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ÖZET 

KIRLANGIÇ (Chelidonichthys lucerna Linnaeus, 1758) POPULASYONLARININ 

GENETİK VE MORFOLOJİK YAPI ANALİZİ 

Chelidonichthys lucerna Karadeniz, Marmara, Ege ve Akdeniz’de en bol 

bulunan ve Triglidae türleri içerisinde ticari açıdan en önemli türdür. Bu çalıĢmada, C. 

lucerna populasyonlarının genetik ve morfolojik olarak incelenmesi amaçlanmıĢtır. 

Morfolojik analiz için morfometrik ve meristik karakterler kullanılmıĢ ve dizin analizi 

için ise mtDNA 16S rRNA geni kullanılmıĢtır.  

Dizi analizi sonucunda elde edilen 16S rRNA geninin ortalama nükleotid 

kompozisyonu T = % 21.5, C = % 26.6, A = % 31.4 ve G = % 20.5 olarak 

belirlenmiĢtir. 809 bç’lik bölgesi çalıĢılan 16S rRNA geninin 796 bç’lik kısmı evrimsel 

süreçten etkilenmemiĢ bölgelerden oluĢurken 13 bç’lik kısmı ise populasyonlar arasında 

çeĢitli sebeplerden ötürü değiĢen bölge olarak tespit edilmiĢtir. 6 bç’lik bölge ise 

populasyonlar arasında parsimoni anlamlı bölge görevi görmüĢtür. Populasyonlar içi 

ortalama genetik farklılık değeri ise 0.0016 olarak bulunmuĢtur. En düĢük genetik 

çeĢitlilik Ġskenderun populasyonunda, en yüksek genetik çeĢitlilik ise Marmara 

populasyonunda gözlenmiĢtir. Tüm populasyonlardan toplam 14 adet haplotip elde 

edilmiĢtir. En yüksek haplotip çeĢitliliği Marmara populasyonunda, en düĢük haplotip 

çeĢitliliği ise Ġskenderun populasyonunda görülmüĢtür. Populasyonlar arası ortalama 

haploid çeĢitliliği de 0.7558 bulunmuĢtur. Populasyonlar arası genetik farklılıklara 

bakıldığında, Akçakoca ile Marmara populasyonları en az farklılaĢma düzeyini 

göstermiĢtir (0.0012). En yüksek genetik farklılaĢma düzeyi Antalya ile Ġzmir ve 

Ġskenderun ile Ġzmir populasyonları arasında bulunmuĢtur (0.0021). KomĢu katılımlı 

soyağacına (Neighbour Joining tree) göre Antalya ve Ġskenderun populasyonları 

birbirlerine yakın populasyonlar olarak bulunmuĢtur. Ġzmir populasyonu ise diğer 

populasyonlardan oldukça uzak çıkmıĢtır.  

Morfolojik karakterlerin kümelerarası korelasyon analizinde Akçakoca 

populasyonunun diğer populasyonlardan tamamıyla farklı olduğu gözlenmiĢtir. Ancak 

diğer populasyonların birbirlerinden istatistiksel anlamda önemli derecede farklı 

olmadığı gözlenmiĢtir. Morfolojik yakınlık matrisine göre Akçakoca ile Antalya 

populasyonları birbirine en uzak populasyonlar olmuĢtur. Ġzmir ile Ġskenderun 

populasyonları ise morfolojik olarak birbirlerine en yakın populasyonlar olmuĢtur. 

UPGM soyağacına göre Ġzmir populasyonu ile Ġskenderun populasyonu birbirine yakın 

iliĢkilendirilmiĢ, Akçakoca populasyonu ise diğer populasyonlardan tamamen ayrı 

gruplandırılmıĢtır. 
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ABSTRACT 

GENETIC AND MORPHOLOGICAL STRUCTURE ANALYSES OF TUB 

GURNARD POPULATION (Chelidonichthys lucerna Linnaeus, 1758) 

Tub gurnard is one of the most abundant and commercially important Triglidae 

species in Marine waters of Turkey found in the Black, Marmara, Aegean and 

Mediterranean Seas. In this study, it’s aimed to investigate genetic and morphological 

structure of C. lucerna populations. Morphometric and meristic charecters were used for 

morphological analysis, and 16S rRNA gene of mtDNA was used for DNA 

sequencinganalysis. 

 As a result of sequencing, the average nucleotide composition of 16S rRNA 

gene was determined the ratio of T, C, G, A as 21.5%, 26.6 %, 31.4 %, 20.5 % 

respectively.  16S rRNA region was found as 809 base pair and compused 796 base pair 

as conserved sites and 13 base pair as variable sites. 6 base pair seen as a indicator 

between populations. The average value of genetic diversity within populations was 

0.0016. The lowest genetic diversity was found in Iskenderun population, while the 

highest genetic diversity was found Marmara population. A total of 14 haplotypes were 

obtained from all populations. The highest haplotype diversity was found in Marmara 

populations, whereas the lowest haplotype diversity was found in Iskenderun 

population. Akcakoca and Marmara populations showed the least genetic divergence 

(0.0012). The highest level of genetic divergence was found between Antalya-Izmir 

populations and between Iskenderun-Izmir (0.0021). According to Neighbour Joining 

tree, Antalya and Iskenderun populations were found to be close to each other. Izmir 

population was found to be far away from the other populations.  

 Discriminant function analysis of morphometric characters showed that 

Akcakoca populationis completely different from the other populations. It was observed 

that the other populations are not significantly different from each otherin statistical 

terms. According to morphological affinity matrix, Antalya and Akcakoca populations 

were the most distant populations to each other. Izmir and Iskenderun populations were 

the closest populations to each other. Izmir and Iskenderun populations showed 

morphological similarity. However, Akcakoca population was found to be highly 

separated from the other populations. 

 

 

 

 

2014, 61 pages 

 

 

Key words: Chelidonichthys lucerna, Turkish Marine Waters, population genetics, 

mtDNA sequencing 



III 

 

TEŞEKKÜR 

Yüksek lisans tez konusunun belirlenmesinde, araĢtırılması ve yazımı sırasında 

sahip olduğu bilgi birikimi ve tecrübesi ile çalıĢmayı yönlendiren ve her türlü yardımı 

esirgemeyen saygıdeğer danıĢman hocam Prof. Dr. Cemal TURAN’a sonsuz saygı ve 

teĢekkürlerimi sunarım. 

Tez konusunun belirlenmesi ve çalıĢmalarım esnasında yardımlarını esirgemeyen 

hocalarım Yrd. Doç. Dr. Mevlüt GÜRLEK ve Doç. Dr. Deniz ERGÜDEN’e, yüksek 

lisans öğrencisi arkadaĢlarım Serpil KARAN, Servet Ahmet DOĞDU, Mehmet Nur 

GÜNDÜZ, ArĢ. Gör. Bilal ĠġÇĠMEN ve Betül SÜRMELĠ’ye içten teĢekkürlerimi 

sunarım. 

Hayatımın her anında yanımda olup manevi desteklerini hiçbir zaman 

esirgemeyen anneme, babama ve kardeĢime çok teĢekkür ederim. 

212 T 115 numaralı TÜBĠTAK ve 12025 numaralı BAP projeleriyle gerekli 

teçhizatı, kimyasalları ve malzemeleri temin etmemizi sağlayan TÜBĠTAK ve M.K.Ü. 

BAP’a teĢekkürlerimi sunarım. 

  



IV 

 

İÇİNDEKİLER 

ÖZET.................................................................................................................................. I 

ABSTRACT ..................................................................................................................... II 

TEġEKKÜR .................................................................................................................... III 

ĠÇĠNDEKĠLER ............................................................................................................... IV 

ġEKĠLLER DĠZĠNĠ ......................................................................................................... VI 

ÇĠZELGELER DĠZĠNĠ ................................................................................................. VII 

SĠMGELER ve KISALTMALAR DĠZĠNĠ .................................................................. VIII 

1. GĠRĠġ ............................................................................................................................ 1 

1.1. Kırlangıç (Chelidonichthys lucerna L., 1758)'ın Biyolojisi ................................... 3 

1.1.1. Üreme Biyolojisi ............................................................................................. 3 

1.1.2. Beslenme Özellikleri ....................................................................................... 3 

1.1.3. Göç Durumu .................................................................................................... 4 

1.1.4. Taksonomik Sınıflandırma .............................................................................. 4 

1.2. Balıkçılıkta Stok Kavramı ...................................................................................... 4 

1.2.1. Stoklarda Yapı DeğiĢikliğine Neden Olan Mikroevrimsel Kuvvetler ............ 6 

1.2.1.1. Mutasyon .................................................................................................. 6 

1.2.1.2. Göç (Gen AkıĢı) ....................................................................................... 7 

1.2.1.3. Genetik Sürüklenme (Genetik Drift) ........................................................ 7 

1.2.1.4. Seleksiyon ................................................................................................ 7 

1.3. Stok ve Tür Tespitinde Morfolojik Karakterlerin Önemi ...................................... 8 

1.3.1. Stok ve Tür Tespitinde Kullanılan Fenotipik Teknikler ................................. 9 

1.3.1.1. Morfometrik Analiz ............................................................................... 10 

1.4. Stok ve Tür Tespitinde Kullanılan Moleküler Genetik Teknikler ....................... 10 

1.4.1. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) ............................................................. 11 

1.4.2. DNA Dizin Analizi (DNA Sequencing) ....................................................... 12 

1.5. Nükleer DNA (nDNA) ......................................................................................... 13 

1.6. Mitokondriyal DNA (mtDNA) ............................................................................ 13 

1.6.1. 16S rRNA ...................................................................................................... 15 

2. ÖNCEKĠ ÇALIġMALAR ........................................................................................... 16 

3. Materyal ve Yöntem .................................................................................................... 22 

3.1. Materyal ............................................................................................................... 22 



V 

 

3.1.1. Kırlangıç (C. lucerna)’ın Sistematikteki Yeri ............................................... 22 

3.1.2. Kırlangıç (C. lucerna)’ı Diğer Kırlangıç Türlerinden Ayıran Özellikler ..... 22 

3.1.3. Coğrafik Dağılım Alanı................................................................................. 23 

3.1.4. Örnekleme Bölgeleri ..................................................................................... 23 

3.1.5. Kullanılan Araç ve Gereçler.......................................................................... 25 

3.2. Yöntem ................................................................................................................. 25 

3.2.1. Örneklerin Elde Edilmesi ve Korunması ...................................................... 25 

3.2.2. Genetik Ġnceleme .......................................................................................... 26 

3.2.2.1. Mitokondrial DNA’nın Ekstrakte Edilmesi ........................................... 26 

3.2.2.2. DNA’nın Kalite Tayini .......................................................................... 26 

3.2.2.3. Polimeraz Zincir Reaksiyonu Ġle 16S rRNA Geninin Çoğaltılması ...... 27 

3.2.2.4. DNA Dizin Analizi (Sequencing) .......................................................... 28 

3.2.3. Genetik Verilerin Analizi .............................................................................. 29 

3.2.4. Morfolojik Ġnceleme...................................................................................... 30 

3.2.5. Morfolojik Verilerin Analizi ......................................................................... 31 

3.2.5.1. Morfolojik Verilerin Çok DeğiĢkenli Analizi ........................................ 31 

4. AraĢtırma Bulguları ve TartıĢma ................................................................................. 32 

4.1. Morfolojik Bulgular ............................................................................................. 32 

4.2. Genetik Bulgular .................................................................................................. 41 

4.2.1. Populasyonların Genetik Analizi .................................................................. 41 

SONUÇ VE ÖNERĠLER ................................................................................................ 50 

KAYNAKLAR ............................................................................................................... 52 

ÖZGEÇMĠġ .................................................................................................................... 61 

 



VI 

 

ŞEKİLLER DİZİNİ 

ġekil 1.1 Balık mitokondrisinde (mtDNA) genlerin  

dizilimi (Meyer, 1993)..........................................................................14 

ġekil 3.1 ÇalıĢmada kullanılan Chelidonichthys lucerna’nın  

genel görünüĢü......................................................................................23 

ġekil 3.2 Kırlangıç (Chelidonichthys lucerna)’nın  

örnekleme alanları……….....................................................................24 

ġekil 3.3 Ekstrakte edilen total DNA’ nın agoroz jel  

üzerinde kontrolü…………………………………………….……….27 

ġekil 3.4 PCR sonrası elde edilen PCR ürününün agoroz jel  

üzerinde kontolü……………………………………………………...28 

ġekil 3.5 DNA dizin analizi sonucu elde edilen 16S rRNA gen bölgesinin parça 

kromotografisinden bir örnek………………………………………………29 

ġekil 3.6 Truss Metodu’ na göre kırlangıç üzerindeki Truss ölçümleri ve 

oluĢturulan ölçüm ağı………………………………………………...31 

ġekil 4.1 Kümelerarası korelasyon analizi ile popülasyonların morfolojik 

farklılıkları……………………………………………………………40 

ġekil 4.2 Populasyonlar arasındaki morfolojik iliĢkinin UPGM soyağacı ile 

gösterimi……………………………………………………………...41 

ġekil 4.3 Neighbour Joining (NJ) soy ağacına göre populasyonlar arasındaki 

genetik iliĢkinin Ģekli………………………………………………....47 

ġekil 4.4 16S rRNA sekans analizi sonucu populasyonlar arasındaki genetik iliĢkiyi 

gösteren komĢu katılımlı radyan soyağacı…………………………………48 

 

 

 

 

 



VII 

 

ÇİZELGELER DİZİNİ 

 

Çizelge 3.1 Kırlangıç (Chelidonichtys lucerna)’ın populasyonlara  

göre örnekleme bilgileri….................................................................. 

 

24 

Çizelge 3.2 Kullanılan cihazların teknik 

özellikleri………………………………............................................. 

 

25 

Çizelge 4.1 Populasyonların ayrımında kullanılan meristik karakterler ve  

minimum- maksimum değerleri…………………………………….. 

 

33 

Çizelge 4.2 Morfometrik ve meristik karakterlerin etkinlik derecelerine göre,  

ana bileĢenler analizi (ABA) sonucu sıralanıĢı……………………... 

 

34 

Çizelge 4.3 ABA sonucu varyansların AB’lere dağılımı….…………………….. 36 

Çizelge 4.4 Kümelerarası korelasyon analizi (KKA) değerleri………………….. 37 

Çizelge 4.5 Kümelerarası korelasyon analizi sonuçlarından  

biri olan istatistik denetimi………………………………………….. 

 

37 

Çizelge 4.6 Morfometrik ve meristik karakterlerin ayrıĢım analizi sonucunda  

her bir gruptaki örneklerin kendi grubuna sayısal ve % olarak 

sınıflandırılması……………………………………………………... 

 

 

38 

Çizelge 4.7 C. lucerna populasyonları arasındaki morfolojik yakınlık 

matrisi……………………………………………………………….. 

 

40 

Çizelge 4.8 ÇalıĢmada kullanılan 809 baz çifti uzunluğundaki 16S rRNA 

geninin ortalama nükleotid kompozisyonu (%)…………………......  

 

43 

Çizelge 4.9 Substitüsyon matrisi………………………………………………… 43 

Çizelge 4.10 Populasyonlar içi ortalama genetik çeĢitlilik……………………….. 44 

Çizelge 4.11 C. lucerna populasyonlarındaki 16S rRNA haplotiplerinin 

frekansları ve populasyonlara göre dağılımı………………………... 45 

Çizelge 4.12 C. lucerna populasyonlarındaki 16S rRNA haplotiplerinin değiĢken 

nükleotid bölgeleri…………………………………………………... 46 

Çizelge 4.13 Populasyonlar arası pairwise genetik farklılık düzeyi 

(divergence)………………………………………………………… 

 

47 

Çizelge 4.14 Tajima nötralite testi………………………………………………… 49 

 

 

 

 

 



VIII 

 

SİMGELER ve KISALTMALAR DİZİNİ 

 

Simgeler 

 

bç  :Baz çifti 

kb  :Kilo baz 

g :Gram 

mg :Miligram 

ml :Mililitre 

mA  :Mili Amper 

μl :Mikrolitre          

A :Adenin 

C :Sitozin 

G  :Guanin 

T :Timin 

 

Kısaltmalar 

DNA   :Deoksiribonükleik asit 

EDTA  :Etilendiamin tetraasetikasit 

HCl   :Hidroklorik asit 

MgCl2  :Magnezyum Klorür 

NaCl   :Sodyum klorür                      

UPGMA  :Tartılı Olmayan Çiftlestirilmis Grup Metodu Aritmetik Ortalaması         

rRNA  :Ribozomal RNA                 

TBE   :Tris/Borate/EDTA                   

TE   :Tris-EDTA 

 



1 

1. GİRİŞ 

 

İçinde bulunduğumuz yüzyılda, pek çok canlı türü, biz insanların doğayı son 

derece düşüncesizce kullanması sonucunda varlığını sürdürememiş ya da sürdürebilmek 

için direnmektedir. Canlılar, yaşadıkları ortamda insanların doğayı kötü kullanmasından 

kaynaklanan bir seleksiyona maruz kalmakta ve bu tip seleksiyon baskılarına sadece 

genetik olarak güçlü populasyonlar karşı koyabilmektedir. Genetik olarak güçlü 

populasyonların varlığını sürdürmesi, ancak populasyonların gen havuzlarının 

korunmasıyla mümkün olabilir. Populasyonlar arasında meydana gelen göç yani gen 

alışverişi populasyonlar arasında meydana gelebilecek genetik farklılıkların ortadan 

kalkmasını sağlar. Yani bir populasyona göç ile katılan bireyler, bu populasyonun gen 

havuzuna yeni allellerin katılmasını, var olan allellerin ve genotipin korunmasını sağlar 

(Turan, 2000a).  

