNA sentezi için kalıp olarak iş görürler. İlerleyen döngülerde kısa ürünler reaksiyon 

bileşenlerinin herhangi biri tükeninceye kadar üslü bir şekilde kısa ürünlerin sayısı 

çoğalır. 30 döngünün ardından 250 milyonun üzerinde kısa ürün oluşur. 

 

1.3.4. DNA Dizi Analizi 

Dizi analiz çalışmaları 1960’lı yılların başında 75-80 nükleotitlik tRNA’larla 

başlanmıştır. Nükleotit dizilerinin belirlenmesinde iki temel teknik kullanılmaktadır. 

(URL-8). DNA dizilemesi için çeşitli prosedürler vardır, ancak açık ara en popüler 

olanı, 1970'lerin ortalarında Fred Sanger ve meslektaşları tarafından tasarlanan zincir 

sonlandırma yöntemidir. Zincir sonlandırma dizilimi, tekniğin 

otomatikleştirilebileceği göreceli kolaylık olmak üzere, birkaç nedenden dolayı 

üstünlük kazanmıştır. Bir genom projesi çok sayıda bireysel dizileme deneyi içerir ve 

bunların hepsini elle gerçekleştirmek uzun yıllar alacaktır. Bu nedenle, bir proje 

makul bir zaman diliminde tamamlanacaksa, otomatik sıralama teknikleri çok 

önemlidir. Barkodlama, numune parçalarından herhangi bir türü tespit edebilir. 

Böylece bir kez kurulduğunda, bu teknik gıda maddelerinde istenmeyen herhangi bir 

maddeyi tanıyabilecek ve böylece korunan türlerin ticari mallara dahil edilmesini ve 

sunulmasını önleyecektir. Bu sistemin kullanımıyla, benzer görünüm ayırt edilebilir. 

Bu maskeleme yardımcı olabilir 

Zararsız olarak kamufle edilmiş tehlikeli organizmaları ortaya çıkarmak ve 

böylece biyolojik çeşitliliğin daha doğru bir şekilde görülmesini sağlamak. Yaşamın 

evrensel barkodu, bir organizmayı tanımlamadaki belirsizliği azaltan dört farklı 

nükleotid olan ATGC tarafından sağlanır. Böylece standart bir barkod kütüphanesi 

oluşturulabilirse, bu çok daha fazla kişinin gözlemledikleri deniz türlerini 

tanımlamasına ve isimleriyle adlandırmasına olanak sağlayacaktır. Sadece bol ve 

nadir türlerin değil, aynı zamanda yerli ve istilacı türlerin de tanımlanmasını 

kolaylaştıracak, böylece deniz biyoçeşitliliği hem yerel hem de küresel ölçekte dikkat 
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çekebilecek. Bu nedenle barkodlama, biyolojik tanımlamayı DNA dizilemesinin 

ilerleyen sınırlarına bağlayan böyle bir araçtır. Bu bağlantıları özümsemek, 

taşınabilir masaüstü cihazlara ve son olarak da el tipi barkod okuyuculara yol 

açacaktır. Bu bilgi sonunda deniz metazoan türlerinin genetik ayrıntılarını 

zenginleştirecek ve Dünya üzerindeki yaşam ağacının çizilmesine yardımcı olacaktır. 

Günümüzde, farklı yaşam öyküsü aşamalarını yumurta, larva ve böceklerdeki 

yetişkinler gibi farklı gelişim morfolojileriyle kolayca ilişkilendirmek için DNA 

barkodlarını kullanmak düzenli bir yaklaşım haline geliyor (Pinzon-Navarro vd., 

2010). 

DNA dizisini belirlemek için tek yapmamız gereken zincirle sonlandırılmış 

her molekülün sonundaki dideoksinükleotidi belirlemektir. Poliakrilamid jelin 

devreye girdiği yer burasıdır. DNA karışımı, bir poliakrilamid levha jelinin bir 

kuyusuna veya bir kılcal jel sisteminin bir tüpüne yüklenir ve molekülleri 

uzunluklarına göre ayırmak için elektroforez yapılır. Ayrıldıktan sonra moleküller, 

dideoksinükleotidlere bağlı etiketleri ayırt edebilen bir floresan detektöründen 

geçirilir. Bu nedenle dedektör, her molekülün A, C, G veya T ile bitip bitmediğini 

belirler. Dizi, operatör tarafından incelenmek üzere yazdırılabilir veya gelecekteki 

analizler için doğrudan bir depolama cihazına girilebilir. Paralel olarak çalışan çoklu 

kapilerlere sahip otomatik sıralayıcılar iki saatlik bir süre içinde 96'ya kadar farklı 

diziyi okuyabilir, bu da bireysel deney başına ortalama 750 bp ile günde makine 

başına 864 kb bilgi üretilebileceği anlamına gelir. Bu, elbette, ideal olarak sıralama 

reaksiyonlarını hazırlamak ve reaksiyon ürünlerini sıralayıcılara yüklemek için 

kullanılan robotik cihazlarla, günün her saati teknik destek gerektirir. Böyle bir 

fabrika yaklaşımı oluşturulabilir ve sürdürülebilirse, tüm genomu sıralamak için 

gereken veriler birkaç hafta içinde oluşturulabilir. 

 

1.4. Mitokondriyal DNA 

Solunum olayındaki kimyasal tepkimelerin meydana geldiği güç santrali 

olarak adlandırılan organeldir. Mitokondri kritik fonksiyonlara sahip genleri içeren 

kendi DNA’sına sahiptir. Fiziksel olarak hücre DNA’sından ayrıdır. Çekirdeğin 

dışında bulunan bir DNA’dır. Genomun %1‟den daha küçük, 16-17 kb 

büyüklüğünde olması populasyon çalışmalarında mtDNA’nın tercih edilmesinde 
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etkendir (Davidson vd., 1989). Yüksek omurgalılarda, kalıtım yalnızca maternal 

yolla yani anneden olur (parental sızıntı veya uzunluk farklılıklarından dolayı bazı 

türlerde nadiren heteroplazmi olabilir). Rekombinasyonun olmaması filogenetik 

çalışmalar için (Avise vd., 1990; Harrison, 1989; Moritz vd., 1987), veya ortama 

aşılanan populasyonların etkisinin ortaya çıkarılması için (Ferris ve Berg, 1987; 

Gyllensten, 1985) mtDNA’yı önemli kılmaktadır. Cinsiyet oranının eşit olduğu 

düşünüldüğünde etkili populasyon miktarı nükleer genlerin ¼’ü kadardır ve mtDNA 

varyasyonunu, yakın dönemdeki populasyon olayları ve genetik varyasyondaki 

azalma gibi olaylara karşı duyarlıdır. Dişi bireylerin gen akışının ölçümüyle 

populasyonlar arası mitokondriyal farklılığın ölçümü sağlanır. Göç eden erkeklerin 

populasyonların mitokondriyal gen havuzuna katkısı yoktur.  

Baz hareketliliğinin yüksek seviyede olmasından dolayı mitokondriyal 

genetik bilgi, kodlanan nükleer DNA ile kıyaslandığında yüksek değişim oranına 

sahiptir (Meyer, 1993). Mitokondriyal genomun farklı bölgeleri farklı seviyede 

değişim gösterir. Bundan dolayı çalışma metoduna bağlı olarak analiz için diziye 

odaklanmak mümkündür. Örneğin, bazı türlerde ND ve sitokrom b protein kodlayan 

genlerde populasyonlar arası varyasyon keşfedilmiştir (Park ve Moran, 1994). 

Mitokondriyal RNA genleri transfer ve ribozomal olmak üzere yüksek oranda 

farklılık gösterdiği keşfedilmiştir ve kendi nükleer eşlerinden 100 kat daha hızlı 

evrimleşirler (Meyer, 1993).  
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Şekil 11. Hayvan Mitokondriyal Genomu  

Kaynak. URL-6 

 

Hayvan mtDNA’sı 22 tRNA, 2 rRNA, 13 elektron transferi ve oksidatif 

fosforilasyonda görev yapan ve 13 mRNA‟yı kodlayan toplam 37 genden oluşan 

kapalı halkasal bir moleküldür (Wallace, 1986).  

