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OZET

DOGU ANADOLU’DAKI Barbus POPULASYONLARININ GENETIK ANALIZi

Hayriye MELEK

Recep Tayyip Erdogan Universitesi
Fen Bilimleri Enstitusi
Su Urtinleri Anabilim Dal
Yuksek Lisans Tezi
Damsmani: Dog. Dr. Yusuf BEKTAS

Dogu Anadolu'daki Barbus tiirlerinin filocografyasi ve filogenetik iligkileri kismi mitokondriyal
sitokrom b geninde (936 bg) genetik ¢esitlilik ile saptanmistir. Yedi Anadolu drenaj sistemini
temsil eden 15 lokasyondan 90 bireyin ¢alisilmasi toplamda 23 haplotip ve 5 mitokondriyal
haplotip soyunu tamimlamamizi saglamistir. B. escherichii haric herbir tiir icin belirlenen yiksek
haplotip (h = 0.760 - 0.879) ve diisiik niikleotit (x = 0.214 - 0.395) ¢esitlililigi degerleri ve her
bir tiirde hemen hemen esit sayida bireyi temsil eden birka¢ haplotipin 1 veya 2 mutasyonel
adimla birbirlerine bagli olmasi populasyon genislemesinin ardindan haplotiplerde biiyiik
niikleotit farkliliklar1 biriktirmek ic¢in yeterli zaman olmadigini gostermektedir. Olusturulan
filogenide, Dogu Anadolu Barbus’lari i¢inde iyi desteklenmis 3 ana klad (Karadeniz, Hazar
Denizi ve Basra Korfezi gostermekte olup sazangiller i¢in milyon yil basia % 1°lik evrimsel
orana gore, bu kladlar Dogu Anadolu'daki Pliyosen-Pleistosen deniz seviyesi degisim ve
orojenik aktivitelerinin zamanlamasiyla tutarli olarak Geg¢ Pliosen'den (3.34 ila 2.9 myd)
birbirinden ayrilmistir. Bu donem, Pontidlerin olusumunu takiben mevcut Coruh, Aras ve
Yukar1 Firat havzalarinin kesistigi bolgenin yilikselmesi ile ortligmektedir. Diger yandan,
sonuc¢larimiz Karadeniz’e dokiillen Anadolu nehirlerindeki birbirlerinden yaklasik 5,77 ila 1,37
milyon yil 6nce izole olan mevcut 3 Barbus soyunun birka¢ Karadeniz buzul barinagindan
koken aldigini, her bir barinak populasyonun ayr bir evrimsel tarihi olabilecegini ve kiiresel
iklim degisikliklerine ve gec Pleistosen'i ile 6zdeslesen ¢evresel degisikliklere ragmen bugiine

kadar ¢ok fazla degismeden ayakta kalabildigini diistindiirmektedir.

2017, 40 sayfa
Anahtar Kelimeler: Barbus sp., sitokrom b, filogenetik iligkiler, Dogu Anadolu.



ABSTRACT

GENETIC ANALYSIS OF Barbus POPULATIONS IN EASTERN ANATOLIA

Hayriye MELEK

Recep Tayyip Erdogan University
Graduated School of Natural and Applied Sciences
Department of Fisheries
Master Thesis
Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Yusuf BEKTAS

The phylogeography and phylogenetic relationships of Barbus species throughout the eastern
Anatolia was established by genetic variation at the partial mitochondrial cytochrome b gene
(936 bp). The study of 90 specimens from 15 localities representing seven Anatolian drainage
systems served to identify a total 23 haplotypes and five main lineages of mitochondrial
haplotypes. The high haplotype (h = 0.760 - 0.879) and low nucleotide (= = 0.214 - 0.395)
variability values determined for each species except for B. escherichii and several haplotypes
representing almost equal numbers of individuals in each species are linked together by 1 or 2
mutational steps show that there was not enough time to accumulate large nucleotide differences
in haplotypes after population expansion. The constructed phylogeny shows three well
supported main clades: Black sea, Caspian and Persian gulf basin within eastern Anatolian
Barbels. According to evolutionary rate of 1% per million years for cyprinids, these clades
diverged from each other Late Pliocene (3.34 to 2.9 mya) consistent with the timing of
Pliocene-Pleistocene sea level changes and orogenic activities in East Anatolia. This period
coincides with rise of the region, which is the intersection of the present Coruh, Aras and Upper
Euphrates basins, following the formation of the Pontids. On the other hand, our results revealed
that three Barbus lineages in Anatolia rivers flowing to the BlackSea diverged from each other
about 5.77 to 1.37 Mya. We conclude that the Barbus lineages of the modern Black Sea
originated from several Pontic glacial refugium, each of the refugee population may have a
distinct evolutionary history and have survived until today without changing much despite

global climatic fluctuations and environmental changes characterizing the late Pleistocene.

2017, 40 page
Keyword: Barbus sp., cytochrome b, phylogenetic relationships, Eastern Anatolia.
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1. GENEL BILGILER

1.1. Giris

Biyogesitlilik, tiirlerin i¢indeki genetik ¢esitlilikten ekosistemlerdeki tiir
zenginligine kadar biyolojik organizasyon Olg¢eklerinin tuminl icerir. Geleneksel
olarak, balik biyologlar1 balik¢ilik aragtirmalarinda tiir diizeyinde biyocesitliligini
incelemek {iizerine yogunlasmiglardir (Carvalho ve Hauser, 1994). Modern genetik
teknolojilerin uygulanmasi, gelecekte i¢ su baliklarin biyolojik ¢esitliliginin avcilik ve
cevre degisikliklerine nasil tepki verdiginin daha iyi saptanabilmesine olanak
saglayacaktir. Boyle degisiklikleri saptamak i¢in balik kommiinitelerinin uzun siireli
takibi ve dogru tiir tespiti i¢in taksonomik ve genetik temel gerekir. Takip ¢alismalari
tir zenginliginde meydana gelebilecek degisimlerin ve nedenlerinin tespit edilmesi
noktasinda temel saglar. Biyogesitlilikteki degisimlerin ekosistemin yapist ve isleyisi
Uzerine etkileri giin gectikce daha belirgin hale gelmektedir (Frank vd. 2005). Bu
nedenle balik¢ilik yonetiminde balik ¢esitliliginin yOnetimine daha bir hassasiyetle
yaklagmalidir. Ekosistemlerin, komdanitelerin, populasyonlarin 6zellikle de tirlerin
bicimleri ve genetik yapilarindaki ylksek cesitlililik onlar1 ¢evresel stres faktorlerine
(Or. Iklim degisikligi, kirleticiler, rekabet vs.) kars1 korumakta ve hastaliklara daha
direncli hale getirmektedir. Dolayisiyla biyogesitlilik, ekonomik veya ekolojik 6nemi

olan dogal kaynaklarin gelecekteki siirdiiriilebilirligi i¢in énemlidir.

1.2. Mitokondri DNA

Mitokondri, kendi genomlar1 olan farkli hiicresel organellerdir. 13 protein
kodlayan gen, 2 rRNA geni, 22 tRNA geni ile birlikte replikasyon ve transkripsiyon
baslatic1 bdlgeleri iceren bir kontrol bolgesi olmak tizere 38 benzersiz dizi kodlayan
kicuk, dairesel bir genomu (mtDNA) igerirler (Li, 1997). Mitokondrinin genellikle
anasal olarak kalitiliyor olmasi, rekombinasyonsuz olusu ve nispeten yliksek mutasyon
orant nedeniyle, bir¢ok tiiriin yiizlerce nesil Onceki atalarmi takip edilebilmesi igin
giiclii bir ara¢ haline gelmistir. Filogenetik caligmalarin biiyiik ¢ogunlugu, kontrol

bolgesi ve sitokrom b geninin analizlerini icerir. Bununla birlikte, mitokondrinin diger



bolgeleri (60rnegin ATP sentaz altbirim 6 ve 8), filogenetik ¢oziiniirlik acisindan iyi

hatta daha iyi oldugu gosterilmistir (Odeen, 2001).
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Sekil 1. Mitokondri genomunun genel yapis1 (URL-1, 2017)

1.3. Filogenetik Metotlar

Cesitliligi agiklamak i¢in arastirilan grubun evrimsel geg¢misi hakkinda yeterli
bilgiye sahip olmak gerekir. Filogenetik ¢ikarim igin veriler morfoloji, davranig ve
cografi dagilim kaynak olarak kullanilabilmektedir. 20. yiizyildaki molekiiler devrim
sayesinde niikleotit dizi verileri agirlikli olarak kullanilmistir. Bu ¢alismada mitokondri
sitokrom b icin niikleotid siras1 verileri elde edilmistir. Asagidaki 4 yaklasim [Komsu
katilim (Neighbour joining), Maksimum tutumluluk (Maximum parsimony), Maksimum
olasilik (Maksimum likelihood) ve Bayesian ¢ikarsama (Bayesian inference) metotlari]
filogenetik uygulamalarda yaygin olarak kullanilmakta ve molekiiler verilere

uygulanmaktadir.



1.3.1. Komsu Katihm Analizi

Evrimsel uzaklik verilerinden filogenetik agaglar1t yeniden olusturmak igin
“komsu katilim* yontemi denilen yeni bir yontem oOnerilmistir. Bu yontemin prensibi,
yildiz benzeri bir agactan baglayarak OTU'larin kiimelenmesinin her asamasinda toplam
dal uzunlugunu en aza indirgeyen operasyonel taksonomik birimlerin (OTU'larin [=
komsulari]) ¢iftlerini bulmaktir. Bilgisayar benzetimini kullanarak bu yonteme dayali
olarak dal uzunluklar1 ve en az mutasyonu gerektiren koksiiz agag topolojisi hizli bir

sekilde elde edilebilir ( Saitou ve Nei, 1987).

