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OZET

KIRLANGIC (Chelidonichthys lucerna Linnaeus, 1758) POPULASYONLARININ
GENETIK VE MORFOLOJIK YAPI ANALIZI

Chelidonichthys lucerna Karadeniz, Marmara, Ege ve Akdeniz’de en bol
bulunan ve Triglidae tiirleri igerisinde ticari a¢idan en onemli tiirdiir. Bu ¢alismada, C.
lucerna populasyonlarinin genetik ve morfolojik olarak incelenmesi amaglanmistir.
Morfolojik analiz i¢in morfometrik ve meristik karakterler kullanilmis ve dizin analizi
icin ise mtDNA 16S rRNA geni kullanilmistir.

Dizi analizi sonucunda elde edilen 16S rRNA geninin ortalama niikleotid
kompozisyonu T = % 215 C = % 26.6, A = % 314 ve G = % 20.5 olarak
belirlenmistir. 809 bg’lik bolgesi ¢alisilan 16S rRNA geninin 796 bg’lik kismi1 evrimsel
stirecten etkilenmemis bolgelerden olusurken 13 b¢’lik kismi ise populasyonlar arasinda
cesitli sebeplerden otiirii degisen bolge olarak tespit edilmistir. 6 bg’lik bolge ise
populasyonlar arasinda parsimoni anlamli bolge gorevi gormiistiir. Populasyonlar igi
ortalama genetik farklilik degeri ise 0.0016 olarak bulunmustur. En diisiik genetik
cesitlilik Iskenderun populasyonunda, en yiiksek genetik cesitlilik ise Marmara
populasyonunda gdzlenmistir. Tiim populasyonlardan toplam 14 adet haplotip elde
edilmistir. En ytliksek haplotip ¢esitliligi Marmara populasyonunda, en diisiik haplotip
cesitliligi ise Iskenderun populasyonunda gériilmiistiir. Populasyonlar arasi ortalama
haploid g¢esitliligi de 0.7558 bulunmustur. Populasyonlar arasi genetik farkliliklara
bakildiginda, Akcakoca ile Marmara populasyonlar1 en az farklilasma diizeyini
gostermistir (0.0012). En yiiksek genetik farklilasma diizeyi Antalya ile izmir ve
Iskenderun ile Izmir populasyonlar1 arasinda bulunmustur (0.0021). Komsu katilimli
soyagacina (Neighbour Joining tree) gore Antalya ve Iskenderun populasyonlar
birbirlerine yakin populasyonlar olarak bulunmustur. izmir populasyonu ise diger
populasyonlardan olduk¢a uzak ¢ikmistir.

Morfolojik  karakterlerin  kiimeleraras1 korelasyon analizinde Akgakoca
populasyonunun diger populasyonlardan tamamiyla farkli oldugu gézlenmistir. Ancak
diger populasyonlarin birbirlerinden istatistiksel anlamda o6nemli derecede farkli
olmadig1 gozlenmistir. Morfolojik yakinlik matrisine gore Akcakoca ile Antalya
populasyonlar1 birbirine en uzak populasyonlar olmustur. izmir ile Iskenderun
populasyonlar1 ise morfolojik olarak birbirlerine en yakin populasyonlar olmustur.
UPGM soyagacina gore izmir populasyonu ile iskenderun populasyonu birbirine yakin
iliskilendirilmis, Akcakoca populasyonu ise diger populasyonlardan tamamen ayri
gruplandirilmstir.

2014, 61 sayfa

Anahtar kelimeler: Chelidonichthys lucerna, Tiirkiye Denizler, populasyon genetigi,
mtDNA dizin analizi



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-lzmir
populations and between Iskenderun-l1zmir (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. 1zmir 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
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1. GIRIS

Icinde bulundugumuz yiizyilda, pek ¢ok canli tiirii, biz insanlarin dogay:1 son
derece diisiincesizce kullanmasi sonucunda varligini siirdiirememis ya da siirdiirebilmek
i¢in direnmektedir. Canlilar, yasadiklar1 ortamda insanlarin dogay1 kotii kullanmasindan
kaynaklanan bir seleksiyona maruz kalmakta ve bu tip seleksiyon baskilarina sadece
genetik olarak giicli populasyonlar karsi koyabilmektedir. Genetik olarak giiglii
populasyonlarin  varligin1  stirdiirmesi, ancak populasyonlarin gen havuzlarinin
korunmasiyla miimkiin olabilir. Populasyonlar arasinda meydana gelen go¢ yani gen
aligverisi populasyonlar arasinda meydana gelebilecek genetik farkliliklarin ortadan
kalkmasini saglar. Yani bir populasyona gog¢ ile katilan bireyler, bu populasyonun gen
havuzuna yeni allellerin katilmasini, var olan allellerin ve genotipin korunmasini saglar
(Turan, 2000a).

Populasyon genetigi calismalar1 genel olarak populasyonlar arasinda meydana
gelen alel frekans degisiklikleri ve populasyonlar arasinda meydana gelen gog
olaylarinin tespitine yoneliktir. Bu tespitin 6nemi, diger populasyondan go¢ alarak
tasidigr genetik cesitliligi her zaman siirdiirebilen populasyonlarin, go¢ almayan
populasyonlardan farkli olarak, dogada karsilasabilecekleri zorluklara karsi daha
direncli genetik yapilari i¢lerinde barindirdiklarinin bilinmesinden kaynaklanmaktadir.
Ayrica genetik gesitlilikte meydana gelen azalmalar bir populasyonun suni veya dogal
yolla cevrede meydana gelen degismelere karsi daha zor adapte olmasina neden
olabilmektedir. Bu durum, siddetli populasyon dalgalanmalarina sebep olabilmekte ve o
populasyonun yok olmasiyla sonug¢lanabilmektedir. Bundan dolayr mevcut olan genetik
cesitlilik, adaptasyona dayanan evrimsel degisiklik i¢in hayati bir rol oynamaktadir
(Turan, 2000a). Bu sebeplerden yola ¢ikarak Tiirkiye denizlerinde bulunan canli
populasyonlar1 arasinda herhangi bir sebepten genetik degisiklik varsa bunun tespit
edilmesi o populasyonlarin devamliliginin saglanmasi icin hayati 6nem tasimaktadir
(Carvalho ve Hauser, 1994).

Populasyonlardan stirekli {iriin alinabilmesi i¢in populasyonlart korumasi
gereken balikcilik idarecileri, genellikle avciligi yapilan balik miktart ve bunun

ekonomiye olan katkis1 gibi kisa donemli planlamalar yapmaktadir. Halbuki balik¢ilik



genetikgileri, stoklarin gelecekte mevcut olmalar1 ic¢in stoklarin uzun dénemde
adaptasyon kabiliyetleri ile ilgilenmektedirler. Balik¢ilik idarecileri genellikle genetik
degisimin ¢ok wuzun zaman zarfinda yani evrimsel sliregle gerceklestigini
zannetmektedirler. Oysa genetik degisim, kuvvetli seleksiyon baskilar1 ve genetik
kayma yoluyla birkag yil gibi kisa zaman zarflarinda gergeklesebilmektedir. Buradan da
anlasilacag1 gibi balik¢ilik idarecileri ve populasyon genetikgileri arasinda aktif bir
iletisim olmalidir. Bu iletisim dogrultusunda ekonomik ve biyolojik devamliligi
saglamak icin asgari tedbirlerin ne olacagma karar verilmeli ve koruma amaciyla
anahtar populasyonlar tespit edilmelidir (Turan, 2000a).

Populasyonlar arasindaki genetik ¢esitliligin tespit edilmesi ile ilgili ¢aligmalar,
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
gerceklestirilmektedir.

Triglidae familyasina ait kirlangi¢ baliklar1 tiim okyanuslarda dagilim gosteren
demersal baliklardir. Gerek tiir zenginligi, gerekse bazi tiirlerinin ekonomik olmasi
sebebiyle demersal balik stoklari arasinda Onemli yeri olan Triglidae familyasi
Akdeniz’de 5 cins ve 8 tiirle temsil edilmektedir (Whitechead ve ark., 1986).
Denizlerimizde  kirlangicin;  Aspitrigla  cuculus,  Chelidonichthys  lastoviza,
Chelidonichthys lucerna, Chelidonichthys obscurus, Eutrigla gurnardus, Lepidotrigla
cavillone, Lepidotrigla dieuzeidei, Trigla lyra olmak tizere 8 tiirii bulunmaktadir (Turan,
2007).

Bu calismada, ekonomik degeri olan ve iilkemizde ve diinyada simdiye kadar
higbir populasyon genetigi ¢alismasi bulunmayan kirlangic (Chelidonichthys lucerna
Linnaeus, 1758) populasyonlarmin mtDNA 16S rRNA geni kullanilarak DNA dizin
analizi teknigi ile genetik yapilarinin incelenmesi ve populasyonlar arasindaki genetik

farklilasmanin ortaya ¢ikarilmasi amaglanmistir.

Genetik ¢aligmalarin yaninda populasyonlar morfolojik olarak da incelenecektir.
Bunun i¢in her bir bireyden morfometrik ve meristik 6lgiimler alinacaktir. Elde edilen
sonuclar genetik analiz sonuglar1 ile karsilagtirilacaktir. Bu sayede eger varsa
populasyonlar arasindaki morfolojik farkliliklarin genetik dayanaginin olup olmadigi

ortaya c¢ikartilmasi da amacglanmustir.



1.1. Kirlangi¢ (Chelidonichthys lucerna L., 1758)"in Biyolojisi

C. lucerna tiiriiniin bas1 tiggen seklinde olup, ¢ok sayida irili ufakli diken ve
kemik plaklarindan olusmaktadir. Gogiiste ve karnin 6n kisminda pul bulunmamaktadir.
Birinci dorsal yiizgec 8 adet sert 1s1n igerir. Ikinci dorsal yiizge¢ 16 -18; anal yiizgeg 15-
17; pektoral yiizge¢ 11; ventral yiizge¢ 6 adet yumusak 1sin igerir. Pektoral ylizgecin
hemen Oniinde 3 adet serbest pektoral 1sin bulunur. Operkulumda ise 3 adet diken

bulunur. Viicut pullari kiigiik ve deriye iyice gomiiliidiir.

1.1.1. Ureme Biyolojisi

Kirlangig baliklarinda ilk cinsi olgunluk disi bireylerde 2 yasinda ve yaklasik 20
cm boyunda, erkek bireylerde ise yine 2 yasinda ve yaklagik 18 cm boyundayken
gdzlemlenir. Ulkemizde yapilan c¢alismalarda yumurtlama zamani izmir Korfezi’nde
Aralik-Mart aylar1 arasinda (Mater, 1981), Edremit Korfezi’nde Aralik-Nisan aylari
arasinda (Uckun, 2005), iskenderun Korfezi’nde Aralik-Nisan aylar1 arasinda (Iismen ve
Ismen, 2004), iskenderun Kérfezi’nde yapilan baska bir calismada Ocak-Mart aylarinda
(Bastaci, 2005), Marmara Denizi’nde tiim yil boyunca (Eryilmaz ve Merig, 2005) ve
[zmir Kérfezi’nde yapilan bir diger calismada ise Aralik-Mart aylar arasinda (Ugkun-
[lhan ve Togulga, 2006) oldugu belirlenmistir.

1.1.2. Beslenme Ozellikleri

Kirlangiclar oportiinist bir besin arama davranisi gosteren, agirlikli olarak
epibentik ve nektobentik organizmalar1 avlayan baliklardir (Stagioni ve ark., 2012).
Kirlangiglarda beslenme biiyiimeye bagl olarak, besinlerinin biiytlikliigli ve ¢esitliligi
bakimindan degiskenlik gosterir. Bu durum kirlangiglarin batimetrik bir gé¢ davranisgi
sergilemesine baglanmaktadir (Colloca ve ark., 1994; Morte ve ark., 1997). Jivenil
bireyler bentik Krustasealar (genellikle Mysidacealar (Hostens ve Mees, 1999)),
Amphipodlar ve Dekapodlar ile beslenmektedir (Stagioni ve ark., 2012 ). Kirlangiglar
biiylidiikce giderek artan bir sekilde Dekapodlar1 (genellikle Portunidae ve
Crangonidae) ve Teleost tiirleri (genellikle Callionymidae) tiiketmektedirler (Froglia,

1976; Colloca ve ark., 1994; Stagioni ve ark., 2007).



1.1.3. Gé¢ Durumu

Kirlangig; Akdeniz, Karadeniz ve Dogu Atlantik'te Norve¢’ten Senegal’e kadar
dagilim gosteren demersal tiirdiir (Serena ve ark., 1998). 20-300 m arasinda degisen
derinliklerde bulunan, siiriler halinde ve ¢ogunlukla kum, ¢amurlu kum veya dipteki
cakil zeminlerde yasayan ticari agidan 6nemli demersal bir tiirdiir (Richards ve Saksena,
1990). Y1l boyunca bagl bulundugu derinlik araliginda bir go¢ hareketi gosterir. Bahar
ve yaz aylarinda belirgin konsantrasyonlardaki sig sularda bulunan bu tiir, daha sonra

kis aylarinda yavas yavas derin sulara dogru hareket eder (Ismen ve ark., 2004).

1.1.4. Taksonomik Simiflandirma

ALEM : Animalia

SUBE : Chordata

ALT SUBE : Vertebrata

SINIF . Actinopterygii

TAKIM : Scorpaeniformes

FAMILYA : Triglidae

CINS : Chelidonichthys

TUR : Chelidonichthys lucerna (Linnaeus, 1758)

1.2. Balik¢ilikta Stok Kavram

Tiirler genellikle kendi icerisinde fenotipiksel veya genetiksel olarak farklilagmis
gruplara veya populasyonlara boliinmiistiir, bunlara balik¢ilik idaresinde stok
denilmektedir. Stoklar genellikle yeni birey katilimi ve mortaliteyi de i¢ine alan
biyolojik karakterler bakimindan birbirinden &nemli derecede farkliliklar arz
edebilmektedir. Bundan dolayr bu stoklar avciliga birbirinden bagimsiz bir sekilde
cevap vermekte ve birbirinden bagimsiz bir idare sekline ihtiya¢ duymaktadirlar. Bu
bakimdan stogun tanimlanmasi balik¢ilik idaresi ve korumasi agisindan zorunlu ve
onemlidir. Bununla birlikte, balik¢ilik yonetiminde asil problem stogun tanimidir.
Ozellikle, bir stogun nelerden olustugu iizerine bir fikir birligine varmak oldukga zordur
(Gauldie, 1991; Carvalho ve Hauser, 1994). Literatiirlerde bir dizin halinde stok
tanimlamas1 mevcuttur (Gulland, 1969; Larkin, 1972; Jamieson, 1973; Booke, 1981;
Ihssen ve ark., 1981; Smith ve ark., 1990). *’Stok’’ teriminin kullanimi ve tanimiyla



ilgili bircok makale oldugu halde herkes tarafindan kabul edilen evrensel bir tanim
yoktur. Clinkii terimin tanimlanmasi, kim tarafindan ve ne amacla yapildigina gore
degismektedir (Carvalho ve Hauser, 1994; Turan, 1997).

Aslinda "stok" teriminin tanimlanmasi 3 kategoriye indirgenebilir: Bunlardan
ilki pratiksel amaca yonelik "balik¢ilik stogu" dur ve belirli bir jeografik alanda veya
belirli bir avcilik metoduyla aveili§i yapilan balik grubu olarak tanimlanmaktadir.
Ornek olarak, avcilik yapan teknelerin belirli bir limandan uzakliklar: 30 mil ise, 30 mil
yarigap1 i¢erisindeki biitiin baliklar stogu temsil etmektedir ve bu stoga limandaki biitiin
tekneler giris yapabilmektedir. Bu tanimla, bolgede bulunan baliklar arasinda genetik
ve biyolojik farkliligin olup olmadigi hakkindaki arastirmalar ¢ok az veya hi¢ dikkate
alinmamakta, yani tiirlin biyolojik ve genetik yapilanmasina deger verilmemektedir.

Gauldie (1988), bagka bir yaklasimla, bolgesel olarak ulasilabilen balik
kaynaklarmi "hasat stok" olarak tanimlamistir. Bu tanima gore, bolgesel olarak
ulagilabilen balik kaynaklarindan birine yapilan balik¢ilik baskilari, diger kaynagin
devamina, yani sayisal miktarina veya lrilinline etki etmemektedir. Stoklarda meydana
gelen sayisal degisikligi goz Oniinde bulunduran bu tanimlama, agirlikli olarak
stirdiiriilebilir {irtine bagl kalmaktadir ve bolgesel avciligin farkliligindan kaynaklanan,
farkli yeni nesile katilim ve mortalite oranina sahip olan bir grubu ifade etmekte ve ayni
zamanda bir stoga avciliktan kaynaklanan baskinin ne kadarimin komsu stoklan
etkiledigini gdstermektedir. Bu tanimla, bir stoktan diger stoga gd¢ eden balik miktari,
avcilikla stoktan aliman balik miktarindan az ise, balik¢ilik idaresi agisindan bu stoklar
birbirinden farklidir (Gauldie, 1988). Goriildiigii gibi bu tanimlamada da yine stoklarin
biyolojik ve genetik farklilagmasi ihmal edilmektedir (Carvalho ve Hauser, 1994,
Turan, 2000a).

Bolgesel stoklarin genetik farkliliklari, ¢esitli bolgesel ve zamansal, ayirma
mekanizmalar1 yoluyla meydana gelen sinirli gen akisini ifade eder. Bu nedenle,
degisik "biyolojik stok" tanimlamalar1 bu goriisii kabul ettirmek i¢in sunulmustur.
Ihssen ve ark., (1981), ¢ok yonlii bir stok tanimlamasi yapmislardir Ki bu tanimlamada
stok, zamansal ve bolgesel biitiinliik saglayan ve tesadiifi olarak ciftlesen bireylerin
olusturdugu bir tiiriin alt grubudur. Bu tanim, diger tanimlarda belirtilen birgok seyi
icermektedir ve digerlerine goére yeni veya farkli olan sey, stoklarin zamansal ve

bolgesel biitlinliigliniin derecesidir. Bununla ilgili olarak, hasat stokta bu biitiinliigiin



derecesi diisiik, balik¢ilik stokta ise sifirdir. Fakat bu tanimlamada da bir problem
vardir, bu tanimla stoklar arasinda 6nemli derecede gen akisina izin verilmektedir ve bu
gen akismin doguracagi onemli sonuglar g6z ardi edilmektedir. Halbuki stoklar
arasinda meydana gelen gen akisi1 (gog), stoklarin yumurtlama bolgesi ve yumurtlama
zamani gibi biyolojik 6zellikleri bakimindan farkli olsa bile stoklar arasinda genetik
farklilasmanin gelismesine engel olabilmektedir (Gyllensten, 1985; Wardve ark., 1994;
Turan ve ark., 1997). Ornek olarak, anadrom salmon populasyonlar1 arasinda gen
degisim (go¢) orani, sifirdan biraz farkli oldugu halde, populasyonlar arasinda genetik
farklilagsmaya engel olabilmektedir (Hindar ve ark., 1991).

