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OZET

TURKIYE DENIZLERINDE BULUNAN SCOMBRIDAE FAMILYASINA AiT
TURLERIN MOLEKULER FiLOGENETIGI

Bu calismada Tiirkiye denizlerinde bulunan ve ekonomik degeri oldukga yiiksek
olan Scombridae familyasina ait dokuz tiirtin (Scomberomorus commerson, Auxis
rochei, Euthynnus alletteratus, Katsuwonus pelamis, Sarda sarda, Scomber japonicus,
Scomber scombrus, Thunnus alalunga, Thunnus thynnus) birbirleriyle olan genetik
farkliliklarinin ~ belirlenmesi  ve filogenetik iligkilerinin  seklinin  belirlenmesi
amagclanmustir.

Molekdler filogenetik analizde mitokondriyal COI bdlgesinin nukleotid dizileme
analizi yapilmis ve DNA dizilerinin farklihindan elde edilen genetik farkliligin
tespitinde Kimura 2 parameter modeli kullanilmistir. Dizi analizi sonucunda elde edilen
niikleotid kompozisyonunda G-C bazlarinin oranlarina bakildiginda degerlerin % 49,4-
45,9 arasinda degiskenlik gosterdigi saptanmis ve ortalama G-C oran1 % 47,5 olarak
belirlenmistir. A-T bazlarinin oram1 ise % 54,1 ile % 50,6 arasinda degiskenlik
gostermis iken ortalama A-T oranm1t % 52,6 olarak bulunmustur. Bunun yani sira T
bazinin oran1 % 28,4 ile % 29,8 oraninda degisirken ortalama T oran1 % 27 olarak, A
bazinin orant % 23 ile % 24,4 arasinda degisirken ortalama 23,6 olarak saptanmistir. C
bazinin oran1 % 28,1 ile % 30 oraninda degisirken ortalama %28,7 olarak ve son olarak
G oranlar1 % 17,7 ile % 19,4 arasinda degisirken ortalama 18,8 olarak saptanmustir.

634 bc olarak incelenen COI bolgesinin 457 b¢’lik kismi evrimsel siiregten
etkilenmemis bolgelerden olusurken, 177 bg’lik bolge ise tiirler arasinda g¢esitli
sebeplerden otilirii degisen bolge olarak tespit edilmistir. 175 bg’lik bolge ise tiirler
arasinda belirte¢ gorevi gormiistiir. Tirler arasi ortalama genetik ¢esitlilik 0,117 olarak
hesaplanirken, tiir i¢i ortalama genetik cesitlilik ise 0,002 olarak gozlenmistir. COI
bolgesinin tiirler arasindaki genetik degisim oranlarina bakildiginda K. pelamis ve E.
alletteratus tiirlerinde bir degisim gozlenmezken en biiyik degisim oraninin S.
commerson tiiriinde oldugu gézlenmistir.

Tlrler arasindaki ortalama genetik uzaklik degerlerine bakildiginda en diisiik
genetik uzaklik T. alalunga ve T. thynnus tiirleri arasinda (0,005) bulunurken S.
japonicus ile indopasifik kokenli S. commerson tiirleri arasindaki genetik uzaklik 0,201
ile en yiksek olarak hesaplanmistir.

Tiirler arasindaki molekiiler filogenetik iliskiyi tespit etmek amaciyla Neighbour
Joining (NJ), Minimum Evolution (ME) ve Max. Parsimony (MP) Metodlar
kullanilarak filogenetik agaglar olusturulmustur. Elde edilen agacglar incelendiginde,
agaclarin 2 ana dala ayrildigi, bu dallardan ilkini Scombrini soy hatt1 olustururken diger
dallarin Thunnini, Sardini ve Scomberomorini soy hatlarindan olustugu gézlenmistir.

2013, 87 sayfa
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ABSTRACT

MOLECULAR PHYLOGENY OF THE SPECIES BELONGING TO
SCOMBRIDAE FAMILY IN TURISH WATERS

In this study genetic structure and phylogenetic relationship of the nine species
(Scomberomorus commerson, Auxis rochei, Euthynnus alletteratus, Katsuwonus
pelamis, Sarda sarda, Scomber japonicus, Scomber scombrus, Thunnus alalunga,
Thunnus thynnus) which have high economic value and belonging Scombridae family in
Turkish waters were investigated.

Nucleotide sequence analysis of mitochondrial DNA COI region was used for
molecular phylogenetic analysis, and Kimura-2 parameter model was used in the
determination of genetic differences. As a result of sequencing the nucleotide
compositions obtained were varied between % 49.4 - % 45.9 for the ratio of G-C, and
average ratio of G-C was % 47.5 The ratio of A-T showed variability between % 54.1 to
% 50.6, while the average A-T ratio was found to be % 52.6. On the other hand while
the ratio of T was varied between %28.4 and %29.8 and average ratio of T was found
%27, the ratio f A was varied between % 23 and % 24.4 and average ratio of A was
found as 23.6. The ratio of C was varied between % 28.1 and % 30 and average ratio of
C was found %28.7 and the ratio of G was varied between % 17.7 and % 19.4 and
average ratio of A was found as 18.8.

COI region was found as 634 base pair and compused 457 base pair as
conserved sites and 177 base pair as variable sites. 175 base pair seen as a indicator
between species. Mean evolutionary diversity between species is calculated as 0.117
and mean evolutionary diversity within species calculated as 0.002. The evolution
divergence of the COI region between species has the higest value for S. commerson
and no evolutionary changes were observed for K. pelamis and E. alletteratus.

Genetic distance analysis showed that the highest nucleotide differences was
observed between Indo- Pasific originated S. commerson and S. japonicus (0.201) and
the lowest nucleotide differences was observed between T. alalunga and T. thynnus
(0.005).

In order to identify molecular phylogenetic relationship between species,
phylogenetic trees were formed using Neighbor Joining (NJ), Minimum Evolution (ME)
and Max. Parsimony (MP) Methods. To ensure the reliability of the creation of
phylogenetic trees, 1000 repeated bootstrap tests were performed. It is observed that the
phylogenetic trees have two main branches and while the first main branch is composed
of tribus Scombrini, the second one is composed of tribus Thunnini, Sardini and
Scomberomorini.

2013, 87 pages

Key word: Scombridae, Phylogenetic, DNA Sequencing, COI
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1.GIRIS

Scombridae familyas: iiyeleri; ekonomik degeri yiiksek, diinyada ve tilkemiz
sularinda yogun avcilik baskina maruz kalan tiirler arasindadir. 1950°li yillarda 0,6
milyon ton toplam {iretimi olan bu familyaya ait tiirlerin giiniimiizde avcilik ve
yetistiricilik yoluyla yapilan toplam iiretimi ise alt1 milyon tonun iizerindedir. Diinya
balik¢ilik  iretiminin  yaklasik  %4-5’ini  bu familya bireylerinin = olusturdugu
diistiniilmektedir. Her biri ayr1 bir 6neme ve pazara sahip bu tiirlerin i¢cinden konserve
balik, sushi ve sashimi yapiminda kullanilan Uskumrular (Scombrini) ve Tunalar

(Thunnini) ise ayr1 bir 6neme sahiptirler.

Bu familyanin iiyeleri Japonya’da geleneksel kiiltiirlerinin bir parcasi olan sushi
ve sashimi yapiminda kullanilan ¢ig deniz iriinlerinin en temel gida maddesini
olusturmakta ve yillik tiikketimleri 600 bin tonu geg¢mektedir. Tunalardan birincil
derecede pazar payina sahip 7 tiir bulunmaktadir. Bunlarin {i¢iini Mavi Yiizgecli
Orkinoslar; Thunnus thynnus, Thunnus orientalis ve Thunnus maccoyi olustururken
digerlerini, Cizgili Tonito (Katsuwonus pelamis), Sar1 Yiizgegli Orkinos (Thunnus
albacares) Buyuk Gozlu Orkinos (Thunnus obesus) ve Tulina (Thunnus alalunga)
olusturmaktadir.