1.3.2. Maksimum Tutumluluk Analizi

Maksimum tutumluluk metodu belirli bir gerekli olan evrimsel adimlarin toplam
sayisin1 en aza indirgemek suretiyle bir filogenetik aga dayanan bir karakter tabanl
(kladistik) bir yaklagimdir. Diger bir deyisle filogenetik ¢ikarimda azami azalanlik
ilkesi, gozlemlenen farkliliklar1 aciklamak i¢in en az degisiklik gerektiren bir agac
topolojisinin tanimlanmasini igerir. Bunlara yol agan en kisa yol, en iyi aga¢ olarak
secilir. Evrimsel basamaklar dizi verilerindeki niikleotit veya aminoasit degisimleridir
(Kannan ve Wheleer, 2012).

1.3.3. Maksimum Olasilik Analizi

Maksimum olasilik (ML), eski bir istatistiksel yontemdir (Edwards, 1972) ve
filogenetik iliskileri ¢ikarmak icin istatistiksel olarak en giiclii yontem olarak diisiintiliir.
Filogenetik ¢ikarimda kullanilan olasilik degeri L, verilen 6zel bir evrimsel modelin ve
belirli bir filogenetik agacin altinda verileri goézlemleme olasiligidir. Agag, diziler
arasindaki evrimsel iliskilerin topolojisini agiklar ve bir dizi dal uzunlugu, agacin farkl
bolgelerinde evrimin nasil olustugunu hesaplar. Model, evrimin kalip ve siireclerini,
Ornegin mutasyon oranini tanimlayan parametreleri icerir. ML yontemlerinde en uygun
topoloji en yliksek ihtimalle olan topolojidir ve bunun bulunmasi, tiim topolojilerin
bireysel olarak olasiligini hesaplamay1 gerektirir. ML agaci i¢in sezgisel arastirmalar

yaygin olarak kullanilmaktadir ancak en uygun topolojiyi bulmak i¢in kesin degildirler.



Maksimum olasilik kriteri, modelleme yetenegi de dahil olmak tizere ¢esitli nedenlerden

dolay1 avantajlidir (Lewis, 1998).

1.3.4. Bayesian Cikarsama Analizi

Bayesian analizi gibi model temelli yontemlerde, filogeni ¢ikarimlar filogenetik
agaclarin ardil (sonraki) olasiliklarina dayanmaktadir (Huelsenbeck ve Ronquist, 2001).
Bayesian yontemleri, dnceden bilinen olasiliklari ("6n olasilik" olarak da adlandirilir) ve
herbir hipotez altinda veri elde etme ihtimallerini 6nsel olasiliklarla birlestirerek farkli
hipotezlerin lehine birlestirerek kanitlarin glincel tahminlerini birlestiririr (McCarthy,
2007).

1.4. Barbus Genusunun Genel Ozellikleri

Biyikli baliklar olarak bilinen Barbus turleri, tipik olarak "barbel bélgesi” olarak
adlandirilan bolgelerdeki nehirlerin ortalarinda karsilasilan bir sazansi baliktir (Huet,
1949). Hizli akan nehirlerde siirii halinde yasayan ve bentikten beslenen bu tirler

Avrupa Asya ve Anadolu dagilimina sahiptirler (Kotlik ve Berrebi, 2001).

Insan kaynakli etkilere duyarli, populasyon olusturabilen ve iireme gibi aktiviteler
icin uzun mesafelere goc¢ edebilen bireylerden olusur (Lelek, 1987; Baras ve Cherry,
1990; Lucas ve Batley, 1996). Tiim dagilim alanlar1 boyunca durumlar1 incelenmemis
olsa da genel de az endise verici (Least Concern) olarak siniflandirilmigtir (URL-2,
2017). Yine de Barbus bazi c¢alismalarda tehdit altinda veya nesli tiikkenmek tizere
olarak siniflandirilmistir. Hatta bazi nehirlerde kimyasal/organik kirlenme, tarama ve
kanalizasyonu igeren aktivitelerin neden oldugu habitat kaybi nedeniyle yokoluslar
rapor edilmistir. Bugiin iki nedenle biyikl1 baliklarin nehirlerdeki varliginin 6nemi daha
da artmustir. Ilki nehir balik¢iliginda sportif amacli balik¢iligin énemli hedef tiirlerinden
biri olmalar1 ikincisi ise varliklar1 nispeten temiz akarsu yasama ortamlarini belirtme
egiliminde olduklar1 i¢in dogal yasama ortamlarinda korunmasi igin gittikge Onem

tasiyan bir "indikator tiir” olarak diisliniilmeleridir (Britton ve Pegg, 2011).



1.4.1. Filocografyasi ve Dagilim

Morfolojik plastisitesi ve ployidinin farkli seviyelerini sergilemesi ile bilinen
Barbus genusuna ait diploid ve hekzaploid tiirler Asya ve Afrika'da dagilirken,
tetraploid tiirler Afrika ve ¢cogunlukla Avrupa, Kuzey Afrika ve Bat1 Asya'yr da iceren
Palearktik bolgede bulunur. Bu cinsin ployidi seviyesinin son zamanlarda homoplazik
oldugu yani evrimsel bir karsiliginin olmadigi gosterilmistir (Machordom ve Doadrio,
2001). Bu nedenle Barbus genusu’nun taksonomisini kromozom seti sayisina gore
gerceklestirmek pek olasi degildir. Palearktik alan icin farkli biyocografik gecmisleri
olan iki farkli monofiletik grup oldugu 6ne siiriilmiistiir (Doadrio, 1990; Tsigenopoulos
ve Berrebi, 2000). Bu gruplardan biri iber Yarimadasi'ni, giiney Yunanistan', yakin
Dogu Asya’y1 ve Kuzey Afrika'y1 isgal eden Luciobarbus’lari igerirken Orta Avrupa'nin
biiyiik bir boliimiinde ve giiney yarimadanin kuzeyinde ve Bati Asya'nin bir kisminda

dagilmis olan Barbus tarafindan temsil edildigi rapor edilmistir (Berrebi, 1995).

Barbus genusunda (Berrebi, 1995), Avrupa sularinda bilinen yedi tirl vardir
(Barbus barbus, Barbus plebejus, Barbus ciscaucasicus, Barbus cyclolepis, Barbus
petenyi, Barbus haasi ve Barbus meridionalis). Bunlar, biri merkezi Avrupa tirlerinden
(buglinkli B. barbus) digeri ise dag akarsu yollarinda yasayan (yok oldu B. barbus)
Akdeniz tiirlerinden olusan iki evrim hatti i¢erdigi bildirilmistir (Berrebi, 1995). Yakin
buzul dongilerinde, B. barbus, Dogu Tuna barinagi ve muhtemelen giiney Fransa'da
bulunan daha batili bir barimak olmak {izere iki ayr1 barinakta ayakta kaldi (Persat ve
Berrebi, 1990). Bu nedenle B. barbus Akdeniz’den, Atlantik, Kuzey Denizi ve Gliney
Baltik Denizi ve Kuzey Karadeniz drenajlarina kadar genis bir alanda dagilim gosterir
(Kotlik ve Berrebi, 2001).

1.4.2. Habitat Kullanimi

Biyikli baliklar reofil olduklar igin, diger sazansi baliklarla karsilastirildiginda
nispeten hizli akan sulari tercih ederler (Huet, 1949; Baras ve Cherry, 1990). Bununla
birlikte, yasam alanlar1 tercihlerinde yasam dongiisii boyunca belirgin bir fark vardir;
nispeten 50 mm’den daha biiyiik bireyler kiigiiklere gore daha hizli akan sular1 tercih
etmektedirler (Bischoff ve Freyhof, 1999).



1.4.3. Ureme

Barbus’un somatik biiyiimesi sicakliga bagli ve mevsimsel olup biiyiime temel
olarak yaz donemiyle sinirhidir (Hunt ve Jones, 1975). Yavru gelisimi i¢in optimum
sicaklik 21-25 °C araligindadir (Kaminski vd., 2010) ve bu aralikta artan sicaklik artan
bliylime oranlarina neden olur (Penaz ve Stouracova, 1991). Pullarindan tiiretilen
Barbus yas tahminlerine gére maksimum 18 yasinda bireyler belirlenmistir (Taylor vd.,
2004). Litofillik bir balik olarak (Mills, 1991) Barbus gec ilkbaharda g¢akil yataklar
uzerinde 10-23 °C sicakliklarda gruplar halinde yumurta birakir (Hancock vd., 1976;
Baras, 1995b). Baras ve Philippart (1999), yumurtlama i¢in kritik sicaklik esiginin 13.5
°C oldugunu, bu sicakligin tlizerindeki sicakliklarin yumurtlamanin devam etmesini
sagladig1, ancak sicakliklar bu esigin altina diistiigiinde durdugunu 6ne stirmiistiir. Bu
nedenle Ureme 1s1l esiginin (Baras ve Philippart, 1999) ve fotoperiyod yumurtlama
zamanimnin 6nemli birer diizenleyicisi olarak rol oynayabilir (Poncin, 1992). Esaret
kosullar disinda yumurtlama giindiiz egilimi gosterir (Hancock vd., 1976; Baras, 1993,
1994, 1995b). Yumurtlama o©ncesi donemde, bireyler genelde belirli yumurtlama
alanlarma dogru go¢ davranislari sergilerler (Hancock vd., 1976; Baras, 1995b).
Olgunluk yas1 erkeklerde 4 ve kadinlarda 5 yil olup (Maitland ve Campbell, 1992)
populasyondaki cinsiyet oranlar1 erkekler lehinedir (Hunt ve Jones, 1975)

1.4.4. Hareket ve Faaliyetleri

Barbus barbus 'un hareket aktiviteleri mevsimsel olup genellikle yumurtlama ve
oncesi donemde olan bireyler tarafindan yapilan 20 km'nin {izerindeki yer degistirmeler
en uzak mesafeli gocleridir (Ovidio vd., 2007; De Leeuw ve Winter, 2008).
Yumurtlama periyodunda, baliklarin ardisik gilinler arasinda bir yerden digerine gegme
ihtimali % 50'nin Gzerindedir (Baras ve Cherry, 1990; Baras vd., 1994). Yaz aylarinda,
bilinen Greme alanlarina olan sadakat arttikga uzun mesafe gocleri de azalir (Baras ve
Cherry, 1990). Kisin balik hareketleri ve aktiviteleri sicaklik aktivite sinirlarina
ulasilinca sona erer (4 °C; Baras, 1995a, b). B. barbus yiksek hareket etme kabiliyetine
ragmen, "yerlesik" ve "hareketli" baliklarin tanimlanmasini saglayan 6énemli populasyon
ici farkliliklar i¢erdigi belirlenmistir (Baras, 1997) (Hunt ve Jones, 1975; Penaz vd.,
2002).