Ucgiincii kategorideki stok ise, yiiksek derecede biitiinliik gdsteren "genetik
stok"tur ve iiretime yonelik olarak kismen farklilik gosteren ve genetiksel olarak diger
stoklarda farkli olan iinite olarak tanimlanmaktadir (Jameeson, 1973; Ovendon, 1990;
Thorpe, 1983). Literatiirlere biyologlar tarafindan sunulan daha birgok stok tanimi
mevcuttur. Bunlar birbirlerinden hasat stoktan genetik stoga kadar, stok biitiinliik

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

1.2.1. Stoklarda Yapi Degisikligine Neden Olan Mikroevrimsel Kuvvetler

Bir populasyonun dengede kalabilmesi; o populasyonun yeterinde biiylik
olmasi, mutasyon, seleksiyon ve go¢ olaylarinin meydana gelmemesi, esit sayida erkek
ve disi bireylerin bulunmasi, populasyonda ciftlesmelerin rastgele olmasi ve bir
jenerasyonda dogan bireyler ile g¢iftlesmemesi kosullarina baglidir. Bu kosullarin
birinin veya birkaginin olmamasi halinde populasyonlarin dengesi bozulur ve
dolayisiyla genetik yapr zamana bagl olarak degisir. Genetik yapimin degisiminin

biiyiikliigiine ve sekillerine bagl olarak yent tiirler ortaya ¢ikabilir (Turan, 2002).

1.2.1.1. Mutasyon

A ve a allellerine ait nispi frekanslarin p ve q oldugunu diigiinelim. Bu oranlarin
mutasyonla degismemesi icin A’dan a’ya olan mutasyonlart a’dan A’ya olan
mutasyonlara esit olmasi gerekir. Fakat ileri dogru olan mutasyonlarin hiz1 genellikle
geriye dogru olan mutasyonlarin hizindan daha fazladir. ileri dogru olan mutasyona u,
geriye dogru olan mutasyona Vv denilirse u>v olur. Buna goére her jenerasyonda A
allelinin frekansi (a’dan A’ya degisme ile) vq kadar artacak, fakat (A’dan a’ya de8isme

ile) up kadar azalacaktir. Boylece populasyonda genetik denge bozulacaktir. Buna



ragmen mutasyon hizlari jenerasyonlardan jenerasyona sabit kalirsa populasyon tekrar

dengeye girebilir (Turan, 2002).
1.2.1.2. Go¢ (Gen Akisy)

Populasyonlarin  dengede kalmasin1 saglayan diger bir kosulda, bu
populasyonun diger populasyonlardan etkilenmemesidir. Populasyonlar arasinda
meydana gelen gog¢, yani gen aligverisi populasyonlar arasinda meydana gelebilecek
degisikliklerin ortadan kalkmasini saglar. Bir populasyona gog ile katilan yeni bireyler,
bu populasyonun gen havuzuna yeni allellerin katilmasini saglar ve sonucta
populasyonun gen frekanslarinin degismesine neden olur. Boylece gog¢, Hardy-

Weinberg esitliginin degismesine neden olur, bu olaya da gen akis1 denir (Turan, 2002).

1.2.1.3. Genetik Siiriiklenme (Genetik Drift)

Populasyonlarin dengede kalma kosullarindan biride populasyonun yeterince
biiylik olmasidir. Kiigiik populasyonlarin herhangi bir dis ¢evre faktoriinden dolay1
sayica azalma gostermeleri, bu populasyonlarin genetiksel degisikliklere ugramalarina
ve gen frekanslarinda bazen geri donilisimsiiz degisikliklere gitmelerine sebep
olabilmektedir. Iste bir popyulasyondaki herhangi bir veya birkac dzelligin tamamen
sansa bagli olarak degismesi olayina genetik siirliklenme denir. Populasyonlarin sayisal
olarak biiytikliigii arttikca genetik siiriiklenmeden etkilenme o oranda az olmaktadir.
Fakat kiiclik populasyonlarin genetik siiriiklenmeden etkilenmeleri, o populasyonlarin
yok olmasiyla sonuglanabilmektedir. Bu yiizden populasyonlarin asir1 avciliktan

korunmast o populasyonlarin devamlilifinin saglanmasi ac¢isindan ¢ok oOnemlidir

(Turan, 2002).

1.2.1.4. Seleksiyon

Seleksiyon, populasyon igerisinde bazi genotiplere digerlerinden daha fazla
cogalma olanag1 vermektedir. Bu habitat tarafindan yapilirsa dogal seleksiyon, insan
tarafindan yapilirsa suni seleksiyondan soz edilir. Dogal seleksiyon ortama adaptasyon
gosteremeyen canlilarin ortamdan kaybolmasi seklinde olur. Adaptasyon, ancak gen
frekanslarinda meydana gelen degisimlerin, bu canlilarin bulundugu ortama daha iyi
uyum saglamasina neden olan organlarin ya da diger 6zelliklerin olugmasina katkida

bulunmasiyla gerceklesir. Seleksiyonda bazi genotipler digerlerinden daha fazla oranda



dol verecegine gore, bu genotipte bulunan genlerin nispi frekanslar1 jenerasyondan
jenerasyona artar. Suni seleksiyonda, insan elinden geldigi kadar sadece kendine
yarayan genotiplerden dol almaya, digerlerine ¢ogalma olanagi vermemeye calisir

(Turan, 2002).

1.3. Stok ve Tiir Tespitinde Morfolojik Karakterlerin Onemi

Baliklarda bulunan morfolojik karakterler ¢esitli taksonomik gruplar arasindaki
iliski ve farkliliklarin belirlenmesinde yaygin olarak kullanilmaktadir. Stok farkliligini
belirlemek tizere yapilmis birgok morfolojik ¢aligmaya rastlanilmaktadir (Corti ve ark.,
1988; Villaluz ve Maccrimmon, 1988; Shepherd, 1991; Avsar, 1994; Haddon ve Willis,
1995; Bembo ve ark., 1996; Turan, 1997). Baliklarda gériilen fenotipik esneklik, onlarin
davranis ve fizyolojilerinde meydana gelen modifikasyonlar sayesinde ¢evresel
degisimlere adapte olmalarini saglamaktadir. Bu modifikasyonlar, ¢evresel varyasyonun
etkilerini azaltarak, baliklarin, morfoloji, iireme ve yasam siirelerinde degisimlere yol
acmaktadir (Stearns, 1983; Meyer, 1987). Bu da gostermektedir ki, tiir icinde meydana
gelen fenotipik varyasyon, sadece genetik kontrol altinda olmayip, ayni zamanda
cevresel faktorlerin de etkisi altindadir (Clayton, 1981).

Morfolojik karakterlerle ilgili yapilan ilk ¢alismalarda, varyasyonlar tamamen
genetik temele dayandirilmakta idi (Heincke, 1898; Swain ve Foote, 1999). Ancak,
giinimiizde bu tiir varyasyonlarin, hem ¢evresel hem de genetik etkenlerden
kaynaklandig1 bilinmektedir (Swain ve Foote, 1999; Ali ve Lindsey, 1974; Robinson ve
Wilson, 1996; Foote ve ark., 1999). Ayrica, genetik olarak homojen balik
populasyonlannda goriilen yiiksek seviyeli morfolojik varyasyon da (Ryman ve ark.,
1984; Kinsey ve ark.,, 1994), fenotipik cesitlilikte cevresel faktorlerin etkisini
dogrulamaktadir (Tudela, 1999).

Komsu olan iki populasyon arasinda bir gen akisinin olmasi, bu populasyonlar
arasindaki genetik farklilasmay1 engellemektedir. Bununla birlikte, populasyonlar
arasinda onemli oranda bir morfolojik farklilagma gdzlenebilmektedir, 6rnegin genetik
veriler, birgok nesil boyunca gerceklesen ve populasyon ile bireyler arasinda var olan
evrimsel degisimi incelemektedir. Ancak, her nesilde ¢ok az oranda da olsa gerceklesen
bolgeler aras1 goc, populasyonlar arasinda anlamli bir genetik farklilasmayi

onlemektedir. Morfoloji ise, sadece genetik farklilasmanin degil, ayn1 zamanda bireyin



yasami siiresince karsilastigi ¢cevresel kosullarin bir kanitidir. Bu nedenle de, morfoloji,
populasyonlar arasindaki kisa donemli degisimler hakkinda bilgi verebilmektedir. Bir
populasyonun ¢evresel baskilara maruz kalmasi durumunda, morfolojik farklilagma,
allozimik farklilasmadan daha hizli gergeklesebilmektedir (Jerry ve Cairns, 1998).
Ayrica, bolgeler arasinda gerceklesen gdogler, populasyonlar arasindaki genetik
homojenligi saglayacak Olclide olabilecegi halde, fenotipik farklilagmayi onleyecek
diizeyde olmayabilir (Haddon ve Willis, 1995).

Deniz baliklarinin genis populasyonlarinda genetik farklilasma, baliklarin gog
kabiliyetleri ve cografik bariyerlerin azligindan dolay1 ¢ok yavas bir bigimde meydana
gelebilmektedir (Ward ve ark., 1994). Cevresel olarak uyarilmis fenotipik varyasyon,
ozellikle populasyonlar arasinda anlamli bir genetik farklilasmanin belirlenmesi i¢in
yeterli zamanm bulunmamasi durumunda bazi avantajlara sahip olabilmektedir. Bazi
durumlarda ise genetik teknikler, genetik farkliliklar1 belirlemek igin yetersiz
olabilmektedir. Bunun sonucunda da populasyonlar arasindaki farkliliklar, herhangi bir
genetik farklilasmadan daha ¢ok, ¢evresel etkilere dayandirilabilmektedir (Davidson ve
ark., 1985; Hedgecock ve ark., 1989; Shepherd, 1991; Kinsey ve ark., 1994; Swain ve
Foote, 1999;). Boylece, fenotipik tekniklerden faydalanilarak, ¢evresel faktorlerin etkisi
ile morfolojik farklilasma gosteren stoklar belirlenebilmektedir. Kendini yenileyebilen
bu tiir stoklar, genetik bir farklilagsma gostermeksizin, aveciliga da bagimsiz bir sekilde

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

1.3.1. Stok ve Tiir Tespitinde Kullamlan Fenotipik Teknikler

Fenotipik tekniklerin kullanimi, bir tiire ait populasyonun tespitinde fenotipik
varyasyonun direk olarak genetik kontroliin etkisi altinda olmayis1 ve c¢evresel
faktorlerin  degisiminden etkilenmesinden dolayr smirhdir (Kumpf, 1987).
Populasyonlar arasinda gozlenen fenotipik varyasyon kalitsal veya genetiksel
olmayabilir, buna ragmen, farkli ¢evre sartlarinin etkisinden meydana gelen ve genetige
bagli olmayan fenotipik fakliliklar olabilmektedir. Ayrica, fenotipik teknikler genellikle
Olclilebilen ve sayilan karakterleri igerir. Buna karsilik bir stoku genetiksel olarak
karakterize ederken her bir gen icin allelleri, allellerin kombinasyonunu ve frekanslarin
kullaniriz (Rayman ve Utter, 1987). Bundan dolayi, genetik tekniklerin stok tespiti ve
yap1 analizinde kullanimi 6nemli 6l¢lide yayginlagsmis ve artmustir. Halbuki fenotipik

teknikler stok yap1 analizinde genetik tekniklerle birlikte kullamildiginda, elde edilen



veriler balik¢ilik idaresinde stoklarin korunmasi ve siirekliliginin saglanmasinda 6nemli

rol oynar (Ovenden, 1990).

1.3.1.1. Morfometrik Analiz

Gecmis yillarda yapilan morfometrik calismalar, Hubbs ve Lagler (1947),
tarafindan belirlenen geleneksel 6l¢iimlere dayandirilmaktadir. Ancak bu dlgiimler son
zamanlarda elestirilmektedir. Cilinkli Olglimler sadece yiikseklik ve genislikten
ornekleme ile viicudun ekseni boyunca toplanmakta ve 6l¢timlerin ¢ogu bas kisminda
bulunmaktadir. Ayrica, bireysel Ol¢limler, cogu kez viicudu normalden daha fazla
uzatmakta ve burun ile omurganin arka ucu gibi bazi morfolojik isaretler (noktalar),
Olcimlerin ¢ogunda merkezi nokta olarak tekrar tekrar kullanilmaktadir. Fakat
Ol¢tiimlerin bu durumu hatali sonuglara neden olabilmektedir. Alternatif olarak truss
yontemi denen yeni bir morfometrik 6l¢iim sistemi (Strauss ve Bookstein, 1982) tiir ve
ozellikle stok tanimlamalar i¢in gittikge yayginlasarak kullanilmaktadir (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 Basusta, 2001).
Truss network sistemi, kararli bir ag sistemi igerisinde baligin tamamini i¢ine almakta
ve teorik olarak tiiri¢i ya da tiirleraras1 morfometrik farkliliklar1 bulma olasiligin
arttirmaktadir. Bir baligin iki boyutlu c¢ergevesi iizerindeki morfometrik Slgiimlerin
bolgesel tek tarafa bagli olmayan, lokal viicut farkliliklart hakkinda geleneksel dl¢tim
serilerinden daha fazla bilgi vermektedir (Strauss ve Bookstein, 1982; Winans, 1984).
Truss metodunun, yakin balik smiflart arasindaki morfolojik varyasyonlarin
tanimlanmasinda geleneksel dl¢timlerden ¢ok daha gii¢lii oldugu kanitlanmigtir (Strauss
ve Bookstein, 1982; Winans, 1984; Corti, ve ark., 1988). Baliklarin morfolojik
Ozelliklerinden biri olan meristik karakterler de farkl tiirlerin tanimlanmasi ve stoklar

arasindaki 1iliski ve farkliliklarin belirlenmesinde yaygin olarak kullanilmaktadir

(Bookstein, 1982; Bird ve ark., 1986; Turan, 2000b).
1.4. Stok ve Tiir Tespitinde Kullanilan Molekiiler Genetik Teknikler

Genetik tekniklerin kullanimindan o6nce, morfolojik farkliligin tamamiyla
genetik farklilasmadan kaynaklandigi farz edilmekte ve stoklarin tespiti, genellikle

morfolojik ozellikler kullanilarak yapilmaktaydi (Marr, 1957). Ancak, fenotipik

10



tekniklerin kullanimi, bir tiire ait populasyon tespitinde fenotipik varyasyonun direk
olarak genetik kontroliin etkisi altinda olmayis1 ve gevresel faktorlerin degisiminden
etkilenmesinden dolayr simirlanmistir (Allendorf, ve ark., 1987). Ciinkii genetik
tekniklerin balikgilikta kullanimi ile daha once fenotipik olarak farkli olan birgok
populasyon veya tiiriin genetik olarak farkli olmadigi ortaya ¢ikmistir. Bu nedenle
populasyon ¢aligmalarinda molekiiler genetik tekniklere basvurmak ihtiyact dogmustur.
Bu ihtiyaca karsilik vermek icin birgok genetik teknik gelistirilmistir. Populasyon
genetigi ¢alismalarinda kullanilan, Protein elektroforezi, Polimeraz Zincir Reaksiyonu
(PCR) (Polymerase Chain Reaction), Sinirlama Pargalarinin Uzunluk Polimorfizmi
(RFLP) (Restriction Fragment Length Polymorphism), DNA Parmak izi Metodu
(Genetic Fingerprinting), Mikrosatelit, Polimorfik DNA’nin Rastgele Cogaltilmasi
(RAPD) (Random Amplification of Polymorphic DNA) ve DNA Dizileme Metodu
(DNA sequencing) gibi teknikler, giiniimiizde yaygin olarak tercih edilen tekniklerdir.
Fenotipik teknikler, stok yapi analizinde genetik tekniklerle birlikte kullanildiginda,
elde edilen wveriler balik¢ilik idaresinde stoklarin korunmasit ve siirekliligin

saglanmasinda 6nemli rol oynar (Turan ve ark., 1997).
1.4.1. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR)

Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR), in vitro kosullarinda DNA dizilerinin
cogaltilmasi esasina dayanmaktadir. PCR; basit, spesifik ve hassas bir tekniktir (Saiki
ve ark, 1985; Mullis, 1990). PCR teknigi, temelde i{ic asamadan olusmaktadir. ilk
asamada (denaturation), kalip DNA (template DNA), 92-95°C de 1-2 dakika tutularak
cift sarmal yapidaki DNA iplikcikleri birbirlerinden ayrilmaktadir. DNA zincirini
ayirmak igin, bazi durumlarda 5-10 dakika 6n 1sitma yapmak gerekebilir (Watson ve
ark., 1992; Hadidi ve ark., 1995). ikinci asamada (annealing), reaksiyon sicakliginin,
37-65°C’ye diisiiriilerek oligoniikleotid primerlerinin agilan DNA zincirlerinin kendi
baz dizilerine karsilik gelen bolgeye yapisir. Bu islem, iiretilecek baz uzunluguna bagh
olarak 30-60 saniyede gerceklesmektedir (Innis ve Gelfand 1990). Uciincii asama
(primer extention) ise, DNA zincirleri lizerine yapisan primerlerin DNA polimeraz
enzimi (Tag DNA polymerase) vasitasiyla uzatilir. Tag DNA polymerase 72°C
sicaklikta daha i1yl calistig1 i¢in genel olarak tiim cogaltma islemleri bu sicaklikta

yapilmaktadir (Erlich ve ark. 1991). PCR sonucunda elde edilen {iriin, ¢cogaltilmasi
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hedeflenen DNA parcasi ile iki primerin toplam uzunlugu kadardir. Ug basamaktan
(denaturation, annealing, primer extension) olusan islem, bir PCR devrini temsil eder.
Bu islem, genel olarak 25 ile 40 defa tekrar edilerek baslangigtaki DNA dizisinden
milyonlarca yeni DNA pargacigi ¢ogaltilir (Hadidi ve ark., 1995).

