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Biyolojik çeşitlilik doğada bulunan canlıların farklılıkları, birbirleri ile ilişkileri, ekolojik nişleri gibi 

çeşitliliği ifade eder. Biyolojik çeşitlilik içerisinde genetik çeşitlilik, tür çeşitliliği ve ekosistem 

çeşitliliği gibi kavramlar bulunmaktadır. Ekonomik öneme sahip olan Cyprinidea familyasına ait bazı 

türleri çabuk büyümeleri, yapay yolla döllenerek yetiştirmelerinin kolaylığı nedeniyle doğal 

habitatlarından farklı olarak birçok bölgeye taşınmışlardır. Cyprinidae familyası örnekleri arasında 

bulunan morfolojik farklılaşmalar bu familya üyelerinin taksonomik olarak sınıflandırılmasında bazen 

yetersiz kalmaktadır. Bu familya üyelerinin taksonomik olarak sınıflandırılmasının doğru bir şekilde 

yapılabilmesi için genetik özelliklerinin incelenmesi, filogenetik ilişkilerinin belirlenmesi, türlerin 

kökeninin belirlenmesi gibi çalışmalara ihtiyaç vardır. Özellikle Barbus, Lucibarbus, Capoeta cinsleri 

ve diğer cinslerin tür olarak gruplandırılmasında ciddi sıkıntılar oluşmaktadır. Çalışmamızda Barbus 

lacerta, Luciobarbus esocinus, Luciobarbus kersin, Luciobarbus xanthopterus, Arabibarbus grypus,  

Carasobarbus luteus türleri olmak üzere ekonomik değere sahip 6 tür balığın mitokondri Sitokrom 

oksidaz I (COI) ve Sitokrom b (cyt b) genleri baz alınarak filogenetik analizleri yapılmıştır. Özellikle 

IUCN Kırmızı Liste kriterlerine göre tür sayısı bakımından koruma durumunda olan Luciobarbus 

esocinus, Luciobarbus xanthopterus ve Arabibarbus grypus türlerinin moleküler çalışmaları çok 

önemlidir. Çalışma sonucunda bu altı türe ait gen benzerlikleri ortaya çıkarılmıştır. Mega formatına 

göre komşu birleştirme ağaçları oluşturulmuştur. Bu ağaçlara göre; öncelikle türler 2 kola ayrılmıştır. 

Bir kol üzerinde Luciobarbus ve Barbus cinsine ait türler, diğer dalda ise Carasobarbus ve 

Arabibarbus türleri ayrılmaktadır daha sonra ise Barbus ve Luciobarbus yine 2 kol üzerinden 

ayrılmıştır. Buna göre Luciobarbus ve Barbus cinsleri birbirine daha yakın, diğer türlere daha uzak 

akrabadır. 

 

ANAHTAR KELİMELER: Barbus, Luciobarbus, Sitokrom oksidaz I (COI), Sitokrom b (cyt b), 

Filogenetik Analiz.  
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Biological diversity refers to the diversity of living things found in nature, their relationship to each 

other, ecological niches, as well as differences. APR. There are concepts such as genetic diversity, 

species diversity and ecosystem diversity in biological diversity. Some species belonging to the 

Cyprinidea family, which are of economic importance, have moved to many regions unlike their 

natural habitats due to their rapid growth, the ease of their cultivation by artificial insemination, and 

the ease of their cultivation. The morphological differences found among the specimens of the family 

Cyprinidae are sometimes insufficient to decipher the taxonomic classification of the members of this 

family. In order to correctly classify the members of this family taxonomically, studies such as 

studying their genetic characteristics, determining their phylogenetic relationships, determining the 

origin of species are needed. In particular, there are serious difficulties in grouping the genera Barbus, 

Lucibarbus, Capoeta and other genera as species. In our study, Barbus lacerta, Luciobarbus esocinus, 

you're luciobarbus credit, Luciobarbus xanthopterus, Arabibarbus grypus, Carasobarbus luteus 6 types 

fish species that have economic value to the mitochondrial cytochrome oxidase I (COI) and 

cytochrome b (cyt B) gene based on phylogenetic analyses are reviewed. In particular, molecular 

studies of the species Luciobarbus esocinus, Luciobarbus xanthopterus and Arabibarbus grypus, 

which are in a state of conservation in terms of the number of species according to the IUCN Red List 

criteria, are very important. As a result of the study, gene similarities belonging to these six species 

were revealed. Neighboring join trees have been created according to the mega format. According to 

these trees; firstly, the species is divided into 2 branches. On one branch, the species belonging to the 

genera Luciobarbus and Barbus are separated, and on the other branch, the species of Carasobarbus 

and Arabibarbus are separated, and then Barbus and Luciobarbus are again divided into 2 branches. 

Accordingly, the genera Luciobarbus and Barbus are closer together and more distantly related to 

other species. 

 

KEY WORDS: Barbus, Luciobarbus, Sitokrom oksidaz I (COI), Sitokrom b (cyt b), Phylogenetik 

Parse.  
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1. GİRİŞ 

 

 

 Biyolojik çeşitlilik doğada bulunan canlıların farklılıkları, birbirleri ile 

ilişkileri, ekolojik nişleri gibi çeşitliliği ifade eder. Biyolojik çeşitlilik içerisinde 

genetik çeşitlilik, tür çeşitliliği ve ekosistem çeşitliliği gibi kavramlar bulunmaktadır.  

Türkiye, sahip olduğu coğrafik, iklimsel, jeolojik ve hidrobiyolojik koşullar 

sebebiyle birçok tür barındırmaktadır.   

 

 Biyoçeşitliliği korumak için populasyonlardaki genetik çeşitliliğin korunması 

gerekir. Avcılığın aşırı yapılması, çevrenin çeşitli sebeplerle bozulması gibi 

nedenlerle canlıların çok fazla etkilendiği durumlarda genetik çeşitliliğin korunması 

çok önemlidir. Balıklardaki genetik varyasyonların belirlenmesi ve bu varyasyonların 

yapılacak çalışmalarla desteklenmesi çok önemlidir (Eroğlu, 2008). 

 

 Canlılığın nereden geldiğiyle ilgili insanoğlunun merakı tarihin en erken 

zamanlarında başlamıştır. Canlılar arasında çok fazla biyolojik çeşitliliğin bulunması, 

çeşitlilik ve farklılıkların nereden geldiği bu merakın en önemli etkenidir. Bu merakı 

çözmek için en iyi bilimsel açıklama doğal seleksiyon olarak ifade edilmiştir. Bilim 

insanları uzun zaman boyunca dünyadaki biyoçeşitliliği tanımak ve açıklamak için 

çalışmalar yapmışlardır. Bilim insanları canlıları benzerliklerine ve yaşadığı 

ortamlara göre gruplandırarak ilk sınıflandırmayı yapmışlardır. Zamanla canlılara ait 

daha çok bilginin elde edilmesiyle bu bilgiler ışığında sınıflandırma kriterleri daha 

bilimsel bir hale getirmiştir. Sistematik biyolojinin ortaya çıkışı ile canlıların 

gruplandırılmasında başka modeller oluşmaya başlamıştır. Sadece morfolojik olarak 

değil genetik çeşitliliğinde tanımlanmasıyla son yıllarda yapılan çalışmalarda 

filogenetik akrabalıklara bakılarak canlıların sınıflandırılması amaçlanmıştır (Budak, 

2007). 

 

 Hayvanlar aleminin omurgalılar şubesinde yer alan balıklar taksonomik 

araştırmalara göre dünyada 34700 türden oluşmaktadır (Froese ve Pauly, 2021). 

Bulunan yeni türlerle bu sayıda sürekli artış olmaktadır. Türkiye’deki deniz balığı tür 
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sayısı 2014 yılında 512 olarak belirtilirken (Bilecenoğlu vd., 2014) yakın zamanda 

eklenen yeni türler ile birlikte Türkiye’deki deniz balığı tür sayısı 560 olmuştur 

(Froese ve Pauly, 2021). İç sularda ise tür sayısı 370’i aşmıştır (Çiçek ve ark., 2015, 

2016; Birecikligil ve ark., 2016).Türkiye iç sularındaki sayı son verilere göre 38 

familyaya ait 387 tür olup bunların 54 tanesi endemiktir (Froese ve Pauly, 2021). 

 

 Sulardaki balık türlerinin tanımlanması, miktarlarındaki değişimin belirlenmesi 

ve ekolojik nişlerinin tam olarak ortaya çıkarılmasının balıkçılığa ve su yönetiminde 

önemli bir rol oynayacağı kesindir (Çiçek ve Birecikligil, 2015). Bir su ekosisteminin 

genel durumunu değerlendirmek için balık topluluklarını kullanmak önemlidir. 

Çünkü balıklar su ekosisteminde meydana gelebilecek değişimlerde çok iyi bir 

indikatör durumundadır. Balıklar su ekosisteminde uzun ömürlü hayvanlardandır. 

Balıklar ekosistem içinde bir dizi trofik seviyeden oluşur ve su ortamında besin 

zincirinin en üst basamağındadır. Balıklar karada yaşayan canlılar içinde iyi bir besin 

kaynağıdır. En önemlisi de insanlar tarafından tüketilirler. Avcılık yöntemleri ile 

balıkların toplanması ve özelliklerine göre kabaca tanımlanması kolaydır. 

 

 Cyprinidea familyası içerdiği tür sayısından dolayı zengin ve önemli balık 

familyalarından birisidir. 151 cinse ait 1682 tür içermektedir (Froese ve Pauly, 2021). 