1.4.5. Cevre Kirliliginin Barbus’a Etkileri

Barbus’u konu alan kirlilik galismalari, organik kirliligin populasyonlara olumsuz
etkileri olduguna dair elle tutulur herhangi bir kanit bulunmayan birkag tartisma disinda
sinirli kalmigtir. Gergeklestirilen ¢aligmalarda Barbus yavru ve yumurtalarinin agir
metal ve poliklorlu bifenil (PCB) gibi Kirleticilere maruz birakildiginda her iki metalin
de larval biyimede yavaslamaya neden oldugundan populasyonu &zellikle disi tireme

parametrelerini 6nemli 6lctde bozarak tehdit ettigi belirlenmistir (Witeska vd., 2010).

1.4.6. Barbus’un Taksonomik Durumu ve Turlerin Sistematikteki Yeri

Eski Diinya tatlisu balik cinsi Barbus Cuvier ve Cloquet, 1816'nin evrimsel
geemisi ve sistematigi tartismalidir ve hala yeterince anlasilamamaistir (Berrebi, 1995,
Berrebi vd., 1996). Genusun polifiletik oldugu ve birgok diploid, tetraploid ve
hekzakropid soylarin1 (Berrebi vd., 1996, Tsigenopoulos ve Berrebi 2000,
Tsigenopoulos vd., 2002) igerdigi bilinmektedir. Barbus cinsi, ¢ok sayida tur ve
morfolojik elastikiyetten &tiirti karmasik bir taksonomik yapi ile karakterize edilirken
ayn1 zamanda farkli ekolojik tercihlerin cins igindeki gruplari tanimlamada biiyiik

Onemi olabilecegini ileri stirmektedir (Tsigenopoulos ve Berrebi 2000).

Tablo 1. Barbus turlerinin sistematigi.

Kategori 1isim

Alem ‘Hayvanlar (Animalia)

Sube :Kordalilar (Chordata)

Simif :Ismsal Yiizgecliler (Actinopterygii)
Takim :Sazansilar (Cypriniformes)

Aile :Sazangiller (Cyprinidae)

Cins :Barbus

Tur :Barbus artvinica (Komensky, 1899)

:Barbus cyri (De Filippi, 1865)
:Barbus escherichii (Steindachner, 1897)
:Barbus lacerta (Karaman, 1971)




1.5. Literatlr 6zeti

Diinya {lizerinde yaklagik 800 temsilcisi ile Avrupa, Giineybati Asya ve Kuzey
Afrika’ya kadar genis bir alanda dagilim gésteren Barbus tiirlerinin bazilar1 soguk
sularda, bazilar1 ise sicak sularda yasamaktadirlar. Son yillarda, yapilan ileri diizeyde
molekiiler ve morfolojik calismalar ile sadece Peri-Mediterranean tirlerinin Barbus
cinsine ait oldugu rapor edilmistir. (Doadrio, 1990; Berrebi vd., 1996; Machordom vd.,
2001a, b; Doadrio vd., 2002; Berrebi ve Tsigenopoulos, 2003). Bu tiirler genellikle hizli
akisli, zemini ¢akilli kumlu akarsulart tercih ederlerse de zaman zaman durgun sularda
da goriilebilirler. Ekonomik 6nemi olan ve ¢ok sayida tiir ve alttiirleri olan bu cinsin asil
vatan1 Dogu Asya olmakla beraber, bugiin Dogu Asya’dan Bat1 Avrupa’ya kadar hatta
Afrika’da bulunmaktadir. Tiirkiye sularinda bu cinsin 7 tiirii ve 6 alttiirii yasamaktadir.
Bunlar, Barbus mursa, Barbus rajanorum, Barbus esiconus, Barbus xanthopterus,
Barbus subquincuncinatus, Barbus capito, Barbus plebejus tir olarak Barbus capito
capito, Barbus capito pectoralis, Barbus plebejus kosswigi, Barbus plebejus lacerta,
Barbus plebejus ercisianus, Barbus plebejus escherichi alttiir olarak yurdumuzun Ig
Anadolu bolgesi hari¢ neredeyse butiin Anadolu’da bulunan akarsular ve baglandiklari

dogal ve yapay baraj gollerinde mevcuttur.

Tiirkiye’de dagilim gosteren Barbus tiirlerinin revizyonu 1971 yilinda Karaman
tarafindan yapilmis olup, Tiirkiye de Barbus capito capito, Barbus capito pectoralis,
Barbus esocinus, Barbus mursa, Barbus plebejus ercisianus, Barbus plebejus
escherichi, Barbus plebejus kosswigi, Barbus plebejus lacerta, Barbus plebejus
pergamonensis, Barbus rajanorum mystaceus, Barbus rajanorum rajanorum, Barbus
subquincuncinatus, Barbus xanthopterus turd ve alttlrlerinin dagilim gosterdigini rapor
etmistir. Bu taksonomik revizyon uzun bir zaman Tiirk arastirmacilar tarafindan takip
edilmistir (Kuru, 1975; Balik, 1975; Erk’akan, 1981; Kutrup, 1994; Turan, 2003; Kuru,
2004). Karaman tarafindan 1971 yilinda rapor edilen turlerin 8 tanesinin Luciobarbus
(B. capito, B. pectoralis, B. esocinus, B. mursa, B. mystaceus, B. subquincuncinatus, B.
xanthopterus) cinsine, 5 tanesinin ise Barbus (B. plebejus ercisianus, B. plebejus
escherichi, B plebejus kosswigi, B. plebejus lacerta, B. plebejus pergamonensis) cinsine

ait oldugunu rapor edilmistir (Turan vd., 2008; Turan vd., 2009).



Barbus cinsi ile ilgili son yillarda yapilan ¢alismalarda, B. plebejus turtinln
dagilim alaninin  Adriyatik Denizi havzasit ile smirlt oldugunu gostermektedir
(Bogustkaya vd., 2003; Kottelat ve Freyhof, 2007). Dolayisiyla Tiirkiye’den kaydi
verilen B. plebejus tlrinln alttirlerinin (B. plebejus ercisianus, B. plebejus escherichi,
B plebejus kosswigi, B. plebejus lacerta, B. plebejus pergamonensis) yeniden gézden
gecirilmesini zorunlu kilmaktadir. Kotlik vd. (2004) Karadeniz havzasinda dagilim
gOsteren Barbus populasyonlar1 tizerine yaptiklart ¢alismada Tiirkiye’nin Karadeniz
kiyilarinda molekiiler diizeyde 3 farkli populasyon saptamislardir. Turan vd. (2009) Bati
Anadolu’nun bir kisminda (Marmara Bolgesi, Ege Bolgesi’nin kuzey kesimleri) dagilim
gOsteren Barbus popiilasyonlari iizerine yaptigi arastirmada, 5 tiiriin (B. escherichi
[Sakarya Nehri], B. pergamonensis [Ege kiyilari], B. cyclolepis [Trakya bdlgesi], B.
oligolepis [Marmara Bolgesi] dagilim gosterdigini rapor etmis ve B. oligolepis turinin
yeniden tanimlanmasinin yaninda Marmara kiyilarindan B. niluferensis’i yeni tir olarak

rapor etmiglerdir.

Kotlik ve Berrebi, (2001) iilkemiz i¢ sularindaki Barbus populasyonlarinin bir
kismini1 da i¢ine alan c¢aligmalarinda, filocografik ¢erceve kullanilarak genis dagilim
goOsteren bir Avrupa sazan tirG olan Barbus barbus’un dagilim alani boyunca
mitokondri sitokrom b genindeki DNA dizi varyasyonunu belirlemeye calistilar.
Akdenizli olmayan Avrupa ulkeleri ile Balkan/Karadeniz populasyonlarinin karsilikli
monofilisinin gen akisini engelleyen uzun siireli engel i¢in delil oldugunu belirterek bu
durumu buzul sonrasi donem boyunca iki ayri barinakta hayatta kalmalarma
baglamislardir. Sonug¢ olarak Balkan/Anadolu igindeki belirlenen diisiik varyasyonu,
temelde ge¢ Pleyistosen ve erken Holosen boyunca Karadeniz’deki tathi su sartlarina

olanak taniyan yakin donem yayilimina baglamislardir.

Morfolojik plastisitesi ve ployidinin farkli seviyelerini sergilemesi ile bilinen
Barbus genusuna ait diploid ve hekzaploid tiirler Asya ve Afrika'da dagilirken,
tetraploid tiirler Afrika ve ¢ogunlukla Avrupa, Kuzey Afrika ve Bati Asya'y1 da igeren
Palearktik bolgede bulunur. Bu cinsin ployidi seviyesinin son zamanlarda homoplazik
oldugu yani evrimsel bir karsiliginin olmadig1 gosterilmistir (Machordom ve Doadrio
2001). Bu nedenle Barbus genusu’nun taksonomisini kromozom seti sayisina gore

gergeklestirmek pek olasi degildir. Palearktik alan i¢in farkli biyocografik ge¢misleri
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olan iki farkli monofiletik grup oldugu 6ne siiriilmistiir (Doadrio, 1990; Tsigenopoulos
ve Berrebi 2000). Bu gruplardan biri Iber Yarimadasi'ni, giiney Yunanistan'i, yakin
Dogu Asya’y1 ve Kuzey Afrika'y1 isgal eden Luciobarbus’lari igerirken Orta Avrupa'nin
blylk bir béliimiinde ve giiney yarimadasiin kuzeyinde ve Bat1 Asya'nin bir kisminda

dagilmis olan Barbus tarafindan temsil edildigi rapor edilmistir (Berrebi, 1995).