1.4.2. DNA Dizin Analizi (DNA Sequencing)

Populasyonlar arasindaki genetik farkliliklarin tespit edilmesinde kullanilan
etkin yontemlerin basinda DNA dizi analizi yontemi gelmektedir. Zincirleme metodu,
DNA diizeyinde degisim tespit etmede kullanilan en hassas tekniktir. DNA {izerinde ilgi
duyulan bir bélgenin veya genin zincirleme metodu ile niikleotid dizilerin ortaya
cikarilmasi, bu bolgede mevcut olan polimorfizimi, azami diizeyde tespit etme imkani
saglamaktadir. DNA zincirinin test edilmesinde en yaygin metot, dideoxy-termination
metodudur (Avise ve ark., 1979). Bu metotta bir primer, ¢ift sarmalli DNA'nin bir
sarmalinin sentezlenmesini baslatmak i¢in kullanilmaktadir. Bu teknikle, bir primer
kullanilmakta ve DNA sarmalinin sadece biri sentezlenmektedir. DNA sentez
reaksiyonlarinda kullanilan normal niikleotitlere (ANTP) ek olarak, modifike (dideoxy)
niikleotidler (ddNTP) zincirleme reaksiyonuna eklenmektedir. Bu niikleotidlerin
modifikasyonu, fosfat bantlarinin formasyonuna engel olmaktadir, sentez, modifike
niikleotidlerin eklenmesiyle sonlanmaktadir (dideoxy-termination). Zincir reaksiyonu,
birbiriyle ayni olan dort reaksiyondan olusmakta ve her bir reaksiyon farkli tiipler
icerisinde gerceklesmektedir. Her bir tiip igerisinde, normal niikleotidler (dATP, dTTP,
dGTP, dCTP) ve c¢ok diisiik oranda reaksiyonu tamamlayict olarak modifike
niikleotidler (ddATP, ddTTP, ddGTP, ddCTP) bulunmaktadir.

Bu yontem laboratuar ortaminda (in-vitro) gerceklestirilen DNA replikasyonu
isleminin kontrollii bir sekilde yarida kesilmesi temeline dayanmaktadir. Ikili sarmal
DNA tek eksenli hale getirilmekte ve hedef DNA bdlgesinin bir bolimi ile
komplementer olan kisa bir DNA parcgacigi, bu bolge ile hibrit olusturmaktadir. Bu
primer/hedef DNA (template) karistmi DNA polimeraz enzimi tarafindan katalize
edilen ve primere yeni niikleotidlerin ilave edilmesi temelinde 4 ayri reaksiyon alt
grubunda incelenmektedir. Her bir reaksiyonda 4 tip deoksiniikleotidlere (dATP, dTTP,
dGTP, dCTP) ilave olarak deoksiniikleotidlerde var olan 3'OH grubunu tasimayan
dideoksintikleotidler (ddATP, ddTTP, ddGTP, ddCTP) de bulunmaktadir. Yeni
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sentezlenen DNA molekiilii, ya primerin u¢ kismi etiketlenerek ya da sentez sirasinda
etiketli deoksintikleotid ilave ederek radyoaktif etiketli hale getirilmektedir. Yeni DNA
sarmalinin sentezinin yapilmasi niikleotidlerin serbest 3' OH grubuna eklenmesi ile
devam etmekte ve wuzayan eksene ddNTP eklendigi zaman eksen uzamasi
sonlanmaktadir. Polimeraz reaksiyonu, ddNTP’lerin nadir ve rastgele ilave edildigi
durumlarda yiiriitiilmekte ve ayrica farkli bazlarda sonlandirilan farkli uzunluklarda
DNA molekiilleri seti elde edilmektedir. Elektroforez sonucu, pargalar biiyiikliiklerine
gore jel icerisinde yerlerini almaktadir. Jel {izerinde her bir bant sag tarafta verilen ilgili
parcay1 ifade eder ve jel lizerinde okuma yapilarak, reaksiyona sokulan DNA sarmalinin

tamaminin niikleotid zinciri tespit edilmis olur.
1.5. Niikleer DNA (nDNA)

Niikleer genom, kemikli baliklarda dogrusal (lineer) sekilde olup yaklasik 3-4
milyon bg¢ uzunlugundadir. Niikleer DNA, tekrarli ve tekrarsiz boliimlerden
olusmaktadir. Okaryotik genomlarda tekrarli DNA zincirinin varligi 1960’l1 yillarda
tespit edilmis ve DNA Fingerprinting olarak tanitilmistir (Park ve ark., 1983). nDNA
tizerinde bulunan bu dizilerin varligi balik populasyonlarinin genetik yapilarinin
incelenmesinde oldukca yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu dizilerin bulunduklari
losilerin genelde kodlama yapmamasi ve dolayisiyla bu losilerde goriilen varyasyonun
dogal secilimden etkilenmemesi bunun en biiyiik sebeplerinden birisidir. Tiim bu
ozelliklerinden dolay: niikleer DNA tabanli yiiriitiilen molekiiler ¢aligmalar, populasyon

genetidi ¢aligmalarinda oldukg¢a 6nemlidir.
1.6. Mitokondriyal DNA (mtDNA)

Evrim calismalarinda genomun en ¢ok calisilan kisimlarindan biri mtDNA’dir
(Wilson, ve ark.,1985). Okaryotlarin ¢ogunda mtDNA cift iplikli, kapali halkasal
yapida bulunur. Mitokondri DNA’sinin %90’1ndan fazlasi kodlama yapan bolgedir yani
intron icermez. Biiyiikliikleri organizmalar arasinda farklilik gostermekle beraber
hayvan mtDNA’ s1 15-29 kb uzunlugunda olup, 22 tRNA, 2 rRNA ve oksidatif
fosforilasyonda gorev yapan ve 13 mRNA’y1 kodlayan protein olmak iizere toplam 37
genden olusan bir molekiildiir (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 kalitilir ve dogal secilime ugrar.
Hayvan mtDNA’s1 yiliksek derecede korunmus gen igerigi ve diizenine sahiptir (Boore,
1999), rekombinasyon gostermez ve intron igermez (Moore, 1995, Sunnuck, 2000).
Mitokondriyal DNA’nin etkili bir tamir mekanizmasindan yoksun olmasi (Bogenhagen,
1999), histon gibi koruyucu proteinlerin goriilmemesi, i¢ mitokondriyal membranda
meydana gelen oksidatif fosforilasyon ile agiga ¢ikan ve oldukg¢a yiiksek mutajenik
etkiye sahip oksijen radikalleriyle fiziksel iliski i¢erisinde bulunmasi (Richter, 1988),
ayrica mevcut mutant mitokondrinin etkisi ile mtDNA mutasyon hizinin artmasi
(Lightowlers ve ark., 1997) gibi faktorler, mtDNA’ da meydana gelen polimorfizmin
nikleer DNA’dan daha yiliksek oranda goriilmesinin muhtemel sebeplerini
olusturmaktadir. mtDNA'in evrim hizi niikkleer DNA'ya gore 10-20 kat daha fazladir.
Bunun nedeni, oksijen radikallerine daha fazla maruz kalmast ve koruyucu
mekanizmalarinin olmamasidir. Bu ylizden mtDNA mutasyonlara daha aciktir. Niikleer
DNA'ya gore daha fazla mutasyona ugrayan mtDNA mutasyonlarin hizi 1 milyon
yillik siiregte ortalama % 2-4 oranindadir. Eger iki organizma arasinda % 1 oranda
mtDNA farklilig1 varsa bu 250.000-500.000 y1l 6nce bu iki organizmanin farklilasmaya
basladigin1 gosterir. Ek olarak niikleer genin her jenerasyonda farkli rekombinasyon
gostermesi evrim calismalarinda zorluk yaratirken, mtDNA'nin homoplazmik olusu

kullanilabilirligini arttirmaktadir.

Sekil 1.1. Balik mitokondrisinde (mtDNA) genlerin dizilimi (Meyer, 1993).
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1.6.1. 16S rRNA

16S rRNA prokaryotlarda ribozomun kiigiik alt birimini olusturur. PCR ile kisa
stirede tim gen kolaylikla c¢ogaltilirken, genin uzunlugu da sekans analizindeki
varyasyonlarda kayda deger bir analiz saglar. Gendeki korunan bolgeler amplifikasyon
icin universal primer dizayninda kullanilabildigi gibi degisken bolgeleri de gesitli tiirler
veya populasyonlar arasindaki benzerlik ya da farkliliklar1 ayirt etmede kullanilabilir
(Mylvaganam ve Dennis, 1992; Amann ve ark., 2000). mtDNA’ nin 16S rRNA bolgesi,
populasyon genetiginde yiiksek taksonomik gruplara kadar degisen iliskileri analiz
etmek i¢in kullanilmaktadir (Bermingham ve ark., 1997; Lydeard ve Roe, 1997). 16S
rRNA geninin balik tiirleri ve populasyonlarini ayirt etmek i¢in iyi bir markir oldugu 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. ONCEKI CALISMALAR

Wheeler (1969), Ingiltere’nin kiyisal kesimlerinde yayilis gdsteren kirlangic
baliginmi kullanarak yaptig1 arastirmasinda, bu tiiriin morfolojisi ve biyolojisi hakkinda
bazi bilgiler vermistir. Bu familyanin tiim tiirlerinde basin {izerinde sert ve keskin
dikenlerin bulundugu ve s6z konusu dikenleri preylerini avlamada silah olarak
kullandiklari; Ingiltere sularinda maksimum boylarmin 61 cm ve maksimum
agirliklarinin 2-2.5 kg arasinda degistigini belirtmistir. Ayrica bu tiiriin yaz aylarinda
yumurtladigini; yumurtalarin kiigiik ve pelajik oldugunu; geng kirlangi¢c yavrularinin
fingerling safhasina kadar gegen kisa bir zaman dilimi i¢in pelajik ve daha sonralar
taban suyuna inerek demersal kesimde dagilis gosterdiklerini bildirmistir.

Froglia (1976), Orta Adriyatik'te genc¢ Trigla lucerna bireylerinin beslenme
ozelliklerini aragtirmig; yaptigi mide incelemeleri sonucunda, mideden ¢ikan besin
iceregine dayanarak omnivor bir tiir oldugunu ortaya koymustur.

Papaconstantinou (1984), Yunanistan’in Thermaikos Korfezi’nde yaptig
calismasinda T. lucerna’nin yas, biiyiime ve iireme gibi ¢esitli biyolojik 6zelliklerini
belirlemeyi amaglamigtir. Bliylime oraninin erkek ve disilerde farkli oldugu ve viicut
uzunlugu-otolit boyu (R) iliskisinin erkeklerde, L= 2.65+5.58*R disilerde ise,
L= -43,9+7.04*R olarak hesaplanmistir (L= viicut uzunlugu, R= otolit boyu). Ureme
mevsiminin ekim ve haziran arasinda gergeklestigi; bu eylemin ocak ayinda en yiiksek
yogunlukta olmak iizere mayis ayma kadar siirdiigli saptanmistir. Disilerde ilk eseysel
olgunluk yasinin IV ve erkeklerde ise bu yasin III oldugu belirtilmistir.

Atay (1985), kirlangi¢ baliklarinin Akdeniz, Ege ve Marmara Denizi’nde bolca,
kismen de Karadeniz’de bulunduklarini; boylarinin ise 65 cm’ye kadar ulastigini
bildirmistir. Ayrica bu familya {iyelerinin eseysel olgunluga II-IV yaslarinda vardiklari;
T. lucerna tiiriiniin maksimum 60 cm’ye ulasilabildigini ve genellikle 30 cm civarinda
oldugunu rapor etmistir.

Whitehead ve ark. (1986), kirlangic baliklar1 {izerinde genel bir arastirma
yapmustir. Bu arasgtirmada bireylerin basimin viicuda oranla genis ve ventral yiiziiniin
diiz oldugunu; viicut lizerinde pek ¢ok ¢izgi ve diken ile kemik plakalari igerdigini; bazi
tiirlerde burnun ileriye dogru uzamis oldugunu; agizin terminal ve dislerin villiform
seklinde oldugunu; iki adet dorsal yiizgecleri oldugunu, birinci dorsal yilizgecin 8-11

adet sert 151n ve ikinci dorsal ylizgecin ise 13-19 adet yumusak 1sin igerdigini
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belirtmistir. Kirlangi¢ baliklarinin maksimum 500m derinliklerde yasadiklari, kumlu ve
camurlu zeminlerde bulunduklari, pektoral yiizgecleri yardimiyla besin aradiklari,
besinlerini kabuklu ve yumusakc¢alarin olusturdugunu ve juvenillerin kisa bir pelajik
safhadan sonra s1g kiyisal sularin dip kisimlarina gog ettiklerini ortaya koymustur.

Altun ve ark. (1996), Yumurtalik (Adana) Koyu’nda Eylil 1992-Eyliil 1993
tarihleri arasinda gergeklestirdikleri calismada, Trigla lucerna’nin bazi biiyiime
Ozelliklerini belirlemislerdir. Bu ¢alismada 348 birey yakalanmis, bireylerin I-V yaslari
arasinda dagilim gosterdiklerini bildirmiglerdir. Ayni ¢alismada kirlangig baliginin
kondisyon degerinin 0.863, eseysel olgunluk yasinin ise I oldugu bulunmustur.

Serena ve ark., (1998) Tiran Denizi’ndeki Trigla lucerna tiiriiniin bazi
biyoekolojik 6zelliklerini arastirmislardir. Incelenen bireylerin boy-agirhik iliskisi
W = 0.0139 * L?%% pylunmustur. Von Bertalanffy bilyiime parametreleri ise K = 0.39,
L= 65.9, to =0 olarak hesaplanmuistir.

Serena ve ark. (1998), Italya’min Tuscany kiyilarmnda T. lucerna’nin bazi
biyolojik 06zelliklerini belirlemek amaciyla bir ¢alisma yapmislardir. Bu ¢alismada,
kirlangic baliginin 150 metreden daha si1g kesimlerde bulunan bir demersal tiir
oldugunu belirtmiglerdir. Bu bireylerden ¢esitli metrik dlglimler almislar; boy-agirlik
iligkisini ve von Bertalanffy boyca biiyiime sabitlerini hesaplamiglardir. Bu

hesaplamada, boy-agirlik iligkisinin W=0.0139*.%%

ve von Bertalanfy boyca biliyiime
parametrelerin ise sirasi ile L,=65.9 cm, K=0.39 yil* ve t=0 yil olarak tahmin
etmislerdir.

Gilles ve ark. (2000), ¢alismalarinda Fransa, Tunus ve Cezayir’den temin edilen
toplam 29 Epinephelus marginatus 6rneginin sekans analizini yapmuslardir. Sekans
analizi i¢in sitokrom b (cyt b) geni kullanilmigtir. Analiz sonuglarina gore; Fransa,
Tunus ve Cezayir populasyonlari arasinda oOnemli derecede genetik farklilik
bulunmustur.

Ismen ve ark. (2002), Iskenderun Kérfezi'nde gergeklestirdikleri calismada
Chelidonichthys lucerna tiiriiniin yas kompozisyonu, bilyiime parametreleri,
yumurtlama zamani, esey orani, ilk eseysel olgunluga erisme boyu ve fekonditesini
arastirmislardir. Bu arastirmada, orneklerin %58.2’sini disilerin; %41.8’ini erkeklerin

olusturdugunu ve disilerin toplam boyunun 8.0 ile 30.3 cm arasinda; erkeklerin ise 8.3

ile 21.2 cm arasinda degistigini bildirmislerdir. Boy-agirlik iliskisini disi ve erkeklerde
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ayr1 ayr1 hesaplamiglar ve erkeklerde W=0.0089*L>*"; disilerde ise W=0.0095*L*%°
esitlikleriyle gosterilen iliskileri bulmuslardir. Otolitlerden elde ettikleri yas verilerini
von Bertalanffy boyca biiylime sabitlerini tahmin etmede kullanarak bu sabitlerin
L,=45.0cm, K=0.221y11'l ve tp=-0.581y1l oldugunu bulmuslardir. Maksimum yasin
disiler i¢in IV; erkekler icin III oldugunu tespit etmisler; ilk eseysel olgunluga
erkeklerin 18 cm; disilerin ise 20 cm toplam boyda ulastiklarini bildirmislerdir.

Ismen ve ark. (2004), iskenderun Kérfezi’nden (Dogu Akdeniz) drneklenen
Kirlangigl] baliklarinin  (Chelidonichthys lucerna) yas kompozisyonu, biiyiime
parametreleri, yumurtlama zamani, cinsiyet oranlari, ilk cinsi olgunluga erisme boylari
ve fekonditesi aragtirmiglardir. Erkek ve disilerin boy (L) ve agirlik (W) iligkisi sirasiyla
W = 0.0089*L** ve W = 0.0095*L*%° olarak saptanmustir. Otolitlerden elde edilen yas
verileri ile von Bertalanffy biiyiime parametreleri L, = 45,0 cm, K = 0,221, t; = -0,581
olarak bulunmustur. Erkeklerin 18 cm, disilerin ise 20 cm total boyda ilk cinsi
olgunluga ulastiklar1 saptanmistir. Aylik gonadosomatik indeks degerleri, yumurtlama
zamaninin yogun olarak Aralik ve Mayis aylari arasinda oldugu belirtilmistir. Fekondite
(F) - boy iliskisi, logF = -2,512 + 5,58logL (r = 0.94) olarak saptanmustir.