70 {ilkenin iizerinde kendine genis bir pazar olusturan bu familya 15 cins ve 51
tirden olugmaktadir (Klawe, 1977; Collette ve Nauen, 1983; Collette, 2001) (Sekil 1).
Scombridae familyasina ait tiirlerin ¢ogu kozmopolit olup, tropikal ve subtropikal
sularda dagilim gostermektedirler. Scombridler yasamlarinin ¢ogunu su ylizeyine yakin
ve neritik zonlarda gecirseler de pelajik bolgelerin  disinda da dagilim
gosterebilmektedirler (Suziki ve ark., 1977; Lee, 1982; Block ve ark., 2005). Her biri
muikemmel bir ylzlcl olan Scombridae familyasi tiirlerinin tamami beslenme ve iireme
amaciyla mevsimsel ve devamli olarak go¢ etmektedirler (Ortiz ve ark., 2003).

Iyi birer yiiziicii olmalarinin yaninda pelajik habitatlarin birincil predatorlerinden
olan Scombridlerin bu anlamda ekosistemdeki yerleri oldukca onemlidir. Insan
beslenmesindeki 6neminin yani sira denizel besin zincirinde kilit roliinde olmasi bu

tdrlerinin 6nemini daha da arttirmaktadir (Béhlke ve ark., 1968; Helfman ve ark., 1997).


http://animaldiversity.ummz.umich.edu/site/accounts/information/Scombridae.html%237ba65c167cd685f61531ac20eb1e73d7
http://animaldiversity.ummz.umich.edu/site/accounts/information/Scombridae.html%2376ee303c31409ead3a10e09848e0eacd
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Sekil 1.1. Scombrid’lerin siniflandirilmasi (Collette ve Nauen, 1983)



Tiim diinyada yogun talebi bulunan bu tiirlerin Tiirkiye sularinda bilinen 10 tiirti
bulunmaktadir (Turan ve ark., 2007). Bunlardan; Auxis rochei (Risso, 1810) ,
Euthynnus alletteratus (Rafinesque, 1810), Katsuwonus pelamis (Linnaeus, 1758),
Orcynopsis unicolor (Geoffroy Saint-Hilaire, 1817), Sarda sarda (Bloch, 1793),
Scomber japonicus (Houttuyn, 1782), Scomber scombrus (Linnaeus, 1758), Thunnus
alalunga (Bonnaterre, 1788) ve Thunnus thynnus (Linnaeus, 1758) Atlantik kokenli
olup, Scomberomorus commerson (Lacepéde, 1800) ise Kizildeniz gd¢menidir. Indo-
pasifik kokenli bir baska Scombrid tiirii olan Rastrelliger kanagurta’nin Akdeniz’ de
bildirimi Collette (1970) tarafindan yapilmis olmasina ragmen iilkemiz sularinda heniiz
bildirimi yapilmamistir. Bunun disinda Kizildeniz, Hint Okyanusu, Pasifik Okyanusu ve
Atlantik Okyanusu’nda kozmopolit dagilim gosteren Acanthocybium solandri (Cuvier,
1832) tiirliniin de Akdeniz’de bildirimi yapilmistir ancak gé¢ yolunun Siiveys Kanali m1
yoksa Cebelitarik Bogazi m1 olup olmadigi bilinmemekle birlikte Akdeniz’de nadir
olarak bulunmaktadir (Collette ve Nauen, 1983; Romeo ve ark., 2005). Akdeniz’de
varlig1 bilinen bir bagka Scombrid tirt olan Scomberomorus tritor (Cuvier, 1832) ise
Fransa ile Italya sularinda yapilan bildirimi (Colleete ve Russo, 1979; Collette ve
Nauen, 1983) disinda Akdeniz’ de bagka kaydi bulunmamaktadir.

Ulkemiz denizlerinde bulunan lessepsiyen ve Akdeniz kokenli Scombrid
tiirlerinin genetik yapilarinin belirlenmesi ve filogenetik yonden incelenmesi, bu tirlerin
evrimsel olarak degisiminin ortaya konmasi ve tiirler arasindaki genetik benzerliklerin
bilinmesi de Indo-pasifik goclere acik olan Akdeniz sulari igin oldukca 6nemlidir.

Bu calisma ile denizlerimizde yaygin olarak avlanan ve ekonomik degeri yiiksek
olan bu Scombrid tdrlerinin (Scomberomorus commerson, Auxis rochei, Euthynnus
alletteratus, Katsuwonus pelamis, Sarda sarda, Scomber japonicus, Scomber scombrus,
Thunnus alalunga, Thunnus thynnus), COIl (Cytochrome oxsidase subunit 1) geni
kullanilarak, DNA-Dizi analizi teknigi ile genetik yapilarinin incelenmesi ve tiirler
arasindaki genetik iligki arastinlmistir. BOylelikle bu turlerin evrimsel olarak
degisiminin ortaya konmasi ve tiirler arasindaki genetik benzerliklerine 151k tutulmaya

calisiimustir.



1.1.Turkiye Denizlerinde Bulunan Scombridae Familyasina ait Tiirler ve

Sistematikteki Yerleri

Scombrid’lerin sistematigi giiniimiize kadar pek ¢ok c¢alismanin konusunu
olusturmuslardir. Perciformes takimina ait Scombrid’lerin ilk olarak 15 cins ve 49
tirden olustugu bildirilmistir (Collette ve Nauen, 1983). Collette ve Nauen (1983)’in
yaptig1 calismalardan sonra pek cok sistematik c¢alisma giindeme gelmis ancak
giincelligini koruyan ve kabul goren sistematik ¢alisma yine Collette tarafindan (2001)
yapilan ¢alisma olarak kabul edilmektedir. Collette ve ark. (2001) yaptig1 bu ¢alisma ile
daha Once 7 tlrle ifade ettikleri Thunnus cinsindeki tiir sayisini Thunnus orientalis
trint de ekleyerek 8 olarak bildirmislerdir. Daha sonralari yapilan filogenetik
calismalarda ise 3 tlrle ifade edilen Scomber cinsine ait tiir sayis1 4’¢ ¢ikarilmistir.
Birbirinin sinonimi olarak bildirilen S. japonicus ve S. colias’in farkl tiirler olduklari
bildirilmis (Collette, 1999; Infante ve ark., 2007) ve bdylelikle Scombridae familyasina
ait tirlerin sayis1 51°¢ yiikselmistir.

Scombridae familyasi1 iki alt familyaya ayrilmaktadir. Bu alt familyalardan
Gasterochismatinae tek cins ve tek tiirden olusurken diger alt familya olan Scombrinae
ise 4 soy hatti, 14 cins ve 50 tiirden olugsmaktadir. Thunnus, Katsuwonus, Euthynnus ve
Auxis cinsleri Thunnini soy hattini; Allothunnus, Gymnosarda, Sarda, Cybiosarda ve
Orcynopsis cinsleri Sardini soy hattint olustururlar. Acanthocybium ve Scomberomorus
cinsleri Ispanyol uskumrular1 olarak bilinen Scomberomorini soy hattin1 ve son olarak
Rastrelliger ve Scomber cinsleri ise gercek uskumrular olarak bilinen Scombrini soy
hattin1 olusturmaktadirlar (Collette ve Chao, 1975; Collette, 1979; Collette ve Nauen,
1983; Collette, 1999; 2001).

