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ULKEMIZDE YAYILIM GOSTEREN KAHVERENGI ALABALIK (Salmo
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Kahverengi alabalik (Salmo trutta) Salmonidae familyasina mensup, genis yayilim
alanina sahip bir balik tiirtidiir. Dogal olarak, iilkemizde de bulunmaktadir. Taknosomik
durumu tartismali olan Salmo trutta’nin tilkemizde dagilim gdsteren popiilasyonlardan pek
cok yeni tiir tanimlamasi yapilmistir. Bu ¢aligmada 12 farkli havzadan 6rneklenen 37 farkli
Salmo trutta popiilasyonuna ait bireylerin genetik gesitliligi degerlendirilmistir. Calismada
iki mtDNA gen bolgesi (COI, cyt-b), mtDNA’nin replikasyonunu ve transkripsiyonunu
diizenleyen kontrol bolgesi (d-loop) ve niikleer ITS bolgesi analiz edilmistir. Ek olarak
poptilasyonlar aras1 genetik g¢esitliligin  belirlenmesi i¢in 16 mikrosatelit lokusu
kullanilmistir. COI gen bolgesinde 23 haplotip, cyt-b gen bolgesinde 27 haplotip, d-loop
bolgesinde 87 haplotip ve ITS bolgesinde 21 haplotip belirlenmistir. Popiilasyonlar arasi
ayrimi en iyi yansitan gen bolgelerinin cyt-b ve d-loop bolgeleri oldugu belirlenmistir.
Mikrosatelit veri analiz sonucunda 16 lokusun 4’ ¢ogaltilamadigindan analizlere dahil
edilmemistir. Geriye kalan 12 lokus ile yapilan analizler sonucunda popiilasyonlar arasi
diisiik seviyede genetik farklilik oldugu belirlenmistir. Mekéansal varyasyon analiz sonucuna
gore poplilasyonlarin mekansal homojenite gosterdigi ve cografik mesafe ile genetik mesafe
arasinda anlamli bir iliski olmadig1 belirlenmistir. Ebeveyn analizinde ise 12 havzadan
orneklenen 36 popiilasyonun 25’inde ebeveyn atamalarinin tamami ayni popiilasyona ait
bireylerden olusurken geriye kalan 11 popiilasyondaki bireylerin ebeveyn atamalarinda ise

farkli popiilasyonlardan muhtemel ebeveynlerin olabilecegi belirlenmistir. Yani 25
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popiilasyona ait drneklenen bireylerin farkli havzalardaki popiilasyonlara ait bireyler ile
hibritlesmedigi goriilmektedir. Calismamizda elde edilen sonuglar 1s18inda farkl: S. trutta
tiiri tammmlanan pek ¢ok popiilasyon arasindaki genetik farkliligin az oldugu tespit edilmis,
tek gen bolgesi analizine dayali bu tiir igin tanimlamalarinin yetersiz oldugu belirlenmistir.
Dizi analiz ve mikrosatelit analiz sonuglar1 iilkemizde yayilim gdsteren kahverengi
alabaliklarin tek bir tiire at popiilasyonlar olduguna isaret etmektedir. Dolayisiyla, yalnizca
morfolojik Ozelliklere ve mitokondriyal cyt-b gen bolgesindeki birka¢ baz farkliliklara

dayanarak yeni tiir tanimlamak oldukga yaniltici olabilir.

Anahtar Kelimeler: Kahverengi Alabalik, mtDNA, Mikrosatelit, Hibridizasyon, Ebeveyn
Analizi
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Brown trout (Salmo trutta) is a widely distributed fish species belonging to the
Salmonidae family. It's naturally distributed across our country. Taxonomic status of the
Brown trout is controversial, yet numerous new species of Salmo trutta were discovered
from different populations. In this study, the genetic diversity of Salmo trutta, sampled from
37 different populations in 12 different basins, was evaluated. In this thesis, two mtDNA
gene regions (COl, cyt-b), the control region (d-loop) that regulates mtDNA replication and
transcription, and the nuclear ITS region were analyzed. Additionally, 16 microsatellite loci
were used to determine genetic diversity among populations. 20 haplotypes were determined
in the COI gene region, 23 haplotypes in the cyt-b gene region, 93 haplotypes in the d-loop
region, and 5 haplotypes in the ITS region. It was determined that the gene regions that best
reflect the distinction between populations are the cyt-b gene region and d-loop regions. As
a result of microsatellite data analysis, 4 of the 16 loci could not be amplified, and they were
not included in the analysis. Based on the results performed with the remaining 12 loci, it
was determined that there was a low level of genetic variation between populations.
According to the results of the spatial variation analysis, the populations showed spatial
homogeneity, and there was no significant relationship between geographical distance and
genetic distance. In the parent analysis, in 25 of the 36 populations sampled from 12 basins,
all parental assignments consist of individuals belonging to the same parts; in the remaining
11 populations, those that can be kept from different parts are stopped. Of the 25 populations
sampled, individuals from different basins did not hybridize. In the light of the results

obtained, it was determined that the genetic difference between populations with different S.
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trutta species was low, and species definitions based on single gene region analysis were
insufficient. Sequence analysis and microsatellite analysis results indicate that the brown
trout distributed in our country are populations of a single species. Therefore, defining new
species solely based on morphological characteristics and a few base differences in the

mitochondrial cyt-b gene region can be highly misleading.

Key Words: Brown trout, mtDNA, Microsatellite, Hybridisation, Parentage analysis
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1. GENEL BILGILER

Giliniimiizde, gelismis iilkelerdeki insanlar beslenmelerine dikkat etmekte ve saglik
acgisindan uygun gidalar yemeyi tercih etmektedirler. Bu gidalar arasinda balik; yapisinda
bulunan doymamis yag asitleri ve zengin protein igerigi ile viicudun temel besin maddelerini
kargilamasinin yani sira, yetistiricilik ve avciligi ile bir¢ok insan i¢in ge¢im kaynagi olmakta
ve iilkelerin birbirleri arasindaki ticaretin gelismesine katki saglamaktadir. Diinya ¢apinda
avlanan su iiriinleri miktarinda donem donem artma ve azalmalar yasanirken, yetistiricilik
tretiminin yillar igerisinde arttigt ve 2030 yilinda yetistiricilik yoluyla elde edilmesi
beklenen su tirlinleri miktarinin avcilikla elde edilen miktarla ayn1 olacagi dngoriilmektedir.
Bu diisiince diinyada ve iilkemizde deniz ve i¢ sularin dnemini her gegen giin artirmakla
birlikte su iriinleri yetistiriciligini gelecegin 6nemli sektdrlerinden biri olarak ©ne
¢ikartmaktadir (TEPGE, 2018).

Ulkemizde yetistiricilik ile yapilan iiretimin 2023 yilinda 399.529 tonu denizlerde,
154.333 tonu ise i¢ sularda gerceklesmistir. Denizlerde yetistiricilik iiretimi basta levrek ve
cipura olmak lizere Ege ve Akdeniz bdlgelerinde yapilirken, i¢c sulardaki iiretim ise
gokkusagi alabaligi ve kahverengi alabalik olmak {izere Karadeniz bdlgesinden
saglanmaktadir (URL-1).

Insan tiiketiminde kullanilan baliklarin biiyiik bir kism1 avciliktan elde edilmektedir.
Bu durum, popiilasyonlar1 asir1 baskilamakta ve balik gen kaynaklarini azaltmaktadir.
Ayrica dogal su kaynaklarinin bozulmasi, habitatlarin tahrip edilmesi, baliklarin kullandig:
besinlerin gesitli sekillerde ortamdan uzaklastirilmasi, iklim degisikliginin neden oldugu su
sicakliklarinin artmasi, akarsu rejimlerinin degismesi, asir1 kirlilik ve cesitli aktivitelerle
habitatlarinin bozulmasi, dogal go¢ yollarinin baraj, hidroelektrik santralleri gibi bariyerlerle
kapatilmasi, bolge baliginin besinine ortak olacak istilaci tiirlerin ve hastalik etmenlerinin
ortama giris yapmasi gibi nedenler gen kaynaklarinin ciddi sekilde zarar gérmesine neden
olmaktadir (Larios-Lopez vd., 2015).

Bir¢ok su kaynaginda azalan popiilasyonlarin desteklenmesi i¢in baliklandirma
caligmalar1 yapilmaktadir. Baliklandirma c¢alismalarinda her ne kadar damizlik baliklar
baliklandirma yapilacak su kaynagindan temin edilse de yetistirme {initelerinde
damizliklarin birbirleriyle karistirilmasi, kulugkahanelerde ayni dolapta bulunan yumurta ve

larvalarin karigmasi ve kontrolsiiz balik taginimi gibi istemli veya istemsiz olarak bir¢ok su



kaynagina dogal popiilasyonu disinda balik girmekte ve hibritlesmeye (farkli tiirlere ait
baliklardan elde edilen yavru) yada melezlesmeye (cross-breeding; ayni tiire ait fakat farkl
ekotipe sahip baliklardan elde edilen yavru) neden olmaktadir (Wollebaek vd., 2012). Hibrit
bireylerde gozlenen farkli bir takim morfolojik 6zellikler yaniltici olabilmekte ve yanlis
smiflandirmalara yol acabilmektedir. Rekombinant DNA teknolojisindeki ilerlemelerle
genlerin belirlenmesi, izole edilmesi, klonlanmas1 sayesinde belirli 6zelligi olan bu genlerin
siirekli olarak korunmasi, tiir i¢inde veya tilirler arasinda aktarimi ile miimkiin hale
gelmektedir (Ertugrul vd., 2005).

Insanlarin biyolojik cesitlilik iizerindeki etkilerini degerlendirmek ve tiirlerin yok
olmasini Onlemek icin pratik yaklagimlar gelistirmek koruma biyolojisinin hedefidir.
Koruma eylemlerinin nihai amaci tiirlerin uzun vadede kaliciligini saglamak oldugundan,
popiilasyon i¢i genetik ¢esitliligin korunmasi yiiksek dncelige sahip olmalidir (Soulé, 1986;
Wilson, 1992). Tiirlerin siirdiiriilebilir avciligini saglamak ve dogal kaynaklarin korunmasi,
stok yonetiminin amacini olusturur (Kahilainen vd., 2014). Biyolojik tiir, birbirleriyle dogal
kosullar altinda verimli dol aligverisi yaparak iireyen, ayni veya yakin gen havuzunda
bulunan, yapisal, islevsel ve davranigsal olarak birbirine benzeyen fakat diger popiilasyon
gruplarindan tireme bakimindan ayrilan bireyler toplulugudur. Fakat bu tiir tanimm
biyolojinin tiim alanlar1 i¢in yeterli degildir. Aragtirmacilar kendi amaglarina uygun birgok
tiir tanim1 yapmaktadir. Morfolojik tiir tanimi1 tamamen morfolojik kriterleri esas alip
digerlerinden farkli olan ve ayirt edilebilen grup olarak adlandirilir. Ancak dis goriiniis
tirleri ayirt etmede yetersiz kalabilir. Kalitsal temele dayali, eseyli liremeyi yani gen
aligverisini esas alan tiir tanim1 ise genetik tiir kavrami olarak bilinir. Irksal tiir ise genetik
olarak pek fazla birbirine karigmayan, birbirlerinden cesitli sekillerde izole olmus, genetik
ve morfolojik agidan birbirine géreceli olarak benzeyen canli gruplarina verilen isimdir. Bir
grup arastirmaci, biyolojik tiir kavramina alternatif olarak filogenetik tiir kavramini kabul
ederler. Bu tiir, diger gruplarla ayn1 atadan gelen ve bu gruplardan ayirt edilebilen en kiigiik
organizma grubudur. Belirli bir zamanda ayn1 bolgede yasayan ve ayni tiire ait bireylerden
olusan topluluklara popiilasyonu olustururken, biyolojik siniflandirmada bir tiiriin dagilim
alani i¢inde farkli bolimlenmelerde yasayan ve birbirlerinden morfolojik 6zelliklerinin
farkliliklar ile ayrilan iki ya da daha fazla popiilasyondan her biri ise alt tiirii olusturmaktadir
(URL-2).

Tiir i¢i genetik cesitlilik, ayni tiirii olusturan bireylerin baz1 6zellikler agisindan ortak

veya farkli genlere sahip olmasi ile ortaya ¢ikmaktadir. Tiir, alttiir, varyete/irk ve popiilasyon



icerisindeki genlerin birbiri arasindaki farkliliklarla genetik cesitlilik belirlenmektedir (Isik,
2003). Genetik ¢esitlilik, taksonlarin evrimsel soylarina (filogenetik) geriye doniik bir bakis
saglar, popiilasyonlarin igindeki ve arasindaki mevcut genetik yapinin anlik goriintiisiinii
(popiilasyon ve ckolojik genetik) ve popiilasyonlarmn ve tiirlerin gelecekteki evrimsel
potansiyeline (evrimsel biyoloji) bir bakis saglamaktadir (Allendorf vd., 2013). Genetik
cesitlilikle birlikte, popiilasyon igerisindeki canlilarin farkli ortam sartlarina sahip allelleri
icermekte ve bu allelleri yavrularina aktarmaktadir (Mace & Purvis, 2008). Asir1 avlanma
ya da farkli sebeplerden dolay1 azalan popiilasyonlarda genetik daralma ve ayni soydan
bireylerin ¢iftlesmesi (kendileme) olduk¢a fazla goziikmektedir. Bu ciftlesme genetik
cesitliligin azalmasina, genetik daralmaya, hayatta kalma oranini, tiretkenligin diismesini ve
bireylerin degisen ¢evre sartlarina adaptasyonunu zorlastirmaktadir (Barett & Schluter,
2008; Abdul- 2 Muneer, 2014).

Giiniimiizde mikrosatelit belirtecler kullanilarak bircok hayvan tiiriinde ebeveyn
analizi olduk¢a yaygm yapilmistir. Mikrosatelit belirteglerde bireyler arasi genetik
varyasyon diger genetik belirteclere oranla oldukga yiiksektir. Allel sayisinin fazlaligi ve
belirlenen yiliksek polimorfizm sayesinde popiilasyonlar igerisindeki her bir bireye ait
genotipler ortaya c¢ikmaktadir. Ebeveynlerden yavrulara aktarilan genlerin agiga
¢ikarilmasinda oldukga iyi sonuglar verir. Fazla sayida mikrosatelit lokus ve popiilasyonlar,
baliklarda farkli hayat davranisi formlarinin ortaya ¢ikmasina ve yavrularin ebeveynlerinin

hangi baliklar oldugunun belirlenmesine olanak saglamaktadir (Liu & Cordes, 2004).

1.1. Kahverengi Alabaliklarin Taksonomik Durumu

Kahverengi alabalik (Salmo trutta) Salmonidae familyasina mensup, ilk olarak
Linnaeus tarafindan dere (fario), gol (lacustiris) ve deniz olmak iizere 3 morf (ekotip) olarak
tanimlanmis ve uzun bir siire polimorfik tek tiir olarak kabul gormiistiir (Bagliniere, 1999;
Ferguson, 2004).

Salmonidae familyasi, 11 cins (Salmo, Prosopium Oncorhynchus, Brachymystax,
Hucho, Coregonus, Parahucho, Salvethimus, Stenodus, Salvelinus,ve Thymallus) ve 230’a
yakin tiir sayistyla oldukg¢a genis bir grubu olusturmakta olup, gliniimiize kadar Salmo
cinsine ait Avrupa’da 29 tiir diinya genelinde 48 tiirlin varlig1 ileri siiriilmistiir (Kotellat &

Freyhof, 2007).



Kahverengi alabaliklar cografik yapiya bagl olarak bolgesel 6l¢ekte genetik ¢esitlilik
gosterebilmekte ve bunun neticesinde tiir i¢in morfolojik ve davramigsal farkliliklar
sergileyebilmektedir (Bernatchez vd., 1998; Savary vd., 2017; Ferguson vd., 2019). Ekolojik
ve morfolojik farkliliklara sahip olan kahverengi alabaliklarin farkli yasam big¢imleri
icermesi, bilim adamlar1 tarafindan, farkli isimler altinda tanimlanmalarina neden olmustur.
Kahverengi alabaligin morfolojik farkliliklar1 ya da farkli yasam bigimi taksonomik
siniflandirma i¢in yeterli degildir ve yanlis siniflandirmalara veya isimlendirmelere
yonlendirebilir (Ryman, 1983; Hindar vd., 1991). Basta Britanya ve Irlanda’da 20 olmak
lizere gliniimiize kadar birgok arastirmaci grubu tarafindan 57 farkli kahverengi alabalik tiirii
tanimlanmistir  (Ferguson, 2004). Salmo trutta tiriiniin bazi alt tiirlerinin ve/veya
ekotiplerinin Salmo cinsine ait bir tiir olarak kabul edilip edilmeyecegi noktasindaki goriis
ayriliklart nedeniyle, sistematikteki yeri tam olarak netlesmemistir (Bagliniére & Maisse,
1999). Bu cinse sahip olan bireylerin ¢ok yiiksek oranda fenotipik farklilik gdstermesi
taksonomideki en biiyiik tartisma sebebidir (Nelson vd., 2016). Tiirkiye’deki Salmo trutta
poplilasyonlar1 veya bireyleri arasinda da morfolojik ve genetik farkliliklar goriilmektedir.
Aragtirmacilarin bir kism1 bunlar1 ayr tiir olarak tanimlarken (Kottelat & Freyhof, 2007;
Turan vd., 2009; 2011; 2014; 2017; 2020) digerleri ise S. trutta tiirlerinin veya alt tiirlerinin
ekotip veya irk olarak adlandirilmasi gerekliligini ileri siirmistiir (Arslan & Bardakci, 2010;
Bardakci vd., 2006). Kalayci vd., (2018) yaptiklar1 galismada Tiirkiye’de dort S. trutta (S.t.
abanticus, S. labrax, S. fario, S. caspius) alt tiirii arasinda genetik mesafenin ¢ok az oldugu
ve bu nedenle bunlarimn tek bir tiir olarak adlandirilmasi gerektigini bildirmistir. Kahverengi
alabalik tek bir tiir olarak degerlendirildiginde sistematikteki yeri asagidaki gibidir (Tablo
1).

Tablo 1. Kahverengi alabaligin sistematik durumu

Alem Animalia

Sube Chordata

Sif Actinopterygii
Takim Salmoniformes
Familya Salmonidae
Cins Salmo

Tir Salmo trutta




1.2. Kahverengi Alabaligin Diinya’da ve Tiirkiye’de Dagilim

Ortak atadan geldigi diisiiniilen Salmonidea familyasindaki {i¢ cinsin (Salmo,
Oncorhynchus ve Salvelinus) buzul ¢agi dncesinde ortaya ¢iktigi (yaklagik 13 — 25 milyon
yil 6nce), buzul ¢aginin sona ermesiyle bazi popiilasyonlarin izole olup, cinsler arasindaki
farklilagsmanin giderek artmasina ve yeni tiirlerin ortaya ¢ikmasma yol agcmustir (Jones,
1959). Bu dénemde Bernatchez (2001) Atlantik, Tuna (Karadeniz-Hazar), Akdeniz, Adriatik
ve Marmoratus olmak iizere bagimsiz 5 ayr1 irkin olustugunu dogrulanmistir. Arica S.trutta
soylarmin S. salar'dan ayrilmast 9,6—15,4 milyon yil dncesine (Myd) yakin bir ¢esitlenme
geemisi gostermektedir (Segherlo vd., 2021).

Kahverengi alabalik (Salmo trutta) Salmonidae familyasina mensup, genis yayilim
alanina sahip bir balik tiiridiir (Elliot, 1994). Avrupa kitasinin neredeyse tamaminda,
kuzeybatida izlanda'dan giineydoguda Afganistan'daki Aral Denizi havzasina ve Fas'taki
Atlas Daglari'ndan Kuzey Iskandinavya ve Rusya'ya kadar uzanan genis bir dogal cografi
dagilim alanma sahiptir (Bernatchez, 2001). Ayrica giiniimiizde, Salmo trutta, diinyanin
farkli bolgelerine hem direkt dogadan hem de yumurtalarin transferiyle asilama ¢aligmalari

yapilip Antarktika kitasi hari¢ tiim kitalara yayilmstir (Elliott, 1989).

Rusyn
@ 1352-1939

fri =3
1890-1932

Sekil 1. Kahverengi alabaligin dogal yasam alani ve asilandigi1 bolgeler (Terzi, 2021)

Ulkemiz sularinda, dogal yayilim alani bulunan kahverengi alabaligin bes farkli
ekotipi (S. abanticus, S. macrostigma, S. labrax, S. caspius ve S. fario) belirlenmistir
(Geldiay & Balik 1996).



44.00°K

40007

36.00°K

[] Abant alsbabi
[ Karadeniz alabalifs ve dere alabalign A
[ Aras alshali 0
[ Anadolu alabalig:

440K

40.007K

28.00°D

320D 36.00°D 40.00°D 44.00°D

Sekil 2. Kahverengi alabaligin Tiirkiye'deki dagilimi (Terzi, 2021)

Fakat son zamanlarda bazi arastirmacilar iilkemizde Salmo cinsine ait ekotiplerdeki

farkliliklarin tlir statlisii olabilecek diizeyde oldugunu bildirmistir. Tiirkiye’de dagilim

gosteren Salmo cinsine ait tiirler Tablo 2’de verilmistir.

Tablo 2. Tiirkiye'de dagilim gosteren Salmo cinsine ait tiirler

Tur Adi

Salmo abanticus
Salmo caspius
Salmo araxensis
Salmo ardahanensis
Salmo baliki
Salmo brunoi
Salmo chilo

Salmo coruhensis
Salmo duhani
Salmo euphrataeus
Salmo fahrettini
Salmo kottelati
Salmo labecula
Salmo munzuricus
Salmo murathani
Salmo okumusi
Salmo opimus
Salmo platycephalus
Salmo rizeensis
Salmo tigridis
Salmo ekmekciae

Tortonese, 1954

Kessler, 1877

Turan, Kottelat ve Kaya, 2022

Turan, Kottelat ve Kaya, 2022

Turan, Aksu, Oral, Kaya ve Baycelebi, 2021
Turan, Baycelebi, Aksu ve Oral, 2024
Turan, Kottelat ve Engin, 2012

Turan, Kottelat ve Engin, 2010

Turan ve Aksu, 2021

Turan, Kottelat ve Engin, 2014

Turan, Kalayci, Bektas, Kaya ve Baygelebi, 2020
Turan, Dogan, Kaya ve Kanyilmaz, 2014
Turan, Kottelat ve Engin, 2012

Turan, Kottelat ve Kaya, 2017

Turan, Kottelat ve Kaya, 2022

Turan, Kottelat ve Engin, 2014

Turan, Kottelat ve Engin, 2012

Behnke, 1968

Turan, Kottelat ve Engin, 2010

Turan, Kottelat ve Bektas, 2011

Kiictik, Kalayci, Giiglii, Oral ve Turan, 2024




1.3. Kahverengi Alabaliklarin Biyolojisi

Kahverengi alabaliklar Diinyada en yaygin olarak bulunan balik tiirii olup, hizl1 akan
sulardan gollere ve denizlere kadar tiim su kaynaklarinda yasarlar (Kocabas, 2008). Adin1
viicudundaki kahverengi lekelerden alir. Viicutlarinin yan taraflari giimiis veya sarimtrak
renkte, karin bolgesi ise beyaz ya da sarimsidir. Viicudun 6zellikle yan ve arka kisimlarinda
siyah benekler yaygin olup bu beneklenme bazen de bas ve yiizgeclerde goriiliir. Denize
gocen baliklarin renkleri tath sulardaki baliklara goére daha agik renktedir (Aras vd., 1995).
Kuyrugun 6n kisminda kirmizimsi bir renk tonuna sahip yag ylizgeci bulunur. Bazi
ekotiplerde yag ylizgecinin sadece u¢ kisminda kirmizilik goriiliirken bazilarinda birden
fazla kirmizi beneklenme bulunabilir. Bazilarinin solunga¢ kapagi iizerinde tek bir biiyiik
siyah benek bulunurken bazilarinin solungag kapaginda birden fazla siyah benek bulunabilir.
Bu beneklenmeler kahverengi alabalik ekotiplerine 6zgii karakteristiktir (Mezzera vd., 1997;
Aparicio vd., 2005). S. trutta yanlardan hafif basik, bas viicuda orantili olarak biiyiik bir
yapiya sahiptir. Yasadig1 ortama goére agiz yapisi bilyiik veya kiigiik olabilir. Kahverengi
alabaliklarin gollere ve denizlere (S. labrax, S. caspius) gocenlerin biiyiikliigi yaklasik 50
kg agirliga ve 140 cm boya kadar ulasabilir. Akis hiz1 fazla olan ve kaynaga yakin yerlerde

yasayan ise agirliklart 2-3 kilograma ulagmaktadir.