Tipik hayvan mtDNA'sı yüksek mutasyon oranına ve nadir kodlamayan 

segmentlere sahip istisnai bir organizasyon ekonomisine sahiptir. Hayvan 

mtDNA'sının hızlandırılmış evrimsel hızı, yakından ilişkili türlerde önemli 

miktarlarda dizi varyasyonunun gözlemlenebileceğini ima eder - tür tanımlama 

prosedürleri için yararlı bir özellik. Ayrıca, çoğu türde, sperm mtDNA'sının bir 

yumurta tarafından basit bir şekilde seyreltilmesi, döllenmiş yumurtadaki sperm 

mtDNA'sının bozulması veya sperm mtDNA'sının yumurtaya girememesi nedeniyle 

mtDNA maternal olarak iletilir. Bu maternal kalıtım, tür tanımlama sonuçlarının 

yorumlanmasını büyük ölçüde basitleştirir. mtDNA, nükleer DNA'nın yokluğunda 

saçtan izole edilebilir ve hücre başına birçok kopyada bulunduğundan, düşük 
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miktarda ve/veya bozulmuş DNA örneklerinden alınması daha kolaydır, böylece 

nükleer genom tabanlı yöntemlere göre açık bir avantaj sağlar. 

Mitokondri genomunun boyutları çeşitlidir ve organizmanın karmaşıklık 

seviyesiyle ilgili değildir. Çoğu çok hücreli hayvan genleri aralarında fazla boşluk 

bırakmadan birbirlerine yakın halde yer aldığı, sıkı bir genetic organizasyona sahip 

küçük mitokondri genomlarına sahiptirler. İnsan mitokonri genomu 16569 bç’yle bu 

türün tipik bir örneğidir. S. cerevisiae gibi çoğu alt seviye ökaryotlar ve çiçekli 

bitkiler, intron içeren çok sayıda geni de bulunduran daha büyük ve sıkı olmayan 

mitokondri genomlarına sahiptir. Kloroplast genomları boyut açısından daha az 

çeşitlilik gösterir ve pek çoğu gösterilen pirinç kloroplast genomuna benzer bir 

yapıya sahiptir. 

Farklı mtDNA genleri, farklı oranlarda evrimleştikleri için, genellikle yapılan 

çalışmaya ve türe uygun mtDNA geni seçilmektedir. Mitokondriyal DNA genleri 

birçok tür ve populasyon çalışmaları için incelenmiş ve bu genlerin tür ve 

populasyonlar arasındaki farklılıkların tespitinde oldukça başarılı sonuçlar verdikleri 

rapor edilmiştir. 

 

1.4.1. COI 

Hayvanlarda mitokondriyal DNA, 13 protein kodlayan gen, 2 ribozomal gen 

ve birkaç tRNA içeren tek bir çift sarmal dairesel molekül olarak ortaya çıkar. 

Mitokondriyal genler nükleer genlere göre tercih edilir çünkü mitokondriyal genler 

intronlar; genellikle haploiddirler ve sınırlı rekombinasyon sergilerler. Her hücrenin 

birkaç mitokondrisi vardır ve her mitokondri, birkaç tam mitokondriyal gen seti 

içerir. Bu nedenle, numune dokusu sınırlı olduğunda, mitokondri nispeten bol 

miktarda DNA kaynağı sunar. Mitokondriyal sitokrom c oksidaz alt birim 1 (COI) 

geni, hayvanlar için benzersiz bir barkod bölgesi olarak önerilmiştir (Hebert ve ark. 

2003a). COI, mitokondriyal gen sitokrom c oksidaz 1'in 648 baz çiftli (bp) bir 

parçasıdır (COI; Hebert vd., 2003b). Hayvanlar için mitokondriyal sitokrom c 

oksidaz I (COI) lokusu çoğu grup için istenen kriterleri karşılıyor gibi 

görünmektedir. 

COI geninin 5’ ucundaki evrensel primerler, 648 bp'lik bir fragmanın geniş 

bir filum spektrumunda amplifiye edilmesini kolaylaştırır ve nükleotid ikame oranı, 
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yakın ve farklı türlerin tanımlanmasına izin verir. Bu DNA dizisi, türlerin çoğunu 

etkili bir şekilde tanımlar. Başlangıçta, hayvan türlerinin tanımlanması için “yaşamın 

barkodu” statüsüne yükseltilmiştir (Hebert vd., 2003b). Önceki 650 taban 

uzunluğuna kıyasla sitokrom c oksidaz geninin segmentinde, orijinal barkodun 100 

bazlık bir fragmanının arşiv numunelerinin tanımlanmasında etkili olduğu ve ökaryot 

DNA barkodlamanın tüm taksonları için potansiyel olarak yararlı olduğu bildirildi. 

COI bölgesi, kriptik türleri tanımlamak ve deniz biyoçeşitliliğinin anlaşılmasını 

geliştirmek için iyi bir potansiyele sahip olduğundan, çeşitliliğin moleküler 

değerlendirmesi için artık yaygın olarak kullanılmaktadır. Diğer mitokondriyal 

barkod işaretleri olarak kullanılan genler şunları içerir: sitokrom b'yi kodlayan cob; 

sırasıyla sitokrom oksidaz alt birimleri 2 ve 3'ü kodlayan cox2 ve cox3; ve NADH 

dehidrojenaz alt birimi1 ve mitokondriyal 16S-rDNA genini kodlayan nad1. 

2005 yılında, balıklarla yapılan barkodlama başarısının ardından (Savolainen 

vd., 2005; Ward vd., 2005) küresel bir girişim olan Fish Barcode of Life (FISH-

BOL; http://www.fishbol.org) kuruldu. FISH-BOL, ticari balıkçılıkla ilgili sorunları 

çözmek için kullanılan, bilinen 30.000 balık türünün tümü için DNA barkod kayıtları 

toplar. Ayrıca balık türlerinin doğal tarihi ve ekolojik etkileşimleri kavramını 

genişletmek için güçlü bir araç olmayı vaat ediyor (Ward vd., 2009). Bu teknik 

sadece bütün balıkları, filetoları, yüzgeçleri, parçaları ve larvaları değil, yumurtaları 

bile tanımlamak için kullanışlıdır. Kuzey Avustralya sularında yasa dışı balıkçılardan 

ele geçirilen köpekbalığı yüzgeçleri bu süreçle tanımlanmıştır (Holmes ve diğerleri 

2009).  

Büyük bariyer resifi (Pegg vd., 2006), Karayipler (Victor 2007) ve Pasifik'ten 

(Hubert vd., 2010; Paine vd., 2008) bildirildiği gibi COI barkodlama ile dünyanın 

farklı yerlerinde oldukça başarılı olmuştur. Güney Afrika ve Avustralya sularını 

birbirine bağlayan balık türleri üzerinde yapılan bir araştırma, bu türlerin yaklaşık 

üçte birinin iki taksonu temsil ettiğini ortaya koydu (Zemlak vd., 2009). Benzer 

şekilde, COI barkodlama, kayabalığı (Victor 2008), vatoz, Antarktika ışını Bathyraja 

(Smith vd., 2008b), el balığı Brachionichthys australis (Last vd., 2007) ve 5 yeni tür 

dahil olmak üzere bir dizi yeni balık türünü doğruladı. (Pyle vd., 2008). Bununla 

birlikte, balıkların daha büyük ölçekli barkodlama çalışmalarından elde edilen 

bulgular, Hebert ve diğerleri (2004b) tarafından önerilen mesafe metriğine dayalı 
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olarak yaklaşık %2 türün göz ardı edildiğini göstermektedir. Bu nedenle, varsayılan 

türlerinden bu grup içindeki ortalama sapmanın on katı kadar sapan herhangi bir 

barkodun daha ileri çalışmaları hedeflenmelidir. 

DNA barkodlama, (650 bp) mitokondriyal sitokrom c oksidaz alt birim I'in 

(COI) kısa bir parçasının daha önce tanımlanmış olan türleri tanımlamak için 

kullanıldığı bir yaklaşımdır (Hebert vd., 2003). Bu metodolojide, türdeş bireyler daha 

yüksek dizi benzerliğine ve daha düşük genetik mesafe değerlerine sahip 

olduğundan, numune COI dizi benzerliği temelinde bir türe/taksona atanır. A. Pavan-

Kumar ve diğerleri tersine, farklı cins, familya ve düzendeki türler, nispeten düşük 

dizi benzerliğine ve yüksek genetik uzaklık değerlerine sahiptir. Buna göre, tür 

sınırlarını tanımlamak için önceden belirlenmiş türlerin barkodlarından hesaplanan 

tür içi ve türler arası ortalama genetik mesafeler bazında bir eşik değeri önerilmiştir 

(Hebert vd., 2003). Başlangıçta, bir örneği varsayılan yeni tür/şifreli tür olarak 

işaretlemek için eşik değeri olarak > %3'lük bir genetik mesafe değeri önerilmiştir. 