Cyprinidea familyası birçok araştırmacı tarafından alt familyalara ayrılarak 

sınıflandırılmıştır. Yapılan bu sınıflandırmalar karmaşık bir duruma neden olmuştur. 

Familyalarda bulunan türler arasındaki ilişkiler tam olarak anlaşılmamış olup farklı 

araştırmacılar tarafından değişik şekilde sınıflandırmalar ileri sürülmekte ve farklı alt 

familyalar ve cinsler önerilmektedir (Froese ve Pauly, 2021; Birecikligil, 2016). 

Cyprinidea familyası Van der Laon vd. (2015) tarafından 15 alt familya ile 

değerlendirmektedir. Giderek gelişen moleküler genetik teknikler Cyprinidae 

familyasındaki ilişkilerin çözümlenmesinde kullanışlı yöntemlerdir. Son yapılan 

çalışmalardan elde edilen sonuçlar birçok sistematik karışıklığın kısmen sonuca 

ulaştırmışsa da pek çok tür ve cins için henüz yeterli bilgi sağlayamamıştır. 

Günümüzde kullanılan moleküler teknikler, araştırmacıların cyprinidae çeşitliliği, 

anatomi, biyoloji gibi verileri yorumlamada, taksonlarla ilgili literatürün gözden 

geçirilmesinde ve sistematik verilerin açıklanmasında uygulanması gereken 
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yöntemlerdir (Froese ve Pauly, 2021; Birecikligil, 2016). Ekonomik öneme sahip olan 

Cyprinidea familyasının bazı üyeleri çabuk büyümeleri, yapay döllenme yoluyla 

yetiştirilmesinin nispeten kolay olması nedeniyle yaşam alanlarının dışındaki birçok 

ülkeye yayılmışlardır (Geldiay ve Balık, 2007; Birecikligil, 2016).  

 

 Cyprinidea familyasına ait türler hem akarsu hem de durgun sular gibi çok 

farklı habitatlarda yaşarlar. Alg, büyük su bitkileri, planktonlar ve küçük hayvanlar 

ile beslenirler (Geldiay ve Balık, 2007).  Cyprinidea familyası üyelerinde baş çıplak, 

vücut ise sikloit tipteki pullarla örtülüdür. Sırtta tek dorsal yüzgeçleri vardır. Ventral 

yüzgeç ise bütün türlerinde abdominal tiptedir (Birecikligil, 2016). Genellikle 

bıyıksızdır ancak bazı üyelerinde bir çift veya iki çift bıyığa rastlanmaktadır. 

 

 Türkiye, sahip olduğu 7200 km’lik kıyı şeridi, 175000 km’yi aşan akarsuları, 

203000 hektara yakın doğal gölleri ve 100000 hektarın üzerinde baraj gölleri ile 

büyük bir sucul biyoçeşitliliğe sahiptir. Sucul potansiyel tam olarak ortaya 

çıkarılmamıştır (Demirsoy, 2008). 

 

 Türkiyede Cyprinidae familyasına ait 63 tür bulunmaktadır, bu türlerden 14 

tanesi Luciobarbus cinsine ait, 10 tane Barbus cinsine ait,3 tane Carasobarbus cinsine 

ait ve 1 tanede Arabibarbus cinsine aittir. Fırat nehri 2815 metre uzunluğa sahip olup 

nehirde 13 familyaya ait 53 tür balık bulunmaktadır (Froese ve Pauly, 2021).   

 

 Cyprinidae familyası üyeleri hemen hemen bütün iç sularda bulunan, çok 

yüksek bir ekolojik toleransa sahip olan türlere sahiptir. Bir çok çalışmanın konusunu 

bu familyanın türleri oluşturmaktadır (Bektaş ve ark., 2011; Özdemir, 2013; 

Özdemir, 2015; Hedayati ve ark., 2016; Levin ve ark., 2017; Gandlin ve ark., 2017). 

Özellikle balıkçılık faaliyetlerinin artmasına paralel olarak bu familya üyeleri hem 

yetiştirilme, hem iç sulara yavru olarak bırakılıp balık stoklarının belirlenmesi gibi 

çalışmalarda kullanılmaktadır. Özellikle iç sularda artan istilacı türlerin kökeninin 

belirlenmesi gibi çalışma alanları da Cyprinidae familyası ile yakından ilişkilidir. 

İstilacı türlere karşı alınacak önlemler ile endemik ve ekonomik değeri yüksek olan 
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türlerin korunması için balıkların özelliklerinin tamamen bilinmesi önemli bir 

etkendir. 

 

 Cyprinidae familyası örnekleri arasında bulunan morfolojik farklılaşmalar bu 

familya üyelerinin taksonomik olarak sınıflandırılmasında bazen yetersiz 

kalmaktadır. Bu familya üyelerinin taksonomik olarak sınıflandırılmasının doğru bir 

şekilde yapılabilmesi için genetik özelliklerinin incelenmesi, filogenetik ilişkilerinin 

belirlenmesi, türlerin kökeninin belirlenmesi gibi çalışmalara ihtiyaç vardır. Özellikle 

Barbus, Lucibarbus, Capoeta cinsleri ve diğer cinslerin tür olarak 

gruplandırılmasında ciddi sıkıntılar oluşmaktadır (Turan, 2004; Turan, 2008; Turan 

ve ark., 2009; Motamedi ve ark., 2014; Özdemir, 2015; Doadrio ve ark., 2016; Ren 

ve Maylen, 2016; Khaefi ve ark., 2017; Ayata ve ark., 2017). 

 

 Canlıların taksonomik çeşitliliğine ilişkin bilgiler, coğrafik alanlarda tür 

çeşitliliğini ve yapılan çalışmaları anlamak için çok önemlidir. Mitokondri 

DNA’sının bir bölgesinden elde edilen gen bölgesinin dizilerinden oluşturulan gen 

ağaçlarında, belirli coğrafi bölgelerden bireyleri içeren çok sayıda kuşak belirgin bir 

şekilde görülebilmektedir (Lawler ve Duda, 2017).  

  

 Cyprinidae ailesi içinde bulunan bazı türlerde açık morfolojik ayırt ediciliğin 

olmaması ve tanımlanan türler arasında farklılıkların bulunması ve morfolojik 

geçişlerin varlığı nedeniyle birçok kompleks durum içermektedir. Bazı türler şu anda 

farklı taksonlar olarak kabul edilmektedir, ancak morfolojik karakterlerle 

ayırt edilmeleri genellikle zordur ve birçok tür sinonim olarak ifade 

edilmektedir. Cyprinidae ailesine ait barbus ve luciobarbus cinslerinin sistematiğinin 

değerlendirilmesi ve spesifik olarak farklılıklarını anlamak için Fırat Nehri’nde 

bulunan örneklerden moleküler verilerin incelenmesi bir gereklilik haline gelmiştir.   

 

 Bu çalışmanın amacı; 

- Fırat Nehir sisteminde yaşayan cyprinidae familyasına ait Barbus ve 

Luciobarbus cinslerine ait türlerinden kas doku örnekleri alınarak moleküler 

göstergelerin kullanılmasıyla türlerin tanımlanması 
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- Türler arasındaki Taksonomik düzeylerin ortaya konulması 

- Ekonomik değeri olan bu türlerin kültür ortamında yetiştirilebilmesi için temel 

bazı bilgileri ortaya koymak 

- Moleküler çalışmalardaki sekans analizinin öğrenilmesi 

- Bu balık türlerinin neslinin tehlike altında olması 

- Literatürdeki tartışmalı türler hakkında problemlerin muhtemel çözümlerinin 

ortaya konulması 

- İleride yapılacak birçok çalışmaya temel oluşturması amaçlanmıştır. 

 

1.1.  Mitokondriyal DNA 

 

 Mitokondriyal DNA (mtDNA) ile ilgili olarak bildiklerimiz azımsanmayacak 

kadar çoktur. Balıklarında içinde yer aldığı ökaryot hücre tipine sahip organizmaların 

çoğunda mtDNA kapalı halkasal yapıdaki çift iplikten oluşur. DNA replikasyonunda 

olduğu gibi mtDNA replikasyonuda yarı korunumlu olarak gerçekleşir. Ancak 

çekirdek DNA’sı gibi protein sentezi ile çok ilişkili değildir. mtDNA’da 2 rRNA, 22 

tRNA ve oksijenli solunumda görevli olan 13 polipeptid kodlayan toplam 37 gen 

olduğu belirtilmektedir. Ökaryot hücre tipine sahip olup mtDNA’sı doğrusal olan 

canlılarda vardır. Örneğin bazı silli tek hücreliler. mtDNA, çekirdek DNA’sından 

çok daha küçük bir yapıya sahiptir. mtDNA replikasyonu prokaryot DNA 

replikasyonunda olduğu gibi tek bir replikasyon orjininden başlayarak devam eder. 

mtDNA’nın büyüklüğü canlılar arasında değişiklik gösterir. Genellikle hayvanlar 

aleminde mtDNA büyüklüğü 16000 ile 18000 bç arasındadır. Maya mantarlarında 

75000 bç iken bitkilerde bu miktar çok daha fazladır. Omurgalı hayvanlarda 

mitokondri organeli başına 5-10 DNA molekülü varken bitkilerde 20-40 DNA 

molekülü vardır. Maternal kalıtım gösteren mtDNA arasındaki farklılıklar yalnızca 

mutasyonlar ile ortaya çıkmaktadır. Canlı gruplarındaki bazı istisnalar dışında 

mtDNA’sında intron bölgeleri yoktur. mtDNA replikasyonu çekirdek tarafından 

kodlanan enzimlerce yapılır. mtDNA yumurtada bulunup anneden kalıtıldığı için 

annenin köken sonucunu verir. Bu sebeple mtDNA’dan çıkarılan sonuçlar canlının 

bütün genom kökenini yorumlamakta kullanılmaz. mtDNA canlı kökenlerinin 

belirlenmesi, göç yollarının çıkarılması, adli tıp, kanser araştımaları gibi birçok 
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çalışma alanında kullanılmaktadır (Klug ve ark., 2009; Rokas ve ark., 2003; Başaran, 

2004; Brown, 1985; Bruford ve ark., 2003; Engstrom ve ark., 2007; Avıse, 2004).  