1.4. Kahverengi Alabahklarda Ureme ve Gog

Salmo trutta morfolojileri, yasam Oykiileri ve go¢ taktikleri agisindan tartigmasiz en
cesitli Salmonid tiirlerinden biridir (Klemetsen, 2013). Salmo trutta genel olarak iki yerlesik
(nehir ve gol) ve lic gdgmen (bir nehir sistemi igerisinde yukar1 ve asagl yonde, nehirlerden
gollere ve acisulara veya acisulardan ve gollerden akarsulara ve akarsulardan denize veya
denizden akarsulara) yasam stratejisine sahip olmasina ragmen, ¢esitli varis noktalar1 ve
yasam Oykiisii detaylari, yas, ¢esitli olaylarin zamanlamasi ve tekrar tireme gibi ¢ok fazla alt
katogorilere ayrilmast miimkiindiir (Huusko vd., 2017; Ferguson, 2019).

Salmo trutta’nin yumurtlama dénemi iilkemizde sonbahar ve kis aylari arasi olup,
erkekleri yaygin olarak 2 veya 3 yasinda, disileri ise 3 veya 4 yasinda cinsi olgunluga
ulasirlar. Ureme zamani erkeklerin alt ¢ene kanca seklinde yukariya dogru kivrilir. Ureme
donemi yaklastikca anadrom olan formlar1 akarsulara, géllerde yasayan bireyler ise golleri
besleyen su kaynaklarina, akarsularda yasayanlar ise akarsuyun iist kisimlarma dogru

hareket ederler. Kahverengi alabaliklar genelde kumlu cakilli suyun sakin aktig1 kisimlarda



tek parti halinde yumurtalarin1 birakir, erkek baliklar da spermlerini yumurtalar iizerine
birakirlar. Disi baliklar yumurta ¢ap1 ortalama 3,4-5,6 mm c¢apinda yaklasik 2500-2800
yumurta/kg birakirlar (Kocabas, 2009). Uremesini tamamlayan alabaliklar tekrardan
beslenme alanlarina geri donerler. Yumurtalar su sicakligina bagl olarak yaklasik bir ayda
acilir. Besin kesesinin %80-90’1n1 tiiketen larvalar su yiizeyine ¢ikarak hava keselerini
doldurur ve serbest yiizmeye baglarlar (Sedgwick, 1995).

Anadrom baliklarin gogii, baliklarin boyunun 15-25 cm uzunluga ulastiginda
gerceklesir fakat denizden fazla uzaga gitmeyip kita sahanlig1 iginde 1-3 yil gegirip 1-2 kg
agirhiga ulaginca geri donerler. Bazi deniz alalar1 ise uzun bir siire deniz ortaminda kalip 7-
8 kg agirliga kadar ulasabilirler (Sedgwick, 1995).

Yiiksek rakimli bolgelerde yasayan kahverengi alabaliklar daha yavag biiytidiigiinden
dolayi, smoltlasma yasina anadrom baliklara gore daha geg¢ girerler (Fahy, 1978). Yapilan
calismalarda, kahverengi alabaliklar Norveg’te smoltlasma oncesi 6 yil kadar tatli suda
kalirken (L’Abee-Lund vd., 1989), iskogya’da bu siire 2,5-3,5 yil arasinda degisim
gostermektedir. Smoltlasma genellikle Nisan- Haziran ayinda gercgeklesir (Rasmussen,
1986). Ulkemiz Dogu Karadeniz sularinda smolt yas: ilkbaharda 1,19 olarak belirlenirken
sonbahar doneminde 1,86 olarak bulmuslardir (Tabak vd., 2001).

1.5. Kahverengi Alabaliklarin Orjinlerinin Evrimsel Gelisimi ve Hibritlesme

Genis yayilim alani gosteren S. trutta tiirliniin evrimsel ge¢misleri mtDNA analizi
sonucu farkliliklariyla agiklanmistir. Bes ayr1 irkin buzul dénemdeki cografik izolasyon
sonucunda olustugu ve allopatrik olarak izole oldugunu dogrulamistir. Allopatrik ayrisma
sonucunda Tuna (Karadeniz-Hazar) irki, Atlantik irki ve Akdeniz irklarmin olusumunu
takiben Akdeniz havzasi kendi iginde Marmoratus, Akdeniz ve Adriyatik irklar1 seklinde
farklilasma devam etmistir (Bernatchez, 2001).

Pleistosen esnasindaki eski gevresel yapilanmaya dayanarak bes ana irkin orijinlerin
merkezini tahmin etmek miimkiindiir. Iber Yarimadas1 ve Kuzey Afrika sahili boyunca
uzanan kisim Atlantik 1irkinin atasal merkezi kabul edilirken Karadeniz’in drenaj havzasi
Tuna 1rkinin orijin merkezi kabul edilmektedir. Akdeniz irki genellikle bati havzasindaki
akintilarla sinirli iken Marmoratus 1rki ise Po Nehri havzasiyla sinirlidir. Ancak Slovenya ve
Hirvatistan'dan gelen ana drenaj alanlarini1 da kapsamaktadir. Adriyatik irki ise Anadolu ve

Balkan orijinlidir (Bernatchez, 2001).



Kahverengi alabaliklarda genetik farklilasmanin ana etkeni iklimsel degisimler ve
buzullagma sonucunda Avrupa’da olusan havza izolasyonlaridir. Fiziksel izolasyonlara ek
olarak biyolojik faktorler de hibritlesme ve dagilimlarinin siirlanmasiyla iligkilidir
(Bernatchez, 2001). Hibridizasyon farkli cins ve tiirlerin bir araya gelerek olusturduklari yeni
bireyler olarak adlandirilir ve baliklarda diger omurgalilara gore olduk¢a yaygin sekilde
gozlemlenir (Bartley vd., 2000).

Hibridizasyon bir¢ok balik tiliriinde cinsiyet oranini degistirmek, biiyiime oranini
artirmak, steril (kisir) balik tiretimi, balik et kalitesini gelistirmek, hastaliklara kars1 direnci
artirmak, ¢evresel uyum sartlarinin artirilmasi ve yiiksek kar getirisi balik yetistirebilmek
icin yapilmaktadir. Balik taksonu igin tiirler arasi hibritlesme olagan bir durumdur ve ayni
cins diizeyindeki tiirler birbiriyle ¢iftlesebilir. Dogal olarak Salma trutta L. (2n=80),
Salvelinus genusu i¢indeki bazi tiirler ve Salmo salar (2n=58) ile hibridize olabilir (Mayer,
2001; Youngson vd., 1993). Hibridizasyon, hem ¢evresel faktorler (6rnegin, biyolojik veya
fiziksel c¢evresel karisikliklar) hem de popiilasyonlarin belirli 6zellikleri tarafindan
tetiklenebilir. Ancak, bu izolasyon mekanizmasinin yararlar1 tam olarak bilinmemektedir
(Jansson & Ost, 1997).

Hibritlerin ebeveynlerinden ayrimi bir¢ok yontem (morfolojik, sitolojik, biyokimyasal
yontemler ve DNA dizi analizi) ile analiz edilebilir. Salmonid tiirleride 6zellikle juvenil
asamada hibritlerin teshisi oldukca zordur. Bu nedenle hibridizasyon ¢alismalarinda DNA
belirteclerinin kullanimi daha yaygindir (Saber vd., 2011).

Norveg ve Iskogya’da yogun salmon yetistiriciliginin yapildig1 bolgelerdeki nehirlerde
Atlantik somonu ile kahverengi alabaligin hibritlesmesi gozlemlenmistir (Matthews vd.,
2000). Iskogya’nin kuzey ve bati1 bdlgelerinde, dogadaki yerli tiirler yerine ¢iftlikten kacan
disi somonlarin sik¢a kahverengi alabaliklarla melezlendigi rapor edilmistir (Youngson vd.,
1993). Cevresel kosullar ve kulugkahanelerden gelen baliklarin yogun sekilde nehirlere
salinmasinin, Atlantik somonu ile kahverengi alabalik arasindaki hibritlesmeye yol actigi

soylenebilir (Jansson & Ost, 1997).

1.6. Genetik Cesitliligin Belirlenmesinde Kullanilan Yéntemler

Genetik ¢esitlilik, diinya niifusunun artan zorluklarina kars1 miicadelede 6nemli dogal
kaynaklar olarak islev gormektedir. 19601 yillara kadar, popiilasyonlar arasindaki ve

icindeki genetik cesitlilik, morfolojik varyasyonlar, biyolojik-ekolojik ozellikler veya
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meristik karakterler temel alinarak belirleniyordu (Karik vd., 2019). ilk pratik genetik
markdr sistemi, 1960'larda gelistirilen protein elektroforezidir ve bu ydntemle genetik
cesitlilik dogrudan ve kolayca oOlciilebilmistir. Yapilan bir¢ok arastirmada, protein allel
frekanslar1 arasindaki farkliliklarin tespiti, anadrom balik stoklariin tanimlanmasi, gen akisi
ve genetik mesafelerin hesaplanmasi gibi alanlarda bu yontem, etkili bir markoér olarak
kullanilmistir. Protein elektroforezi, hizli ve ucuz bir yontem olmasmin yam sira fazla
laboratuvar ekipmani gerektirmese de bazi dezavantajlara sahiptir. Bu dezavantajlar,
kullanilacak Orneklerin taze olmasi zorunlulugu, hedef tiiriin protein bakimindan zengin
dokulara (kas, bobrek, karaciger, goz, kalp) ihtiya¢ duyulmasi ve doku eldesi i¢in canlinin
oldiiriilmesinin gerekmesi ve bazi popiilasyon ve tiirlerde DNA caligsmalarina gore ¢ok diisiik
seviyede polimorfik olmasidir.

Watson ve Crick’in 1953 yilinda DNA’nin yapisin1 agiklamasiyla baslayan molekiiler
biyoloji ¢aligmalar1, 1990’lii yillarda Polimeraz Zincir Reaksiyonu’nun kesfiyle biiyiik
gelismeler gostermis olup DNA calismalarina hiz kazandirmistir (Ciftgi, 2006). DNA
tabanli metotlarin kullanilmasinin avantaji, PZR’in ¢ok diisiik kalite ve miktardaki
orneklerle bile genetik Ozellikleri belirleyecek hassasiyette olmasi sebebiyle eski
zamanlardan gliniimiize kadar korunmus fosil 6rneklerinden bile analiz yapilabilmesidir
(Cano vd., 1993).

Gilintiimiizde genetik varyasyonu tespit etmek i¢in yaygin olarak kullanilan baslica
molekiiler belirtegler arasinda minisatellitler, restriksiyon parca uzunlugu polimorfizmi
(RFLP), rastgele ¢ogaltilmis polimorfik DNA (RAPD), ¢ogaltilmis par¢a uzunlugu
polimorfizmi (AFLP), tek niikleotit polimorfizmi (SNP), mitokondriyal DNA (mtDNA),
mikrosatelitler ve tiim genom dizileme yontemleri bulunmaktadir. Bu teknikler, uygun
laboratuvar kosullar1 saglandiginda nispeten diisiik maliyetli olup kisa siirede biiyiik
miktarda 0rnegin analiz edilmesine imkan tanimaktadir. Ayrica Molekiiler markorlerden
genel olarak 1slah ve seleksiyon c¢alismalarinda, kromozom {iizerindeki gen haritalarinin
cikarilmasinda, tiir tescil calismalarinda, genotipler arasindaki genetik uzakligin ve gen
akisinin  belirlenmesinde, yetistiriciligi yapilan tiir i¢in ana¢ se¢imi yapilmasinda,
kulugkahanede yetistirilmis baliklarin herhangi bir markalamaya gerek duymadan hangi

anne ve babaya ait oldugunun tespit edilmesinde yararlanilmaktadir (Cift¢i, 2006).



11

1.6.1. Minisatelitler

Minisatellit DNA’nin genom igindeki varligi 1980°li yillarin basinda (Jeffreys vd.,
1985) tarafindan kesfedilmis, birka¢ yliz baz uzunlugundaki tekrar dizilerinden (9-64 bg)
olusurlar. Ayrica VNTR (variable number of tandem repeats) olarak da bilinirler (Tautz,
1989). DNA Parmak izi analizlerinde, adli tip vakalarinda, bitki, kus ve hayvan tiirlerinde

popiilasyon ¢alismalarinda kullanilmastir.

1.6.2. Restriksiyon Par¢a Uzunluk Polimorfizmi

Restriksiyon par¢a uzunluk polimorfizmi (RFLP), PZR tabanli olmayan ve gelistirilen
ilk markdr sistemidir. Bu yontem, genomik DNA'nin belirli dizilimlerini tantyan DNA kesim
enzimleriyle spesifik olarak kesilmesine ve prob DNA'nin melezlendigi bolgedeki farkli
kesim desenlerinin tespit edilmesine dayanir. Ayn1t DNA bélgesi, bireyler arasinda farkli
kesim bolgelerine sahip olabilir. Kesici enzimlerin olusturdugu DNA pargalar1 fragman
olarak adlandirilir. Kisa fragmanlar jelde daha hizli hareket ederken, uzun fragmanlar daha
yavas ilerler. RFLP markdrleri kodominant 6zellik gosterir, bu sayede heterozigot bireylerin
tanimlanmasin1 miimkiin kilar (Bark & Havey, 1995). Bu ozellik sayesinde heterozigot

bireyler de detayli bir sekilde analiz edilebilmektedir.

1.6.3. Rastgele Cogaltilmis Polimorfik DNA

Rastgele Cogaltilmig Polimorfik DNA (RAPD) yontemi, basit ve kisa oligoniikleotid
primerler kullanarak genomik DNA'nin rastgele dagilmis bolgelerinin PZR ile ¢cogaltilmast
stireci olarak tanimlanir. Bu yontem, sadece 10 niikleotid uzunlugunda bir primer kullanarak
genom lizerindeki rastgele DNA bélgelerini amplifiye etmeye dayanir (Williams vd., 1990).
Az is glicii gerektirmesi, ucuz olmasi ve ¢abuk sonu¢ vermesi ile tercih edilirken farkli
laboratuvar ortamlarindan farkli sonuclar edilebilmesi agisindan onemli sorunlar tegskil
etmektedir (Yorgancilar vd., 2015). Genetik haritalama, popiilasyonlar arasindaki
farkliliklarin ~ belirlenmesi ve tiirler arasindaki akrabaligi degerlendirmek igin

kullanilmaktadir.
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1.6.4. Cogaltilmis Parca Uzunluk Polimorfizmi

Cogaltilmis Par¢ca Uzunluk Polimorfizmi (AFLP) yontemi, Vos vd. (1995) tarafindan
gelistirilmis olup, RAPD-PZR tekniginden faydalanarak kesim enzimleri ile kesilmis DNA
fragmentlerinin ¢ogaltilmasimi igerir. Bu yontem, yliksek polimorfizm orani sunar ve
genomik DNA hakkinda 6n bilgi gerektirmez. Birden fazla lokusu ayni anda ve etkili bir
sekilde tarama kapasitesi nedeniyle parmak izi analizine uygun bir yontemdir. AFLP ayrica

sistematik calismalarda, popiilasyon genetigi, ebeveyn analizi ve genetik haritalama i¢in de

kullanilabilir.

1.6.5. Tek Niikleotit Polimorfizm

Tek niikleotit polimorfizmi (SNP), genom {izerinde en ¢ok bulunan polimorfizm tipi
olup, bir DNA molekiiliiniin bir segmentindeki adenin (A), timin (T), guanin (G) veya sitozin
(C) gibi temel yap1 taslarindan sadece birini etkileyen, genetik sekanstaki bir varyasyondur.
SNP'ler, herhangi bir organizmanin genomunda (kodlayan ve kodlamayan bdlgeler) en bol
polimorfizmi temsil ettikleri, diger belirtecler ve yontemlerle tespit edilemeyen gizli
polimorfizmi ortaya ¢ikardiklart i¢in molekiiler belirte¢ gelistirmede olduk¢a Onemlidir
(Chauhan, 2010; Liu, 2004). SNP belirteglerinin ¢ogu nédtr (neutral) belirtegler olup canliya
ait fenotipik 6zelliklerini ve yasamsal faaliyetlerini etkilemezler fakat bireyler arasi genetik

iliskinin, gen akisinin ve popiilasyon genetigi ¢caligmalari i¢in kullanilmaktadir (Sonmezoglu

vd., 2010).

1.6.6. Mitokondriyal DNA

Mitokondri, enerji tireten bir organel olup, oksidatif fosforilasyon, hiicre i¢i sinyal
iletimi, metabolik denge, yaslanma ve apoptoz gibi birgok hiicresel siirecin
diizenlenmesinden sorumludur. Mitokondri, kendi 6zel DNA'sina sahip olup, son yillarda
MIDNA evrimsel caligmalar i¢in giiclii bir ara¢ haline gelmistir. mtDNA, genellikle cift
sarmall1 ve kovalent kapal1 halkasal bir molekiildiir ve yar1 korunumlu (semikonservatif) bir
sekilde kendini cogaltir. Niikleer DNA'nin aksine, mitokondride birgok ayn1 mtDNA
kopyasi bulunur (Taanman, 1999). Ekseriyetle, 6karyotlarda mtDNA anneden yavruya

geger.
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MtDNA, 16.569 baz ciftinden (bg) olusur ve 13 protein ile 24 RNA bileseninin (22
tRNA ve iki rRNA) {iretiminden sorumlu 37 gen ve diizenleyici eleman igerir. Ayrica,
kodlamayan bir kontrol bolgesi olan D-dongiisii (loop) de bulunur. Bu bolge, replikasyon ve
transkripsiyonun baslatilmasinda rol oynayan dizileri i¢erir. D-loop’un uzunlugu ve konumu
tiirler arasinda biiytik farkliliklar gdsterebilir. Bu bolge, bir¢ok durumda ardisik tekrarlar
icerdiginden, tiirler, alttiirler ve popiilasyonlar arasindaki filogenetik ¢alismalarda kullanilir
(Zhang & Hewitt, 1997).

Niikleer DNA'ya kiyasla baz ¢ifti uzunlugu daha kisa olan ve hiicrede bolca bulunan
mtDNA, diistik kalite ve miktardaki 6rneklerden bile kolayca saflastirilabilir. Bugiine kadar
bir¢ok canlinin mtDNA niikleotid dizileri analiz edilmistir. mtDNA analizi, popiilasyon
yapisi, gen akist, hibridizasyon, biyocografya ve filogenetik iliskiler hakkinda veri saglamak
icin vazge¢ilmez bir yontemdir (Moritz, 1994).

Balik mitokondri genomu haploit olup intron igermez. Ancak, bazi ¢alismalarda bir
bireyde birden fazla mtDNA c¢esidinin bulunmasi (heteroplazmi) rapor edilmistir (Bentzen
vd., 1991; Moritz, 1991). Ayrica, mtDNA’nin ¢ekirdek genlerden daha hizli evrimlesmesi,
yakin akraba tiirler ve popiilasyonlar arasindaki filogenetik iliskileri incelemek i¢in uygun
bir yontem olmasini saglar (Presa vd., 2002).

MtDNA’nin mutasyon hizi nDNA'ya gore 25 kat daha ytiksektir; fakat 12S rDNA
bolgesi oldukca korunmustur ve yiiksek seviyeli kategoriler (sube, altsube) icin filogenetik
analizlerde kullanilmaktadir (Ballard, 1992). Diger yandan, 16S rDNA bu bolgeye gore daha
degisken olup, aile ve cins gibi orta diizeydeki kategorilerin filogenetik arastirmalarinda

kullanilir.

1.6.7. Mikrosatelitler

Mikrosatelitler, 2 ila 6 niikleotid uzunlugundaki kisa dizilimlerin rastgele diizenlenmis
bircok kopyasindan olusan yiiksek derecede polimorfik bolgelerdir (Tautz, 1989). Bu
bolgelerin mutasyon orani, her nesilde 1072'den 10~*'e kadar degisen yiiksek bir seviyededir
(Weber & Wong, 1993). Mikrosatelitler, tiim kromozomlarda esit olarak dagilmis olup, gen
kodlayan ve kodlamayan intron bélgelerinde ve gen icermeyen niikleotid dizilerinde bulunur
(Liu & Cordes, 2004). Cogu balik tiiriinde her 10 kb'de en az bir mikrosatelit bolgesi tespit
edilmistir; ancak bazi tiirlerde mikrosatelit bolgelerinin tekrar sayilarinda biiytik farkliliklar

gozlemlenmektedir. Mikrosatelit bolgeleri, diger DNA markdrlerine kiyasla daha fazla allele
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sahiptir. Genetik cesitliligi belirlemedeki kolaylig1 nedeniyle, son yillarda en ¢ok kullanilan
genetik yontemlerden biri haline gelmistir. Sucul canli tiirleri {izerinde yapilan genom
haritalama, ebeveyn tespiti, akrabalik, stok yapisi ve popiilasyon genetigi calismalarinda
mikrosatelit DNA markérleri yaygin olarak kullanilmaktadir (Liu & Cordes, 2004).

Birden fazla mikrosatelit lokusu, tek bir tiip icinde ¢oklu PZR (multiplex) yontemi ile
aym anda ¢ogaltilabilir. Oncelikle her primerin calisma sicakligi ayri ayri belirlenip her
primer farkli floresan boya (FAM, VIC, PET, NED vb.) ile isaretlenir. Fragment analiz
cihazi ile, farkli floresan boya ile isaretli lokuslar1 tanimlanmasi saglanir. Mikrosatelit bilgisi
bulunmayan tiir ¢alismalarinda ise yakin akraba olan tiirlere ait mikrosatelit bolgeleri

kullanilabilir (Wright & Bentzen, 1994; Oliveira vd., 2006).

1.6.8. Tiim Genom Dizileme

Tiim genom dizileme, bir bireyin genetik varyasyonunun en kapsamli koleksiyonunu
ortaya konmasini saglamaktadir. Glinlimiizde daha biiyiik hacimli diziler ve uzun okumalar
yapabilen teknolojiler gelistirilmistir. Son zamanlarda dizileme teknolojisinin diisen
maliyetleriyle birlikte, mikrodizi tabanli genotipleme calismalarindan ¢ok tiim genom

dizilemesine dogru bir gegis olacagi disiiniilmektedir (Estivill, 2007).

1.7. Ebeveyn Analizi

Ebeveyn analizi oldukg¢a yeni bir disiplindir ve molekiiler ekolojideki arastirmalarin
temel taslarindan biridir. Molekiiler ekolojinin ilk giinlerinde (1960°l1 yillarin sonlar1),
protein bazli belirteclerin diisiik diizeydeki polimorfizm 6zelliginden dolayi, baz1 6nemli
istisnalar disinda, ebeveynlik analizi neredeyse imkansizdi. Ebeveynlik arastirmasi, DNA
problarinin canlilarda, 'DNA parmak izi' olarak bilinen bir teknik olan minisatelit
lokuslarindaki ¢esitliligi ortaya ¢ikarmak igin kullanilabileceginin kesfiyle ivme
kazanmistir. Bu ¢ok lokuslu DNA parmak izi yaklasimi ilk olarak kuslarin davranis
bilimcileri tarafindan hizla benimsendi ancak teknik ve istatistiksel sinirlamalar DNA
parmak izi uygulamalarinin kuslar ve memeliler disinda yayilmasimi yavaslatmistir.
Mikrosatelit belirteglerin ortaya ¢ikmasiyla ebeveyn analizi ile ilgili deneyler ¢ogalmis ve
bu calismalara ait birgok yeni istatistiksel metotlar gelistirilmistir. Ebeveyn analizleri

seksiiel se¢ilim, yayilma ve iyilesme yapisi, koruma biyolojisi ve kantitatif genetik
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parametrelerin tahmini gibi ¢esitli ekolojik ve evrimsel konularin incelenmesinde merkezi
bir rol oynamaktadir (Hardesty vd., 2006).

Ebeveyn analizi sirasiyla DNA izolasyonu, DNA oOrneklerinin ¢ogaltilmasi, PZR
orneklerinin elektroforezde goriintiilenmesi, genotiplerin skorlanmas1 ve genotiplerin analizi
gibi temel basamaklardan olusur (Jones & Ardren, 2003). Yavrular biri anneden biri babadan
gelen iki alel tasimaktadir. DNA belirtegleri kullanilarak yapilan ¢alismalarda yavruda
bulunan isaretli alleller ebevenlerde bulunuyorsa %100 yiiksek soy bagi kabul edilirken
yavrularda bulunan isaretli lokus dizisindeki alleller ebeveynlerde bulunmuyorsa soy bagi
%100 kesinlik ile diglanir Ne kadar ¢ok DNA belirteci kullanilirsa, muhtemel soy bagi
kesinligi ona gore artmaktadir (Yue & Xia, 2014).