Scombridae familyasinin iilkemiz sular1 igerisinde 8 cins ve 10 tiirii bulunur (
Turan ve ark., 2007). Bunlardan Auxis rochei (Risso, 1810) , Euthynnus alletteratus
(Rafinesque, 1810), Katsuwonus pelamis (Linnaeus, 1758), Orcynopsis unicolor
(Geoffroy Saint-Hilaire, 1817), Sarda sarda (Bloch, 1793), Scomber japonicus
(Houttuyn, 1782), Scomber scombrus (Linnaeus, 1758), Thunnus alalunga (Bonnaterre,
1788) ve Thunnus thynnus (Linnaeus, 1758) Atlantik kdkenli olup, Scomberomorus

commerson (Lacepede, 1800) ise Kizildeniz gogmenidir (Sekil 1.1)
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Scomber scombrus

Scomber japonicus

Scomberomorus commerson

Sarda sarda

Orcynopsis unicolor

Auxis rochei
Katsuwonus pelamis
Euthynnus alletteratus
Thunnus thynnus

Thunnus alalunga

Sekil 1.2. Ulkemiz sularinda bulunan Scombrid’ler (Collette ve Nauen, 1983’den

modifiye edilmistir.)

1.1.1. Thunnus thynnus (Linnaeus, 1758)

Soy hatt1 : Thunnini
Cins : Thunnus
Tar : Thunnus thynnus

1.1.2. Thunnus alalunga (Bonnaterre, 1788)

Soy hatt1 : Thunnini
Cins : Thunnus
Tar : Thunnus alalunga

1.1.3. Euthynnus alletteratus (Rafinesque, 1810)
Soy hatti : Thunnini
Cins : Thunnus



Tar : Euthynnus alletteratus

1.1.4. Katsuwonus pelamis (Linnaeus, 1758)

Soy hatti : Thunnini
Cins : Thunnus
Tur : Katsuwonus pelamis

1.1.5. Auxis rochei (Risso, 1810)

Soy hatti : Thunnini
Cins : Thunnus
Tar : Auxis rochei

1.1.6. Sarda sarda (Bloch, 1793)

Soy hatti : Sardini
Cins : Sarda
Tur : Sarda sarda

1.1.7. Orcynopsis unicolor (Geoffroy Saint-Hilaire, 1817)

Soy hatti : Sardini
Cins : Sarda
Tar : Orcynopsis unicolor

1.1.8. Scomber scombrus (Linnaeus, 1758)

Soy hatti : Scombrini
Cins : Scomber
Tur : Scomber scombrus

1.1.9. Scomber japonicus (Houttuyn, 1782)
Soy hatti : Scombrini
Cins : Scomber

Tar : Scomber japonicus


http://en.wikipedia.org/wiki/Carl_Linnaeus
http://research.calacademy.org/research/ichthyology/catalog/getref.asp?ID=2787

1.1.10. Scomberomorus commerson(Lacepede, 1800)

Soy hatti : Scomberomoroni
Cins : Scomberomorus
Tlr : Scomberomorus commerson

1.2.  Scombridae Familyasindaki Tiirlerin Biyo-Ekolojik Ozellikleri

Scombrid’ler tropikal ve subtropikal sularda kozmopolit dagilim gosteren ve
cogunlugu periyodik olarak go¢ eden baliklardir. Besin ve iireme gogii yapan bu tiirler
aktif predatorler olarak bilinirler. Scombrid’lerin ¢ogunlugu agik denizlerde yasamlarin
surdarirler. Ancak Ispanyol uskumrulart olarak bilinen Scomberomorus tirleri
beslenmek igin haliglere ve kiy1 sularna giris yaparlar ve genelde kiyr sularinda
yasamlarii siirdiiriirler. Scombridae familyasinin en kalabalik tiirleri olan
Scomberomus’larin ¢ogu Kizildeniz civart olmak iizere Pasifik ve Hint Okyanuslarinda
dagilmis olarak bulurlar. Sarda ve Euthynnus tiirleri de ispanyol uskumrulari gibi daha
cok kiy1 sularini tercih ederken Thunnus tiirleri genel olarak okyanus sularinda dagilim
gosterirler ve yogun bir sekilde besin ve Greme gocu yaparlar (Collette ve Nauen, 1983).
Scombrid’lerin  viicutlar1 uzun ve fuzifom, kuyruklar1 ise derin catallidir. Cogu
aerodinamik viicutlart ve geri ¢ekilebilir yiizgecleri sayesinde hizli ylizmeye adapte
olmuslardir. En hizli Scombrid tirleri ise 75 km/s ortalama hizi ile T. albacares ve 77
km/s ortalama hiz1 ile Acanthocybium solandri olarak kaydedilmistir (Block ve ark.,
1992; Walters ve Fierstine, 1964).

Scombrid’lerin birbirinden ayri iki dorsal yiizgecleri vardir. Ik dorsal yiizgeg
sert 1sinlardan, ikinci dorsal ylizge¢ ise yumusak 1sinlardan olusur. Dorsal yiizgec ve
anal yiizgecin gerisinde pinnul yiizgecleri bulunur. Cogu tiirde kuyruk sapinin
kenarlarinda iki adet, ortasinda bir adet kemik bulunur. Rastrelliger ve Scomber
cinslerinde adipoz g6z kapagi bulunur. Omur sayilari 31 ile 66 arasinda degisir (Collette
ve Nauen, 1983). Cogu Scomber tiiriinde viicudun iist kism1 mavimsi-yesilimsi desenli,
alt kismi ise giimiisi; Scomberomorus ve Acanthocybium tirlerinde vicudun Ust
kisimlar1 giimiisi, alt kisimlari ise giimiis-siyah dikine desenldir. Sarda tirlerinde
viicudun st kisminda 9-11 adet siyah ve egik ciziler bulunmakta, viicudun alt kismi ise
giimiisi renktedir. Euthynnus cinslerinde pelvik ve pektoral yiizgegler arasinda birkag

koyu nokta bulunur. Katsuwonus pelamis’in viicudunun alt kisminda 4-6 adet boyuna



koyu renkli ¢izgiler bulunur. Cogu Auxis ve Thunnus tiirlinde ise viicudun iist kismi
koyu mavi ya da koyu gri renkte olup viicutlarinin alt kisimlar1 giimisidir (Collette ve
Nauen, 1983).

Scombrid tlrlerinde genel olarak disiler erkeklerden daha biiyiiktiirler. Ureme
icin genelde kiy1 sularina gelen bu tiirlerin yumurtalar1 pelajiktir (Collette ve Nauen,
1983). Cogu Scombrid tirliniin ireme faaliyeti sularin 1sinmasiyla bahar aylarinda
baslar ve sonbahar aylarinda son bulur. Cizelge 1.1°’de iilkemiz sularinda bulunan
Scombrid tiirlerinin Akdeniz’de ki tireme donemleri verilmistir ancak Cizgili Tonitonun
(Katsuwonus pelamis) Akdeniz’de iireme faaliyetleri i¢in yapilan giincel bir ¢alismaya
rastlanmamistir. Bununla beraber heniz Akdeniz’de (reme biyolojisi Ustiine bir
calismaya rastlanmamis olan Ceylan Palamutu (Scomberomorus commerson)’nun
ureme doénemleri Hint Okyanusu’nun gesitli bolgelerinde Mart-Eyliil aylar1 arasinda
gerceklestigi bildirilmistir (Kaymaram ve ark., 2010). Karnivor olan Scombrid’lerin
besinlerini kendilerinden daha kiigiik olan balik tiirleri, kafadan bacaklilar (kalamar,
stibye) ve krustesalar olusturur (Collette ve Nauen, 1983). Thunnini soy hattindaki Auxis
tarleri hari¢ tim tirler termoregllator sistemleri sayesinde viicut 1silarinin dig ortama
gore ayarlayarak cok farkli sicakliklardaki ortamlara adapte olabilmektedir. Bu
Ozellikleri Thunnini soy hattina ait tiirlerin kuvvetli kas yapilari ile yakindan ilgili olup
viicut 1silarmin su sicakligindan daha fazla olmasini saglar (Collette ve Nauen, 1983).
Bununla birlikte Katsuwonus, Auxis, Euthynnus cinsine ait turlerde ve Thunnus
albacares tiriinde merkezi ve yanal 1s1 degisimleri s6z konusu olabilirken ii¢ orkinos
tdrd (Thunnus thynnus, Thunnus orientalis ve Thunnus maccoyii) merkezi 1s1 degisim
sistemlerini kaybederek iyi gelismis yanal 1s1 degisim sistemi gelistirmislerdir (Carey ve

ark., 1971; Graham, 1973, 1975; Collette ve Nauen, 1983).