 

1.2.  Neden mtCOI ve cyt-b Genleri? 

 

 Çalışmada neden mitokondriyal DNA’nın COI (sitokrom oksidaz I) ve 

sitokrom b (cytb) kullandığımızı belirtecek olursak; Mitokondriyal DNA’da bulunan 

Sitokrom oksidaz I (COI) ve sitokrom b (cyt-b) genleri en fazla korunan genlerdir. 

Ayrıca nükleotit substitüsyon (nokta mutasyonu) oranının yakın türler ve aynı türde 

bulunan farklı populasyonlarda bile ayırmaya yetecek çözünürlüğe sahip olması, 

haploid kalıtılması, mayoz bölünme geçiremediği için sınırlı rekombinasyona sahip 

olması, çalışılacak doku örneği sınırlı olsa bile her hücrede birkaç mitokondri ve her 

bir mitokondride nispeten bol miktarda genomik kopyasının bulunması, gene ait 

evrensel primerlerin oldukça korunmuş olması ve kriptik türlerinin belirlenmesinde 

verimli bir şekilde kullanıldığı çok sayıda çalışma ile rapor edilmesi (Carvalho ve 

Pitcher, 1995; Gray ve ark., 1999; Avise, 2004; Engstrom ve ark., 2007; Lazarova ve 

ark., 2006; Croos ve  Palsson, 2010; Keskin ve Atar, 2012; Keskin ve Atar, 2013; 

Bucklin ve ark., 2011) şeklinde sıralabilir. Mitokondriyal DNA ve çalıştığımız gen 

bölgeleri Şekil.1.1.’de gösterilmiştir. 

 

 
 

Şekil 1.1. Mitokondriyal DNA 
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1.3. PCR Tekniği 

 

 PCR tekniği biyoteknoloji çalışmalarının en temel tekniklerinden biri olarak 

gösterilmektedir. PCR tekniği ile araştırmacılar birçok avantaj elde etmektedirler. Bu 

avantajların başında; in vitro şartlarda yok denecek kadar az olan DNA dizilerinin bir 

çok kopyası yapılabilmesi, çok kısa sürede PCR sonuçlarının elde etmesi, sonuçların 

doğruluğunun hızlı bir şekilde değerlendirilmesi ile hata oranının azaltılması ve 

tekrarlanabilir olması sayılabilir. PCR, 1985 yılında ilk kez Karry Mullis adındaki 

araştırmacı tarafından çalışılmış ve canlı kalıtsal materyallerinin incelemeleriyle 

moleküler biyoloji alanındaki çalışmalar için önemli bir teknoloji oluşturmuştur. 

Kısacası PCR, in vitro şartlarda canlıya ait ana DNA üzerinde bulunan hedef genin 

tekrar eden çeşitli reaksiyon döngüleriyle, enzimler kullanılarak çoğaltılmaya 

yarayan özel bir tekniktir. Yapılacak PCR döngüleri, reaksiyona eklenen karışımların 

belirli sıcaklıklar arasındaki geçişler ile tamamlanır. Reaksiyonlar hangi sıcaklıkta ne 

kadar süre ve kaç döngü olacağı thermal cycler cihazına yüklenerek yapılmaktadır 

(Klug ve ark., 2009; Uzmay, 2019). 

 

 PCR işlemi 3 aşamada yapılır. Kopyalanmak istenen DNA miktarı bu 

aşamaların tekrarıyla belirlenir. 

 

1. Aşama: Çoğaltılmak istenen DNA yüksek sıcaklığa (90-95 0C) yaklaşık 5 dakika 

maruz bırakılıp denatürasyonu sağlanarak tek zincirli hale getirilir.  

 

2. Aşama: Cihazda sıcaklık 50-70 °C arasına düşürülerek hedef DNA’nın uçlarına 

komplementer olan 15-30 nükleotitlik primerlerin çoğaltılacak tek zincirli olan 

DNA’ya bağlanması sağlanır. DNA’ya bağlanan primer parçaları çalışılan DNA’nın 

sentezlenmesi için başlangıç kısmı olarak görev alırlar.  

 

3. Aşama: DNA replikasyonunda görevli olan ve yüksek ısıya dayanabilen Taq 

polimeraz enzimi reaksiyona katılır ve DNA replikasyonu 70-75 °C arasındaki 

sıcaklıklarda gerçekleşir. Yüksek ısıya dayanıklı olan Taq polimeraz enzimi ortamda 

bulunan serbest nükleotitleri 5’ ucundan 3’ ucuna doğru ekleme yaparak uzamayı 
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sağlar. Böylece istenen DNA’nın çift zincirli yeni kopyalarını meydan getirir. 

Polimeraz zincir reaksiyonu, DNA çift ipliği sayısını her döngü için iki katına 

çıkmasını sağlar. Eski DNA zincirleriyle birlikte oluşan yeni zincirlerde sonraki 

aşamalarda kalıp olarak kullanıldığı için PCR bir zincir reaksiyonudur. Ortalama 5 

dakikalık döngü çok defa tekrarlanarak 3 saatten kısa bir sürede 25-30 döngü 

gerçekleşir ve çoğaltılmak istenen DNA’nın miktarı milyonlarca kat artar (Klug ve 

ark., 2009).  

 

1.4.  Agaroz jel elektroforezi 

 

 Elektroforez; oluşturduğu elektrik alanı etkisiyle karışımlarda bulunan 

molekülleri molekül büyüklüğü eesasına dayanarak ayırma yöntemidir. Jel 

elektroforezi molekül büyükülüğüne bağlı olarak jel matriksinde bulunan 

gözeneklere dayalı olarak çalışır. Gözeneklerde büyük moleküller küçük olanlara 

göre daha fazla tutulur. Jel elektroforezinde bantlar oluşur. Oluşan bu bantlar 

nükleotitlere bağlanan floresan bir boya ile boyanır.  Jel eletroforezi ile nükleik asit 

ve proteinlerin miktar ve monomer çeşitleri belirlenebilmektedir (Klug ve ark., 

2009). 

  

1.5.  DNA Barkodlamanın Avantajları 

 

 Hızlı teşhis ve tanımlama, Teşhis edilecek canlı grubunun uzmanı olmayan 

kişiler tarafından da kullanılabilmesi, Ergin olmayan bireylerden ve/veya hayvanın 

bir dokusundan teşhisinin mümkün olması, Kriptik türleri ayırabilmesi, Basit ve 

güvenilir tanımlaması ve özellikle morfolojik olarak çok benzer türlerin ayrılmasında 

önemli avantajlar sunmaktadır. 
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2. ÖNCEKİ ÇALIŞMALAR 

 

 

 Dünya genelinde Cyprinidae familyasına ait türler ile ilgili birçok çalışma 

yapılmıştır. Genelde Cyprinidae familyası ile ilgili ve özelde Barbus ve Luciobarbus 

cinslerine ait türlerle ilgili yapılan çeşitli çalışmalar kronolojik sıraya göre aşağıda 

verilmiştir.  

 

 Barbus cinsinin 25 farklı popülasyonunu çeşitli kemik özelliklerine göre 

incelenmesinin sonucunda Barbus cinslerinin Barbus ve Luciobarbus olarak iki farklı 

grup oluşturduğu belirmiştir (Doadrio, 1990). 

 

 Kuzey Akdeniz Havzasında bulunan Barbus türlerinin enzimatik ve nükleik 

asit markörlerinin karşılaştırmalı analizi yapılarak, Barbus türlerinin çeşitli evrimsel 

dalları ve tatlı su balık faunasının ana göç yolları araştırılmıştır (Berrebi, 1995). 

 

 Portekiz iç sularında yaşayan Leuciscus türleri arasındaki filogenetik ilişkiler 

Mitokondriyal DNA sit-b geni kullanılarak belirlenmiştir (Brito ve ark., 1997).   

 

 Cyprinidae familyasına ait 29 türün filogenetik ilişkileri sitokrom b gen dizileri 

karşılaştırılarak incelenmiş, Leuciscus cinsinin parafiletik (ortak atası bilinen ancak 

torunları henüz keşfedilmemiş) olduğu belirlenmiştir. Özellikle cyrinid türlerinin 

hibriditasyonu sorununa değinilmiştir (Briolay, 1998).  

 

 Cyprinidae familyasına ait 106 taksonun filogenetik ilişkileri, mitokondriyal 

sitokrom b geninin tam nükleotid sekansına (1140 bp) dayanarak belirlenmiş olup bu 

çalışma; Moleküler filogeni, Cyprinidae familyasının mevcut sistematiğini gözden 

geçirmek ve geleneksel sistematikte kullanılan morfolojik karakterlerin filogenetik 

olarak desteklenmesini amaçlamıştır (Zardoya ve Doadrio, 1999).  
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 Cyprinidae familyasına ait 35 türün mitokondriyal kontrol bölgesi kullanılarak 

elde edilen verilerin daha önce kullanılan sitokrom b ve 16S rDNA verilerine göre 

daha doğru ve sağlam olduğu belirtilmiştir (Gilles ve ark., 2001).  