Aboim ve ark. (2005), Kuzey Atlantik’te 5 farkli bolgeden (Azor Adalari,
Madeira, Portekiz, Yesil Burun Adalarive Kuzeybati Atlantik) toplanan Helicolenus
dactylopterus populasyonlarinin genetik yapt analizini mtDNA sekans analizi
metoduyla gergeklestirmislerdir. Calismada cyt b geni kullanilmistir. Genetik analizler
sonucunda populasyonlar arasinda 6nemli derecede bir genetik farklilik bulunmamistir

Bastaci (2005), Iskenderun Korfezi ve Karatas kiyilarindan &rneklenen kirlangig
baligimin Chelidonichthys lucerna tiiriiniin yumurtlama zamani, esey oranlari, ilk
eseysel olgunluk boyu, fekondite, yas kompozisyonu, bilylime parametreleri ve 6lim
oranlarini incelemistir. Erkeklerin ilk eseysel olgunluga 16.8cm; disilerin ise 16.5cm’lik
toplam boyda iken ulastiklari; aylik ortalama Gonadosomatik Indeks degerlerinden,
yumurtlamanin yogun olarak Ocak-Mart aylar arasinda gergeklestigi saptanmistir. Disi
ve erkek bireylerin von Bertalanffy boyca ve agirlik¢a bliylime parametrelerinin
sirastyla L= 64.11cm, K= 0.062 y1l ™%, to= -2.29 y1l ve W.,.= 2755g oldugu; her iki esey
icin de III yas grubunun baskin oldugu bulunmustur. Erkek ve disilerle bunlarin
toplaminin Boy -Agirlik iligkisinin sirasiyla W= 0.0054* L3171 W= 0.007*L*%"" ve

W= 0.007*L>*¥* seklinde oldugu saptanmigstir. Ayrica Oliim oranlarindan dogal
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nedenlerle olani M=0.2988 yll'l; balik¢ilik nedeniyle olan1 F=0.1406 y11’1 ve toplam
Oliim orani ise Z=0.4394 y11'1 olarak saptanmis; boylece stoktan yararlanma diizeyinin
E=0.32 y11'1’lik bir degere esit oldugu ve dolayisiyla ilgili stoktan yetersiz diizeyde
yararlanildig1 bulunmustur.

Eryilmaz ve Meri¢ (2005), Marmara Denizi’ndeki Chelidonichthys lucernus *un
yas, bliyiime, boy-agirlik iliskisi, kondisyon faktorii, esey oranlari, ilk eseysel olgunluk
yas1 ile boyu ve iireme siiresini incelenmislerdir. Orneklerin yas kompozisyonunun 1-6
arasinda dagilim gdsterdigi belirlenmistir. Boy-agirlik iliskisi W=0.0092 * L3%% olarak
saptanmistir. Von Bertalanffy biiylime parametreleri L,=61.3 cm, K= 0.17 yll‘l,
to=-0.04 bulunmustur.

Su ve ark. (2005), ¢alismalarinda bir istiridye tiirii olan Crassostrea rivularis
populasyonlarinin  DNA sekans analizi yontemini kullanarak genetik analizini
yapmislardir. Calismada Qinzhou Kérfezi, Zhenhai Kérfezi, Changsha Korfezi ve inci
Nehri Halici bolgelerindentoplamda 105 birey incelenmistir. Sekans analizinde mtDNA
16S rRNA geni kullanilmistir. Calismanin sonucunda Qinzhou Kérfezi populasyonu ile
diger populasyonlar arasinda 6nemli derecede genetik farklilik bulunmustur.

Maggio ve ark. (2006), Epinephelus marginatus tiriiniin Atlantik ve
Akdeniz’deki 5 farkli bolgeden elde edilen populasyonlar arasindaki genetik iliskiyi
DNA sekans analizi ve RFLP metotlariyla arastirmislardir. Sekans analizinde mtDNA
sitokrom b (cyt b) geni kullanilirken RFLP analizinde ND2 geni kullanilmistir. RFLP
teknigine dayali analiz sonucunda Atlantik ve Akdeniz populasyonlar1 arasinda 6nemli
derecede farklilik bulunurken sekans analizi sonucunda Onemli bir farklilik
bulunmamistir. Akdeniz’deki 5 bdlgenin populasyonlar: arasinda ise her iki teknikte de
onemli farkliliklar bulunmustur.

Inoue ve ark. (2007), Japonya’da 3 farkli 6rnekleme bolgesinden elde edilen
istakoz tiirii olan Panulirus japonicus populasyonlarinin, sekans analizi metoduyla
genetik yapilarini incelemislerdir. Sekans analizinde mtDNA COI geni kullanilmistir.
Calismanin sonucunda bu 3 populasyon arasinda genetik farkliliga rastlanilmadig:
gosterilmistir.

Ilhan ve Togulga (2007), izmir Koérfezi’nde gerceklestirdikleri calismalarinda
Chelidonichthys lucernus tiiriiniin yas, biiyiime ve tireme 6zelliklerini incelemislerdir.

Maksimum yas disi bireyler i¢cin V; erkek bireyler i¢in III olarak belirlenmistir. Disi ve
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erkek bireyler icin boy-agirlik iliskisi sirastyla, W=0.0051*L%*** ve W=0.0053*L3%%
bulunmustur. Disi, erkek ve tiim bireyler i¢in von Bertalanffy biliylime parametreleri,
L =49.09(1-g 01800+ 1488y). | =39 441 OBBEMH0BEE)) o | =5 17(q-¢0.163(1+160%))
bulunmustur. Tiim bireyler i¢in biiyliime performans indeksi 2.646 olarak saptanmistir.
Gonadosomatik indeks degerlerine gore yumurtlama periyodunun Aralik-Mart
aylarinda gergeklestigi belirtilmistir.

Boudaya ve ark., (2008), Gabes Korfezi’nde (Tunus) gergeklestirdikleri
calismalarinda  Chelidonichthys lucerna tiiriiniin  biiylime iireme 6zelliklerini
arastirmislardir. Incelenen Orneklerde disi bireylerin yaslar1 0.5-9 arasinda; erkek
bireylerin ise 1-7 arasinda degistigi bulunmustur. Disilerde von Bertalanffy biiyiime
parametreleri L.,= 40.26; K= 0.06 ve to= -3.03; erkeklerde ise L= 46.16; K= 0.059 ve
to= -1.32 olarak hesaplanmigtir. Yumurtlama periyodu Ekim-Mayis aylari arasinda
saptanmig olup Ocak ayinda en yiiksek seviyeye ulastig1 gézlenmistir.

Cicek ve ark., (2008), Mersin Korfezi’'nde gergeklestirdikleri galismalarinda
Chelidonichthys lucernus tiiriiniin yas, biliyime ve iireme Ozelliklerive mortalite
oranlarini incelemislerdir. Bireylerin yas kompozisyonunun 0-V arasinda degiskenlik
gosterdigi belirlenmistir. Boy- agirlik iliskisi disi bireyler i¢in, 0.0114*L%*%"; erkek
bireyler i¢in, W = 0.0094* %% ve tiim bireyler igin W = 0.0129*L.%%"% pulunmustur.
VonBertalanffy biiyiime parametreleri disi bireyler i¢in, L, = 46.42 cm, W, = 832.13,
K =0.157 y11'1 ve tp = -1.569; erkek bireyler i¢in L, = 56.77 cm, W,, = 1728.32, K =
0.121 yil™* ve to = -1.646 yil; tiim bireyler igin ise L., = 42.25 cm, W.,, = 605.90, K =
0.196 y11'1 ve to= -1.351 yil olarak hesaplanmistir. Gonadosomatik indeks degerlerinden
tiremenin Subat-May1s aylari arasinda gergeklestigi bulunmustur. Total mortalite (Z)
1.19, aveilik mortalitesi (F) 1.09 bulunmustur.

Xiaodong ve ark., (2008), caligmalarinda Cin’in giiney kiyilarindan 3 farkli
bolgeden toplanan deniz solucani tiirii olan Sipunculus nudus populasyonlarinin genetik
yapilarin1 aragtirmiglardir. mtDNA 16S rRNA geni kullanilarak yapilan c¢aligmada
populasyonlar arasinda 6nemli derecede farklilik bulunmustur.

Vallisneri ve ark., (2011), Adriyatik Denizi’ndeki Chelidonichthys lucerna
tiiriiniin viicut sekli, cinsi olgunluk ve beslenme kompozisyonunu arastirmiglardir. ilk
cinsi olgunluk boyu disilerde 27 cm iken erkeklerde 22 cm olarak belirlenmistir. Besin

kompozisyonlarinin ise krustasealar, baliklar ve molluskalardan olustugu bulunmustur.
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Stagioni ve ark. (2012), Adriyatik Denizi’nde Chelidonichthys lucerna tiiriiniin
beslenme oOzelliklerini incelemislerdir. Beslenme aktiviteleri jilivenillerde, ergin
bireylere goére daha yogun bulunmustur. En Onemli besinlerini krustasealardan
Goneplax rhomboides, Liocarcinus spp., Philocheras spp. tiirleri; teleost tiirlerden ise

Engraulis encrasicolus ve Gobius niger tiirlerinin olusturdugunu saptamislardir.
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3. Materyal ve Yontem

Arastirma Mustafa Kemal Universitesi, Deniz Bilimleri ve Teknolojisi

Fakiiltesi, Molekiiler Ekoloji ve Balik¢ilik Genetigi Laboratuari’nda yiiriitiilmiistiir.
3.1. Materyal
3.1.1. Chelidonichthys lucerna Tiiriiniin Sistematikteki Yeri

Calismada kullanilan kirlangicin sistematikteki yeri asagida verilmistir.

ALEM : Animalia

SUBE : Chordata

ALT SUBE : Vertebrata

SINIF : Actinopterygii

TAKIM : Scorpaeniformes

FAMILYA : Triglidae

CINS : Chelidonichthys

TUR : Chelidonichthys lucerna (Linnaeus, 1758)

3.1.2. Kirlangic (C. lucerna)’1 Diger Kirlangic Tiirlerinden Ayiran Ozellikler

Diger tiirlerden farkli olarak, paralel ¢izgiler sirttan karina kadar uzanir. Yanal
hat boyunca 58-64 adet pul bulunur fakat dikey olarak genislememistir
Dorsal yiizgeglerin i¢ine gomiildiigii kanal boyunca yaklasik 26 adet oluk 151

bulunur. Operkulum kenarindaki kleitral diken kisadir.
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Sekil 3.1. Calismada kullanilan Chelidonichthys lucerna’nin genel gériiniisii.

3.1.3. Cografik Dagilim Alam

Kirlangig; Akdeniz, Karadeniz ve Dogu Atlantik'te Norveg’ten Senegal’e kadar
dagilim gosteren demersal tiirdiir (Serena ve ark., 1998). Ulkemizde ise tiim
denizlerimizde dagilim gostermektedir (Turan, 2007). 20-300 m arasinda degisen
derinliklerde bulunan, siiriiler halinde ve ¢ogunlukla kum, ¢amurlu kum veya dipteki
cakil zeminlerde yasayan ticari agidan 6nemli demersal bir tlirdiir (Richards ve Saksena,

1990).

3.1.4. Ornekleme Bélgeleri

Kirlangic 6rnekleri, Dogu Akdeniz’i temsilen Iskenderun Kérfezi, Bati
Akdeniz’i temsilen Antalya Kérfezi, Ege Denizi’ni temsilen izmir Korfezi, Marmara
Denizi’ni temsilen Istanbul, Karadeniz’i temsilen de Akcakoca’ya gidilmek suretiyle
temsil edilmistir. Orneklemeler, gerek fanyali uzatma agiyla avcilik yapan balikgilardan,
gerekse trol avciligi yapan teknelerle baliga ¢ikilarak veya satin alinarak populasyonlari
temsilen 25’er adet olmak tizere 5 populasyondan toplam 125 adet yapilmistir.

Omeklerin toplandig1 istasyonlar Sekil 3.2°de harita iizerinde verilmistir.
Orneklerin kodu, avlandiklar1 bdlgelerin koordinatlari, avlanma tarihleri ve avlanma

metotlar1 Cizelge 3.1°de verilmistir.
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Cizelge 3.1. Kurlangig (Chelidonichthys lucerna)’in populasyonlara gore Ornekleme

bilgileri
Ornekleme Alanlar Populasyon Bolgelerin Avlanma Avlanma
Kodu Koordinatlar Tarihleri Metotlar1
Karadeniz 41°8° 24" K
KD 0 28.11.2013 Uzatma Ag1
31°2°57” E
Marmara Denizi 40°59° 89 K
MD 0 03.04.2014 Trol
28°59° 72 E
Ege Denizi 3849’ 24" N
ED 0 06.02.2014 Trol
26°33’27" E
Akdeniz 36°48° 45" N
AD1 0 20.03.2014 Trol
(Antalya) 30°41° 11" E
Akdeniz AD2 36°34° 29 N 12.04.2013 Trol
. .04, ro
(Iskenderun Korfezi) 35°50° 08" E
0
26" 32 38 43°

0
42 -

0
40 -

0
38 -

36 A

Antalya

Iskenderun Korfezi

w%l‘:
50050100 S

[
Km

Sekil 3.2. Kirlangig (Chelidonichthys lucerna)’in érnekleme alanlar1 @ KD: Karadeniz,
MD: Marmara Denizi, ED: Ege Denizi, AD1: Akdeniz (Antalya), AD2: Akdeniz

(Iskenderun Kérfezi)
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3.1.5. Kullanilan Arac ve Gerecler

Genetik calismada DNA elektroforezis tanki, gii¢ kaynagi, UV transilluminator
cihazi, vorteks cihazi, inkiibator, mikrosantrifiij cihazi, hassas terazi ve PCR cihazi

kullanilmistir. Kullanilan cihazlarin teknik 6zellikleri Cizelge 3.2’de gosterilmistir.

Cizelge 3.2. Kullanilan cihazlarin teknik 6zellikleri

Cihaz ismi Teknik Ozellikler
DNA Elektroforezis Tanki 15x6x9cm
UV goriintiileyici 24.1x33.7x12.1cm
Mikrosantrifiij 100-15000 rpm
Hassas Terazi Hassasiyet 0.1 mg
inkiibator 1201t / 80 °C
PCR Cihaz1 48 Tiipliik
Otoklav Max. 120 °C

3.2. Yontem

3.2.1. Orneklerin Elde Edilmesi ve Korunmasi

Toplanan balik 6rnekleri, fiziksel ve biyolojik bozulmayi 6nleme amaciyla ayri
ayr etiketlenmis ve polietilen torbalara yerlestirilmistir. Ornekler kiyiya ulasincaya
kadar teknedeki dondurucuya veya buza konulmus, kiyiya geldikten sonra ise
laboratuara ulasincaya kadar soguk tasima kabinda (buzda) muhafaza edilerek
laboratuara getirilmis ve derin donduruculara yerlestirilmistir. Tirlerin tamsit ve
sistematik ayrimi Cerro, (1997) ile Turan ve ark., (2007)’ye goére yapilmistir.
Laboratuara getirilen orneklerin tiir tayini yapildiktan sonra genetik analiz igin doku
ornekleri alinmis ve % 95°lik etil alkolde vida kapakli tiipler igerisinde +4 °C’de
muhafaza edilmistir. Bunun disinda balik 6rneklerinden yas doku ornekleri alinip bu

ornekler derin dondurucuda (-20°C) muhafaza edilmistir.
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3.2.2. Genetik inceleme
3.2.2.1. Mitokondrial DNA’nin Ekstrakte Edilmesi

MtDNA’nin elde edilmesinde Blin ve Stafford (1976) tarafindan verilen standart
fenol kloroform yontemi uygulanmistir. Kirlangi¢ orneklerinin kas dokusundan alinan
ve %95°1ik etil alkol igerisinde vida kapakli tiiplerde muhafaza edilen dokulardan
yaklagik 50 mg, otoklavlanan eppendorf tiipler igerisine alindiktan sonra iizerlerine
sirastyla 300 ul CTAB (20 g/l CTAB; 1.4 M NaCl; 100 mM Tris-HCI pH 8.0; 20 mM
EDTA) tampon ¢ozeltisi, 50 pl Proteinase K ve 30 ul RNase A ilave edilip cam gubuk
araciligiyla ezilmistir. Daha sonra 6rnekler vortekslenip énceden 37.5°C’ye ayarlanan
inkiibatorde 1 gece bekletilmistir. Etiivden alinan 6rnekler vortekslenip 380 ul fenol
Kloroform isoamil alkol (25:24:1) ilave edilip 15 dakika ters diiz edilmek suretiyle
karistirllmistir. Daha sonra 12000 rpm’de 10 dakika santrifiij edilen orneklerin ist
tabakalar1 farklitiiplere alinarak {izerlerine 380 pl kloroform isoamil alkol (24:1) ilave
edilerek tekrar 15 dakika ters diiz edilmek suretiyle karistirtlmistir. Daha sonra 6rnekler
12000 rpm’de 10 dakika santrifiij edilerek iist tabakalar yeni eppendorf tiiplere
aktarilmistir. Bu islemden sonra orneklerin iizerlerine, derin dondurucuda muhafaza
edilen %100°liik etanol den 1 ml eklenip derin dondurucuda 2 saat bekletilmistir. Derin
dondurucudan ¢ikarilan 6rnekler 12000 rpm’de 10 dakika santrifiij edilerek i¢lerindeki
stvi dikkatle bosaltilarak yine derin dondurucuda muhafaza edilen bu sefer %70’lik
etanolden 1 ml eklenip 12000 rpm de 3 dakika santrifiij edilmistir. Santrifiij igleminden
sonra dikkatlice tiiplerdeki sivi bosaltilarak tiipler peletlerin kurumasi igin desikatorde
bir slire vakumlanmistir. Daha sonra kuruyan peletlerin tizerine 100 pl TE buffer

eklenerek mitokondrial DNA ekstraksiyonu tamamlanmustir.