Ebeveyn analiz teknikleri, Jones ve Ardren (2003) tarafindan dislama, kategorik
ayirma, kismi ayirma ve ebeveynlerin yeniden yapilandirilmasi olmak iizere 4 kategoriye
ayrilmistir. Son zamanlarda yontemlerin gelismesine paralel olarak birlik yeniden
yapilandirilmas1 ve tiim olasilik ebeveyn tayini seklinde iki yeni istatistiki teknik

gelistirilmistir.

1.7.1. Dislama

Oldukga basit olan bu metoda gore diploid organizmalar, bir ebeveyn ve bir yavru,
ortak baskin bir isaretleyici i¢in lokus basina en az bir aleli paylasacaktir. Varsayilan bir
ebeveyn ilgili yavruyla bir alel paylasmazsa, o zaman bu ebeveyn gergek bir ebeveyn olarak
degerlendirilmez. Ancak mutasyonlar ve puanlama hatalar1 gergek bir ebeveynin ve onun
yavrularmin farkl aleller i¢in homozigot goriinmesine neden olabilir. Ayrica popiilasyon
¢cok sayida yavru ve ebeveynden olusuyorsa tamamen dislama zor olabilir. Cilinkii
popiilasyondaki her yavru i¢in ger¢ek ebeveyn disindakilerin hari¢ tutulmasini saglayacak

yeterli lokuslarin genotiplenmesi oldukga pahalidir (Jones vd., 2010).

1.7.2. Kategorik Ayirma

Ebeveynlik analizinde en sik kullanilan yontemdir. Bu yontem tamamen diglamanin
mimkiin olmayacagi durumlar i¢in gelistirilmigtir. Bu yoOntemin en Onemli avantaji,
dislanmayan varsayilan ebeveynlerden olusan bir grup iginden en muhtemel tek ebeveyni
segmeye yonelik bir yontem saglamasidir. Kategorik atamada, tiim yavrular, ger¢ek ebeveyn

olma olasilig1 en yiiksek olasiliga sahip olan aday ebeveyne atanir. Kategorik atama
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yaklasimlari, puanlama hatalarini veya mutasyonlar1 ele alabilir ve ebeveyn atamasinda

giivenin belirlenmesine yonelik yontemleri igermektedir (Jones vd., 2010).

1.7.3. Kismi Ayirma

Biyolojik bir anlam1 olmasa da istatistiksel agidan bu yaklasim kategorik ayirmadan
daha iyi ozelliklere sahip olabilir. Kategorik atamada oldugu gibi tiim yavrular, gercek
ebeveyn olma olasilig1 en yiiksek olasiliga sahip olan aday ebeveyne atanir. Temel fark,
kategorik ayirma tiim yavrular1 en muhtemel erke§e atamasi, oysa kismi ayirma belirli bir
yavruyu, goreceli olasiliklarina veya son olasiliklarina dayali olarak aday ebeveyne kismen

atamasidir (Devlin vd., 1988; Nielsen vd., 2001).

1.7.4. Ebeveyn Yeniden Yapilandirilmasi

Bu teknik, ebeveyn genotiplerini yeniden olusturmak i¢in tam veya yar1 kardes
ailelerdeki yavrularin genotiplerini kullanir. Kardes veya yar1 kardes kusaklarin en az bir
ebeveyninin ortak olmasi gerekmektedir. Bu ebeveynin dérnekleme semasinda genotipi elde
edilebilir. Ayrica bir ¢iftin en az bir liyesinden gecen bir ¢ift allelin ortaya ¢ikarilmasiyla
tekrardan yapilandirilabilir. Mevcut teknik, en yiiksek benzerlik orani, en az ebeveyn
hakkinda tahmin yiiriitme ve bayesian yaklasimlarina dayanmaktadir. Genotipler tekrardan
yapilandirildiktan sonra ebeveynlik belirlemek i¢in aday ebeveynlerin genotipleriyle

karsilastirilabilir (Jones vd., 2010).

1.7.5. Tam Olasihk Ebeveynlik Analizi

Tam olasilik yaklasimi, bir modelleme cercevesinde ebeveynlik modellerini ve
poplilasyon diizeyindeki diger ilgi ¢ekici degiskenleri es zamanli olarak tahmin etmektedir.
Bu yaklasim, ebeveynlik analizindeki herhangi bir belirsizligi ilgilenilen degiskenlerin

tahminine dahil ederek verilerin daha iyi kullanilmasina imkan saglar.

1.7.6. Birlik Yeniden Yapilandirilmasi

Hicbir ebeveyn mevcut degilse ve bilinen tam veya iivey kardes gruplari

orneklenemiyorsa, o zaman kardesligin yeniden yapilandirilmasi, ebeveynlik analizi
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alaninda son ¢are olacaktir. Bu teknik, tam veya iivey kardes bireylerin 6rneklenmesini
gerektirir. Algoritmalar, bireyleri genellikle 6z kardesler, iivey kardesler ve ilgisiz bireyler
olmak tizere farkli iliski siniflarima gore gruplandirmak i¢in akrabalik kaliplarini veya
maksimum olasilik tekniklerini kullanir. Uvey kardes veya 6z kardes gruplari bu

yaklasimlarla tanimlaninca ebeveyn genotipleri yeniden yapilandirilabilir ve ebeveyn analizi

i¢in kullanilabilir (Jones vd., 2010).

1.8. Onceki Calismalar

Bernatchez vd. (1992) mitokondriyal varyasyon lizerine gerceklestirdigi arastirmada,
Bat1 Avrupa'daki morfolojik ve cografi olarak farklilik gosteren popiilasyonlar arasindaki
filogenetik iliskileri belirlemek amaciyla 24 popiilasyonu temsil eden 151 bireyin mtDNA
kontrol bolgesi incelenmistir. Arastirmanin sonucunda, 6rnekler bes ana filogenetik gruba
ayrilmis ve mtDNA dizilim analizinin filogenetik akrabaliklar1 belirlemedeki etkinligi
ortaya konmustur.

Bernatchez ve Osinov (1995), mtDNA —RFLP analizleri ile Bati Asya ve Rusya
popiilasyonlarini incelemistir. Arastirma sonucunda, buzul c¢agda bazi popiilasyonlar
arasinda (Kuzey popiilasyonlar1 ile Karadeniz ve Hazar Denizi) gen akisi oldugunu
belirlemistir. Ayrica dérnekler Kuzey ve Giiney olmak tizere 2 filogenetik gruba ayrilmistir.
Kuzey grubu, Baltik Denizi ve Beyaz Deniz popiilasyonlarindan olusurken, Giiney grubu,
Karadeniz, Hazar Denizi ve Aral popiilasyonlarindan olugsmaktadir.

Apostolidis vd. (1996), 13 popiilasyonun (11 Yunanistan, 1 Fransa, 1 Ermenistan)
mtDNA'nin D-loop, cyt-b ve ND-5/6 bolgelerinin RFLP analizini gergeklestirmistir.
Aragtirmanin sonucunda, 11 farkli haplotip tespit edilmis ve Yunanistan’daki alabaliklarin
genetik olarak yliksek derecede farklilastigi bolgelerden biri oldugu bulunmustur.
Apostolidis vd. (1997)’nin gergeklestirdigi bir diger ¢alismada ise, Yunanistan ve diger 15
Avrupa iilkesindeki alabalik popiilasyonlar arasindaki filogenetik iliskiler ve genetik yapilar
incelenmis, bu analizler sonucunda popiilasyonlar iki ana grup altinda simiflandirilmistir. Bu
gruplardan biri Balkan popiilasyonlarini olusurken digeri bati Akdeniz, Yunanistan’in bati
ve kuzeydogu popiilasyonlarindan olusmaktadir.

Weiss vd. (2000) Portekiz sularindaki 7 alabalik popiilasyonunun haplotip c¢esitliligini
mtDNA calismalar1 ile arastirmig, tanimladigi bes yeni haplotipten her birinin Kuzey

Atlantik haplotipinden iki ya da li¢ mutasyon basamagi kadar uzak oldugunu belirlemistir.
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Bernatchez (2001), mtDNA’nin kontrol bdlgesi (D-loop), ND 5/6 ve tiim sitokrom
oksidaz b geni/D-loop bolgelerini kullanarak Afrika’nin kuzeyi ve Avrupa’nin dogusunda
174 popiilasyon ve 1794 bireyi analiz etmistir. Calismanin sonucunda alabalik
popiilasyonlarinin, DA (Danubian), AT (Atlantic), MA (Marmaratus), ME (Mediterranean),
ve AD(Adriatic) olmak iizere bes evrimsel soy hattini ortaya ¢ikarmistir.

Khristoforov ve Murza, (2001) yaptig1 ¢alismada Atlantik somonu ve kahverengi
alabaligin yapay olarak melezlestirildigi Baltik havzasindaki (Narova, Luga ve Svir)
nehirlerde birka¢ olgunlasmamis anadrom "kis somonu" (olasi melezler) bulundugunu
gostermistir.

Makhrov vd. (2004), Rusya’da bulunan 12 adet balik iiretim ¢iftliginden Salmo salar
ve S. trutta orneklerini alip protein belirtegleri ile yaptigi calismada Baltik denizi
havzasindaki ii¢ kuluckahanede iki tiirlin hibrit bireylerini tespit etmistir. Bircok 6rnegin
genetik agidan ebeveynden farkli olmamasina ragmen morfolojik olarak S. salar ve S. trutta
arasinda fenotipe sahip oldugu belirlenmistir.

Susnik vd. (2005), Dicle Nehri'nin Catak Cay1'nin iist kisimlarindan elde edilen 6 adet
S. trutta drneginde mtDNA'nin D-loop bdlgesinin dizilim analizini gerceklestirmis ve bu
calismada yeni bir haplotip kesfetmistir. Yeni tespit edilen haplotip, onceki ¢alismalarda 5
mtDNA 1rkint temsil eden 15 haplotip ile karsilastirildiginda, kendine en yakin haplatipten
%1,0-1,5 oraninda farklilastigi belirlenmistir. Bu haplotipin, diger alabalik tiirlerinden
birkag yiiz bin y1l 6nce izole olmus oldugu belirtilmistir.

King vd. (2005), akrabalik iligkileri ve popiilasyon yapist analizleri i¢in Atlantik
somonlarina 6zgii mikrosatelit belirtegler gelistirmislerdir Iskogya, Maine, Amerika,
Penobscot ve Nith nehrinden toplanan 6rneklerde 11 mikrosatelit lokus belirlenmis ve
karakterize edilmistir. Calisma sonucunda bir¢ok mikrosatelit lokusun akrabalik ve
popiilasyon genetik yapisini ortaya koymakta kullanigh oldugu belirlenmistir.

Maric vd. (2006), mtDNA D-loop bélgesinin 561 baz ¢iftlik bolgesinin analizini
yaparak Ege, Tuna ve Adriyatik’ten 101 birey toplayarak Sirbistan dagilim gosteren alabalik
popiilasyonlarinin filocografik yapisini arastirmistir. Calisma sonucunda Adriyatik
haplotiplerinin ise Ege ve Adriyatik havzalarinda yaygin ve Danubian haplotiplerinin Tuna
havzalarina ait oldugu gortilmiistiir.

Bardakci vd. (2006), Tirkiye'deki 27 alabalik popiilasyonunun filogenetik ve
filocografik iligkilerini incelemek amaciyla mtDNA'nin ND5/6 ve Sitokrom b/D-loop

bolgelerini analiz etmistir. Arastirma sonucunda, Karadeniz, Marmara, Ege ve Hazar Denizi
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havzalarindaki popiilasyonlarin DA, Akdeniz ve Basra Korfezi havzalarindaki
popiilasyonlarin AD, ve Catak popiilasyonunun ise TI soy hattina ait oldugu, toplamda ii¢
ana gruba ayrildig1 belirlenmistir.

Ciftci vd. (2006), Tirkiye'nin farkli bolgelerinde bulunan anadrom ve anadrom
olmayan 31 kahverengi alabalik popiilasyonunu mtDNA'nin ND5-6, ND1 ve Sitokrom b/D-
loop gen bdlgelerini kullanarak RFLP yontemiyle incelemistir. Bu ¢aligma sonucunda, 31
farkl1 haplotip tespit edilmis ve popiilasyonlar Adriyatik ve Tuna olmak {izere iki ana gruba
ayrilmistir.

Susnik vd. (2007), mtDNA D-loop ve 12 mikrosatelit lokusunun varyasyon analizini
yaparak Adriyatik soy hattinin tarihsel gelisimini ortaya koymustur. Olusturulan agda,
merkezdeki en eski haplotipin Iber Yarimadasi'na ait oldugu gézlemlenmistir.

Turan vd. (2008), Isparta ve Kahramanmaras illerinde bulunan kahverengi
alabaliklarin popiilasyonlarinin genetik yapilarint 16S rDNA bolgesini kullanarak ortaya
cikarmistir. Toplamda 50 6rnekte 3 haplotip belirlenirken, genetik farkliligin popiilasyonlar
arasinda onemsiz oldugu goriilmiistiir.

Apostolidis vd. (2008), 9 mikrosatelit lokus kullanarak 10 popiilasyon ve 225 birey
tizerinde bir ¢alisma gergeklestirmis, lokuslarda gozlenen toplam alel sayilarinin 2 ile 18,
gbzlenen heterozigotluk oraninin 0,063 ile 0,367 Arasinda degistigi belirlenmistir.

Makhrow vd. (2008) Atlantik salmonu ve kahverengi alabalik arasinda melezleme
calismalar1 yaparak bu melezlerin ¢esitli protein ve DNA isaretleyicilerin kodlayan genlerine
dayanarak tanimlama yapilacagini belirtmistir. Atlantik somonu ve kahverengi alabaliklarin
simpatrik oldugu tiim bolgelerde melezler bulundugunu ve melezlesmenin ana nedenlerini,
kiltir baliklarinin kagmasi veya serbest birakilmasi, dengesiz nehir desarjlar1 ve asiri
avlanmadan kaynaklandig1 6ngdrmiistiir.

Turan vd. (2009), Karadeniz Bolgesi'ndeki alabaliklarla yiiriittiikkleri calismada hem
morfolojik hem de molekiiler analizler yaparak Salmo rizeensis ve Salmo coruhensis adinda
iki yeni tiir tanimlamistir. Yapilan molekiiler analizler, bu tiirlerin birbirinden farkli soy
hatlarina ait oldugunu ortaya koymustur.

Perrier (2011), Atlantik somonu ve kahverengi alabaligi tiiriine 6zgii SSAD486 adin1
verdikleri mikrosatelit primerini belirlemis ve Avrupa’da bu tiirle ile bunlarin hibritlerinin
dagilim alanlarinda belirlenmistir.

Palermo vd. (2012), 6 mikrosatelit DNA lokusu kullanarak S. trutta x S. fontinalis

arasinda ¢aprazlama yontemi ile kaplan alabalig1 meydana gelip gelmedigini belirlemek i¢in
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calisma yiritmiistiir. Champlain Goli’nden aldiklar1 alabalik popiilasyonlar1 arasinda
genetik farkliliklarin oldugunu ve kullanilan 6 belirtecten 3’lintin hibridleri belirlemede
basarili oldugu ortaya ¢ikarilmstir.

Créte-Lafreniére vd. (2012), mitokondriyal ve niikleer molekiiler belirteglere
dayanarak Salmonidae familyasindaki filogenetik iliskileri incelemis ve Salmo cinsinin
kokenini 26-29 milyon yi1l (MY) oncesine dayandirmistir. Bu yazarlara gore, Atlantik
somonu (S. salar), kahverengi alabaliklardan (S. trutta) 10 ila 14 milyon yil 6nce ayrilmis
ve S. trutta tiir kompleksindeki tiir i¢i farklilasmanin, Kuzey yarimkiire ikliminin sog§umaya
baslamastyla iligkili olarak Pliyosen, 2,5-5'milyon y1l 6nce meydana geldigini bildirmistir.

Ozen (2013), Tiirkiye’de alabalik popiilasyonlarmin filogenetik iliskilerini belirlemek
icin 34 farkli lokaliteden 242 6rnegin, mtDNA D-loop bolgesi ve nDNA ITS1 (internal
transcribed spacer 1) dizileri g¢alisilmistir. Calisma sonucunda iilkemizde Adriyatik,
Marmaratus, Tigris ve Danubian soy hattinin varligini ortaya ¢ikarmistir.

Kalayc1 (2017), Tirkiye’de dagilim gosteren Abant alabaligi (S. abanticus), Aras
alabaligi (S. caspius) ve Karadeniz alabaligi (S. labrax) arasinda hibridizasyon
gerceklestirmis ve her grupta hibrit bireyler elde etmistir. Bu bireylerin 16 adet mikrosatelit
belirteg kullanarak ebeveyn analizi gergeklestirmistir. Calisma sonucunda ebeveynler
arasindan sadece biri bilinen yavrularin kombine diglama oranlar1 >99,99 olarak
hesaplanmistir. Ebeveynler arasinda en fazla gen aktariminin analizler sonucunda anneden
oldugu belirlenmistir.

Berberi vd. (2019), Tiren denizi ¢evresindeki Kahverengi alabalik popiilasyonlarinin
genetik gesitliligini belirlemek i¢in mtDNA kontrol bolgesi ve LDH-C1 geni ile 12
mikrosatelit lokus ¢alisilmistir. Korsika popiilasyonlarinin popiilasyon i¢i genetik ¢esitliligin
diisiik oldugunu, ancak popiilasyonlar aras1 farklilasmanin olaganiistii derecede yiiksek
bulunmustur. Kuzeyde popiilasyonlar arasi yiiksek farklilasma ve Adriyatik soyunun
hakimiyeti, ancak giineyde popiilasyonlar aras1 daha diigiik farklilasma ve dogal Atlantik
soyunun varligimmi ortaya ¢ikarmustir. Ayrica, Tiren bolgesi, yaygin Adriyatik soyu ile
muhtemelen Cebelitarik Bogazi yoluyla Kuzey Afrika'dan gelen yerel bir dogal Atlantik
soyu arasindaki temas bolgesi oldugu gézlemlenmistir.

Segherloo vd. (2021), Avrupa, Bati Asya ve Kuzey Afrika’daki dogal yayilim
alanlarindan 84 farkli bolgeden 21 kahverengi alabalik tiiri ve 3 tanimlanmamis gruptan
toplamda 166 kahverengi alabalik 6rneginin SNP ve mtDNA kontrol bdlgesini ¢aligilarak

aralarindaki filogenetik iliskiyi arastirmistir. Kuzey Afrika ve Aral Denizi havzalar harig
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tiim biiyiik denizlerde Atlantik soyundan kahverengi alabaligin genomik katkilar1 oldugu,
bu, Atlantik soyunun tiirlerini kullanan stoklamayla yonlendirilen yerli kahverengi
alabaliklarin introgresif melezlesmesini ortaya koymustur.

Barcz ve Bernas (2022), ¢ok sayida deniz alabaligi popiilasyonuna ev sahipligi yapan
Baltik Nehri Vistula’da dogal iiremenin azalmasindan dolay1 yogun bir stoklama programi
baslatmistir. Ug farkli algoritma ile soy bazli etiketleme ve ebeveyn analizleri ile 2017-
2018'de Vistula Nehri'nde yakalanan 2013 yumurtlama sezonundan elde edilen yapay deniz
alabaliginin orani tahmin edilmistir. Calisma sonucunda Vistula'da belirli bir diizeyde dogal
tiremenin devam ettigi ve Vistula'da 2013 yilinda yumurtlayan deniz alabaliginin 2017-2018

yillar1 arasinda yakalanan deniz alabalig1 oran1 yaklasik %30 olarak belirlenmistir.

1.9. Calismanin Amaci ve Onemi

Kahverengi alabaliklar insan eli ile yapilan istemli ve istemsiz miidahalelere ¢ok
hassastir. Dogal su kaynaklarinin bozulmasi ve habitatlarin tahrip edilmesi kahverengi
alabalik popiilasyonlarinin, gen kaynaklarinin, ciddi sekilde zarar gormesine neden
olmaktadir. Birgok su kaynaginda azalan popiilasyonlarin desteklenmesi i¢in baliklandirma
calismalar1 yapilmaktadir. Ulkemizdeki mevcut baliklandirma ¢aligmalarinda her ne kadar
anag baliklar baliklandirma yapilacak su kaynagindan temin edilse de yetistirme {initelerinde
anaglarin birbirleriyle karistirilmasi, kontrolsiiz balik tagmimi gibi istemli veya istemsiz
olarak bir¢ok su kaynagina dogal popiilasyonu disinda balik girmekte ve hibritlesmeye ya
da melezlesmeye (cross-breeding) neden olmaktadir. Hibridizasyon tiirlerin evrimsel
potansiyeli etkileyen faktorlerden basinda gelmekte olup tiirlerin genetik cesitliligini ve
morfolojisini ve ekolojik 6zelliklerini etkilemektedir. Son zamanlarda tilkemizde bulunan S.
trutta tiirii ve alt tiirleri, farkli cografik bolgelerde gostermis olduklart morfolojik 6zellikler
ve sadece Sitokrom b gen bolgesindeki farkliliklar baz alinarak tiir diizeyinde yeniden
tanimlanmistir. Bu tanimlamalar sonucunda S. coruhensis, S. tigridis, S. rizeensis, S opimus,
S chilo, S. ekmekciae, S. labecula, S kottelati, S euphrataeus, S okumusi, S. fahrettini, S.
platycephalus, S. duhani, S. baliki, S. brunoi, S. araxensis, S. ardahanensis, S.murathani S.
munzuricus, S.t. abanticus ve S. caspius gibi yeni kahverengi alabalik tiirleri tanimlanmigtir.

Bu tezde, Tiirkiye’nin her tarafindan ozellikle yeni tiir tanimlamalarinin yapildig
yerlerden balik 6rneklemesi yapilmistir. Yeni tiir tanilamasina neden olan cyt-b gen

bolgesine ek olarak, COI gen bolgesi ile D-loop boélgeleri, niikleer ITS bolgesi ve
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mikrosatelit gen bolgeleri de calisilarak gergek bir tiirlesmenin gergeklesip gerceklesmedigi,
popiilasyonlarin birbirinden genetik olarak farklilagip farklilasmadigi ve popiilasyonlarda
hibritlesmenin olup olmadig1 belirlenmeye ¢alisiimistir.

Ulkemizde kahverengi alabaliklarin dogal ortaminda muhtemel tiir i¢i melezlesme
veya tiirler arast hibridizasyonun belirlenmesi ile ilgili yapilmig bir calisma
bulunmamaktadir. Ulkemizdeki kahverengi alabaliklarin dogal dagilim alanmin tamamini
temsil edilecek sekilde mevcut tiir i¢i veya tiirler aras1 hibridizasyonun arastirilmasi gelecege

yonelik gen kaynaklariin korunmasi ve isletilebilmesi acgisindan 6nem arz etmektedir.



2. YAPILAN CALISMALAR

2.1. Materyal

Bu calismadaki kahverengi alabalik &rnekleri Trabzon Su Uriinleri Merkez Arastirma
Enstitii’siiniin yiiriittiigii “TAGEM/HAYSUD/2001/09/03/08 kodlu Tarimsal Arastirmalar
ve Politikalar Genel Midiirligii Destekli” “Tiirkiye’deki kahverengi alabalik (Salmo trutta
L.) popiilasyonlarinin genetik yapisinin mikrosatelit ve d-loop sekans analizi yontemi ile
belirlenmesi” baslikli proje biinyesinde daha onceden (2013-2015) toplanmis ve DNA
ornekleri -40°C'de muhafaza edilmistir. Eksik olan drnekler ise yine TAGEM destekli “Su
Uriinleri Genetik Veri Tabani Olusturulmasi” projesi kapsaminda 2020-2023 yilinda
toplanmistir. Bu ¢alismada 6rnekleme alanlar1 se¢iminde daha 6nceden Salmo trutta alt
tirlerinin dagilim gosterdigi bolgeler dikkate alinarak 12 havzadan 37 popiilasyon

belirlenmistir (Sekil 3).

Seyhan Havzas
Marmara Denizi

[t
0

Kuzey Ege
Dogu Karadeniz
Kura Havzast
Firat Havzast
Bat Karadeniz
Coruh Havzas
Dicle Havzas:
Ceyhan Havzass
Aras Havzas
Akdeniz Havzas!