 

 Orta Doğu ve komşu biyocoğrafik alanlardan toplanan Cyprinidae familyasına 

ait 62 tür tam sitokrom b geni (1140 bp) kullanılarak filogenetik analizleri yapılmış 

ve diğer bazı bölgelerdeki balıklarla akrabalık ilişkileri araştırılmıştır (Durand ve 

ark., 2002).  

 

 Akdeniz çevresindeki tatlı sularda bulunan 64 Barbus türünün filogenetik 

ilişkileri sitokrom b sekansları kullanılarak değerlendirilmiştir. Sonuç olarak bu 

türlerin Barbus ve Luciobarbus olmak üzere iki ana soya ait olduğu belirlenmiştir 

(Tsigenopoulos ve ark., 2003).  

 

 Karadeniz Bölgesinde bulunan akarsulardaki Barbus balıklarının 

filocoğrafyasını değerlendirmek amacıyla mitokondriyal sitokrom b geni kullanılarak 

DNA dizi analizi yapılmıştır (Kotlik ve ark., 2004). 

 

 Asi Nehri’ndeki Barbus cinsine bazı türlerin sitogenetik analizinin 

yapılmasıyla kromozom sayıları çıkarılmıştır. Bu çalışmada incelenen balıkların 

içerdiği diploid (2n) kromozom sayıları; Barbus rajanorumun kromozom sayısı 

2n=125, Barbus longiceps’tin 2n=148 ve Barbus capito pectoralis’te 2n= 150 

bildirilmiştir (Turan ve ark., 2005). 

 

 Rize ve Artvin akarsularında 238 Barbus tauricus örneğinin morfolojik olarak 

özellikleri incelenmiş ve aralarındaki farklılıklara bakılmıştır (Verep ve ark., 2006). 

 

 Atatürk Baraj Gölü'nde yaşayan Arabibarbus grypus (Tor grypus) türünün bazı 

biyolojik özellikleri ile büyüme ve üreme özellikleri çalışılmıştır (Doğan, 2007). 
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 Barbus türlerinde yapılan çalışma ile sitokrom b primerleri geliştirilmiş, bu 

primerlerin populasyon ve tür düzeyinde yararlı olduğu ve diğer Cyprinidae 

familyası türlerinde kullanılabileceği ifade edilmiştir (Gante ve ark., 2008).  

 

 Atatürk Baraj Gölü'ndeki Luciobarbus mystaceus türünün eşey dağılımı, yaş, 

ağırlık ve boy ilişkileri ile yumurta verimi gibi bazı biyolojik özellikleri çalışılmıştır 

(Dörtbudak, 2010). 

 

 Elazığ Keban Baraj Gölü’nde Luciobarbus esocinus türünün eşey dağılımı, 

yaş, ağırlık, boy, yumurta verimi gibi bazı biyolojik özellikleri çalışılmıştır (Çoban 

ve ark., 2012). 

 

 Capoeta, Luciobarbus ve Barbus cinslerinin filogenetik ilişkisi incelenmiş 

evrimsel filogenisini incelemişlerdir. Capoeta'nın Luciobarbus cinsi içinde bir 

monofiletik grup olduğu ilk kez ortaya koyulmuştur (Levin ve ark., 2012).  

 

 Faddagh, M. S. 2016’da Irak sularındaki Luciobarbus xanthopterus’un genetik 

çeşitliliğini ortaya çıkarmak için çalışma yapmıştır (Faddagh, 2016). 

 

 Barbus cinsi Cyprinidae familyasında bulunan bir gruptur. Barbus cinsine ait 

olan türler birbirinden farklı boylara sahiptir. Bu nedenle sistematik olarak çok fazla 

karışıklık yaşanmaktadır. Barbus cinsi ile Luciobarbus, Carasobarbus, Arabibarbus 

cinsleri yakın zamanda farklı cinsler olarak ayrılmıştır. Bu nedenle bu türlerin 

isimlendirılmesinde genellikle çelişkiler yaşanmaktadır (Korkmaz, 2017). 

 

 Türkiye’deki Barbus cinsine ait türlerle ilgili olarak sistematiğin açığa 

kavuşturulması amacıyla filogenetik analizleri, metrik ve meristik ölçümleri, 

radyografi görüntüleri alınarak türler arası ve tür içi varyasyonlarının belirlenmesi 

amacıyla çalışma yapılmıştır (Korkmaz, 2017). 

  

 Fırat ve Dicle nehirlerinde yaşayan Barbus grypus (Heckel, 1843) 

populasyonlarındaki genetik çeşitlilik mitokondriyal DNA sitokrom c oksidaz alt 
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ünite I (mtDNA COI) gen bolgesinin dizi analizleri bakılarak yapılmıştır (Parmaksız 

ve ark., 2017).  

  

 Luciobarbus esocinus türünün proteinlerinin patates ve mısır cipsine eklenmesi 

ile besin içeriğinin zenginleştirilebileceği ortaya konmuştur (Kuzgun, 2017). 

  

 Keban Baraj Gölü ve Karakaya Baraj Göllerinde bulunan Luciobarbus 

xanthopterus ve Luciobarbus esocinus türlerinde ağır metal miktarları birbirleriyle 

karşılaştırılmıştır (Düşükcan ark., 2014, 2017). 

  

 Keban Baraj Gölü’nde yaşayan Luciobarbus esocinus türünün dişi ve erkek 

bireylerinde karşılaştırmalı olarak bazı iç organlar ve kas dokularında oksidatif strese 

bağlı lipid peroksidasyonu ile, A, E, C vitaminleri ve β-karoten seviyeleri 

araştırılmıştır (Barata ve ark., 2017). 

  

 Keban Baraj Gölü Kemaliye Bölgesinde ekonomik değere sahip olan 

Luciobarbus xanthopterus ve Luciobarbus esocinus türlerinin yıllık verimlilikleri 

tespit edilmiştir (Karlıdağ ve Duman, 2018). 

  

 Fırat ve Dicle’de endemik olarak bulunan Arabibarbus grypus 

popülasyonlarının genetik çeşitliliği sitokrom b geni kullanılarak belirlenmiştir 

(Parmaksız ve Şeker, 2018).  

  

 Abbasi Dehkord, A. ve arkadaşları 2018’de İran sazanları olarak isimlendirilen 

ve doğada iyi gelişim gösteren Luciobarbus esocinus, L. schejch, L. Xanthopterus ve 

Tor grypus gibi bazı türlerin mitokondriyal durumunu araştırmışlardır. Bu çalışmada 

sitokrom oksidaz alt birim (COI) gen dizileri kullanılarak bu balıkların genetik 

barkodu hazırlanmıştır (Abbasi ve ark., 2018). 

  

 Fırat ve Dicle nehir sistemlerinde bulunan Achantobrama marmid (Heckel, 

1843)’in genetik çeşitliliği mtDNA cyt b bölgesine bakılarak çıkarılmış ve önemli bir 

veri seti oluşturulmuştur (Parmaksız ve Altundağ, 2018). 
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 Irak’taki Al-Diwaniya Nehri'nde bulunan Arabibarbus grypus (Heckel, 

1843)'nin bazı biyolojik özellikleri  incelenmiş ve Arabibarbus grypus’un su 

bitkileri, böcek ve alglerle beslenen omnivor bir tür olduğu belirtilmiştir  (Al Jubouri 

ve Mohamed, 2019). 

   

 Fırat nehrinde bulunan Arabibarbus grypus’un içerdiği amino asit durumu 

analiz edilmiştir (Palalı, 2019).  

  

 Balık vücudunda çevresel stresle ilgili çalışmaların temeli, büyüme hızı hayatta 

kalma ve kan parametreleri düzeyidir. Aga mohammad ve arkadaşlarının yaptığı bir 

çalışmaya göre Şabut (Arabibarbus grypus)’un farklı tuzluluk seviyelerine sahip 

sularda uygun büyüme ve hayatta kalma durumu ile fizyolojik toleransı belirlenmiş 

ve tuzluluk stresinin kan parametreleri üzerindeki etkisini araştırılmıştır (Aga 

mohammad ve ark.,2019). 

  

 Karakaya Baraj Gölü’nde avlanan balık türleri ve miktarları ile yıllık balık 

verimlilikleri tespit edilmiştir (Dartay, 2019).  

  

 Keban Baraj Gölü’nde Luciobarbus mystaceus (Pallas, 1814) ve Luciobarbus 

esocinus (Heckel, 1843) türlerinde bulunan parazitler belirlenmiştir (Aktürk ve ark., 

2020). 

  

 Asi Nehrinde bulunan Luciobarbus pectoralis türünün büyüme ve stok 

durumunu belirlemek amacıyla boy-ağırlık ve boy-boy ilişkileri tespit edilmiştir 

(Ergüden, 2020). 

  

 Arabibarbus grypus’un larval dönemden itibaren morfolojik değişiklikleri 

incelenmiş ve balığın gösterdiği gelişim, pigmentleşme ve avlanma becerileri ele 

alınmıştır (Soleimanian ve ark, 2021). 
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3. MATERYAL ve YÖNTEM 

 

 

 Çalışma materyalini oluşturan Barbus cinsine ait bireyler, 2020-2021 yıllarında 

Adıyaman/Merkez, Adıyaman/ Kahta, Adıyaman/Samsat, Şanlıurfa/Bozova, 

Şanlıurfa/Hilvan ve Şanlıurfa/Siverek’te balıkçı tezgahları ve yöre balıkçı 

teknelerinden alınmıştır (Şekil 3.1. ve Şekil 3.2.).  