Bununla birlikte, birkaç ampirik barkod makalesi, önerilen eşik değerinin tüm 

hayvan grupları için geçerli olmadığını ve potansiyel birey/popülasyon varyasyonu 

göz önüne alındıktan sonra, ortalama tür içi diverjans değerinin 10 katı olan genetik 

mesafe değeri, işaretleme için bir eşik değeri olarak tahsis edilmiştir (Hebert vd., 

2004). 

Ward vd., (2005), Avustralya'nın deniz balıklarını DNA barkodu kullanarak 

başarıyla tanımladı ve bu erken barkod başarısı, dünyadaki tüm balıklar için DNA 

barkodları üretme hedefiyle Balık Barkodu (FISH-BOL) konsorsiyumunun 

oluşumuna yönlendirilen balıklarla. FISH-BOL, Barcode of Life Veri Sisteminin 

(BOLD, Ratnasingham ve Hebert 2007) bir alt veritabanıdır ve analiz edilen 

numuneler için DNA barkodlarını, görüntüleri ve coğrafi koordinatları içerir. Tür 

tanımlamasında DNA barkodlamanın dikkate değer başarısı, balık türlerini 

tanımlamak/kataloglamak için Shark Barcode of Life (Shark-Bol), Polar Barcode of 

Life (PolBOL) ve Marine Barcode of Life (MarBOL) gibi çeşitli konsorsiyumların 

oluşmasına yol açmıştır. 
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1.4.2. 16S rRNA 

Mitokonriyal genomda bulunan genlerden biri de 16S rRNA genidir. 

Moleküler tür teşhisi çalışmalarında, filogenetik ilişkilerin keşfedilmesi 

çalışmalarında kullanılmaktadır. 1540 nükleotidden oluşan 16S rRNA RNA’nın alt 

birimidir. Bu bölgeler tür için spesifiktir ve çok sayıda korunmuş bölge içerdiğinden 

tüm türlerin tanımlanmasında kullanılmaktadır (Brown-Elliott vd., 2006). 16S rRNA 

geni oldukça yavaş evrimleşen bir gendir. Bu özelliğinden dolayı taksonomik 

çalışmalarda karşılaştırmaların yapılmasında kullanılır. 16S rRNA gen bölgesine ait 

dizi bilgileri gen bankalarında kayıt altına alınmakta ve çalışmalarda bu verilere 

rahatlıkla ulaşılmaktadır (Tindall vd., 2010). 16S ribozomal RNA, bir prokaryotik 

ribozomun 30S alt biriminin RNA bileşenidir. Shine-Dalgarno dizisine bağlanır ve 

SSU (mtDNA küçük alt birim) yapısının çoğunu sağlar. Bunu kodlayan genler, 16S 

rRNA geni olarak adlandırılır ve genin bu bölgesinin yavaş evrim hızlarından dolayı 

filogenilerin yeniden yapılandırılmasında kullanılır. 

 

1.5. Önceki Çalışmalar 

Ülkemizdeki Scorpeana türleri birçok araştırmacının ilgisi çekmiş ve üzerinde 

çalışmalar yapmışlardır. Bu çalışmalar, türlerin sistematiği (Turan vd., (2009), 

Akalın (2011), Çınar (2002)); balıkçılık ve üreme biyolojisi (Koca, 1997), Çelik 

(2004), Erbay (2013)); beslenme rejimi (Başçınar ve Sağlam (2009)) üzerine 

yoğunlaşmıştır.  

Turan vd., (2009) Akdeniz’in İskenderun Körfezi’nden örnekledikleri 

Scorpaeniformes türlerinin mitokondriyal 16S rDNA dizisi ve morfolojik 

verilerinden yaralanarak tür tanımlamalarını gerçekleştirmişlerdir. 

Akalın vd., (2011) İzmir Körfezi’nde iki iskorpit türünün (Scorpaena notata 

ve Scorpaena porcus) boy-ağırlık ilişkisini ve metrik-meristik özelliklerini 

incelemişlerdir. S. porcus ve S. notata türlerinin yetişkin bireylerinde metrik-meristik 

karakterlerde bazı farklılıklar olmasından dolayı ayrımının yapılabildiğini ancak 

türlerin genç bireylerinde ise bu ayrımın yapılmasının oldukça zor olduğunu 

bildirmişlerdir. 

Boissin vd., (2016) Karadeniz ve Adriyatik Denizinden toplamda on yedi 

istasyondan örneklenen Scorpaena porcus türünün genetik yapısını araştırmak için 
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genetik analizlerini gerçekleştirdiler. Nükleer ve mitokondriyal belirteçleri 

birleştirerek, Akdeniz ve Karadeniz'deki iskorpit balıklarının genetik yapısını ve 

demografik tarihini araştırdı. 

Saju vd., (2014) Adriatik’ten üç akrep balığı türünün Scorpaena scrofa, 

Scorpaena porcus ve Scorpaena notata türlerini örneklemişlerdir. Bu örneklerle 16S 

rDNA bölgeri kullanılarak PCR bazlı tür tanımlama çalışması yapılmıştır. 

Yedier ve vd., (2021) Scorpaena cinsinin Türkiye denizlerinde dağılım 

gösteren türlerini, 4 farklı denizden 8 farklı lokasyon ve toplam 1865 örnekle 

moleküler yöntemler ve morfometric ölçümler kullanarak popülasyon ayrımları 

yapmışlardır. Ayrıca bu çalışmada, scorpaena cinsinin 5 farklı türünün COI gen 

bölgesinin 652 bç’lik kısmını araştırdı.  

Stankovic vd, (2016) Antartika bölgesinden elde ettiği 21 türün filogenetik 

özelliklerini ortaya çıkarmak için 12s ve 16S rDNA dizilerini araştırdı. 

 

1.6. Çalışmanın Amacı ve Gerekçesi 

Ülkemiz denizlerinin iskorpit balıkları ve diğer deniz organizmaları için bir 

sığınma alanı olup olmadığının değerlendirilmesi, geçmişteki sığınakların yerini 

belirlemek ve gelecekteki iklim değişikliği senaryoları altında bu tür alanların 

kaderini (ve dolayısıyla barındırdıkları genetik çeşitliliğin kaderini) tahmin etmek 

evrimsel biyoloji ve koruma genetiğinde kritik düzeyde önemlidir. (Boissin vd., 

2016; Pauls vd., 2013; Fordham vd., 2014). Bu bağlamda şu ana kadar Türkiye 

denizlerinde dağılım gösteren S. porcus türünün genetik çeşitliliği, filogenetik 

durumu ve populasyonlarının genetik yapısı hakkında kapsamlı bir bilgi 

bulunmamaktadır. Bu boşluğu doldurmak ve eksikliği gidermek adına ülkemiz 

denizlerinden örneklenen S. porcus türünün mitokondriyal DNA (mt DNA) sitokrom 

c oksidaz (COI) ve 16S rRNA genlerinin dizin analizi yapılarak popülasyonların 

genetik yapıları hakkında karşılaştırmalı veriler ortaya konulmuştur. Bu çalışmada, 

genetik çeşitlilik ve filogenetik araştırmalarında şimdiye kadar en çok tercih edilen 

mtDNA genlerinin dizin analizi yapılarak populasyonların genetik çeşitlikleri ortaya 

çıkarılmıştır. 
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2.YAPILAN ÇALIŞMALAR 

 

2.1. Örnek Toplanması 

Bu çalışmada kullanılan S. porcus türüne ait örnekler tüm denizlerimizi 

temsil edecek düzeyde örneklenmiştir. Bu amaçla, söz konusu türün dağılım 

gösterdiği Ardesen (Rize), Fındıklı (Rize), Espiye (Giresun), Fatsa (Ordu), Alaçam 

(Samsun), Körfez (Kocaeli), Kefken (Kocaeli) ve Güllük (Muğla) lokalitelerinden 

toplamda 78 birey örneklenmiştir (Şekil 12). Temin edilen örneklerin (Rize, Artvin, 

Giresun, Ordu, Samsun, Kocaeli, Muğla) dorsal yüzgeçlerinden bir parça doku 

diseksiyon yoluyla alınarak % 70’lık alkol içeren 50 ml lik tüplerde DNA izolasyonu 

yapılıncaya kadar muhafaza edildi. 

Laboratuar çalışmalarının ilk aşamasında doku örneklerinden DNA eldesi 

yapılarak primerlerin optimizasyonu gerçekleştirilerek, mtDNA gen bölgelerinin 

PZR çoğaltılması yapıldıktan sonra, PZR ürünlerinin saflaştırma ve DNA dizin 

analizleri ticari bir laboratuarda yaptırılmıştır. PZR ürünlerinin saflaştırılması ve 

DNA dizi analizi hariç bütün genetik çalışmalar, Recep Tayyip Erdoğan Üniversitesi 

Su Ürünleri Fakültesi Genetik Laboratuarında yürütülmüştür. Her bir istasyondan 

çalışılan örnek sayıları Tablo 1’ de verilmiştir.  