Sekil 3. Ornekleme yapilan yerlerin havzalara gore haritadaki yerlerinin gdsterimi

Izole edilen ve -40 °C'de muhafaza edilen DNA’larin kalitesini belirlemek igin 5 ul
DNA +1 ul yiikleme boyasi, 100 b¢ DNA belirteg (Hibrigen, Tiirkiye) ile birlikte 1 ul sybeer
green (10000x) niikleik asit boyama soliisyonu ile boyanarak hazirlanan %1,5’luk agaroz jel

tizerinde 1X TBE tampon sisteminde yiiriitiiliip jel goriintileme sistemi (ER Biotek
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Fx3/FXT, Tirkiye) ile resmedilmistir. Ayrica, DNA konsantrasyonlari nano drop (NanoDrop

8000, Thermo Fisher, Massachusetts) ile 6l¢iiliip kontrol edilmistir. Dalga boyu 260 ve 280

nm’de yapilan Olglimlerde 260/280 orani 1,8 konsantrasyonu 75-100 ng/ul arasinda olan

ornekler ¢alismada kullanilmistir. Diisiik kalite ve/veya konsantrasyona sahip ornekler ve

onceden DNA izolasyonu yapilmayan ornekler igcin DNA izolasyon islemi tekrarlanmistir.

2.2. DNA lzolasyonu

DNA izolasyonu Qiagen QIAamp DNA Mini Kit ile yapilmistir. DNA izolasyonunda

izlenen yontem asagida verilmistir.

2-20 mg Kuyruk yiizgeci doku ornegi steril ependorf tiiplere alinip alkollerinin
ugmasi i¢in oda sicakliginda 5-10 dk bekletildi.

Her bir 6rnek i¢in 1,5 mililitrelik ependorf tiip igerisine; 200 pl ATL, 20 pl
Proteinaz K ve 4 ul RNAse A eklenip karistirildi ve 6rnekler tiipe aktarildi.
Omnekler 230 rpm hizda 55°C’de yaklasik 15 saat inkiibe edildi.

Inkiibasyondan sonra &rnekler vortekslenip santrifiij edildikten sonra iist faz yeni
bir ependorf tiipe aktarilip tizerine 200 pul AL buffer ilave edilip 70°C’de 10 dk
inkiibe edildi.

Siire sonunda 6rnekler 15 sn vortekslenip tizerine 200 pl %96’lik etanol eklenip
karistirildu.

Ornekler toplama tiipii igerisine yerlestirilen spin kolona aktarildi.

8000 rpm’de 1 dk santrifiij edilip toplama tiiptindeki s1v1 uzaklastirildi.

Spin kolona 500 pul AW1 eklenip 8000 rpm’de 1 dk santrifiij edildi ve toplama
tiiptindeki s1v1 uzaklastirildi.

Orneklerin iizerine 500 pl AW2 eklenip 14.000 rpm’de 3 dk santrifiij edildi.

Spin kolon temiz 1,5 ml’lik yeni ependorf tiipe yerlestirildi.

Spin kolon tizerine 200 ul AE konulup oda sicakliginda 1-2 dk bekletildi.

8000 rpm’de 1 dk santrifiij edilerek, DNA karigimmin 1,5 ml’lik tlip igerisine
aktarilmasi saglandi.

Tiipte biriken DNA, kullanilincaya kadar -20°°C de bekletildi.

Izole edilen DNA 6rneklerinin kaliteleri kontrol edilip konsantrasyonlar1 6l¢iilmiistiir.
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2.3. MmtDNA Gen Bolgeleri, Kontrol Bolgesi ve Niikleer Bolgenin Cogaltilmasi

Hibrit veya melez oldugu diisiiniilen 6rneklerin hangi popiilasyona ait olduklarinin
belirlenmesi igin mtDNA’nin COI, Cytb, D-loop ve niikleer ITS dizi analizi yapilmistir.
Cogaltilan primerlerin baz dizilimleri Tablo 3’te verilmistir. Gen bolgeleri cesitli
aragtirmacilar tarafindan gelistirilen primer setleri (ileri ve geri yonli) kullanilarak
cogaltilmistir (Tablo 3). ITS bolgesi i¢in hazirlanan PZR karisimi 12,5 pl 2X Master mix
(Hibrigen, Tirkiye), 1 ul ileri ve geri yonlii primer (10 uM), 2 ul 360 GC enhancer
(AmpliTaq Gold, USA), 1 ul kalip DNA ve 7,5 ul niikleaz free saf sudan olusurken, COI,
Cytb, D-loop gen bélgeleri i¢in toplam 20 pl hacminde hazirlanan PZR karisiminda; 10 pl
2X Master mix (Hibrigen, Tirkiye), 1 ul ileri ve geri yonlii primer (10 uM), 1 pl kalip DNA
(100 ng/pl) ve 7 pl niikleaz free saf su bulunmaktadir. Calisilacak gen bolgelerinin (COI,
Cytb, ITS ve D-loop) optimum erime sicakliklar1 gradient PZR kullanilarak belirlenmistir.

Tablo 3. mtDNA ne Niikleer DNA primerlerinin baz dizilimi

Gen Primer Baz Dizilimi Referans
FishFl  TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC
COl HshRL  TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA  Ward vd. (2005)
oyT.p  COVOF GCTAATGACGCACTAGTCG Warheit &
cytbR GGGGGCGAGRACTAGGAAGAT Bowman (2008)
oLoop Oloop F CCCTCCCTAGTGCTCAGAG Kalayci vd.
d-loop R GTAAAGTCAGGACCAAGCC (2018)
TS Kp2  AAAAAGCTTCCGTAGGTGAACCTGCG oo i m002)

5.8S AGCTTGCTGCGTTCTTCATCGA

COI icin uygulanan PZR protokolii su adimlar1 igerir: 94°C’de 3 dakika on
denatiirasyon, ardindan 35 dongii; her dongiide 94°C’de 30 saniye denatiirasyon, 55°C’de
45 saniye baglanma, 72°C’de 45 saniye uzama ve son olarak 72°C’de 7 dakika final uzamasi
yapilir. Cytb i¢in kullanilan PZR protokolii ise; 94°C’de 3 dakika 6n denatiirasyon, 35
dongii; her dongiide 94°C’de 30 saniye denatiirasyon, 54°C’de 45 saniye baglanma, 72°C’de
45 saniye uzama ve 72°C’de 7 dakika final uzamasi igerir. D-loop bdlgesi icin PZR
protokolii ise, COI ile aym1 parametreleri kullanir: 94°C’de 3 dakika 6n denatiirasyon,
ardindan 35 dongii; 94°C’de 30 saniye denatiirasyon, 55°C’de 45 saniye baglanma, 72°C’de

45 saniye uzama ve son olarak 72°C’de 7 dakika final uzama. ITS bolgesi i¢in ise; 95°C’de
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5 dakika 6n denatiirasyon, 35 dongii; her dongiide 95°C’de 30 saniye denatiirasyon, 60°C’de
40 saniye baglanma, 72°C’de 40 saniye uzama ve 72°C’de 7 dakika final uzamasi uygulanir.

Cogaltilan mtDNA ve niikleer DNA bolgelerinin kontrolii i¢in, her 6rnekten 5 pul PZR
tirtinti ve 0,5 pl 10X yiikleme boyasi, 100 bp DNA markéri ile birlikte, 1 ul SYBR Green
niikleik asit boyama soliisyonu eklenmis %1,5’luk agaroz jel lizerinde 1X TBE tampon

sisteminde kosturulmus ve jel goriintiileme sistemi ile analiz edilmistir.

2.4. mtDNA Dizi ve Veri Analizi

Kaliteleri kontrol edilen {iriinlerin PZR saflastirmast yapilarak BigDye Terminator
Cycle Sequencing Kiti kullanilarak (Applied Biosystems) Sekans PZR’lar1 yapilmigtir. Tiim
ornekler i¢in hazirlanan sekans PZR karisimi; 1 pl DNA, 0,4 pl Primer, 0,5 pul BigDye, 2 pl
Buffer ve 6,1 pl niikleaz free saf sudan toplam 10 pl olacak sekilde hazirlanmistir. Sekans
PZR protokolii ise 96°C’de 1 dakika 6n denatiirasyon, 95°C’de 10 saniye denatiirasyon,
55°C’de 5 saniye tutunma, 60°C’de 4 dakika uzama ve primerin uzunluguna gore 52-55
dongii sayis1 olacak seklindedir. Ornekler sekans PZR sonrasi tekrar saflastirma yapilarak
Su iiriinleri Merkez Arastirma Enstitlisii, Trabzon biinyesinde bulunan ABI 3500 otomatik
dizi analiz sistemi (Applied Biosystem) COI-F, Cytb-F, ITS 5.8 ve D-loop F ile tek yonlii
dizi analizi yapilmistir.

Dizi analizi sonrasi elde edilecek *abl formatindaki ham dizi verilerinin
elektroferogramlar1  kontrol edilerek istenilen kalitede olmayan diziler analizden
cikarilmistir. Ayrica diziler NCBI BLAST (National Center for Biotechnology Information,
Basic Local Alignment Search Tool) veri tabanmna yiiklenip, hangi tiirle ne oranda
eslestikleri belirlenmistir. MtDNA’nin farkli gen bolgesine ve niikleer DNA’nin ITS1
bolgesinin ham DNA dizileri ¢oklu hizalama programi olan BioEdit 7.2.6 (Hall, 1999) ile
Clustal W secenegi kullanilarak hizalanip dizilerin uzunluklart belirlenmistir. Hizalama
sonras1 diziler teker teker kontrol edilerek olas1 hizalama hatalar1 belirlenerek diizeltilmis ve
dizilerin uzunluklar1 belirlenmistir. Haplotip ¢esitliligi (Hd), niikleotid ¢esitliligi (Pi), ve
haplotip sayis1 DnaSp v.6 (Rozas vd., 2017) mutasyon miktar1 ve haplotipler arasi iligki ise
Median Joining network algoritmasi1 (Bandelt vd., 1999) kullanilarak PopArt (Leigh ve
Bryant, 2015) programu ile olusturulmustur.

Gen bdlgelerinin, parsimonik bilgi igeren gen bdlgelerinin, korunmus bdlgelerin,

analizi, Mega X (Kumat et al., 2018) programi ile hesaplanmistir. Ayrica Mega X (Kumat
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et al., 2018) programi kullanilarak Maksimum Likelihood (Maksimum Benzerlik) yontemi
kullanilarak 1000 tekrarli se¢ bagla teknigi ile filogenetik dendogramlar ¢izilmistir. D1s grup
olarak filogenetik agag ¢izimlerinde Salmonidae familyasina mensup S. salar (GenBank
Erisim Kodu COI, Cytb, ITS ve Dloop igin sirasiyla HQ167685, EU492280, AF518876,
KF792729) sekans dizileri NCBI veri tabanindan alinip kullanilmistir. Ayrica filogenetik
agaclar olusturulurken S. trutta’nin farkli arastirmacilar tarafindan c¢aligilan ilgili gen

bolgeleri i¢in belirlenen dizileri de kullanilmistir.

2.5. Mikrosatelit Bolgelerinin Cogaltilmasi

Genetik cesitliligin belirlenmesinde ve ebeveyn analizinde onceki caligmalarda
tamimlanan 16 mikrosatelit lokus kullanilmistir. Bu lokuslarin sekizinin genotiplenmesi
yapilmis olup ham veriler mevcutken diger 8 lokusun genotiplenmesi bu g¢alismada
yapilmistir (Tablo 4). Primerlerin optimum erime sicakliklari, ¢alisip ¢alismadiklarinin
belirlenmesi i¢in termal dongii cihazinin gradient 6zelligi kullanilarak PZR yapilmistir.
Mikrosatelit lokuslarinin ¢ogaltiimasinda kullanilacak primer ¢iftleri ve bu primerlerin temel
ozellikleri Tablo 4’te verilmistir. Uriin boyu ve tutunma sicakligina bagl olarak mikrosatelit
lokuslari, dorderli 2 multipleks grup olusturularak, geri yonlii primer ciftlerinin 3° sonlar
floresan boya ile (6-FAM, VIC; NED veya PET) isaretlenmistir. PZR karisimi toplam 20
ul hacminde 2X master karisim (Hibrigen) kullanilarak hazirlanmistir. Reaksiyon
karistminda; 10ul master karigim, her primer ¢iftinden 1 pl (10 pM), 50-100 ng kalip DNA
ve ultra saf sudan olusmustur. Uygulanan PZR protokolii 95 °C’de 5dk, 95 °C’de 30 sn, 60
°C’de 1.30sn, 72 °C’de 30sn ve 60 °C 30 dk’dir. Orneklerin kalitesi ve bant boyunun uygun
olup olmadigini belirlemek i¢in PZR {iriinii + yiikleme boyasi, DNA markorii (100 bg’lik)
ile birlikte, Sybr green (20000x) (1 ul) ile boyanarak hazirlanmis ve %1,5’luk agaroz jele
yiiklenerek 1X TBE tampon sisteminde yaklasik yarim saat yiiriitiiliip, jel goriintileme
sistemi ile resmedilmistir. Uygun kalite ve boyda olan 6rnekler 1000 kat sulandirilip Trabzon
Su Uriinleri Merkez Arastirma Enstitiisii, biinyesinde bulunan ABI 3500 otomatik dizi analiz
sisteminde Liz 600 boy standardi kullanilarak fragment okumalar1 yapilmistir. Genemarker
(Soft Genetics, ABD) programi ile allel frekanslari ve allel uzunluklar1 her 6rnek igin

belirlenmistir.
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2.6. Mikrosatelit Veri Analizi

Genemarker (Soft Genetics, ABD) programi ile allel frekanslar1 ve allel uzunluklar
her 6rnek icin belirlenmistir. Elde edilen verilerin mikrosatelit analiz programlarinin girdi
formatlarina doniistiiriilmesinde Convert (Glaubitz, 2004) programlar1 kullanilmistir.
Microchecker v2.2.3 (Van Oosterhout vd., 2004) programu ile allel ¢akismasi (stuttering),
allel kaybi (large allele dropout) ve null allel varlig1 belirlenmistir. Ayrica ML-NULLFREQ
(Kalinowski ve Taper, 2006) kullanilarak maksimum benzerlik ve null alel frekanslari
hesaplanmistir. FreeNA (Chapuis ve Estoup, 2007) programi ile olasi null allelden
kaynaklanan FST ve null allel frekans1 25.000 tekrar ile yeniden hesaplanmistir. Yiiksek null
allel frekansi1 FreeNA programinda ENA (excluding null allel) diizeltme yontemi ile FST
degeri tizerine etkisi en aza indirilmektedir.

Bonferroni metodu ile diizenleme yapilip (Benjamini & Hochberg, 1995) yeni olasilik
esik degerleri (Treshold P) hesaplanmis ve Yanlis kesif degeri (False Discovery Rate-FDR)
kontrol edilmis GENEPOP v.4.2 (Rousset, 2008) programi “exact test” yontemi ile genotipik
oranlarinin Hardy-Weinberg (HW) dengesine uyumu belirlenmistir. Olasilik degerleri (P
degeri) 500 kiimelenme (batch), 10.000 dememorizasyon ve 5.000 tekrara dayali olarak her
bir kiime i¢in hesaplanmistir. GENEPOP v 4.2 programinda genotipik ikili karsilastirmalar
500 kiimelenme (batch), olasilik degerleri (P degeri) 10.000 dememorizasyon ve her bir
kiime i¢in 5.000 tekrarh olarak hesaplanmaistir.

Cervus 3.0.7 (Kalinowski vd., 2007) programi kullanilarak toplam allel sayis1 (NA),
polimorfik bilgi igerigi (PIC), beklenen (He) ve gbozlenen (Ho) heterozigotluk degerleri her
lokus i¢in analiz edilmistir. FSTAT v.2.9.3 (Goudet, 1995) programi ile Allelik Zenginlik
(AR), Akrabali yetistiricilik katsayisi (Fis) degerleri hesaplanmistir. GenAIEX 6.5 programi

ile allel frekanslar1 ve 6zgiin allellerin varlig1 hesaplanmistir.



Tablo 4. Mikrosatelit bolgeler ve 6zellikleri

Erime

Gozlenen

Biiyiikliik

Lokus sicakligl (Tm) allel sayisi araligi (bg) Primer dizilimi Referans
5-TGCAGGCAGACGGATCAGGC-3’
Stri5INRA 58°C 10 193-225 Estoup vd. (1993)
5-AATCCTCTACGTAAGGGATTTGC-3
5-CGGTGTGCTTGTCAGGTTTC-3'
Str60INRA 60°C 9 87-111 Estoup vd. (1993)
5-GTCAAGTCAGCAAGCCTCAC-3
5-CCTGGAGATCCTCCAGCAGGA-3'
Str73INRA 58°C 11 138-162 Estoup vd. (1993)
5-CTATTCTGCTTGTAACTAGACCTA-3'
5'-GGAAGGAAGGGAGAAAGGT-3 Presa ve Guyomard
Str85INRA 55°C 19 146-200
5-GGAAAATCAATACTAACAA-3 (1996)
5-CACATCATGTTACTGCTCC-3'
BS131 50°C 10 149-177 Estoup vd. (1998)
5-CAGCCTAATTCTGAATGAG-3'
5-CGTTCTCTACTGAGTCAT-3 )
Omy7 52°C 6 200-300 Morris vd. (1996)
5-TGCAGTGAAGCCTTAAAGA-3
5-GGAAAATAATCAATGCTGCTGGTT-3' )
Ssa410Uos 55°C 5 170-320 Cairney vd. (2000)
5- CTACAATCTGGACTATCTTCTTCA-3
5-GATTCCATAACCTCGCCTTC-3' _
Omy1011 60°C 8 150-300 Spies vd. (2005)

5-GTCCTTGTGCTGCCTGCT-3'

6¢



Tablo 4’iin devami

Erime Gozlenen Biiytikliik . .
Lokus sicakhigi (Tm)  allel saysst aralig1 (bc) Primer dizilimi Referans
Str543INR 5-ATTCTTCGGCTTTCTCTTGC-3' Presa ve Guyomard
55°C 24 119-169
A 5-ATCTGGTCAGTTTCTTTATG-3' (1996)
Str591INR 5'-CTGGTGGCAGGATTTGA-3' Presa ve Guyomard
55°C 22 146-198
A 5-CACTGTCTTTCGTTCTT-3' (1996)
5-AGGTGGGTCCTCCAAGCTAC-3
Ssa85 60°C 9 104-120 O’Reilly vd. (1996)
5-ACCCGCTCCTCACTTAATC-3
5-CCAGTTAGGGTTCATTGTCC-3'
T3-13 54°C 21 175-235 Estoup vd. (1998)
5-CGTTACACCTCTCAACAGATG-3
5-TTGTTCAGTGTATATGTGTCCCAT-3'
SsoSL417 52°C 15 161-197 Slettan vd. (1995)
5-GATCTTCACTGCCACCTTATGACC-3
5-GACAACACACAACCAAGGCAC-3
SsoSL438 54°C 7 103-115 Slettan vd. (1995)
5-TTATGCTAGGTCTTTATGCATTGT-3'
CACATCATGTTACTGCTCC
BS131 50°C 10 149-177 Estoup vd. (1998a)
CAGCCTAATTCTGAATGAG
5-AACAATGACTTTCTCTGAC-3’
Struttab8 56°C 11 102-190 Poteaux vd. (1999)

5'-AAGGACTTGAAGGACGAC-3

0€
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Tablo 5. Olusturulan mikrosatelit gruplar

Grup Primer Primer Erime Sicakligi
T3-13

1. Grup Ssa85 60°C
SSoSL517
Strutta 12

2. Grup Strutta 58 52°C
SSoSL438

STRUCTURE v.2.3.4 (Falush vd., 2003) programi ile veri setindeki genetik agidan
farkli popiilasyonlarin varligi Bayesian ¢oklu-lokus kiimelenme metoduyla incelenmistir.
Popiilasyonlarin Hardy-Weinberg dengesinde oldugunu kabul edip bireyleri genetik
ozelliklerine gore farkli gruplara ayiran ve bu gruplar arasindaki genetik farkliliklari
belirlemek icin STRUCTURE programi kullanilmigtir. Markov Chain Monte Carlo
(MCMC) ile ornekler farkli gruplara yerlestirilip, 2-36 arasinda birbirinden bagimsiz 10
tekrar seklinde en uygun kiimelenme sayis1 belirlenmistir. Yanma iterasyon degeri 10° olarak
kullanilmis ve yanma iterasyonlarindan sonra 10° MCMC iterasyonu kullanilmustir.
Muhtemel K degeri Structure Harvester (Earl & Von Holt, 2012) ile Evanno yontemi
kullanilarak belirlenmistir. Structure analizinin grafiksel goérseli CLUMPAK programi
kullanilarak ¢izilmistir (Kopelman vd., 2015).

Genetik mesafe ile cografik mesafe arasindaki iligki GenAIEx 6.5 programinda Mantel
test ile incelenmistir (Mantel, 1967). Permiitasyon testi ile genetik mesafe ile cografik
mesafe arasindaki iligkinin istatistiksel onemliligi sinanmistir. Ayrica Temel Koordinat
Analizi (Principal Coordinate Analysis, PCoA) ile popiilasyonlar arasindaki iliski daha
detayli incelenmistir (Liu & Muse, 2005). Ayrica, mekansal genetik cesitlilik, mekansal yap1
modellerini tespit etmek igin popiilasyonlar arasinda artan mesafelere dayanan mekansal
otokorelasyon analizi kullanilarak da degerlendirilmistir (Smouse & Peakall, 1999).

Cervus programi (Kalinowski vd., 2007) kullanilarak popiilasyonlar arasi muhtemel
hibritlesme durumu ebeveyn analizi ile degerlendirilmistir. Cervus, genotipleme hatalarini
ve lokuslardaki eksik genotipleri dikkate alarak allel frekans dagilimina dayali olarak
muhtemel ebevenyler arasindaki olasilik farkliliklarini hesaplamaktadir. Bu nedenle
oncelikle her bir popiilasyon ve mikrosatelit lokusu icin allel frekanslart belirlenmistir.
Olasilig1 yiiksek olan aday ebeveyn, en muhtemel ebeveyn olarak atanmaktadir. Ebeveyn

tayininin giivenirliligi her bir birey i¢in hesaplanan delta skoruna gore degerlendirilmektedir.
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Delta skorunun yiiksek olusu aday ebeveynler arasi ayrimin daha yiiksek olmasini isaret
etmekte ve aday ebeveynin gercek ebeveyn olma ihtimalinin yliksek oldugunu
gostermektedir. Negatif delta skorlari sifir olarak kabul edilir. Delta skorlarinin belirlenmesi
icin ebeveyn analiz simiilasyonlarmin yapilmasi gerekmektedir. Bu nedenle ebeveyn
analizinin giivenirliligini degerlendirmek i¢in ebeveyn analiz simiilasyonu yapilmistir.
Ebeveyn analiz simiilasyonu i¢in kullanilan parametreler su sekildedir; 500 aday ebeveyn,
10000 yavru, %1 aday ebeveyn Orneklenme varsayimi ve %3 genotipleme hatasi. Fiiven
seviyeleri programin varsayilan ayarlari degistirilmeden (%95 kesin giiven ve %80 rahat

giiven) kullanilda.



3. BULGULAR

3.1. Ornekleme

Calismada her bir 6rnekleme sahasindan en az 32’ser birey 6rneklenmesi amaclansa
da DNA’larin 6nceden izole edilmesi veya dokularin igerisinde muhafaza edildigi alkoliiniin
ugmasi veya her 6rnegin ilgili gen bolgesiyle ¢ogaltilamamasi gibi nedenlerden dolay1 birgok
bolgede istenilenden az sayida DNA izolasyonu yapilabilmistir. COI, Cyt-b, D-loop, ITS ve

mikrosatelit analizlerinde kullanilan birey sayist Tablo 6’da verilmistir.