 

 
 

Şekil 3.1. Balıkçılardan analiz edilmek üzere alınan Luciobarbus xantopterus türü. 
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Şekil 3.2. Balıkçılardan alınan balıklar 

 

3.1. Çalışma Materyali Olan Balıkların Sistematikteki Yeri 

 

 İncelediğimiz balıkların sistematikteki yeri, Çiçek ve ark. (2020) ye göre 

aşağıda verilmiştir. Ayrıca balıkların endemiklik durumu ve IUCN Kırmızı Liste 

kriterlerine göre tür sayısı bakımından koruma durumlarıda yanlarında parantez 

içinde belirtilmiştir.  

 

Alem: Animalia 

Şube: Chordata 

Alt Şube: Gnathostomata 

Üstsınıf: Pisces 

Sınıf: Osteichthyes 

Altsınıf: Actinopterygii 

Üsttakım: Teleostei 

Takım: Cypriniformes 

Alttakım: Cyprinoidei 

Familya: Cyprinidae (Rafinesque, 1815) 

Altfamilya: Barbinae (Bleeker, 1859) 
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Cins: Barbus 

Tür-1: Barbus lacerta (Heckel, 1843). Endemik Değil-(LC), Lizard barbel/Bıyıklı 

balık 

Tür-2: Luciobarbus esocinus (Heckel, 1843).Endemik Değil-(VU) Pike barbel 

Tür-3: Luciobarbus kersin (Heckel, 1843).Endemik Değil- (DD) Kersin barbel/ 

Kersin balığı 

Tür-4: Luciobarbus xanthopterus (Heckel, 1843). Endemik Değil-(VU), Maya balığı 

Alt Familya: Torinae (Karaman, 1971) 

Cins: Tor 

Tür-1: Arabibarbus grypus (Heckel, 1843). Endemik Değil-(VU), Shabout/Şaput, 

şabot 

Tür-2: Carasobarbus luteus (Heckel, 1843). Endemik Değil-(LC), Bizir 

 

IUCN Kırmızı Liste kriterlerine göre tür sayısı bakımından çalıştığımız 

balıkların koruma durumları  
 

Çizelge 3.1. IUCN (International Union for Conservation of Nature) verilerine göre koruma durumları 

 

VU = Zarar Görebilir  

LC = En Az Endişe Verici  

DD = Veri Yetersiz 

 

 Çizelge 3.1.’de çalışılan türlerin IUCN (International Union for Conservation 

of Nature) verilerine göre koruma durumları verilmiştir. Buna göre; Luciobarbus 

esocinus, Luciobarbus xanthopterus ve Arabibarbus grypus türleri IUCN verilerine 

göre Zarar görebilecek olan hassas türlerdir.  

 

3.2. Çalışmada Kullanılan Balıklar 

 

3.2.1. Arabibarbus grypus (Gray, 1883) 

 

İlk bulunuş yeri: Dicle (Musul) 

Türkçe isim: Bıyıklı balık, Şaput 

Sinonimleri: Barbus grypus Heckel, 1843, Labeobarbus kotschyi Heckel, 1843, 

Barbus kotschyi, Gunther 1874 
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Şekil 3.3. Arabibarbus grypus’un genel vücut görünümü (Orjinal) 

 

3.2.2. Carasobarbus luteus (Karaman, 1971) 

 

İlk bulunuş yeri: Asi nehri 

Türkçe isim: Bizir 

Sinonimleri: Systomus luteus Heckel 1843, Systomus albus Heckel 1843, Barynotus 

luteus Gunther 1874, Barbus luteus Berg 1949 

 

 
 

Şekil 3.4. Carasobarbus luteus’un genel vücut görünümü (Orjinal) 
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3.2.3. Barbus lacerta (Heckel, 1843) 

 

İlk bulunuş yeri: Halep 

Türkçe isim: Bıyıklı balık 

Sinonimleri: Barbus plebejus lacerta Heckel, 1843, Barbus scincus Heckel, 1843, 

Barbus cyri De Filippi, 1865, Barbus caucasius Kessler, 1877, Barbus angustatus 

Kamensky, 1899, Barbus armenicus Kamensky, 1899, Barbus bortschalinicus 

Kamensky, 1899, Barbus sursunicus Kamensky, 1899, Barbus toporovanicus 

Kamensky, 1899.  

 

 
 

Şekil 3.5. Barbus lacerta’nın genel vücut görünümü (Orjinal) 

 

 

3.2.4. Luciobarbus xanthopterus (küpeli) 

 

İlk bulunuş yeri: Halep 

Türkçe: küpeli, kersit 



3. MATERYAL ve YÖNTEM Elif KORKMAZ 

 

19 

 

 
 

Şekil 3.6. Luciobarbus xantopterus’un genel vücut görünümü (Orjinal) 

 

3.2.5. Luciobarbus esocinus (Turna) 

 

 
 

Şekil 3.7. Luciobarbus esocinus’un genel vücut görünümü (Orjinal) 

 

3.2.6. Luciobarbus kersin  

 

 
 

Şekil 3.8. Luciobarbus kersin’in genel vücut görünümü (Orjinal) 
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3.3. Balık Örneklerinin Toplanması 

 

 Çalışma materyalini oluşturan balıklarbalıkçılardan alındıktan sonra soğuk 

zincir yoluyla Harran Üniversitesi Fen-Edebiyat Fakültesi Biyoloji Bölümünde 

bulunan laboratuvara getirlmiştir. Öreneklerin bir kısmı soğuk zincir yoluyla 

laboratuvara getirilmiş ve bir kısmıda arazide örneklenmiştir (Şekil 3.9). Örnekleme 

pektoral yüzgeçlerinin bağlandığı kas doku ve çevre kaslardan bir miktar kas dokusu 

steril bir makas yardımıyla alınarak % 96 etil alkol eklenmiş 1.5 ml ependorf tüplere 

konmuş ve izolasyon sürecine kadara +4 oC’de buzdolabında bekletilmiştir. 

 

     
a     b 

 

Şekil 3.9. Balıklardan kas dokunun alınması (a) ve ependorf tüplere koyulması (b) 

 

3.4. DNA Ekstraksiyonu 

 

Çalışmada yapılan DNA Ekstraksiyonu; Thermo Scientific Gene JET 

Genomic DNA Purification Kit’i kullanılarak yapılmıştır. Üretici firmadan temin 

edilen kitte bulunan protokol çalışmaya en uygunşekilde kullanılarak DNA’ları elde 

edilmiştir. Kit protokolü aslına uygun olarak aşağıdaki gibi uygulanmıştır:  
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Hassas terazide balıklardan alınan kas örnekleri peçete ile kurutulduktan 

sonra 20 mg olarak tartılmıştır. Daha sonra kas örneği olan doku saf suda bekletilmiş 

ve tekrar kurutulup buz kalıbı üzerinde doku dövme işlemi yapılarak doku iyice 

parçalanmıştır. Parçalanan doku 1,5 ml’lik mikro santrifüj tüpüne (Isolab ETTP0003) 

konulup üzerine 180 µl Digestion solüsyon ve 20 µl Proteinaz K solüsyonu 

eklenmiştir. Daha sonra pipetleme işlemi yapılarak 15-30 dakika vorteks cihazında 

homojen bir karışım haline gelmesi sağlanmıştır. Homojen hale getirilen doku 

56 °C’de 3 saat inkübe edilmiştir. İnkübasyon sırasında vorteks veya 37 °C’ye 

ayarlanmış su banyosu kullanılmıştır. Elde edilen karışıma 20 µl RNase eklenerek 

tekrar vortekslenmiş ve 10 dakika oda sıcaklığında bekletilmiştir. 200 µl Lysis 

Solution eklenerek 15 saniye vorteksleme işlemi yapılmış ve yarım saat buz üzerinde 

örnekler bekletilmiştir. Üzerine 400 µl % 50 Ethanol eklenip, pipetlenerek 

vorteksleme işlemi yinelenmiştir. Karışım Genomic DNA Purification Colomn 

tüpüne transfer edilerek 1 dakika 6000 devirde santrifüj yapılmıştır. Altta toplanan 

sıvıyla birlikte tüpte atılmıştır. 2 ml’lik tüpe Genejet Genomic DNA Purification 

Colomu yerleştirilmiştir. Her kullanımda kapak sıkıca kapatılmıştır. 500 µl Wash 

Buffer I eklenerek 1 dakika 8000 devirde santrifüjlenmiş ve altta kalan sıvı 

dökülmüştür. Daha sonra 500 µl Wash Buffer II eklenmiş ve 3 dakika 12000 devirde 

santrifüjlenmiştir. Column yeni bir 1.5  ml’lik tüpe aktarılmıştır. 200 µl  Elution 

Buffer column‘un merkezine dökülerek 2 dakika oda sıcaklığında bekletilmiş ve 

sonrasında 1 dakika 8000 devirde santrifüj işlemi gerçekleştirilmiştir. Purification 

column’u atılırak Purifiye DNA  -20 °C ‘ye konulmuştur. 

 

3.5. PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) Uygulaması 

 

 PCR işlemi Klug ve arkadaşlarının önerdiği yönteme göre 3 aşamada yapıldı. 

Kopyalamak istediğimiz DNA miktarı bu aşamaların tekrarıyla belirlenmiştir. 