Cizelge 1.1. Tlrkiye denizlerinde bulunan Scombrid turlerinin Akdeniz icin Greme

donemleri.
Turler Akdeniz icin Ureme Dénemleri Kaynak
T. thunnus Haziran- Agustos Megalofonou ve ark., 2002
T. alalunga Mayis- Temmuz Karakulak ve ark., 2011

E. alletteratus Mayis- Temmuz ICCAT, Manuel 2006



K.pelamis [lkbahar —Yaz sonu Collette ve Nauen, 1983.
S. sarda Mayis- Haziran Demir, 1963; Macias, 2005
A. rochei Haziran- Agustos Kahraman ve ark., 2010
S. japonicus Haziran- Agustos Cengiz, 2012

S. scombrus Mart- Nisan Villamor ve ark., 1997
O. unicolor Mayis- Eyll Collette ve Nauen, 1983.

1.3. Turkiye Denizlerinde Bulunan Scombridler ve Biyolojileri

1.3.1. Thunnus thynnus (Orkinos-Ton Bahg)

Sekil 1.3. Thunnus thynnus (Linnaeus, 1758) (Collette ve Nauen, 1983).

Orkinoslar ekonomik degeri olduk¢a yiiksek baliklardir. Fusiform yapida olup
orta bolgeleri yuvarlaktir. Cok gii¢lii ve biiylik olan bu baliklar okyanuslarda 40 yila
kadar yasarlar. Renk karin bdlgesinde giimiisi-beyaz, ilk dorsal ylizge¢ sarimsi veya
mavi, ikinci dorsal kirmizimsi-kahverengi, anal ylizge¢ ve pinnul yiizgegler koyu sari,
kenarlar siyahtir. Genellikle 200 cm ¢atal boya ve 50-200 kg agirliga sahip olup 300 cm
ve 650 kg agirliga kadar olanlar1 mevcuttur. Hizli biiyiiyen orkinos juvenilleri genelde
yilda 30 cm biyiirler. Ticari av boyutlar1 ise 350-400 kg civarindadir (ICCAT, 2013).
Orkinozlar tim okyanuslarin tropikal ve subtropikal bdlgelerinde yayilim gosterirler.
Bu baliklar genelde 25-30 kg ile 4-5 yasinda ve 90-100 cm boyda cinsi olgunluga
erigirler. Orkinoslar genelde pelajik sularda dagilim gosterirler ve Pasifik Okyanusu ve
Atlas Okyanusu’nun subtropikal bolgelerinde bulunurlar. Yapilan ultrasonik telemetri

verileri ergin bireylerin 500-1000 m derinliklerde de bulunabildigini gostermistir. Ergin
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bireyler genelde bagimsiz olarak yasamlarini siirdiiriitken geng bireyler siirii
olusturmaktadirlar (Bagsaran ve ark., 2004). Akdeniz’de orkinos besiciligi i¢in yapilan
avcilik, Levantin Denizi’nde Mayis—Temmuz aylar1 arasinda, girgir aglariyla
gergeklestirilir.

Ulkemizde 2002 yilinda avcilik yapan tekne sayis1 28 iken, bu sayr 2003 yilinda
56 ve 2004 yilinda 68’e yiikselmistir (Karakulak ve ark., 2007). Bu baligin yetistirilmek
tizere avciligi ise, genellikle Tiirkiye ile Kibris arasinda kalan sularda Nisan-Mayis
aylarinda yogun olarak yapilmakta olup, giiniimiizde yetistirilmek tizere dogadan
avciliginda girgir av takimlarindan faydalanilmaktadir (Anbar, 2002; Yildirim, 2004).
Akdeniz’de bu tiiriin balik¢ilik yonetimi, [CCAT (Uluslararas1 Atlantik Ton Baliklarini
Koruma Komisyonu) tarafindan yapilmaktadir. 1983 yilindan itibaren avcilik yapan
iilkelere uygulanan kota smirlamasi lilkemizde 2002 yilindan beri uygulanmakta ve
orkinos stoklarinin azalmastyla orantili olarak diismektedir (Pergin ve ark., 2009). 2002
yilinda 2300 ton, 2003 yilinda 3300 ton olan iilkemiz kotasi 2007 yilinda 918 tona,
2008 yilinda 600 ve 2010 yilinda ise 400’lii tonlara kadar indirilmistir (Aksam, 2007;
Percin ve Akyol, 2009). 2012 yilinda Akdeniz icin 12.900 t toplam izin verilen av
olarak belirlenmistir (ICCAT, 2013).

1.3.2. Thunnus alalunga (Tulina- Uzun kanat Orkinos)

Sekil 1.4. Thunnus alalunga (Bonnaterre, 1788) (Collette ve Nauen, 1983).
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Genelde konserve yapiminda kullanilan ve {ilkemizde uzun kanat orkinos veya
Tulina olarak bilinen bu Tuna tiiri uzun pektoral yiizgecleriyle karakterize olmuslardir.
Pektoral yiizgecleri ergin bireylerde ikinci dorsal pinnul yiizgece kadar uzanmaktadir.
Tulinalar subtropikal tiim okyanus sularinda dagilim gosterirler (Collette ve Nauen,
1983; Karakulak ve ark., 2011). Epi-mezopelajik sularda yasayan Tulinalar nadir olarak
kiy1 sularima yaklasirlar (Alonso ve ark., 2005). Genelde derin sulari tercih eden
Tulinalar igin sicaklik 6nemli bir ¢evresel faktordiir. Termoregulator sistemleri
sayesinde sicaklik adaptesi fazla olan diger Tuna tiirlerinin aksine Tulinalar daha soguk
sular1 tercih ederler (Alonso ve ark., 2005). Genelde 10-20 °C dagilim gosterselerde
kisa siireli sicaklik degisimlerini tolere edebilirler (Graham ve Dickinson, 1981; Laurs
ve Lynn, 1991; Alonso ve ark., 2005). Tulinalarin maksimum boylar1 127 c¢cm olarak
bildirilmistir (Collette ve Nauen, 1983). Bununla birlikte en fazla 15 yil yasadiklari
tahmin edilmektedir (Le Gall, 1974, Arrizabalaga ve ark., 2002), ancak yapilan
markalama deneyleri bugiine kadar kaydedilen en yash bireyin 10 yas alt1 oldugunu
gostermektedir (Alonso ve ark., 2005).

80-90 cm boyda tamamen gelismis yiizme keselerine sahip olan Tulinalar (Gibbs
ve Collette, 1967) maksimum 450 m derinlikte yasarlar (Bard ve ark., 1999). Geng
bireylerde heniiz gelismemis olan yiizme kesesinin yoklugu geng bireylerin dikey
goclerini kisitlayan faktor olarak bildirilmistir (Alonso ve ark., 2005).

Pasifik Okyanusu’ nda 90 cm catal boyda cinsi olgunluga ulasan tiirler Atlantik
Okyanusu’nda 94 cm c¢atal boyda ve yaklasik 5 yasinda cinsi olgunluga ulasirlar
(Collette ve Nauen, 1983). Nisan Eyliil aylar1 arasinda iireme faaliyeti gosteren
Tulinalar kism1 yumurta ve dokerler yumurta sayis1 2-3 milyona ulagabilir (Collette ve
Nauen, 1983; Alonso ve ark., 2005).