3.2.2.2. DNA’min Kalite Tayini

DNA orneklerinin miktar1 belirlendikten sonra kalitesinin tespiti i¢in % 0.7’lik
agaroz jel hazirlanmistir. Bunun igin 0.175 gr agarose, 25 ml saf su ile karistirilip
mikrodalga firinda kopiiriip saydamlasana kadar bekletilmistir. Saydamlasan jel tizerine
0.5 ml seyreltilmis 1x TBE Buffer ve 1.5 ul Ethidium Bromiir eklenerek 60°C’ yekadar
sogutulan jel 15x6x9 cm ebatlarindaki elektroforez kiiveti igerisine dokiilerek sogumaya
brrakilmigtir. Jel soguduktan sonra, igerisinde seyreltilmis 1x TBE tamponu bulunan

elektroforez tankina koyulmus ve 3 pl DNA orneginden 6 pl’lik yiikleme tamponu
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cozeltisinden Karistirllarak sirasiyla jeldeki kuyucuklara yerlestirilmistir. Elektrik
akiminin gergeklesmesi igin, gii¢ kaynagi 10 dk siire ile 25 mA ve 50 V’a ayarlanmistir.
Elektroforetik gé¢ tamamlandiktan jel, elektroforez tankindan dikkatlice alinmis ve UV
transilluminator cihazinda, UV koruyucu maske ile Orneklerin DNA yapilar
gozlenmistir (Sekil 3.3).

Sekil 3.3. Ekstrakte edilen total DNA’nin agaroz jel lizerinde kontrolil

3.2.2.3. Polimeraz Zincir Reaksiyonu ile 16S rRNA Geninin Cogaltilmasi

Kirlangig populasyonlar1 arasindaki genetik farkliligin derecesini belirlemek
amactyla mitokondrial DNA (mtDNA) 16S rRNA geni kullanilmistir. DNA
ekstraksiyonundan sonra, universal primerler kullanarak PCR Metodu ile mtDNA 16S
rRNA genleri ¢ogaltilmistir (Saiki ve ark. 1988). PCR ile uygulamasinda; ilk once
94°C’de 5 dakika denatiirasyon (1 dongii) ve bunu takiben 94°C’de 1 dakika strand
DNA denatiirasyonu, 50°C’de 1 dakika primer baglanma sicakligi sicakligi, 72°C’de 1.5
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dakika ilk uzama (40 dongii) ve 72°C’de 5 dakika (1 dongii) son uzama sathasi

izlenmistir. PCR firtinleri agaroz jel {izerinde kontrol edilmistir (Sekil 3.4).

HHHHHHHHHNHHU

b

i

Sekil 3.4. PCR sonrasi elde edilen PCR iiriiniiniin agaroz jel iizerinde kontrolii

Bunun i¢in asagida dizinleri verilen universal primerlerden yararlanilmistir.

Primerler MACROGEN (Giiney Kore) firmasindan saglanmustir.

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 sekansinin belirlenmesinde en yaygin kullanilan yontem Sanger-Coulson
zincir sonlama metodudur. Bu yontem ile tek seferde dizi analizi yapilamayacak kadar
biiyiik olan DNA’lar once kiigiik pargalara boliiniir. Elde edilen her bir parga bir
plazmite klonlanir. Klonlanan plazmitler tek tek dizilenir. Bu dizilerin biyoinformatik
analizlerle bir araya getirilmesiyle uzun DNA pargasinin dizisi elde edilir. Bu diziler
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kapiller jel elektroforezi kullanilarak okunur. Dizi analiz yonteminin hassasiyeti ve
verdigi giivenilir sonuglar bu yontemin kullanimi oldukga yayginlastirmigtir. Artan
analiz sayisi, uzun zaman ve yiiksek is giicii gerektirir. Bu gelismeler sonucunda
otomasyon kaginillmaz olmus ve otomatik DNA dizi analizleri uygulamalar
yayginlasmistir. Otomatik analizde de Sanger’in enzimatik DNA sentezine dayanan
zincir sonlanma yontemi kullanilmistir. Otomatik DNA dizi analiz cihazlari basit
olarak, sabit bilgisayarda yiiklii programlar ile bu programlarin yonettigi elektroforez
sistemini igerir. Elektroforetik iinitelerde bulunan lazer 151k kaynag: ile monokromatik
bir 151k olusturulur. S6z konusu DNA’nin bulundugu jelmatriks bu monokromatik 1s1k
ile taranir. Elektroforez siiresince DNA’ya baglanan floresan boya 1sik ile taranan
bolgeye geldiginde uyarilir. Uyarilan boya kendi igin karakteristik olan dalga boyunda
15181 geri yansitir. Yansiyan bu 1sik demeti bir detektor tarafindan kaydedilir.
Kaydedilen veriler bilgisayar programlar: ile degerlendirilerek sonuglar grafiksel ya da
matematiksel olarak bilgisayar ekranina aktarilir. DNA dizianalizi cihazlarinda 6 bazdan

1000 baza kadar giivenli okuma yapilabilmektedir (Sambrook ve ark., 1989).

CTCCTTICCCCCITCTITITICCTITICTIGCTICCTAGCTITITICITCAGGAGITGAGGCTGGAGCCGGAACCGG

f

| | | |
il M i MHM 'WNM i MM‘\/\I\M

Sekil 3.5. DNA dizin analizi sonucu elde edilen 16S rRNA gen bdlgesinin parga
kromotografisinden bir drnek.

3.2.3. Genetik Verilerin Analizi

Genetik verilerin analizinde BioEdit ve MEGA bilgisayar paket programi
kullanilmistir (Hall, 1999; Tamura ve ark., 2011). Hardy-Weinberg dengesinden
sapmalar1 ve populasyonlar arasindaki allozimik farklilasmay1 tespit etmek icin Fisher’s

exact testi kullanilmistir (Raymond ve Rousset, 1995).
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Nei (1978)’nin genetik benzerlik (D1) ve genetik uzaklik (DN) katsayisi
kullanilarak populasyonlar arasindaki genetik benzerlik ve farklilasmanin derecesi
belirlenmistir. Populasyonlar arasindaki iliskiyi gostermek iizere Cluster analizi ile

Komsu katilimli soyagaci1 (Neighbour Joining tree) olusturulmustur.
3.2.4. Morfolojik Inceleme

Arastirmada Kirlangig populasyonlar1 arasindaki morfolojik farklilagmanin
derecesi, Truss Network Sistemi (Strauss ve Bookstein, 1982; Turan, 1999, Turan,
2004) ile incelenmistir. Balik materyali Onceden hazirlanmig straforun distiine
yerlestirilen asetat tabakaya yerlestirildikten sonra Truss metoduna gore belirlenmis 13
farkli nokta igne yardimiyla isaretlenmistir (Sekil 3.6) Daha sonra bu noktalar
arasindaki mesafeler 0.1 mm hassasiyetli cetvel yardimiyla 6l¢ililmiistiir. Bunun disinda
her baligin goz cap1 (GC), gozler arasi mesafe (GAM), bas genisligi (BG), bas
yiiksekligi (BASYUK), bas uzunlugu (BASUZ), dorsal 1 uzunlugu (D1UZ), pektoral
uzunlugu (PEKUZ), ventral yiizgeg ilk 15in uzunlugu (VENTISIUZ), ventral yiizge¢ son
15s1n uzunlugu (VENTSONISUZ), operkulum diken uzunlugu (OPERDIKUZ) 6l¢iimleri
de 0.01 mm hassasiyetli kumpas ile her bir baligin agirligi ise 0.05 gr hassasiyetli terazi
yardimiyla alinmustir.

Meristik karakterlerden dorsal 1, dorsal 2, kaudal, anal, ventral ve pektoral
yiizge¢ 151n sayilari ile solungag diken sayisi, omur sayisi, serbest pektoral 151n sayisi,

dorsal oluk 151n sayisi, operkulum diken sayis1 ve agiz 6n 151n sayilart belirlenmistir.
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Sekil 3.6. Truss Metodu’na gore kirlangi¢ iizerindeki Truss Olgiimleri ve olusturulan
Olctim ag1 (1. Burnun en st ucu; 2. Neurocranium’dan sonra gelen kisim; 3. Dorsal 1
baslangict; 4. Dorsal 1 sonu; 5. Dorsal 2 baslangici; 6. Dorsal 2 sonu; 7. Kuyruk
yiizgecinin sirt boliimiine ait 6n kismi; 8. Omurga kemiginin son kismi; 9. Kuyruk
yiizgecinin karin boéliimiine ait 6n kismi; 10. Anal ylizgecin sonu; 11. Anal yilizgecin
baslangict; 12. Ventral yiizgecin baslangici; 13. Cene kemiginin en son bitim noktasi.)

3.2.5. Morfolojik Verilerin Analizi
3.2.5.1. Morfolojik Verilerin Cok Degiskenli Analizi

Analizler her balik 6rneginden Truss sistemi ile alinan 28 farkli morfometrik
karakter ve 13 meristik karakter iizerinde yapilmistir. Farkli populasyonlar arasindaki
genetik iliskinin seklini ve derecesini bulmada Ana Bilesenler Analizi (ABA) ve
Kiimeleraras1 Korelasyon Analizi (KKA) kullanilmistir. ABA (Ana Bilesenler Analizi)
populasyonlar arasinda farklilik olusturan morfometrik karakterleri tespit etmekte
kullanilmaktadir (Somers, 1986). KKA (Kiimeleraras1 Korelasyon Analizi) ise,
populasyonlan sahip olduklari morfolojik farkliliklara gore ayirt etmektedir.

Olgiimii yapilan tiirlerin ¢ok degiskenli analizlerinde, Ana Bilesenler Analizi
(ABA), Kiimeleraras1 Korelasyon Analiz (KKA) ve Tek Degiskenli Varyans Analizi
(VA) kullamilmistir. Tlgili hesaplamalar "SPSS, Statistica for Windows Version 20.0" ve
Excel Windows 2010 paket programlari ile yapilmistir.
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4. Arastirma Bulgular ve Tartisma
4.1. Morfolojik Bulgular

Populasyonlarin ayriminda kullanilan meristik karakterlerin degerleri Cizelge
4.1’de verilmistir. Cizelge 4.1’e gore dorsal 1 151n sayisi, ventral 15in sayisi, serbest
pektoral 151n sayis1, operkulum diken sayisi tiim populasyonlarda esit ¢ikmistir, bu da bu
karakterlerin C. lucerna populasyonlarinin ayriminda etkili olmadigini1 gostermektedir.
Turan ve ark. (2007)’de 2. dorsal 151n sayis1 16-17 arasi degisim gosterirken, calismada
15-18 degisim gosterdigi goriilmiistiir.

Populasyonlarin tamami omur sayilar1 bakimindan ele alindiginda minimum
deger 29, maksimum deger ise 36 ile Iskenderun populasyonunda gozlenmistir. Turan
ve ark. (2007)’ ye gore C. lucerna tiiriiniin omur sayis1 33-34’tiir.

Solungag diken sayisi ise populasyonlarn tamami ele alindifinda Turan
(2007)’nin belirttigi gibi 7-11 araliginda bulunmustur.

Meristik karakterlerden omur sayisi incelendiginde Iskenderun populasyonu
orneklerinde en farkli degisim genisligi (minimum 29 — maksimum 36) gozlenmistir.
Turan ve ark. (2007)’ye gore C. lucerna tiiriiniin omur sayist 33-34 araliginda oldugu
belirtilmekte ve bu da morfolojik karakterlerin  degisim  gdsterebildigini

desteklemektedir.
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Cizelge 4.2. Morfometrik ve meristik karakterlerin etkinlik derecelerine gore, ana
bilesenler analizi (ABA) sonucu siralanisi.

Degiskenler AB2 AB3 AB4 ABS5 ABG6 AB7 ABS8

69 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 0.0901 0.077 0.025
7_10 -0.141 -0.301 -0.226 0.389 -0.203 -0.202 0.161
910 -0.112 -0.366 -0.245 0.401 -0.163 -0.176 0.094
79 -0.264 0.093 0.185 0.344 -0.023 0.263 0.051
12 -0.057 -0.101 0.068 0.209 0.013 0.069 -0.21

313 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
311 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
1011 -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
411 0.409 0.645 0.350 0.130 -0.068 0.149 0.144
511 0.230 0.585 0.307 0.324 0.166 0.059 -0.003
312 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
412 0.208 0.471 -0.410 0.276 0.464 -0.328 -0.06
113 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
89 -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
34 0.303 0.160 -0.162 0.144 0.401 -0.345 -0.443
AlIS 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
Diuz 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 bilesenler analizi (ABA) sonucunda birici ana bilesen (AB1) 6rneklerin yas
ve boy farkliliklarindan kaynakli varyasyonu (allometri) tasidigindan analizlerde
kullanilmamistir. Populasyonlarin ayriminda morfometrik ve meristik karakterlerin
etkinlik derecelerine gore ana bilesenler analizi (ABA) unsurlarina gore siralanisi
Cizelge 4.2°de verilmistir.

Cizelge 4.2°ye gore, morfometrik karakterlerin meristik karakterlere gore
populasyonlarin ayriminda daha etkili olduklar1 gozlenmis ve morfometrik
karakterlerden viicut yiiksekligi, ventral baslangici ile anal baslangici arasindaki mesafe,
anal yiizge¢ uzunlugu, dorsal 2 yiizge¢ uzunlugu Ol¢limlerinin ayrimda daha etkili
olduklar1 tespit edilmistir.

Populasyonlarin ayriminda ana bilesenler analizi (ABA) sonucu varyanslarin ana

bilesenlere gore dagilimi Cizelge 4.3°te gosterilmistir.
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Cizelge 4.3. ABA sonucu varyanslarin AB’lere dagilimi.

Degisken Varyans (%) Genel Toplam (%0)
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
ABS8 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 bilesenler analizi sonucu elde edilen ana bilesenler, populasyonlar
arasindaki farkliliklar1 ortaya ¢ikarmada kullanilan kiimelerarasi korelasyon analizinde
kullanildi. KK A sonucu 4 fonksiyon elde edildi ve birinci fonksiyon toplam varyasyonu
% 50.5’ini, ikinci fonksiyon, toplam varyasyonun % 36.4’lnii, igiincli fonksiyon
toplam varyasyonun % 10.7’sini, dordiincii fonksiyon ise toplam varyasyonun

% 2.4’lUnii tasimistir (Cizelge 4.4).

Cizelge 4.4. Kiimelerarasi korelasyon analizi (KKA) degerleri.

Eigen

i 0, 0,
Fonksiyonlar Degiskeni 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

Cizelge 4.5. Kiimeleraras1 korelasyon analizi sonuglarindan biri olan istatistik denetimi.

. ) Wilks' . Serbestlik  Onem
Fonksiyon Testi Lambda Ki-Kare Derecesi  Diizeyi
1'in 4. fonksiyona olan 0.033 428.104 52 0.000
degeri
2'nin 4. fonksiyona olan 0.144 242.37 36 0.000
degeri
3'tin 4. fonksiyona olan 0.498 87.052 22 0.000
degeri
4 0.859 19.013 10 0.040

Cizelge 4.5’te gosterilen Wilks' Lambda degeri ve Ki-Kare degeri, ayrisim
modelinin giiclinii belirlemek i¢in kullanilmistir. Wilks' Lambda, gruplar icindeki
homojenligin dl¢iilmesinde kullanilmistir. Lambda, O ile 1 arasinda deger almaktadir. 0
degeri, grup ortalamalarimin farklilastigi, 1 degeri ise, tiim grup ortalamalarimin ayni
oldugu anlamina gelmektedir. Wilks' Lambda degeri tabloda da goriildiigi gibi ¢ok
diisiik ve 428 gibi biiylik bir Ki- Kare ve 0 6nemlilik degerine sahiptir. Diisiik bir Wilks'
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Lambda degeri ve onemlilik p degeri ile biiylik bir Ki-kare degeri, ayrisim modelinin

etkili bir ayristirma giiciine sahip oldugunu gosterir (Yap ve ark., 2010; Giirlek, 2012).

Cizelge 4.6. Morfometrik ve meristik karakterlerin ayrisim analizi sonucunda her bir
gruptaki orneklerin kendi grubuna sayisal ve % olarak siniflandirilmasi.

%

STOK KD MD ED AD1 AD2 Toplam
KD 30 0 0 0 0 30
£ MD 2 20 3 2 0 27
c‘,)% ED 2 4 14 0 7 27
E;’ 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

Kiimeleraras1 Korelasyon Analizi (KKA) sonucu, her bir populasyondaki
orneklerin kendi grubuna sayisal ve % olarak siniflandirilmasi sonucu o6rneklerin
tamaminin % 78.7’si dogru olarak kendi orijinal grubuna gore simiflandirilmistir
(Cizelge 4.6).

Kendi grubuna dogru smiflandirmada en yiiksek oran % 100 ile en anlamh
farklilagmay1 gosteren Akgakoca (KD) oOrnekleri olmustur. Bu da Akgakoca
populasyonunun diger populasyonlara gore ¢cok daha farkli oldugunu ve Karadeniz’den
diger denizlere veya Marmara’dan Karadeniz’e dogru gé¢ olmadigini gostermistir.

Karadeniz’in akinti sistemi ve Marmara Denizi’nde olugsmus olan bariyer sonucu
Akgakoca populasyonunun diger populasyonlardan izole oldugu gozlenmektedir.
Kiimelerarasi korelasyon analizi sonucu da Akgakoca populasyonunun diger

populasyonlardan ayr1 gruplandigi gozlenmistir. izmir populasyonu ile Iskenderun
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populasyonu ve Antalya populasyonuna ile de Marmara populasyonunun birbirlerine
yakin gruplandig1 goriilmiistiir.

Ergiiden (2002), yaptig1 ¢alismada Tiirkiye denizlerindeki levrek (Dicentrarchus
labrax) tiiriniin genetik ve morfolojik yapisini incelemistir. Morfolojik analizler
sonucunda Ege ve Karadeniz populasyonlarinin, Akdeniz ve Marmara
populasyonlardan tamamen farkli oldugunu bulmustur.

Turan ve ark. (2006), Karadeniz, Marmara, Ege ve Giineydogu Akdeniz’deki
lufer (Pomatomus saltatrix) populasyonlarinin morfometrik ve meristik varyasyonlarini
incelemislerdir. Calismanin sonucunda morfometrik karakterlere bagli olarak Karadeniz
ve Dogu Akdeniz populasyonlar1 diger populasyonlardan &nemli derecede farkl
bulunmustur.