Populasyon genetiği çalışmaları genel olarak populasyonlar arasında meydana 

gelen alel frekans değişiklikleri ve populasyonlar arasında meydana gelen göç 

olaylarının tespitine yöneliktir. Bu tespitin önemi, diğer populasyondan göç alarak 

taşıdığı genetik çeşitliliği her zaman sürdürebilen populasyonların, göç almayan 

populasyonlardan farklı olarak, doğada karşılaşabilecekleri zorluklara karşı daha 

dirençli genetik yapıları içlerinde barındırdıklarının bilinmesinden kaynaklanmaktadır. 

Ayrıca genetik çeşitlilikte meydana gelen azalmalar bir populasyonun suni veya doğal 

yolla çevrede meydana gelen değişmelere karşı daha zor adapte olmasına neden 

olabilmektedir. Bu durum, şiddetli populasyon dalgalanmalarına sebep olabilmekte ve o 

populasyonun yok olmasıyla sonuçlanabilmektedir. Bundan dolayı mevcut olan genetik 

çeşitlilik, adaptasyona dayanan evrimsel değişiklik için hayati bir rol oynamaktadır 

(Turan, 2000a). Bu sebeplerden yola çıkarak Türkiye denizlerinde bulunan canlı 

populasyonları arasında herhangi bir sebepten genetik değişiklik varsa bunun tespit 

edilmesi o populasyonların devamlılığının sağlanması için hayati önem taşımaktadır 

(Carvalho ve Hauser, 1994).  

Populasyonlardan sürekli ürün alınabilmesi için populasyonları koruması 

gereken balıkçılık idarecileri, genellikle avcılığı yapılan balık miktarı ve bunun 

ekonomiye olan katkısı gibi kısa dönemli planlamalar yapmaktadır. Hâlbuki balıkçılık 
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genetikçileri, stokların gelecekte mevcut olmaları için stokların uzun dönemde 

adaptasyon kabiliyetleri ile ilgilenmektedirler. Balıkçılık idarecileri genellikle genetik 

değişimin çok uzun zaman zarfında yani evrimsel süreçle gerçekleştiğini 

zannetmektedirler. Oysa genetik değişim, kuvvetli seleksiyon baskıları ve genetik 

kayma yoluyla birkaç yıl gibi kısa zaman zarflarında gerçekleşebilmektedir. Buradan da 

anlaşılacağı gibi balıkçılık idarecileri ve populasyon genetikçileri arasında aktif bir 

iletişim olmalıdır. Bu iletişim doğrultusunda ekonomik ve biyolojik devamlılığı 

sağlamak için asgari tedbirlerin ne olacağına karar verilmeli ve koruma amacıyla 

anahtar populasyonlar tespit edilmelidir (Turan, 2000a). 

Populasyonlar arasındaki genetik çeşitliliğin tespit edilmesi ile ilgili çalışmalar, 

protein elektroforezi, RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism), AFLP 

(Amplified Fragment Length Polymorphism), RAPD (Random Amplified Polymorphic 

DNA), Mikrosatelit ve DNA dizin analizi (DNA sequencing) gibi metotlarla 

gerçekleştirilmektedir.        

 Triglidae familyasına ait kırlangıç balıkları tüm okyanuslarda dağılım gösteren 

demersal balıklardır. Gerek tür zenginliği, gerekse bazı türlerinin ekonomik olması 

sebebiyle demersal balık stokları arasında önemli yeri olan Triglidae familyası 

Akdeniz’de 5 cins ve 8 türle temsil edilmektedir (Whitehead ve ark., 1986). 

Denizlerimizde kırlangıcın; Aspitrigla cuculus, Chelidonichthys lastoviza, 

Chelidonichthys lucerna, Chelidonichthys obscurus, Eutrigla gurnardus, Lepidotrigla 

cavillone, Lepidotrigla dieuzeidei, Trigla lyra olmak üzere 8 türü bulunmaktadır (Turan, 

2007).            

 Bu çalışmada, ekonomik değeri olan ve ülkemizde ve dünyada şimdiye kadar 

hiçbir populasyon genetiği çalışması bulunmayan kırlangıç (Chelidonichthys lucerna 

Linnaeus, 1758) populasyonlarının mtDNA 16S rRNA geni kullanılarak DNA dizin 

analizi tekniği ile genetik yapılarının incelenmesi ve populasyonlar arasındaki genetik 

farklılaşmanın ortaya çıkarılması amaçlanmıştır.     

Genetik çalışmaların yanında populasyonlar morfolojik olarak da incelenecektir. 

Bunun için her bir bireyden morfometrik ve meristik ölçümler alınacaktır. Elde edilen 

sonuçlar genetik analiz sonuçları ile karşılaştırılacaktır. Bu sayede eğer varsa 

populasyonlar arasındaki morfolojik farklılıkların genetik dayanağının olup olmadığı 

ortaya çıkartılması da amaçlanmıştır. 
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1.1. Kırlangıç (Chelidonichthys lucerna L., 1758)'ın Biyolojisi   

C. lucerna türünün başı üçgen şeklinde olup, çok sayıda irili ufaklı diken ve 

kemik plaklarından oluşmaktadır. Göğüste ve karnın ön kısmında pul bulunmamaktadır. 

Birinci dorsal yüzgeç 8 adet sert ışın içerir. İkinci dorsal yüzgeç 16 -18; anal yüzgeç 15-

17; pektoral yüzgeç 11; ventral yüzgeç 6 adet yumuşak ışın içerir. Pektoral yüzgecin 

hemen önünde 3 adet serbest pektoral ışın bulunur. Operkulumda ise 3 adet diken 

bulunur. Vücut pulları küçük ve deriye iyice gömülüdür.  

1.1.1. Üreme Biyolojisi 

Kırlangıç balıklarında ilk cinsi olgunluk dişi bireylerde 2 yaşında ve yaklaşık 20 

cm boyunda, erkek bireylerde ise yine 2 yaşında ve yaklaşık 18 cm boyundayken 

gözlemlenir. Ülkemizde yapılan çalışmalarda yumurtlama zamanı İzmir Körfezi’nde 

Aralık-Mart ayları arasında (Mater, 1981), Edremit Körfezi’nde Aralık-Nisan ayları 

arasında (Uçkun, 2005), İskenderun Körfezi’nde Aralık-Nisan ayları arasında (İşmen ve 

İşmen, 2004), İskenderun Körfezi’nde yapılan başka bir çalışmada Ocak-Mart aylarında 

(Bastacı, 2005), Marmara Denizi’nde tüm yıl boyunca (Eryılmaz ve Meriç, 2005) ve 

İzmir Körfezi’nde yapılan bir diğer çalışmada ise Aralık-Mart ayları arasında (Uçkun-

İlhan ve Toğulga, 2006) olduğu belirlenmiştir. 

1.1.2. Beslenme Özellikleri 

 Kırlangıçlar oportünist bir besin arama davranışı gösteren, ağırlıklı olarak 

epibentik ve nektobentik organizmaları avlayan balıklardır (Stagioni ve ark., 2012). 

Kırlangıçlarda beslenme büyümeye bağlı olarak, besinlerinin büyüklüğü ve çeşitliliği 

bakımından değişkenlik gösterir. Bu durum kırlangıçların batimetrik bir göç davranışı 

sergilemesine bağlanmaktadır (Colloca ve ark., 1994; Morte ve ark., 1997). Jüvenil 

bireyler bentik Krustasealar (genellikle Mysidacealar (Hostens ve Mees, 1999)),  

Amphipodlar ve Dekapodlar ile beslenmektedir (Stagioni ve ark., 2012 ). Kırlangıçlar 

büyüdükçe giderek artan bir şekilde Dekapodları (genellikle Portunidae ve 

Crangonidae) ve Teleost türleri (genellikle Callionymidae) tüketmektedirler (Froglia, 

1976; Colloca ve ark., 1994; Stagioni ve ark., 2007). 
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1.1.3. Göç Durumu 

Kırlangıç; Akdeniz, Karadeniz ve Doğu Atlantik'te Norveç’ten Senegal’e kadar 

dağılım gösteren demersal türdür (Serena ve ark., 1998). 20-300 m arasında değişen 

derinliklerde bulunan, sürüler halinde ve çoğunlukla kum, çamurlu kum veya dipteki 

çakıl zeminlerde yaşayan ticari açıdan önemli demersal bir türdür (Richards ve Saksena, 

1990). Yıl boyunca bağlı bulunduğu derinlik aralığında bir göç hareketi gösterir. Bahar 

ve yaz aylarında belirgin konsantrasyonlardaki sığ sularda bulunan bu tür, daha sonra 

kış aylarında yavaş yavaş derin sulara doğru hareket eder (İşmen ve ark., 2004).  

1.1.4. Taksonomik Sınıflandırma 

ÂLEM  : Animalia 

ŞUBE  : Chordata 

ALT ŞUBE : Vertebrata 

SINIF  : Actinopterygii 

TAKIM : Scorpaeniformes 

FAMİLYA : Triglidae 

CİNS  : Chelidonichthys  

TÜR  : Chelidonichthys lucerna (Linnaeus, 1758) 

1.2. Balıkçılıkta Stok Kavramı 

Türler genellikle kendi içerisinde fenotipiksel veya genetiksel olarak farklılaşmış 

gruplara veya populasyonlara bölünmüştür, bunlara balıkçılık idaresinde stok 

denilmektedir. Stoklar genellikle yeni birey katılımı ve mortaliteyi de içine alan 

biyolojik karakterler bakımından birbirinden önemli derecede farklılıklar arz 

edebilmektedir. Bundan dolayı bu stoklar avcılığa birbirinden bağımsız bir şekilde 

cevap vermekte ve birbirinden bağımsız bir idare şekline ihtiyaç duymaktadırlar. Bu 

bakımdan stoğun tanımlanması balıkçılık idaresi ve koruması açısından zorunlu ve 

önemlidir. Bununla birlikte, balıkçılık yönetiminde asıl problem stoğun tanımıdır. 

Özellikle, bir stoğun nelerden oluştuğu üzerine bir fikir birliğine varmak oldukça zordur 

(Gauldie, 1991; Carvalho ve Hauser, 1994). Literatürlerde bir dizin halinde stok 

tanımlaması mevcuttur (Gulland, 1969; Larkin, 1972; Jamieson, 1973; Booke, 1981; 

Ihssen ve ark., 1981; Smith ve ark., 1990). ’’Stok’’ teriminin kullanımı ve tanımıyla 
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ilgili birçok makale olduğu halde herkes tarafından kabul edilen evrensel bir tanım 

yoktur. Çünkü terimin tanımlanması, kim tarafından ve ne amaçla yapıldığına göre 

değişmektedir (Carvalho ve Hauser, 1994; Turan, 1997).  

Aslında "stok" teriminin tanımlanması 3 kategoriye indirgenebilir: Bunlardan 

ilki pratiksel amaca yönelik "balıkçılık stoğu" dur ve belirli bir jeografik alanda veya 

belirli bir avcılık metoduyla avcılığı yapılan balık grubu olarak tanımlanmaktadır. 

Örnek olarak, avcılık yapan teknelerin belirli bir limandan uzaklıkları 30 mil ise, 30 mil 

yarıçapı içerisindeki bütün balıklar stoğu temsil etmektedir ve bu stoğa limandaki bütün 

tekneler giriş yapabilmektedir. Bu tanımla, bölgede bulunan balıklar arasında genetik 

ve biyolojik farklılığın olup olmadığı hakkındaki araştırmalar çok az veya hiç dikkate 

alınmamakta, yani türün biyolojik ve genetik yapılanmasına değer verilmemektedir. 

Gauldie (1988), başka bir yaklaşımla, bölgesel olarak ulaşılabilen balık 

kaynaklarını "hasat stok" olarak tanımlamıştır. Bu tanıma göre, bölgesel olarak 

ulaşılabilen balık kaynaklarından birine yapılan balıkçılık baskıları, diğer kaynağın 

devamına, yani sayısal miktarına veya ürününe etki etmemektedir. Stoklarda meydana 

gelen sayısal değişikliği göz önünde bulunduran bu tanımlama, ağırlıklı olarak 

sürdürülebilir ürüne bağlı kalmaktadır ve bölgesel avcılığın farklılığından kaynaklanan, 

farklı yeni nesile katılım ve mortalite oranına sahip olan bir grubu ifade etmekte ve aynı 

zamanda bir stoğa avcılıktan kaynaklanan baskının ne kadarının komşu stoklan 

etkilediğini göstermektedir. Bu tanımla, bir stoktan diğer stoğa göç eden balık miktarı, 

avcılıkla stoktan alınan balık miktarından az ise, balıkçılık idaresi açısından bu stoklar 

birbirinden farklıdır (Gauldie, 1988). Görüldüğü gibi bu tanımlamada da yine stokların 

biyolojik ve genetik farklılaşması ihmal edilmektedir (Carvalho ve Hauser, 1994; 

Turan, 2000a). 

Bölgesel stokların genetik farklılıkları, çeşitli bölgesel ve zamansal, ayırma 

mekanizmaları yoluyla meydana gelen sınırlı gen akışını ifade eder. Bu nedenle, 

değişik "biyolojik stok" tanımlamaları bu görüşü kabul ettirmek için sunulmuştur. 

Ihssen ve ark., (1981), çok yönlü bir stok tanımlaması yapmışlardır ki bu tanımlamada 

stok, zamansal ve bölgesel bütünlük sağlayan ve tesadüfî olarak çiftleşen bireylerin 

oluşturduğu bir türün alt grubudur. Bu tanım, diğer tanımlarda belirtilen birçok şeyi 

içermektedir ve diğerlerine göre yeni veya farklı olan şey, stokların zamansal ve 

bölgesel bütünlüğünün derecesidir. Bununla ilgili olarak, hasat stokta bu bütünlüğün 
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derecesi düşük, balıkçılık stokta ise sıfırdır. Fakat bu tanımlamada da bir problem 

vardır, bu tanımla stoklar arasında önemli derecede gen akışına izin verilmektedir ve bu 

gen akışının doğuracağı önemli sonuçlar göz ardı edilmektedir. Hâlbuki stoklar 

arasında meydana gelen gen akışı (göç), stokların yumurtlama bölgesi ve yumurtlama 

zamanı gibi biyolojik özellikleri bakımından farklı olsa bile stoklar arasında genetik 

farklılaşmanın gelişmesine engel olabilmektedir (Gyllensten, 1985; Wardve ark., 1994; 

Turan ve ark., 1997). Örnek olarak, anadrom salmon populasyonları arasında gen 

değişim (göç) oranı, sıfırdan biraz farklı olduğu halde, populasyonlar arasında genetik 

farklılaşmaya engel olabilmektedir (Hindar ve ark., 1991). 

Üçüncü kategorideki stok ise, yüksek derecede bütünlük gösteren "genetik 

stok"tur ve üretime yönelik olarak kısmen farklılık gösteren ve genetiksel olarak diğer 

stoklarda farklı olan ünite olarak tanımlanmaktadır (Jameeson, 1973; Ovendon, 1990; 

Thorpe, 1983). Literatürlere biyologlar tarafından sunulan daha birçok stok tanımı 

mevcuttur. Bunlar birbirlerinden hasat stoktan genetik stoğa kadar, stok bütünlük 

dereceleri ile ayrılmaktadır (Carvalho ve Hauser, 1994; Turan, 2000a). 

1.2.1. Stoklarda Yapı Değişikliğine Neden Olan Mikroevrimsel Kuvvetler 

Bir populasyonun dengede kalabilmesi; o populasyonun yeterinde büyük 

olması, mutasyon, seleksiyon ve göç olaylarının meydana gelmemesi, eşit sayıda erkek 

ve dişi bireylerin bulunması, populasyonda çiftleşmelerin rastgele olması ve bir 

jenerasyonda doğan bireyler ile çiftleşmemesi koşullarına bağlıdır. Bu koşulların 

birinin veya birkaçının olmaması halinde populasyonların dengesi bozulur ve 

dolayısıyla genetik yapı zamana bağlı olarak değişir. Genetik yapının değişiminin 

büyüklüğüne ve şekillerine bağlı olarak yeni türler ortaya çıkabilir (Turan, 2002).  