 

Şekil 12. Örnekleme yapılan bölgeler 

 

 



 

25 

 

 

Tablo 1. Çalışmada kullanılan örneklerin toplandığı lokalitelere ait bilgiler 

Sıra Lokalite 
Örnek 

Sayısı 
Koordinat 

1 Rize-Fındıklı 1 41°18,442'N 41°11,933'E 

2 Rize-Ardeşen 17 41°11'42.7"N 40°59'11.9"E 

3 Giresun-Espiye 4 40°58'24.5"N 38°43'12.4"E 

4 Ordu-Fatsa 16 41°04'39.0"N 37°29'07.7"E 

5 Samsun-Alaçam 10 41°42'23.0"N 35°42'27.8"E 

6 Kocaeli-Kefken 11 41°11'07.69"N 30°11'22.81"E 

7 Kocaeli-Körfez 1 40°45'33.62"N 29°55'00.99"E 

8 Muğla-Güllük 18 37°12' 11.66"N 27°30'08.88"E 

 

2.2. DNA İzolasyonu 

 Alınmış olan yüzgeç dokularından gerçekleştirilen DNA izolasyonu, 

Promega Wizard® Genomic DNA Kiti kullanılarak üretici firma talimatlarına uygun 

olarak yapılmıştır. İzolasyon aşamaları şu şekilde takip edildi. 

1. Ethanolde muhafaza edilen doku örneklerinden 10-20 mg alınıp santrifüj 

tüpüne koyuldu.  

2. 500 µl Nuclei Lizis solusyonu ve 120 µl EDTA (pH=8) karıştırılıp buza 

konuldu ve 15 dakika bekletildi. 

3. EDTA ve Nuclei Lizis karışımından 600 µl örneklerin içinde bulunduğu tüpe 

ilave edildi. 

4. 15 µl Proteinaz K örneklerin içinde bulunduğu tüpe ilave edildi. 

5. 55 C de ısıtmalı çalkalayıcı cihazında gece boyu bekletildi. 

6. Gece boyu işlem gören tüpe 3 µl RNase solusyonu eklenip 2-5 kere tersyüz 

edildi. 

7. Ardından 25-30 dakika 37 C° ‘de inkübe edildi ve 65 C°’de 15 dakika inkübe 

edildi. 

8. Oda sıcaklığına inen örneğe 200 µl protein presipitation solusyonu eklendi ve 

20 saniye yüksek hızda vorteksledikten sonra 5-10 dakika buza koyuldu. 

9. 16000 rp’ de 4 dakika boyunca santrifüj edildi. 

10. Santrifüjden çıkarılan tüplerden supernatant alındı ve içerisinde 600 µl 
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izoproponal bulunan tüplere konuldu. 

11. DNA’nın beyaz iplikçikli yapısı görününceye kadar nazikçe tersyüz edildi. 

12. 1 dakika 16000 rpm’de santrifüj yapıldı. 

13. Santrifüj edilen tüplerden supernatant döküldü ve 600 µl %70 Ethanol ilave 

edildi. 

14. Tekrar 1 dakika 16000 rpm’de santrifüj yapıldı. 

15. Etanolü tamamen ortamdan uzaklaştırmak için 37℃ deki etüve tüpler ters 

çevrili halde kurumaya bırakıldı. 

16. Tamamen kuruyan tüplere 100 µl DNA Rehidrasyon solusyonu eklenip 65 

℃’de 1 saat inkübasyona bırakıldı. Solusyonun iyice karışması için periyodik olarak 

tüp nazikçe çalkalandı. 

17.  Kısa süreli muhafaza için 2-8 ℃’de, uzun süreli muhafazada ise -20 ℃’de 

tutuldu. 

  

2.3. DNA Kalite ve Miktarının Belirlenmesi 

 

2.3.1. Agoroz jel Elektroforezi İle Toplam DNA’ nın Kontrolü 

İzole edilen toplam genomik DNA % 0,8’lik agaroz jel elektroforezi ile 

kontrol edildi. % 0,8 agaroz jel elektroforezi hazırlamak için 0,56 g agaroz ve 70 ml 

1X TAE tamponu erlenmayerde iyice karıştırıldıktan sonra mikrodalga fırında 

kaynatıldı. Soğumaya başladıktan hemen sonra 3 µl EtBr (10 mg/ml) konuldu. 

Döküm sıcaklığına soğutulan agaroz elektroforez küveti içine döküldü. Daha sonra 

taraklar yerleştirilerek soğumaya bırakıldı. Donduktan sonra jel üzerindeki taraklar 

çıkarılarak örnek yüklemeye hazır hale getirildi. Her bir kuyucuğa 7 µl örnek ve 1 µl 

yükleme tamponu konulmuş ve 90 V da 30 dakika yürütüldü. 

 

2.3.2. Nanodrop Spektrofotometre İle Miktar ve Kalite Belirlenmesi   

DNA örneklerinin konsantrasyonu ve saflığının tahmini UV/visible 

spektrofotometre (BIO-RAD, The SmartSpec Plus) kullanılarak, 260 ve 280 nm 

dalga boyunda absorbansının okunmasıyla tahmin edildi. 260 nm dalga boyundaki 

absorbans (OD) değeri nükleik asitlerin her ikisinin (DNA ve RNA) hesaplanmasını 

sağlar. 280 nm dalga boyu ise örnekteki protein miktarını belirler. 260 nm ve 280 nm 
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okumaları arasındaki oran ile izole edilen nükleik asitin saflığı tahmin edildi. Saf 

olan DNA için OD260/OD280 oranı 1,8–2,0 arasındadır. Eğer protein 

kontaminasyonu varsa bu oran 1,8’den küçüktür (Çiftçi, 2006).  

 

2.4. PZR 

Bu çalışmada mitokondriyal genlerden COI ve 16S rRNA genlerinin 

sekansları kullanılmıştır. Çalışılan genleri PZR ile çoğaltmak ve dizisini elde etmek 

için kullanılan primerlerin dizileri ve PZR şartları Tablo 2’de verilmiştir. PZR için 

BioRad T100 termal blok kullanılmıştır.  

 

Tablo 2. Primerlerin dizileri ve PZR şartları 

Gen 
Primer 

adı 
Primer dizisi 

PZR 

şartları 
Referans 

COI 

geni 
Fish F2 
Fish R2 

TCGACTAATCATAAAGATATCGGCA

C 
ACTTCAGGGTGACCGAAGAATCAGA

A- 3’ 

95ºC, 30 s 
30 döngü 
95ºC, 30 s. 
54ºC, 45 s 
68ºC, 50 s 
68ºC, 5 dk. 

Ward 

vd., 

2005 

16S 

rRNA 

16Fi140 
16Fi1524 

(PCR 

primeri) 

(5´-

CG(CT)AAGGGAA(ACT)GCTGAAA-

3´), 
(5´-

CCGGTCTGAACTCAGATCACGTAG-

3´) 

95ºC, 30 s 
30 döngü 
95ºC, 30 s. 
53ºC, 50 s 

68ºC, 1.15 s 
68ºC, 5 dk. 

Turan 

vd. 

2009 

16Fiseq1

463 

(Sekans 

primeri) 

(5´-

TGCACCATTAGGATGTCCRGATCCA

AC-3´) 
 

 
Turan vd.  2009 

 

Mitokondriyal DNA’nın sitokrom oksidaz geminin ve 16S rRNA geminin 

çoğaltılması amacıyla PZR karışımında, NEB Taq DNA polimeraz kiti kullanılmıştır. 

PZR karışımındaki kimyasalların konsantrasyonları ve miktarları Tablo 3’de 

verilmiştir. 
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Tablo 3. PZR karışımındaki kimyasalların konsantrasyonları ve miktarları 

Kimyasallar        Konsantrasyon Miktarı (l) 

10X PZR tampon  10 

dNTP karışımı 10 mM 2 

MgCl2 25 mM 5 

Primer Karışımı 40 mM 1 

Taq DNA polimeraz 5 u/µl 0,25 

Kalıp DNA 50 mM (ng/ml) 5 

dH2O  26,75 

Toplam  50 

 

2.5. PZR  Ürününün Agaroz Jel Elektroforezinde Kontrolü 

PZR ürününün kontrolünde % 1‟lik agaroz jelde 90 V 40 dk yürütelerek 

kontrol edilmiştir 

 

2.6. DNA Dizin Analizi 

Dizi analizi için yaklaşık 40 µl hacimdeki PZR ürünleri 16S rRNA ve COI 

gen bölgesi için ileri yönlü PZR primerleri ile birlikte PZR ürünlerinin saflaştırması 

ve aynı zamanda sekans analizi için ticari faaliyet gösteren bir laboratuvara 

gönderildi. PZR ürünün sekanslarının alınmasıyla her iki yönlü okuma yapıldı. 