Bolgesel av giicii de diisiiniildiigii zaman, avcilik baskismin en fazla Iskenderun
ve Ege populasyonlari {izerine olmus olabilecegi, Antalya ve Marmara
populasyonlarinda baskinin daha az olabilecegi ve bdylece bir farkliligin etkeni
olabilecegi diisliniilmektedir. Av baskisinin yam sira filocografik degerlendirmede
evrimsel, ekolojik ve tarihsel siiregler sonucunda ortaya ¢ikan bir durumdan da
kaynaklanmig olabilecegi diisiiniilmektedir. Kendi igerisinde farkli dinamiklerolan
Akdeniz  filocografyasi,  populasyonlarin  farklilagmasinda  onemli  etkiler
gosterebilmektedir. Filocografik ¢alismalarda, Akdeniz Filocografyasi’ndaki bazi balik
populasyonlarinda ortaya ¢ikan ayriliklarin, Karadeniz-Hazar Denizi baglantisinin
kopmasi ile iliskilendirilmektedir (Hewitt, 2004; Schmitt, 2007). Akgakoca
populasyonunun diger populasyonlardan izole durumda olmasinda, filocografik
etkenlerin de neden olabilecegi diisiiniilmektedir.

Populasyonlarin birbirleri ile olan morfolojik iligkisini gdstermek amaci ile
birinci ve ikinci korelasyon grafiklendirilmistir. Birinci ve ikinci fonksiyonun
grafiklendirilmesi ve populasyonlar arasindaki morfolojik varyasyonun % 95’lik giiven
araliginda gosterilmesi sonucu Akgakoca populasyonunun (KD) diger populasyonlardan
tamamiyla farkli oldugu go6zlenmistir. Ancak diger populasyonlarin birbirlerinden

istatistiksel anlamda 6nemli derecede farkli olmadig1 gozlenmistir (Sekil 4.1).
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Sekil 4.1. Kiimeleraras1 korelasyon analizi ile populasyonlarin morfolojik farkliliklar.

Populasyonlar arasindaki morfolojik yakinlik matrisi 0 ile 1 arasinda

Olgeklendirilmistir (Cizelge 4.7). Morfolojik yakinlik matrisine gore Akgakoca (KD) ile

Antalya (AD1) populasyonlari birbirine en uzak populasyonlar olmustur. izmir (ED) ile

Iskenderun (AD2) populasyonlar: ise morfolojik olarak birbirlerine en yakin

populasyonlar olmustur.

Cizelge 4.7. C. lucerna populasyonlari arasindaki morfolojik yakinlik matrisi.

Populasyonlar KD MD ED AD1 AD2
KD L
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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Sekil 4.2. Populasyonlar arasindaki morfolojik iliskinin UPGM soyagaci ile gosterimi.

Populasyonlar arasindaki morfolojik yakinligin gosterildigi UPGM soyagaci ile
gosterildigi Sekil 4.2°ye gore Izmir populasyonu (ED) ile iskenderun populasyonu
(AD2) morfolojik olarak benzerlik gostermistir. Marmara (MD) ve Antalya (ADI)
populasyonlari da birbirlerine morfolojik benzerlik gostermistir. Komsu populasyonlar
olan izmir (ED) ve Marmara (MD) populasyonlar1 ise birbirlerine kismen benzer
cikmistir. Ancak, Akcakoca populasyonu (KD) diger populasyonlardan tamamiyla
farkli ¢gikmistir.

4.2. Genetik Bulgular

Cogaltilan mtDNA 16S rRNA boélgelerinin DNA dizileme reaksiyonlarinin
yapilmasi igin ekstrakte edilen DNA’lar Ankara’da bulunan BM Laboratuar Hizmetleri
firmasina gonderilmistir. DNA dizilerinin gorsel olarak gozden gecirilmesi i¢in BioEdit
programi kullanilmistir (Hall, 1999). DNA dizilerinin kirlilik diizeyine bakilarak
istenilen saflik diizeyinde olan dizilerde gerekli analiz islemleri yapilarak diziler iglendi.
Dizi hizalamasi igin Clustal W programi kullanildi. Kopyalanan diziler Clustal W
programina yapistirilarak dizi hizalamasi gergeklestirildi (Thompson ve ark., 1994).

4.2.1. Populasyonlarin Genetik Analizi
Dizileri hizalanan C. lucerna populasyonlarmin Nei (1978) ve Nei ve Tajima

(1981)’ya gore genetik cesitlilik ve genetik uzaklik verileri kullanilarak populasyonlar
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arasindaki genetik ¢esitlilik ve farklilasmanin derecesi belirlenmistir. Elde edilen
verilerden Neighbor-Joining metodu kullanilarak populasyonlar arasindaki genetik
cesitlilik ve farklilik belirlenmistir. Yapilan model test sonucu en iyi model Jukes-
Cantor modeli bulunmustur (Jukes ve Cantor, 1969).

Analiz edilen 16S rRNA boélgesinin uzunlugu 809 bg olarak saptanmistir. Dizi
analizi sonucunda elde edilen niikleotid kompozisyonu Cizelge 4.8’de verilmistir.
Yapilan analizlerde T bazinin oran1 % 21.5 olarak, C bazinin oran1 % 26.6 olarak, A
bazinin oran1 % 31.4 olarak, G bazinin orani ise % 20.5 olarak belirlenmistir.

Santos ve ark. (2003), 16S rRNA geni ile yaptiklari DNA sekans analizi
calismasinda, Macrodon ancylodon populasyonlarindaki niikleotid kompozisyonunu;
A=9% 28.7, T=% 23.6, C= % 24.4 ve G= % 23.4 bulmuslardir.

Guo ve ark. (2004), Cin kedi baliklarinda (Sisoridae) mtDNA 16S rRNA geni ile
gerceklestirdikleri filogenetik analizde T bazinin oranint % 22.5, C bazmin oranini %
23.7, A bazinin oranini % 31.2 ve G bazmnin oranini % 22.6 olarak bulmuslardir.

Bafion ve ark. (2005), yass1 baliklar (Pleuronectiformes) takimindaki tiirlerin
16S rRNA geni ile filogenetik analizini yaptiklar1 ¢alismalarinda A bazinin oranini %
29.07, C bazinin oraninit % 25.83, G bazinin oranini % 22.83 ve T bazinin oranint da %
22.74 bulmuslardir.

Ramanadevi ve Thangaraj (2013), Elopsidae familyasina ait 5 tiiriin (Elops
saurus, E. affinis, E. smithi, E. machnata ve E. hawaiensis) filogenetik analizini
mtDNA 16S rRNA geni ile yapmislardir. Calismada 16S rRNA geninin niikleotid
kompozisyonunu; A= % 31.63, T= % 13.99, C= % 30.99 ve G= % 23.39 bulmuslardir.

16S rRNA geni ile yapilan diger sekans analizi ¢aligmalarinda da goriildigi gibi
adenin bazinin diger bazlara goére yliksek oranda ¢ikmasi g¢aligmamizdaki sonucu

desteklemektedir.
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Cizelge 4.8. Calismada kullanilan 809 baz ¢ifti uzunlugundaki 16S rRNA geninin
ortalama niikleotid kompozisyonu (%).

Ortalama (%)

T 21.5
C 26.6
A 314
G 20.5

DNA dizin analizi yapilarinda gosterilen 809 bg¢’lik bolgesi ¢alisilan 16S rRNA
geninin 796 bg¢’lik kismi evrimsel siiregten etkilenmemis bolgelerden olusurken 13
b¢’lik kismi ise populasyonlar arasinda gesitli sebeplerden atiirii degisen bolge olarak
tespit edilmistir. 6 bg’lik bolge ise populasyonlar arasinda parsimoni anlamli bolge

(belirteg) gorevi gormistiir.

Cizelge 4.9. Substitiisyon 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 -

Substitiisyon oranlarinin  maximum likelihood yontemiyle belirlenmesinde
Jukes-Cantor metodu kullanilmistir (Cizelge 4.9). Transisyonel substitiisyonlar koyu
renkte, transversiyonel substitiisyonlar1 ise italik olarak gosterilmistir. Substitiisyon
oranlar1 bir bazdan digerine substitiisyon ge¢is ihtimalini temsil etmektedir.
Transisyonel substitiisyon oranlar1 A/G 8.33, (T/U)/C 8.33, C/(T/U) 8.33, G/A 8.33
olarak bulunmustur. Niikleotid frekanslari; A= %25, T/U= %25, C= %25 ve G= %25

seklinde goriilmektedir.
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Singh ve ark. (2013), Puntius sophore populasyonlarinin sitokrom b (cyt b) geni
ile yaptiklart dizin analizinde niikleotid frekanslarmi; A=%26.8, T/U=%31.3, C=
%26.7, G= %15.2 seklinde bulmuslardir.

Jukes-Cantor metoduna gore olusturulan populasyonlar igi ortalama genetik
cesitlilik degerleri (diversity) Cizelge 4.10.°da gosterilmistir. Tiim populasyonlar
arasindaki ortalama genetik ¢esitlilik (diversity) degeri Jukes-Cantor metoduna gore
0.0079 bulunmustur.

Cizelge 4.10. Populasyonlar i¢i ortalama genetik cesitlilik.

Populasyon Genetik Cesitlilik Degeri
Akgakoca (KD) 0.0015
Marmara (MD) 0.0021
Izmir (ED) 0.0019
Antalya (AD1) 0.0020
Iskenderun (AD2) 0.0005

Cizelge 4.10’a gore en diisiik cesitlilik Iskenderun (AD2) populasyonunda
gbzlenmistir. Bu durumun, Iskenderun populasyonu iizerindeki avcilik baskismin
yogunlugundan kaynaklanabilecegi diisliniilmektedir. En yiiksek genetik ¢esitlilik ise

Marmara populasyonunu takiben Antalya ve izmir populasyonlarinda gézlenmistir.
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Cizelge 4.11. C. lucerna populasyonlarindaki 16S rRNA haplotiplerinin frekanslar1 ve
populasyonlara gore dagilima.

Haplotipler Ak¢akoca  Marmara Izmir Antalya  Iskenderun

Hapl 2 3 - - 1
Hap2 4 4 2 4 7
Hap3 - - - - 1
Hap4
Hap5 1

Hap6 - 1

Hap/ - 1 - - -
Hap8 - 1

Hap9 - 1

Hap10 - - 2

Hapl1 - - 1 1 -
Hapl2 - - 1

Hapl13 - - - 1 -
Hap14 - - - 1 -

Cizelge 4.11°de goriildiigi gibi DNA dizin analizi ile 5 populasyonda toplam 14
haplotip gozlenmistir. Haplotip c¢esitliligi bakimindan Akg¢akoca populasyonunda 4,
Marmara populasyonunda 7, izmir populasyonunda 4, Antalya populasyonunda 4 ve
Iskenderun populasyonunda 3 haplotip goriilmiistiir. Haploidl Akgakoca, Marmara ve
Iskenderun populasyonlarinda, Haploid2 tiim populasyonlarda, Haploid3 sadece
Iskenderun populasyonunda, Haploid4 sadece Akgakoca populasyonunda, Haploid5
Akgakoca ve Marmara populasyonunda, Haploid6, Haploid7, Haploid8, Haploid9
sadece Marmara populasyonunda, Haploid10 sadece Izmir populasyonunda, Haploid11
Izmir ve Antalya populasyonunda, Haploid12 sadece Izmir populasyonunda, Haploid13
ve Haploid14 ise sadece Antalya populasyonunda belirlenmistir. Populasyonlar arasi
ortalama haploid ¢esitliligi ise 0.7558 olarak bulunmustur.

Su ana kadar Triglidae familyasina ait tiirlerden 16S rRNA ve diger mtDNA
genleri tizerine yapilmis bir ¢alisma olmadigi i¢in biz haploid cesitliligini diger deniz

canlilar1 ve deniz balig1 tiirleri iizerine yapilmis calismalarla karsilastirmaktayiz.
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Xiaodong ve ark. (2008), mtDNA16S rRNA geni ile gerceklestirdikleri sekans analizi
caligmasinda Sipunculus nudus populasyonlarinda toplam 30 bireyde 21 haplotip
belirlemisler, populasyonlar arasindaki ortalama haplotip ¢esitliligini ise 0.814 olarak
bulmuslardir.

Erteken ve ark. (2007), Sciaena umbra ve Umbrina cirrosa populasyonlarinin
genetik yapisint mtDNA 16S rRNA geninde incelemiglerdir. Calismalarinda 23 tane
Sciaena umbra bireyinde 4 adet, 22 tane Umbrina cirrosa bireyinde ise 8 adet haplotip
belirlemislerdir. Sciaena umbra ve Umbrina cirrosa populasyonlarindaki haplotip

cesitliligi sirasiyla 0.526 ve 0.736 olarak bulunmustur.

Cizelge 4.12. C. lucerna populasyonlarindaki 16S rRNA haplotiplerinin degisken
niikleotid bolgeleri.

Hapl CAACAGACAAAGA
Hap2 CATCAGACAAAGA
Hap3 CATCAGGCAAAGA
Hap4 CATCGGACAAAGA
Hap5 CAACAGACAAGGA
Hap6 TATCAGGCAAAGA
Hap7 CATTAGACAAAGA
Hap8 CATCAGACTAAGA
Hap9 CTACAGACAAAGA
Hap10 CATCAGACAAAAA
Hapll CAACAGACAAAGG
Hap12 CATCAGAGAAAGG
Hap13 CAACAAACAAAGA
Hapl4 CAACAGACAGAGG

Cizelge 4.12°ye gore 809 be’lik 16S rRNA sekansindan elde edilen 13 degisken
bolgeden 14 adet haplotip elde edilmistir.
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Cizelge 4.13. Populasyonlar arasi pairwise genetik farklilik diizeyi (divergence).

Populasyonlar KD MD ED AD1 AD2
KD L
MD 0.0012 L
ED 0.0013  0.0018 -
AD1 0.0014 0.0018 0.0021
AD2 0.0014 0.0018 0.0021 0.0018

Cizelge 4.13’de populasyonlar arasindaki genetik farklilik diizeyleri
gosterilmistir. Buna gore Akgakoca (KD) ile Marmara (MD) populasyonlar1 en az
farklilasma diizeyini gostermistir. En yliksek genetik farklilasma diizeyi Antalya (ADI)
ile Izmir (ED) ve Iskenderun (AD2) ile Izmir (ED) populasyonlar1 arasinda
bulunmustur. Tim popiilasyonlar arasindaki ortalama genetik farklilik (divergence)
degeri 0.0016 olarak bulunmustur.

Tuncay ve ark. (2014), Tirkiye denizlerindeki Mullus barbatus
populasyonlarinin mtDNA dizin analizi metodu ile genetik yapisint inceledikleri
calismalarinda en diisiik genetik farklilasma diizeyini, ¢alismamizdakine benzer bir
sekilde Bat1 Karadeniz (Zonguldak) ile Marmara Denizi (Bandirma) populasyonlari
arasinda bulmuslardir (0.01606).

LR

Sekil 4.3. Komsu katiliml1 soyagaci (Neighbour Joining tree) ve nodlarin giivenirliligini
gosteren sec-bagla (bootstrap) degerleri soyagaci iizerinde gosterilmistir.
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Sekil 4.3°de gosterildigi gibi populasyonlar arasindaki genetik iligkinin
gosteriminde negatif brang uzunluguna izin verilen komsu katilimli soyagaci
kullanilmistir. Soyagacinin olusturulmasinda giivenilirligi saglamak i¢in her bir agaca
1000 tekrarl bootstrap (se¢-bagla) testleri yapilmistir. Dallarin iistiindeki degerler analiz
sonucu elde edilen bootstrap degerleridir. Komsu katilimli soyagacina gére Ege Denizi
populasyonu genetik olarak en farkli populasyon olarak goriilmektedir. Karadeniz
populasyonu Ege Denizi populasyonundan sonra diger farkli populasyon olarak yer
almigtir. Marmara populasyonu ise Ege ve Karadeniz populasyonu ile Akdeniz
populasyonlar1 (Antalya ve Iskenderun) arasinda yer almistir. Akdeniz populasyonlari
olan Antalya ve Iskenderun populasyonlar1 birbirlerine yakin populasyonlar olarak

dallanmislardir.

ED

MD

0.001

AD2

Sekil 4.4. 16S rRNA sekans analizi sonucu populasyonlar arasindaki genetik iligkiyi
gosteren komsu katilimli radyan soyagaci.
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Sekil 4.4’e gore C. lucerna’nin Ege Denizi populasyonu diger populasyonlardan
cok farkli bir grup olusturdugu goriiliirken, buna en yakin Karadeniz ve daha sonra
Marmara populasyonlarmin oldugu goriilmektedir. Akdeniz populasyonlari olan
Antalya ve Iskenderun populasyonlar1 ise birbirlerine yakin ve diger populasyonlardan

ayr1 olarak gruplanmstir.

Cizelge 4.14. Tajima nétralite testi (Tajima, 1989).

m S Ps 0 n D
44 13 0.016069 0.003694 0.001641 -1.703976

m: Sekans sayisi, S:Toplam Polimorfik bolge sayisi, ps: Polimorfik bdlge orani, ®: Grup mutasyon orani,
m: Niikleotid farkliliklar1, D: Tajima nétralite degeri

Cizelge 4.14’de Tajima, (1989)’nin nétralite testi uygulanmistir. Bu test ile
dogal olarak gelisen bir DNA dizisi ile dogal olmayan siire¢ kapsaminda gelisen DNA
dizisi ayirt edilmektedir. Calismamizda Tajima notralite degeri (D) -1.703976
bulunmustur. Bu sonug kirlangi¢ populasyonlarinin aveilik baskisi, kirlilik, deniz suyu
sicakliklarindaki artig gibi nedenlerden dolay1 seleksiyona ugradigina isaret etmistir.

Froukh (2007), Larabicus quadrilineatus populasyonlarinin mtDNA dizin
analizi yontemiyle genetik yapi analizini incelemis oldugu doktora tezinde Tajima

notralite degerini -2.142 olarak bulmustur.
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SONUC VE ONERILER

Bu c¢aligmada, Tiirkiye denizlerinde yasamlarmi siirdiiren Chelidonichthys
lucerna populasyonlarinin genetik yapilar1 ve populasyonlar arasindaki genetik iliskinin
belirlenmesi amag¢lanmustir.