1.2.1.1. Mutasyon 

 A ve a allellerine ait nispi frekansların p ve q olduğunu düşünelim. Bu oranların 

mutasyonla değişmemesi için A’dan a’ya olan mutasyonları a’dan A’ya olan 

mutasyonlara eşit olması gerekir. Fakat ileri doğru olan mutasyonların hızı genellikle 

geriye doğru olan mutasyonların hızından daha fazladır. İleri doğru olan mutasyona u, 

geriye doğru olan mutasyona v denilirse u>v olur. Buna göre her jenerasyonda A 

allelinin frekansı (a’dan A’ya değişme ile) vq kadar artacak, fakat (A’dan a’ya değişme 

ile) up kadar azalacaktır. Böylece populasyonda genetik denge bozulacaktır. Buna 
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rağmen mutasyon hızları jenerasyonlardan jenerasyona sabit kalırsa populasyon tekrar 

dengeye girebilir (Turan, 2002). 

1.2.1.2. Göç (Gen Akışı) 

 Populasyonların dengede kalmasını sağlayan diğer bir koşulda, bu 

populasyonun diğer populasyonlardan etkilenmemesidir. Populasyonlar arasında 

meydana gelen göç, yani gen alışverişi populasyonlar arasında meydana gelebilecek 

değişikliklerin ortadan kalkmasını sağlar. Bir populasyona göç ile katılan yeni bireyler, 

bu populasyonun gen havuzuna yeni allellerin katılmasını sağlar ve sonuçta 

populasyonun gen frekanslarının değişmesine neden olur. Böylece göç, Hardy-

Weinberg eşitliğinin değişmesine neden olur, bu olaya da gen akışı denir (Turan, 2002). 

1.2.1.3. Genetik Sürüklenme (Genetik Drift) 

 Populasyonların dengede kalma koşullarından biride populasyonun yeterince 

büyük olmasıdır. Küçük populasyonların herhangi bir dış çevre faktöründen dolayı 

sayıca azalma göstermeleri, bu populasyonların genetiksel değişikliklere uğramalarına 

ve gen frekanslarında bazen geri dönüşümsüz değişikliklere gitmelerine sebep 

olabilmektedir. İşte bir popyulasyondaki herhangi bir veya birkaç özelliğin tamamen 

şansa bağlı olarak değişmesi olayına genetik sürüklenme denir. Populasyonların sayısal 

olarak büyüklüğü arttıkça genetik sürüklenmeden etkilenme o oranda az olmaktadır. 

Fakat küçük populasyonların genetik sürüklenmeden etkilenmeleri, o populasyonların 

yok olmasıyla sonuçlanabilmektedir. Bu yüzden populasyonların aşırı avcılıktan 

korunması o populasyonların devamlılığının sağlanması açısından çok önemlidir 

(Turan, 2002). 

1.2.1.4. Seleksiyon 

 Seleksiyon, populasyon içerisinde bazı genotiplere diğerlerinden daha fazla 

çoğalma olanağı vermektedir. Bu habitat tarafından yapılırsa doğal seleksiyon, insan 

tarafından yapılırsa suni seleksiyondan söz edilir. Doğal seleksiyon ortama adaptasyon 

gösteremeyen canlıların ortamdan kaybolması şeklinde olur. Adaptasyon, ancak gen 

frekanslarında meydana gelen değişimlerin, bu canlıların bulunduğu ortama daha iyi 

uyum sağlamasına neden olan organların ya da diğer özelliklerin oluşmasına katkıda 

bulunmasıyla gerçekleşir. Seleksiyonda bazı genotipler diğerlerinden daha fazla oranda 
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döl vereceğine göre, bu genotipte bulunan genlerin nispi frekansları jenerasyondan 

jenerasyona artar. Suni seleksiyonda, insan elinden geldiği kadar sadece kendine 

yarayan genotiplerden döl almaya, diğerlerine çoğalma olanağı vermemeye çalışır 

(Turan, 2002). 

1.3. Stok ve Tür Tespitinde Morfolojik Karakterlerin Önemi 

 Balıklarda bulunan morfolojik karakterler çeşitli taksonomik gruplar arasındaki 

ilişki ve farklılıkların belirlenmesinde yaygın olarak kullanılmaktadır. Stok farklılığını 

belirlemek üzere yapılmış birçok morfolojik çalışmaya rastlanılmaktadır (Corti ve ark., 

1988; Villaluz ve Maccrimmon, 1988; Shepherd, 1991; Avşar, 1994; Haddon ve Willis, 

1995; Bembo ve ark., 1996; Turan, 1997). Balıklarda görülen fenotipik esneklik, onların 

davranış ve fizyolojilerinde meydana gelen modifikasyonlar sayesinde çevresel 

değişimlere adapte olmalarını sağlamaktadır. Bu modifikasyonlar, çevresel varyasyonun 

etkilerini azaltarak, balıkların, morfoloji, üreme ve yaşam sürelerinde değişimlere yol 

açmaktadır (Stearns, 1983; Meyer, 1987). Bu da göstermektedir ki, tür içinde meydana 

gelen fenotipik varyasyon, sadece genetik kontrol altında olmayıp, aynı zamanda 

çevresel faktörlerin de etkisi altındadır (Clayton, 1981). 

Morfolojik karakterlerle ilgili yapılan ilk çalışmalarda, varyasyonlar tamamen 

genetik temele dayandırılmakta idi (Heincke, 1898; Swain ve Foote, 1999). Ancak, 

günümüzde bu tür varyasyonların, hem çevresel hem de genetik etkenlerden 

kaynaklandığı bilinmektedir (Swain ve Foote, 1999; Ali ve Lindsey, 1974; Robinson ve 

Wilson, 1996; Foote ve ark., 1999). Ayrıca, genetik olarak homojen balık 

populasyonlannda görülen yüksek seviyeli morfolojik varyasyon da (Ryman ve ark., 

1984; Kinsey ve ark., 1994), fenotipik çeşitlilikte çevresel faktörlerin etkisini 

doğrulamaktadır (Tudela, 1999). 

Komşu olan iki populasyon arasında bir gen akışının olması, bu populasyonlar 

arasındaki genetik farklılaşmayı engellemektedir. Bununla birlikte, populasyonlar 

arasında önemli oranda bir morfolojik farklılaşma gözlenebilmektedir, örneğin genetik 

veriler, birçok nesil boyunca gerçekleşen ve populasyon ile bireyler arasında var olan 

evrimsel değişimi incelemektedir. Ancak, her nesilde çok az oranda da olsa gerçekleşen 

bölgeler arası göç, populasyonlar arasında anlamlı bir genetik farklılaşmayı 

önlemektedir. Morfoloji ise, sadece genetik farklılaşmanın değil, aynı zamanda bireyin 
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yaşamı süresince karşılaştığı çevresel koşulların bir kanıtıdır. Bu nedenle de, morfoloji, 

populasyonlar arasındaki kısa dönemli değişimler hakkında bilgi verebilmektedir. Bir 

populasyonun çevresel baskılara maruz kalması durumunda, morfolojik farklılaşma, 

allozimik farklılaşmadan daha hızlı gerçekleşebilmektedir (Jerry ve Cairns, 1998). 

Ayrıca, bölgeler arasında gerçekleşen göçler, populasyonlar arasındaki genetik 

homojenliği sağlayacak ölçüde olabileceği halde, fenotipik farklılaşmayı önleyecek 

düzeyde olmayabilir (Haddon ve Willis, 1995).    

Deniz balıklarının geniş populasyonlarında genetik farklılaşma, balıkların göç 

kabiliyetleri ve coğrafik bariyerlerin azlığından dolayı çok yavaş bir biçimde meydana 

gelebilmektedir (Ward ve ark., 1994). Çevresel olarak uyarılmış fenotipik varyasyon, 

özellikle populasyonlar arasında anlamlı bir genetik farklılaşmanın belirlenmesi için 

yeterli zamanın bulunmaması durumunda bazı avantajlara sahip olabilmektedir. Bazı 

durumlarda ise genetik teknikler, genetik farklılıkları belirlemek için yetersiz 

olabilmektedir. Bunun sonucunda da populasyonlar arasındaki farklılıklar, herhangi bir 

genetik farklılaşmadan daha çok, çevresel etkilere dayandırılabilmektedir (Davidson ve 

ark., 1985; Hedgecock ve ark., 1989; Shepherd, 1991; Kinsey ve ark., 1994; Swain ve 

Foote, 1999;). Böylece, fenotipik tekniklerden faydalanılarak, çevresel faktörlerin etkisi 

ile morfolojik farklılaşma gösteren stoklar belirlenebilmektedir. Kendini yenileyebilen 

bu tür stoklar, genetik bir farklılaşma göstermeksizin, avcılığa da bağımsız bir şekilde 

cevap vermektedirler (Carvalho ve Hauser, 1994; Turan, 1999).    

1.3.1. Stok ve Tür Tespitinde Kullanılan Fenotipik Teknikler  

Fenotipik tekniklerin kullanımı, bir türe ait populasyonun tespitinde fenotipik 

varyasyonun direk olarak genetik kontrolün etkisi altında olmayışı ve çevresel 

faktörlerin değişiminden etkilenmesinden dolayı sınırlıdır (Kumpf, 1987). 

Populasyonlar arasında gözlenen fenotipik varyasyon kalıtsal veya genetiksel 

olmayabilir, buna rağmen, farklı çevre şartlarının etkisinden meydana gelen ve genetiğe 

bağlı olmayan fenotipik faklılıklar olabilmektedir. Ayrıca, fenotipik teknikler genellikle 

ölçülebilen ve sayılan karakterleri içerir. Buna karşılık bir stoku genetiksel olarak 

karakterize ederken her bir gen için allelleri, allellerin kombinasyonunu ve frekanslarını 

kullanırız (Rayman ve Utter, 1987). Bundan dolayı, genetik tekniklerin stok tespiti ve 

yapı analizinde kullanımı önemli ölçüde yaygınlaşmış ve artmıştır. Hâlbuki fenotipik 

teknikler stok yapı analizinde genetik tekniklerle birlikte kullanıldığında, elde edilen 
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veriler balıkçılık idaresinde stokların korunması ve sürekliliğinin sağlanmasında önemli 

rol oynar (Ovenden, 1990).        

1.3.1.1. Morfometrik Analiz  

Geçmiş yıllarda yapılan morfometrik çalışmalar, Hubbs ve Lagler (1947), 

tarafından belirlenen geleneksel ölçümlere dayandırılmaktadır. Ancak bu ölçümler son 

zamanlarda eleştirilmektedir. Çünkü ölçümler sadece yükseklik ve genişlikten 

örnekleme ile vücudun ekseni boyunca toplanmakta ve ölçümlerin çoğu baş kısmında 

bulunmaktadır. Ayrıca, bireysel ölçümler, çoğu kez vücudu normalden daha fazla 

uzatmakta ve burun ile omurganın arka ucu gibi bazı morfolojik işaretler (noktalar), 

ölçümlerin çoğunda merkezi nokta olarak tekrar tekrar kullanılmaktadır. Fakat 

ölçümlerin bu durumu hatalı sonuçlara neden olabilmektedir. Alternatif olarak truss 

yöntemi denen yeni bir morfometrik ölçüm sistemi (Strauss ve Bookstein, 1982) tür ve 

özellikle stok tanımlamaları için gittikçe yaygınlaşarak kullanılmaktadır (Winans, 1984; 

Corti ve ark., 1988; Swaine ve ark., 1991; Roby ve ark., 1991; Baumgartner, 1995; 

Hauser ve ark., 1995; Bembo ve ark., 1996; Turan, 1999; Turan ve Başusta, 2001). 

Truss network sistemi, kararlı bir ağ sistemi içerisinde balığın tamamını içine almakta 

ve teorik olarak türiçi ya da türlerarası morfometrik farklılıkları bulma olasılığını 

arttırmaktadır. Bir balığın iki boyutlu çerçevesi üzerindeki morfometrik ölçümlerin 

bölgesel tek tarafa bağlı olmayan, lokal vücut farklılıkları hakkında geleneksel ölçüm 

serilerinden daha fazla bilgi vermektedir (Strauss ve Bookstein, 1982; Winans, 1984). 

Truss metodunun, yakın balık sınıfları arasındaki morfolojik varyasyonların 

tanımlanmasında geleneksel ölçümlerden çok daha güçlü olduğu kanıtlanmıştır (Strauss 

ve Bookstein, 1982; Winans, 1984; Corti, ve ark., 1988). Balıkların morfolojik 

özelliklerinden biri olan meristik karakterler de farklı türlerin tanımlanması ve stoklar 

arasındaki ilişki ve farklılıkların belirlenmesinde yaygın olarak kullanılmaktadır 

(Bookstein, 1982; Bird ve ark., 1986; Turan, 2000b). 

1.4. Stok ve Tür Tespitinde Kullanılan Moleküler Genetik Teknikler  

Genetik tekniklerin kullanımından önce, morfolojik farklılığın tamamıyla 

genetik farklılaşmadan kaynaklandığı farz edilmekte ve stokların tespiti, genellikle 

morfolojik özellikler kullanılarak yapılmaktaydı (Marr, 1957). Ancak, fenotipik 
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tekniklerin kullanımı, bir türe ait populasyon tespitinde fenotipik varyasyonun direk 

olarak genetik kontrolün etkisi altında olmayışı ve çevresel faktörlerin değişiminden 

etkilenmesinden dolayı sınırlanmıştır (Allendorf, ve ark., 1987). Çünkü genetik 

tekniklerin balıkçılıkta kullanımı ile daha önce fenotipik olarak farklı olan birçok 

populasyon veya türün genetik olarak farklı olmadığı ortaya çıkmıştır. Bu nedenle 

populasyon çalışmalarında moleküler genetik tekniklere başvurmak ihtiyacı doğmuştur. 

Bu ihtiyaca karşılık vermek için birçok genetik teknik geliştirilmiştir. Populasyon 

genetiği çalışmalarında kullanılan, Protein elektroforezi, Polimeraz Zincir Reaksiyonu 

(PCR) (Polymerase Chain Reaction), Sınırlama Parçalarının Uzunluk Polimorfizmi 

(RFLP) (Restriction Fragment Length Polymorphism), DNA Parmak izi Metodu 

(Genetic Fingerprinting), Mikrosatelit, Polimorfik DNA’nın Rastgele Çoğaltılması 

(RAPD) (Random Amplification of Polymorphic DNA) ve DNA Dizileme Metodu 

(DNA sequencing) gibi teknikler, günümüzde yaygın olarak tercih edilen tekniklerdir. 

Fenotipik teknikler, stok yapı analizinde genetik tekniklerle birlikte kullanıldığında, 

elde edilen veriler balıkçılık idaresinde stokların korunması ve sürekliliğin 

sağlanmasında önemli rol oynar (Turan ve ark., 1997).   

1.4.1. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) 

Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR), in vitro koşullarında DNA dizilerinin 

çoğaltılması esasına dayanmaktadır. PCR; basit, spesifik ve hassas bir tekniktir (Saiki 

ve ark, 1985; Mullis, 1990). PCR tekniği, temelde üç aşamadan oluşmaktadır. İlk 

aşamada (denaturation), kalıp DNA (template DNA), 92-95
o
C’de 1-2 dakika tutularak 

çift sarmal yapıdaki DNA iplikçikleri birbirlerinden ayrılmaktadır. DNA zincirini 

ayırmak için, bazı durumlarda 5-10 dakika ön ısıtma yapmak gerekebilir (Watson ve 

ark., 1992; Hadidi ve ark., 1995). İkinci aşamada (annealing), reaksiyon sıcaklığının, 

37-65
o
C’ye düşürülerek oligonükleotid primerlerinin açılan DNA zincirlerinin kendi 

baz dizilerine karşılık gelen bölgeye yapışır. Bu işlem, üretilecek baz uzunluğuna bağlı 

olarak 30-60 saniyede gerçekleşmektedir (Innis ve Gelfand 1990). Üçüncü aşama 

(primer extention) ise, DNA zincirleri üzerine yapışan primerlerin DNA polimeraz 

enzimi (Taq DNA polymerase) vasıtasıyla uzatılır. Taq DNA polymerase 72
o
C 

sıcaklıkta daha iyi çalıştığı için genel olarak tüm çoğaltma işlemleri bu sıcaklıkta 

yapılmaktadır (Erlich ve ark. 1991). PCR sonucunda elde edilen ürün, çoğaltılması 
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hedeflenen DNA parçası ile iki primerin toplam uzunluğu kadardır. Üç basamaktan 

(denaturation, annealing, primer extension) oluşan işlem, bir PCR devrini temsil eder. 

Bu işlem, genel olarak 25 ile 40 defa tekrar edilerek başlangıçtaki DNA dizisinden 

milyonlarca yeni DNA parçacığı çoğaltılır (Hadidi ve ark., 1995). 