Tulinalar igin sicaklik gégleri cinsi olgunluga ulasana kadar hayatlarin ilk dort
senesinde devam eder. Cinsi olgunluga ulasan Tulinalar buna ek olarak iireme amaciyla
Kuzey-Bat1 Atlantik kiyilarina iireme amaciyla go¢ ederler (Alonso ve ark., 2005).
Karnivor olan Tulinalar genelde hamsi ve istavrit ile beslenirken krustesea tlkettikleri
de kaydedilmistir (Alonso ve ark., 2005).

ICCAT Tulina icin Kuzey Atlantik, Gliney Atlantik ve Akdeniz olmak (zere (¢
stok tanimlamaktadir (ICCAT, 2006; Karakulak ve ark.,2011). Ulkemizde Tulina

avciligi normal avcilik faaliyetlerinin aksine kis aylarinda girgir, solungag aglar1 ve
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paraketelarla yapilmaktadir (Karakulak ve ark., 2007, 2011). Ulkemizde Tulina’nin total
av miktar1 2011 yilinda 1.396 ton olarak bildirilmistir (ICCAT, 2013).

Bununla birlikte Tulina’nin diinya genelinde ki toplam avciligi ise 233.916 ton
olarak kaydedilmistir (Anonymous, 2011). Toplam avcilig1 2.494 ton olan Italya’dan
sonra Ulkemiz Akdenizde Tulina avciliginda ikinci sirada bulunmaktadir (ICCAT,
2013).

1.3.3. Katsuwonus pelamis (Linnaeus, 1758) (Cizgili Tonito)

Sekill.5. Katsuwonus pelamis (Linnaeus, 1758) (Collette ve Nauen, 1983).

Genelde siirii halinde yasayan ve iilkemizde ¢izgili tonito olarak bilinen K.
pelamis, U¢ okyanusun da tropikal ve subtropikal bdlgelerinde bulunurlar. Cizgili
Tonitolarda ylizme kesesi bulunmaz ve viicutlarinin alt kisminda yatay olarak siralanan
4-6 koyu ¢izgiye sahiptirler. Ergin bireyler 15- 30 °C arasindaki su sicakliklilarini tolere
edebilirken yavru bireylerin yagam alanlar1 su sicakliginin en az 25 °C oldugu sularla
sinirlidir (Collette ve Nauen, 1983). Giin igerisinde 260 m derinlige indikleri bilinen
Cizgili Tonitolar geceleri yiizey sularinda bulunmaktadirlar (Collette ve Nauen, 1983).
Cizgili tonitolar erken cinsi olgunluga ulasan tiirlerdir. Bir yasinda ve yaklasik 45 cm
catal boyda cinsi olgunluga ulasan bu tiirler su sicakliginin 25 °C ve istii oldugu sularda
senede birka¢ defa yumurta birakirlar. (Collette ve Nauen, 1983 Cayré ve Farrugio,
1986). 41-87 cm g¢atal boydaki bir disinin yumurta verimliligi yaklasik 80.000-
2.000.000 arasindadir (Collette ve Nauen, 1983).

Karnivor olan Cizgili Tonitolarin besinlerini kendilerinden kiiciik olan diger

baliklar, mollusklar ve krustesealar olugturmaktadirlar. Giindogumu ve giin batiminda
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avcilik faaliyeti gosterirler. 8-12 yil yasam Omiirleri olan bu tiirler maksimum 108 cm
uzunluga ve 32,5-34,5 kg agirliga ulasmaktadirlar (Collette ve Nauen, 1983). 2013
ICCAT verilerine gore Akdenizde 2011 yilinda kayit altinda toplam alt1 ton aveilik
yapilmistir. Bunun iki tonu Fransa’ya, dort tonu ise Fas’a aittir (ICCAT, 2013). F.A.O
kayitlarina gore Cizgili Tonitolarin diinya genelindeki toplam avciligi ise 2011 yili igin
2.608.578 ton olarak kaydedilmistir (Anonymous, 2011).

1.3.4. Orcynopsis unicolor (Geoffroy Saint-Hilaire, 1817) (Akpalamut)

Sekil 1.6. Orcynopsis unicolor (Geoffroy Saint-Hilaire, 1817) (Collette ve Nauen,
1983).

Ulkemizde Akpalamut adiyla bilinen Orcynopsis unicolor, Dogu Atlantik’te
Oslo’dan Norveg’in giineyine kadar olan bolgede, Orta Akdeniz ve Dogu Akdeniz’de
yayilim gostermektedir (Collette ve Nauen, 1983).

Akpalamutlar Temmuz Eyliil aylarinda tireme faaliyetleri gosterirken Senegal
kiyilarindaki populasyonlarin Mayis aylarinda yumurta doktiikleri bildirilmistir (Frade
ve Postel, 1955; Postel, 1956; Collette ve Nauen, 1983; F.A.O, 1993). 5-6 kg’lik bir disi
ortalama 500-600.000 yumurta dokebilir (Postel, 1956; Collette ve Nauen, 1983; F.A.O,
1993). Akpalamutlar 70-80 cm ¢atal boyda cinsi olgunluga ulasirlar. Maksimum 130 cm
catal boy ve 13 kg agirliga ulasirlar (Seret ve Opic, 1981; F.A.O, 1993). Diger
Scombrid’ler gibi karnivor olan Akpalamutlar kendinden daha kugik olan hamsi,

sardalya, istavrit gibi baliklarla beslenmektedirler (Collette ve Nauen, 1983).
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Tiirkiye’de avcilik verisi bulunmayan Akpalamut’un Akdeniz’de 2011 toplam
avcilik miktar1 375 ton olup bunun sadece 45 tonu Akdeniz’den avlanmistir (ICCAT,
2013).

1.3.5. Sarda sarda (Bloch, 1793) (Palamut)

Sekill.1.7. Sarda sarda (Bloch, 1793) (Collette ve Nauen, 1983).

Ulkemiz sularinda palamut olarak bilinen Sarda sarda viicutlarmin iist
kisimlarindaki yatay ve agili ¢izgileriyle karakterize olmus Scombrid turudur. 50-55
adet omur sayilariyla diger Sarda tiirleri arasinda en fazla omur sayisina sahip tiirdiir.
Atlantik Okyanusu’nun tropik ve iliman bolgelerinde Karadeniz ve Marmara Denizi’ni
de kapsayan alanda yayilim gosterirler (Collette ve Nauen, 1983; Sabat’es ve Recasens,
2001; Campo ve ark., 2006). Surii olusturan bu tiirler kademeli sicaklik (12-27 °C) ve
tuzluluk (%o 14-39) degisimine adapte olabilmektedirler (Bianchi ve ark., 1999).
Akdeniz’in bir¢cok bolgesinde Mayis-Temmuz aylarinda baslayan lireme faaliyetleri
Cezayir agiklarinda Mart-Mayis arasinda gergeklesir (Collette ve Nauen, 1983; Sanzo,
1932; Rodriguez-Roda, 1966; Macias ve ark., 2005, 2006).

Genis av yelpazesine sahip palamutlar kii¢iik baliklar, omurgasizlar, kafadan
bacaklilar ve krustesealar ile beslenirler. Palamutlar kanibalist 6zellik gosterirler.
Palamutlar yaklasik 40 cm ¢atal boyda cinsi olgunluga erisirler (Collette ve Nauen,

1983). Bu boy hayat dongiilerinin ilk yada ikinci yi1lina denk gelmektedir (Zaboukas ve
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ark., 2006). Palamutlarin doéllenmis yumurtalar1 sadece Karadeniz ve Marmara
Denizi’'nde bulunmaktadir. Yapilan markalama c¢aligmalari Palamut slrilerinin
mevsimsel géclerinin Ege Denizi ve Marmara Denizi arasinda oldugunu géstermektedir
(Demir, 1963; Zaboukas ve ark., 2006).