Denizlerimizdeki  (Akgakoca, Marmara, Izmir, Antalya, Iskenderun)
populasyonlar1 temsilen her bir istasyondan 25 adet toplamda 125 adet Grnekleme
yapilmistir. Bu 6rnekleme sonuncunda populasyonlar arasindaki genetik iliskinin sekli
ve derecesi arastirllmistir. Tiiriin tanis1 ve sistematik ayrimi Cerro, (1997) ile Turan ve
ark., (2007)’ye gore yapilmstir.

Denizlerimizin farkli bolgelerinden elde edilen bu orneklerde, mtDNA 16S
rRNA geni kullanilarak DNA Dizin Analizi teknigi ile genetik yapilarinin incelenmesi
ve populasyonlar arasindaki genetik iligski incelenmistir. Genetik incelemenin yani sira
populasyonlar morfolojik olarak da incelenmistir.

Morfolojik analizler sonucunda Akgakoca populasyonu diger populasyonlardan
cok daha farkli gikmistir. Buna karsin, Izmir populasyonu iskenderun populasyonuna ve
Antalya populasyonu da Marmara populasyonuna yakin gruplanmistir. Morfolojik
olarak birbirine en uzak populasyonlar Akcakoca ile Antalya populasyonlar: olurken,
Izmir populasyonu ile Iskenderun populasyonlar: birbirine en yakin populasyonlar
olmustur. Komsu populasyonlar olan izmir ve Marmara populasyonlar1 ise birbirlerine
kismen benzer ¢ikmustir.

Genetik analiz sonucunda, analiz edilen 16S rRNA boélgesinin uzunlugu 809 bg
olarak saptanmistir. Populasyonlar igi ortalama genetik ¢esitlilik en diisiik Iskenderun
populasyonunda belirlenmistir. Bu durum iskenderun populasyonu iizerindeki yogun av
baskisinin sonucu olabilecegi ihtimalini ortaya ¢ikartmistir. En yliksek genetik gesitlilik
ise Marmara populasyonunda bulunmustur. Marmara Denizi’nde C. lucerna tiirii igin
yogun bir av baskisinin olmadigi diisiiniilmektedir. Marmara populasyonunu takiben
Antalya ve Izmir populasyonlarinda da genetik ¢esitlilik degeri yiiksek ¢ikmistir.

DNA dizin analizi ile 5 populasyonda toplam 14 haplotip gézlenmistir. Haplotip
cesitliligi bakimindan Akgakoca populasyonunda 4, Marmara populasyonunda 7, Izmir
populasyonunda 4, Antalya populasyonunda 4 ve Iskenderun populasyonunda 3
haplotip goriilmiistiir. Populasyonlar arasi ortalama haploid ¢esitliligi ise 0.7558 olarak

bulunmustur.
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Genetik farklilik diizeyleri bakimindan Akcakoca ile Marmara populasyonlari en
diisiik farklilagsma diizeyini gostermislerdir. Antalya ile Izmir ve Iskenderun ile Izmir
populasyonlarindaki genetik farklilik diizeyi ise en yiiksek ¢ikmustir.

Komsu katilimli soy agacma (Neighbour Joining tree) goére, komsu
populasyonlar olan Antalya ve Iskenderun populasyonlar1 birbirlerine yakin
populasyonlar olarak karsimiza ¢ikmistir. Bu durum bu iki populasyon arasinda gen
aligverisi olabilecegi ihtimalini gostermistir. Akgakoca populasyonunun Marmara
populasyonuna uzak ¢ikmasi Karadeniz ve Marmara Denizi arasinda bir bariyer
olusmus olabilecegini diisiindiirmiistiir. izmir populasyonu ise diger populasyonlardan
olduk¢a uzak oldugu goriilmektedir. Bunun sebebi de Marmara Denizi’nin Canakkale
Bogazi’ndan bir bariyer ile ayrismasi olabilir. Izmir populasyonunun Antalya ve
Iskenderun populasyonlarindan farkli olmas1 da Akdeniz’deki av giiciiniin tiir iizerinde
baski olusturmus olabilecegini diislindiirmektedir.

Tim bu sonuglar 1s138inda mtDNA sekans analizi teknigi ile kirlangig
populasyonlar1 arasindaki genetik iligkinin sekli ve derecesi ortaya c¢ikarilmistir.
Tiirkiye denizlerde bulunan diger kirlangig tiirleri ve populasyonlari ile ilgili genetik
verilerin azlig1 ve ilgili literatiir agiginin kapatilmasi i¢in, diger kirlangi¢ tiirlerinin
populasyonlarinin da analiz edilmesi, farkligenlerin incelenmesi, bize bu tiirler ve
populasyonlar hakkinda daha ayrintili bilgi verecek olmasi agisindan Onem arz

etmektedir.

51



KAYNAKLAR

Aboim, M.A., Menezes, G.M., Schlitt, T. ve Rogers, A.D., 2005. Genetic structure and
history of populations of the deep-sea fish Helicolenus dactylopterus
(Delaroche, 1809) inferred from mMtDNA sequence analysis. Molecular
Ecology, 14 (5): 1343-1354.

Ali, M.Y. ve Lindsey,C.C., 1974. Heritable and temperature-induced meristic variation
in the medaka, Oryzias latipes. Canadian Journal of Zoology, 52 (8): 959-976.

Allendorf, F.W., Ryman, N. ve Utter, F., 1987. Genetics and fishery management: past,
present and future. (Ed. Ryman N. ve Uttter F). In: Pop. Gen. Fish. Man.
University of Washington Press, 1-20, Seattle, London.

Altun, A., Goksu, M.Z.L., Tireli, C. ve Erdem, U., 1996. Yumurtalik (Adana)
Korfezindeki Dil Baligi (Solea vulgaris QUENSEL, 1806) ve Kirlangi¢c Baligi
(Trigla lucerna LINNAEUS, 1758) Tiirlerinin Baz1 Biyolojik Ozellikleri. XII.
Ulusal Biyoloji Kongresi, Istanbul. 147-158.

Amann, G., Sletter, K.O., Llobete-Brossa, E., Amann, R. ve Anton, J., 2000. Direct
proof for the presence and expression of two 5 % different 16S rRNA genes in
individual cells of Haloarcula marismortui. Extremeophiles, 4: 373-376.

Atay, D., 1985. Deniz Baliklari ve Uretim Teknigi. A.U. Ziraat Fakiiltesi Yay. 943 Ders
Kitab1 No: 268, Ankara, 278s.

Avise, J.C., Lansman, R.A. ve Shade, R.O., 1979. The use of restriction endonucleases
to measure mitochondrial DNA sequence relatedness in natural populations.
Population structure and evolution in the genus Peromyscus. Genetics, 92: 279-
295.

Avsar, D., 1994. A stock differentiation study of the sprat (Sprattus sprattus phalericus)
off the southern coast of the Black Sea.

Bafion, R., Pardo, G., Machordom, B., Foresti, A., Porto-Foresti, F., FC Azevedo, M.,
Sanchez, L. ve Martinez, P., 2005. Phylogenetic analysis of flatfish (Order
Pleuronectiformes) based on mitochondrial 16s rDNA sequences. Scientia
Marina, 69(4): 531-543.

Bastaci, S., 2005. Iskenderun Korfezi ve Karatas Kiyilarindaki Kirlangic Baligi
(Chelidonichthys lucernus (Linnaeus, 1758) Populasyonunun Ureme, Biiyiime
ve Olim Oranlarmin Belirlenmesi. Cukurova Universitesi Fen Bilimleri
Enstitiisii Yiksek Lisans Tezi, 66s.

Baumgartner, J.V., 1995. Phenotypic, genetic and environmental integration of
morphology in a stream population of the threespine stickleback, Gasterosteus
aculeatus. Canadian Journal of Fisheries and Aquatic Sciences, 52: 1307-
1317.

Bembo, D.G., Carvalho, G.R., Cingolani, N. ve Pitcher, T.J., 1996. Electrophoretic
analysis of stock structure in Northern Mediterranean anchovies, Engraulis
encrasicolus. 1.C.E.S. J. Mar. Sei., 53: 115-128.

Bermingham, E., McCafferty, S.S., ve Martin,A.P., 1997. Fish biogeography and
molecular clocks: perspectives from the Panamanian isthmus. (Ed. T. D. Kocher
ve C. A. Stepien) In: Molecular systematics of fishes. Academic Press, 113-
128, New York.

Bernardi, G., Robertson, D.R, Clifton, K.E. ve Azurro, E., 2000. Molecular systematics,
zoogeography, and evolutionary ecology of the Atlantic parrotfish genus
Sparisoma. Mol Phylogenet Evol., 15(2): 292-300.

52


http://www.nrcresearchpress.com/journal/cjz
http://www.nrcresearchpress.com/toc/cjz/52/8

Bird, L.J., Eppler, D.T. ve Checkley, D.M., 1986. Comparison of herring otoliths using
series shape analysis. Canadian Journal of Fisheries and Aquatic Sciences,
43:1228-1234.

Blin, N. ve Stafford, D.W., 1976.A general method for isolation of high molecular
weight DNA from eukaryotes. Nucleic acids research, 3(9): 2303-2308.
Bogenhagen, D.F., 1999. Repair of mtDNA in vertebrates. Am.J.Hum.Genet., 64:

1276-1281.

Booke, H.E., 1981. The conundrum of the stock concept are nature and nurture
definable in fishery science? Canadian Journal of Fisheries and Aquatic
Sciences, 38(12): 1479-1480.

Bookstein, F.L., 1982. Foundations of Morphometrics. Annual Review of Ecology and
Systematics, 13: 70-451.

Boore, J.L., 1999. Animal mitochondrial genomes. Nucleic Acid Research, 27: 1767-
1780.

Boudaya, L., Neifar, L.,Rizzo, P., Badalucco, C., Bouain, A. ve Fiorentino, F., 2008.
Growth and reproduction of Chelidonichthys lucerna (Linnaeus) (Pisces:
Triglidae) in the Gulf of Gabe's, Tunisia. Journal of Applied Ichthyology, 24:
581-588.

Carvalho, G.R.ve Hauser, L., 1994. Molecular genetics and the stock concept in
fisheries. Reviews in Fish Biology and Fisheries, 4: 269-271.

Cerro, L.I., 1997. Revisi6 taxonomica mundial de la familia Triglidae (Pisces,
Scorpaeniformes).. Fac. Biologia, Univ. Barcelona. Doktora Tezi, 254 s.
Clayton, J.W., 1981. The stock konsept and the uncoupling of organismal and molecular
evolution. Canadian Journal of Fisheries and Aquatic Sciences, 38: 1515-

1522.

Colloca, F., Ardizzone, G.D. ve Gravina, M.F., 1994. Trophic Ecology of Gurnards
(Pisces: Triglidae) in the Central Mediterranean sea. Mar. Life, 4(2): 45-57.

Corti, M., Thorpe, R.S., Sola, L., Sbordoni, V., ve Cataudella,S., 1988. Multivariate
Morphometrics in Aquaculture: A Case Study of Six Stocks of the Common
Carp (Cyprinus carpio) from lItaly. Canadian Journal of Fisheries and
Aquatic Sciences, 45(9): 1548-1554.

Cigek, E., Avsar, D., Ozyurt, C.E., Yeldan, H., Manasirl, M., 2008. Age, Growth,
Reproduction and Mortality of Tub Gurnard (Chelidonichthys lucernus
(Linnaeus, 1758)) Inhabiting in Babadillimani Bight (Northeastern
Mediterranean Coast of Turkey). Journal of Biologscal Sciences, 8(1): 155-
160.

Davidson, K., Roff, J.C., ve Elner, R.W., 1985. Morphological, electrophoretic and
fecundity characteristics of Atlantic snow crab, Chionoecetes opilio, and
implication for fisheries management, Canadian Journal of Fisheries and
Aquatic Sciences, 42: 474-482.

Ergiiden, D., 2002. Tirkiye Denizlerinde Bulunan Levrek (Dicentrarchuslabrax L.,
1758)’in  Genetik ve Morfolojik Yapismin Incelenmesi. Mustafa Kemal
Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisii Yiiksek Lisans Tezi, 55s.

Erlich, H.A, Gelfand,D.H. ve Sninsky, J.J., 1991. Recent advences in polymerase chain
reaction. Science, 252:1643-1650.

Eryilmaz, L. ve Merig, N., 2005. Some biological characteristics of the Tub gurnard,
Chelidonichthys lucernus (Linnaeus, 1758)in the Sea of Marmara. Turk J. Vet.
Anim. Sci., 29: 367-374.

53


http://nar.oxfordjournals.org/content/3/9/2303.short
http://nar.oxfordjournals.org/content/3/9/2303.short

Farias, I.P., Orti, G. ve Meyer, A., 2000. Total evidence: molecules, morphology, and
the phylogenetics of cichlid fishes. Journal of Experimental Zoology, 288(1) :
76-92.

Foote, M., Hunter, J.P., Janis, C.M., ve Sepkoski, J.J., 1999.Evolutionary and
preservational constraints on originsof biologic groups: divergence times of
eutherian mammals. Science, 283:131-1310.

Froglia, C., 1976. Osservazioni Sull'alimentazione Dei Giovani di of Trigla lucerna
Della Classe di Eta O Nel Medio Adriatico (Pisces Triglidae). Archo Oceanogr.
Limnol, 18(3): 365-373.

Froukh, T., 2007. Genetic population structure, gene flow, and Evolutionary history of
selected ornamental fish in the red sea. Faculty of Biology and Chemistry
University of Bremen. Doktora tezi

Gauldie, R.W.,1988. Tagging and genetically isalated stocks of fish — a test of one stock
hypothesis and the development of another. J. Appl. Ichty., 4:168-173.

Gauldie, R.W.,1991. Taking stock of genetic concepts in fisheries management. Can. J.
Fish. aquat. Sci., 48: 722-731.

Gilles, A., Miquelis, A., Quignard, J.P.ve Faure, E., 2000. Molecular phylogeography of
western Mediterranean dusky grouper Epinephelus marginatus. C R Acad Sci
Paris, Sciences de La Vie / Life Sciences, 323:195-205.

Gulland, J.A., 1969. Manual of methods fish stock assessment. Fish population analysis.
FAO Man. Fish. Sci., 154 s.

Guo, X., Zhang, Y., He, S. ve Chen, Y., 2004. Mitochondrial 16S rRNA sequence
variations and phylogeny of the Chinese sisorid catfishes. Chinese Science
Bulletin, 49(15): 1586-1595.

Giirlek, M., 2012. Dogu Akdeniz’deki Caranx (Carangidae) Cinsine ait Tiirlerinin
Molekiiler Filogenetigi. Mustafa KemalUniversitesi, Fen Bilimleri Enstitiisii
Doktora Tezi. 64 s.

Gyllensten, U., 1985. The genetic structure of fish: differences in the intraspecific
distribution of biochemical genetic variation between marine, anadromous, and
freshwater species. Journal of Fish Biology, 26(6): 691-699.

Haddon, M. ve Willis,T.J.,1995. Morphometric and meristic comparison of orange
roughy (Hoplostethus atlanticus: Trachichthyidae) from the Puysegur Bank and
Lord Howe Rise, New Zealand, and its implications for stock structure. Marine
Biology, 123(1): 19-27.

Hadidi, A., Levy, L., Podleskis, E.V., 1995. Polymerase chain reaction technology in
plant pathology. In: Molecular Methods in Plant Pathology, (Eds. R. P. Singh,
U. S. Singh.) Boca Raton: CRS Press. pp. 167-187.

Hall, T.A., 1999. BioEdit: a user-friendly biological sequence alignment editor and
analysis program for Windows 95/98/NT. Nucl. Acids Symp. Ser.,41: 95-98.

Hanel, R.ve Sturmbauer, C., 2000. Multiple recurrent evolution of trophic types in
northeastern Atlantic and Mediterranean seabreams (Sparidae, Percoidei).
Journal of Molecular Evolution, 50(3): 276-283.

Hauser, L., Carvalho, G.R., Pitcher, T.J., 1995. Morphological and genetic
differentiation of the African clupeid Limnothrissa miodon 34 years after its
introduction to Lake Kivu. Journal of Fish Biology, 47: 127-144.

Hedgecock, D., Hutchinson, E.S., Li, G., Sly, F.L., ve Nelson, K., 1989. Genetic and
Morphometric Variation in the Pacific Sardine, Sardinops sagax caerulea:

54



Comparisons and Contrasts with Historical Data and withVariability in the
Northern Anchovy, Engraulis mordax. Fishery Bulletin, 87: 653-671.

Heincke, D. F. 1898. Naturgeschichte des herring. Abhandlungen Doutsch Seefisch
Verein, 2: 128-233.

Hewitt, G.M., 2004. Genetic consequences of climatic oscillations in the Quaternary.
Philosophical Transactions of the Royal Society of London. Series B. Biological
Sciences, 359: 183-195.

Hindar, K., Ryman, N. ve Utter, F., 1991. Genetic effects of cultured fish on natural fish
populations. Canadian Journal of Fisheries and Aquatic Sciences, 48: 945-
957.

Hostens, K. ve Mees, J.,1999. The mysid-feeding guild of demersal fishes in the
brackish zone of the Westerschelde estuary. Journal of Fish Biology, 55(4):
704-7109.

Hubbs, C.L. ve Lagler,J.F., 1947. Fishes of the Great Lakes region. Bulletin of
Cranbrook Institute of Science, 26: 1-186.

lhssen, P.E., Evans, D.O., Christie, W.J., Reckahn, J.A.ve Des Jardine, R.L., 1981. Life
history, morphology, and electrophoretic characteristics of five allopatric stocks
of lake whitefish (Coregonus clupeaformis) in the Great Lakes region.
Canadian Journal of Fisheries and Aquatic Sciences, 38(12): 1790-1807.

Innis, M.A., Gelfand, D.H., Sninsky, J.J. ve White, T.J. (Ed)., 1990. PCR protocols: a
guide to methods and applications. Academic press. San Diego, California.

Inoue, N., Watanabe, H., Kojima, S., ve Sekiguchi, H.,2007. Population structure of
Japanese spiny lobster Panulirus japonicus inferred by nucleotide sequence
analysis of mitochondrial COI gene. Fisheries Science, 73(3): 550-556.

[lhan, D.U. ve Togulga, M., 2007. Age, growth and reproduction of tub gurnard
Chelidonichthys lucernus Linnaeus, 1758 (Osteichthtyes: Triglidae) from izmir
Bay, Aegean Sea, Eastern Mediterranean. Acta Adriatica, 48(2): 173-184.