1.4.2. DNA Dizin Analizi (DNA Sequencing) 

Populasyonlar arasındaki genetik farklılıkların tespit edilmesinde kullanılan 

etkin yöntemlerin başında DNA dizi analizi yöntemi gelmektedir. Zincirleme metodu, 

DNA düzeyinde değişim tespit etmede kullanılan en hassas tekniktir. DNA üzerinde ilgi 

duyulan bir bölgenin veya genin zincirleme metodu ile nükleotid dizilerin ortaya 

çıkarılması, bu bölgede mevcut olan polimorfızimi, azami düzeyde tespit etme imkânı 

sağlamaktadır. DNA zincirinin test edilmesinde en yaygın metot, dideoxy-termination 

metodudur (Avise ve ark., 1979). Bu metotta bir primer, çift sarmallı DNA'nın bir 

sarmalının sentezlenmesini başlatmak için kullanılmaktadır. Bu teknikle, bir primer 

kullanılmakta ve DNA sarmalının sadece biri sentezlenmektedir. DNA sentez 

reaksiyonlarında kullanılan normal nükleotitlere (dNTP) ek olarak, modifıke (dideoxy) 

nükleotidler (ddNTP) zincirleme reaksiyonuna eklenmektedir. Bu nükleotidlerin 

modifikasyonu, fosfat bantlarının formasyonuna engel olmaktadır, sentez, modifike 

nükleotidlerin eklenmesiyle sonlanmaktadır (dideoxy-termination). Zincir reaksiyonu, 

birbiriyle aynı olan dört reaksiyondan oluşmakta ve her bir reaksiyon farklı tüpler 

içerisinde gerçekleşmektedir. Her bir tüp içerisinde, normal nükleotidler (dATP, dTTP, 

dGTP, dCTP) ve çok düşük oranda reaksiyonu tamamlayıcı olarak modifike 

nükleotidler (ddATP, ddTTP, ddGTP, ddCTP) bulunmaktadır.    

 Bu yöntem laboratuar ortamında (in-vitro) gerçekleştirilen DNA replikasyonu 

işleminin kontrollü bir şekilde yarıda kesilmesi temeline dayanmaktadır. İkili sarmal 

DNA tek eksenli hale getirilmekte ve hedef DNA bölgesinin bir bölümü ile 

komplementer olan kısa bir DNA parçacığı, bu bölge ile hibrit oluşturmaktadır. Bu 

primer/hedef DNA (template) karışımı DNA polimeraz enzimi tarafından katalize 

edilen ve primere yeni nükleotidlerin ilave edilmesi temelinde 4 ayrı reaksiyon alt 

grubunda incelenmektedir. Her bir reaksiyonda 4 tip deoksinükleotidlere (dATP, dTTP, 

dGTP, dCTP) ilave olarak deoksinükleotidlerde var olan 3'OH grubunu taşımayan 

dideoksinükleotidler (ddATP, ddTTP, ddGTP, ddCTP) de bulunmaktadır. Yeni 
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sentezlenen DNA molekülü, ya primerin uç kısmı etiketlenerek ya da sentez sırasında 

etiketli deoksinükleotid ilave ederek radyoaktif etiketli hale getirilmektedir. Yeni DNA 

sarmalının sentezinin yapılması nükleotidlerin serbest 3' OH grubuna eklenmesi ile 

devam etmekte ve uzayan eksene ddNTP eklendiği zaman eksen uzaması 

sonlanmaktadır. Polimeraz reaksiyonu, ddNTP’lerin nadir ve rastgele ilave edildiği 

durumlarda yürütülmekte ve ayrıca farklı bazlarda sonlandırılan farklı uzunluklarda 

DNA molekülleri seti elde edilmektedir. Elektroforez sonucu, parçalar büyüklüklerine 

göre jel içerisinde yerlerini almaktadır. Jel üzerinde her bir bant sağ tarafta verilen ilgili 

parçayı ifade eder ve jel üzerinde okuma yapılarak, reaksiyona sokulan DNA sarmalının 

tamamının nükleotid zinciri tespit edilmiş olur.     

1.5. Nükleer DNA (nDNA) 

Nükleer genom, kemikli balıklarda doğrusal (lineer) şekilde olup yaklaşık 3-4 

milyon bç uzunluğundadır. Nükleer DNA, tekrarlı ve tekrarsız bölümlerden 

oluşmaktadır. Ökaryotik genomlarda tekrarlı DNA zincirinin varlığı 1960’lı yıllarda 

tespit edilmiş ve DNA Fingerprinting olarak tanıtılmıştır (Park ve ark., 1983). nDNA 

üzerinde bulunan bu dizilerin varlığı balık populasyonlarının genetik yapılarının 

incelenmesinde oldukça yaygın olarak kullanılmaktadır. Bu dizilerin bulundukları 

losilerin genelde kodlama yapmaması ve dolayısıyla bu losilerde görülen varyasyonun 

doğal seçilimden etkilenmemesi bunun en büyük sebeplerinden birisidir. Tüm bu 

özelliklerinden dolayı nükleer DNA tabanlı yürütülen moleküler çalışmalar, populasyon 

genetiği çalışmalarında oldukça önemlidir. 

1.6. Mitokondriyal DNA (mtDNA)  

Evrim çalışmalarında genomun en çok çalışılan kısımlarından biri mtDNA’dır 

(Wilson, ve ark.,1985). Ökaryotların çoğunda mtDNA çift iplikli, kapalı halkasal 

yapıda bulunur. Mitokondri DNA’sının %90’ından fazlası kodlama yapan bölgedir yani 

intron içermez. Büyüklükleri organizmalar arasında farklılık göstermekle beraber 

hayvan mtDNA’ sı 15-29 kb uzunluğunda olup, 22 tRNA, 2 rRNA ve oksidatif 

fosforilasyonda görev yapan ve 13 mRNA’yı kodlayan protein olmak üzere toplam 37 

genden oluşan bir moleküldür (Wallace, 1986). Protein genleri; sitokrom b, 7 NADH 

dehidrogenaz alt birimi, 3 sitokrom c oksidaz alt birimi ve 2 ATPaz alt biriminden 
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ibarettir. Mitokondriyal DNA haploidtir yani maternal kalıtılır ve doğal seçilime uğrar. 

Hayvan mtDNA’sı yüksek derecede korunmuş gen içeriği ve düzenine sahiptir (Boore, 

1999), rekombinasyon göstermez ve intron içermez (Moore, 1995, Sunnuck, 2000). 

Mitokondriyal DNA’nın etkili bir tamir mekanizmasından yoksun olması (Bogenhagen, 

1999), histon gibi koruyucu proteinlerin görülmemesi, iç mitokondriyal membranda 

meydana gelen oksidatif fosforilasyon ile açığa çıkan ve oldukça yüksek mutajenik 

etkiye sahip oksijen radikalleriyle fiziksel ilişki içerisinde bulunması (Richter, 1988), 

ayrıca mevcut mutant mitokondrinin etkisi ile mtDNA mutasyon hızının artması 

(Lightowlers ve ark., 1997) gibi faktörler, mtDNA’ da meydana gelen polimorfizmin 

nükleer DNA’dan daha yüksek oranda görülmesinin muhtemel sebeplerini 

oluşturmaktadır. mtDNA'nın evrim hızı nükleer DNA'ya göre 10-20 kat daha fazladır. 

Bunun nedeni, oksijen radikallerine daha fazla maruz kalması ve koruyucu 

mekanizmalarının olmamasıdır. Bu yüzden mtDNA mutasyonlara daha açıktır. Nükleer 

DNA'ya göre daha fazla mutasyona uğrayan mtDNA mutasyonlarının hızı 1 milyon 

yıllık süreçte ortalama % 2-4 oranındadır. Eğer iki organizma arasında % 1 oranda 

mtDNA farklılığı varsa bu 250.000-500.000 yıl önce bu iki organizmanın farklılaşmaya 

başladığını gösterir. Ek olarak nükleer genin her jenerasyonda farklı rekombinasyon 

göstermesi evrim çalışmalarında zorluk yaratırken, mtDNA'nın homoplazmik oluşu 

kullanılabilirliğini arttırmaktadır. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  Şekil 1.1. Balık mitokondrisinde (mtDNA) genlerin dizilimi (Meyer, 1993). 
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1.6.1. 16S rRNA 

 16S rRNA prokaryotlarda ribozomun küçük alt birimini oluşturur. PCR ile kısa 

sürede tüm gen kolaylıkla çoğaltılırken, genin uzunluğu da sekans analizindeki 

varyasyonlarda kayda değer bir analiz sağlar. Gendeki korunan bölgeler amplifikasyon 

için universal primer dizaynında kullanılabildiği gibi değişken bölgeleri de çeşitli türler 

veya populasyonlar arasındaki benzerlik ya da farklılıkları ayırt etmede kullanılabilir 

(Mylvaganam ve Dennis, 1992; Amann ve ark., 2000). mtDNA’ nın 16S rRNA bölgesi, 

populasyon genetiğinde yüksek taksonomik gruplara kadar değişen ilişkileri analiz 

etmek için kullanılmaktadır (Bermingham ve ark., 1997; Lydeard ve Roe, 1997). 16S 

rRNA geninin balık türleri ve populasyonlarını ayırt etmek için iyi bir markır olduğu da 

kabul edilmektedir (Ritchie ve ark., 1997; Tringali ve ark., 1999; Bernardi ve ark., 

2000; Hanel ve Sturmbauer, 2000; Farias ve ark., 2000; Streelman ve ark., 2002). 
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2. ÖNCEKİ ÇALIŞMALAR  

 Wheeler (1969), İngiltere’nin kıyısal kesimlerinde yayılış gösteren kırlangıç 

balığını kullanarak yaptığı araştırmasında, bu türün morfolojisi ve biyolojisi hakkında 

bazı bilgiler vermiştir. Bu familyanın tüm türlerinde başın üzerinde sert ve keskin 

dikenlerin bulunduğu ve söz konusu dikenleri preylerini avlamada silah olarak 

kullandıkları; İngiltere sularında maksimum boylarının 61 cm ve maksimum 

ağırlıklarının 2-2.5 kg arasında değiştiğini belirtmiştir. Ayrıca bu türün yaz aylarında 

yumurtladığını; yumurtaların küçük ve pelajik olduğunu; genç kırlangıç yavrularının 

fingerling safhasına kadar geçen kısa bir zaman dilimi için pelajik ve daha sonraları 

taban suyuna inerek demersal kesimde dağılış gösterdiklerini bildirmiştir.   

Froglia (1976), Orta Adriyatik'te genç Trigla lucerna bireylerinin beslenme 

özelliklerini araştırmış; yaptığı mide incelemeleri sonucunda, mideden çıkan besin 

içereğine dayanarak omnivor bir tür olduğunu ortaya koymuştur. 

 Papaconstantinou (1984), Yunanistan’ın Thermaikos Körfezi’nde yaptığı 

çalışmasında T. lucerna’nın yaş, büyüme ve üreme gibi çeşitli biyolojik özelliklerini 

belirlemeyi amaçlamıştır. Büyüme oranının erkek ve dişilerde farklı olduğu ve vücut 

uzunluğu-otolit boyu (R) ilişkisinin erkeklerde, L= 2.65+5.58*R dişilerde ise,                       

L= -43,9+7.04*R olarak hesaplanmıştır (L= vücut uzunluğu, R= otolit boyu). Üreme 

mevsiminin ekim ve haziran arasında gerçekleştiği; bu eylemin ocak ayında en yüksek 

yoğunlukta olmak üzere mayıs ayına kadar sürdüğü saptanmıştır. Dişilerde ilk eşeysel 

olgunluk yaşının IV ve erkeklerde ise bu yaşın III olduğu belirtilmiştir.  

 Atay (1985), kırlangıç balıklarının Akdeniz, Ege ve Marmara Denizi’nde bolca, 

kısmen de Karadeniz’de bulunduklarını; boylarının ise 65 cm’ye kadar ulaştığını 

bildirmiştir. Ayrıca bu familya üyelerinin eşeysel olgunluğa II-IV yaşlarında vardıkları; 

T. lucerna türünün maksimum 60 cm’ye ulaşılabildiğini ve genellikle 30 cm civarında 

olduğunu rapor etmiştir. 

Whitehead ve ark. (1986), kırlangıç balıkları üzerinde genel bir araştırma 

yapmıştır. Bu araştırmada bireylerin başının vücuda oranla geniş ve ventral yüzünün 

düz olduğunu; vücut üzerinde pek çok çizgi ve diken ile kemik plakaları içerdiğini; bazı 

türlerde burnun ileriye doğru uzamış olduğunu; ağızın terminal ve dişlerin villiform 

şeklinde olduğunu; iki adet dorsal yüzgeçleri olduğunu, birinci dorsal yüzgecin 8-11 

adet sert ışın ve ikinci dorsal yüzgecin ise 13-19 adet yumuşak ışın içerdiğini 
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belirtmiştir. Kırlangıç balıklarının maksimum 500m derinliklerde yaşadıkları, kumlu ve 

çamurlu zeminlerde bulundukları, pektoral yüzgeçleri yardımıyla besin aradıkları, 

besinlerini kabuklu ve yumuşakçaların oluşturduğunu ve juvenillerin kısa bir pelajik 

safhadan sonra sığ kıyısal suların dip kısımlarına göç ettiklerini ortaya koymuştur. 

Altun ve ark. (1996), Yumurtalık (Adana) Koyu’nda Eylül 1992-Eylül 1993 

tarihleri arasında gerçekleştirdikleri çalışmada, Trigla lucerna’nın bazı büyüme 

özelliklerini belirlemişlerdir. Bu çalışmada 348 birey yakalanmış, bireylerin I-V yaşları 

arasında dağılım gösterdiklerini bildirmişlerdir. Aynı çalışmada kırlangıç balığının 

kondisyon değerinin 0.863, eşeysel olgunluk yaşının ise I olduğu bulunmuştur. 

Serena ve ark., (1998) Tiran Denizi’ndeki Trigla lucerna türünün bazı 

biyoekolojik özelliklerini araştırmışlardır. İncelenen bireylerin boy-ağırlık ilişkisi                  

W = 0.0139 * L
2.8592

 bulunmuştur. Von Bertalanffy büyüme parametreleri ise K = 0.39, 

L∞= 65.9,  t0 = 0 olarak hesaplanmıştır. 

Serena ve ark. (1998), İtalya’nın Tuscany kıyılarında T. lucerna’nın bazı 

biyolojik özelliklerini belirlemek amacıyla bir çalışma yapmışlardır. Bu çalışmada, 

kırlangıç balığının 150 metreden daha sığ kesimlerde bulunan bir demersal tür 

olduğunu belirtmişlerdir. Bu bireylerden çeşitli metrik ölçümler almışlar; boy-ağırlık 

ilişkisini ve von Bertalanffy boyca büyüme sabitlerini hesaplamışlardır. Bu 

hesaplamada, boy-ağırlık ilişkisinin W=0.0139*L
2.8592

 ve von Bertalanfy boyca büyüme 

parametrelerin ise sırası ile L∞=65.9 cm, K=0.39 yıl
-1

 ve t0=0 yıl olarak tahmin 

etmişlerdir. 

Gilles ve ark. (2000), çalışmalarında Fransa, Tunus ve Cezayir’den temin edilen 

toplam 29 Epinephelus marginatus örneğinin sekans analizini yapmışlardır. Sekans 

analizi için sitokrom b (cyt b) geni kullanılmıştır. Analiz sonuçlarına göre; Fransa, 

Tunus ve Cezayir populasyonları arasında önemli derecede genetik farklılık 

bulunmuştur. 

İşmen ve ark. (2002), İskenderun Körfezi’nde gerçekleştirdikleri çalışmada 

Chelidonichthys lucerna türünün yaş kompozisyonu, büyüme parametreleri, 

yumurtlama zamanı, eşey oranı, ilk eşeysel olgunluğa erişme boyu ve fekonditesini 

araştırmışlardır. Bu araştırmada, örneklerin %58.2’sini dişilerin; %41.8’ini erkeklerin 

oluşturduğunu ve dişilerin toplam boyunun 8.0 ile 30.3 cm arasında; erkeklerin ise 8.3 

ile 21.2 cm arasında değiştiğini bildirmişlerdir. Boy-ağırlık ilişkisini dişi ve erkeklerde 
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ayrı ayrı hesaplamışlar ve erkeklerde W=0.0089*L
3.01

; dişilerde ise W=0.0095*L
2.99

 

eşitlikleriyle gösterilen ilişkileri bulmuşlardır. Otolitlerden elde ettikleri yaş verilerini 

von Bertalanffy boyca büyüme sabitlerini tahmin etmede kullanarak bu sabitlerin 

L∞=45.0cm, K=0.221yıl
-1

 ve t0=-0.581yıl olduğunu bulmuşlardır. Maksimum yaşın 

dişiler için IV; erkekler için III olduğunu tespit etmişler; ilk eşeysel olgunluğa 

erkeklerin 18 cm; dişilerin ise 20 cm toplam boyda ulaştıklarını bildirmişlerdir. 