ICCAT (2013) verilerine gore Palamut "un tlkemizdeki toplam 10.019 ton olup
Akdeniz bolgesinde bu rakamlarla ilk sirada yer almaktadir. Atlantik Okyanusu’nda
toplam avcilik miktari ise 24.562 ton olarak kaydedilistir. F.A.O. kayitlarina gére Sarda
sarda’nin diinya genelindeki toplam avciligi ise 39.084 ton olarak bildirilmistir
(Anonymous, 2011).

1.3.6. Euthynnus alletteratus (Rafinesque, 1810) (Yazi Orkinoz)

Sekil 1.8. Euthynnus alletteratus (Rafinesque, 1810) (Collette ve Nauen, 1983).

Ekonomik degeri yiiksek baska bir Scombrid tiirii olan ve tilkemizde yazili
orkinos olarak bilinen Euthynnus alletteratus Atlantik Okyanusu’nun tropikal ve
subtropikal bolgelerinde; Meksika Korfezi’nden Karayip’lere, Akdeniz’e ve
Karadeniz’e kadar yayilim alan1 vardir (Belloc, 1955; Collette ve Nauen, 1983; Valeiras
ve Abad, 2007; Valeiras ve ark., 2008). Yazili orkinoslar operkulumlarinin posterior

ucundaki 5-6 adet siyah nokta ile karakterize olmuslardir.
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Yazili orkinoslar genelde kendi boyutlarindaki diger Scombrid turleriyle stri
olustururlar. Diger Scombrid tiirlerine gére daha ¢ok kiyr sularinda bulunan neritik ve
daha az goc eden turlerdir (Valeiras ve ark., 2008). Atlantik Okyanusunda Nisan ayinda
baslayip Kasim ayina kadar devam eden yumurtlama sezonu Akdenizde Mayis-Haziran
arasindandir (Collette ve Nauen, 1983; ICCAT, 2006).

Yumurta verimlilikleri ile ilgili az sayida ¢aligma olmasina ragmen Senegal’de
30-78 cm disilerin 70.000 ile 2.200.000 arasinda yumurta doktiikleri bildirilmistir
(Diouf, 1980; ICCAT, 2006).

Karnivor olan bu tiirlerin krustesealar, yumusakcalar, baliklar gibi ¢ok cesitli av
yelpazesi vardir. Yazili Orkinoslarin bildirilen maksimum yaslar1 sekizdir (Landau,
1965; Cayre ve Diouf, 1983; Kahraman, 1999; ICCAT, 2006). Yasam dongiilerindeKi
ilk yilin sonunda 30 c¢cm c¢atal boya ulastiklar1 bildirlern Yazili orkinoslarin 4 yasin
sonunda 75 cm ¢atal boya ulastiklar1 bilinmektedir (Collette ve Nauen, 1983).

ICCAT (2013) verilerine gore Atlantik Okyanusu toplam Yazili orkinos avciligi
13.519 ton olup, 1.437 ton toplam tiretimiyle Tiirkiye Akdeniz’de birinci siradadir.

1.3.7. Auxis rochei (Risso, 1810) (Gobene)

Sekil 1.9. Auxis rochei (Risso, 1810) (Collette ve Nauen, 1983).

Kozmopolit dagilim gosteren ve iilkemizde Gobene olarak bilinen bu tiirler

yiiksek sicaklik toleransina sahiptirler. 21,6-30,6 °C arasinda degisen su sicakliklarini
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rahatlikla tolere edebilen bu tiirler genelde sularin 27-28 °C oldugu neritik zonlarda
bulunmay tercih ederler (Collette ve Nauen, 1983).

Biyolojisi hakkinda ¢ok ¢alisma bulunmayan Gobenelerin Greme dénemlerinin
Akdenizde Temmuz Eyliil aylar1 arasinda oldugu bildirilmistir (Ehrenbaum, 1924;
Piccinetti ve ark., 1996; Alemany, 1997; Macias ve ark., 2005; Valeiras, 2008). Cinsi
olgunluga erigsmeleri ise iki yasinda ve yaklasik 35 cm catal boyda olmaktadir
(Rodriguez-Roda, 1983; Valeiras, 2008). Maksimum boylar1 ise 50 cm ¢atal boy olarak
kaydedilmistir (Collette ve Nauen, 1983). Yumurta verimlilikleri baligin boyutuna gore
31.000- 103.000 arasinda degismektedir (Collette ve Nauen, 1983). ICCAT (2013)
verilerine gore diinyadaki toplam avcilik miktart 7.876 ton olan Gobenenin Turkiye’de
ki avcilik miktar1 2.552 ton olup, Akdeniz’de Gobene avciliginda 2011 yilinda birinci

siradadir.

1.3.8. Scomber japonicus (Houttuyn, 1782) (Kolyoz)

Sekil 1.10. Scomber japonicus (Houttuyn, 1782) (Collette ve Nauen, 1983).

Ulkemizde Kolyoz adiyla bilinen Scomber japonicus Pasifik, Atlantik ve Hint
Okyanusunun 1liman bolgelerinde kozmopolit dagilim gosterir (Collette ve Nauen,
1983). Kolyoz larvalar1 14 °C (MBC, 1987) sularda bulunurken ergin bireyler 10-
22,2 °C (Allen ve ark., 1990) sularda bulunurlar.
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Genelde neritik zonlarda yayilim gosteren Kolyozlar 300 m derinlige
inebilmektedirler (Allen ve ark., 1990). 3 cm boya ulastiklart andan itibaren siri
olusturabilen kolyozlar Pasifik palamutlar1 (Sarda chiliensis lineolata), Pasifik
Sardalyalar1 (Sardinops sagax) ve Trachurus symmetricus tileri ile de suri
olusturmaktadirlar (Parrish ve MacCall, 1978; Collette ve Nauen, 1983). Kolyozlar
kismi yumurta birakirlar (Yilda 8 defa ve tistu) ve her bir partide toplamda yaklasik
68.000 yumurta birakirlar. Disilerin yumurta verimliligi ise 100.000 ile 400.000
arasinda degismektedir (Collette ve Nauen, 1983). Kolyoz larvalari, diger balik
larvalari, kopepodlar ve diger zooplanktonlarla beslenirken ergin bireyler balik larvalari,
kiglk baliklar, yumusakcalar ve pelajik krustesealarla beslenirler. Maksimum 50 cm
catal boya ulastiklar bildirilen kolyozlarin 47,6 cm ¢atal boyda bildirilen agirliklar 1,1
kg’dir (Collette ve Nauen, 1983).

TUIK (2011) verilerine gore iilkemizde kolyoz avciligi toplam 3.127 ton olarak
bildirilmistir. F.A.O kayitlarina gore diinya genelindeki toplam avciliklari ise 1.714.896
ton olarak kaydedilmistir (Anonymous, 2011).

1.3.9. Scomber scombrus (Linnaeus, 1758) (Uskumru)

Sekil 1.11. Scomber scombrus (Linnaeus, 1758) (Collette ve Nauen, 1983).

Ulkemizde Uskumru olarak bilinen S. scombrus Kuzey Atlantik kiyilar1 ve
Akdeniz ile Karadeniz’i de igeren Dogu Atlantik kiyilarinda yayilim gosterir. Diger

tiirlere gére daha soguk sular1 tercih eden bu tiirler kis boyunca derin sularda ve 200 m


http://en.wikipedia.org/wiki/Carl_Linnaeus
http://research.calacademy.org/research/ichthyology/catalog/getref.asp?ID=2787
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derinliklerde bulunabilirler (Anonymous, 2005). Sularin 11-14 °C’ ye ¢ikmasiyla
beraber yiizey sularina dogru hareket ederler (Collette ve Nauen, 1983). Uskumrularin
yiizme kesesi yoktur. Ilk dorsal yiizgeg ile ikinci dorsal yiizge¢ arasinda oldukea biiyiik
bir agiklik vardir.