 

1. Aşama: Çoğaltılmak istenen DNA yüksek sıcaklığa (90-95 oC) yaklaşık 5 dakika 

maruz bırakılıp denatürasyonu sağlanarak tek zincirli hale getirilir.  
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2. Aşama: Cihazda sıcaklık 50-70 °C arasına düşürülerek hedef DNA’nın uçlarına 

komplementer olan 15-30 nükleotitlik primerlerin çoğaltılacak tek zincirli olan 

DNA’ya bağlanması sağlanır. DNA’ya bağlanan primer parçaları çalışılan DNA’nın 

sentezlenmesi için başlangıç kısmı olarak görev alırlar.  

 

3. Aşama: DNA replikasyonunda görevli olan ve yüksek ısıya dayanabilen Taq 

polimeraz enzimi reaksiyona katılır ve DNA replikasyonu 70-75 °C arasındaki 

sıcaklıklarda gerçekleşir. Yüksek ısıya dayanıklı olan Taq polimeraz enzimi ortamda 

bulunan serbest nükleotitleri 5’ ucundan 3’ ucuna doğru ekleme yaparak uzamayı 

sağlar. Böylece istenen DNA’nın çift zincirli yeni kopyalarını meydan getirir. 

Polimeraz zincir reaksiyonu, DNA çift ipliği sayısını her döngü için iki katına 

çıkmasını sağlar. Eski DNA zincirleriyle birlikte oluşan yeni zincirlerde sonraki 

aşamalarda kalıp olarak kullanıldığı için PCR bir zincir reaksiyonudur. Ortalama 5 

dakikalık döngü çok defa tekrarlanarak 3 saatten kısa bir sürede 25-30 döngü 

gerçekleşir ve çoğaltılmak istenen DNA’nın miktarı milyonlarca kat artar (Klug ve 

ark., 2009).  

 

 Yaptığımız çalışmada kas örneklerindeki mtDNA COI gen bölgesini çoğaltmak 

için kullandığımız primerlerin dizileri Darabi ve arkadaşlarının 2014 yılında yapmış 

olduğu çalışmadan alınmıştır. Primer dizileri aşağıda verilmiştir: 

 

COI-625F:5’- TCA ACC AAC CAC AAA GAC ATT GGC AC-3’ 

 

COI-625R:5’- GAC TTC TGG GTG GCC AAA GAA TCA-3’ 

 

 Yaptığımız çalışmada kas örneklerindeki mtDNA cyt-b bölgesini çoğaltmak 

için kullandığımız primerlerin dizileri ise Briolay 1998 yılında yapmış olduğu 

çalışmadan alınmış olup aşağıda verilmiştir: 

 

L15267 F: 5ˈ-GTT TGA TCC CGT TTC GTG TA-3ˈ  

 

H15891 R: 5ˈ-AAT GAC TTG AAG AAC CAC CGT-3ˈ 
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 Bu çalışmamızda PCR işlemi BIO-RAD T100TM Thermal Cycler cihazı 

kullanılarak gerçekleştirilmiştir. 

 

 Bu çalışmada yapılan PCR koşulları sırasıyla: 

1. 95 °C sıcaklıkta 3 dakika süren ilk denatürasyon,  

2. 95 °C sıcaklıkta 30 saniye ikinci denatürasyon,   

3. 62 °C sıcaklıkta 45 saniye süren bağlanma aşaması, 

4. 72 °C sıcaklıkta 1 dakika süren uzama aşaması olmak üzere toplamda 35 

döngü gerçekleştirilmiş.  

5. Son olarak örnekler 72 °C sıcaklıkta 10 dakika süre tutulmuş ve işlem 

sonlandırılmıştır.  

 

 PCR cihazı ile yapılan çoğaltma işlemlerinde kullanılan DNA’nın miktarı ile 

kimyasalların derişimleri ve primerlerin bağlanma sıcaklıkları PCR cihazında 

optimize edilmiştir. Çalıştığımız bölgenin çoğaltılmasında kullandığımız PCR 

karışımı; toplam olarak 25 μl olacak şekilde; 15.09 μl dH2O, 2.5 μl 1x PCR buffer, 2 

μl MgCl2, 0.5 μl dNTPs, 1 μl primer (F+R), 0.1 μl Taq polimeraz ve 30 ng/μl 

template DNA şeklindedir. PCR basamağından sonra elde edilen ürünlerin kontrolü 

için % 1.5 agaroz jel kullanılmıştır. Çalışmamızda kullandığımız PCR cihazı Şekil 

3.10.’da verilmiştir. 
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Şekil 3.10. Çalışmada kullanılan PCR cihazı 

 

3.6. Agaroz Jel Elektroforezi 

  

 Jel hazırlama işlemi şu şekilde gerçekleştirilmiştir: Agaroz jel üstüne TBE 

eklenerek mikro dalgada ısıtılmış daha sonra jel’e Syber Green eklenerek tank’a 

aktarılmıştır. Sonrasında ise PCR ürünleri kuyucuklara yüklenmiştir. Şekil 3.11.’de 

PCR ürünlerinin agaroz jel kuyucuklarına yüklenmesi gösterilmiştir. 
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Şekil 3.11. PCR ürünlerinin agaroz jel kuyucuklarına yüklenmesi 

 

 SYBR Green eklediğimiz agaroz jeli, 0.5x TBE (Tris/Borik asit/EDTA 

Tamponu) solüsyonu içeren tanka yerleştirerek PCR’da elde etiğimiz ürünlerimizden 

2 μl kuyulara yükledikten sonra 100 V elektrik akımında 30 dakikalık süre yürüterek 

ultraviyole (UV) ışık veren görüntüleme cihazında görüntüledik.  Şekil 3.12.’de UV 

görüntüleme cihazı gösterilmiştir. Böylece PCR işleminin gerçekleşip 

gerçekleşmediği belirlenmiştir. Jelde görüntülenen örnekler, önce PCR saflaştırma 

işlemine tabi tutulmuş daha sonra da dizileme işlemine geçilmiştir. 
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Şekil 3.12. UV altında ürünler için görüntüleme cihazı 

 

 Jel fotoğrafları Biolab jel görüntüleme cihazında çekilmiş, örnek olarak çekilen 

bir jel görüntüsü Şekil 3.13.’te verilmiştir. 
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Şekil 3.13. DNA örneklerinin COI PCR sonuçları (L: Leader, bç: Baz çifti) 

 

 

3.7. DNA Dizileme 

 

 Elde ettiğimiz PCR ürünlerini ticari firmaya göndererek 3500 XL Genetic 

Analyzer (Thermo Fisher Scientific) adlı cihazda dizi analizinin yapılması 

sağlanmıştır. Çalışmamızda kullandığımız gen bölgesinin yükseltgenmesinde yapılan 

PCR koşulları Çizelge 3.2.’de ve PCR için kullanılan karışımlar ise Çizelge 3.3.’te 

verilmiştir. 

 

Çizelge 3.2. mtDNA COI-625 primerinin yükseltgenmesinde uygulanan PCR koşulları 

 

Basamak Sıcaklık Süre Döngü sayısı 

Denatürasyon 95 °C 3 dakika 1 

Denatürasyon  95 °C 30 saniye  

Bağlanma 62 °C 45 saniye 35 

Uzama 72 °C 1 dakika 1 

Final Uzama 72 °C 10 dakika  

 

Çizelge 3.2.’de verilen koşullardan önce PCR cihazında bağlanma sıcaklıkları 

62 °C – 69 °C arasında ayarlanmış, döngü sayısı da 30-40 arasında ayarlanarak 

optimizasyonu yapılmıştır. Primerin en iyi bağlandığı ve ürünün en fazla oluştuğu 
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bağlanma sıcaklığının 62 °C olduğu ve döngü sayısının ise bu sıcaklıkta 35 olduğu 

gözlemlenmiştir. 

 

Çizelge 3.3. mtDNA COI-625 primerinin yükseltgenmesinde kullanılan PCR kanşımı 

 

Kimyasallar 1x 

dH2O 15.9 μl 

Buffer (Taq buffer) 2.5 μl 

MgCl2 2.0 μl 

Dntp  0.5 μl 

Primer (İ+G)  1.0 μl 

DNA  3 μl 

Taq polimeraz enzimi  0.1 μl 

Toplam  25 μl 

 

 Farklı derişimlerde optimizasyon gerçekleştirilmiş ve en iyi ürünün oluştuğu 

derişimlerin Çizelge 3.3.’teki gibi olduğu gözlemlenmiştir. 

  

 Elde edilen diziler, GenBank’a (nükleotit dizileri ve protein kodlarının yer 

aldığı, açık erişim bir veri tabanı) yüklenmiştir. GenBank, National Center for 

Biotechnology Information (NCBI) (Ulusal Biyoteknoloji Bilgi Merkezi) tarafından 

sağlanmaktadır. Sadece orijinal diziler GenBank’a kabul edilir ve dizilere ait erişim 

numaraları (Accession Number) belirlenir. Bu çalışmada elde edilen mtDNA sekans 

bilgileri GenBank’a işlenerek erişim numaraları alınmıştır. 

 

3.8. mtDNA COI Dizilerinin Analizi 

 

 Dizilerin analizinde öncelikle, ticari firmadan gelen mtDNA dizilerinin ham 

verileri Chromas-Pro v2.0.1 (Technelysium Pt Ltd) programı ile değerlendirilmiş, 

ileri ve ters PCR primerleri ile elde edilen mtDNA COI gen bölgesine ait diziler, 

BioEdit software version 7.2.5 programı ile görüntülenmiştir. Daha sonra bu dizilerin 

hizalaması için Clustal W çoklu dizi hizalama programı (Clustal W multiple 

sequence alignment program) kullanılarak hizalama işlemi yapılmıştır. Göz ile 

bakılarakta kontrol edilen hizalama dizileri arasındaki uzunluklara ait farklılıklar 

dikkate alınmış ve örneklerin başlangıç ile sonlanma kısımlarından hizalama işlemi 

tekralanarak diziler yapılacak analizlere hazır hale getirilmiş ve FASTA formatında 

kaydedilmiştir. 
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Çizelge 3.4. COI mega değerleri Çizelgesi 
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 Çizelge 3.4’te mtCOI geninin mega değerleri verilmiştir. Bu değerlere göre 

filogenetik ilişkiler ortaya çıkarılmıştır.  