Ismen, A., Ismen P. ve Basusta, N., 2002. Age Growth and Reproduction of Tub
Gurnard (Chelidonichthys lucerna L., 1758) in the Bay of Iskenderun in the
Eastern Mediterranean. Turk. J Vet Anim Sci., 28: 289-295.

Jamieson, A., 1973. Genetic tags form arine fish stocks. In: Sea Fisheries Research,
(Harden-Jones F.R., ed.). London Elek. Science: 91-99.

Jerry, D.R.ve Cairns,S.C., 1998. Morphological variation in the catadromous Australian
bass, from seven geographically distinct riverine drainages. Journal of Fish
Biology, 52(4): 829-843.

Jukes, T.H. ve Cantor, C.R., 1969. Evolution of protein molecules. (Ed. H.N. Munro)
In: Mammalian protein metabolism I11. Academic Press, 21-132, New York.

Kinsey, J.A., Garrett-Engele, P.W., Cambareri, E.B.ve Selker, E.U., 1994. The
Neurospora transposon Tad is sensitive to repeat-induced point mutation (RIP).
Genetics, 138(3): 657-664.

Kumpf, H.E., 1987. Proceedings of the Stock Identification Workshop: November 5-7,
1985, Panama City Beach, Florida. NOAA technical memorandum NMFS SEFC
(USA).

Larkin, P.A., 1972. The stock concept and management of Pacific salmon. The stock
concept in Pacific salmon, 11-15.

Lightowlers, R.N., Chinnery, P.F., Turnbull, D.M.ve Howell, N., 1997. Mammalian
mitochondrial genetics: heredity, heteroplasmy and disease. Trends in Genetics,
13(11): 450-455.

55



Lydeard, C. ve Roe, K.., 1997. The phylogenetic utility of the mitochondrial
cytochrome b gene for inferring relationships among actinopterygian fishes.
Molecular systematics of fishes. Academic Press, 285-311, San Diego.

Maggio, T., Andaloro, F.ve Arculeo, M., 2006. Genetic population structure of
Epinephelus marginatus (Pisces, Serranidae) revealed by two molecular
markers. Italian Journal of Zoology, 73(3): 275-283.

Marr, J.C., 1957. The problem of defining and recognizing subpopulations of fishes.
Contributions to the study of subpopulations of fishes, 1-6.

Mater, S., 1981. Izmir Kérfezi’nde Bazi Teleost Baliklarin Pelajik Yumurta ve Larvalar
Uzerine Arastirmalar. Dogentlik Tezi, E.U. Fen Fak. B. Oseanografi Bol. ve
Hidrobiyoloji Enst., Bornova, Izmir, 117 s.

Meyer, A., 1987. Phenotypic plasticity and heterochrony in Cichlasoma managuense
(Pisces, Chichlidae) and their implications for speciation in Cichlid fishes.
Evolution, 1357-1369.

Meyer, A., 1993. Evolution of mitochondrial DNA in fishes. (Ed. P. H. Hochachka ve
T. P. Mommsen) In: The biochemistry and molecular biology of fishes.
Elsevier, 2: 1-38, Amsterdam.

Moore, W.S., 1995. Inferrring pyhlogenies from mtDNA variation; Mitochondrial Gene
trees versus nuclear gene trees. Evolution, 49: 718-726.

Morte, M.S., Redon, M.J. ve Sanz-Brau, A., 1997. Trophic relationships between two
gurnards Trigla lucerna and Aspitrigla obscura from the Western
Mediterranean. J. Mar. Biol., 77: 527-537.

Mullis, K.B., 1990. The unusual origin of the polymerase chain reaction. Scientific
American, 262(4): 56-61.

Mylvaganam, S. ve Dennis, P.P., 1992. Sequence heterogeneity between the two genes
encoding 16S rRNA from the halophilic archaebacterium Haloarcula
marismortui. Genetics, 130(3): 399-410.

Nei, M., 1978. Estimation of average heterozygosity and genetic distance from a small
number of individuals. Genetics, 89(3): 583-590.

Nei, M. ve Tajima, F., 1983. Maximum likelihood estimation of the number of
nucleotide substitutions from restriction sites data. Genetics, 105(1): 207-217.

Ovenden, J.R.,1990. Mitochondrial DNA and marine stock assessment: A review.
Marine and Freshwater Research, 41(6): 835-853.

Papaconstantinou, C., 1984. Age and Growth of the Yellow Gurnard (Trigla lucerna L.,
1758) from the Thermakios Gulf (Greece) with Some Comments on its Biology.
Fish. Research, 2: 243-255.

Park, L.K., Brainard, M.A., Dightman, D.A., 1993. Low levels of mtraspecific
variationin the mitochondrial DNA of Chum Salmon (O. keta). Mol. Mar. Biol.
Biotec., 2: 362-379.

Ramanadevi, V. ve Thangaraj, M., 2013. Comparative Phylogenetic Study of Four
Genes of Mitochondrial Genome in Tenpounder Fishes (Order: Elopiformes).
Notulae Scientia Biologicae, 5(3): 282-289.

Rayman, N. ve Utter, F., 1987. Population genetics and fishery management.(Ed.
Rayman, N. and Utter, F.) Washington Sea Grant Program, University of
Washington Press, Seatle and London. 420 s.

Raymond, M. ve Rousset, F., 1995. GENEPOP (version 1.2): population genetics
software for exact tests and ecumenicism. Journal of Heredity, 86(3): 248-249.

56



Richards, W.J., Saksena, V.P.: Triglidae. (Ed. Quero, J.C., Hureau,J.C., Karrer, C., Post
A., Saldanha, L.) In: Check-list of the fishesof the eastern tropical Atlantic
(Clofeta). JNICT, Lisbon, SEI, Paris and Unesco, Paris. 2: 680-684.

Richter, C., 1988. Do mitochondrial DNA fragments promote cancer and aging.FEBS
lett, 241:1-5.

Ritchie, P.A., Lavoue, S., Lecointre, G., 1997. Molecular phylogenetics and the
evolution of Antarctic notothenioid fishes. Comp. Biochem. Physiol. A., 118:
1009-1025.

Robinson, B.W. ve Wilson, D.S., 1996. Genetic variation and phenotypic plasticity in a
trophically polymorphic population of pumpkinseed sunfish (Lepomis gibbosus).
Evolutionary Ecology, 10(6): 631-652.

Roby, D., Lambert, J.D. ve Sevigny, J.M., 1991. Morphometric and electrophoretic
approaches to discrimination of capelin (Mallotus villosus) populations in the
Estuary and Gulf of St. Lawrence. Canadian Journal of Fisheries and Aquatic
Sciences, 48(11): 2040-2050.

Ryman, N., Lagercrantz, U.L.F., Andersson, L., Chakraborty, R. ve Rosenberg, R.,
1984. Lack of correspondence between genetic and morphologic variability
patterns in Atlantic herring (Clupea harengus). Heredity, 53(3): 687-704.

Saiki, R.K., Scharf, S., Faloona, F., Mullis, K.B., Horn, G.T., Erlich, H.A. ve Arnheim,
N., 1985. Enzymatic amplification of B-globulin genomic sequences and
restriction site analysis for diagnosis of sickle cell anemia. Science, 230:1350-
1354.

Saiki, R.K., Gelfand, D.H., Stoffel, S., Scharf, S.J., Higuchi, R., Horn, G.T. ve Erlich,
H.A., 1988. Primer-directed enzymatic amplification of DNA with a
thermostable DNA polymerase. Science, 239(4839): 487-491.

Sambrook, J., Fritsch, E.F., Maniatis, T., 1989. Molecular Cloning: A Laboratory
Manual, Second ed. Cold Spring Harbor Press, New York.

Santos, S., Schneider, H. ve Sampaio, I., 2003. Genetic differentiation of Macrodon
ancylodon (Sciaenidae, Perciformes) populations in Atlantic coastal waters of
South America as revealed by mtDNA analysis. Genetics and Molecular
Biology, 26(2): 151-161.

Schmitt, T., 2007. Molecular biogeography of Europe: Pleistocene cycles and
postglacial trends. Frontiers in Zoology, 4(11): 1-13.

Serena, F., Voliani,A., Auteri,R., 1998. NurseryAreas and Some Biological Information
of Tub gurnard (Trigla lucerna L., 1758) off Tuscany coast (ltaly). Rapp.
Comm. int. Mer. Medit., 35: 482-483.

Shepherd, G., 1991. Meristic and morphological variation in Black Sea bass North of
Cape hatteras, North Carolina. American Journal of Fisheries Management,
11: 139-149

Singh, N.S., Behera, B.K. ve Sharma, A.P., 2013. Population Structure of Puntius
sophore Inferred from Variation in Mitochondrial DNA  Sequences.
International Journal of Research in Fisheries and Aquaculture. 3(3): 112-
115.

Smith, P.J., Jamieson, A. ve Birley, A.J., 1990. Electrophoretic studies and stock
consept in marine teleosts. J. Cons. Int. Explor. Mer., 47: 231-245.

Somers, K.M., 1986. Multivariate allometry and removal of size with principal
components analysis. Systematic Biology, 35(3): 359-368.

57



Stagioni M., Mazzoni E., Montanini S. ve Vallisneri M., 2007. Strategia alimentare di
Trigla lucerna (Teleostei, Triglidae) in Alto—Medio Adriatico: note di 7
campagne di pesca a strascico.688 Congresso Nazionale UZI, Lecce, 24-27
settembre 2007. Atti pag.76.

Stagioni, M., Montanini, S. ve Vallisneri, M., 2012. Feeding of tub gurnard
Chelidonichthys lucerna (Scorpaeniformes: Triglidae) in the north-east
Mediterranean. Journal of the Marine Biological Association of the United
Kingdom, 92(3): 605-612.

Stearns, S.C., 1983. The genetic basis of differences in life-history traits among six
populations of mosquitofish (Gambusia affinis) that shared ancestors in 1905.
Evolution, 618-627.

Strauss, R.E., ve Bookstein, F.L., 1982. The truss: body form reconstructions in
morphometrics. Systematic Biology, 31(2): 113-135.

Streelman, J.T., Alfaro, M., Westneat, M.W., Bellwood, D.R. ve Karl, S.A.,2002.
Evolutionary history of the parrotfishes: biogeography, ecomorphology, and
comparative diversity. Evolution, 56(5): 961-971.

Su, T.F.,, Jiang S.G., Zhou F.L., Zhu C.Y. ve Chen, P.M. 2005. Mitochondrial 16S
rRNA gene fragment sequence analysis in populations of Crassostrea rivularis.
High Technol. Letter, 15(2): 100-103.

Sunnuck, P., 2000. Efficient genetic markers for population biology. Trends in
Ecology and Evolution, 15: 199-203.

Swain, D.P. ve Foote, C.J., 1999. Stocks and chameleons: the use of phenotypic
variation in stock identification. Fisheries Research, 43(1): 113-128.

Swain, S.L., Bradley, L.M., Croft, M., Tonkonogy, S., Atkins, G., Weinberg, A.D.,
Duncan, D.D., Hedrick, S.M., Dutton, R.W. ve Huston, G., 1991. Helper T cell
subsets: pheonotype, function, and the role of lymphokines in regulating their
development. Immunol.Rev., 123: 115.

Tamura, K., Peterson, D., Peterson, N., Stecher, G., Nei, M. ve Kumar, S., 2011.
MEGA 5: Molecular evolutionary genetics analysis using maximum likelihood,
evolutionary distance, and maximum parsimony methods. Molecular Biology
and Evolution, 28(10): 2731-2739.

Thorpe, R.S. 1983. A biometric study of the effects of growth on the analysis of
geographic variation: Tooth number in Green geckos (Reptilia: Phelsuma).
Journal of Zoology, 201(1): 13-26.

Tringali, M.D, Bert, T.M., Seyoum, S., Bermingham, E. ve Bartolacci, D., 1999.
Molecular phylogenetics and ecological diversification of the transisthmian fish
genus Centropomus (Perciformes: Centropomidae). Molecular Phylogenetics
and Evolution, 13: 193 — 207.

Tudela, S., 1999. Morphological variability in a Mediterranean, genetically
homogeneous population of the European anchovy, Engraulis encrasicolus.
Fisheries Research, 42(3): 229-243.

Tuncay, D., Tuncay, S.S., Yilmaz, C. ve Bardakci, F., 2014. Population Genetic
Structure of red mullet (Mullus barbatus L.) in Turkish Sea Based on
Mitochondrial DNA. Front. Mar. Sci. Conference Abstract: IMMR International
Meeting on Marine Research 2014.

Turan, C., Carvalho, G.R. ve Mork, J., 1997. Molecular Genetic Analysis of Atlanto-
Scandian Herring (Clupea harengus) Populations Using Allozymes and
Mitochondrial DNA Markers. J. Mar. Biol. Assoc., 78: 269-283.

58



Turan, C., 1999. A note on the examination of morphometric differentiation among fish
populations: the truss system. Turkish Journal of Zoology, 23(3): 259-264.

Turan, C., 2000a. Balik¢ilikta Stok Kavrami ve Genetik Diisiincenin Onemi. IV.
SuUriinleri Sempozyumu, 233-250, Erzurum.

Turan, C., 2000b. Stok ve Tiir Tespitinde Kullanilan Molekiiler Genetik Teknikler. IV.
Su Uriinleri Sempozyumu, Erzurum, 151-152.

Turan, C. ve Basusta, N., 2001. Comparison of morphometric characters of twaite shad
(Alosa fallax nilotica, Geoffroy Saint-Hilaire, 1808) among three areas in
Turkish seas. Bulletin Francais de la Péche et de la Pisciculture, 362-363:
1027-1035.

Turan, C., 2002. Genetik. Mustafa Kemal Universitesi Su Uriinleri Fakiiltesi Ders
Kitab1, Yayin No: 2, Hatay, 169 s.

Turan, C., 2004. Stock identification of Mediterranean horse mackerel (Trachurus
mediterraneus) using morphometric and meristic characters. ICES Journal of
Marine Science, 61(5): 774-781.

Turan, C., Oral, M., Oztiirk, B. ve Diizgiines, E., 2006. Morphometric and meristic
variation between stocks of Bluefish (Pomatomus saltatrix) in the Black,
Marmara, Aegean and northeastern Mediterranean Seas. Fisheries Research,
79(1): 139-147.

Turan, C. (Ed.), Oztiirk, B., Ergiiden, D., Giirlek, M., Yaglioglu, D., Keskin, C., Uygur,
N., 2007. Tiirkiye kemikli deniz baliklar1 atlasi ve sistematigi. (ISBN: 978-
9944-73-018-1). Nobel Yaymevi, Adana, Turkey.

Ucgkun, D. (2005). Edremit Korfezi’nde Triglidae Familyas1 (Kirlangic Baliklari)’na Ait
Tiirlerin Yas ve Biiyiime Ozelliklerinin Incelenmesi. Journal of Fisheries and
Aquatic Sciences, 22(3-4): 363-369.

Vallisneri, M., Stagioni, M., Montanini, S. ve Tommasini, S., 2011. Body size, sexual
maturity and diet in Chelidonichthys lucerna (Osteichthyes: Triglidae) from the
Adriatic Sea, north eastern Mediterranean. Acta Adriatica, 52(1): 141-147.

Villaluz, A.C. ve MacCrimmon, H.R. 1988. Meristic variations in milkfish Chanos
chanos from Philippine waters. Marine Biology, 97(1): 145-150.

Wallace, D. C., 1986. Mitochondrial genes and diseases. Hospital practice, 21: 77-92.

Ward, R.D., Woodwark, M. ve Skibinski, D.O.F., 1994. A comparison of genetic
diversity levels in marine, fresh-water and anadromous fishes. Journal of Fish
Biology, 44: 213-232.

Watson, J. D., M. Gilman, J. Witkowski and M. Zoller. 1992. The polymerase chain
reaction. In: Recombinant DNA. Second Edition. New York. 79-98.

Wheeler, A., 1969. The fishes of the British Isles and North-West Europe. Macmillan,
London. 613 s.

Whitehead, P.J.P., Bauchot, M.L., Hureau, J.C., Nielsen, J. ve Tortonese, E. (Eds),
1986. Fishes of the North-eastern Atlantic and the Mediterranean. Paris:
UNESCO. 1473 s.

Wilson, A.C., Cann, R.L., Carr, S.M., George, M., Gyllensten, U.B., Helmbychowski,
K.M., Higuchi, R.G., Palumbi, S.R., Prager, E.M., Sage, R.D. ve Stoneking, M.,
1985. Mitochondrial-DNA and two perspectives on evolutionary genetics.
Biological Journal of the Linnean Society, 26: 375-400.

Winans, G.A., 1984. Multivariate morphometric variability in Pacific salmon: Technical
demonstration. Canadian Journal of Fisheries and Aquatic Sciences, 41(8):
1150-1159.

59



Yap, B.C., Yong, D.G ve Poon, W.C., 2010. How Well do financial ratios and multiple
discriminant analysis predict company failures in Malaysia. International
Research Journal of Finance and Economics, 54: 166-175.

Xiaodong, D., Zian, C., Yuewen, D., Qingheng, W. ve Ronglian, H., 2008. Genetic
diversity and population structure of the peanut worm (Sipunculus nudus) in
Southern China as inferred from mitochondrial 16S rRNA sequences. The
Israeli journal of aquaculture, 60(4): 237.

60



OZGECMIS

1986 yilinda Tarsus’ta dogdu. Ilk, Orta ve Lise Ogrenimini Ankara’da
tamamladi. 2005 yilinda basladigi Mersin Universitesi Silitke Meslek Yiiksekokulu Su
Uriinleri béliimiinden, Subat 2008’de mezun oldu. 2009 yilinda DGS ile yerlestigi
Mustafa Kemal Universitesi Su Uriinleri Fakiiltesi’nden, 2012 yilinda Su Uriinleri
Miihendisi {invaniyla mezun oldu. 2012 yilinda basladigi Mustafa Kemal Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii Su Uriinleri Anabilim Dali’nda halen yiiksek lisans egitimine

devam etmektedir.

61



	Tez Kapak.pdf
	Özet.pdf
	tez 30 aralık jüri.pdf