1.6. Calismanin Amaci

Giliniimiize kadar Tiirkiye’de dagilim gosteren Barbus cinsine ait populasyonlarin
tanimlanmasin1 ve dagilim alanlarinin siirlarini ortaya koymayi1 amaglayan herhangi
bir biitiinlesik taksonomik revizyon ¢alismasi yapilmamistir. Barbus tiirlerinin tamami
B. plebejus tiiriniin alttiirii olarak rapor edilmistir (Karaman, 1971; Kuru, 2004).
Halbuki Barbus plebejus tiiriiniin dagilim alaninin Adriyatik havzasi ile sinirli oldugu
ve Tiirkiye’de dagilim gostermedigi daha sonra bu cins lizerinde yiiriitiilen bilimsel
calismalarda (Bogustkaya vd., 2003; Kottelat ve Freyhof, 2007) a¢ik bir sekilde rapor
edilmistir. Dolayisiyla Anadolu’nun dogusundaki nehirlerini de igine alacak sekilde
daha once Tiirkiye’den kaydi verilen Barbus plebejus tiiriine ait oldugu ileri siiriilen
alttlirlerin ve temsil edildikleri populasyonlarin yeniden gézden gegirilmesini zorunlu
hale gelmistir. Son yillarda Barbus genus'una ait tiirlerin teshisini yapmak, tiirlesmeyi
saglayan tarihi ve yakin donem siiregleri degerlendirmek igin evrensel duzeyde ¢ok
sayida calisma yapilmistir. Sadece Kotlik vd., (2004)’nin Coruh havzasini da igine
alacak sekilde Karadeniz bolgesindeki Barbus baliklarinin  filocografyasini
degerlendirdikleri ¢alisma vardir. Fakat, Dogu Anadolu da dagilim gosteren Barbus

populasyonlarinin tanimlanmasi ve filogenetik analizi yapilmamastir.

Bu calisma kapsaminda, mitokondri DNA sitokrom b gen dizileri kullanilarak
daha oOnce molekiiler genetik tekniklerle calisilmamis olan Barbus genus’undan
Anadolu’nun dogusundaki Coruh, Kura, Aras, Firat, Kizilirmak, Yesilirmak ve Dicle
havzas1 gibi 6nemli ve blyik nehir sistemlerindeki Barbus populasyonlarinin varliginin
tespiti, tlir diizeyinde genetik teshisi/ayriminin yanisira ¢ok sayida endemik tiir iceren
Barbus cinsinin sistematik sorunlarinin ¢6ziilmesine yardimci olmak amaciyla genus

icindeki filogenetik iligkiler belirlenecektir.
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2. YAPILAN CALISMALAR

Bu c¢alisma, Recep Tayyip Erdogan Universitesi Su Uriinleri Fakiltesi Temel
Bilimler BolimU Molekiler Genetik Laboratuvari’ndaki Barbus o6rnekleri ile

gerceklestirilmistir.
2.1. Ornek Temini

Bu c¢alismada kullanilan Barbus ornekleri dagilim gosterdikleri Coruh, Firat,
Yesilirmak, Kizilirmak, Dicle, Kura ve Aras nehirlerindeki 20 farkli istasyondan
orneklenmistir (Tablo 1). Toplam 90 birey yakalanmis olup ornekler arazide acilen %
96’lik alkole alinmus, teshis ve diseksiyon i¢in RTE Universitesi Su Uriinleri Fakiiltesi

Genetik laboratuvarina transfer edilmis ve islem yapilincaya dek -20° C’de muhafaza

Black Sea
I 5

20

edilmistir.

w
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p
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(=)
200 km Mediterranean

Sekil 2. Dogu Anadolu’daki 6rnekleme istasyonlarini gosteren harita (istasyon bilgileri
icin tablo 4’e bakiniz).
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Sekil 3. Barbus escherichii (Steindachner, 1897)

Sekil 4. Barbus sp.1
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Sekil 6. Barbus cyri (De Filippi, 1865)
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Sekil 7. Barbus lacerta (Karaman, 1971)

2.2. Barbus Bireylerinden DNA Eldesi

Recep Tayyip Erdogan Universitesi Su Urtnleri Fakiiltesi Temel Bilimler Bolumdi
Molekiiler Genetik Lobarotuvarina getirilen ve % 96’lik etil alkolde muhafaza edilen 90
adet Barbus 6rneginin tamaminin beyaz kas dokusunun 10-20 mg’lik bir pargasi veya
yaklasik 2 cm?’lik kuyruk yiizgeci dokusundan Qiagen DNeasy Blood & Tissue Kit
(Qiagen, USA) protokoli uygulanarak genomik DNA eldesi gergeklestirilmistir.
Proteinaz K, hiicre lizisi ve hiicresel proteinlerin pargalanmasi igin kullanilmistir.
RNA’y1 uzaklastirmak i¢in askida DNA, 100 pL toplam hacim basma 1 pg RNaz A ile
37°C’de 30 dakika muamele edildi ve elde DNA, DNA rehidrasyon solusyonu ile
coziilerek % 0,8’lik agaroz jel elektroforezi ile kontrol edilmistir. DNA 6rneklerinin
konsantrasyonu 1:50 oraninda seyreltilerek NanoDrop 2000C spektrofotometrede 260
ve 280 nm dalga boyunda optik yogunlugunun okunmasiyla belirlenmistir.

2.3. Primer Tasarimi ve Sentezi

Mitokondri DNA sitokrom b geninin arttirilmasinda kullanilacak ileri ve geri
primerlerin tasarlanmasi igin Genbank veri tabanina girilmis olan Barbus genusuna ait
tirlerin gen dizileri BioEdit (Hall, 1999) programimin ClustalW ¢oklu mukayese
secenegi kullanilarak belirlenmis korunmus bolgelerden en uygun olanlar FastPCR
programi  yardimiyla  secilen  bir  ¢ift  primerin  (BCF. 5-ATGGCAA
GCCTACGAAAAACACCC-3' ve BCR: 5-TTTCTARCCATCCTGCTAGTGG-3)

Macrogen (Macrogen Inc, Hollanda) firmasina hizmet alim1 yoluyla sentez ettirilmistir.
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2.4. Mitokondri Cyt b Geninin Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) Yardimu ile

Artirilmasi

Mitokondri DNA sitokrom b geni kismi dizisi (936 bg), web tabanli Primer
programi (URL-3, 2017) yardimiyla Genbank veri tabanindaki Barbus spp. sitokrom b
geni dizilerinin mukayesesi sonucu tasarlanan BCF ve BCR primerleri ticari bir firmaya
sentezlettirilecektir. Cift zincirli DNA artirrmi, 5 ml 10x reaksiyon tamponu, 2,5 mM
MgCI2, herbirinden 0,2 mM dATP, dCTP, dGTP ve dTTP (Amersham-Pharmacia-
Biotech), her birinden 1mM primer, 1 (nite Tag DNA polimeraz (Go Taq, Promega) ve
kalip olarak 0,4-0,5 mg genomik DNA eklemek suretiyle 50 pL son hacimde
gerceklestirilmistir. DNA artirimi, Tablo 1’de verilen PCR dongii sartlar1 altinda
BIORAD T100™ marka Gradient Thermal Dongii (Biorad, USA) cihazinda
gerceklestirilmistir.

Tablo 2. PZR dongii kosullari.

Sicaklik (°C) Zaman (dk) Dongii Sayis1
Ik Ayrilma 95 3 1
Ayrilma 94 1
Yapisma 52 0,45 35
Uzama 72 1
Son Uzama 72 7 1
4 00

2.5. DNA ve PZR Uriinlerinin Kalite ve Miktariin Belirlenmesi

Total DNA eldesi yontemiyle elde edilen genomik DNA ve PZR teknigi ile
arttirtlan sitokrom b geni triinlerinin kalitesi etidyum bromir (0,5 mg/ml ) iceren %
1’lik TAE-Agaroz jeli hazirlanarak elektroforezde yiiriitiildii ve jel goriintiilenerek
incelendi. Orneklerin yiiriitiildiigii agaroz jelin goriintiilenmesi islemi Quantum-Capt
ST4 sistem (Vilber Lourmat, France)’deki ultraviyole transilluminatérde
gerceklestirildi. Arttirilan sitokrom b geni tirlinleri yaninda bir markir ile yiiriitiildii.
Ayrica hem genomik DNA’nin hemde PZR iiriinlerinin safliginin ve kalitesinin tayini

Nanodrop 2000C model spektrofotometre (Thermo Fisher Scientific, Wilmington, DE,
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USA) kullanilarak belirlendi. Biitiin islemler tamamlandiktan sonra istenilen
konsantrasyon ve biiyiikliikte oldugu tespit edilen PZR iiriinleri DNA dizin analizi

islemine kadar -20 °C de muhafaza edilmistir.

2.6. DNA Dizin Analizi

PZR (rund olarak mitokondriyal sitokrom b geni nikleotit dizilerinin
temizlenmesi ve takiben DNA dizilerinin analizi tarafimizdan tasarlanan BCF ve BCR
isimli PZR primerleri kullanilarak BigDye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Ready
Reaction Kit (Applied Biosystem) kullanarak ABI PRISM 3730x1 Genetic Analyser
(Applied Biosystem, USA) ile Macrogen Inc. (Amsterdam, Hollanda) ‘de
gerceklestirilmistir. BOylelikle Barbus tdrlerine ait 90 bireyin mitokondri DNA
sitokrom b (cyt b) geni kismi dizisinin (936 bg) baz dizilimi ¢ikartilmistir.