 

2.7. Veri Analizi 

 

2.7.1. Dizin Hizalama 

COI ve 16S rRNA geninin dizin verilerinin geçerliliğini kontrol etmek için 

elde edilen dizin sonuçlarından birkaç örnek NCBI veri tabanında BLAST edilerek 

benzer dizinler aranmış mevcut dizinlerin geçerliliği kontrol edilmiştir. Örneklerin 

DNA dizilerinin hizalanması BİOEDİT (Hall, 1999) programı aracılığıyla 

yapılmıştır. Nükleotit kompozisyonu, haplotip çeşitliliği (Nei, 1987) ve nükleotit 

çeşitliliği (Nei ve Tajima, 1981) ve haplotiplerin populasyonlara dağılımı DNASP v6 

(Rozas vd., 2017) programı ile belirlenmiştir. Elde edilen sekanslar arasındaki ikili 

dizin uzaklıkları, nükleotit kompozisyonu,%A-T analizi, korunmuş bölgelerin 

analizi, değişken bölgelerin analizi, parsimony informative (Pi) analizi, transitional 

pair (Ti), transversional pair (Tv) ve transition/transversion rate (R) analizleri MEGA 

X (Kumar, 2018) yazılımı yardımı  ile  gerçekleştirildi. 
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2.7.2. Filogenetik ve Şebeke Analizi 

Filogenetik analizler kapsamında, Kimura two-parameter (K2P) mesafe 

modeline (Kimura, 1980) göre MEGA X (Kumar vd., 2018) programı altındaki 

maksimum olasılık (ML) analizi gerçekleştirilmiştir. ML analizinde kullanılan 

nükleotit değişim modeli jModelTest 0.1.1. programı vasıtasıyla belirlenmiştir. COI 

geni için en uygun nükleotit değişim modeli HKY (-ln= 1377,4196), 16S rRNA geni 

için ise GTR+I+G (-ln=1710,73) seçilmiştir. Bireylerden elde edilen mitokondriyal 

COI ve 16S rRNA gen dizileri itibarıyla haplotipler arasındaki ilişkiler Network 

5.0.0.1 (Bandelt vd., 1999) programları altındaki Median-joining ağı opsiyonu ile 

belirlenmiştir. Filogenetik analizlerde dış grup olarak Edirne- Enez den örneklenen 

Scorpaena scrofa türüne ait sekanslar kullanılmıştır.  

 

2.7.3. Populasyon Genetiği Analizi 

Populasyon analizleri, DNASP v6 (Rozas vd., 2017) ve Arlequin versiyon 2.0 

(Schneider vd., 2000) programı kullanılarak gerçekleştirildi. Hiyerarşik genetik 

farklılaşma, grupların önemi, populasyon yapısı, haplotiplerin populasyonlara 

dağılımı, belirlenenen haplotipler arasındaki mutasyon miktarını dikkate alarak 

ARLEQUIN (AMOVA, Excoffier vd., 1992)’de kullanılan moleküler varyans analizi 

yaklaşımı ve F statistics (Wright, 1951) seçenekleri kullanılarak test edildi.  

 

2.8. Bulgular 

 

2.8.1. Genetik Çeşitliliğe İlişkin Bulgular 

 

2.8.1.1.  COI Genine Ait Bulgular 

S. porcus türünün dağılım gösterdiği 8 istasyondan örneklenen 58 bireyin 

mitokondriyal DNA COI gen bölgesinin 617 bç’lık kısmı analiz edilmiştir. Ardeşen, 

Alaçam ve Kefken örnekleri 5 haplotiple, Güllük örnekleri 6 haplotiple, Fatsa 

örnekleri 3 haplotiple, Espiye örnekleri 2 haplotiple ve Körfez populasyonlarına ait 

örnekler ise 1 haplotiple temsil edilmektedir (Tablo 4). Filogenetik analize dâhil 

edilen toplam 58 örnekte, 14 haplotip ve 5 adet parsimonik bilgi verici, 21 değişken 

bölge ve 596 adet korunmuş bölge olduğu saptandı (Tablo 5).  
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Tablo 4. 16S rRNA ve COI haplotiplerinin populasyonlara göre dağılımı ve 

frekansları 

16S rRNA COI 

H
a

p
lo

ti
p

 n
o

 
Populasyonlar 

H
a

p
lo

ti
p

 n
o

 

Populasyonlar 

A
rd

eş
en

 

F
ın

d
ık

lı
 

E
sp

iy
e
 

F
a

ts
a
 

A
la

ça
m

 

K
ö

rf
ez

 

K
ef

k
en

 

G
ü

ll
ü

k
 

A
rd

eş
en

 

E
sp

iy
e
 

F
a

ts
a
 

A
la

ça
m

 

K
ö

rf
ez

 

K
ef

k
en

 

G
ü

ll
ü

k
 

H1 4  3 7 9  6 9 H1 5 1 4 5  5 3 

H2      1   H2 5 1 3   1  

H3    1   1  H3 3       

H4       1  H4 3  3 2  1 2 

H5 1   2   2 1 H5 1      1 

H6       1 1 H6      1  

H7 1        H7      1  

H8        1 H8       1 

H9        2 H9       1 

H10        1 H10       1 

H11    2    1 H11    1    

H12        1 H12    1    

H13        1 H13    1    

H14 1        H14     1   

H15 1                

H16 1                

H17    1 1            

H18    1             

H19    1             

H20   1 1             

H21  1               

Toplam 9 1 4 16 10 1 11 18  17 2 10 10 1 9 9 

 

COI gen bölgesi için haplotip çeşitliliği, Hd: 0,7840; nükleotit çeşitliliği ise, 

Pi: 0,00269 olarak tespit edildi. Bu gen bölgesi için nükleotit kompozisyon oranları 

T(U): 28.8; C: 29.2; A: 23.9; G: 18.1 olarak tespit edildi. Transisyon / transversiyon 

oranları k1 = 16.64 (purinler) ve k2 = 1.306 (pirimidinler), toplam transisyon / 

transversiyon eğilimi R = 3.402 olarak hesaplandı. 
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Tablo 5. COI geni için değişken nükleotit pozisyonları       

           111111223444555556 

          3112299069138367990 

        580073824392748333677 

Hap_1   TCGTAAATCAGGGAAAGGTAA 

Hap_2   ............A.G...... 

Hap_3   ..........A.......... 

Hap_4   ............A........ 

Hap_5   C...........A........ 

Hap_6   .......C....A.G.T.... 

Hap_7   ..TCCC............... 

Hap_8   .............C...T... 

Hap_9   ............A.G...C.. 

Hap_10  ........A............ 

Hap_11  ......G....A...CA..CT 

Hap_12  .A................... 

Hap_13  ......G.............. 

Hap_14  .........G..A........ 

 

Haplotip ağ analizinde mevcut 14 haplotip en az 1 en fazla 7 nükleotit 

farklılılığıyla konumlanmıştır. En yaygın haplotip olan H1, 23 örnekle temsil edilirken 9 

adet haplotip 1 örnekle temsile edilmektedir. Haplotip dağılım ve frekans analizleri, 

haplotiplerin birden fazla populasyon tarafından paylaşıldığı tespit edilmiştir. Örneğin H1 

haplotipi Ardeşen, Espiye, Fatsa, Alaçam, Kefken ve Güllük populasyonlarına ait 

örnekler bulunmaktadır (Şekil 13).  
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Şekil 13. Sitokrom Oksidaz Alt Ünite I (COI) genine dayalı olarak populasyonlar 

arasındaki ilişkiyi gösteren köksüz haplotip ağları. 
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Populasyonlar arası genetik mesafe oldukça düşüktür (< %0.5). Populasyonlar 

arası genetik mesafe 0.0016 (Fatsa- Espiye) ile 0,0042 (Alaçam- Körfez ve Kefken- 

Körfez) arasında değişmektedir.  Populasyon içi genetik farklılık ise 0.0016 (Fatsa) ile 

0,0036 (Kefken) arasında değişmektedir (Tablo 6). 