Tablo 6. Analizlerde kullanilan birey sayilari (n)

anekleme Havza Mikrosatelit COlI CYTB DLOOP ITS
Istasyonlari (n) (n) (n) (n) (n)
Antalya/Kumluca Akdeniz 32 24 24 15 13
Antalya/Giindogmus  Akdeniz 32 23 22 15 22
Isparta/Aksu Akdeniz 25 22 15 16 24
Mersin/Tarsus Akdeniz 32 23 22 18 23
Erzurum/Karayazi Aras 32 21 24 16 23
Kars/Susuz Aras 27 19 23 15 24
[gdir/Tuzluca Aras 11 11 6 4 8

Marag/Merkez Ceyhan 32 23 21 9 24
Marag/Elbistan Ceyhan 32 23 23 16 23
Sivas/Giiriin/Akdere  Ceyhan 17 22 23 17 17
Erzurum/Uzundere  Coruh 28 19 24 16 24
Artvin/Savsat Coruh 27 20 24 16 21
Artvin/Borgka Coruh 31 23 24 16 24
Erzurum/Oltu Coruh 31 24 11 15 17
Van/Catak Dicle 12 9 10 9 10
Erzincan/Tercan Firat 17 21 15 10 21
Erzurum/Hinis Firat 14 21 22 16 16
Tunceli/Munzur Firat 18 22 17 16 23
Sivas/Giirtin/Tohma  Firat 27 23 24 24 23
Malatya/Dogansehir ~ Firat 11 24 20 12 21
Canakkale/Bayrami¢ Kuzey Ege 32 23 21 14 22
Bartin/Merkez Bat1 Karadeniz 7 6 5 - 8

Bolu/Abant Bat1 Karadeniz 13 9 14 14 20
Cankir1/Cerkes Bat1 Karadeniz 16 16 23 15 16
Kirklareli/Derekdy ~ Bati Karadeniz 9 23 11 15 22
Kastamonu/Merkez ~ Bati Karadeniz 18 21 24 16 24
Gilimtighane/Torul Dogu Karadeniz 29 23 24 16 19

Rize/Camlihemsin Dogu Karadeniz 32 24 23 15 23
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Tablo 6’nin devami

Qmekleme Havza Mikrosatelit COlI CYTB DLOOP ITS
Istasyonlari (n) (n) (n) (n) (n)
Giresun/Dereli Dogu Karadeniz 23 23 22 15 23
Ordu/Cambasi Dogu Karadeniz 32 22 22 16 21
Agri/Taslicay Kura 25 4 6 16 7

Ardahan/Ardigdere  Kura 24 24 18 16 24
Kiitahya/Domanig Marmara 32 23 15 21 23
Kayseri/Sariz Seyhan 26 24 21 24 23
Nigde/Camardi Seyhan 26 22 16 16 19
Kayseri/Pimarbasi Seyhan 9 16 16 9 16
Erzurum Omertepe  Firat 16 11 7 13 14

3.2. DNA Dizi Analizi

3.2.1. COI Gen Bolgesinin Dizi Analizi

Toplam 37 S. trutta popiilasyona ait 726 ornegin 574 bg¢ uzunlugundaki COI gen
bolgesi 12 havzaya ayrilarak analiz edilmistir. Yapilan analizde 23 haplotip varligi tespit
edilmistir. Haplotip cesitlilik (Hd) ve niikleotit ¢esitlilik (Pi) degerleri sirasiyla 0,907 ve
0,00432 olarak belirlenmistir. H3 en yaygin haplotip olup 136 6rnekte ve toplam 6 havzada
(Coruh, Kuzey Ege, Firat, Dogu Karadeniz, Bat1 Karadeniz, Kura) gézlemlenmistir. Analiz

edilen 6rneklerin haplotip dagilimlar: Tablo 7°de verilmistir.

Tablo 7. COI gen bolgesi haplotip dagilimi

Havza Haplotip

Seyhan H9-H10-H13
Marmara H5

Kuzey Ege H2- H3

Dogu Karadeniz H2- H3-H4-H5-H6-H14-H15-H16-H20
Kura H3-H5-H14-H16

Firat H3-H11-H12-H21-H22-H23
Bat1 Karadeniz H3-H4-H5-H6-H20
Coruh H2-H3-H5-H6

Dicle H7-H8

Ceyhan H1-H13

Aras H1-H8-H11-H19

Akdeniz H1-H17-H18
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Haplotip ag analizi sonuglarima gore Dogu Karadeniz, Kuzey Ege, Coruh, Bati
Karadeniz, Firat ve Kura havzalarina ait haplotipler bir grup olustururken Seyhan, Ceyhan,
Akdeniz, Aras ve Dicle havzalarina ait haplotipler ise farkli bir grup olusturmustur.
Haplotipler arasi1 gozlenen maksimum baz farki alti olarak tespit edilmistir (Sekil 4).
Dairenin biiyiikligl haplotipe ait 6rnek sayisiyla dogru orantilidir. Cizgilerin iizerindeki

rakamlar ise haplotipler aras1 baz farkliliklarin1 belirtmektedir.

i
NN,

© seyhan
O Marmera
Q@ Kzy Fge
O Dogu_Krdnz
® 3

© Arat

@ Bat_Krdrz
® conh

@ pide

@ Ceyhan
® pas

@ cdeniz

Sekil 4. COI haplotip ag1

Filogenetik aga¢ olusturulurken iiretilen veri seti ile birlikte ayn1 zamanda NCBI veri
tabanina eklenen S. trutta’ya ait referans COI gen dizileri de kullanilmistir. En uygun
niikleotid degisim modeli AIC ve BIC kriterlerine gore secilmistir. Bootstrap (500) yontemi
ile ¢izilen Maksimum benzerlik agacinda S. trutta ve S. salar (HQ167685) tiirleri farkli
dallarda kiimelenmistir. Salmo trutta oOrnekleri de kendi arasinda 2 farkli dalda
kiimelenmistir. H8 haplotipini olusturan daldaki 6rnekler Dicle havzasindan Van/Catak

ornegi ile Aras havzasindan [gdir/Tuzluca 6rneklerinden olugsmaktadir (Sekil 5).
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— H15 D Karadeniz Gumushane/Gumustug
— H22 Kura Ardahan/Tora
H3 Kura Ardahan/Tora
H3 D Karadeniz Ordu/Cambasi
H3 B.Karadeniz KirklareliDolapdere
H3 D Karadeniz Giresun/Dereli
H3 Coruh Erzurum/Uzundere
H3 Firat Erzurum/Omertepe
* | H3 K.Ege Canakkale/Ayazma
H3 Coruh Artvin/Savsat
HE B.Karadeniz Bolu/Abant
HE Coruh Erzurum/Oltu
4 | H6 D.Karadeniz Giresun/Dereli
HE D Karadeniz Gumushane/Gumustug

=

H4 B.Karadeniz Bartin/Merkez

?' H4 D Karadeniz Giresun/Dereli
H16 D.Karadeniz Gumushane/Gumustug

5?' H16 Kura Ardahan/Tora

23| 44 H20 B Karadeniz Kastamonu/Kilise

% H20 D.Karadeniz Ordu/Cambasi

H2 Coruh Artvin/Borcka

L-| H2 K Ege Canakkale/Ayazma

H2 D.Karadeniz Ordu/Cambasi

H2 D Karadeniz Rize/Travit

H5 B.Karadeniz Bolu/Abant

H5 B.Karadeniz Cankiri/Cerkes

H5 Marmara Kutahya/Domanic

H5 Coruh Erzurum/Oltu

H5 D.Karadeniz Giresun/Dereli

H5 Kura Ardahan/Tora

H14 Kura Ardahan/Tora

— H21 Kura Ardahan/Tora

H14 D.Karadeniz Giresun/Dereli

H13 Ceyhan Sivas/Akdere

H13 Ceyhan Maras/Sogutlu

H13 Seyhan Kayseri/Pinarbasi

H13 Ceyhan Maras/Merkez

4 H10 Seyhan Kayseri/Pinarbasi

92 [ H10 Seyhan Nigde/Camard

H10 Seyhan Kayseri/Corekdere
H9 Seyhan Kayseri/Corekdere

=

1 H17 Akdeniz Antalya/Gundogmus
_L H18 Akdeniz Antalya/Gundogmus
H12 Firat Malatya/Surgu

H12 Firat Tunceli/Munzur

H12 Firat Sivas/Gokpinar

H12 Firat Erzurum/H n s

H1 Kura AgrifTaslicay
H1 Ceyhan Maras/Sogutlu
H1 Akdeniz isparta/Aksu
H1 Aras igdirTuzluca
H1 Akdeniz Antalya/Alakir
H1 Akdeniz Mersin/Tarsus
H19 Aras igdirfTuzluca

E' H19 Aras Kars/Susuz
— H7 Dicle Van/Catak

H23 Kura AgrifTaslicay
37“_{ H11 Aras Erzurum/Karayaz

60 ' H11 Firat Erzincan/Tercan

H8 Dicle Van/Catak
H8 Aras igdir/Tuzluca
HQ167685.1 Salmo salar

omo

Sekil 5. Salmo trutta’nin COI genine dayali ¢izilen filogenetik agaci



Haplotipler arasi ikili genetik mesafe degerleri Tablo 8’de verilmistir. Genetik mesafe havzalar arasinda 0,002-0,011 arasinda

degismektedir.
Tablo 8. COI gen bolgesine gore haplotipler arasi ikili genetik mesafe degerleri
H1 H2 H3 H4 H5 Ho H7 H8 H9 H1e  HI1 W12 H13 W4 HIS K16  HI7  HI8  HI19  H2 W2 H2  H23
W 0,000
K 0,004 0,000
H3 0,004 0,004 0,000
H4 0,005 0,005 0,002 0,000
H5 0,002 0,002 0,002 0,004 0,000
H6 0,005 0,005 0,002 0,004 0,004 0,000
W 0,004 0,007 0,007 0,009 6,005 0,009 0,000
W 0,005 0,000 0,009 0,007 0,007 0,007 0,009 0,00
H 0,005 0,00 0,00 0,011 0,007 6,011 0,009 0,011 0,000
H10 0,004 0,007 0,007 0,009 0,005 0,009 0,007 0,009 0,002 0,000
HIL 0,000 0,000 0,000 0,00 0,005 0,00 0,004 0,00 0,000 0,007 0,000
H12 0,002 0,005 0,005 0,007 0,004 0,007 0,005 0,007 0,007 0,005 0,005 0,000
H13 0,002 0,005 0,005 0,007 0,004 0,007 0,005 0,007 0,007 0,005 0,005 0,004 0,000
Hl4 0,002 0,005 0,005 0,007 0,004 0,007 0,005 0,007 0,007 0,005 0,005 0,004 0,004 0,000
HIS 0,005 0,005 0,000 0,004 0,004 0,000 0,009 0,011 0,011 0,009 0,009 6,007 0,007 0,007 0,000
W6 0,005 0,005 0,000 0,004 0,004 0,004 0,005 0,011 6,011 0,000 0,005 0,007 0,007 0,007 0,004 6,000
HI7 0,002 0,005 0,005 0,007 0,004 0,007 0,005 0,007 0,007 0,005 0,005 0,004 0,004 0,004 0,007 0,007 0,000
WS 0,004 0,007 0,007 0,009 0,005 0,009 0,007 0,00 0,009 0,007 0,007 0,005 0,005 0,005 0,00 0,009 0,000 0,000
H9 0,004 0,007 0,000 0,00 0,005 0,00 0,007 0,009 0,000 0,007 0,007 0,005 0,005 0,005 0,009 0,009 0,005 0,007 0,000
H0 0,005 0,002 0,002 0,004 0,004 0,004 0,009 0,011 0,011 0,009 0,009 0,007 0,007 0,007 0,004 0,004 0,007 0,009 0,009 0,000
1 0,006 0,000 0,000 0,00 0,005 0,000 0,007 0,009 0,009 0,007 0,007 0,005 0,005 0,000 0,009 0,000 0,005 0,007 0,007 0,009 0,000
H2 0,005 0,005 0,002 0,004 0,004 0,004 0,009 0,011 0,011 0,009 0,009 0,007 0,007 0,007 0,004 0,004 0,007 0,009 0,009 0,004 0,009 0,000
H23 0,002 0,005 0,005 0,007 0,004 0,007 0,005 0,007 0,007 0,005 0,002 0,004 0,004 0,004 0,007 0,007 0,004 0,005 0,005 0,007 0,005 0,007 0,000

LE
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COI gen bolgesinin analizinden elde edilen genetik farkliligin dagilimini belirlemek
icin yapilan AMOVA analizinde havzalar arasi, istasyonlar arasi ve istasyonlar i¢i olmak
tizere 3 farkli diizeyde ¢esitlilik degerleri elde edilmistir. Havzalar arasi varyasyon %58,77,
istasyonlar aras1 %37,02 ve popiilasyon i¢i varyasyon ise %4,21 olarak belirlenmistir (Tablo
9).

Tablo 9. COI gen bolgesine gore gruplar arasi varyasyon degerleri

Varyasyon  Varyasyon ylizdesi Fiksasyon Indeksi

Havzalar arasi 4,13568 58,77 0,58773
Istasyonlar aras1 2,60469 37,02 0,89784
Istasyonlar ici 0,29637 4,21 0,95788

3.2.2. Cyt-b Gen Bélgesinin Dizi Analizi

Toplam 37 S. trutta popiilasyona ait 673 6rnegin gen bolgesi analiz edilmistir. Yapilan
analizde 27 haplotip varlig1 tespit edilmistir. H6 en yaygin haplotip olup 7 havzada (Bat1
Karadeniz, Dogu Karadeniz, Marmara, Aras, Firat, Coruh, Kura) 126 0&rnekte
gozlemlenmistir. Haplotip cesitlilik ve niikleotit ¢esitlilik degerleri ise sirasiyla 0,889 ve
0,00534 oldugu belirlenmistir. Orneklerin haplotip dagilimlari Tablo 10°da verilmistir.

Tablo 10. Cyt-b gen bdlgesi haplotip dagilimi

Havza Haplotip

Seyhan H1-H7

Marmara H6

Kuzey Ege H4-H9

Dogu Karadeniz H3-H5-H6-H14-H15-H24
Kura H2-H5-H6-H15-H17-H18-H19-H20-H25
Firat H5-H6-H10-H11-H23
Bat1 Karadeniz H5-H6-H7-H12-H22
Coruh H3-H4-H5-H6-H12-H13
Dicle H18-H26-H27

Ceyhan H1-H17

Aras H6

Akdeniz H1-H8-H16-H21

Network analizi sonuglarina gore drnekler ii¢ grupta toplanmustir. {lk grup Seyhan,

Ceyhan, Akdeniz, Firat havzalarindan olusurken ikinci grup Aras, Marmara, Dogu
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Karadeniz, Kura, Dicle, Bat1 Karadeniz, Coruh havzasindan ti¢lincii grup ise Bat1 Karadeniz,
Dogu Karadeniz, Coruh, Kura, Firat havzalarindan olusmaktadir. Haplotipler arasinda en

fazla sekiz baz farklilik gézlenmistir (Sekil 6).
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Sekil 6. Cyt-b haplotip ag1

Elde edilen DNA dizileri ile birlikte GenBank veri tabanindaki Slovenya ve
Tiirkiye’de daha 6nce galisilan Cyt-b gen bolgesi kayitlart da eklenerek olusturulan veri seti
AIC ve BIC kriterlerine gore en uygun niikleotit degisim modeli olarak TN93+G se¢ilmistir.
Bootstrap (500) yontemi ile ¢izilen Maksimum Benzerlik agacinda S. salar ve S. trutta
ornekleri ayr1 dallarda gruplanmigtir. Calismada kullanilan 6rnekler NCBI’daki Salmo
trutta’ya ait Cyt-b dizileri, (OR441091-OR441094-MT515718-MT515719-MN815912-
OR441103-MN815915-MN815911-MN815913-MT515716-JX960838-LT617576-
MW382948-MW366858-MW366854-MW366852-MN815916-MW366849-MW366845-
JX960842- MT515724) ile benzerlik gostermistir (Sekil 7).
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MN815813.1 Salmo fahrettini Firat (Omertepe/Erzurumy)
MT515716.1 Salmo abanticus B.Karadeniz (Bolu/Abant)
H& Kura Ardahan/Tora
H& D Karadeniz Ordu/Cambasi
H5 B.Karadeniz Kirklareli/Dolapdere
H5 B Karadeniz Kastamonu/Kilise
H5 D .Karadeniz Giresun/Dereli
H5 Coruh Erzurum/Uzundere
H5 Coruh Erzurum/Olftu
| HA Firat Erzurum/Omertepe
H& B Karadeniz Bolu/Abant
H3 Coruh Artvin/Savsat
— H24 D Karadeniz Ordu/Cambasi
— H22 B Karadeniz Kastamonu/Kilise
— H13 Coruh Erzurum/Uzundere
— H12 Coruh Erzurum/Uzundere
— H14 D.Karadeniz Gumushane/Gumustug
H4 Coruh Artvin/Savsat
H4 K Ege Canakkale/Ayazma
H9 K Ege Canakkale/Ayazma
H3 Coruh Artvin/Borcka
H3 D.Karadeniz Ordu/Cambasi
H3 D.Karadeniz Rize/Trovit
OR441094.1 Salmo murathani Aras (Kars/Sarikamis)
OR441091.1 Salmo araxensis Aras (Susuz/Kars)
HB Marmara Kutahya/Domanic
— H19 Aras igdirTuzluca
HE B.Karadeniz Cankiri/Cerkes
HE B.Karadeniz Bartin/Merkez
H6 Aras Erzurum/Karayaz
H2 Kura Agri/Taslicay
H8 Firat Erzincan/Tercan
HE Coruh Erzurum/Otltu
H6 D Karadeniz Giresun/Dereli
HE Aras Kars/Susuz
HE Kura Ardahan/Tora
MT515718.1 Salmo coruhensis B.Karadeniz (Hisardere/Bursa)
MT516719.1 Salmo coruhensis F rat (Cayirbasi/Erzurum)
MN815912.1 Salmo coruhensis Kanli akarsuyu
OR441103.1 Salmo rizeensis D_Karadeniz (Kangel/Rize)
MN815911.1 Salmo euphrataeus (Sirli)
H25 Kura Ardahan/Tora
4‘_{ H15 D.Karadeniz Gumushane/Gumustug
H15 Kura Ardahan/Tora
H26 Dicle Van/Catak
ﬂ{ JX960838.1 Salmo marmoratus Slovenya

LT617576.1 Salmo trutta Slovenya

H16 Akdeniz Antalya/Gundogmus

H11 Firat Sivas/Gokpinar

MN815915.1 Salmo okumusi Firat (Gokpinar/Sivas)

H11 Firat Tuncel/Munzur

H11 Firat Erzurum/Hinis

— H10 Firat Erzurum/Hinis

MW382948.1 Salmo munzuricus Firat (Murat nehri/Agri)
— MW366858.1 Salmo baliki Firat (Murat nehri/Agri)
— H23 Firat Malatya/Surgu

JX960842.1 Salmo platycephalus

MW366845.1 Salmo platycephalus Seyhan (Pinarbasi/Kayseri)
MW366849.1 Salmo labecula Seyhan (Nigde/Ecemis)
— H7 Seyhan Kayseri/Pinarbasi

H7 Seyhan Nigde/Camardi

H7 Seyhan Kayseri/Corekdere

H7 B.Karadeniz Cankiri/Cerkes

H21 Akdeniz isparta/Aksu
L H27 Dicle Van/Catak
MN815916.1 Salmo tigridis Dicle (Catak/Van)

H1T Aras igdir/Tuzluca
4' H17 Ceyhan Maras/Sogutiu
— H8 Akdeniz Mersin/Tarsus
H1 Akdeniz Antalya/Alakir
H1 Akdeniz Mersin/Tarsus
H1 Ceyhan Maras/Merkez
H1 Ceyhan Sivas/Akdere
H1 Ceyhan Maras/Sogutiu
H1 Seyhan Kayseri/Pinarbasi
MT515724.1 Salmo kottelati Akdeniz (Antalya/Alakir)
MVW366852.1 Salmo chilo Ceyhan (Akdere/Sivas)
MW366854.1 Salmo opimus Ceyhan (Goksun/K Maras)

H20 Aras igdir/Tuzluca
H18 Aras igdir/Tuzluca
H18 Dicle Van/Catak

EU492280.1 Salmo salar

Sekil 7. Salmo trutta’nin Cyt-b genine dayali ¢izilen filogenetik agaci



Haplotipler aras1 ikili genetik mesafe degerleri Tablo 11°de verilmistir. Genetik mesafe haplotipler arasinda ise 0,002-0,016 arasinda

degismektedir.

Tablo 11. Cytb gen bolgesine gore haplotipler arasi ikili genetik mesafe degerleri

H1 H2 H3 H4 Ho He H7 HB H3 HI0 H11 H2Z W3 HI4 H15 HI6 HIT  HI8 H19  HN  HM H22  HZ3  HM  H H26 HZT
H1 0.000
H2  0.009 0,000
H3 0011 0.009 0.000
B 0009 0007 0005 0000
H5  0.007 0.005 0007 0.002 0.000
He  0.005 0003 0005 0003 0002 0000
Hf 0002 0011 0012 0011 0003 0007 0000
HE 0002 0011 0012 0011 0003 0007 0003 0.000
H3 0009 0.007 0002 0003 0005 0003 0011 0011 0.000
H1I0 0003 0012 0014 0009 0007 0003 0005 0005 0012 0.000
Hi1 0002 0011 0012 0007 0005 0007 0003 0003 0011 0002 0.000
H12 0.009 0007 0003 0003 0002 0003 0011 0011 0007 0003 0007 0.000
H13 0009 0007 0003 0003 0002 0003 0011 0011 0007 0009 0007 0003 0,000
Hi4 0009 0.007 0009 0003 0002 0003 0007 0011 0007 0009 0.007 0003 0003 0.000
H15  0.005 0007 0003 0007 0005 0003 0007 0007 0007 0009 0007 0007 0.007 0007 0000
H16 0003 0.009 0011 0009 0007 0005 0005 0.005 0009 0007 0005 0009 0009 0009 0005 0.000
H17 0002 0011 0012 0011 0008 0007 0003 0003 0011 0005 0003 0007 001 0011 0007 0005 0.000
H18 0009 0.014 0016 0014 0012 0011 0007 0011 0014 0012 0011 0014 004 0011 0011 0008 0011 0000
H19  0.007 0005 0007 0005 0003 0002 0009 0009 0005 0011 0009 0005 0006 0005 0005 0007 0009 002 0000
H20 0007 0.012 0014 0012 0011 0009 0009 0009 0012 0011 0009 0012 0012 0012 0009 0007 0009 0002 0011 0.000
H71 0002 0011 0012 0011 0009 0007 0003 0003 0011 0005 0003 0011 001 0011 0007 0005 0003 0011 0005 0.009 0000
H22  0.009 0.007 0009 0003 0002 0003 0011 0011 0007 0009 0007 0003 0003 0003 0007 0009 001 0014 0003 0012 0011 0.000
H23 0003 0012 0014 0009 0007 0009 0005 0005 0012 0003 0002 0009 0009 0009 0009 0007 0005 002 0011 0011 0005 0009 0000
H24 0009 0.007 0009 0003 0002 0003 0011 0011 0007 0005 0.007 0003 0003 0003 0007 0008 0011 004 0005 0012 0011 0003 0009 0.000
H?5  0.003 0005 0007 0005 0003 0002 0005 0005 0005 0007 0005 0005 0005 0005 0002 0003 0005 0009 0003 0007 0005 0005 0007 0005 0000
H?6  0.003 0005 0007 0005 0003 0002 0005 0005 0005 0007 0005 0005 0006 0005 0005 0003 0005 0009 0003 0007 0005 0005 0007 0005 0003 0000
He7 0007 0.012 0014 0012 0011 0009 0005 0.008 0012 0011 0009 0012 0012 0.009 0009 0007 0003 0009 0011 0011 0.008 0012 0011 0012 0007 0007 0.000

14%
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Cyt-b gen bolgesinin analizinden elde edilen genetik farkliligin dagilimini belirlemek
icin yapilan AMOVA analizinde havzalar arasi, istasyonlar arasi ve istasyonlar i¢i olmak
tizere 3 farkli diizeyde gesitlilik degerleri elde edilmistir. Havzalar aras1 varyasyon %65,75,
istasyonlar arasi %30,66 ve istasyonlar igi varyasyon ise %3,59 olarak belirlenmistir (Tablo
12).

Tablo 12. Cyt-b gen bolgesine gore gruplar arasi varyasyon degerleri

Varyasyon  Varyasyon ylizdesi Fiksasyon Indeksi

Havzalar arasi 5,98229 65,75 0,65750
istasyonlar arasl 2,78930 30,66 0,89507
istasyonlar i¢i 0,32698 3,59 0,96406

3.2.3. ITS Bolgesinin Dizi Analizi

Toplam 37 S. trutta popiilasyona ait 725 6rnegin 544 b¢ uzunlugundaki ITS bolgesi
kismi analiz edilmistir. Yapilan analizde 21 haplotip, varligi tespit edilmistir. H2 en yaygin
haplotip olup 9 havzada (Ceyhan, Akdeniz ve Aras harig), 402 ornekte gorilmektedir.
Haplotip ¢esitlilik ve niikleotit ¢esitlilik degerleri ise sirasiyla 0,659 ve 0,00529 oldugu

belirlenmistir. Analiz edilen 6rneklerin haplotip dagilimlar1 Tablo 13’te verilmistir.