2.7. Veri Analizi

2.7.1. Dizi Mukayesesi

Dizin analizi sonucunda elde edilen sitokrom b geni dizi verilerinin gegerliligini
kontrol etmek i¢in her iki yonde dizin analizi yapilmistir. Elde edilen diziler NCBI
veritabaninda bulunan BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) (URL-4, 2017)
secenegi kullanilarak benzer diziler Genbank’i taramak i¢in kullanilmigtir. BLAST
aramasi ile elde edilen en yakin akraba genusa ait taksonlarin sitokrom b dizileri, veri
setlerimizin filogenetik analizi i¢in dis grup olarak Barbus prespensis (GenBank giris
numarast: AF090790) kullanilmistir. Bu amagla sitokrom b geni (1140 bg) baz
dizilerinin ilk mukayesesi “ClustalW” ve “BIOEDIT” (Thompson vd., 1997) programi
yardimiyla GenBank veritabanindan elde edilen ilgili dizinlerle birlikte gerceklestirilmis

ve niikleotid siralar1 son olarak gozle kontrol edilmistir.
Elde edilen dizilerin %A-T analizi, korunmus bolgelerin analizi, degisken

bolgelerin analizi ve transisyon/transversiyon orani (R), MEGA 6.0 (Tamura vd., 2013)

yazilimi yardimi ile gerceklestirilmistir.
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2.7.2. Filogenetik Analizler

Verileri uygun formata dontistirmek igin DNA baz dizileri 6nce FASTA
formatina doniistlirilmistir. Haplotip sayisi, niikleotit kompozisyonu, haplotip
cesitliligi (Nei, 1987) ve niikleotit gesitliligi (Nei ve Tajima, 1981) DnaSP v5 (Librado
ve Rozas, 2009) ve MEGA 6.0 (Tamura vd., 2013) programlari ile hesaplanmustir.

POpART programi (URL-5, 2017) kullanilarak haplotipler belirlenerek bu
program altindaki Medyan katilim ag1 opsiyonu (Bandelt vd., 1999) ile haplotipler

arasindaki baz farkliliklar1 esasina gore haplotip baglant1 ag1 olusturulmustur.

Barbus tiirleri rasindaki genetik mesafeler Kimura’s two-parameter (K2P)
mesafe modeline (Kimura, 1980) gore MEGA surim 5.0 program altinda
hesaplanmistir. Dowling vd. (2002) ve Smith vd. (2002), ¢ok sayida fosil verilerine ve
dizi karsilagtirmalarina dayali olarak Cyprinidlerin sitokrom b geni itibariyla her bir soy
grubu icin milyon yil bagina yaklasik % 0.5'lik bir farklilasma orani tahmin ettiler.
Milyon yilda yaklasik % 1'lik bu kalibrasyon orani diger sazansi filogeni ¢alismalarinda
da kabul edilmistir (Doadrio ve Carmona 2004; Durand vd., 2003). Bu kalibrasyonu ile,
hem soy gruplarinin ayrilma tarihlerini hem de bolgedeki Barbus tirlerinin biyocografik

hikayelerini sekillendiren baslica olaylarin tahmininde kullanilmistir.

Tiirler arasindaki iligkileri gosteren filogenetik agaglarin olusturulmasinda ve
evrimsel parametrelerin tahmininde baz degisim modelleri sik¢a kullanilmaktadir.
Belirlenen haplotiplerin DNA dizileri jmodeltest 2.0 (Darriba vd., 2012) programinda
analiz edilerek filogenetik analizler icin en uygun baz degisim modelleri bulunmustur.
Elde edilen gen dizisi, PAUP* 4.0b10 (Swofford vd., 1998) paket programi altinda
calistirilan komsu birlestirme, maksimum tutumluluk ve maksimum olasilik metotlarina
dayal1 olarak genetik mesafe matrisleri ve bu matrislere dayali olarak filogenetik agac
topolojileri olusturulmustur. Maksimum tutumluluk analizi ile bulugsal metoda gore,
daha 6nce belirlenen baz degisim modelini dikkate alarak 1000 rastgele ilave tekrarlar
olusturuldu ve se¢-bagla testi ile 100 tekrar yapildi. Tiirler ve populasyonlar arasindaki
genetik iligkileri anlamlandirilabilmek igin filogenetik analizlerde dis grup olarak
Barbus prespensis (GenBank giris numarasi: AF090790) kullanilmistir.
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3. BULGULAR

Calisilan her bir bireyin mukayese edilen kismi sitokrom b geni sekansi (936
b¢)’nin 847 (%90) pozisyonunun korunmus ve 82 (%8)’si parsimonik bilgi verici olan
89 (%9) nikleotid pozisyonunda degisken oldugu belirlenmistir. Bunun yaninda,
sitokrom b geni dizin analizi farkli lokalitelerden 6rneklenen bu tiirler arasinda belirli
farklar oldugunu goéstermistir. B. cyri tirind B. lacerta, Barbus sp.1, Barbus sp.2 ve B.
rionica tlrlerinden sitokrom b geni niikleotit dizileri yardimiyla kesin bir sekilde ayirma
yeteneginde sirastyla 22, 29, 37 ve 28 adet niikleotid farkliligi bulunmustur (Tablo 2).
Ayrica B. cyri, B. lacerta, B. escherichii, Barbus sp.1 ve B. rionica sirasiyla 5, 15, 0, 2,
ve 8 adet tiire 6zgl nilkleotit polimorfizmi tasimaktadir (Tablo 2). Sitokrom b geni
kismi dizin analizine dayali olarak B. escherichii (h = 0,000, = =0,000) hari¢ yiksek
haplotip ¢esitlilik degerleri B. cyri (h = 0,760, = =0,214), B. lacerta (h = 0,879,
n=0,323), Barbus sp.1 (h = 0,787, n= =0,327) ve B. rionica (h = 0,766, = =0,170)
belirlenmistir (Tablo 3).

Tablo 3. Turlere ait haplotipler arasindaki polimorfik niikleotit pozisyonlari.
Polimorfik niikleotit pozisyonlari

11111111122222222333333333444555666666666677777778888899999
346822246688903345568134557888066027122233489923457991266700122
i453406912836275732872598472147856189201436276998434083227306847

Hcl .TCACCTAACCGACTGCACATCTCTACATATACCTATACCTAGGTAGAAAACGGGAAAAAATTT
Hc2 ... X

Hc3 ... 1
(07
[ (0 7
HI1 .G.T...T.A..C...T....... T..G TC TACG.A.G...G..AAA. .. ... c.C
HI2 .G.T...T.A..C...T....... T..G TC TACG.A.G...G..AAA. .. ... c.C
HI3 ..G.T..GT.A..C..GT....T..T..G TC...TACG.A.G...G..AAA. ... .. c.C
H14 ..G.T..GT.A..C...T....T..T..G TCG..TACG.A.G...G..AAA. ... .. c.C
HI5 ..G.T..GT.A..C...T....T..T..G TCG..TACG.A.G...G..AAA. .. .. CC.C
HI6 .G.T..GT.A..C...T....T..T..G TC TACG.A.G...G..AAA. ... .. c.C
H17 ..G.T..GT.A..C...T....T..T..G TC TACG.A.G...G..AAA. ... .. c.C
HI8 ..G.T..GT.A..C..GT....T..T..G TC TACG.A.G...G..AAA. .. .. CC.C
HI9 .G.T...T.A..C...T....... T..G...TC...TACG.A.G...G..AAA_ .. ... c.C
Hspl T.T.CG...A..CAT..GCTA..... C..GT...C..... A.C.AGG.G...AG.G.G.CCC
Hrl .T.T.CG...A..CAT..GCTA.C..GC..GT...C..... A.C..GG..... AG...G.CCC
Hr2 .T.T.CG...A..CAT..GCTA.C..GC..GT...C..... A.C..GG..... AG...G.CCC
Hr3 T.T.CG...A..CAT..GCTA.C..GC..GT...C..... A.C..GG..... AG...G.CCC
Hsp2-1 iCT.T.CG...A..CAT.AGCTA..G..CGCGT...CG....A.C.AGG.GT..AGG.GG.CCC
Hsp2-2 CT.T.CG...A..CAT.AGCTA..G..CGCGT...CG....A.C.AGG.GT..AGG.GG.CCC
Hsp2-3 CT.T.CG..TAG.CAT.AGCTA..G..CGCGT...CG...... C.AGG.GT..AGGGGG.CCC
Hsp2-4 CT.T.CG..TAG.CAT.AGCTA..G..CGCGT...CG...... C.AGG.GT..AGGGGG.CCC
Hsp2-5 CT.T.CG..TA..CAT.AGCTA..G..CGCGT...CG...... C.AGG.GT.CAGG.GG.CCC
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Tablo 4. Barbus orneklerinin 6rnek lokaliteleri (P.1.; Sekil 2’ye bakiniz), 6rnek sayilart (N), kismi sitokrom b geni (936 bg) dizisine dayali
haplotip sayilari (H), haplotip ¢esitlilik (Hd) ve niikleotit ¢esitlilik () degerleri.