 

Tablo 6. COI genine dayalı populasyonlar arasındaki Kimura 2 parametresi modeline 

göre genetik mesafe  

 Ardeşen Espiye Fatsa Alaçam Kefken Körfez Güllük 

Ardeşen 0,0023       

Espiye 0,0020 0,0033      

Fatsa 0,0019 0,0016 0,0016     

Alaçam 0,0030 0,0029 0,0027 0,0031    

Kefken 0,0029 0,0027 0,0026 0,0034 0,0036   

Körfez 0,0033 0,0033 0,0028 0,0042 0,0042  -  

Güllük 0,0026 0,0025 0,0023 0,0031 0,0032 0,0036 0,0031 

Gri renkli olanlar populasyon içi genetik mesafeyi verir. 

 

 Populasyonlar için olası demografik değişimlerinin (tıkanıklıklar veya 

genişlemeler) izlerini ve nötr bir evrim modeli için beklenen polimorfizm modelinden 

sapmaları tespit etmek için kullanılan COI geni için Fu'nun Fs ve Tajima'nın nötralite 

testlerinin sonuçları Tablo 7 'de sunulmuştur. Fu'nun Fs ve Tajima D tarafsızlık testi 

sonuçları Tajima D: -1,39868 (Alaçam) ve 1,33722 (Fatsa), Fu’nun Fs değeri ise -2,329 

(Güllük) ve 0,477 (Fatsa) değerleri aralığında olduğu belirlenmiştir. Espiye 

populasyonu için örnek sayıları yetersiz olduğundan Fu'nun Fs ve Tajima D değerleri 

hesaplanamamıştır. (Tablo 7). 
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Tablo 7.  COI geni için örnekleme lokaliteleri, havzaları, örnek ve haplotip sayıları, 

genetik çeşitlilik indeksleri, Tajima D ve Fu’nun Fs tarafsızlık testleri.  

 N NH Hd π  Tajima D  Fu’s Fs  

Ardeşen 17 5 0,809 0,00226 0,55320 -0,497 

Espiye  2 2 1,000 0,00324 - - 

Fatsa  10 3 0,733 0,00162 1,33722 0,477 

Alaçam  10 5 0,756 0,00310 -1,39868 -0,706 

Körfez+Kefken  10 6 0,778 0,00371 -1,22839 -1,483 

Güllük 9 6 0,889 0,00306 -1,18930 -2,329 

N: Örnek sayısı, NH: Haplotip sayısı, Hd: Haplotip çeşitlilik, π= Nükleotit çeşitlilik 

 

AMOVA analiz sonucuna göre % -0,05 populasyonlar arası farklılıktan % 

100,05 ü ise populasyon içi farklılıktan kaynaklandığı belirlenmiştir. FST= -0.00054 

olarak hesaplanmıştır. Alaçam ve Ardeşen populasyonları ile Alaçam ve Fatsa 

populasyonları arasında anlamlı farklılık mevcut olup diğer popülasyonlar arası anlamlı 

farklılık yoktur.  

 

2.8.1.2. 16S rRNA Genine Ait Bulgular 

S. porcus türünün dağılım gösterdiği 8 istasyondan örneklenen 70 bireyin 

mitokondriyal DNA 16S rRNA gen bölgesinin 803 bç’lık kısmı analiz edilmiştir. 

Ardeşen örnekleri 6, Fındıklı örnekleri 1, Kefken örnekleri 5, Güllük örnekleri 9, 

Alacam örnekleri 2, Fatsa örnekleri 8, Espiye örnekleri 2, Körfez örnekleri 1 haplotip ile 

temsil edilmektedir (Tablo 4). Filogenetik analize dâhil edilen toplam 70 örnekte, 21 

haplotip ve 6 adet parsimonik bilgi verici, 24 değişken bölge ve 779 adet korunmuş 

bölge olduğu saptandı (Tablo 8). 16S rRNA gen bölgesi için haplotip çeşitliliği, Hd: 

0,7964; nükleotit çeşitliliği ise, Pi: 0,02706 olarak tespit edildi. Bu gen bölgesi için 

nükleotit kompozisyon oranları T(U): 22.5; C: 26.3; A: 30.9; G: 20.3 olarak tespit 

edildi. Transisyon / transversiyon oranları k1 = 9,305 (pürinler) and k2 = 5,892 

pirimidinler, toplam transisyon / transversiyon eğilimi R = 3,732 olarak hesaplandı. 
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Tablo 8. 16S rRNA geni için değişken nükleotit pozisyonları 

 

           111111112224555566678 

         36011345782346078988920 

        584301888412516151039302 

Hap_1   TTGCCTCACGAATTTGTCAATGCG 

Hap_2   C....................... 

Hap_3   .........A.............. 

Hap_4   ....AA.................. 

Hap_5   .......G................ 

Hap_6   ...............A........ 

Hap_7   .......G....C........... 

Hap_8   ..................G..... 

Hap_9   .C.....G................ 

Hap_10  ...A..G................. 

Hap_11  .C...................... 

Hap_12  .................A...... 

Hap_13  ..........G............. 

Hap_14  ........T....CG.A....... 

Hap_15  ..T..................... 

Hap_16  .C.....G.............C.. 

Hap_17  .......................A 

Hap_18  ...........G............ 

Hap_19  .........A.........G.... 

Hap_20  .......G............C... 

Hap_21  ......................T. 



 

36 

 

Haplotip ağ analizinde mevcut 21 haplotip en az 1 en fazla 7 nükleotit 

farklılılığıyla konumlanmıştır. En yaygın haplotip olan H1, 38 örnekle temsil 

edilirken 26 adet haplotip 1 örnekle temsile edilmektedir. Haplotip dağılım ve frekans 

analizleri, haplotiplerin birden fazla populasyon tarafından paylaşıldığı tespit edilmiştir. 

H1 haplotipinde Ardeşen, Espiye, Fatsa, Alaçam, Kefken ve Güllük 

populasyonlarına ait örnekler bulunmaktadır (Şekil 14). 

 

 

 

Şekil 14. 16S rRNA genine dayalı olarak populasyonlar arasındaki ilişkiyi gösteren 

köksüz haplotip ağları. 

 

16S rRNA genine göre populasyonlar arası genetik mesafe oldukça düşüktür (< 

%0.5). Populasyonlar arası genetik mesafe 0,0007 (Espiye ve Alaçam) ile 0,0028 

(Ardeşen- Fındıklı ve Ardeşen- Körfez) arasında değişmektedir. Populasyon içi 

genetik farklılık ise 0.0002 (Alaçam) ile 0,0028 (Ardeşen) arasında değişmektedir 

(Tablo 9).  
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Tablo 9. 16S rRNA genine dayalı populasyonlar arasındaki Kimura 2 parametresi 

modeline göre genetik mesafe  

  Ardeşen Fındıklı Espiye Fatsa Alaçam Kefken Körfez Güllük 

Ardeşen 0,0028        

Fındıklı 0,0028  -       

Espiye 0,0019 0,0019 0,0012      

Fatsa 0,0022 0,0021 0,0013 0,0016     

Alaçam 0,0017 0,0014 0,0007 0,0010 0,0002    

Kefken 0,0021 0,0019 0,0012 0,0014 0,0008 0,0013   

Körfez 0,0028 0,0025 0,0019 0,0021 0,0014 0,0019  -  

Güllük 0,0022 0,0021 0,0014 0,0016 0,0010 0,0014 0,0021 0,0016 

Gri renkli olanlar populasyon içi genetik mesafeyi verir. 

 

  Populasyonlar için olası demografik değişimlerinin (tıkanıklıklar veya 

genişlemeler) izlerini ve nötr bir evrim modeli için beklenen polimorfizm 

modelinden sapmaları tespit etmek için kullanılan 16S rRNA geni için Fu'nun Fs ve 

Tajima'nın nötralite testlerinin sonuçları Tablo 10' da sunulmuştur. Fu'nun Fs ve 

Tajima D tarafsızlık testi sonuçları Tajima D: -1,60033 (Güllük) ve -0,70990 

(Espiye), Fu’nun Fs: -5,926 (Güllük) ve 1,099 (Espiye) değerleri aralığında olduğu 

belirlenmiştir (Tablo 10). 