İşmen ve ark. (2004), İskenderun Körfezi’nden (Doğu Akdeniz) örneklenen 

Kırlangıç� balıklarının (Chelidonichthys lucerna) yaş kompozisyonu, büyüme 

parametreleri, yumurtlama zamanı, cinsiyet oranları, ilk cinsi olgunluğa erişme boyları 

ve fekonditesi araştırmışlardır. Erkek ve dişilerin boy (L) ve ağırlık (W) ilişkisi sırasıyla 

W = 0.0089*L
3.01

 ve W = 0.0095*L
2.99

 olarak saptanmıştır. Otolitlerden elde edilen yaş 

verileri ile von Bertalanffy büyüme parametreleri L∞ = 45,0 cm, K = 0,221, t0 = -0,581 

olarak bulunmuştur. Erkeklerin 18 cm, dişilerin ise 20 cm total boyda ilk cinsi 

olgunluğa ulaştıkları saptanmıştır. Aylık gonadosomatik indeks değerleri, yumurtlama 

zamanının yoğun olarak Aralık ve Mayıs ayları arasında olduğu belirtilmiştir. Fekondite 

(F) - boy ilişkisi, logF = -2,512 + 5,58logL (r = 0.94) olarak saptanmıştır.  

Aboim ve ark. (2005), Kuzey Atlantik’te 5 farklı bölgeden (Azor Adaları, 

Madeira, Portekiz, Yeşil Burun Adalarıve Kuzeybatı Atlantik) toplanan Helicolenus 

dactylopterus populasyonlarının genetik yapı analizini mtDNA sekans analizi 

metoduyla gerçekleştirmişlerdir. Çalışmada cyt b geni kullanılmıştır. Genetik analizler 

sonucunda populasyonlar arasında önemli derecede bir genetik farklılık bulunmamıştır 

Bastacı (2005), İskenderun Körfezi ve Karataş kıyılarından örneklenen kırlangıç 

balığının Chelidonichthys lucerna türünün yumurtlama zamanı, eşey oranları, ilk 

eşeysel olgunluk boyu, fekondite, yaş kompozisyonu, büyüme parametreleri ve ölüm 

oranlarını incelemiştir. Erkeklerin ilk eşeysel olgunluğa 16.8cm; dişilerin ise 16.5cm’lik 

toplam boyda iken ulaştıkları; aylık ortalama Gonadosomatik İndeks değerlerinden, 

yumurtlamanın yoğun olarak Ocak-Mart ayları arasında gerçekleştiği saptanmıştır. Dişi 

ve erkek bireylerin von Bertalanffy boyca ve ağırlıkça büyüme parametrelerinin 

sırasıyla L∞= 64.11cm, K= 0.062 yıl
–1

, t0= -2.29 yıl ve W∞= 2755g olduğu; her iki eşey 

için de III yaş grubunun baskın olduğu bulunmuştur. Erkek ve dişilerle bunların 

toplamının Boy -Ağırlık ilişkisinin sırasıyla W= 0.0054*L
3.1751

, W= 0.007*L
3.0774

 ve 

W= 0.007*L
3.1335

 şeklinde olduğu saptanmıştır. Ayrıca ölüm oranlarından doğal 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Aboim%20MA%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=15813775
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nedenlerle olanı M=0.2988 yıl
-1

; balıkçılık nedeniyle olanı F=0.1406 yıl
-1

 ve toplam 

ölüm oranı ise Z=0.4394 yıl
-1

 olarak saptanmış; böylece stoktan yararlanma düzeyinin 

E=0.32 yıl
-1

’lik bir değere eşit olduğu ve dolayısıyla ilgili stoktan yetersiz düzeyde 

yararlanıldığı bulunmuştur. 

Eryılmaz ve Meriç (2005), Marmara Denizi’ndeki Chelidonichthys lucernus ’un 

yaş, büyüme, boy-ağırlık ilişkisi, kondisyon faktörü, eşey oranları, ilk eşeysel olgunluk 

yaşı ile boyu ve üreme süresini incelenmişlerdir. Örneklerin yaş kompozisyonunun 1-6 

arasında dağılım gösterdiği belirlenmiştir. Boy-ağırlık ilişkisi W=0.0092 * L
3.019

 olarak 

saptanmıştır. Von Bertalanffy büyüme parametreleri L∞=61.3 cm, K= 0.17 yıl
-1

,         

t0= -0.04 bulunmuştur. 

Su ve ark. (2005), çalışmalarında bir istiridye türü olan Crassostrea rivularis 

populasyonlarının DNA sekans analizi yöntemini kullanarak genetik analizini 

yapmışlardır. Çalışmada Qinzhou Körfezi, Zhenhai Körfezi, Changsha Körfezi ve İnci 

Nehri Halici bölgelerindentoplamda 105 birey incelenmiştir. Sekans analizinde mtDNA 

16S rRNA geni kullanılmıştır. Çalışmanın sonucunda Qinzhou Körfezi populasyonu ile 

diğer populasyonlar arasında önemli derecede genetik farklılık bulunmuştur.  

Maggio ve ark. (2006), Epinephelus marginatus türünün Atlantik ve 

Akdeniz’deki 5 farklı bölgeden elde edilen populasyonlar arasındaki genetik ilişkiyi 

DNA sekans analizi ve RFLP metotlarıyla araştırmışlardır. Sekans analizinde mtDNA 

sitokrom b (cyt b) geni kullanılırken RFLP analizinde ND2 geni kullanılmıştır. RFLP 

tekniğine dayalı analiz sonucunda Atlantik ve Akdeniz populasyonları arasında önemli 

derecede farklılık bulunurken sekans analizi sonucunda önemli bir farklılık 

bulunmamıştır. Akdeniz’deki 5 bölgenin populasyonları arasında ise her iki teknikte de 

önemli farklılıklar bulunmuştur. 

Inoue ve ark. (2007), Japonya’da 3 farklı örnekleme bölgesinden elde edilen 

ıstakoz türü olan Panulirus japonicus populasyonlarının, sekans analizi metoduyla 

genetik yapılarını incelemişlerdir. Sekans analizinde mtDNA COI geni kullanılmıştır. 

Çalışmanın sonucunda bu 3 populasyon arasında genetik farklılığa rastlanılmadığı 

gösterilmiştir. 

İlhan ve Toğulga (2007), İzmir Körfezi’nde gerçekleştirdikleri çalışmalarında 

Chelidonichthys lucernus türünün yaş, büyüme ve üreme özelliklerini incelemişlerdir. 

Maksimum yaş dişi bireyler için V; erkek bireyler için III olarak belirlenmiştir. Dişi ve 
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erkek bireyler için boy-ağırlık ilişkisi sırasıyla, W=0.0051*L
3.245

 ve W=0.0053*L
3.237

 

bulunmuştur. Dişi, erkek ve tüm bireyler için von Bertalanffy büyüme parametreleri, 

Lt=49.09(1-e
-0.186(t+1.484

)); Lt=31.44(1-e
-0.886(t+0.886

)) ve Lt=52.12(1
-e-0.163(t+1.609

)) 

bulunmuştur. Tüm bireyler için büyüme performans indeksi 2.646 olarak saptanmıştır. 

Gonadosomatik indeks değerlerine göre yumurtlama periyodunun Aralık-Mart 

aylarında gerçekleştiği belirtilmiştir.  

Boudaya ve ark., (2008), Gabes Körfezi’nde (Tunus) gerçekleştirdikleri 

çalışmalarında Chelidonichthys lucerna türünün büyüme üreme özelliklerini 

araştırmışlardır. İncelenen örneklerde dişi bireylerin yaşları 0.5-9 arasında; erkek 

bireylerin ise 1-7 arasında değiştiği bulunmuştur. Dişilerde von Bertalanffy büyüme 

parametreleri L∞= 40.26; K= 0.06 ve t0= -3.03; erkeklerde ise L∞= 46.16; K= 0.059 ve 

t0= -1.32 olarak hesaplanmıştır. Yumurtlama periyodu Ekim-Mayıs ayları arasında 

saptanmış olup Ocak ayında en yüksek seviyeye ulaştığı gözlenmiştir.  

 Çiçek ve ark., (2008), Mersin Körfezi’nde gerçekleştirdikleri çalışmalarında 

Chelidonichthys lucernus türünün yaş, büyüme ve üreme özelliklerive mortalite 

oranlarını incelemişlerdir. Bireylerin yaş kompozisyonunun 0-V arasında değişkenlik 

gösterdiği belirlenmiştir. Boy- ağırlık ilişkisi dişi bireyler için, 0.0114*L
2.9173

; erkek 

bireyler için, W = 0.0094*L
2.9883

 ve tüm bireyler için W = 0.0129*L
2.8735

 bulunmuştur. 

VonBertalanffy büyüme parametreleri dişi bireyler için, L∞ = 46.42 cm, W∞ = 832.13, 

K = 0.157 yıl
-1

 ve t0 = -1.569; erkek bireyler için L∞ = 56.77 cm, W∞ = 1728.32, K = 

0.121 yıl
-1

 ve t0 = -1.646 yıl; tüm bireyler için ise L∞ = 42.25 cm, W∞ = 605.90, K = 

0.196 yıl
-1

 ve t0= -1.351 yıl olarak hesaplanmıştır. Gonadosomatik indeks değerlerinden 

üremenin Şubat-Mayıs ayları arasında gerçekleştiği bulunmuştur. Total mortalite (Z) 

1.19, avcılık mortalitesi (F) 1.09 bulunmuştur.  

Xiaodong ve ark., (2008),  çalışmalarında Çin’in güney kıyılarından 3 farklı 

bölgeden toplanan deniz solucanı türü olan Sipunculus nudus populasyonlarının genetik 

yapılarını araştırmışlardır. mtDNA 16S rRNA geni kullanılarak yapılan çalışmada 

populasyonlar arasında önemli derecede farklılık bulunmuştur.  

Vallisneri ve ark., (2011), Adriyatik Denizi’ndeki Chelidonichthys lucerna 

türünün vücut şekli, cinsi olgunluk ve beslenme kompozisyonunu araştırmışlardır. İlk 

cinsi olgunluk boyu dişilerde 27 cm iken erkeklerde 22 cm olarak belirlenmiştir. Besin 

kompozisyonlarının ise krustasealar, balıklar ve molluskalardan oluştuğu bulunmuştur.
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 Stagioni ve ark. (2012), Adriyatik Denizi’nde Chelidonichthys lucerna türünün 

beslenme özelliklerini incelemişlerdir. Beslenme aktiviteleri jüvenillerde, ergin 

bireylere göre daha yoğun bulunmuştur. En önemli besinlerini krustasealardan 

Goneplax rhomboides, Liocarcinus spp., Philocheras spp. türleri; teleost türlerden ise 

Engraulis encrasicolus ve Gobius niger türlerinin oluşturduğunu saptamışlardır. 
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3. Materyal ve Yöntem 

 Araştırma Mustafa Kemal Üniversitesi, Deniz Bilimleri ve Teknolojisi 

Fakültesi, Moleküler Ekoloji ve Balıkçılık Genetiği Laboratuarı’nda yürütülmüştür. 

3.1. Materyal 

3.1.1. Chelidonichthys lucerna Türünün Sistematikteki Yeri 

Çalışmada kullanılan kırlangıcın sistematikteki yeri aşağıda verilmiştir. 

ÂLEM  : Animalia 

ŞUBE  : Chordata 

ALT ŞUBE : Vertebrata 

SINIF  : Actinopterygii 

TAKIM : Scorpaeniformes 

FAMİLYA : Triglidae 

CİNS  : Chelidonichthys  

TÜR  : Chelidonichthys lucerna (Linnaeus, 1758)    

3.1.2. Kırlangıç (C. lucerna)’ı Diğer Kırlangıç Türlerinden Ayıran Özellikler 

Diğer türlerden farklı olarak, paralel çizgiler sırttan karına kadar uzanır. Yanal 

hat boyunca 58-64 adet pul bulunur fakat dikey olarak genişlememiştir 

Dorsal yüzgeçlerin içine gömüldüğü kanal boyunca yaklaşık 26 adet oluk ışın 

bulunur. Operkulum kenarındaki kleitral diken kısadır. 
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Şekil 3.1. Çalışmada kullanılan Chelidonichthys lucerna’nın genel görünüşü. 

 

3.1.3. Coğrafik Dağılım Alanı 

 Kırlangıç; Akdeniz, Karadeniz ve Doğu Atlantik'te Norveç’ten Senegal’e kadar 

dağılım gösteren demersal türdür (Serena ve ark., 1998). Ülkemizde ise tüm 

denizlerimizde dağılım göstermektedir (Turan, 2007). 20-300 m arasında değişen 

derinliklerde bulunan, sürüler halinde ve çoğunlukla kum, çamurlu kum veya dipteki 

çakıl zeminlerde yaşayan ticari açıdan önemli demersal bir türdür (Richards ve Saksena, 

1990). 

3.1.4. Örnekleme Bölgeleri         

Kırlangıç örnekleri, Doğu Akdeniz’i temsilen İskenderun Körfezi, Batı 

Akdeniz’i temsilen Antalya Körfezi, Ege Denizi’ni temsilen İzmir Körfezi, Marmara 

Denizi’ni temsilen İstanbul, Karadeniz’i temsilen de Akçakoca’ya gidilmek suretiyle 

temsil edilmiştir. Örneklemeler, gerek fanyalı uzatma ağıyla avcılık yapan balıkçılardan, 

gerekse trol avcılığı yapan teknelerle balığa çıkılarak veya satın alınarak populasyonları 

temsilen 25’er adet olmak üzere 5 populasyondan toplam 125 adet yapılmıştır.  

 Örneklerin toplandığı istasyonlar Şekil 3.2’de harita üzerinde verilmiştir. 

Örneklerin kodu, avlandıkları bölgelerin koordinatları, avlanma tarihleri ve avlanma 

metotları Çizelge 3.1’de verilmiştir. 
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Çizelge 3.1. Kırlangıç (Chelidonichthys lucerna)’ın populasyonlara göre örnekleme 

bilgileri 

Örnekleme Alanları Populasyon  

Kodu 

Bölgelerin 

Koordinatları 

Avlanma 

Tarihleri 

Avlanma 

Metotları 

Karadeniz 

 
KD 

41
0
 8’ 24’’ K 

31
0
 2’ 57’’ E 

28.11.2013 Uzatma Ağı 

Marmara Denizi 

 
MD 

40
0
 59’ 89’’ K 

28
0
 59’ 72’’ E 

03.04.2014 Trol 

Ege Denizi 

 
ED 

38
0
 49’ 24’’ N 

26
0
 33’ 27’’ E 

06.02.2014 Trol 

Akdeniz 

(Antalya) 
AD1 

36
0
 48’ 45’’ N 

30
0
 41’ 11’’ E 

20.03.2014 Trol 

Akdeniz 

(İskenderun Körfezi) 
AD2 

36
0
 34’ 29’’ N 

35
0
 50’ 08’’ E 

12.04.2013 Trol 

 

 

 

 

 

Şekil 3.2. Kırlangıç (Chelidonichthys lucerna)’ın örnekleme alanları ● KD: Karadeniz, 

MD: Marmara Denizi, ED: Ege Denizi, AD1: Akdeniz (Antalya), AD2: Akdeniz 

(İskenderun Körfezi) 
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3.1.5. Kullanılan Araç ve Gereçler 

Genetik çalışmada DNA elektroforezis tankı, güç kaynağı, UV transilluminator 

cihazı, vorteks cihazı, inkübatör, mikrosantrifüj cihazı, hassas terazi ve PCR cihazı 

kullanılmıştır. Kullanılan cihazların teknik özellikleri Çizelge 3.2’de gösterilmiştir. 

 

Çizelge 3.2. Kullanılan cihazların teknik özellikleri 

Cihaz İsmi Teknik Özellikler 

DNA Elektroforezis Tankı 15 x 6 x 9 cm 

UV görüntüleyici 24.1 x 33.7x 12.1 cm 

Mikrosantrifüj 100-15000 rpm 

Hassas Terazi Hassasiyet 0.1 mg 

İnkübatör 120lt / 80 
O
C 

PCR Cihazı 48 Tüplük 

Otoklav Max. 120 
O
C 

 

3.2. Yöntem 

3.2.1. Örneklerin Elde Edilmesi ve Korunması 

Toplanan balık örnekleri, fiziksel ve biyolojik bozulmayı önleme amacıyla ayrı 

ayrı etiketlenmiş ve polietilen torbalara yerleştirilmiştir. Örnekler kıyıya ulaşıncaya 

kadar teknedeki dondurucuya veya buza konulmuş, kıyıya geldikten sonra ise 

laboratuara ulaşıncaya kadar soğuk taşıma kabında (buzda) muhafaza edilerek 

laboratuara getirilmiş ve derin donduruculara yerleştirilmiştir. Türlerin tanısı ve 

sistematik ayrımı Cerro, (1997) ile Turan ve ark., (2007)’ye göre yapılmıştır. 