Tar, nehir, havza, lokalite P. I N H Hd 7 (102
Barbus cvri
Gaziler Cayi, Aras nehri, Gaziler, Igdir 1 6 4 0,86667 (+0-046) 0,171 (+0-00089)
Bovali deresi, Aras nehri, Selim, Kars 2 3 1 0,00000 (+0-000) 0,000 (+£0-00000)
Cildir goli, Aras, nehri, Ardahan 3 3 2 0,66667 (£0-069) 0,374 (x0-00057)
Digor Cayi, Aras nehri, Digor, Kars 4 3 1 0,00000 (+0-000) 0,000 (+0-00000)
Kura nehri, Ardahan, Kura 5 4 1 0,00000 (£0-000) 0,000 (+0-00000)
19 5 0.76023 (+0.021) 0.214 (+0.00028)
Barbus lacerta
Horoz dere, Dicle, Hizan, Bitlis 6 5 1 0,00000 (£0-000) 0,000 (+£0-00000)
Asagiolek, Dicle, Bitlis 7 4 1 0,00000 (+0-000) 0,000 (+0-00000)
Sirli Deresi, Firat, Toprakkale, Erzurum 8 3 1 0,00000 (+0-000) 0,000 (+£0-00000)
Zilan cavi, Ercis, Van 9 4 1 0,00000 (+0-000) 0,000 (+0-00000)
Delice ¢avyi, Ercis, Van 10 4 2 0,50000 (+0-000) 0,053 (+0-00000)
Murat nehri, Firat, Dogubevyazit, Agri 11 6 2 0,33333 (+x0-000) 0,036 (+0-00000)
Murat nehri, Firat, Mercimekkale, Mus 12 4 2 0,50000 (+£0-000) 0,107 (+0-00000)
Delihaci deresi, Firat, Kangal, Sivas 13 3 1 0,00000 (+0-000) 0,000 (£0-00000)
Mancilik deresi, Firat, Kangal, Sivas 14 4 1 0,00000 (+0-000) 0,000 (£0-00000)
37 9 0,87988 (+0,071) 0,323 (+0,00035)
Barbus sp.1
Kizilirmak, Zara, Sivas 15 6 2 0,33333 (+0,000) 0,036 (+0,00000)
Yesilirmak, Erbaa, Tokat 16 6 3 0,73333 (£0,000) 0,292(+0,00000)
12 5 0,78788 (+£0,071) 0,327 (+0,00035)
Barbus rionica
Coruh nehri, Borcka, Artvin 17 6 2 0,33333 (x0-000) 0,036 (+0-00000)
Aralik deresi, Coruh nehri, Artvin 18 6 2 0.60000 (+0-028) 0.064 (+0-00041)
Coruh nehri, Ispir, Artvin 19 6 2 0.53333 (+0-000) 0.057 (£0-00025)
18 3 0,76623 (+0-036) 0,395 (+0,00017)
B. escherichii
Kalkandere, Karadeniz, Kalkandere, Rize 20 4 1 0,00000 (+£0-000) 0,000 (+0-00000)
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Haplotip sayis1 ve belirlenen haplotiplerin popiilasyonlara dagilimi Arlequin
versiyon 3.5.2 programi yardimiyla belirlenmistir (Tablo 4). Buna gtre mitokondri
sitokrom b geninin kismi dizin analizi, toplamda 23 farkli haplotip ortaya ¢ikartmistir
(Tablo 4). Bu sekilde, 19 B. cyri bireyinin analizi ile 5 farkli haplotip bulunmustur.
Bunlardan haplotip c1 Aras ve Kura nehirlerinden bireyleri temsil etmektedir. Haplotip
Hc2 ve Hc4 sadece bir lokalitede, Hc3 ve Hc5’in iki farkli lokalitede temsil edildigi
belirlenmistir (Tablo 4). B. lacerta tiirtine ait 37 birey i¢in 9 farkli haplotip
tanimlanmistir. Bunlardan HI3, 14 ve 16 iki farkli lokalite de, geri kalan diger haplotipler
sadece 1 lokalite de temsil edildigi belirlenmistir. Ayrica, Dicle ve Firat havzalarindaki

bireyler ayni haplotipler altinda gruplanmamustir (Tablo 4).

Tablo 5. Barbus tiirlerine ait haplotiplerin lokalitelere dagilimi.
B. cyri B. lacerta B.esc B.sp.2 B. rionica

Haplotip
numarasi
IGD (6)
SLM (3)
CLD (3)
DGR (3)

~| KUR (4)
HRZ (5)
ASK (4)
TPK (3)
ZLN (4)
DLC (4)
DBZ (6)
MCK (4)
DCH (3)
MNK (4)
KDR (4)
ZAR (6)
YES (6)
BCK (6)
ARK (6)

ISP (6)

[EEN

Hcl
Hc2
Hc3
Hc4
Hc5 3 2

HI1 5

HI2 4

HI3 3 1

HIi4 4 3

HI5 1

HI6 5 3

HI7 1

HI8 3

HI9 4

Hspl 4
Hsp2-1
Hsp2-2 1
Hsp2-3
Hsp2-4
Hsp2-5

Hrl

Hr2

Hr3

[ NS T o )
w
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Kalkandere (Rize) deresinden 6rneklenen ve ayr1 bir takson olarak degerlendirilen
B. escherichii tlrlne ait 4 birey icin 1 haplotip (Hel), Kizilirmak (Zara, Sivas) ve
Yesilirmak (Erbaa, Tokat) nehrinden Orneklenen ve ayri bir takson olarak
degerlendirilen Barbus sp.1 tiiriine ait 12 birey i¢in 5 farkli haplotip tanimlanmis olup
haplotipler lokaliteler arasinda paylasilmamigtir. B. rionica turune ait 18 birey igin 3
farkli haplotip tanimlanmigtir. Bunlardan sadece haplotip Hr2 bir lokalite de temsil
edilirken haplotip Hrl ve Hr3 aymi nchir sistemi igerisinde 1’den fazla lokalitede

temsile edildigi belirlenmistir (Tablo 3).

POpART programi altindaki sitokrom b geni haplotip baglanti agaci birbirlerinden
en az 12 mutasyonal adim ile ayrilan 5 Barbus soy grubunun varligin1 gostermistir
(Sekil 8).

Barbussp.1 pspo 5 Hsp2_4

Hsp2 3
B. lacerta e

Hsp2_2

B. escherichii

_.

Hspl

Hr3

Hc2

B. cyri Hr1

B. rionica

Hed Hes

Sekil 8. Anadolu’nun dogusunda dagilim gosteren Barbus tiirleri arasindaki iliskiyi
gosteren koksiiz sitokrom b haplotip agi.

Tiir i¢i ortalama ikili dizin farkliligi degerlerinin B. cyri igin %0.32, B. lacerta
icin %00.40, B. escherichii icin %0.00, Barbus sp.1 i¢in %0.43 ve B. rionica i¢in %0.14
oldugu tespit edilmistir. Diger taraftan mitokondri sitokrom b haplotipleri itibariyla s6z
konusu Barbus tiirleri arasindaki ikili dizin farkliligi degerleri %1.37-5.77 degerleri

arasinda degismektedir (Tablo 4).
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Smith vd., (2002) ve Dowling vd. (2002) tarafindan gesitli sazansi tiirlerini de
iceren fosil verileri ve mitokondri DNA sitokrom b geni niikleotit dizileri yardimiyla
olusturulan dl¢ek kullanilarak kalibre edilen ve milyon yil basina % 1'lik dizi farkliligim
ongoren molekuler saat dikkate alinarak bir hesaplama yapildiginda Anadolu’nun
dogusunda dagilim gosteren Barbus populasyonlari igin bu ¢alismada belirlenen Hazar,
Karadeniz ve Basra havzalarina ait 3 ana kladin ayrilma zamanlar1 2.9 ile 4.4 milyon yil
oncesi olarak tarihlendirilmistir. Soy gruplar1 arasindaki ayrilma zamanlarinin ise erken

Pliyosen- orta Pleyistosen olarak (5.77-1.37 myd) hesaplanmustir.

Table 6. Anadolu Barbus tiirleri ve tanimlanan soy gruplar1 arasindaki ve ig¢indeki ikili
dizi farklilig1 degerleri ve tahmini ayrilma zamanlari.

Kladlar I: Karadeniz Il: Hazar  I1l: Basra
Soy gruplari A B C D E
Turler B. escherichii Barbus sp.1 B. rionica B. cyri B. lacerta

A B. escherichii ~ 0.00+0.00

B Barbussp.l 2.18+0.41 0.43£0.16

C B.rionica 1.37+0.14 1.90+0.54 0.14+0.09

D B. cyri 4.18+0.22 4.60+0.30 3.34+0.36 0.32+0.12

E B.lacerta 5.73+0.13 5.77£0.34 4.86+0.32 2.90+0.11 0.40+0.11

Barbus tiirlerine ait haplotipler arasindaki iligkiler dis grup olarak Barbus
prespensis varliginda Kimura’s two-parameter (K2P) mesafe modeline (Kimura, 1980)
gbre MEGA surim 6.0 program altinda ¢alistirilan komsu birlestirme (NJ), maksimum
tutumluluk (MP) ve maksimum olasilik (ML) metotlar1 kullanilarak belirlenmistir (Sekil
4, 5, 6). Her 5 tiire ait bireyler kismi sitokrom b geni itibariyle Barbus cinsi i¢inde yer
almistir. Komsu birlestirme, maksimum tutumluluk ve maksimum olasilik metotlar ile
ayr1 ayr1 olusturulan filogenetik aga¢ topolojilerine bakildiginda oOncelikle farkli
filogenetik analiz metotlarinin her biri i¢in yiiksek giivenirlilik degerlerine (NJ: 100,
MP: 100, ML: 96) sahip olan 3 ana klad igeren bir topolojinin varligindan sz edilebilir.
Soyle ki 1. klad yuksek giivenirlilik degerleri ile (NJ: 100, MP: 96, ML: 96) Karadeniz
havzasindaki Kalkandere (A), Kizilirmak-Yesilirmak (B) ve Coruh (C) soy gruplarini
olusturan B. rionica, B. escherichii ve Barbus sp.1 haplotiplerini, Il. klad yiiksek
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giivenirlilik degerleri ile (NJ: 100, MP: 100, ML: 98) Hazar havzasindaki Kura-Aras
(D) soy grubunu olusturan B. cyri haplotipini, 1ll. Klad ise yine yiksek guvenirlilik
degerleri ile (NJ: 100, MP: 100, ML: 100) Basra havzasindaki Firat-Dicle (E) soy
grubunu olusturan B. lacerta haplotiplerini icermektedir. Klad I ve Klad Il yine ylksek
giivenirlilik degerleri ile (NJ: 98, MP: 88, ML: 86) filogenetik agag¢ topolojilerinde
konumlanmistir (Sekil 9, 10. 11).