 

Tablo 10. 16S rRNA geni için örnekleme lokaliteleri, havzaları, örnek ve haplotip 

sayıları, genetik çeşitlilik indeksleri, Tajima D ve Fu’nun Fs tarafsızlık testleri  

 N NH Hd π  Tajima D  Fu’s Fs  

Ardeşen+Fındıklı 10 7 0,867 0,00282 -1,59020 -2,875 

Espiye  4 2 0,500 0,00125 -0,70990 1,099 

Fatsa  16 8 0,808 0,00161 -1,36612 -4,614 

Alaçam  10 2 0,200 0,00025 -1,11173 -0,339 

Körfez+Kefken  12 5 0,709 0,00131 -1,46460 -1,929 

Güllük 18 9 0,758 0,00156 -1,60033 -5,926 

N: Örnek sayısı, NH: Haplotip sayısı, Hd: Haplotip çeşitlilik, π= Nükleotit çeşitlilik 

 

16S rRNA geni veri setinin AMOVA analiz sonuçlarına göre varyasyonun  % 

101,15 ü ise populasyon içi farklılıktan % -1,15 populasyonlar arası farklılıktan 

kaynaklandığı belirlenmiştir. Popülasyonlar arası anlamlı farklılık yoktur. FST= -

0.01155 olarak hesaplanmıştır.  
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2.8.2. Filogenetik Yapıya İlişkin Bulgular 

Filogenetik analizler sonucunda çalışılan popülasyonlara ait örneklerin aynı 

haplogrupta toplanmış olduğu görülmektedir. Ardeşen, Fındıklı, Espiye, Fatsa, 

Alacam, Körfez, Kefken ve Güllük populasyonlarına ait örnekler düşük bootsrap 

değerleriyle filogenetik ağaçta konumlanmıştır (Şekil 15, 16). Sitokrom oksidaz ve 

16S rRNA genlerine dayalı çizilen maksimum likelihood ağacı birbirleriyle 

uyumludur.  
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Şekil 15. COI geninin maksimum olasılık metotuna göre çizilmiş filogenetik ağacı 
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Şekil 16. 16S rRNA geninin maksimum olasılık metotuna göre çizilmiş filogenetik 

ağacı 
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3.TARTIŞMA VE SONUÇ 

 

Bu çalışmada ülkemizden 8 farklı lokaliteden Scorpaena porcus türüne ait 

populasyonların COI ve 16S rRNA gen bölgesine dayalı genetik yapılanmaları ve 

arasındaki ilişki ortaya çıkarılmıştır. Bu çalışma Scorpaena porcus türüne ait ülkemiz 

Karadeniz populasyonları için geniş bir coğrafik aralığı kapsayan ilk çalışmadır.  

Boissin vd. (2016) yaptıkları çalışmada S. porcus’un Akdeniz ve Karadeniz 

populasyonlarını mikrosatellit işaretleyiciler ile ayırırken; mitokondriyal DNA ile iki 

bölgeye ait populasyonların ayırılmadığından bahsetmiştir. Karadeniz için sadece iki 

populasyon genetik olarak heterojen bir yapı gösterirken bu durum mekânsal 

örnekleme göstermemiştir. Aynı araştırmacının sonuçlarına göre, Akdeniz ve 

Karadeniz populasyonları yakın zaman genişlemesi ile oluşmuştur. Karadeniz ve 

Akdeniz için genetik çeşitlilik seviyesi aynıdır. Geçmiş çalışmalarında ışığında 

Karadeniz populasyonunun yakın zamanda kolonize olduğu düşünülür. Fakat genetik 

çeşitlilik Akdeniz ile benzer özellik gösterdiği için (sonradan kurulmasına rağmen 

azalmış bir genetik çeşitliliğe sahip olmadığı için) göçün yoğun ve fazla bireylerle 

gerçekleştiği tahmin edilmektedir. Boissin vd. (2016) çalışmasına benzer olarak 

mevcut çalışmada da Karadeniz populasyonlarında tespit edilen yüksek haplotip ve 

nükleotid çeşitliliği bu hipotezi doğrular. Bununla birlikte 8000 yıl önceki tuzluluk 

krizinden bireylerin sığınakların varlığı ile kurtulduğu ihtimali varsayım dışı 

bırakılmamıştır. Sığınak populasyonları atasal genetik çeşitliliği korumuş ve sonra bu 

çeşitlilik Akdeniz populasyonu ile birlikte karşılaşmıştır. Boissin vd. (2016) 

çalışmasında nötralite testi ile populasyonda genişlemeyi ortaya çıkarmıştır. Bu 

çalışmada da Karadeniz populasyonları için tespit edilen negatif nötralite test 

değerleri yakın zaman populasyon yayılımını destekler. Ayrıca bu araştırmacı 

Karadeniz populasyonu için genetik verilerin hala yetersiz olduğundan bahsetmiştir. 

Mitokondriyal DNA ve nüklear DNA sonuçları birbirinden farklı çıkmıştır. Bunun 

sebebi mitokondriyal DNA’da mutasyonların genetik sürüklenme üzerinde kısıtlı 

rolü olmasıdır. Ayrıca mtDNA için genetik farklılığın tespit edilememesi, mtDNA 

için tamamlanmamış soy bağlanmasının da işareti olabilir. Boissin vd. (2016) 

yaptıkları çalışma da Karadeniz’den Şile ve Sinop populasyonları çalışılmış ve 

populasyonlar arası genetik farklılık tespit edilmemiştir. Yapılan çalışmada da 
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Karadeniz populasyonları arasında herhangi bir genetik farklılık tespit edilmemiştir. 

Karadeniz populasyonu Akdeniz populasyonuna göre daha homojen bir yapı 

göstermektedir.   

Francisco vd. (2021) yaptıkları çalışmada S. maderensis’de tür için genetik 

çeşitliliği incelemiştir. Yaptıkları haplotip ağı analizine göre; çok sayıda tekil ve az 

sayıda paylaşılan haplotip ile karakterize edilen derin hiper çeşitli çalı benzeri soy 

yapısını tespit etmiştir. Benzer bir haplotip ağı mevcut çalışmada da ortaya 

konmuştur. 

Scorpaena türlerine ait literatürde farklı karşılaştırmalı çalışmalar mevcuttur. 

Thode vd. (1985) S. porcus ve S. notata türlerini C bantı özellikleri ve DNA 

değerlerine göre çeşitliliğini incelemiştir. İki tür arası farklılıkları ortaya koymuştur. 

Turan vd. (2009) Akdeniz’den İskenderun körfezinden Scorpaeniformes takımına ait 

iki cins ve altı türü (Helicolenus dactylopterus, Scorpaena maderensis, Scorpaena 

elongata, Scorpaena scrofa, Scorpaena porcus, Scorpaena notata) morfolojik ve 

mitokondriyal 16S rRNA genine göre karşılaştırmalı olarak incelemiştir. Bahsi geçen 

çalışmada toplam 6 haplotip tespit edilmiş ve bunların 2’si S. elongata, diğer türler 

için birer haplotip bildirilmiştir. Scorpaena cinsleri arasında en düşük genetik 

farklılık (0,07) S. porcus ve S. notata, en yüksek genetik farklılık S. maderensis ile S. 

notata (0,11) arasında tespit edilmiştir. Ayrıca, aynı çalışmanın NJ ağacına göre S. 

porcus ve S. notata türleri aynı lineage de konumlanmıştır. Ayrıca çalışmada 

morfolojik farklılığın derecesi ve yapısı genetik farklılık ile uyumlu değildir. 

İnceledikleri 873 bç. içerisinde 64 değişken nükleotid, 79 parsimoni bilgi verici 

bölge tespit edilmiştir. Nükleotid kompozisyonları ise C:22,1 ve T:30,9 olarak 

bildirilmiştir. Bu çalışmada ise 16S rRNA gen bölgesi için 803 bç. içerisinde 70 adet 

parsimonik bilgi verici, 24 değişken bölge ve 779 adet korunmuş bölge olduğu 

saptandı. Nükleotit kompozisyon oranları T(U): 22,5; C: 26,3; A: 30,9; G: 20,3 

olarak tespit edildi. 

Trojette vd. (2014) Tunus’tan üç farklı S. porcus populasyonunu otolit 

yapılarına göre diskriminant analizi ile karşılaştırmıştır. Buna göre araştırmacılar, 

farklı çevrede yaşayan populasyonlar arası az da olsa örtüşmeye rağmen farklılık 

tespit etmiştir. 

 Ülkemizdeki Scorpaena porcus populasyonlarını inceleyen genetik yapılarını 
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ortaya koyan en güncel çalışma ise Yedier ve Bostancı (2022) tarafından 

gerçekleştirilmiştir. Bu çalışmada Scorpaena cinsinin moleküler ve otolit yapısına 

göre incelemiştir. Buna göre, Akdeniz, Ege, Karadeniz ve Marmara’dan beş farklı 

Scorpaena türünü (S. maderensis, S. elongata, S. scrofa, S. porcus, S. notata) 

moleküler (COI; 652 bç) ve otolit yapılarına göre ayırmışlardır. Çalışmadaki 5 tür 

için toplam 18 haplotip tanımlanmıştır: S. elongata, S. maderensis ve S. scrofa için 3 

haplotip, S. notata için 4 haplotip ve S. porcus için 5 haplotip. Tür içi genetik 

farklılık S. elongata için 0-0,00307,  S. maderensis için 0-0,02341, S. notata için 0-

0,01084, S. porcus için 0-0,00618, S. scrofa için ise 0-0,00617 olarak bildirilmiştir. 