Tablo 13. ITS bolgesi haplotip dagilimi

Havza Haplotip

Seyhan H2-H6-H7-H8
Marmara H2

Kuzey Ege H2

Dogu Karadeniz H2-H21

Kura H2-H9-H11-H12-H19-H20
Firat H2-H9-H17

Bat1 Karadeniz H2-H9-H15-H16
Coruh H2-H3

Dicle H2

Ceyhan H6-H10-H18

Aras H9-H14

Akdeniz H1-H4-H5-H6-H13

Network analizi sonuglarina gore o6rnekler iki grupta toplanmistir. Aras, Ceyhan ve

Akdeniz ornekleri ise kismen kendi aralarinda kiimelenmistir. H2 haplotipi Coruh, Bati
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Karadeniz, Firat, Kura, Dogu Karadeniz, Kuzey Ege, Marmara, Seyhan ve Dicle

orneklerinden olusmaktadir (Sekil 8).

i

e

1 e

© Sevhan

© marmara

. Kzy_Ege

© Dogu_Krdnz

® ks

© Firat

® Bati_Krdnz

® Coruh

® Dide

- Ceyhan
Arze

® Akdeniz

Sekil 8. ITS haplotip ag

GenBank veri tabanindaki kayitli ITS verileri ile elde ettigimiz DNA dizileri birlikte
analiz edildiginde AIC ve BIC kriterlerine gére en uygun niikleotit degisim modeli olarak
T92 secilmistir. Bootstrap (500) yontemi ile gizilen Komsu Birlestirme agacinda Salmo salar
dis grup olarak belirlenmistir. Salmo trutta’ya ait ITS dizileri, Tiirkiye’de yapilan dnceki
caligmalar (FJ613628-FJ613629-AY260511-JN566083-JN566076) ITS dizileri ile
benzerlik gostermektedir (Sekil 9).
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L T

H3 Coruh Artvin/Savsat

FJ613628.1 Salmo trutta Tarkiye/Ovit
HZ2 Dicle Van/Catak

H2 D.Karadeniz Rize/Trovit

H2 Kura Ardahan/Tora

H2 Firat Sivas/Gékpinar

H2 D.Karadeniz Ordu/Cambasi

H2 Coruh Erzurum/Cltu

H2 Firat TunceliMunzur

H2 B Karadeniz Kirklareli/Dolapdere
H2 Seyhan Kayseri/Pinarbasi

H2 Firat Erzurum/Hinis

H2 D Karadeniz Gumushane/Gumuostug
H2 D.Karadeniz Giresun/Dereli

H2 Coruh Erzurum/Uzundere

H2 Firat Erzurum/Omertepe

H2 Marmara Kitahya/Domanig

H2 B.Karadeniz Cankin/Cerkesg

HZ2 B.Karadeniz Bolu/Abant

H2 B Karadeniz Bartin/Merkez

H2 K.Ege Canakkale/Ayazma

H2 Coruh Artvin/Savsat

H2 Coruh Artvin/Borcka

JN56B076 1 Salmo trutta Tirkiye
H21 D.Karadeniz Rize/Trovit

— H20 Kura Ardahan/Tora

H19 Kura Ardahan/Tora

H7 Seyhan Kayseri/Cérekdere

H8 Seyhan Kayseri/Cérekdere
H13 Akdeniz Isparta/Aksu

HE Seyhan Kayseri/Cérekdere

HE Seyhan Nigde/Camardi

HE Ceyhan Sivas/Akdere

HE Akdeniz Antalya/Gindodmus
H4 Akdeniz Mersin/Tarsus

H1 Akdeniz Antalya/Alakir

H1 Akdeniz Mersin/Tarsus

H5 Akdeniz Mersin/Tarsus
FJ613629.1 Salmo trutta Tarkiye/Kendirli
H10 Ceyhan Maras/Merkez

H10 Ceyhan Maras/Ségatli

H18 Ceyhan Sivas/Akdere

H17 Firat Malatya/Strga

H11 Aras lgdirTuzluca

H12 Aras lgdirTuzluca
AY260511.1 Salmo trutta Tarkiye
H15 B.Karadeniz Kastamonu/Kilise
H14 Aras Kars/Susuz

H16 B.Karadeniz Kastamonu/Kilise
JN566083.1 Salmo trutta Tarkiye
H9 Firat Erzincan/Tercan

HY Aras Erzurum/Karayazi

H9 Aras Kars/Susuz

H9 B Karadeniz Kastamonu/Kilise
HS Kura Ardahan/Tora

HY Kura Agr/Taslicay
AF518876.1 Salmo salar

Sekil 9. Salmo trutta’nin ITS bolgesine dayali ¢izilen filogenetik agac




Haplotipler aras1 genetik mesafe degerleri Tablo 14’te verilmistir. Genetik mesafe havzalar arasinda 0,002-0,019 arasinda degismektedir.

Tablo 14. ITS bolgesine gore haplotipler arasi ikili genetik mesafe degerleri

oW W MW M W W K KO WL K2 H3 M4 HS M6  HT M8 H9 KO KA
6,000

Ho 0,000 0,000

H3 0,000 0,000 0,000

HA 0,002 0,006 0,006 0,000

H5 0,002 0,006 0,006 0,004 0,000

H6 0,002 0,002 0,002 0,000 0,004 0,000

7 0,004 0,000 0,000 0,006 0,006 0,002 0,000

H8 0,004 0,000 0,000 0,006 0,006 0,002 0,004 0,000

W 0,015 0,011 0,011 0,017 0,817 0,3 0,005 0,05 0,000

e 0,013 0,013 0,013 0,015 0,015 0,05 0,67 6,017 0,005 0,00

M1 0,011 0,007 0,007 0,013 0,013 0,00 0,011 0,011 0,007 0,005 0,000

M2 0,009 0,006 0,006 0,11 0,11 0,007 0,009 0,009 0,006 0,007 0,002 6,000

M3 0,004 0,000 0,004 0,006 0,006 0,002 0,004 0,004 0,015 0,017 0,011 0,009 0,000

M4 0,017 0,013 0,813 0,619 0,019 0,05 0,017 0,013 6,000 6,007 0,009 0,007 0,017 0,000

M5 0,011 0,007 0,007 0,613 0,013 0,009 0,011 0,011 0,004 0,009 0,007 0,005 0,011 0,006 0,000

M6 0,013 0,009 0,009 0,015 0,015 0,011 0,013 0,013 0,002 0,007 0,000 0,007 0,013 0,000 0,002 0,000

M7 0,009 0,009 0,009 0,011 0,611 0,611 0,013 0,013 0,006 0,004 0,006 0,004 0,013 0,007 0,009 0,007 0,000

S 0,011 0,011 0,011 0,013 0,013 0,013 0,05 0,05 0,007 0,002 0,007 0,09 0,015 0,009 0,007 0,006 0,006 0,000

M9 0,006 0,002 0,002 0,007 0,007 0,004 0,006 0,006 0,000 0,011 0,006 0,000 0,006 0,011 0,006 0,007 0,007 0,009 0,000

e 0,006 0,002 0,002 0,007 0,007 0,004 0,006 0,00 0,013 0,05 0,009 0,07 0,00 0,015 0,009 0,011 0,011 0,013 0,004 9,000
WL 0,006 0,000 0,00 0,007 0,007 0,004 0,00 0,006 0,003 0,015 0,000 0,007 0,006 0,005 0,009 0,011 0,011 0,013 0,000 0,004 0,000

517
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ITS bolgesinin analizinden elde edilen genetik farkliligin dagilimini belirlemek i¢in
yapilan AMOVA analizinde havzalar arasi, istasyonlar arasi ve istasyonlar i¢i olmak iizere
3 farkl diizeyde cesitlilik degerleri elde edilmistir. Havzalar arast varyasyon %59,07,
istasyonlar arasi %38,98 ve istasyonlar i¢i varyasyon ise %1,96 olarak belirlenmistir (Tablo

15).

Tablo 15. ITS bolgesine gore gruplar arasi varyasyon degerleri

Varyasyon  Varyasyon yiizdesi Fiksasyon Indeksi

Havzalar arasi 5,08812 59,07 0,59069
1stasyonlar arasl 3,35731 38,98 0,95222
Istasyonlar ici 0,16845 1,96 0,98044

3.2.4. D-loop Bolgesinin Dizi Analizi

Toplam 36 S. trutta popiilasyonuna ait 542 6rnegin 451 bg¢ uzunlugundaki D-loop
bolgesi 12 havzaya ayrilarak analiz edilmistir. Yapilan analizde 87 haplotip, 371 adet
korunmus ve 74 adet degisken bolge varligi tespit edilmistir. Degisken bolgelerden 40’1
tutumluluk bilgi verici bolge 34 tanesi ise tekil degisken bolgedir. Haplotip ¢esitlilik ve
niikleotit cesitlilik degerleri ise sirasiyla 0,903 ve 0,00927 oldugu belirlenmistir. H21 en
yaygin haplotip olup 44 Ornekte 6 havzada (Bati Karadeniz, Dogu Karadeniz, Coruh,
Marmara, Dicle, Firat) gbzlemlenmistir. Analiz edilen 6rneklerin haplotip dagilimlar1 Tablo
16°da verilmistir. Ayrica D-loop bolgesinde belirlenen haplotipler ile olusturulan haplotip
ag yapist Sekil 10°da filogenetik agag ise Sekil 11°de verilmistir.

Tablo 16. D-Loop bdlgesi haplotip dagilimi

Havza Haplotip

Seyhan H4-H75

Marmara H21-H76

Kuzey Ege H13-H25-H26-H27-H28-H29-H30-H31

Dogu Karadeniz H13-H21-H48-H49-H50-H74-H80

Kura H1-H2-H3-H77-H78-H79

Firat H4-H13-H21-H23-H43-H44-H45-H46-H47-H73

Bat1 Karadeniz H13-H21-H22-H23-H24-H32-H33-H70-H71-H72
H13-H14-H15-H16-H17-H18-H19-H20-H21-H22-H35-H36-H37-H38-H39-

Coruh H40-H41-H42

Dicle H13-H21-H81-H82-H83-H84

Ceyhan H59-H60-H61-H62-H63-H64

Aras H34-H65-H66-H67-H68-H69-H85-H86-H87

Akdeniz H4-H5-H6-H7-H8-H9-H10-H11-H12-H51-H52-H53-H54-H55-H56-H57-H58
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H28

H57

X X-R-R-F J-F Jey-JFoye)

Sekil 10. D-loop haplotip ag1
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H13 D Karadenz Ordu/Cambasi

H13 Dicle Var/Catak

H13 B Karadeniz Kastamonu/Kiise

H13 K Ege Canakkale/Ayazma

H13 K Ege Canakkale/Ayazma

H13 Coruh Artvin/Savsat

H13 Coruh Atvin/Borcka

H13 Frat Erzurum/Omertepe
H17 Coruh Atvin'Savsat

M bz Cont Ecmemtizdere

[ 120 Coruh Atvin'Savsat

f— H19 Coruh Attvin/Savsat

[ H18 Coruh Avin'Borcka

L H28 K Ege C:
H31 K Ege Canakkale/Ayazma

Lir= H28 K Ege Canakkale/Ayazma
H30 K Ege Canakkale/Ayazma

H26 K Ege Canakiale/Ayazma
_—|_|:25 K Ege Canakiale/Ayazma
H27 K Ege Canskhale/Ayazma

f=— H18 Coruh Atvi/Savsat
H43 Coruh ErzurumUzundere
H44 Coruh ErzunmUzundere
H24 B Karadeniz Bolw/Abant
H24 B Karadeniz KastamonuKiise
H70 B Karadeniz Kirkdarei/Dolapdere
H74 D Karadeniz OrduCambasi

KF792729 1 Samo salar

Sekil 11. Salmo trutta’nin D-loop bolgesine dayali ¢izilen filogenetik agact
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D-loop analizinde popiilasyonlar arasi genetik mesafe havzalar arasinda 0,002-0,040
arasinda gozlemlenmistir. D-loop bdlgesinin analizinden elde edilen genetik farkliligin
dagilimini belirlemek i¢in yapilan AMOVA analizinde havzalar arasi, istasyonlar arasi ve
istasyonlar i¢i olmak iizere 3 farkl diizeyde ¢esitlilik degerleri elde edilmistir. Havzalar arasi
varyasyon %73,31, istasyonlar arasi %20,18 ve istasyonlar i¢i varyasyon ise %6,51 olarak
belirlenmistir (Tablo 17).

Tablo 17. D-loop bdlgesine gore gruplar arasi varyasyon degerleri

Varyasyon Varyasyon yiizdesi Fiksasyon Indeksi
Havzalar arasi 8,98045 73,31 0,73311
Istasyonlar arasl 2,47159 20,18 0,75597
Istasyonlar i¢i 0,79784 6,51 0,93487

3.2.5. D-loop-COI-Cyt-b-ITS Bolgelerinin Birlesik Dizi Analizi

Toplamda 2147 baz uzunlugundaki 346 sekans 6rnegi birlestirilip analiz edildiginde
h: 103 Hd: 0,970 ve Pi :0,00582 olarak hesaplanmistir. Haplotiplerin havzalara gore dagilimi
Tablo 18’de verilmektedir. Ayrica D-loop-COI-Cyt-b-ITS bolgelerinin birlestirilmesi ile
belirlenen haplotiplerle cizilen haplotip ag Sekil 12’de verilmektedir.

Tablo 18. D-loop-COI-Cyt-b-ITS boélgelerinin birlesik haplotip dagilimi

Havza Haplotip

Seyhan H17-H74-H78-H79-H80-H98-H99

Marmara H21

Kuzey Ege H24-H25-H26-H27-H28-H29-H30-H31

Dogu Karadeniz H13-H17-H21-H51-H52-H75-H76-H77-H89-H90-H91
Kura H1-H2-H3-H81-H82-H83-H84-H85-H86-H87-H88

Firat H40-H41-H42-H43-H44-H45-H46-H47-H48-H49-H50-H73

Bati Karadeniz ~ H21-H22-H23-H32-H67-H68-H69-H70-H71-H72
H13-H14-H15-H16-H17-H18-H19-H20-H21-H34-H35-H36-H37-

Coruh H28-H39

Dicle H92-H93-H94-H95

Ceyhan H57-H58-H59-H60-H61-H62-H63-H64-H100-H101

Aras H33-H65-H66-H102-H103

Akdeniz H4-H5-H6-H7-H8-H9-H10-H11-H12-H53-H54-H55-H56-H96-

H97
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Sekil 12. Birlesik haplotip ag (Dloop-COI-Cyt-b-1TS)

3.3. Mikrosatelit Veri Analizi

Caligmada 37 popiilasyona ait toplam 1047 6rnegin, 16 mikrosatelit lokusuna ait
genotipleri degerlendirilmistir. Mikrosatelit analizlerinde kullanilan bireylerin sayis1 Tablo
19°da verilmistir. Str85INRA, Sssp2201, Strutta 12 ve Str543INRA lokuslar1 pek ¢ok
denemeye ragmen PZR ile ¢ogaltilamadigindan ¢alismadan ¢ikarilmistir. Veri analizi kalan

12 lokus ile yapilmustir. Ayrica %50°den fazla eksik genotip bilgisi bulunan bireyler
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analizlere dahil edilmemistir. Omertepe Orneklerinin ise tamaminda 7 lokusun

genotiplenememesinden dolay1 analizlere dahil edilmemistir.

Tablo 19. Mikrosatelit lokuslara ait istatistiksel veriler

Lokus Adi Kk n Ho He PIC F (null) Ar

BS131 13 918 0.207 0562 0.818 0.6081 4.115
Strutta 58 44 858 0.863 0.813 0.966 0.0607 5,523
Omy7 6 926 0.043 0.146 0.384 0.8226 1,990
Ssa410Uos 52 872 0.416 0.649 0.905 0.3831 4,906
Ssa85 20 874 0.151 0.446 0.827 0.6247 4,128
Str60 INRA 11 944 0.137 0.251 0.361 0.5781 2,116
Omy1011 42 656 0.368 0.762 0.937 0.4919 5,198
SsoSL417 25 836 0.365 0.608 0.887 0.4086 4,622
T3-13 57 804 0.745 0.879 0.966 0.1023 5,527

SsoSL438 25 984 0.228 0.412 0.611 0.4741 3,074
Str73 INRA 18 842 0.175 0.309 0.487 0.5354 2,569
Str15 INRA 14 564 0.131 0.303 0.693 0.6694 1,118

Toplamda 37 popiilasyonun genotipik oranlarinin Hardy-Weinberg dengesine
uygunlugunu test etmek amaciyla yapilan 481 testten 199'unda Hardy-Weinberg
dengesinden sapma saptanmistir. Yanlis kesif orani diizeltmesi yapildiktan sonra, 171 testte
gbzlenen sapmalarin istatistiksel olarak anlamli oldugu belirlenmistir. Incelenen lokuslarin
tamaminda yliksek derecede istatistiksel sapmalar gozlenmistir. Mikrosatelit lokuslarina ait
istatistiksel veriler Tablo 15'te sunulmustur. Lokuslara gore gozlenen allel sayis1 6 (Omy7)
ile 57 (T3-13) arasinda degisirken, alelik zenginlik (AR) degerleri ise 1,118 (Str1SINRA) ile
5,527 (T3-13) arasinda degisiklik gostermektedir.

Havzalar aras1 alel dagilim grafigi Sekil 13’te verilmistir. Havzalara 6zgiin alellerin
sayisinin genel olarak az oldugu belirlenmistir. Ozgiin alel sayis1 tiim havzalarda rastlanirken

en ¢ok Bat1 Karadeniz en az ise Kuzey Ege ve Marmara havzalarinda goriilmektedir.
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mmmm Ortalama alel sayisi mmmm Ortalama alel frekansi Etkin alel sayisi
Shannon Bilgi indeksi . No. Private Alleles mmmm Ortak alel sayisi (<=25%)
I Ortak alel sayisi (<=50%) ==@==Beklenen Heterozigosite
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Popiilasyonlar

Sekil 13. Havzalar arasi alel dagilim grafigi

Havzalar aras1 Fst degerleri incelendiginde tiim havzalar arasinda 6nemli genetik

farkliliklar gozlemlenmistir (p<0,05) (Tablo 20).

Tablo 20. Havzalar arasi hesaplanan Fst degerleri

Akd Ars Cyhn Crh Dic Frt K.Ege B.Krd D.Krd Kura Mar Syhn

Akdeniz 0,00

Aras 0,21 0,00

Ceyhan 0,14 0,27 0,00

Coruh 0,31 0,24 0,34 0,00

Dicle 0,24 024 035 0,35 0,00

Firat 0,23 022 033 0,31 016 0,00

K. Ege 0,50 048 05 035 0,63 050 0,00

B. Karad. 0,20 0,19 0,26 0,12 0,24 0,19 0,39 0,00

D.Karad. 0,32 0,27 036 0,09 0,33 0,26 0,38 0,13 0,00

Kura 0,26 022 034 030 031 023 045 0,21 0,27 0,00
Marmara 0,43 0,37 047 0,22 051 043 0,49 0,28 0,26 0,43 0,00
Seyhan 0,18 0,27 0,23 0,38 035 0,32 0,58 0,28 0,39 0,35 0,49 0,00

Structure programinda Burn in period olarak 100000 ve 1000000 simulasyon ile
Bayesian kiimeleme analizi yapilmistir. Havzalar arasinda muhtemel kiimelenme 2 ile 11
arasinda denenmis (Sekil 14) ve olasi kiimeleme sayis1 K=4 olarak belirlenmistir (Sekil 15).
K degerleri i¢in belirlenen ortalama LnP degeri -27874,16667 bulunmustur (Tablo 21).
Olusturulan kiimelenme grafigi her bir havzaya ait bireyin dort kiime i¢inde nasil bir dagilim
yaptigim1 gostermektedir. Yatay eksen bireyleri, dikey eksen ise bireylerin genotiplerinin

hangi kiimede oldugunu gostermektedir. Structure bar grafigine gore 1. havzanin (Akdeniz)
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Antalya/Alakir popililasyonunun tamami, Antalya/Giindogmus ve Isparta /Aksu
popiilasyonlarinin bir kismi, 2. Havzanin (Aras) Igdir/Tuzluca popiilasyonu hari¢ tamami 3.
havzanin (Ceyhan) Sivas/Akdere popiilasyonunun bir kismi, 6. havzanin Erzincan/Tercan
popiilasyonunu olusturan drneklerin biiyiik bir kismi ile yine 6. Havzay1 (Firat) olusturan
Malatya/Dogansehir 6rneklerinin az bir kismi, 8. havzanin (Bat1 Karadeniz) Cankiri/Cerkes
orneklerinin az bir kismi, 10. havzanin (Kura) Agri/Taslicay 6rnekleri ile 12. havzanin
(Seyhan) Nigde/Camardi ve Kayseri/Pinarbasi dérneklerinin bir kismi birbirine benzerdir. 1.
havzay1 (Akdeniz) olusturan Mersin/Tarsus drneklerinin tamami ve Antalya/Glindogmus ve
Isparta /Aksu popiilasyonlariin bir kismi, 3. havzanin (Ceyhan) biiytik bir kismi, 8. havzay1
(Bat1 Karadeniz) olusturan Cankiri/Cerkes 6rneklerinin bir kismi ile 12. havzanin (Seyhan)
Kayseri/Sariz 6rneklerinin tamamu ile Nigde/Camardi ve Kayseri/Pinarbagi 6rneklerinin bir
kismi birbirine benzerdir. 1. havzanin (Akdeniz) Antalya/Giindogmus orneklerinin az bir
kismi, 3. havzanin (Ceyhan) Maras/ Firniz 6rneklerinin bir kismi, 4. havzanin (Coruh)
Erzurum Oltu Orneklerinin az bir kismi, 5. havzanin (Dicle) tamami, 6. havzanin (Firat)
tamami1 (Malatya/Dogansehir 6rneklerinin bir kismi harig), 7. havzanin (Kuzey Ege) bir
kismi, 8. havzanin (Bat1 Karadeniz) Bartin ve Bolu popiilasyonlarinin bir kismi, 9. havzanin
(Dogu Karadeniz) Ordu/Cambasi ornekleri hari¢ biiyiik bir kismi, 10. havzanin (Kura)
Ardahan/Ardi¢dere ornekleri ve 11. havza (Marmara) 6rneklerinin bir kismi benzerdir. Son
olarak 4. havzanin (Coruh) tamami, 6. havzanin (Firat) Erzincan/Tercan 6rneklerinin az bir
kismi, 7. havzanin (Kuzey Ege) bir kismi, 8. Havzanin (Bati Karadeniz)
Kirklareli/Dolapdere ve Kastamonu/Kilise orneklerinin tamami: 9. havzanin (Dogu
Kardeniz) Giimiishane/Giimiistug popiilasyonunun bir kismi ile Ordu/Cambag1 6rneklerinin

tamami ve 11. havzanin (Marmara) bir kisminin benzer oldugu goriilmektedir (Sekil 14).
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Delta K

Sekil 14. Delta K degeri grafigi

Tablo 21. Structure test sonuglari

W W W W W W W W w

Mean LnP(K)
-32299.10000
-29981.83333
-27874.16667
-27521.63333
-25065.00000
-23778.86667
-22875.86667
-22075.03333
-21207.13333
-20995.03333

Stdev
LnP(K)

234.51970
560.77700
79.67373
1712.23588
533.98306
112.27655
162.96369
370.65478
299.73526
183.90349

Ln'(K)
NA

Ln"(K)|
NA

Delta K
NA

2317.26667 209.60000 0.37377

2107.66667 1755.13333
352.53333 2104.10000

2456.63333 1170.50000
1286.13333 383.13333

903.00000
800.83333
867.90000
212.10000

102.16667
67.06667
655.80000
NA

22.02901
1.22886
2.19202
3.41241
0.62693
0.18094
2.18793

NA
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K=4

Sekil 15. Mikrosatelit veriler kullanilarak olusturulan Structure bar grafigi (K=4) (1.
Akdeniz havzasi, 2.Aras havzasi, 3. Ceyhan havzasi, 4. Coruh havzasi, 5. Dicle
havzasi, 6. Firat havzasi, 7.Kuzey Ege havzasi, 8. Bat1 Karadeniz havzasi, 9.
Dogu Karadeniz havzasi, 10. Kura havzasi, 11. Marmara havzasi, 12. Seyhan
havzasi)

Temel koordinat analizinde (PCoA) popiilasyonlarin homojen dagilimi goriilmektedir.
Akdeniz, Coruh, Dogu Karadeniz, Bati Karadeniz ve Firat havzalarina ait popiilasyonlar
birlikte kiimelenirken Firat havzasina ait 17. 18. ve 19. popiilasyonlar diger gruplardan ayri
kiimelenmistir (Sekil 16). Mantel testi sonucuna gore ise cografik mesafe ile genetik mesafe
arasinda kus bakis1 zayif ve pozitif bir iliski belirlenmistir (R?= 0,0262). Cografik mesafe ile
genetik mesafe arasinda gozlenen bu iliski istatistiksel olarak énemlidir (p=0,042) (Sekil
17). Ayrica drnekleme istasyonlarin koordinatlar1 dikkate alinarak yapilan cografik mesafe
ile genetik mesafe arasindaki iliski ise Sekil 18’deki gibidir (R? = 0,0007). Popiilasyonlar
arasinda mesafenin fazla olmasi genetik farklilig: etkilemektedir. Ornekleme istasyonlarini
50 km arayla mesafe siniflarina ayirdigimizda 6rnekler birbirinden uzaklastik¢a yani cografi

mesafe arttik¢a genetik cesitliliginde arttig1 anlagilmaktadir (Sekil 19).