Hsp.2 4

Hsp.2 3

B. t.escherichii Yesilirmak (AY331030)
Hsp.z 5 Barbus sp.1
Hsp.2 1

B. t. escherichii Kizihirmak (AY331037)

Hsp.z 2

B. t. escherichii Sakarya (AY331029) Klad I
100 | !B. t. escherichii Arih (AY331031) B. escherichii
AY331032.1 B. t. escherichii Arih (AY331032)
Hsp.1
Hr3
Tt Hre . B. rionica
100 B. t. escherichii Ispir (AY331033)
Hr1

Hes | B.oyri | Klad IT

100

98 Ing

Hl7 B. lacerta Klad ITI

Hls

Barbus prespensis

0.01

Sekil 9. Mitokondri DNA Cyt b geni dizilerinin NJ metoduna dayali filogenetik agag.
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96

924

100

Hsp.2 3

B. t. escherichit Yesilirmak (AY331030)

Hsp.2 4

Hsp.25
100

Hsp.2 2

Hsp.21

B. t. escherichii Kizilirmak (AY331037)

Hsp.1
[I-B. t.escherichii Arih (AY331032)

70 Hez

88

Hceg

98 lIB. t. escherichii Arih (AY331031)

Barbus sp.1

B. escherichii

B. t. escherichii Sakarya (AY331029)

Hr2
Hr3

Hri1

B. rionica

B.t.escherichii Ispir (AY331033) ||

Hce3

100 | y1cs B. cyri

— Hl2
f—H11

Hlog

100 |Hl4

Hl6
88 |—Hl~

Hl3

HI18

Klad II

a5 | B. lacerta | Klad III

Barbus prespensis

Klad I

5
Sekil 10. Mitokondri DNA Cyt b geni dizilerinin MP metoduna dayali filogenetik agag.

23



Hsp.2 3

Hsp.2 4
B. t. escherichii Yesihrmak (AY331030)

Hsp.2 5 Barbus sp.1

Hsp.2 2
Hsp.2 1
78 e
— B. t. escherichii Kazzihrmak (AY331037)
Hsp.1 [
B. t. escherichii Arih (AY331032)
B. escherichii
96 100 | | B. t. escherichii Arih (AY331031)
B. t. escherichii Sakarya (AY331029)
Hr1
B. t. escherichii Ispir (AY331033) ..
B. rionica
100 [ Hr2
Hr3
926
Hc2
Hc3
ol |Ber |Klad 11
Hes
Heq
e F111 =
86 — Hlz2
Hlg
H1
100 3
HI8 | B.lacerta | Klad III
Hlg
96| —Hl5
Hl6
Hl7

Barbus prespensis

0.01

Klad I

Sekil 11. Mitokondri DNA Cyt b geni dizilerinin ML metoduna dayal1 filogenetik agag.
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4. TARTISMA ve SONUCLAR

Cografik olarak Anadolu’nun dogusunda yer alan 7 farkli nehir sistemindeki 15
farkli Barbus populasyonundan 90 birey igin toplamda 23 haplotip tanimlanmistir
(Tablo 3). Muhtemelen az sayida 6rnek ile ¢alisilmis olmasi nedeniyle sadece 1 haplotip
ile temsil edilen B. escherichii haricinde tim turlerin 6rneklendikleri cografik alaninin
ornekleme biiyiikliigliyle orantili olarak 3-9 adet haplotip ile temsil edildikleri
belirlenmistir (Sekil 3). Avise (1994) tarafindan ileri siiriilen bir ebeveynden koken alan
orneklerin, mtDNA maternal olarak kalitildigr icin tek bir populasyona 06zgii
haplotiplere neden olabilecegini goriisii 15181inda belirlenen haplotiplerin hicbiri ayni
tiirlin populasyonlar1 arasinda paylasilmamis olmasi diger bir deyisle haplotiplerin
populasyonlara 6zgii olmas1 Barbus tiirlerine ait populasyonlar arasinda gen akisinin

olmadigini dolayisiyla bu populasyonlarin cografik izolasyonunu gdstermektedir.

Anadolu’nun  dogusundaki nehir havzalarinda dagilima sahip Barbus
populasyonlarinin sitokrom b geni niikleotit dizilerinin analizi yardimiyla temsil
ettikleri tiirler, dagilim alanlar1 ve taksonomik pozisyonlari ortaya konulmustur. Bu
kapsamda tespit edilen Barbus sp.1, B. escherichii, B. rionica B. cyri ve B. lacerta,
tiirlerini birbirlerinden kesin bir sekilde ayiran tiire 6zgii niikleotit pozisyonlarinin
varlig1 (Tablo 2) ortaya konulmustur. Ayrica sitokrom b geni kismi dizilerine dayali
genetik cesitlilik analizleri sadece Kalkandere lokasyonundan 6rneklendigi ve sadece 1
sitokrom b haplotipi belirlendigi i¢cin gercek cesitlilik degerleri belirlenememis olan
Barbus sp.1 populasyonu harig¢ ¢alisilan Barbus turleri icin belirlenen yiksek haplotip
cesitlilik (h=0,760-0,879) ve diisiik niikleotit ¢esitlilik degerleri (7=0,214-0,395) (Tablo
3) kombinasyonu populasyon darbogazini yani etkili populasyon biiyiikliigiinde bir
azalmay1 takiben yakin tarihli hizli populasyon biiyiimesi ile izah edilebilir. YUksek
haplotip ¢esitlilik degeri (Hd> 0.5) ve diisiik niikleotit ¢esitliligine (1<0.005 veya %
0.5) sahip bir populasyon, sise bogazi etkisi yasadigini gosterir (Grant ve Bowen, 1998).
Ote yandan, yiiksek haplotip cesitlilik fakat diisiik niikleotit gesitlilik degerleri,
populasyon genislemesinden sonraki zamanin, mutasyona bagli haplotip olusumu igin
yeterli ancak diziler arasinda biiylik mutasyonel farklar biriktirmek i¢in yeterince uzun
olmadigini gostermektedir (Avise, 2000). Zira, populasyon darbogazlarinin birgok balik
populasyonunda haplotip c¢esitliliginin derecesini ciddi sekilde etkiledigi (Billington ve
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Hebert, 1991) ve yiiksek haplotip/diisiik niikleotit ¢esitliligin populasyon darbogazini
takiben hizli niifus artist ve mutasyon birikimi izlemesi durumunda ancak birlikte
gorllebilecegi (Avise, 1994; Grant ve Bowen, 1998) ger¢egi 1s18inda Kuvarterner
buzullagsmasi boyunca Ponto-Hazar havzasinda yasayan Barbus populasyonlarinin
darbogaza girmis olmasi muhtemeldir. Diger bir ifadeyle, Anadolu nehirlerindeki
gozlenebilir niikleotit g¢esitlilik eksikligi, bu bolgelerdeki soy gruplarmni temsil eden
populasyonlarin buzul barmaklarinda sikisip kalmalarii takiben az sayidaki kurucu

bireyden hizli bir niifus genislemesi akla getirmektedir.

Barbus’daki tiir igi genetik varyasyonu gostermek igin gerceklestirilen haplotip
baglant1 ag1 analizi sonucu elde edilen agag topolojileri (Sekil 3) incelendiginde hemen
hemen esit sayida birey temsil eden birkag¢ haplotipin 1 veya 2 mutasyonla ile baglantili
oldugu bir yapilanma tespit edilmistir. Bu tip haplotip baglant1 ag1 gdstermektedir ki her
bir tiire ait farkli nehirler veya populasyonlar birbirlerinden uzun siiredir izole olduklari
i¢in haplotipler paylasilmamaktadir. Ustelik NJ, MP ve ML metotlarina dayal1 olarak
gergeklestirilen filogenetik analizler sonucu elde edilen benzer topolojilere sahip
filogenetik agaclarda (Sekil 9-11) bu modeli dogrulamaktadir. Ayrica genetik
mesafelere ve karakterlere dayali filogenetik analizler ile olusturulan aga¢ topolojileri
gostermistir ki ¢alisilan Barbus haplotipleri monofiletik bir grup olusturan ve
Karadeniz, Hazar ve Basra havzalarindan soy gruplarindan olusan ii¢ klad igermektedir.
Diger taraftan haplotipler arasindaki iliskileri gosteren ve yiiksek sec-bagla degerleri
(%100-86) (Sekil 9-11) ile desteklenen filogenetik agag topolojileri, tiirlerin dagilim
alanlar ile uyumlu oldugunu ve tiirlere ait haplotiplerin belirli bir cografik egilim

gosterdigini ortaya koymustur.

Ge¢ Miyosen'de (yaklagik 6.00 Mya) bugiinkii Pontidlerin olusumu (Robinson
vd., 1995) ile muhtemelen Ge¢ Miyosen ve erken Pliyosen'de Sakarya, Kizilirmak,
Yesilirmak ve Coruh gibi biiyiik Anadolu nehirlerinin bugiinkii havzalarini olusturdugu
ileri strilmektedir (Dogan 2010, 2011; Yildirim vd., 2011). Bu nedenle Anadolu’nun
dogusundaki akarsularda dagilim gosteren Barbus populasyonlarinin filogenetik
analizleri sonucu elde edilen agag¢ topolojilerinde (Sekil 9-11) de gorilen 3 ana Barbus
klad1 arasindaki genetik ayrimi 3.34-2.9 milyon yil 6ncesine (Tablo 5) karsilik gelmesi

dikkate degerdir. Ciinkii, Karadeniz ve Hazar havzas1 Barbus’lar1 arasindaki iliskiyi
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gorsellestiren hem haplotip ag1 ve filogenetik agac topolojileri hem de genetik ayrim
zamani (4.18-3.34 myd) acgisindan ortaya konulan bu nisbi daha yakin genetik iliski
Pliyosen dag olusumundan 6nce Hazar havzasi ile Karadeniz drenaj sistemi arasinda bir
baglant1 olabilecegini (Por ve Dimentman, 1989) ancak bu baglantinin son zamanlarda
kesintiye ugradigin1 akla getirmektedir. Bu hipotez daha once diger tath su tiirleri
tizerine yapilmis olan ¢alismalarda farkli gruplar i¢in de (Naseka ve Bogustkaya, 2009)
ortaya atilmistir. Diger bir agiklama ise Avrasya buzullarinin eriyen suyun
bosaltilmasinin ardindan periyodik olarak Kafkas Daglarinin kuzey yamacinda meydana
gelen ve gilinlimiizde izole olan Karadeniz ve Hazar Denizleri arasindaki gegici
Pleistosen baglantist (Arkhipov vd., 2005; Ryan ve Pitman, 2000) olabilir. Diger
taraftan, Pontidlerin olusumunu takip eden donemde Dogu Anadolu'nun bugiinkii
Coruh, Aras ve Ust Firat havzalarinin kesisme noktas1 olan bdlgenin yiikselisinin
meydana geldigi (Vasilyan vd, 2014) ve yiikselen Dogu Anadolu'daki akarsularin bir
kisminin Pliyosen sonlart (3.6-2.58 myd) dogru tatli su baliklar tarafindan kolonize
edilen paleo Firat ve Dicle nehirlerine desarj olduklar1 (Krupp, 1983; Hrbek vd., 2004)
zaman dilimine denk gelmektedir. Caligmamizda sirasiyla D ve E soy gruplar1 olarak
belirledigimiz Kura-Aras (B. cyri) ve Dicle-Firat haplotipleri (B. lacerta) arasindaki
genetik mesafe (%2,90+0,11) Aras-Kura ve Dicle-Firat nehir sistemi arasindaki
muhtemel izolasyon hikayesinin desteklemektedir. Anadolu'nun Plio-Pleistosen balik
faunasinin bugiinkii Anadolu ve Mezopotamya balik faunasina olduk¢a benzer oldugu
Anadolu cyprinidlerinin filocografyasi konusundaki ¢alismasinda Béhme vd. (2003)

tarafindan da ifade edilmistir.