En yüksek türler arası farklılık S. maderensis ve S. notata (0,1569) arasında tespit 

edildi. Bahsi geçen çalışmaya benzer olarak bu çalışmada da tür içi genetik farklılık 

COI geni için 0,0016 ile 0,0036 arasında; 16S rRNA geni için ise 0,0002 ile 0,0028 

arasında tespit edildi. Bu çalışmada coğrafik olarak en uzak populasyonlar için 

(Güllük-Ardeşen) bile düşük genetik farklılık (0,003) tespit edilmiştir. Benzer 

sonuçlar farklı bir Scorpaena türü olan S. maderensis için de bildirilmiştir. Francisco 

vd. (2021) mevcut coğrafik bariyerlere rağmen Atlantik ve Akdeniz populasyonları 

arasında genetik farklılık tespit edememiştir. Araştırmacılar bu sonucu, geniş 

ortalama pelajik larva süreci ve yüksek yetişkin yayılım kabiliyeti ile 

ilişkilendirmiştir.  

Scorpaena cinsi renk benzerlikleri ve farklı habitatlarda yaşayanların 

morfolojik özelliklerinin çakışmasından dolayı birbirlerinden ayırımı zor olan türleri 

içerir (Hureau ve Livtinenko, 1986; Akalın vd., 2011; Froese ve Pauly, 2021). 

Özellikle S. porcus diğer Scorpaena türleri ile karıştırılmaktadır. Yedier ve Bostancı 

(2022) ülkemiz kıyılarında dağılım gösteren Scorpaena türleri için yapılan 

çalışmaların yetersiz olduğundan bahsetmiştir. Araştırmacılar yaptıkları çalışmada 

Ordu, Şile, Marmara Ereğlisi, Çanakkale, Balıkesir, İzmir, Antalya ve Hatay 

istasyonlarından bireyleri analizi etmişlerdir. Bu çalışmada ise Yedier ve Bostancı 

(2022)’nin çalışmasından farklı olarak Rize, Giresun, Samsun, Kocaeli, Edirne ve 

Muğla istasyonlarından bireyler analiz edilmiştir. Bu çalışma ile yeni istasyonlardan 

bireylere ait genetik çeşitlilik verileri literatüre sunulmuştur.  

Deniz biyoçeşitliliğinin ve genetik yapılanmasının değerlendirilmesi 

populasyon yönetimi ve koruma biyolojisinin ana gayesidir. Bu çalışma ile 
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Scorpaena porcus türü için genetik veri sağlanmış ve özellikle Karadeniz için eksik 

istasyonlara ait literatüre bilgi temin edilmiştir.  

Taksonomik, fonksiyonel ve filogenetik çeşitlilik ile birlikte genetik çeşitlilik 

biyoçeşitliliğin bir yapı taşıdır. Denizler Deniz koruma alanları üzerinden global 

değişimlerden ve insani etkilerden etkili bir şekilde korunabilir (Guidetti vd., 2014). 

Bununla birlikte, Akdeniz DKA'larının etkinliği koruma taksonomik, fonksiyonel ve 

filogenetik çeşitlilik açısından değerlendirildiğinde (Mouillot vd., 2011), genetik 

faktörler göz önünde bulundurularak biyoçeşitliliğin bileşeni ve onun mekansal 

örüntüleri hala esas olarak eksiktir. Dahası, Güneydoğu Akdeniz bölgesi için az veri 

mevcuttur. Evrimsel işleyiş ve mekansal evrimsel potansiyeli olan alanlar ile ilgili 

daha net bir resim için Akdeniz’den daha fazla genetic verinin sağlanması gerekir. 

Akdeniz genetik çeşitliliğine katkı sağlayan bu çalışma literature veri sağlamaktadır. 

Karadeniz için ise baktığımızda, Karadeniz’in biyoçeşitliliğinin Akdeniz ve Ege’den 

daha düşük olduğu bilinmektedir (Batet vd., 2011). Fakat benzersiz bir deniz olan 

Karadeniz Dünya üzerindeki en üretken bölgedir (Düzgüneş vd., 2014). Yüksek 

üretkenliğe rağmen Karadeniz stoklarının % 62,2 biyolojik olarak devamlılığını 

sürdüremez hale gelmiştir (FAO, 2018). Bu yüzden de Karadeniz’deki genetik 

biyoçeşitliliğin tayini elzemdir.  

Bu çalışmanın sonuçlarına göre;  

1. COI gen bölgesine göre, Ardeşen örnekleri 5 haplotipte, Kefken 

örnekleri 5 haplotiple, Güllük örnekleri 6 haplotiple, Alaçam örnekleri 5 haplotiple, 

Fatsa örnekleri 3 haplotiple, Espiye örnekleri 2 haplotiple, Körfez populasyonuna ait 

örnekler ise 1 haplotiple temsil edildi.  

2. COI gen bölgesine göre; 14 haplotip ve 5 adet parsimonik bilgi verici, 

21 değişken bölge ve 596 adet korunmuş bölge olduğu saptandı. Haplotip çeşitliliği, 

Hd: 0,7840; nükleotit çeşitliliği ise, Pi: 0,00269 olarak tespit edildi.  

3. COI gen bölgesi için nükleotit kompozisyon oranları T(U): 28.8; C: 

29.2; A: 23.9; G: 18.1 olarak tespit edildi. Transisyon / transversiyon oranları k1 = 

16.64 (purinler) ve k2 = 1306 (pirimidinler), toplam transisyon / transversiyon 

eğilimi R = 3.402 olarak hesaplandı. 

4. COI gen bölgesine göre populasyonlar arası genetik mesafe oldukça 

düşüktür (< %0.5).  
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5. Fu'nun Fs ve Tajima D tarafsızlık testi sonuçları Tajima D: -1,39868 

ve -1,33722, Fu’nun Fs: -2,329 ve 0,477 değerleri aralığında olduğu belirlenmiştir.  

6. AMOVA analiz sonucuna göre % -0,05 populasyonlar arası 

farklılıktan % 100,05 ü ise populasyon içi farklılıktan kaynaklandığı belirlenmiştir. 

FST= -0.00054 olarak hesaplanmıştır. 

7. COI geni için Maksimum olasılık metoduna göre çizilmiş ağaçta, tüm 

populasyonlara ait bireyler aynı dalda toplanmıştır. Ege ve Karadeniz örnekleri ise 

ağaçta birlikte konumlanmıştır.  

8. 16S rRNA gen bölgesine göre Ardeşen örnekleri 6, Fındıklı örnekleri 

1, Kefken örnekleri 5, Güllük örnekleri 9, Alacam örnekleri 2, Fatsa örnekleri 8, 

Espiye örnekleri 2, Körfez örnekleri 1 haplotip ile temsil edilmektedir.  

9. 16S rRNA gen bölgesi için 21 haplotip ve 6 adet parsimonik bilgi 

verici, 24 değişken bölge ve 779 adet korunmuş bölge olduğu saptandı. Haplotip 

çeşitliliği, Hd: 0,7964; nükleotit çeşitliliği ise, Pi: 0,02706 olarak tespit edildi. 

10. Bu gen bölgesi için nükleotit kompozisyon oranları T(U): 22.5; C: 

26.3; A: 30.9; G: 20.3 olarak tespit edildi. Transisyon / transversiyon oranları k1 = 

9.305 (pürinler) and k2 = 5.892 pirimidinler, toplam transisyon / transversiyon 

eğilimi R = 3.732 olarak hesaplandı. 

11. 16S rRNA genine göre populasyonlar arası genetik mesafe oldukça 

düşüktür (< %0.5). 

12. 16S rRNA geni için Fu'nun Fs ve Tajima D tarafsızlık testi sonuçları 

Tajima D: -1,60033 ve -0,70990, Fu’nun Fs: -5,926 ve 1,099 değerleri aralığında 

olduğu belirlenmiştir. 

13. AMOVA analiz sonucuna göre % -1,15 populasyonlar arası 

farklılıktan % 101,15 ü ise populasyon içi farklılıktan kaynaklandığı belirlenmiştir. 

FST= -0.01155 olarak hesaplanmıştır. Popülasyonlar arası anlamlı farklılık yoktur. 

14. COI geni sonuçlarına benzer olarak 16S rRNA için Maksimum 

olasılık metoduna göre çizilmiş filogenetik ağaçta, Ege ve Karadeniz örnekleri 

birlikte konumlanmıştır.  
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