Principal Coordinates (PCoA)
¢ 18 19
® 17
® ¢ 32
£ ¢ 15
5 29 ®23 49 20 ,
é ® 27 ¢ 28 ®7 45 ~23_i ® Seril
44 14  * 2 * 50 31
’26 %ﬁ?)()‘ 21 ¢ 16 ‘334
1 e
Koordinat Popdtlasyonlar

Sekil 16. Temel koordinat analizi (PCoA)
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Sekil 17.

Genetik mesafe ile cografi mesafe arasindaki iliski (Kus Ugusu)
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Sekil 18. Genetik mesafe ile cografi mesafe arasindaki iligki (Yiikseklige bagli)
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Coklu mesafe siniflari icin hesaplanan r degerleri
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Sekil 19. Mesafe ile genetik izolasyon (IBD)

Toplam 12 havzadan 6rneklenen 36 popiilasyonun 25’inde ebeveyn atamalarinin
tamami ayni popiilasyona ait bireylerden olusurken, geriye kalan 11 popiilasyondaki
bireylerin ebeveyn atamalarinda farkli popiilasyonlardan muhtemel ebeveynlerin olabilecegi
belirlendi. Bu 11 popiilasyon arasindan dort popiilasyon igin farkli popiilasyonlardan
belirlenen ebeveynler, ayni1 havza icerisindeki baska bir popiilasyondan belirlenmistir.
Artvin Savsat (Coruh Havzasi) o6rneklerinin ebeveynlerinin yaklasik %8’1 (Dort ebeveyn),
ayni havza igerisindeki Erzurum Uzundere popiilasyondaki bireylerden olabilecegi
belirlenmistir. Tunceli, Munzur (Firat Havzasi) drneklerinin ebeveynlerinin yaklasik %14’
(Bes ebeveyn), ayn1 havza igerisindeki Sivas, Giiriin popiilasyondaki bireylerden olabilecegi
belirlenmistir. Cankiri, Cerkes ve Glimiishane, Torul (Bati1 Karadeniz) 6rneklerinin sirastyla
ebeveynlerinin %3’ii (Bir ebeveyn) ve %7’si (Dort ebeveyn) ayni havza igerisindeki sirasiyla
Bartin, Merkez ve Giresun, Dereli popiilasyonlarindaki bireylerden olabilecegi
belirlenmistir. Igdir, Tuzluca’dan (Aras Havzasi) orneklenen baliklarin ebeveynlerinin
%9’ unun Maras, Elbistan (Ceyhan Havzasi), %18’inin Agri, Taslicay’dan (Kura Havzasi),
%4’tiniin Giresun, Dereli’den (D. Karadeniz Havzas1) ve %4 liniin Erzurum, Hinis’dan
(Firat Havzas1) olabilecegi belirlenmistir. Sivas, Goriin’den (Firat Havzasi) 6rneklenen
baliklarin ebeveynlerinin %20’sinin Cankiri, Cerkes’den (Bati Karadeniz) olabilecegi
belirlenmistir. Van, Catak’dan (Dicle Havzasi) oOrneklenen baliklarin ebeveynlerinin
%16’s1n1n Giresun, Dereli’den (D. Karadeniz Havzasi), %8’inin Rize, Camlihemsin’den (D.
Karadeniz Havzasi) olabilecegi belirlenmistir. Kastamonu, Merkez’den (B. Karadeniz
Havzasi) oOrneklenen baliklarin ebeveynlerinin %3’ilinlin Artvin, Bor¢ka’dan (Coruh
Havzasi) olabilecegi belirlenmistir. Rize, Camlihemsin’den o6rneklenen baliklarin

ebeveynlerinin %2’sinin Giresun, Dereli’den (D. Karadeniz Havzasi) ve %2’sinin Bolu,
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Abant’dan (Bat1 Karadeniz Havzasi) olabilecegi belirlenmistir. Ordu, Cambasi’ndan (D.
Karadeniz Havzasi), orneklenen baliklarin ebeveynlerinin %?2’sinin Artvin, Borc¢ka’dan
(Coruh Havzasi) olabilecegi belirlenmistir. Son olarak Kayseri, Pinarbasi’ndan (Seyhan
Havzas1) 6rneklenen baliklarin ebeveynlerinin %5’inin Giresun, Dereli’den (D. Karadeniz

Havzasi) ve %22’nin Erzincan, Tercan’dan (Firat Havzasi) olabilecegi belirlenmistir.



4. TARTISMA

Salmonidae familyasina mensup kahverengi alabalik genis morfolojik ve ekolojik
cesitlilik gostermektedir. ilk olarak Linnaeus 1758, tarafindan S. trutta yasam oykiisii
farliliklarina dayanan 3 morf; Salmo fario (yerlesik alabalik, dere alabaligi), S. lacustris (gol,
gol alabaligl) ve S. trutta (anadrom, deniz alabalii veya deniz alabaligi) olarak
tanimlanmistir (Bernatchez vd., 1998; Ferguson, 2004). Her morfotip alternatif yasam
stratejisiyle iireyebilmekte ve yavrular birbirinden ayirt edilememektedir. Deniz alabaligi ile
ayni nehirlerde yasayan yerlesik kahverengi alabalik arasinda bugiine kadar bildirilmis
herhangi bir genetik farklilik olmamasina ragmen (Hindar vd., 1991; Pettersson, 2001), go¢
Oncesi adaptasyonlarin potansiyeli ile iligkili olarak gen ekspresyonundaki farkliliklar
tanimlanmistir (Amstutz, 2006). Ferguson vd., 2019 yaptiklar1 ¢aligmada ise kahverengi
alabaliklarin yagam Gykiisiiniin bilinenin aksine ¢ok daha kompleks oldugunu, iki yerlesik
ve lic gogmen olarak ¢cok kompleks bir yap1 gdsterdigini ortaya ¢ikarmistir. Ayrica yasam
detaylari, yumurtlama alanlari, kesin varig yeri, yetiskinlerin beslenme alanlarina gog
davranislart gibi pek c¢ok alt kategorilere ayrilmast miimkiindiir. Bu 6zellikleri sayesinde
birbirinden ¢ok farkli hatta ekstrem ekolojik nislere uyum saglamistirlar. Gelistirmis
olduklar1 bu o6zelliklerin korunabilmesi i¢in farkli ekolojik nislere adapte olmus her
kahverengi alabalik popiilasyonun genetik cesitliliginin korunmas1 énem arz etmektedir
(Larios-Lopez vd., 2015). Morfolojik ve yasam oykdisii farkliliklar1 sunan bireyler arasinda
genetik farklhiliklarin bulunmamasi, onlara kahverengi alabalik morfotipleri denmesini
gerekli kilmaktadir (Caballero, 2013). Ayrica tiir igi hibrit bireylerde gozlenen farklh
birtakim morfolojik 6zellikler yaniltict olabilmekte ve yanlis simiflandirmalara yol
acabilmektedir. Clinkii hibridizasyon tiirlerin evrimsel potansiyeli etkileyen faktorlerin
basinda gelmekte olup tiirlerin genetik ¢esitliligini, morfolojisini ve ekolojik 6zelliklerini
etkilemektedir (McGinnity vd., 2003). Tirkiye’ de kahverengi alabaligin morfolojik ve
genetik yapisi {lizerine bir¢ok ¢aligma yapilmasina ragmen kahverengi alabaliklarin dogal
ortaminda muhtemel tiir i¢1 melezlesme (cross-breeding) veya tiirler aras1 hibridizasyonun
belirlenmesi ile ilgili yapilmis bir calisma bulunmamaktadir. Calismamiz bu nedenle
tilkemizde kahverengi alabaliklar {izerine yapilan en kapsamli hibridizasyon ¢aligmasi olma

ozelligi gostermektedir.
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Ulkemizde S. trutta ile ilgili yapilan calismalarda incelen popiilasyon ve &rnek
sayisinin az tutulmasindan dolay1 sistematik simiflandirmasindaki belirsizlik devam
etmektedir. Baz1 aragtirmacilar kahverengi alabaliklarin farkli ekotipleri olan polimorfik tek
bir tiir olarak tanimlanmasini 6nerirken (Bardak¢i vd., 2006; Arslan & Bardakgi, 2010;
Kalayci, 2018; Afan, 2023), bir¢ok arastirmaci ise birbirine yakin su havzasinda yasayan
baliklar i¢in bile birgok yeni tiir tanimlamas1 yapmustir (Turan vd., 2009; 2011; 2014; 2017;
2020). Kalayci vd. (2018) yaptigi calismada oOzellikle iilkemizde tiir tayini yapilan
popiilasyonlardan (S. abanticus, S. caspius, S. fario ve S. labrax) baliklar (FO nesil) dogadan
toplanarak yumurtalar1 sagilmis ve 2 yil sonunda yumurtadan c¢ikan yavrularin (F1)
biliylimesi saglanip tekrar sagilmistir. Bu baliklarin biiyiime karakterlerine bakinca pek
onemli bir farkin olmadig1 ortaya c¢ikmistir. Ayrica F1 nesil baliklar tiir i¢i ¢ift yonlii
caprazlanarak hibrit bireyler elde etmis ve bu hibrit bireylerinde (F2) yavru verdigi ortaya
cikmistir. Elde edilen sonuglar farkli alabalik alttiirleri (veya tiirleri) arasinda iireme
bariyerinin olmadigini ve biyolojik olarak ayni tiir olduklarin1 gostermistir. Bir diger deyisle
farkli nislere adapte olmus, morfolojik olarak farkliliklar gosteren alabaliklarin bu
morfolojik 6zelliklerinin karsilagtirilmasina dayali tiir tanimlamasinin yapilmasinin dogru
olmayacagi ortaya ¢ikmaktadir. S. abanticus, S. caspius, S. fario ve S. labrax’in biyolojik
olarak tek bir tiire ait ekotipler olduklarini belirlemistir.

Akarsularda m? alanda balik ¢esitliliginin denizlerden daha fazla olmasinin sebebi
akarsularda cografi bariyerlerin (barajlar, hidroelektrik santraller) ve fiziksel olarak izole
olmus nehirler veya dereler olmasindan kaynaklanmaktadir (Ferguson, 1989; Wenburg vd.,
1998). Dogal su kaynaklarmin bozulmasi ve habitatlarin tahrip edilmesi gibi bilingli ve
bilingsiz miidahaleler kahverengi alabalik popiilasyonlarimin, gen kaynaklarinin, ciddi
sekilde zarar gérmesine neden olmaktadir (Larios-Lopez vd., 2015). Ayni bireye ait tiirlerin
bile bu dogal cografik bariyerlerden dolay: farkli popiilasyonlarinin olusmas1 muhtemeldir.
Cografik engellerin oldugu akarsularda gen akisinin oldugu durumlar ise insan eli ile yapilan
baliklandirma c¢aligmalari, tesisler arasi kontrolsiiz balik transferleri veya kahverengi
alabalik tiretimi i¢in ruhsat verilen bazi isletmelerde anaglarin dogaya kagmasi ve
yumurtalarin karigmasi gibi sorunlar yasanmakta ve sonucunda dogal popiilasyona disardan
balik girmektedir. Bu durum o su kaynaginda hibritlesmeye veya melezlesmeye sebebiyet
vermektedir (Wollebaek vd., 2012). Ulkemizde de bugiine kadar birgok su kaynaginda
baliklandirma c¢aligmasi yapilmistir (URL-3). Tirkiye’de dagilim gosteren kahverengi
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alabaliklar ise baz1 akarsularin dagilim araliklarinda antropojenik ve dogal engellerden
dolay1 bir arada bulunmamaktadir.

Yerlesik S. trutta morflar1 tiim yasam dongiilerini akarsularda gegirir. Deniz morflari
ise akarsularda iireyip beslenmek i¢in denize go¢ ederken benzer sekilde gol morflart da
akarsularda iirer ve beslenmek i¢in gollere goc etmektedir. Ornegin Salmo fario yumurtlama
icin akintinin yukari yoniine dogru go¢ etme egilimindeyken Salmo labrax’in gogii
genellikle bariyerler tarafindan durdurulur. Bu gibi cografik engellerin varlig1 kahverengi
alabaliklar arasinda genetik farklilagmanin ortaya c¢ikmasma ve potansiyel olarak
olgunlasma ve davramista farkliliklara yol agmaktadir. Ayrica Salmo t. caspius ve S.t.
abanticus aralarinda mekansal olarak ayrilmis durumdadir ve bu da bu tiirler arasinda dogal
melezlesmeyi imkansiz kilmistir (Kalayei vd., 2018).

Kahverengi alabaliklarda morfolojik ¢alismalarin tiir tanimlamadaki yetersizligini
ortadan kaldirmak icin ¢ok sayida genetik calisma (Alloenzimler, SNPler, mtDNA, nDNA
ve mikrosatelit) yiiriitiilmiistiir. Ozellikle mtDNA’nm farkli gen bolgeleri (12S rDNA, 16S
rDNA, COlI, Cytb), D-loop ve niikleer bolge (genellikle ITS) tiir tanimlama ve genetik
cesitlilik calismalarinda analiz edilmistir (Kalayci vd., 2008; Ozen, 2013; Bardake¢1 vd.,
2006, Turan vd., 2009; Turan vd., 2020; Presa vd., 2002; Bernatchez, 2001; Segherloo vd.,
2021). Mitokondriyal DNA analizleri, niikleer genomla karsilastirildiginda kahverengi
alabaligin dagilim alan1 boyunca filocografik iliskileri ve genetik yapis1 hakkinda fikir
vermek i¢in yaygin olarak kullanilmistir, ancak mtDNA, genetik olarak ¢esitli soylarin
gercek filogenetik iliskilerini ve bunlarin genom introgresyonlarini ortaya ¢ikarmayabilir.
Bu nedenle filogenetik ve popiilasyon genetigi caligmalarinda mtDNA ve niikleer
belirteglerin birlikte kullanilmasi tercih edilmektedir (Genet, 2010). Yapmis oldugumuz
calismada ise mtDNA’nin COI ve Cytb gen bolgesi D-loop bolgesi ve nDNA’nin ise ITS
bolgesi analiz edilmistir.

COI gen bolgesi tiir i¢i veya poplilasyonlar aras1 genetik ¢esitliligin belirlenmesi igin
yeterli olmazken tiirler aras1 genetik ¢esitliligi belirlemede daha etkili oldugu soylenmektedir
ve bir¢ok arastirmaci tarafindan genetik ¢alismalarda kullanilmistir (Keskin & Atar, 2012,
Oztiirk vd., 2018., Kalayc1 vd., 2018, Firidin vd., 2019). Farkli taksonomik y&ntemler
arasinda DNA barkodlama, kisa genetik isaretleyici kullanarak balik tiirlerini tanimlamak
icin en kullanigh tekniktir (Haldar & Nath, 2020). COI barkod bolgesinin, mitokondriyal
genom agisindan, ayni tiirler icinde %3'ten daha az, tiirler arasinda ise ortalama %10 ile %25

arasinda belirgin bir farklilik gosterdigi yapilan arastirmalarla kanitlanmistir (Hebert vd.,
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2002). Yaptigimiz calismada COI haplotip ag analiz sonuglarina bakildiginda tiim havzalar
(12 havza) i¢in 2 yaygin haplotipin (H1 ve H3) goriildiigii, H3’iin 6 havzada H1’in ise 4
havzada goziiktiigli belirlenmistir. Caligmada haplotipler arasinda maksimum 6 baz farki
gozlemlenirken H8’nin diger haplotiplerden 4 baz farkli oldugu belirlenmistir. Diger
haplotipler birbiriyle oldukga yakindir. Ayrica COI yalnizca havza bazinda H10 haplotipini
ayrrmustir. H10 haplotipi Corekdere, Pinarbasi ve Camardi 6rneklerinde goziikmekte olup
sadece Seyhan havzasina ait 6rnekleri ayirt etmektedir. Yani COI gen bdlgesinin analizi ile
havzalar birbirinden tam olarak ayrilmamaktadir. Bahsi gecildigi lizere COI gen bdlgesi
tiirler aras1 genetik farkliliklarin belirlenmesi ve tiir tanimlamasinda yaygin olarak kullanilan
bir belirtectir. Calismamizda da COI gen bdlgesine dayali olarak incelenen popiilasyonlarin
tamamindaki bireylerin ayni tiire ait oldugunu sdylemek miimkiindiir.

Baliklar i¢in en ¢ok kullanilan DNA belirteglerinden biri olan Cyt-b, baliklarin tiir igi
farkliliklarinin genellikle az oldugunu, tiirler arasi farkliliklarin ise genellikle %10'dan
yiiksek oldugunu ortaya ¢ikarmistir. Cyt-b'nin tiir i¢i ve tiirler aras1 farkliliklar arasindaki
biiylik ugurum mevcuttur (Li vd., 2018). Cyt-b genel olarak tiir i¢i farklilig1 belirlemek i¢in
yaygin olarak kullanilmaktadir. Dolayisiyla pek ¢ok tiiriin popiilasyonunun genetik
cesitliliginin degerlendirilmesine yonelik kullanilmistir (Bardake¢1r 2006; Kalayci 2017;
Karaiskou 2003; Bektas 2008; Kiigiik vd., 2024; Turan vd., 2017; Turan vd., 2022; Turan
vd., 2020). D-loop bolgesi ise, mtDNA’nin yiiksek derecede degiskenlik gosteren ve
kodlama yapmayan bdlgesi olup oldukca yiiksek baz degisim oranina sahiptir. Temel olarak
tiir i¢i seviyede evrimsel sorulari ele almak i¢in yaygin olarak kullanilmaktadir (Endicott vd.,
2009). Cyt-b’ ye kiyasla 10 kat daha yiiksek evrim hizina sahiptir (Zhang vd., 2003). D-loop
bolgesi S. trutta soy hatlarini belirlemek igin yaygin olarak kullanilmaktadir (Bernatchez,
2001; Kalayci, 2018; Ozen, 2013; Bardake1 vd., 2006). Bardak¢1 vd. (2006), Tiirkiye’de 27
kahverengi alabalik popiilasyonunu filocografik ve filogenetik agidan degerlendirmek i¢in
D-loop ve Cyt-b gen bolgesinin analizini yapmustir. Analiz sonucunda 27 haplotip
belirlenmis ve popiilasyonlar 3 filogenetik grupta toplanmistir. Abant gdlii alabaliginin,
Karadeniz/Marmara Denizi'ndeki diger popiilasyonlarla birlikte kiimelenmis ekolojik bir
form oldugunu gostermis dolayisiyla kahverengi alabaligin ekolojik formlarina iligskin daha
onceki ¢aligmalar1 destekleyerek (Krieg & Guyomard, 1985; Bernatchez vd., 1992; Cross
vd., 1992) ayn bir filogenetik takson olarak siiflandirilamayacagini belirtmistir. Kalayci
vd., 2018 ise Tuna soy hattindan gelen ve alttiir veya farkl tiir olarak tanimlanan alabaliklar

(S. labrax, S. caspius, S. fario ve en uzagi S. abanticus) arasinda dort baz farkliligi bulmustur.
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Genetik mesafeyi COI i¢in %0.02—-0.06, D-loop icin %0.002-0.005 ve Cyt-b i¢in %0.002-
0.004 olarak belirleyerek bu tiirler arasinda genetik farklilasmanin ¢ok az oldugunu ortaya
¢ikarmistir. Ureme izolasyonunun olmamasi ve bu dért baz farkliligin biyolojik tiir tanimina
gore aslinda bir sey ifade etmedigi goziikmektedir. Ozen (2013) 34 alabalik popiilasyonunda
242 bireyde D-loop ve ITS analizi yaparak Tiirkiye’deki alabaliklarin filogenisi ortaya
cikarmistir. Analizler sonucunda Dloop bolgesi igin Tirkiye’ye ait 33 yeni haplotip
belirlemistir. Haplotip cesitliligi Hd: 0.9368 ve niikleotid cesitliligi Pi: 0.07786 olarak
hesaplanmistir. Calismamizda ise haplotip ¢esitlilik ve niikleotit ¢esitlilik sirasiyla COI igin;
0,907 ve 0,00432 Cyt-b i¢in 0,889 ve 0,00534 ITS i¢in 0,659 ve 0,00529 D-loop i¢in 0,903
ve 0,00927 bulunmustur. Caligmamizda ayrica haplotipler arasi baz farki en fazla 8 baz
olarak Cyt-b, ITS igin 7 baz ve COI igin 6 baz bulunmustur. Bizim ¢alismamizdaki baz
farkliliginin fazla olmasinin sebebi Tiirkiye genelindeki alabaliklarin tamamini igeren bir
calisma olmasindan kaynaklanmaktadir. Calismada kullanilan COI analizinde havzalara
gore bir fark bulunamazken Cyt-b kismen Akdeniz Seyhan Firat ve Dicle havzalarinin
birbirinden ayirmaktadir. ITS bolgesi ise kismen Akdeniz, Ceyhan ve Bati Karadeniz
havzalarim1 birbirinden ayirmaktadir. Susnik vd. (2005)’de Tiirkiye’de kahverengi
alabaliklar iizerine yaptiZi mtDNA D-loop dizi analizi ¢alismasi sonucunda Catak
popiilasyonu drneklerinin ayr1 bir soy hatti Tigris (TI) olusturdugunu ortaya ¢ikarmuistir.
Bardak¢i vd. (2006) Tiirkiye’de bulunan 27 kahverengi alabalik popiilasyonlarinda
mtDNA’nin NADH 5/6 ve cyt-b/D-loop bélgeleri PZR-RFLP analizini gerceklestirerek
yaptigi calismada Dicle havzasi Catak popiilasyonuna ait baliklarin farkli bir dalda
kiimelendigi ve ayr1 bir soy hatt1 olusturdugunu belirtmistir. Ozen 2013°de ise Tiirkiye’deki
Salmo trutta popiilasyonlarinin filogenetik iligkilerinin belirlenmesi amaciyla yaptigi
calismada Dloop analizi sonucunda Catak orneklerinin diger orneklerden ayri bir dal
olusturdugunu goéstermistir. Bu ¢alismada da Van/Catak 6rneklerinin bazilart ayr1 bir dal
olusturarak dnceden yapilan ¢aligmalar1 desteklemektedir.

Kahverengi alabalik tiiriine ait popiilasyonlarin genetik yapisini belirlemek amaciyla
caligmamizda 12 farkli mikrosatelit lokusu kullanilmistir. Mikrosatelit belirteglerin yeniden
tasarlanip gelistirilmesi zahmetli ve maliyetli bir siire¢ oldugundan, bu ¢alismada kullanilan
belirtecler, cesitli aragtirmacilarin daha 6nce dogal alabaliklar i¢in kullandig1 belirteclerden
secilmistir (Kalayci, 2018; Afan, 2023; Arslan & Bardakg1 2006; Ceyhun 2007; Ceyhun &
Ciltas 2013; Bardake1, 2010). 12 lokusun tamaminda Hardy-Weinberg dengesinden yiiksek

oranda istatistiksel sapma gozlenmis olup tiim lokuslarin polimorfik oldugu belirlenmistir.
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Null alel frekansinin yiiksek olmasi ve heterojen dagilim gdstermesi, heterozigot eksikligi,
birgok alelin popiilasyonlarda tespit edilmesi Hardy-Weinberg dengesinden sapmanin bir
gostergesi olabilir. Ayrica bazi popiilasyonlardaki 6rnek sayisinin az olmasi da Hardy-
Weinberg dengesini etkilemektedir.