 

 Çalışmamızda elde ettiğimiz filogenetik analizler K2 parametresi ile Komşu 

birleştirme ağacı (Neighbor Joining Tree) modeline göre MEGA X programında 

gerçekleştirilmiştir. Buna göre filogenetik ağaç oluşturulmuştur. Filogenetik ağaöta 

nodların (ağaç kollarının) güvenirliğini test etmek için ise Bootstrap testi (1000 

tekrarlı) kullanılmıştır.  

 

3.9. mtDNA İstatistik Veri Analizleri 

 

3.9.1. Komşu birleştirme ağacı (Neighbour Joining Tree) analizi 

 

 Türler arasındaki genetik uzaklıkların belirlenmesi için farklı metodlar 

kullanılabilmektedir. Bu metodlara göre de canlılar arasındaki yakınlıklar 

belirlenebilmektedir. Komşu Birleştirme Ağacı (Neighbour Joining Tree) canlılar 

arasındaki genetik mesafelerin görselleştirilmesi amacıyla çizilmektedir. 

 

3.10. mtDNA Cyt-b Dizilerinin Analizi 

 

 Dizilerin analizinde öncelikle, ticari firmadan gelen mtDNA dizilerinin ham 

verileri Chromas-Pro v2.0.1 (Technelysium Pt Ltd) programı ile değerlendirilmiş, 

ileri ve ters PCR primerleri ile elde edilen mtDNA Cyt-b gen bölgesine ait diziler, 

BioEdit software version 7.2.5 programı ile görüntülenmiştir. Daha sonra bu dizilerin 

hizalaması için Clustal W çoklu dizi hizalama programı (Clustal W multiple 

sequence alignment program) kullanılarak hizalama işlemi yapılmıştır. Göz ile 

bakılarakta kontrol edilen hizalama dizileri arasındaki uzunluklara ait farklılıklar 

dikkate alınmış ve örneklerin başlangıç ile sonlanma kısımlarından hizalama işlemi 

tekralanarak diziler yapılacak analizlere hazır hale getirilmiş ve FASTA formatında 

kaydedilmiştir. 
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Çizelge 3.5. Cyt-b  mega değerleri Çizelgesi 
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 Çizelge 3.5.’te mt Cyt-b geninin mega değerleri verilmiştir. Bu değerlere göre 

filogenetik ilişkiler ortaya çıkarılmıştır.  

 

 Çalışmamızda elde ettiğimiz filogenetik analizler K2 parametresi ile Komşu 

birleştirme ağacı (Neighbor Joining Tree) modeline göre MEGA X programında 
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gerçekleştirilmiştir. Buna göre filogenetik ağaç oluşturulmuştur. Filogenetik ağaöta 

nodların (ağaç kollarının) güvenirliğini test etmek için ise Bootstrap testi (1000 

tekrarlı) kullanılmıştır.  

 

3.11. mtDNA İstatistik Veri Analizleri 

 

3.11.1. Komşu birleştirme ağacı (Neighbour Joining Tree) analizi 

 

 Türler arasındaki genetik uzaklıkların belirlenmesi için farklı metodlar 

kullanılabilmektedir. Bu metodlara göre de canlılar arasındaki yakınlıklar 

belirlenebilmektedir. Komşu Birleştirme Ağacı (Neighbour Joining Tree) canlılar 

arasındaki genetik mesafelerin görselleştirilmesi amacıyla çizilmektedir. 
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4. ARAŞTIRMA BULGULARI ve TARTIŞMA 

 

 

4.1. Mitokondriyal COI Geni İle İlgili Bulgular 

 

 COI-625 promotor bölgesine ait 620 bç’lik bölge PCR koşullarının 

optimizyanundan sonra çoğaltılmıştır. PCR sonunda yükseltgenen COI-625 

bölgesine ait bant varlığının gözlenmesi amacıyla % 2’lik agaroz jel kolonları 

hazırlanarak kullanılmıştır. SYBR Green eklediğimiz agaroz jeli, 0.5x TBE 

(Tris/Borik asit/EDTA Tamponu) solüsyonu içeren tanka yerleştirerek PCR’da elde 

etiğimiz ürünlerimizden 2 μl kuyulara yükledikten sonra 100 V elektrik akımında 30 

dakikalık süre yürüterek ultraviyole (UV) ışık veren görüntüleme cihazında 

görüntüledik.  

 

 Şekillerde her türe ait örnekleri PCR sonrasında agaroz jel üzerinde marker ile 

beraber yürütüp, oluşan ürünlerin ne kadar uzun olduğunu tahmin ettik. Hedef bölge 

ortalama 600 - 700 bç uzunluğunda olduğundan doğru bölgenin yükseltgenmiş 

olduğuna karar verdik. Bu işlemden sonra örnekler dizi analizine gönderilmiştir. 

Gelen sonuçlar Chromas-Pro bilgisayar programı kullanılarak baz cinsinden dizilere 

dönüştürülerek Bioedit bilgisayar programı yardımıyla bu diziler gen bankasından 

alınan referans dizilerle karşılaştırılmıştır. 

 

4.1.1. COI sekans görüntüsü 

  

 Şekil 4.1.’deki örnekte incelenen bireylerin gen dizilerinin analizinin sonucu 

Chromas-Pro bilgisayar programında elde edilen görüntüsü gösterilmiştir. Chromas-

Pro programı ile elde edilen baz dizilerindeki pikler dikkatli bir şekilde incelenmiştir. 
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Şekil 4.1. COI sekans görüntüsü 

 

 Şekil 4. 1.‘de COI bölgesine ait pikler görülmektedir. Bu piklere bakarak 

sekansların düzgün olup olmadığı kontrol edilerek fasta formatına 

dönüştürülmektedir. 

 

4.1.2. Bioedit görüntüsü 

 

 Şekil 4.2.’de incelenen bireylerin gen dizilerinin analiz sonuçları Bioedit 

bilgisayar programında görüntülenerek göserilmiştir. Buna göre oluşan tüm bireylere 

ait sekanslar sıralanmaktadır. Bireylerin nükleotit benzerlikleri ve farklılıkları 

belirlenmiştir. 
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Şekil 4.2. COI geni Bioedit Görüntüsü 

 

Fırat nehrinden alınan 2 Barbus ve 4 Luciobarbus türüne ait 22 örnekte 

yaklaşık 600-700 bç’lik mtDNA COI bölgesinin dizi analizi yapılmış ve Luciobarbus 

xanthopterus türüne göre 106 değişken bölge espit edilmiştir. Bu bölgeye ait 

nükleotit farklılıkları Çizelgeda gösterilmektedir. 

 

4.1.3. Mega fotoğrafı 

  

 Barbus ve Lucibarbus cinslerine ait 6 türe ait 22 farklı bireyden elde edilen 

COI genine ait Mega fotoğrafı Şekil 4.3.’te verilmiştir. 
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Şekil 4.3. COI geni Mega programı fotoğrafı 

  

 Şekil 4.3.’te bütün FASTA formatındaki datalar MEGA programına aktarılmış ve MEGA 

programında filogenetik analizler gerçekleştirilmiştir. 

 

4.1.4. Filogenetik ağaç (Neighboorjoining tree) 

  

 Barbus ve Lucibarbus cinslerine ait örneklerden elde edilen COI genine ait 

filogenetik ilişkileri ortaya çıkarılmış ve filogenetik ağaçlar oluşturulmuştur. 6 türe 

ait 22 farklı birey için filogenetik ağaç Şekil 4.4.’te gösterilmiştir. Filogenetik ağaç 

iki ana dalaayrılmaktadır. Barbus cinsine ait olan Arabibarbus grypus ve 

Carasobarbus luteus’un Luciobarbus cinsindeki türlerden ayrıldığı görülmektedir. 

Luciobarbus cinsine ait dalda ise Barbus lacerta’nın diğer Luciobarbus türlerinden 

ayrıldığı görülmektedir. Ayrıca Luciobarbus kersin türününde Luciobarbus esocinus 

ve Luciobarbus xanthopterus’tan ayrıldığı belirgin bir şekilde görülmektedir. 
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Şekil 4.4. COI geni Filogenetik ağacı (Neighboor joining tree) 
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 MEGA formatında yaptığımız FASTA formatıyla filogenetik analizler komşu 

birleştirme ağacı şekil 4.4.’te görülmektedir. Bu ağaca göre; öncelikle türler iki kola 

ayrılmıştır. Bir kol üzerinde Luciobarbus ve Barbus cinsine ait türler, diğer dalda ise 

Carasobarbus ve Arabibarbus türleri ayrılmaktadır daha sonra ise Barbus ve 

Luciobarbuslar yine iki kol üzerinde ayrılmıştır. Buna göre Luciobarbus ve Barbus 

cinsleri birbirine daha yakın, diğerleri daha uzak akrabadır. 