Laboratuara getirilen örneklerin tür tayini yapıldıktan sonra genetik analiz için doku 

örnekleri alınmış ve % 95’lik etil alkolde vida kapaklı tüpler içerisinde +4 °C’de 

muhafaza edilmiştir. Bunun dışında balık örneklerinden yaş doku örnekleri alınıp bu 

örnekler derin dondurucuda (-20°C) muhafaza edilmiştir. 
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3.2.2. Genetik İnceleme 

3.2.2.1. Mitokondrial DNA’nın Ekstrakte Edilmesi 

 MtDNA’nın elde edilmesinde Blin ve Stafford (1976) tarafından verilen standart 

fenol kloroform yöntemi uygulanmıştır. Kırlangıç örneklerinin kas dokusundan alınan 

ve %95’lik etil alkol içerisinde vida kapaklı tüplerde muhafaza edilen dokulardan 

yaklaşık 50 mg, otoklavlanan eppendorf tüpler içerisine alındıktan sonra üzerlerine 

sırasıyla 300 μl CTAB (20 g/l CTAB; 1.4 M NaCl; 100 mM Tris-HCl pH 8.0; 20 mM 

EDTA) tampon çözeltisi, 50 μl Proteinase K ve 30 μl RNase A ilave edilip cam çubuk 

aracılığıyla ezilmiştir. Daha sonra örnekler vortekslenip önceden 37.5ºC’ye ayarlanan 

inkübatörde 1 gece bekletilmiştir. Etüvden alınan örnekler vortekslenip 380 μl fenol 

kloroform isoamil alkol (25:24:1) ilave edilip 15 dakika ters düz edilmek suretiyle 

karıştırılmıştır. Daha sonra 12000 rpm’de 10 dakika santrifüj edilen örneklerin üst 

tabakaları farklıtüplere alınarak üzerlerine 380 μl kloroform isoamil alkol (24:1) ilave 

edilerek tekrar 15 dakika ters düz edilmek suretiyle karıştırılmıştır. Daha sonra örnekler 

12000 rpm’de 10 dakika santrifüj edilerek üst tabakalar yeni eppendorf tüplere 

aktarılmıştır. Bu işlemden sonra örneklerin üzerlerine, derin dondurucuda muhafaza 

edilen %100’lük etanol den 1 ml eklenip derin dondurucuda 2 saat bekletilmiştir. Derin 

dondurucudan çıkarılan örnekler 12000 rpm’de 10 dakika santrifüj edilerek içlerindeki 

sıvı dikkatle boşaltılarak yine derin dondurucuda muhafaza edilen bu sefer %70’lik 

etanolden 1 ml eklenip 12000 rpm de 3 dakika santrifüj edilmiştir. Santrifüj işleminden 

sonra dikkatlice tüplerdeki sıvı boşaltılarak tüpler peletlerin kuruması için desikatörde 

bir süre vakumlanmıştır. Daha sonra kuruyan peletlerin üzerine 100 μl TE buffer 

eklenerek mitokondrial DNA ekstraksiyonu tamamlanmıştır. 

3.2.2.2. DNA’nın Kalite Tayini 

DNA örneklerinin miktarı belirlendikten sonra kalitesinin tespiti için % 0.7’lik 

agaroz jel hazırlanmıştır. Bunun için 0.175 gr agarose, 25 ml saf su ile karıştırılıp 

mikrodalga fırında köpürüp saydamlaşana kadar bekletilmiştir. Saydamlaşan jel üzerine 

0.5 ml seyreltilmiş 1x TBE Buffer ve 1.5 μl Ethidium Bromür eklenerek 60ºC’ yekadar 

soğutulan jel 15x6x9 cm ebatlarındaki elektroforez küveti içerisine dökülerek soğumaya 

bırakılmıştır. Jel soğuduktan sonra, içerisinde seyreltilmiş 1x TBE tamponu bulunan 

elektroforez tankına koyulmuş ve 3 μl DNA örneğinden 6 μl’lik yükleme tamponu 



27 

 

çözeltisinden karıştırılarak sırasıyla jeldeki kuyucuklara yerleştirilmiştir. Elektrik 

akımının gerçekleşmesi için, güç kaynağı 10 dk süre ile 25 mA ve 50 V’a ayarlanmıştır. 

Elektroforetik göç tamamlandıktan jel, elektroforez tankından dikkatlice alınmış ve UV 

transilluminatör cihazında, UV koruyucu maske ile örneklerin DNA yapıları 

gözlenmiştir (Şekil 3.3). 

 

 

Şekil 3.3. Ekstrakte edilen total DNA’nın agaroz jel üzerinde kontrolü 

 

3.2.2.3. Polimeraz Zincir Reaksiyonu İle 16S rRNA Geninin Çoğaltılması 

 Kırlangıç populasyonları arasındaki genetik farklılığın derecesini belirlemek 

amacıyla mitokondrial DNA (mtDNA) 16S rRNA geni kullanılmıştır. DNA 

ekstraksiyonundan sonra, universal primerler kullanarak PCR Metodu ile mtDNA 16S 

rRNA genleri çoğaltılmıştır (Saiki ve ark. 1988). PCR ile uygulamasında; ilk önce 

94°C’de 5 dakika denatürasyon (1 döngü) ve bunu takiben 94°C’de 1 dakika strand 

DNA denatürasyonu, 50°C’de 1 dakika primer bağlanma sıcaklığı sıcaklığı, 72°C’de 1.5 
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dakika ilk uzama (40 döngü) ve 72°C’de 5 dakika (1 döngü) son uzama safhası 

izlenmiştir. PCR ürünleri agaroz jel üzerinde kontrol edilmiştir (Şekil 3.4). 

 

 

Şekil 3.4. PCR sonrası elde edilen PCR ürününün agaroz jel üzerinde kontrolü 

 

 Bunun için aşağıda dizinleri verilen universal primerlerden yararlanılmıştır. 

Primerler MACROGEN (Güney Kore) firmasından sağlanmıştır. 

16S rRNA-A: 5’-CG (CT) AAG GGA A (ACT) G CTG AAA-3’ 

16S rRNA-B: 5’-CCG GTC TGA ACT CAG ATC ACG TAG-3’ 

3.2.2.4. DNA Dizin Analizi (Sequencing) 

 Genom sekansının belirlenmesinde en yaygın kullanılan yöntem Sanger-Coulson 

zincir sonlama metodudur. Bu yöntem ile tek seferde dizi analizi yapılamayacak kadar 

büyük olan DNA’lar önce küçük parçalara bölünür. Elde edilen her bir parça bir 

plazmite klonlanır. Klonlanan plazmitler tek tek dizilenir. Bu dizilerin biyoinformatik 

analizlerle bir araya getirilmesiyle uzun DNA parçasının dizisi elde edilir. Bu diziler 
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kapiller jel elektroforezi kullanılarak okunur. Dizi analiz yönteminin hassasiyeti ve 

verdiği güvenilir sonuçlar bu yöntemin kullanımı oldukça yaygınlaştırmıştır. Artan 

analiz sayısı, uzun zaman ve yüksek iş gücü gerektirir. Bu gelişmeler sonucunda 

otomasyon kaçınılmaz olmuş ve otomatik DNA dizi analizleri uygulamaları 

yaygınlaşmıştır. Otomatik analizde de Sanger’in enzimatik DNA sentezine dayanan 

zincir sonlanma yöntemi kullanılmıştır. Otomatik DNA dizi analiz cihazları basit 

olarak, sabit bilgisayarda yüklü programlar ile bu programların yönettiği elektroforez 

sistemini içerir. Elektroforetik ünitelerde bulunan lazer ışık kaynağı ile monokromatik 

bir ışık oluşturulur. Söz konusu DNA’nın bulunduğu jelmatriks bu monokromatik ışık 

ile taranır. Elektroforez süresince DNA’ya bağlanan floresan boya ışık ile taranan 

bölgeye geldiğinde uyarılır. Uyarılan boya kendi için karakteristik olan dalga boyunda 

ışığı geri yansıtır. Yansıyan bu ışık demeti bir detektör tarafından kaydedilir. 

Kaydedilen veriler bilgisayar programları ile değerlendirilerek sonuçlar grafiksel ya da 

matematiksel olarak bilgisayar ekranına aktarılır. DNA dizianalizi cihazlarında 6 bazdan 

1000 baza kadar güvenli okuma yapılabilmektedir (Sambrook ve ark., 1989). 

 

 

Şekil 3.5. DNA dizin analizi sonucu elde edilen 16S rRNA gen bölgesinin parça 

kromotografisinden bir örnek. 

 

3.2.3. Genetik Verilerin Analizi 

 Genetik verilerin analizinde BioEdit ve MEGA bilgisayar paket programı 

kullanılmıştır (Hall, 1999; Tamura ve ark., 2011). Hardy-Weinberg dengesinden 

sapmaları ve populasyonlar arasındaki allozimik farklılaşmayı tespit etmek için Fisher’s 

exact testi kullanılmıştır (Raymond ve Rousset, 1995).  
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 Nei (1978)’nin genetik benzerlik (D1) ve genetik uzaklık (DN) katsayısı 

kullanılarak populasyonlar arasındaki genetik benzerlik ve farklılaşmanın derecesi 

belirlenmiştir. Populasyonlar arasındaki ilişkiyi göstermek üzere Cluster analizi ile 

Komşu katılımlı soyağacı (Neighbour Joining tree) oluşturulmuştur. 

3.2.4. Morfolojik İnceleme 

Araştırmada Kırlangıç populasyonları arasındaki morfolojik farklılaşmanın 

derecesi, Truss Network Sistemi (Strauss ve Bookstein, 1982; Turan, 1999, Turan, 

2004) ile incelenmiştir. Balık materyali önceden hazırlanmış straforun üstüne 

yerleştirilen asetat tabakaya yerleştirildikten sonra Truss metoduna göre belirlenmiş 13 

farklı nokta iğne yardımıyla işaretlenmiştir (Şekil 3.6) Daha sonra bu noktalar 

arasındaki mesafeler 0.1 mm hassasiyetli cetvel yardımıyla ölçülmüştür. Bunun dışında 

her balığın göz çapı (GÇ), gözler arası mesafe (GAM), baş genişliği (BG), baş 

yüksekliği (BASYUK), baş uzunluğu (BASUZ), dorsal 1 uzunluğu (D1UZ), pektoral 

uzunluğu (PEKUZ), ventral yüzgeç ilk ışın uzunluğu (VENTISIUZ), ventral yüzgeç son 

ışın uzunluğu (VENTSONISUZ), operkulum diken uzunluğu (OPERDIKUZ) ölçümleri 

de 0.01 mm hassasiyetli kumpas ile her bir balığın ağırlığı ise 0.05 gr hassasiyetli terazi 

yardımıyla alınmıştır. 

 Meristik karakterlerden dorsal 1, dorsal 2, kaudal, anal, ventral ve pektoral 

yüzgeç ışın sayıları ile solungaç diken sayısı, omur sayısı, serbest pektoral ışın sayısı, 

dorsal oluk ışın sayısı, operkulum diken sayısı ve ağız ön ışın sayıları belirlenmiştir. 
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Şekil 3.6. Truss Metodu’na göre kırlangıç üzerindeki Truss ölçümleri ve oluşturulan 

ölçüm ağı (1. Burnun en üst ucu; 2. Neurocranium’dan sonra gelen kısım; 3. Dorsal 1 

başlangıcı; 4. Dorsal 1 sonu; 5. Dorsal 2 başlangıcı; 6. Dorsal 2 sonu; 7. Kuyruk 

yüzgecinin sırt bölümüne ait ön kısmı; 8. Omurga kemiğinin son kısmı; 9. Kuyruk 

yüzgecinin karın bölümüne ait ön kısmı; 10. Anal yüzgecin sonu; 11. Anal yüzgecin 

başlangıcı; 12. Ventral yüzgecin başlangıcı; 13. Çene kemiğinin en son bitim noktası.) 

3.2.5. Morfolojik Verilerin Analizi   
3.2.5.1. Morfolojik Verilerin Çok Değişkenli Analizi 

Analizler her balık örneğinden Truss sistemi ile alınan 28 farklı morfometrik 

karakter ve 13 meristik karakter üzerinde yapılmıştır. Farklı populasyonlar arasındaki 

genetik ilişkinin şeklini ve derecesini bulmada Ana Bileşenler Analizi (ABA) ve 

Kümelerarası Korelasyon Analizi (KKA) kullanılmıştır. ABA (Ana Bileşenler Analizi) 

populasyonlar arasında farklılık oluşturan morfometrik karakterleri tespit etmekte 

kullanılmaktadır (Somers, 1986). KKA (Kümelerarası Korelasyon Analizi) ise, 

populasyonlan sahip oldukları morfolojik farklılıklara göre ayırt etmektedir.  

Ölçümü yapılan türlerin çok değişkenli analizlerinde, Ana Bileşenler Analizi 

(ABA), Kümelerarası Korelasyon Analiz (KKA) ve Tek Değişkenli Varyans Analizi 

(VA) kullanılmıştır. İlgili hesaplamalar "SPSS, Statistica for Windows Version 20.0" ve 

Excel Windows 2010 paket programları ile yapılmıştır. 

 

 

 

1 

2 3 
4 5 

6 7 

8 

9 10 

11 12 
13 
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4. Araştırma Bulguları ve Tartışma 

4.1. Morfolojik Bulgular 

Populasyonların ayrımında kullanılan meristik karakterlerin değerleri Çizelge 

4.1’de verilmiştir. Çizelge 4.1’e göre dorsal 1 ışın sayısı, ventral ışın sayısı, serbest 

pektoral ışın sayısı, operkulum diken sayısı tüm populasyonlarda eşit çıkmıştır, bu da bu 

karakterlerin C. lucerna populasyonlarının ayrımında etkili olmadığını göstermektedir. 

Turan ve ark. (2007)’de 2. dorsal ışın sayısı 16-17 arası değişim gösterirken,  çalışmada 

15-18 değişim gösterdiği görülmüştür.   

Populasyonların tamamı omur sayıları bakımından ele alındığında minimum 

değer 29, maksimum değer ise 36 ile İskenderun populasyonunda gözlenmiştir. Turan 

ve ark. (2007)’ ye göre C. lucerna türünün omur sayısı 33-34’tür.  

Solungaç diken sayısı ise populasyonların tamamı ele alındığında Turan 

(2007)’nin belirttiği gibi 7-11 aralığında bulunmuştur. 

 Meristik karakterlerden omur sayısı incelendiğinde İskenderun populasyonu 

örneklerinde en farklı değişim genişliği (minimum 29 – maksimum 36) gözlenmiştir. 

Turan ve ark. (2007)’ye göre C. lucerna türünün omur sayısı 33-34 aralığında olduğu 

belirtilmekte ve bu da morfolojik karakterlerin değişim gösterebildiğini 

desteklemektedir.  
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Çizelge 4.2. Morfometrik ve meristik karakterlerin etkinlik derecelerine göre, ana 

bileşenler analizi (ABA) sonucu sıralanışı. 