Barbus genusunun Anadolu popiilasyonlarinin genetik analizini konu edinen
gunimize kadar gergeklestirilmis tek ¢alismada Kotlik vd., (2004) dogu Karadeniz’e
dokilen bazi Anadolu nehirlerini de kapsayacak sekilde Karadeniz havzasindan
belirledikleri Barbus soy gruplar arasindaki ayrilma zamanlarini (2.54-0.86 myd) Orta-
Ge¢ Pleistosen olarak tarihlendirilmistir. Bu iddialar1 destekleyecek sekilde
Anadolu’nun Karadeniz’e dokulen nehirlerinde dagilim gosteren Barbus haplotiplerine
ait cografik-genetik mesafe iligkilerindeki farkliliklara ragmen belirledigimiz
filocografik yapilanmanin A (B. escherichii; Kalkandere), B (Barbus sp.1l; Yesilirmak
ve Kizilirmak) ve C (B. rionica; Coruh nehri ve kollarinda) olmak iizere 3 ayri soy

grubu igerdigini gostermektedir (Tablo 5). Calismamizda belirledigimiz bu 3 Karadeniz
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soy grubu arasindaki ayrilma zamanlari (2.18-1.37 my0, Tablo 5) erken-orta Pleyistosen
(Gelasian-Calabrian) donemini isaret etmekte olup Kotlik vd., (2004)’nin bildirdigi soy

gruplari arasindaki ayrilma zamanlari ile uyumlu oldugu sdylenebilir.

Ponto-Hazar Bolgesi'ndeki tuzluluk kosullarinin dinamik ge¢misine bakildiginda
Ozellikle 2.58 milyon yil oOnce baglayan Pleyistosen'deki siddetli c¢evresel
degisikliklerden etkilenen Karadeniz havzasinin paleontolojik kayitlari, degisen
tuzluluk kosullarina bagli olarak denizel ve tuzlu/tatlisu faunal topluluklar1 arasinda
tekrarlanan degisikliklerin kanitin1 saglamaktadir (Fedorov, 1978; Zubakov, 1988).
Bogazlar yoluyla Akdeniz ile baglanti kuruldugunda Karadeniz'e giren deniz sulari
bugiin oldugu gibi ac1 su faunasi ya yok oldu ya da nehir deltalarina sikisti. Bu ardisik
diisiik tuzluluk donemleri kiyisal ve nehir agizlarinda bulunan canlilara nehirler
arasinda dagilma olanagi saglamis olabilir. Ortamda yasayan balik taksonlarinin
yayllma kabiliyeti ve tuzluluk tdleransi gibi biyolojik 6zelliklerinin Karadeniz’in
cevresel gegmisine verdigi yanit dogal olarak bu canli gruplarinin vikaryans ve dagilma
senaryolarini sekillendirmistir. Bu degisimler Barbus tiirleri gibi diisiik ve dar bir
tuzluluk araliginda yasayabilen (Stenohalin) (Quigley, 2014) canlilarin iizerinde daha
da etkili olmustur. Bu nedenle, Barbus populasyonlarindan elde edilen filocografik
veriler uzak Karadeniz nehirleri arasinda gen akisinin olmadigini isaret eden genellikle
kicik farklar gosterdigi bildirilmistir (Kotlik vd., 2004). Dolayisiyla ¢alismamizdan
elde edilen bulgular sayesinde Karadeniz'in erken Pleyistosen’in sonundan bugiine
kadar ki tatli su donemlerinin Karadeniz'e dokiilen akarsulardaki tuzluluk toleransi dar
olan Barbus’a ait populasyonlar arasinda gen akisina imkan saglamadigi tahmin

edilmektedir.

Bu tahminimiz, Kotlik vd. (2004) tarafindan ortaya konulan ve Karadeniz Barbus
populasyonlarinin Paleo-Karadeniz’de Orta ve Geg Pleistosen arasindaki tarihsel olaylar
nedeniyle derin filocografik farklilasmalar gosterdigi igin farkli atasal kokenlere sahip
oldugu ve bolgesel populasyon gruplari arasinda cografya ve go¢ gibi nedenlerle
meydana gelen genotipik farkliligin allopatrik tlirlesmeye yoneldigi goriisiinii
desteklemektedir. Dolayisiyla, Dogu Karadeniz Barbus soy gruplarimin olusumunu ve
giniimiizdeki dagilimini sekillendirdigi diistiniilen erken/orta Pleyistosen zamanina ait

ardisik ve siddetli ¢evresel degisiklikler, Ponto-Hazar bolgesinin 6nemli buzul barinagi
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ve kolonizasyon kaynaklari arasinda yer aldigini ve Karadeniz havzasinda yasayan
organizmalarin evrimi Uzerinde buyik bir etkiye sahip olmalidir. Zaten bdlgenin
paleocografik hikayesinin modern popiilasyonlarin kdkenine katkida bulunduklarini
ortaya koyan tatlisu kefali (Durand vd., 1999), levrek (Nesbo vd., 1999), kahverengi
alabalik (Bernatchez, 2001; Bernatchez ve Osinov, 1995) ve yayin baligi
(Triantafyllidis vd., 2002) gibi tatlisu baliklari hakkinda giderek artan sayida

filocografik arastirma bulunmaktadir.

Modern Karadeniz Barbus soy gruplarinin  kdkenini  olusturdugunu
diistindiigiimiiz Barbus populasyonlarinin orta Pleyistosenden giiniimiize kadar iklimsel
olaylardan kaynaklanan ardisik buzul devirleri gibi ciddi bolgesel/ekolojik
degisimlerden fazla etkilenmeden Karadeniz ¢evresinde birden fazla allopatrik barinakta
hayatta kaldiklarin1 ve birbirlerinden bagimsiz olarak evrilerek giiniimiize ulastiklarini
diistiniiyoruz. Bu goriis, son buzul devirleri boyunca Karadeniz ve Katkas Daglari'na
yakin izole filocografik soylarin bulundugu semender (Tarkhnishvili vd., 2000),
kurbaga (Gvozdik vd., 2015), benekli kaplumbaga (Fritz vd., 2009) ve kurbagalar
(Veith vd., 2003) dahil olmak iizere diger iliman tiirler i¢in de ortaya atilmistir.
Dolayisiyla orta ve son Pleyistosen arasindaki tarihsel olaylar tarafindan baslatildigi
ileri stiriilen bu filocografik model, muhtemelen ¢oklu atalara ait populasyonlarin

allopatrik farkliligin1 yansitmaktadir.
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5. ONERILER

Ulkemizde biyogesitliligimiz ve gen kaynaklarimizin ortaya konulmasina yonelik
caligmalar ge¢ kalinmis olmakla birlikte gittikce artan bir hizla gergeklestirilmektedir.
Gunumuzde, bu biyogesitliligin 6nemli bir kismini olusturan, ekonomik ve/veya
ekolojik anlamda biiyiik 6nem arz edebilen ihtiyofaunal ¢esitliligin ortaya konulmasina
katki saglayan arastirmalar devam etmektedir.

Bu c¢alismada, baliklarda filogenetik durum ve populasyon yapisinin ortaya
konulmasinda kullaniglilig1 bilimsel olarak kanitlanmig olan mitokondri sitokrom b geni
niikleotit dizilerinin analizi yoluyla Dogu Anadolu'daki Barbus tiirlerinin varligi,
cografik dagilimi, genetik teshisi, genetik ¢esitliligi, filocografyast ve filogenetik

iligkileri belirlenmistir.

Anadolu’nun dogusundaki belli basli nehir sistemlerini hedefleyen ¢aligmamizin
devami niteliginde TUrkiye’deki tiim nehir sistemlerinde dagilim gosteren Barbus
populasyonlarinin tespit edilerek gecerli ve olas1 yeni tiirlerin tespiti, tlrlerin cografik
dagilim haritasinin ¢ikartilmasi, sinirlarimiz igindeki tiim taksonlarin katilimiyla
genusun filocografyast ve filogenetik iligkileri aydinlatilabilir. Daha ayrintili ve genis
Olgekte bir arazi galismasi yapilarak bdlgedeki Barbus tiirlerinin dagilim hatitasi
cikartilarak bolgenin jeolojik veriler 15181 altinda biyocografik hikayesini yansitan bir

dagilim modelleme ¢alismasi yapilabilir.

Bu anlamda, dogu Karadeniz ve Basra populasyonlar: igindeki dikkate deger
duzeydeki genetik varyasyon nedeniyle bu populasyonlar1 olusturan Barbus
orneklerinin taksonomik pozisyonlarinin tespiti amaciyla morfolojik olarak incelenmesi

gerektigi diigiiniilmektedir.

Barbus genusundaki tir ve genetik motif mevcudiyetinin belirlenmesi ve mevcut

genetik ¢esitliligin korunmasina yonelik koruma alanlarinin belirlenmesi gerekmektedir.
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