Yumurta dokiimii kiyidan yaklagik 16-48 km agikta olur ancak diisiik
tuzlulukta yumurta dokiimii ger¢eklesmez. Dogu Atlantik populasyonlart Akdeniz’de
genelde Mart-Nisan aylarinda yumurta dokemeye baslarlar. Zooplanktonlarla beslenen
juveniller ergin hala gelince kiigiik baliklar yumusakgalar ve krustesealarla beslenirler.
Yaklasik 2-3 yasinda ve 30 cm catal boyda cinsi olgunluga ulasan Uskumrular kismi
yumurta birakirlar ve her bir partide yaklagik 200.000-300.000 yumurta birakirlar
(Collette ve Nauen, 1983). Uskumrularin maksimum 17 yil yasayabildikleri
bildirilmistir (Anderson ve ark., 1980). Bildirilerin maksimum agirliklan ise 3,4 kg
(Frimodt, 1995). Maksimum uzunluklari ise 60 cm’dir (Muus ve ark., 1999).

F.A.O. verilerine gore uskumrularin toplam avciligt 944.748 ton olarak
bildirilmistir (Anonymous, 2011). TUIK (2011) verilerine gore ise tlkemizde 2011

senesinde yapilan uskumru avciligi toplam 147,3 tondur

1.3.10. Scomberomorus commerson (Lacepéde, 1800) (Ceylan Palamutu)

Sekil 1.12. Scomberomorus commerson (Lacepéde, 1800) (Collette ve Nauen, 1983).

Indopasifik kokenli bir tir olan ve tlkemizde ceylan palamutu olarak bilinen

Scomberomorus commerson, Scombridae familyasinin en kalabalik grubu olan
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Scomberomorini soy hattina aittir. Akdeniz’de ilk bildirimi 1935 yilindan Once
yapilmistir ama bildirim yapilan yer bilinmemektedir (Hornell, 1935; Galil, 2007) Bu
bildirimden sonra. 1987 yilinda tekrar Akdeniz’de bildirimi yapilmis ve (Fisher ve ark.,
1987; Golani, 2002) 1997 yilinda ise Tiirkiye sularinda (Buhan ve ark., 1997) bildirimi
yapilmistir. Ceylan palamutu Tiirkiye kiyilarinda bildirimi yapilan ve Scombridae
familyasina ait olan tek lessepsiyen tiir olmasi nedeniyle oldukca 6nemlidir.

Giliney Afrika’nin dogu kiyilari, Kizildeniz, Dogu Akdeniz, Avusturalya’nin
giineyi hari¢ kiyilar1 ve Avusturalya takimadalari, Fiji, Cin ve Japonya kiyilarina kadar
alanda yasamlarini slirdiirmektedirler. (Collette ve Nauen, 1983). Ceylan palamutlar
neritik ve uzun kiyr gogleri yapan tiirleridir. Viicutlarindaki haraler operkulumun
gerisinden kuyruk sapina kadar uzanir ve viicudun ventralinde yer alir. Hareler dikey ve
dalgali sekildedir. 42-46 adet omurlar1 bulunur (Collette ve Nauen, 1983).

Maksimum 240 cm catal boya ve 70 kg agirliga ulasan ceylan palamudu
(McPherson, 1992), 65-70 cm ¢atal boyda cinsi olgunluga ulasirlar (Collete ve Russo,
1979; McPherson, 1992) ancak bu durum sicaklia bagli olarak degisebilmektedir.
Kaymaram ve ark. (2010)’de yaptiklar1 ¢alismada Oman Kiyilari’nda Scombermomorus
commerson i¢in 86,6 cm catal boyu cinsi olgunluk boyu olarak bildirmiglerdir. Ceylan
palamutu sicakliga bagli olarak Nisan-Temmuz aylar1 arasinda lireme ddnemine
girmektedir (Kaymaram ve ark., 2010). Scombermomorus commerson kismi ve seri
olarak yumurta birakir ve kiigiik siiriiler halinde yasamlarini siirdiiriirler (Collette,
2001). Karnivor olan bu tiir kii¢lik baliklar, krustesealar ve yumusakgalarla beslenirler.

F.A.O. verilerine gbre Scomberomorus commerson’un dinyadaki toplam

aveilig 2011 yili igin 254.973 ton olarak kaydedilmistir (Anonymous, 2011).

1.4. Turlerin Ekonomik Onemleri ve Ulkemizdeki Aveilik Durumlar:

70 {ilkenin iizerinde kendine genis bir pazar olusturan bu familyanin {iyeleri
gerek sportif amaglh avcilikta gerek tiiketim amaclh avcilikta oldukca biiylik 6neme
sahiptirler. 51 tiirden olusan Scombridae familyasiin tiirleri her biri ayri bir 6neme
sahip olsalar da diinya pazarlarinda birincil pazar paymna sahip 7 tiir bulunmaktadir.
Bunlar Tulina (Thunnus alalunga), Blylk g6z tuna (Thunnus obesus), Sar1 yiizge¢ Tuna

(Thunnus albacares), Cizgili Tonito (Katsuwonus pelamis) ve Mavi Yuzgecli
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Orkinoslar (Thunnus thynnus, Thunnus orientalis, Thunnus maccoyii) dir. Birincil Pazar
paymna sahip bu 7 tiirden ii¢ii (Thunnus alalunga, Thunnus thynnus ve Katsuwonus
pelamis) iilkemiz sularinda da bulunmakta ve ekonomik agidan biiyilk 6nem arz
etmektedir. Diinya balikgilik pazarinda tipki Tuna tiirleri gibi énemli bir yere sahip olan
palamutlar ve kii¢iik tuna tiirlerinden olan Gobeneler de iilkemiz balik¢ilik pazarinda
onemli bir yere sahiptir (Sekil 1.13, Sekil 1.14, Sekil 1.15). Ancak diinyada yogun bir
av baskisina maruz kalmasina ragmen Cizgili Tonito Katsuwonus pelamis avciligi

tilkemizde kayit altina alinmamaktadir.
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Sekil 1.13. Ulkemiz sularinda bulunan Scombrid tiirlerinin Atlantik Okyanusu’ndaki
toplam avciligi (ICCAT, 2013).

Ulkemiz sularinda bulunan on tiirden yedisinin Atlantik Okyanusu’ndaki toplam
avcilligmin verildigi yukaridaki grafikte Scomber scombrus, Scomber japonicus ve
Scomberomerus commerson tiirlerinin verileri bulunmamaktadir. Katsuwonus pelamis
Atlantik Okyanusu’nda yogun avcilik baskisina maruz kalirken S. sarda ve O. unicolor

stoklarindaki avcilik baskisinin K. pelamis ile benzer oldugu anlasilmaktadir.



22

Ulkemizde orkinos aveiliginin diger Scombrid tiirlerine oranla az olmasimin sebebinin
oncelikle ICCAT tarafindan belirlenen diisiik kota uygulamasi ve bu tiiriin stoklarindaki

azalmadan kaynakli oldugu diistiniilmektedir
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Sekil 1.14. Ulkemiz sularinda bulunan Scombrid tirlerinin toplam aveilign (TUIK,
2011).

Bununla birlikte Sarda sarda, Scomber japonicus, Auxis rochei ve Scomber
scombrus tiirleri tizerindeki avcilik baskisinin ise benzer oldugu goériilmektedir.