Değişkenler AB2 AB3 AB4 AB5 AB6 AB7 AB8 

6_9 0.147 -0.216 -0.176 0.110 0.181 0.265 -0.072 

6_7 0.202 -0.258 -0.311 0.114 0.075 0.156 -0.033 

6_10 0.257 -0.134 -0.159 0.336 0.091 0.077 0.025 

7_10 -0.141 -0.301 -0.226 0.389 -0.203 -0.202 0.161 

9_10 -0.112 -0.366 -0.245 0.401 -0.163 -0.176 0.094 

7_9 -0.264 0.093 0.185 0.344 -0.023 0.263 0.051 

1_2 -0.057 -0.101 0.068 0.209 0.013 0.069 -0.21 

3_13 0.137 0.443 -0.201 0.445 -0.296 -0.063 -0.099 

BG 0.225 -0.278 0.154 0.058 0.286 -0.087 -0.013 

OPERDIKUZ 0.359 -0.323 -0.129 -0.046 -0.271 0.031 0.224 

2_13 0.123 0.103 -0.282 0.336 -0.074 0.292 -0.045 

GC 0.047 -0.368 0.135 0.381 0.226 0.175 0.178 

OS 0.056 -0.195 0.155 0.214 -0.242 -0.165 -0.299 

6_11 -0.808 0.086 -0.020 0.235 0.114 -0.065 0.039 

3_11 0.719 0.485 0.360 -0.039 -0.027 -0.058 0.032 

11_12 0.694 0.332 0.129 -0.243 0.065 -0.314 0.209 

10_11 -0.678 0.204 -0.059 -0.035 0.343 0.250 -0.12 

5_6 -0.551 0.307 0.445 0.016 -0.051 -0.123 0.21 

AGZONISSAY -0.464 0.295 0.011 0.064 0.020 0.030 0.152 

PIS -0.444 0.328 -0.341 0.233 -0.054 -0.166 0.062 

4_11 0.409 0.645 0.350 0.130 -0.068 0.149 0.144 

5_11 0.230 0.585 0.307 0.324 0.166 0.059 -0.003 

3_12 0.091 0.571 -0.273 0.526 0.268 0.153 -0.083 

GAM 0.194 -0.508 0.469 0.292 0.295 0.028 0.007 

5_10 -0.229 0.490 0.403 -0.194 0.330 0.363 0.049 

4_12 0.208 0.471 -0.410 0.276 0.464 -0.328 -0.06 

1_13 0.030 -0.467 -0.268 -0.245 0.259 0.332 -0.086 

VENTIS1UZ 0.226 -0.370 0.158 0.195 0.250 0.004 0.258 

2_3 0.335 0.069 -0.527 0.016 -0.124 0.217 0.054 

SDS -0.054 0.261 -0.481 -0.220 0.010 0.095 0.111 

8_9 -0.075 0.024 0.447 0.361 -0.094 0.069 0.01 

PEKUZ 0.118 -0.312 0.381 0.229 0.162 -0.234 -0.017 

VENTSONISUZ -0.049 -0.195 -0.023 0.365 -0.044 0.153 0.296 

12_13 0.122 0.060 0.285 0.195 -0.697 -0.086 -0.208 

2_12 0.344 0.036 -0.099 0.268 -0.301 0.470 -0.236 

BASUZ -0.012 0.007 -0.038 0.125 0.003 -0.015 0.689 

3_4 0.303 0.160 -0.162 0.144 0.401 -0.345 -0.443 

AIS 0.054 -0.050 0.292 -0.094 -0.085 0.200 -0.195 

4_5 -0.002 0.307 0.006 -0.156 -0.314 0.340 0.229 

DOROLISSAY -0.302 -0.038 0.172 -0.055 -0.013 -0.213 0.023 

BASYUK 0.143 -0.093 0.163 0.198 0.035 -0.107 0.278 

D1UZ 0.341 0.082 -0.276 -0.037 0.184 -0.050 0.306 

7_8 -0.140 -0.131 0.378 0.257 0.102 0.132 -0.164 

D2IS 0.185 -0.067 0.289 -0.175 0.081 0.075 -0.029 

KIS 0.324 -0.151 0.120 -0.108 0.185 0.315 0.052 
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Ana bileşenler analizi (ABA) sonucunda birici ana bileşen (AB1) örneklerin yaş 

ve boy farklılıklarından kaynaklı varyasyonu (allometri) taşıdığından analizlerde 

kullanılmamıştır. Populasyonların ayrımında morfometrik ve meristik karakterlerin 

etkinlik derecelerine göre ana bileşenler analizi (ABA) unsurlarına göre sıralanışı 

Çizelge 4.2’de verilmiştir.         

 Çizelge 4.2’ye göre, morfometrik karakterlerin meristik karakterlere göre 

populasyonların ayrımında daha etkili oldukları gözlenmiş ve morfometrik 

karakterlerden vücut yüksekliği, ventral başlangıcı ile anal başlangıcı arasındaki mesafe, 

anal yüzgeç uzunluğu, dorsal 2 yüzgeç uzunluğu ölçümlerinin ayrımda daha etkili 

oldukları tespit edilmiştir. 

Populasyonların ayrımında ana bileşenler analizi (ABA) sonucu varyansların ana 

bileşenlere göre dağılımı Çizelge 4.3’te gösterilmiştir. 
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Çizelge 4.3. ABA sonucu varyansların AB’lere dağılımı. 

Değişken Varyans (%) Genel Toplam (%) 

AB1 14.346 14.346 

AB2 9.874 24.22 

AB3 9.277 33.497 

AB4 7.425 40.922 

AB5 5.972 46.893 

AB6 4.98 51.873 

AB7 4.083 55.956 

AB8 3.73 59.686 

AB9 3.402 63.088 

AB10 3.012 66.1 

AB11 2.847 68.947 

AB12 2.688 71.635 

AB13 2.483 74.119 

AB14 2.297 76.416 

AB15 2.2 78.616 

AB16 1.974 80.59 

AB17 1.724 82.314 

AB18 1.625 83.939 

AB19 1.559 85.498 

AB20 1.535 87.033 

AB21 1.353 88.386 

AB22 1.206 89.592 

AB23 1.14 90.732 

AB24 1.094 91.826 

AB25 1.031 92.857 

AB26 0.919 93.776 

AB27 0.872 94.649 

AB28 0.813 95.462 

AB29 0.699 96.161 

AB30 0.635 96.796 

AB31 0.615 97.411 

AB32 0.527 97.939 

AB33 0.451 98.39 

AB34 0.361 98.751 

AB35 0.23 98.982 

AB36 0.223 99.205 

AB37 0.182 99.386 

AB38 0.171 99.557 

AB39 0.123 99.681 

AB40 0.097 99.777 

AB41 0.075 99.852 

AB42 0.06 99.912 

AB43 0.047 99.959 

AB44 0.026 99.984 

AB45 0.016 100 
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Ana bileşenler analizi sonucu elde edilen ana bileşenler, populasyonlar 

arasındaki farklılıkları ortaya çıkarmada kullanılan kümelerarası korelasyon analizinde 

kullanıldı. KKA sonucu 4 fonksiyon elde edildi ve birinci fonksiyon toplam varyasyonu 

% 50.5’ini, ikinci fonksiyon, toplam varyasyonun % 36.4’ünü, üçüncü fonksiyon 

toplam varyasyonun % 10.7’sini, dördüncü fonksiyon ise toplam varyasyonun                    

% 2.4’ünü taşımıştır (Çizelge 4.4).  

Çizelge 4.4. Kümelerarası korelasyon analizi (KKA) değerleri.  

Fonksiyonlar 
Eigen 

Değişkeni 
Varyans % Toplam % Korelasyon 

1 3.419 50.5 50.5 0.880 

2 2.464 36.4 86.9 0.843 

3 0.723 10.7 97.6 0.648 

4 0.164 2.4 100 0.376 

 

Çizelge 4.5. Kümelerarası korelasyon analizi sonuçlarından biri olan istatistik denetimi.  

Fonksiyon Testi 

 

Wilks' 

Lambda 

 

Ki-Kare 
Serbestlik 

Derecesi 

Önem 

Düzeyi 

1'in 4. fonksiyona olan 

değeri  
0.033 428.104 52 0.000 

2'nin 4. fonksiyona olan 

değeri  
0.144 242.37 36 0.000 

3'ün 4. fonksiyona olan 

değeri  
0.498 87.052 22 0.000 

4 0.859 19.013 10 0.040 

 

Çizelge 4.5’te gösterilen Wilks' Lambda değeri ve Ki-Kare değeri, ayrışım 

modelinin gücünü belirlemek için kullanılmıştır. Wilks' Lambda, gruplar içindeki 

homojenliğin ölçülmesinde kullanılmıştır. Lambda, 0 ile 1 arasında değer almaktadır. 0 

değeri, grup ortalamalarının farklılaştığı, 1 değeri ise, tüm grup ortalamalarının aynı 

olduğu anlamına gelmektedir. Wilks' Lambda değeri tabloda da görüldüğü gibi çok 

düşük ve 428 gibi büyük bir Ki- Kare ve 0 önemlilik değerine sahiptir. Düşük bir Wilks' 



38 

 

Lambda değeri ve önemlilik p değeri ile büyük bir Ki-kare değeri, ayrışım modelinin 

etkili bir ayrıştırma gücüne sahip olduğunu gösterir (Yap ve ark., 2010; Gürlek, 2012). 

Çizelge 4.6. Morfometrik ve meristik karakterlerin ayrışım analizi sonucunda her bir 

gruptaki örneklerin kendi grubuna sayısal ve % olarak sınıflandırılması. 

STOK 

 

KD MD ED AD1 AD2 Toplam 

KD 

 

30 0 0 0 0 30 

MD 

 

2 20 3 2 0 27 

ED 

 

2 4 14 0 7 27 

AD1 

 

0 3 0 27 0 30 

AD2 

 

0 0 10 1 19 30 

KD 

 

100 0 0 0 0 100 

MD 

 

4 83 9 4 0 100 

ED 

 

4 13 57 0 26 100 

AD1 

 

0 10 0 90 0 100 

AD2 

 

0 0 33 3 64 100 

 

Kümelerarası Korelasyon Analizi (KKA) sonucu, her bir populasyondaki 

örneklerin kendi grubuna sayısal ve % olarak sınıflandırılması sonucu örneklerin 

tamamının % 78.7’si doğru olarak kendi orijinal grubuna göre sınıflandırılmıştır 

(Çizelge 4.6). 

Kendi grubuna doğru sınıflandırmada en yüksek oran % 100 ile en anlamlı 

farklılaşmayı gösteren Akçakoca (KD) örnekleri olmuştur. Bu da Akçakoca 

populasyonunun diğer populasyonlara göre çok daha farklı olduğunu ve Karadeniz’den 

diğer denizlere veya Marmara’dan Karadeniz’e doğru göç olmadığını göstermiştir.  

Karadeniz’in akıntı sistemi ve Marmara Denizi’nde oluşmuş olan bariyer sonucu 

Akçakoca populasyonunun diğer populasyonlardan izole olduğu gözlenmektedir. 

Kümelerarası korelasyon analizi sonucu da Akçakoca populasyonunun diğer 

populasyonlardan ayrı gruplandığı gözlenmiştir. İzmir populasyonu ile İskenderun 
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populasyonu ve Antalya populasyonuna ile de Marmara populasyonunun birbirlerine 

yakın gruplandığı görülmüştür.  

 Ergüden (2002), yaptığı çalışmada Türkiye denizlerindeki levrek (Dicentrarchus 

labrax) türünün genetik ve morfolojik yapısını incelemiştir. Morfolojik analizler 

sonucunda Ege ve Karadeniz populasyonlarının, Akdeniz ve Marmara 

populasyonlardan tamamen farklı olduğunu bulmuştur.     

 Turan ve ark. (2006), Karadeniz, Marmara, Ege ve Güneydoğu Akdeniz’deki 

lüfer (Pomatomus saltatrix) populasyonlarının morfometrik ve meristik varyasyonlarını 

incelemişlerdir. Çalışmanın sonucunda morfometrik karakterlere bağlı olarak Karadeniz 

ve Doğu Akdeniz populasyonları diğer populasyonlardan önemli derecede farklı 

bulunmuştur.          

 Bölgesel av gücü de düşünüldüğü zaman, avcılık baskısının en fazla İskenderun 

ve Ege populasyonları üzerine olmuş olabileceği, Antalya ve Marmara 

populasyonlarında baskının daha az olabileceği ve böylece bir farklılığın etkeni 

olabileceği düşünülmektedir. Av baskısının yanı sıra filocoğrafik değerlendirmede 

evrimsel, ekolojik ve tarihsel süreçler sonucunda ortaya çıkan bir durumdan da 

kaynaklanmış olabileceği düşünülmektedir. Kendi içerisinde farklı dinamiklerolan 

Akdeniz filocoğrafyası, populasyonların farklılaşmasında önemli etkiler 

gösterebilmektedir. Filocoğrafik çalışmalarda, Akdeniz Filocoğrafyası’ndaki bazı balık 

populasyonlarında ortaya çıkan ayrılıkların, Karadeniz-Hazar Denizi bağlantısının 

kopması ile ilişkilendirilmektedir (Hewitt, 2004; Schmitt, 2007). Akçakoca 

populasyonunun diğer populasyonlardan izole durumda olmasında, filocoğrafik 

etkenlerin de neden olabileceği düşünülmektedir.  

Populasyonların birbirleri ile olan morfolojik ilişkisini göstermek amacı ile 

birinci ve ikinci korelasyon grafiklendirilmiştir. Birinci ve ikinci fonksiyonun 

grafiklendirilmesi ve populasyonlar arasındaki morfolojik varyasyonun % 95’lik güven 

aralığında gösterilmesi sonucu Akçakoca populasyonunun (KD) diğer populasyonlardan 

tamamıyla farklı olduğu gözlenmiştir. Ancak diğer populasyonların birbirlerinden 

istatistiksel anlamda önemli derecede farklı olmadığı gözlenmiştir (Şekil 4.1). 
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Şekil 4.1. Kümelerarası korelasyon analizi ile populasyonların morfolojik farklılıkları. 

Populasyonlar arasındaki morfolojik yakınlık matrisi 0 ile 1 arasında 

ölçeklendirilmiştir (Çizelge 4.7). Morfolojik yakınlık matrisine göre Akçakoca (KD) ile 

Antalya (AD1) populasyonları birbirine en uzak populasyonlar olmuştur. İzmir (ED) ile 

İskenderun (AD2) populasyonları ise morfolojik olarak birbirlerine en yakın 

populasyonlar olmuştur. 

Çizelge 4.7. C. lucerna populasyonları arasındaki morfolojik yakınlık matrisi. 

Populasyonlar KD MD ED AD1 AD2 

KD ___ 
    

MD 0.529 ___ 
   

ED 0.515 0.200 ___ 
  

AD1 1.000 0.095 0.624 ___ 
 

AD2 0.770 0.292 0.000 0.643 ___ 
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Şekil 4.2. Populasyonlar arasındaki morfolojik ilişkinin UPGM soyağacı ile gösterimi.  

 

Populasyonlar arasındaki morfolojik yakınlığın gösterildiği UPGM soyağacı ile 

gösterildiği Şekil 4.2’ye göre İzmir populasyonu (ED) ile İskenderun populasyonu 

(AD2) morfolojik olarak benzerlik göstermiştir. Marmara (MD) ve Antalya (AD1) 

populasyonları da birbirlerine morfolojik benzerlik göstermiştir. Komşu populasyonlar 

olan İzmir (ED) ve Marmara (MD) populasyonları ise birbirlerine kısmen benzer 

çıkmıştır. Ancak, Akçakoca populasyonu (KD) diğer populasyonlardan tamamıyla 

farklı çıkmıştır. 

4.2. Genetik Bulgular 

Çoğaltılan mtDNA 16S rRNA bölgelerinin DNA dizileme reaksiyonlarının 

yapılması için ekstrakte edilen DNA’lar Ankara’da bulunan BM Laboratuar Hizmetleri 

firmasına gönderilmiştir. DNA dizilerinin görsel olarak gözden geçirilmesi için BioEdit 

programı kullanılmıştır (Hall, 1999). DNA dizilerinin kirlilik düzeyine bakılarak 

istenilen saflık düzeyinde olan dizilerde gerekli analiz işlemleri yapılarak diziler işlendi. 

Dizi hizalaması için Clustal W programı kullanıldı. Kopyalanan diziler Clustal W  

programına yapıştırılarak dizi hizalaması gerçekleştirildi (Thompson ve ark., 1994). 

4.2.1. Populasyonların Genetik Analizi 

Dizileri hizalanan C. lucerna populasyonlarının Nei (1978) ve Nei ve Tajima 

(1981)’ya göre genetik çeşitlilik ve genetik uzaklık verileri kullanılarak populasyonlar 
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arasındaki genetik çeşitlilik ve farklılaşmanın derecesi belirlenmiştir. Elde edilen 

verilerden Neighbor-Joining metodu kullanılarak populasyonlar arasındaki genetik 

çeşitlilik ve farklılık belirlenmiştir. Yapılan model test sonucu en iyi model Jukes-

Cantor modeli bulunmuştur (Jukes ve Cantor, 1969). 

Analiz edilen 16S rRNA bölgesinin uzunluğu 809 bç olarak saptanmıştır. Dizi 

analizi sonucunda elde edilen nükleotid kompozisyonu Çizelge 4.8’de verilmiştir. 

Yapılan analizlerde T bazının oranı % 21.5 olarak, C bazının oranı % 26.6 olarak, A 

bazının oranı % 31.4 olarak, G bazının oranı ise % 20.5 olarak belirlenmiştir. 

Santos ve ark. (2003), 16S rRNA geni ile yaptıkları DNA sekans analizi 

çalışmasında, Macrodon ancylodon populasyonlarındaki nükleotid kompozisyonunu;     

A= % 28.7, T= % 23.6, C= % 24.4 ve G= % 23.4 bulmuşlardır. 

Guo ve ark. (2004), Çin kedi balıklarında (Sisoridae) mtDNA 16S rRNA geni ile 

gerçekleştirdikleri filogenetik analizde T bazının oranını % 22.5, C bazının oranını % 

23.7, A bazının oranını % 31.2 ve G bazının oranını % 22.6 olarak bulmuşlardır. 

Bañon ve ark. (2005), yassı balıklar (Pleuronectiformes) takımındaki türlerin 

16S rRNA geni ile filogenetik analizini yaptıkları çalışmalarında A bazının oranını % 

29.07, C bazının oranını % 25.83, G bazının oranını % 22.83 ve T bazının oranını da % 

22.74 bulmuşlardır. 

Ramanadevi ve Thangaraj (2013), Elopsidae familyasına ait 5 türün (Elops 

saurus, E. affinis, E. smithi, E. machnata ve E. hawaiensis) filogenetik analizini 

mtDNA 16S rRNA geni ile yapmışlardır. Çalışmada 16S rRNA geninin nükleotid 

kompozisyonunu; A= % 31.63, T= % 13.99, C= % 30.99 ve G= % 23.39 bulmuşlardır. 