Kahverengi alabaligin Tiirkiye popiilasyonlarinda mikrosatelit lokuslar kullanilarak
yapilan birgok c¢alisma bulunmaktadir. Arslan (2006) 27 kahverengi alabalik
popiilasyonunda toplam 304 ornek ile yapilan bir ¢alismada 37 alel saptamis ve alel
ortalamast 7,4 olarak hesaplamistir. Bagka bir calismada ise Tiirkiye’de 5 farkli alabalik
popiilasyonunun (Balikl1 g6l, Abant golii, Firat havzasi, Aras havzasi ve Coruh havzasi)
genotipik farkliligi 10 mikrosatelit belirte¢ kullanarak karsilastirilmistir. Toplamda 62 alel
saptanmig ve ortalama alel sayist 4,34 olarak belirlenmistir (Ceyhun vd., 2013). Ortalama
alel sayisi1 en yiiksek 9 (Strutta-12 lokusunda) en diisiik 2 (MST-73 lokusunda) goriilmektedir.
Telli ve Giirleyen (2017), 7 mikrosatelit belirtec kullanarak dogal ve ciftlik satlarinda
bulunan S. abanticus’un alel sayisininin 86 ve ortalama alel sayisinin 6,79 oldugunu
belirtmistir. Kalayci (2018)’de 16 mikrosatelit lokus kullanarak yaptigi ¢alismada ortalama
allel say1s1 bakimindan en diisiik grup S. abant X S. caspius grubunda 3,0 olurken en yiiksek
grup S. labrax X S. caspius grubunda 5,063 hesaplanmistir. Afan (2023), 76 popiilasyonda
11 mikrosatelit belirte¢ kullanarak yaptigi calismada, toplam 243 alel ve ortalama alel
sayisin1 22,1 olarak belirlemistir. Lokuslardaki alel sayilarinin ise 6-56 arasinda degistigi
gozlenmistir. Avrupa alabalik popiilasyonlarinda yapilan mikrosatelit ¢alismalarda ise
popiilasyonlar1 ortalama alel sayis1 2,8 ile 8,44 arasinda degisim gostermektedir (Estoup vd.,
1998; Hansen, 2002; Jensen vd., 2005; Samuiloviene vd., 2009; Skuza vd., 2014; Nechifor
vd., 2017; Kucinski vd., 2021). Bu tez ¢alismasinda ise 37 popiilasyona ait 1047 drnegin 12
mikrosatelit belirteg ile analizi gergeklestirilmistir. Lokuslarda gézlenen ortalama allel sayisi
27,25 olup, 6 (Omy7) ile 57 (T3-13) arasinda degisim gostermistir. Toplam alel say1s1 ise
327 olarak belirlenmistir. Yaptigimiz g¢alismada alel sayisinin ve ortalamasmin fazla
olmasinin sebebi popiilasyon sayisinin ve oOrnek sayisinin ¢ok fazla olmasindan
kaynaklandig: diistiniilmektedir. Calismamizda ayrica Gozlenen (Ho) ve Beklenen (Hg)
heterozigosite degerleri ise sirasiyla 0,131-0863 ve 0,146-0,879 arasinda degisim
gostermistir. Ortalama gozlenen ve beklenen heterozigosite degerleri ise sirastyla 0,319 ve
0,511 olarak hesaplanmistir. G6zlenen heterozigoluk degeri popiilasyon i¢i varyasyonun
onemini belirtmektedir. Arslan ve Bardakg¢i (2010) yaptigi ¢alismada ortalama goézlenen

heterozigotluk degerini 0,254 beklenen heterozigotluk degerini ise 0,565 olarak belirlemistir.
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Tiirkiye’ de yapilan baska bir ¢calismada ise ortalama gozlenen heterozigotluk degeri 0,623,
ortalama beklenen heterozigotluk degerini ise 0,640 bulunmustur (Ceyhun, 2007). Afan
(2023) yaptig1 calismada ortalama gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerini sirastyla
0,252-0,689 belirlemistir. Calismamizdaki ortalama gdzlenen ve beklenen heterozigotluk
degeri Arslan (2006) ve Afan (2023)’lin calismalariyla benzerlik gostermektedir.

Ebeveyn analizi sonucuna gore 12 havzaya ait 36 popiilasyonun 25 popiilasyonundaki
ebeveynlerin ayni ebeveynler olusu bu popiilasyona ait Orneklenen bireylerin farkli
havzalardaki popiilasyonlara ait bireyler ile hibritlesmedigini isaret etmektedir. Geriye kalan
11 popiilasyondaki bireylerin ebeveynlerin bir kisminin farkli popiilasyonlardaki bireylerden
olabileceginin belirlenmesi tiir i¢i hibritlesmeyi isaret etmektedir. Bu 11 popiilasyon
icerisindeki 4 popiilasyon i¢in belirlenen muhtemel ebeveynlerin ayni havza igerisinde
orneklenen farkli istasyonlardan olusu, havza i¢i gen akisinin olabilecegine isaret etmektedir.
Alabaligin besin ve lireme gogii yaptigi1 bilinmektedir. Havza igerisindeki popiilasyonlari
ayiran dogal veya yapay bir bariyerin olmamasi durumunda, alabaliklarin havza igerisinde
hareket edebilmesi ve poplilasyonlar arasi gen akisinin olabilmesi muhtemel géziikmektedir.
11 popiilasyon arasinda geriye kalan 7 popiilasyondaki bireyler icin yapilan ebeveyn
tahminlerinin farkli havzalardaki bireylerden olusu insan eli ile miidahalenin olabilecegine
isaret etmektedir. Havzalar aras1 dogal akarsu baglantilarinin olmamasindan dolay1 havzalar
arasinda dogal bariyerler oldugu kabul edilmektedir. Bu da alabaliklarin dogal olarak
havzalar aras1 go¢ yapamayacagi anlamina geldiginden farkli havzalardaki popiilasyonlar
aras1 dogal gen akisinin, yani tiir i¢i hibritlesmenin olamayacagini1 gostermektedir. Farkli
havzalardaki alabaliklar arasinda belirlenen muhtemel hibritlesme olasiligi, insan eli ile
alabaliklarin baliklandirma, yetistiricilik veya sportif balik¢iligi desteklemek amact ile

havzalar aras1 balik taginiminin bir sonucu olabilir.



5. SONUCLAR

Bu caligmada, iilkemizde bulunan kahverengi alabalik popiilasyonlarinin genetik

yapisini ve popiilasyonlar arasindaki filogenetik iliskileri belirlemek amaciyla mtDNA'nin

COl, Cyt-b ve D-loop bolgeleri ile nDNA'nin ITS bolgesinin dizilim analizi yapilmistir.

Ayrica,

12 mikrosatelit bdolgesinin (BS131, Omy7, Strutta58, Ssa410Uos, Ssa85,

Str60INRA, Omy1011, SsoSL417, T3-13, SsoSL438, Str73INRA, Strl5INRA) analizi

gergeklestirilmistir. Bu ¢alisma sonucunda;

1-

726 6rnegin 574 b¢’lik COI gen bolgesinin analizi ile 12 havzanin tamaminda 23
haplotip varligi tespit edilmistir. Haplotip ve niikleotit ¢esitliligi sirastyla 0,907 ve
0,00432 olarak belirlenmistir. H3 en yaygin haplotip olup 6 havzada (Coruh,
Kuzey Ege, Firat, Dogu Karadeniz, Bati Karadeniz, Kura) 136 Ornekte
gbézlemlenmistir.

673 6rnegin 578 b¢ uzunlugundaki Cyt-b gen bolgesi analiz edilmis ve 27 haplotip
varlig1 tespit edilmistir. H6 en yaygin haplotip olup 7 havzada (Bat1 Karadeniz,
Dogu Karadeniz, Marmara, Aras, Firat, Coruh, Kura) 126 o&rnekte
gbzlemlenmigtir. Haplotip ve niikleotit cesitliligi sirasiyla 0,889 ve 0,00534
oldugu belirlenmistir.

725 drnegin 544 b¢ uzunlugundaki ITS bolgesi analiz edilmis ve analiz sonucunda
21 haplotip, varlig1 tespit edilmistir. H2 en yaygin haplotip olup 9 havzada
(Ceyhan, Akdeniz ve Aras harig), 402 ornekte goriilmektedir. Haplotip ve
niikleotit ¢esitliligi sirasiyla 0,659 ve 0,00529 oldugu belirlenmistir.

542 ornegin 451 bg uzunlugundaki D-loop bolgesi analizi sonucunda 87 haplotip
belirlenmistir. Haplotip ve niikleotit c¢esitliligi sirasiyla 0,903 ve 0,00927
belirlenmistir. H21 en yaygin haplotip olup 44 6rnekte 6 havzada (Bati1 Karadeniz,
Dogu Karadeniz, Coruh, Marmara, Dicle, Firat) gozlemlenmistir.

COI gen bolgesinin dizi analizi ile havzalar arasinda 6 baz fark Cyt-b gen
bolgesinin dizi analizi ile 8 baz fark ve ITS bolgesi dizi analizinde 7 bazlik fark
belirlenmistir,

mtDNA’ya ait gen bolgelerine dayali analizlerin sonucunda havzalar arasinda

kismen genetik farklilik goriilmektedir.
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mtDNA gen bolgelerinin analizi ile havzalar arasinda hesaplanan genetik farklilik
degerleri (Fst) havzalar arasinda onemli genetik farklilasmanin olmadigini
gostermektedir.

Filogenetik analizler sonucunda COIl ve Cyt-b gen bdlgesi i¢in olusturulan
Maximum likelihood soy agacinda havzalar iki ana dala ayrilmistir. Dicle ve Aras
havzalarindaki bazi 6rnekler bir dali olustururken diger tiim havzalardaki 6rnekler
ikinci dali olusturmustur. ITS i¢in olusturulan agacta ise kahverengi alabaliklar
yine iki dalda kiimelenmistir.

Calismada kullanilan 12 mikrosatelit belirtecin Hardy-Weinberg dengesine
uyumu test edildiginde yapilan 481 testin 199’unda Hardy-Weinberg dengesinden
sapma tespit edilirken, yanlis kesif degeri diizeltmesi yapildiktan sonra 171 testte
goriilen sapmanin istatistiksel olarak 6nemli oldugu belirlenmistir.

Mikrosatelit lokuslarin alel sayilar1 6 (Omy?7) ile 57 (T3-13) arasinda degisiklik
gostermistir.

Lokuslara gore alellik zenginlik degerleri 1,118 (Str15INRA) ile 5,527 (T3-13)
arasinda degisim gostermistir.

Calismada gozlenen ve beklenen heterozigosite degerleri sirastyla 0,043-0863 ve
0,146-0,879 arasinda degisim gostermistir. Ortalama gozlenen ve beklenen
heterozigosite degerleri ise sirasiyla 0,319 ve 0,511 olarak belirlenmistir.
Gozlenen ve beklenen heterozigosite degerleri sirasiyla 0,131(Strl15SINRA) ile
0,863(Strutta58) arasinda degisim gostermistir. Ortalama gozlenen ve beklenen
heterozigosite degerleri ise sirastyla 0,319 ve 0,511 olarak belirlenmistir.
Structure analizine gore olas1 kiimeleme sayis1 K=4 olarak belirlenmigtir. Tiim
havzalarin ortak alel paylastig1 goriilmektedir. Structure analizi ile havzalar arasi
fark belirlenememistir.

Mantel testi sonucuna gore ise cografik mesafe ile genetik mesafe arasinda zayif
bir iliski belirlenirken bu istatistiksel olarak 6nemli bir iliski olarak belirlenmistir.
Ornekleme istasyonlar1 arasindaki cografi mesafe arttikca genetik farklihginda
artt1g1 gorillmiistiir.

Calismamizda Tirkiye’de morfolojik olarak yeni tiir olarak tanimlanan
popiilasyonlardan alinan 6rneklerle yapilan analizlerde bu popiilasyonlarin diger

Salmo trutta popiilasyonlariyla birlikte kiimelendigi goriilmiistiir. Dolayisiyla,
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yalnizca morfolojik 6zelliklere ve mitokondriyal cyt-b gen bolgesindeki birkag

baz farkliliklara dayanarak yeni tiir tanimlamak oldukga yaniltici olabilir.



6. ONERILER

Calismamizda Tirkiye’de dagilim gosteren 12 havzaya ait 37 alabalik
popiilasyonunun filogenetik iliskileri mtDNA, nDNA ve mikrosatelit belirtecler kullanilarak
incelenmistir.

Calisma sonucunda; mtDNA ve mikrosatelit analizler sonucunda Salmo trutta
popiilasyonlarinda net bir ayrim olmadigi ve bir¢cok popiilasyonun ortak aleli paylastig
gorilmektedir. Ayrica yeni tiir olarak adlandirilan tiirlerin genellikle Tiirkiye’de dagilim
gosteren diger Salmo trutta popiilasyonlariyla birlikte kiimelendigi gériilmiistiir. Yani yeni
tiir tantmlamasi yaparken morfolojik ¢aligmalarla genetik ¢alismalarin birlikte yiirtitiilmesi
ve sonuglarinin birbirini desteklemesi daha giivenilir sonuglar ortaya ¢ikarabilir. Caligmanin
devaminda Tiirkiye’de tiir tanimlamasi yapilan tiim popiilasyondan birka¢ 6rnegin tim
genom sekans yapisi ¢ikarilarak alabaliklar arasindaki benzerlik ya da farklilik yapisi ortaya
cikarilip aralarindaki tiir kargasasi giderilebilir.

Ulkemizde dogal olarak bulunan alabaliklar son zamanlarda kagak avcilik, dere 1slah
caligmalari, asir1 avcilik gibi nedenlerden dolay1 bazi akarsularda nesli tiikenme noktasina
gelmistir. Calismamizda 6rnekleme alanlarinda bir¢ok popiilasyonda birden fazla alabalik
tiirtine rastlanilmistir. Bu sonu¢ bize popiilasyonlar arasinda gen akisi oldugunu veya
disaridan su kaynaklarina insan eli ile istemli veya istemsiz miidahale edildigini
gostermektedir. Dolayistyla gen kaynaklarini korunmasi igin baliklandirmadan daha ziyade

mevcut baliklar1 yerinde korunmasi gerekliligi gibi stratejiler gelistirilmelidir.
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8. EKLER

Ek Tablo 1. Mikrosatelit Veriler Kullanmilarak Olusturulan Structure Bar
Grafigikleri (K:2 ile 11 Arasinda)

K=
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Ek 1’in devami

K=8

K=9

K=10
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Ek Tablo 2. COI Gen Bolgesi Haplotiplerinin Istasyonlardaki Ornek Sayisina
Gore Dagilm (Parantez I¢inde Yazanlar Birey Sayillarim Ifade
Etmektedir).

HI:

H2:
H3:

H4:
HS5:

Heé:
H7
HS:
HO:

H10:
HI11:
H12:
H13:
H14:
H15:
Hl16:
HI17:
H18:
H19:
H20:
H21:
H22:
H23:

Antalya/Alakir (24), Mersin/Tarsus (22), Isparta/Aksu (22), Marag/Elbistan (11),
[gdir/Tuzluca (1), Agri/Taslicay (2)
Artvin/Borgka (23), Canakkale/Ayazma (2), Ordu/Cambasi (5), Rize/Camlihemsin (24)
Artvin/Savsat (20), Canakkale/Ayazma (21), Erzurum/Omertepe (11), Erzurum/Oltu
(1), Erzurum/Uzundere (19), Giresun/Dereli (13), Kirklareli/Dolapdere (23),
Ordu/Cambasi (16), Ardahan/Tora (12)
Bartin/Merkez (5), Giresun/Dereli (6)
Bolu/Abant (1), Cankiri/Cerkes (16), Kiitahya/Domani¢ (23), Erzurum/Oltu (14),
Giresun/ Dereli (2), Ardahan/Tora (1)
Bolu/ Abant (8), Erzurum/Oltu (9), Giresun/ Dereli (1), Glimiishane/Giimiistug (1)

: Van/Catak (5)

Van/Catak (3), [gdir/Tuzluca (8)

Kayseri/Sariz (11)

Kayseri/ Sariz (13), Kayseri/Pinarbasi (14), Nigde/Camardi (22)
Erzurum/Karayazi (21), Erzincan/Tercan (21)

Erzurum/Hinis (21), Sivas/Tohma (23), Malatya/Siirgii (24), Tunceli/Munzur (22)
Maras/Merkez (23), Sivas/Akdere (22), Maras/Sogiitlii (12), Kayseri/Pinarbasi (2)
Giresun/Dereli (1), Ardahan/Tora (4)

Glimiigshane/Giimiistug (18)

Glimiishane/Glimiistug (1), Ardahan/Tora (3)

Antalya/Giindogmus (21)

Antalya/Gilindogmus (2)

Igdir/Tuzluca (2), Kars/Susuz (19)

Kastamonu/Merkez (21), Ordu/Cambas1 (1)

Ardahan/Tora (1)

Ardahan/Tora (3)

Agri/Taglicay (2)
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Ek Tablo 3. Cyt-b Gen bélgesi Haplotiplerinin Istasyonlardaki Ornek Sayisina
Gore Dagilim

H1: Antalya/Alakir (24), Mersin/Tarsus (20), Maras/Merkez (21), Sivas/Akdere (21),
Marag/Sogiitlii (12), Kayseri/Pinarbasi (2)
H2: Igdir/Tashcay (6)

H3: Artvin/Borgka (24), Ordu/Cambasi (6), Rize/Camlihemsin (23)
H4: Artvin/Savsat (1), Canakkale/Ayazma (19)

H5: Artvin/Savsat (23), Bolu/Abant (13), Erzurum/Omertepe (7), Erzurum/Oltu (5),
Erzurum/Uzundere  (8), Giresun/Dereli  (12), Giimiishane/Giimiistug (2),
Kastamonu/Merkez (20), Kirklareli/Dolapdere (11), Ordu/Cambasi (7), Ardahan/Tora
(10)

H6: Bartin/Merkez (5), Cankiri/Cerkes (22), Kiitahya/Domani¢ (15), Erzurum/Karayazi
(24), Erzincan/Tercan (15), Erzurum/Oltu (6), Giresun/Dereli (10), Kars/Susuz (23),
Ardahan/Tora (5), Bolu/Abant (1)

H7: Cankiri/Cerkes (1), Kayseri/Sariz (21), Nigde/Ecemis (16), Kayseri/Pmarbagsi (11)

H8: Mersin/Tarsus (2)

H9: Canakkale/Ayazma (2)

H10: Erzurum/Hinis (4)

HI11: Erzurum/Hinis (18), Tunceli/Munzur (15), Sivas/Tohma (24)
H12: Erzurum/Uzundere (13), Kastamonu/Merkez (1)
H13: Erzurum/Uzundere (13)

H14: Glimiishane/Glimiistug (21)

H15: Glimiishane/Glimiistug (1), Ardahan/Tora (1)
H16: Antalya/Gilindogmus (22)

H17: Igdir/Tuzluca (1), Maras/Sogiitlii (11)

H18: Igdir/Tuzluca (3), Van/Catak (2)

H19: Igdir/Tuzluca (1)

H20: Igdir/Tuzluca (1)

H21: Isparta/Aksu (14)

H22: Kastamonu/Merkez (3)

H23: Malatya/Stirgii (20)

H24: Ordu/Cambasi (9)

H25: Ardahan/Tora (1)

H26: Van/Catak (1)

H27: Van/Catak (7)

[\S)
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Ek Tablo 4. ITS Bolgesi Haplotiplerinin istasyonlardaki Ornek Sayisina Gore
Dagilim

H1:
H2:

H3:
H4:
H5:
Hé:
H7:
HS:
HO:

H10:
HI11:
HI12:
H13:
H14:
H15:
H16:
HI17:
H18:
H19:
H20:
H21:

Antalya/Alakir (13), Mersin/Tarsus (21)

Artvin/Borgka (24), Artvin/Savsat (20), Canakkale/Ayazma (22), Bartin/Merkez (8),
Bolu/Abant (20), Cankir/Cerkes (16), Kiitahya/Domani¢ (23), Erzurum/Omertepe
(14), Erzurum/Uzundere (24), Giresun/Dereli (23), Gilimiishane/Glimiistug (19),
Erzurum/Hmis  (16), Kayseri/ Pmarbast (16), Kirklareli/Dolapdere (22),
Tunceli/Munzur (23), Erzurum/Oltu (17), Ordu/Cambas1 (21), Sivas/Tohma (23),
Ardahan/Tora (19), Rize/Camlihemsin (22), Van/Catak (10)

Artvin/Savsat (1)

Mersin/Tarsus (1)

Mersin/Tarsus (1)

Kayseri/Sariz (21), Nigde/Ecemis (19), Antalya/Giindogmus (22), Sivas/Akdere (7)

Kayseri/Sariz (1)

Kayseri/Sariz (1)

Erzincan/Tercan (21), Erzurum/Karayazi (23), Kars/Susuz (23), Kastamonu/Merkez
(19), Ardahan/Tora (2), Agri/Tashcay (7)

Maras/Merkez (24), Maras/Sogiitli (23)

[gdir/Tuzluca (1)

[gdir/Tuzluca (7)

Isparta/Aksu 824)

Kars/Susuz (1)

Kastamonu/Merkez (2)

Kastamonu/Merkez (3)

Malatya/Stirgii (21)

Sivas/Akdere (10)

Ardahan/Tora (1)

Ardahan/Tora (1)

Rize/Camlihemsin (1)
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Ek Tablo 5. D-loop Bolgesi Haplotiplerinin istasyonlardaki Ornek Sayisina Gore
Dagilim

H1: Agri/Taslicay (9)

H2: Agri/Tasligay (5)

H3: Agri/Tasligay (2)

H4: Antalya/Alakir (8), Erzurum/Hinis (14), Malatya/Siirgii (12), Tunceli/Munzur (15),
Nigde/Ecemis (16), Kayseri/ Corekdere (13), Mersin/Tarsus (18), Kayseri/Pinarbasi
(8), Sivas/Tohma (24)

HS5: Antalya/Alakir (6)

H6: Antalya/Alakir (1)

H7: Antalya/Gilindogmus (2)

H8: Antalya/Giindogmus (9)

HO: Antalya/Giindogmus (1)

H10: Antalya/Giindogmus (1)

H11: Antalya/Giindogmus (1)

H12: Antalya/Gilindogmus (1)

H13: Artvin/Bogka (12), Artvin/Savsat (12), Canakkale/Ayazma (6), Erzurum/Uzundere

(15), Giresun/Dereli (2), Kastamonu/Merkez (12), Ordu/Cambas1 (6), Van/Catak (3),

Erzurum/Omertepe (14)

H14: Artvin/Borgka (1)

HI15: Artvin/Borgka (2)

H16: Artvin/Borgka (1)

H17: Artvin/Savsat (1)

H18: Artvin/Savsat (1)

H19: Artvin/Savsat (1)

H20: Artvin/Savsat (1)

H21: Bolu/Abant (1), Cankiri/Cerkes (11), Erzurum/Oltu (3), Erzincan/Tercan (1),

Giresun/Dereli (4), Glimiishane/Giimiistug (1), Kiitahya/Domanig (19), Rize/Camlihemsin

(2), Van/Catak (2)

H22: Bolu/Abant (11), Erzurum/ Oltu (2)

H23: Bolu/Abant (1), Erzincan/Tercan (2)

H24: Bolu/Abant (1), Kastamonu/Merkez (3)

H25: Canakkale/Ayazma (1)
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Ek 5’in devami

H26: Canakkale/Ayazma (2)
H27: Canakkale/Ayazma (1)
H28: Canakkale/Ayazma (1)
H29: Canakkale/Ayazma (1)
H30: Canakkale/Ayazma (1)
H31: Canakkale/Ayazma (1)
H32: Cankiri/Cerkes (1)
H33: Cankir1/Cerkes (3)
H34: Erzurum/Karayazi (16)
H35: Erzurum/Oltu (1)

H36: Erzurum/Oltu (2)

H37: Erzurum/Oltu (1)

H38: Erzurum/Oltu (1)

H39: Erzurum/Oltu (2)

H40: Erzurum/Oltu (2)

H41: Erzurum/Oltu (1)

H42: Erzurum/Uzundere (1)
H43: Erzincan/Tercan (3)
H44: Erzincan/Tercan (2)
H45: Erzincan/Tercan (2)
H46: Erzurum /Hins (1)
H47: Erzurum /Hins (1)
H48: Giresun/Dereli (1)
H49: Giresun/Dereli (1)
H50: Giresun/Dereli (7), Giimiishane/Giimiistug (15), Ordu/Cambas (5),
Rize/Camlihemsin (12)

H51: Isparta/Aksu (2)

H52: Isparta/Aksu (1)

H53: Isparta/Aksu (8)

H54: Isparta/Aksu (1)

H55: Isparta/Aksu (1)

H56: Isparta/Aksu (1)
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Ek 5’in devami

H57: Isparta /Aksu (1)

H58: Isparta/Aksu (1)

H59: Maras/ Firniz (6)

H60: Marag/ Firmiz (1)

H61: Marag/ Firmiz (1)

H62: Maras/ Firniz (1)

H63: Maras/Sogiitlii (4)

H64: Marag/Sogiitlii (12), Sivas/Akdere (17)
H65: Kars/Susuz (11)

H66: Kars/Susuz (1)

H67: Kars/Susuz (1)

H68: Kars/Susuz (1)

H69: Kars/Susuz (1)

H70: Kastamonu/Merkez (13)
H71: Kirklareli/Dolapdere (14)
H72: Kirklareli/Dolapdere (1)
H73: Tunceli/Munzur (1)
H74: Ordu/Cambasi (5)

H75: Kayseri /Corekdere (11), Kayseri/Pinarbasi (1)
H76: Kiitahya/Domanig (1)
H77: Ardahan/Tora (7)

H78: Ardahan/Tora (8)

H79: Ardahan/Tora (1)

H80: Rize/Camlihemsin (1)
HS81: Van/Catak (1)

H82: Van/Catak (1)

HS83: Van/Catak (1)

H84: Van/Catak (1)

HS85: Igdir/Tuzluca (1)

H86: Igdir/Tuzluca (1)

HS87: Igdir/Tuzluca (2)
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