 

4.2. Mitokondriyal Cyt b Geni İle Oluşan Sonuçlar 

  

 Cyt b gen bölgesine ait bölge PCR koşullarının optimizyanundan sonra 

çoğaltılmıştır. PCR sonunda yükseltgenen Cyt b gen bölgesine ait bant varlığının 

gözlenmesi amacıyla % 2’lik agaroz jel kolonları hazırlanarak kullanılmıştır. SYBR 

Green eklediğimiz agaroz jeli, 0.5x TBE (Tris/Borik asit/EDTA Tamponu) 

solüsyonu içeren tanka yerleştirerek PCR’da elde etiğimiz ürünlerimizden 2 μl 

kuyulara yükledikten sonra 100 V elektrik akımında 30 dakikalık süre yürüterek 

ultraviyole (UV) ışık veren görüntüleme cihazında görüntüledik.  

 

 Şekillerde her türe ait örnekleri PCR sonrasında agaroz jel üzerinde marker ile 

beraber yürütüp, oluşan ürünlerin ne kadar uzun olduğunu tahmin ettik. Hedef bölge 

ortalama 200-300 bç uzunluğunda olduğundan doğru bölgenin yükseltgenmiş 

olduğuna karar verdik. Bu işlemden sonra örnekler dizi analizine gönderilmiştir. 

Gelen sonuçlar Chromas-Pro bilgisayar programı kullanılarak baz cinsinden dizilere 

dönüştürülerek Bioedit bilgisayar programı yardımıyla bu diziler gen bankasından 

alınan referans dizilerle karşılaştırılmıştır. 

 

4.2.1. Cyt b sekans görüntüsü 

 

 Şekil 4.5. ‘te örnekte incelenen bireylerin gen dizilerinin analizinin sonucu 

Chromas-Pro bilgisayar programında elde edilen görüntüsü gösterilmiştir. Chromas-

Pro programı ile elde edilen baz dizilerindeki pikler dikkatli bir şekilde incelenmiştir. 
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Şekil 4.5. Cyt b sekans görüntüsü 

 

4.2.2. Bioedit görüntüsü 

  

 Barbus ve Lucibarbus cinslerine ait 6 türe ait 22 farklı bireyden elde edilen Cyt 

b genine ait Bioedit görüntüsü Şekil 4.6.’da verilmiştir. 

 

 
 

Şekil 4.6. Cyt b Bioedit fotoğrafı 

 

4.2.3. Mega fotoğrafı 

 

 Barbus ve Lucibarbus cinslerine ait 6 türe ait 22 farklı bireyden elde edilen Cyt 

b genine ait Mega fotoğrafı Şekil 4.7.’de verilmiştir. 
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Şekil 4.7. Cyt b Mega fotoğrafı 

 

4.2.4. Neighboor joining 

 

 Barbus ve Lucibarbus cinslerine ait örneklerden elde edilen Cyt b genine ait 

filogenetik ilişkileri ortaya çıkarılmış ve filogenetik ağaçlar oluşturulmuştur. 6 türe 

ait 22 farklı birey için filogenetik ağaç Şekil 4.8.’de gösterilmiştir. Filogenetik ağaç 

iki ana dala ayrılmaktadır. Barbus cinsine ait olan Arabibarbus grypus ve 

Carasobarbus luteus’un Luciobarbus cinsindeki türlerden ayrıldığı görülmektedir. 

Luciobarbus cinsine ait dalda ise Barbus lacerta’nın diğer Luciobarbus türlerinden 

ayrıldığı görülmektedir. Ayrıca Luciobarbus kersin türününde Luciobarbus esocinus 

ve Luciobarbus xanthopterus’tan ayrıldığı belirgin bir şekilde görülmektedir. 
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Şekil 4.8. Cyt b geni Filogenetik ağacı (Neighboor joining tree) 

 

 

 16 Luciobarbus esocinus

 17 Luciobarbus esocinus

 15 Luciobarbus esocinus

 14 Luciobarbus esocinus

 1-Luciobarbus xanthopterus

 2-Luciobarbus xanthopterus

 3-Luciobarbus xanthopterus

 4-Luciobarbus kersin

 5-Luciobarbus kersin

 6-Luciobarbus kersin

 20 Barbus lacerta

 21 Barbus lacerta

 Carasobarbus luteus-2

 Carasobarbus luteus-3

 Carasobarbus luteus-1

 Arabibarbus grypus-1

 Arabibarbus grypus-2

 Arabibarbus grypus-3

 Arabibarbus grypus-4

 Arabibarbus grypus-5

100

100

100

100

100

99

95

100

97
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5. SONUÇLAR ve ÖNERİLER 

 

 Yaptığımız bu çalışmada kullandığımız gen bölgelerini seçerken literatür 

taramalarında oldukça fazla karşılaşılan genlerden oluşması göz önünde 

bulundurulmuştur.  

 

 Populasyonlar arasındaki genetik mesafeler için COI bölgesine göre 

Luciobarbus xanthopterus, Luciobarbus kersin, Arabibarbus grypus ve 

Carasobarbus luteus türlerine ait populasyonlarda genetik farklılığa rastlanmamıştır. 

Lucibarbus esocinus ve Barbus lacerta türlerine ait populasyonlarda ise genetik 

farklılığın olduğu tespit edilmiştir. Cyt b bölgesine göre Luciobarbus xanthopterus, 

Luciobarbus kersin, Arabibarbus grypus, Lucibarbus esocinus ve Carasobarbus 

luteus türlerine ait populasyonlarda genetik farklılığa rastlanmamıştır. Barbus lacerta 

türlerine ait populasyonlarda ise genetik farklılığın olduğu tespit edilmiştir.  

 

 Barbus ve Lucibarbus cinslerine ait örneklerden elde edilen COI geni ve Cyt b 

genine ait filogenetik ilişkileri ortaya çıkarılmışve filogenetik ağaçlar 

oluşturulmuştur. 6 türe ait 22 farklı birey için Filogenetik ağaç iki ana dala 

ayrılmaktadır. Barbus cinsine ait olan Arabibarbus grypus ve Carasobarbus 

luteus’un Luciobarbus cinsindeki türlerden ayrıldığı görülmektedir. Luciobarbus 

cinsine ait dalda ise Barbus lacerta’nın diğer Luciobarbus türlerinden ayrıldığı 

görülmektedir. Ayrıca Luciobarbus kersin türününde Luciobarbus esocinus ve 

Luciobarbus xanthopterus’tan ayrıldığı belirgin bir şekilde görülmektedir. 

 

5.1. Sonuçlar 

  

 Barbus ve Luciobarbus cinslerinde MtDNA dizi analizi yapılarak bu belirtecin 

kullanımı öğrenilmiştir.Barbus ve Lucibarbus cinslerine ait örneklerden elde edilen 

COI geni ve Cyt b genine ait filogenetik ilişkileri ortaya çıkarılmışve filogenetik 

ağaçlar oluşturulmuştur. 
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 Elde edilen sekans verilerinin istatiksel analizlerinin yapılması becerisi 

kazanılmıştır. 

 

 Bazı türlerin gen bölgesine ait diziler ilk defa tarafımızdan veri tabanına 

kaydedilmiştir. 

 

 

5.2. Öneriler 

  

 Ülkemizde biyoçeşitliliğimiz ve gen kaynaklarımızın ortaya konulmasına 

yönelik çalışmalar geç kalınmış olmakla birlikte gittikçe artan bir hızla 

gerçekleştirilmektedir. Günümüzde, bu biyoçeşitliliğin önemli bir kısmını oluşturan, 

ekonomik ve/veya ekolojik anlamda büyük önem arz edebilen ihtiyofaunal 

çeşitliliğin ortaya konulmasına katkı sağlayan araştırmalar devam etmektedir.  

  

 Bu çalışmada 4 Luciobarbus ve 2 Barbus türüne ait örnekler incelenmiştir. 

İlerki çalışmalarda tüm türler üzerinde çalışılması önerilmektedir. 

  

 Türkiyedeki diğer lokalitelerin alınıp birlikte değerlendirilmesi önerilmektedir. 

  

 Sonraki çalışmalarda daha çok lokalite ve birey sayısı bakımından daha fazla 

bireyle çalışılmalıdır. 

  

 Bu çalışmada, balıklarda filogenetik durum ve populasyon yapısının ortaya 

konulmasında kullanışlılığı bilimsel olarak kanıtlanmış olan mitokondri sitokrom b 

ve COI genlerinin nükleotit dizilerinin analizi yoluyla Fırat nehir sisteminde 

Luciobarbus ve Barbus türlerinin varlığı, coğrafik dağılımı, genetik teşhisi, genetik 

çeşitliliği, filocoğrafyası ve filogenetik ilişkileri belirlenmiştir.  

 

 Türkiye’deki tüm nehir sistemlerinde dağılım gösteren Lucibarbus ve Barbus 

türlerine ait populasyonların tespit edilerek geçerli ve olası yeni türlerin tespiti, 

türlerin coğrafik dağılım haritasının çıkartılması, sınırlarımız içindeki tüm 
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taksonların katılımıyla genusun filocoğrafyası ve filogenetik ilişkileri aydınlatılabilir. 

Daha ayrıntılı ve geniş ölçekte bir arazi çalışması yapılarak bölgedeki Lucibarbus ve 

Barbus türlerinin dağılım hatitası çıkartılarak bölgenin jeolojik veriler ışığı altında 

biyocoğrafik hikâyesini yansıtan bir dağılım modelleme çalışması yapılabilir. 

 

 Lucibarbus ve Barbus genuslarındaki tür ve genetik motif mevcudiyetinin 

belirlenmesi ve mevcut genetik çeşitliliğin korunmasına yönelik koruma alanlarının 

belirlenmesi gerekmektedir. 
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