16S rRNA geni ile yapılan diğer sekans analizi çalışmalarında da görüldüğü gibi 

adenin bazının diğer bazlara göre yüksek oranda çıkması çalışmamızdaki sonucu 

desteklemektedir. 
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Çizelge 4.8. Çalışmada kullanılan 809 baz çifti uzunluğundaki 16S rRNA geninin 

ortalama nükleotid kompozisyonu (%). 

 

Ortalama (%) 

T 21.5 

C 26.6 

A 31.4 

G 20.5 

 

DNA dizin analizi yapılarında gösterilen 809 bç’lik bölgesi çalışılan 16S rRNA 

geninin 796 bç’lik kısmı evrimsel süreçten etkilenmemiş bölgelerden oluşurken 13 

bç’lik kısmı ise populasyonlar arasında çeşitli sebeplerden ötürü değişen bölge olarak 

tespit edilmiştir. 6 bç’lik bölge ise populasyonlar arasında parsimoni anlamlı bölge 

(belirteç) görevi görmüştür. 

 

Çizelge 4.9. Substitüsyon matrisi. 

  A T/U C G 

A - 8.33 8.33 8.33 

T/U 8.33 - 8.33 8.33 

C 8.33 8.33 - 8.33 

G 8.33 8.33 8.33 - 

 

Substitüsyon oranlarının maximum likelihood yöntemiyle belirlenmesinde 

Jukes-Cantor metodu kullanılmıştır (Çizelge 4.9). Transisyonel substitüsyonlar koyu 

renkte, transversiyonel substitüsyonları ise italik olarak gösterilmiştir. Substitüsyon 

oranları bir bazdan diğerine substitüsyon geçiş ihtimalini temsil etmektedir. 

Transisyonel substitüsyon oranları A/G 8.33, (T/U)/C 8.33, C/(T/U) 8.33, G/A 8.33 

olarak bulunmuştur. Nükleotid frekansları; A= %25, T/U= %25, C= %25 ve G= %25 

şeklinde görülmektedir. 
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Singh ve ark. (2013), Puntius sophore populasyonlarının sitokrom b (cyt b) geni 

ile yaptıkları dizin analizinde nükleotid frekanslarını; A=%26.8, T/U=%31.3, C= 

%26.7, G= %15.2 şeklinde bulmuşlardır. 

Jukes-Cantor metoduna göre oluşturulan populasyonlar içi ortalama genetik 

çeşitlilik değerleri (diversity) Çizelge 4.10.’da gösterilmiştir. Tüm populasyonlar 

arasındaki ortalama genetik çeşitlilik (diversity) değeri Jukes-Cantor metoduna göre 

0.0079 bulunmuştur. 

 

Çizelge 4.10. Populasyonlar içi ortalama genetik çeşitlilik. 

Populasyon Genetik Çeşitlilik Değeri 

Akçakoca (KD) 0.0015 

Marmara (MD) 0.0021 

İzmir (ED) 0.0019 

Antalya (AD1) 0.0020 

İskenderun (AD2) 0.0005 

 

Çizelge 4.10’a göre en düşük çeşitlilik İskenderun (AD2) populasyonunda 

gözlenmiştir. Bu durumun, İskenderun populasyonu üzerindeki avcılık baskısının 

yoğunluğundan kaynaklanabileceği düşünülmektedir. En yüksek genetik çeşitlilik ise 

Marmara populasyonunu takiben Antalya ve İzmir populasyonlarında gözlenmiştir.  
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Çizelge 4.11. C. lucerna populasyonlarındaki 16S rRNA haplotiplerinin frekansları ve 

populasyonlara göre dağılımı. 

 

Çizelge 4.11’de görüldüğü gibi DNA dizin analizi ile 5 populasyonda toplam 14 

haplotip gözlenmiştir. Haplotip çeşitliliği bakımından Akçakoca populasyonunda 4, 

Marmara populasyonunda 7, İzmir populasyonunda 4, Antalya populasyonunda 4 ve 

İskenderun populasyonunda 3 haplotip görülmüştür. Haploid1 Akçakoca, Marmara ve 

İskenderun populasyonlarında, Haploid2 tüm populasyonlarda, Haploid3 sadece 

İskenderun populasyonunda, Haploid4 sadece Akçakoca populasyonunda, Haploid5 

Akçakoca ve Marmara populasyonunda, Haploid6, Haploid7, Haploid8, Haploid9 

sadece Marmara populasyonunda, Haploid10 sadece İzmir populasyonunda, Haploid11 

İzmir ve Antalya populasyonunda, Haploid12 sadece İzmir populasyonunda, Haploid13 

ve Haploid14 ise sadece Antalya populasyonunda belirlenmiştir. Populasyonlar arası 

ortalama haploid çeşitliliği ise 0.7558 olarak bulunmuştur. 

Şu ana kadar Triglidae familyasına ait türlerden 16S rRNA ve diğer mtDNA 

genleri üzerine yapılmış bir çalışma olmadığı için biz haploid çeşitliliğini diğer deniz 

canlıları ve deniz balığı türleri üzerine yapılmış çalışmalarla karşılaştırmaktayız. 

Haplotipler Akçakoca Marmara İzmir Antalya İskenderun 

Hap1 2 3 - - 1 

Hap2 4 4 2 4 7 

Hap3 - - - - 1 

Hap4 2 - - - - 

Hap5 2 1 - - - 

Hap6 - 1 - - - 

Hap7 - 1 - - - 

Hap8 - 1 - - - 

Hap9 - 1 - - - 

Hap10 - - 2 - - 

Hap11 - - 1 1 - 

Hap12 - - 1 - - 

Hap13 - - - 1 - 

Hap14 - - - 1 - 
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Xiaodong ve ark. (2008), mtDNA16S rRNA geni ile gerçekleştirdikleri sekans analizi 

çalışmasında Sipunculus nudus populasyonlarında toplam 30 bireyde 21 haplotip 

belirlemişler, populasyonlar arasındaki ortalama haplotip çeşitliliğini ise 0.814 olarak 

bulmuşlardır.  

Erteken ve ark. (2007), Sciaena umbra ve Umbrina cirrosa populasyonlarının 

genetik yapısını mtDNA 16S rRNA geninde incelemişlerdir. Çalışmalarında 23 tane 

Sciaena umbra bireyinde 4 adet, 22 tane Umbrina cirrosa bireyinde ise 8 adet haplotip 

belirlemişlerdir. Sciaena umbra ve Umbrina cirrosa populasyonlarındaki haplotip 

çeşitliliği sırasıyla 0.526 ve 0.736 olarak bulunmuştur.  

Çizelge 4.12. C. lucerna populasyonlarındaki 16S rRNA haplotiplerinin değişken 

nükleotid bölgeleri. 

Hap1                      CAACAGACAAAGA 

Hap2                      CATCAGACAAAGA 

Hap3                      CATCAGGCAAAGA 

Hap4                      CATCGGACAAAGA 

Hap5                      CAACAGACAAGGA 

Hap6                      TATCAGGCAAAGA 

Hap7                      CATTAGACAAAGA 

Hap8                      CATCAGACTAAGA 

Hap9                      CTACAGACAAAGA 

Hap10                    CATCAGACAAAAA 

Hap11                    CAACAGACAAAGG 

Hap12                    CATCAGAGAAAGG 

Hap13                    CAACAAACAAAGA 

Hap14                    CAACAGACAGAGG 

 

Çizelge 4.12’ye göre 809 bç’lik 16S rRNA sekansından elde edilen 13 değişken 

bölgeden 14 adet haplotip elde edilmiştir.  
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Çizelge 4.13. Populasyonlar arası pairwise genetik farklılık düzeyi (divergence). 

Populasyonlar KD MD ED AD1 AD2 

KD ___ 
    

MD 0.0012 ___ 
   

ED 0.0013   0.0018 ___ 
  

AD1 0.0014   0.0018   0.0021 ___ 
 

AD2 0.0014  0.0018  0.0021 0.0018 ___ 

 

Çizelge 4.13’de populasyonlar arasındaki genetik farklılık düzeyleri 

gösterilmiştir. Buna göre Akçakoca (KD) ile Marmara (MD) populasyonları en az 

farklılaşma düzeyini göstermiştir. En yüksek genetik farklılaşma düzeyi Antalya (AD1) 

ile İzmir (ED) ve İskenderun (AD2) ile İzmir (ED) populasyonları arasında 

bulunmuştur. Tüm popülasyonlar arasındaki ortalama genetik farklılık (divergence) 

değeri 0.0016 olarak bulunmuştur. 

Tuncay ve ark. (2014), Türkiye denizlerindeki Mullus barbatus 

populasyonlarının mtDNA dizin analizi metodu ile genetik yapısını inceledikleri 

çalışmalarında en düşük genetik farklılaşma düzeyini, çalışmamızdakine benzer bir 

şekilde Batı Karadeniz (Zonguldak) ile Marmara Denizi (Bandırma) populasyonları 

arasında bulmuşlardır (0.01606).  

 

Şekil 4.3. Komşu katılımlı soyağacı (Neighbour Joining tree) ve nodların güvenirliliğini 

gösteren seç-bağla (bootstrap) değerleri soyağacı üzerinde gösterilmiştir. 
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Şekil 4.3’de gösterildiği gibi populasyonlar arasındaki genetik ilişkinin 

gösteriminde negatif branş uzunluğuna izin verilen komşu katılımlı soyağacı 

kullanılmıştır. Soyağacının oluşturulmasında güvenilirliği sağlamak için her bir ağaca 

1000 tekrarlı bootstrap (seç-bağla) testleri yapılmıştır. Dalların üstündeki değerler analiz 

sonucu elde edilen bootstrap değerleridir. Komşu katılımlı soyağacına göre Ege Denizi 

populasyonu genetik olarak en farklı populasyon olarak görülmektedir. Karadeniz 

populasyonu Ege Denizi populasyonundan sonra diğer farklı populasyon olarak yer 

almıştır. Marmara populasyonu ise Ege ve Karadeniz populasyonu ile Akdeniz 

populasyonları (Antalya ve İskenderun) arasında yer almıştır. Akdeniz populasyonları 

olan Antalya ve İskenderun populasyonları birbirlerine yakın populasyonlar olarak 

dallanmışlardır. 

 

Şekil 4.4. 16S rRNA sekans analizi sonucu populasyonlar arasındaki genetik ilişkiyi 

gösteren komşu katılımlı radyan soyağacı. 
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Şekil 4.4’e göre C. lucerna’nın Ege Denizi populasyonu diğer populasyonlardan 

çok farklı bir grup oluşturduğu görülürken, buna en yakın Karadeniz ve daha sonra 

Marmara populasyonlarının olduğu görülmektedir. Akdeniz populasyonları olan 

Antalya ve İskenderun populasyonları ise birbirlerine yakın ve diğer populasyonlardan 

ayrı olarak gruplanmıştır. 

Çizelge 4.14. Tajima nötralite testi (Tajima, 1989).  

m S ps Θ π D 

44 13 0.016069 0.003694 0.001641 -1.703976 

m: Sekans sayısı, S:Toplam Polimorfik bölge sayısı, ps: Polimorfik bölge oranı, Θ: Grup mutasyon oranı, 

π: Nükleotid farklılıkları, D: Tajima nötralite değeri 

Çizelge 4.14’de Tajima, (1989)’nın nötralite testi uygulanmıştır. Bu test ile 

doğal olarak gelişen bir DNA dizisi ile doğal olmayan süreç kapsamında gelişen DNA 

dizisi ayırt edilmektedir. Çalışmamızda Tajima nötralite değeri (D) -1.703976 

bulunmuştur. Bu sonuç kırlangıç populasyonlarının avcılık baskısı, kirlilik, deniz suyu 

sıcaklıklarındaki artış gibi nedenlerden dolayı seleksiyona uğradığına işaret etmiştir. 

Froukh (2007), Larabicus quadrilineatus populasyonlarının mtDNA dizin 

analizi yöntemiyle genetik yapı analizini incelemiş olduğu doktora tezinde Tajima 

nötralite değerini -2.142 olarak bulmuştur.  

  



50 

 

SONUÇ VE ÖNERİLER 

 Bu çalışmada, Türkiye denizlerinde yaşamlarını sürdüren Chelidonichthys 

lucerna populasyonlarının genetik yapıları ve populasyonlar arasındaki genetik ilişkinin 

belirlenmesi amaçlanmıştır. 

 Denizlerimizdeki (Akçakoca, Marmara, İzmir, Antalya, İskenderun) 

populasyonları temsilen her bir istasyondan 25 adet toplamda 125 adet örnekleme 

yapılmıştır. Bu örnekleme sonuncunda populasyonlar arasındaki genetik ilişkinin şekli 

ve derecesi araştırılmıştır. Türün tanısı ve sistematik ayrımı Cerro, (1997) ile Turan ve 

ark., (2007)’ye göre yapılmıştır. 

 Denizlerimizin farklı bölgelerinden elde edilen bu örneklerde, mtDNA 16S 

rRNA geni kullanılarak DNA Dizin Analizi tekniği ile genetik yapılarının incelenmesi 

ve populasyonlar arasındaki genetik ilişki incelenmiştir. Genetik incelemenin yanı sıra 

populasyonlar morfolojik olarak da incelenmiştir.   

Morfolojik analizler sonucunda Akçakoca populasyonu diğer populasyonlardan 

çok daha farklı çıkmıştır. Buna karşın, İzmir populasyonu İskenderun populasyonuna ve 

Antalya populasyonu da Marmara populasyonuna yakın gruplanmıştır. Morfolojik 

olarak birbirine en uzak populasyonlar Akçakoca ile Antalya populasyonları olurken, 

İzmir populasyonu ile İskenderun populasyonları birbirine en yakın populasyonlar 

olmuştur. Komşu populasyonlar olan İzmir ve Marmara populasyonları ise birbirlerine 

kısmen benzer çıkmıştır. 

 Genetik analiz sonucunda, analiz edilen 16S rRNA bölgesinin uzunluğu 809 bç 

olarak saptanmıştır. Populasyonlar içi ortalama genetik çeşitlilik en düşük İskenderun 

populasyonunda belirlenmiştir. Bu durum İskenderun populasyonu üzerindeki yoğun av 

baskısının sonucu olabileceği ihtimalini ortaya çıkartmıştır. En yüksek genetik çeşitlilik 

ise Marmara populasyonunda bulunmuştur. Marmara Denizi’nde C. lucerna türü için 

yoğun bir av baskısının olmadığı düşünülmektedir. Marmara populasyonunu takiben 

Antalya ve İzmir populasyonlarında da genetik çeşitlilik değeri yüksek çıkmıştır. 

DNA dizin analizi ile 5 populasyonda toplam 14 haplotip gözlenmiştir. Haplotip 

çeşitliliği bakımından Akçakoca populasyonunda 4, Marmara populasyonunda 7, İzmir 

populasyonunda 4, Antalya populasyonunda 4 ve İskenderun populasyonunda 3 

haplotip görülmüştür. Populasyonlar arası ortalama haploid çeşitliliği ise 0.7558 olarak 

bulunmuştur. 
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 Genetik farklılık düzeyleri bakımından Akçakoca ile Marmara populasyonları en 

düşük farklılaşma düzeyini göstermişlerdir. Antalya ile İzmir ve İskenderun ile İzmir 

populasyonlarındaki genetik farklılık düzeyi ise en yüksek çıkmıştır. 

 Komşu katılımlı soy ağacına (Neighbour Joining tree) göre, komşu 

populasyonlar olan Antalya ve İskenderun populasyonları birbirlerine yakın 

populasyonlar olarak karşımıza çıkmıştır. Bu durum bu iki populasyon arasında gen 

alışverişi olabileceği ihtimalini göstermiştir. Akçakoca populasyonunun Marmara  

populasyonuna uzak çıkması Karadeniz ve Marmara Denizi arasında bir bariyer 

oluşmuş olabileceğini düşündürmüştür. İzmir populasyonu ise diğer populasyonlardan 

oldukça uzak olduğu görülmektedir. Bunun sebebi de Marmara Denizi’nin Çanakkale 

Boğazı’ndan bir bariyer ile ayrışması olabilir. İzmir populasyonunun Antalya ve 

İskenderun populasyonlarından farklı olması da Akdeniz’deki av gücünün tür üzerinde 

baskı oluşturmuş olabileceğini düşündürmektedir. 

 Tüm bu sonuçlar ışığında mtDNA sekans analizi tekniği ile kırlangıç 

populasyonları arasındaki genetik ilişkinin şekli ve derecesi ortaya çıkarılmıştır. 

Türkiye denizlerde bulunan diğer kırlangıç türleri ve populasyonları ile ilgili genetik 

verilerin azlığı ve ilgili literatür açığının kapatılması için, diğer kırlangıç türlerinin 

populasyonlarının da analiz edilmesi, farklıgenlerin incelenmesi, bize bu türler ve 

populasyonlar hakkında daha ayrıntılı bilgi verecek olması açısından önem arz 

etmektedir. 
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