Sekil 1.15°de iilkemizde yapilan Scombrid avciliginin diinyada yapilan toplam
Scombrid avciligindaki yerleri verilmistir. Buna gore iilkemizde yapilan T. thynnus
avciligl tim diinyada yapilan T. thynnus avciligininin %5’ini, lilkemizde yapilan T.
alalunga avciligi tim diinyada yapilan T. alalunga avciligimin %3’0n0 ve Ulkemizde
yapilan E. alletteratus avciligi diinyada yapilan E. alletteratus avciliginin %12’sini
olusturmaktadir.

Ulkemizde yapilan Sarda sarda avcilign diinya S. sarda aveciliginm %45’ini
olustururken, A. rochei avciligimiz ise diinya A. rochei avciliginin %35 ‘ini

olusturmaktadir. Bu veriler ililkemizin bu tiirlerin aveiliinda oldukg¢a 6nemli bir yere

sahip oldugunu gostermektedir.
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Sekil 1.15. Ulkemiz sularmdaki Scombrid avciligmin diinya Scombrid avciligina

oranlari.

1.5. Filogenetik

Filogenetik; genomik bilgi kullanilarak canlilar arasindaki iligkileri ve molekiiler
diizeydeki benzerlikleri anlamlandirmaya calisan bilimdir. Canlilar arasi genomik
benzerligin biyolojik olarak ne anlam ifade ettigine dair ¢ikarimlarda bulunmak
filogenetik iliskilerin incelenmesiyle agiklanabilmektedir. Canlilar arasindaki genom
benzerlikleri DNA ya da protein dizileri kullanilarak yapilir. Bu dizilere ait bilginin
Ozetlenmesi ve gorsel olarak anlasilabilmesi i¢in filogenetik agaglar iretilir ve
kullanilir. Bu agaglar genellikle oldukca karmasik metodlar ile elde edilirler. DNA’nin
dizileme bilgileri veya kullanilan markir bilgileri; proteinlerin ise proteini olusturan
amino asit zincir bilgileri karsilastirilmasinda ve filogenetik aga¢ yapiminda kullanilir.
Bu bilgilerle elde edilen filogenetik agaclar organizmalarin evrimsel iligkilerini
Ozetleyen, taksanomik verilerle ifade edilen grafiksel gosterimlerdir.  Filogenik
cikarimlart yapmak i¢in kullanilan en yaygin yontemler arasinda Parsimony Metodu,
Maximum likelihood Metodu ve Bayes metodu bulunmaktadir..

Filogenetik calismalarda onceleri morfolojik karakterler ve protein cesitliligi
kullanilirken, molekiler genetikteki ilerlemelerle ¢ekirdek DNA polimorfizmleri ve

organel genomlart (mitokondri ve kloroplast DNA’s1) daha fazla tercih edilir hale


http://tr.wikipedia.org/w/index.php?title=Hesaplamal%C4%B1_filogenetik&action=edit&redlink=1
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gelmistir.  1980°1i yillardan itibaren yapilan filogenetik c¢alismalarda genellikle
mitokondriyal markirlar agirlikli olarak kullanilmaya baglanmistir. Mitokondriyal
DNA’nin biiyiik bir kisminin kodlama yapan bolgelerden olusmasi, intron igermemesi,
mutasyon oraninin yiiksek olmasi, evrim hiznin yliksek olmasi ve maternal olmasi gibi
sebepler mitokondriyal DNA’y1 bircok molekiiler calismada ve filogenetik ¢alismalarda
one ¢ikarmaktadir. Mitokondrial DNA dizilerinin populasyonlarda karsilastiriimasi

filogenetik agaclarin gizilmesine olanak saglar (Lewin, 2005).

1.6. Filogenetik Calhismalarda Niikleer DNA (nDNA) ve Mitokondriyal DNA
(mtDNA)

1.6.1. Niikleer DNA (nDNA)

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

genetigi ¢aligmalarinda olduk¢a 6nemlidir.

1.6.2. Mitokondriyal DNA (mtDNA)

Evrim caligmalarinda genomun en ¢ok calisilan kisimlarindan biri mtDNA’dir
(Wilson, ve ark., 1985). Okaryotlarin ¢ogunda mtDNA cift iplikli, kapali halkasal
yapida bulunur (Sekil 1.16). Mitokondri DNA’sinin %90’1ndan fazlasi1 kodlama yapan
bolgedir yani intron icermez.

Biiytikliikleri 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 {izere toplam 37 genden olusan bir
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molekdldur (Wallace, 1986). Protein genleri; sitokrom b, 7 NADH dehidrogenaz alt
birimi, 3 sitokrom c oksidaz alt birimi ve 2 ATPaz alt biriminden ibarettir.

Mitokondriyal DNA haploidtir yani maternal kalitilir ve dogal se¢ilime ugrar.
Hayvan mtDNA’s1 yiiksek derecede korunmus gen igerigi ve diizenine sahiptir (Boore,
1999), rekombinasyon gostermez ve intron icermez (Moore, 1995, Sunnuck, 2000).

Mitokondriyal DNA’nin etkili bir tamir mekanizmasindan yoksun olmasi
(Bogenhagen, 1999), histon gibi koruyucu proteinlerin gérilmemesi, i¢ mitokondriyal
membranda meydana gelen oksidatif fosforilasyon ile agiga ¢ikan ve oldukga yuksek
mutajenik etkiye sahip oksijen radikalleriyle fiziksel iligski icerisinde bulunmasi
(Richter, 1988), ayrica mevcut mutant mitokondrinin etkisi ile mtDNA mutasyon
hizinin artmas: (Lightowlers ve ark., 1997) gibi faktorler, mtDNA’ da meydana gelen
polimorfizmin nikleer DNA’dan daha yiksek oranda gortlmesinin  muhtemel
sebeplerini olusturmaktadir. mtDNAnin evrim hizi nikleer DNA'ya gore 10-20 kat
daha fazladir. Bunun nedeni, oksijen radikallerine daha fazla maruz kalmas: ve
koruyucu mekanizmalarinin olmamasidir. Bu yuzden mtDNA mutasyonlara daha
aciktir,

Nikleer DNA'ya gore daha fazla mutasyona ugrayan mtDNA mutasyonlarinin
hiz1 1 milyon yillik siiregte ortalama % 2-4 oranindadir. Eger iki organizma arasinda %
1 oranda mtDNA farklilig1 varsa bu 250.000-500.000 yil 6nce bu iki organizmanin
farklilasmaya basladigin1 gosterir. EK olarak nlkleer genin her jenerasyonda farkli
rekombinasyon gdstermesi evrim calismalarinda zorluk yaratirken, mtDNA'nin

homoplazmik olusu kullanilabilirligini arttirmaktadir.
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Sekil 1.16. Balik mitokondrisinde (mtDNA) genlerin dizilimi (Meyer, 1993).

1.7. Genetik Calismalarda Kullanilan Mitokondriyal Genler

Mitokondriyal genomun farkli gen bolgeleri farkli oranlarda ortaya ¢iktigindan
bu gen bolgeleri belirli tip ¢calismalar igin hedeflenmistir. Bunlardan sitokrom oksidaz b
bolgesi; Sistematik ve filogenetik ¢alismalarda taksonomik seviyelerin derecelerinin
belirlenmesi i¢in olduk¢a yaygin olarak kullanilan bir bélgedir (Meyer ve Wilson,
1990). Cyt b bolgesi hem yavas hemde hizli gelisen kodon pozisyonlar1 ve ¢ok sayida
degisken bolge icermektedir. Cyt b bolgesi mitokondride solunum ve elektron
transferini kontrol eder 8 adet transmembran segmente sahiptir. Populasyon diizeyinde
ki calismalar igin yeterli diizeyde degisken yapiya sahip olup ayn1 zamanda daha derin
filogenetik iligkilendirmeler i¢inde yeterli diizeyde konservatif yapiya sahiptir.

NADH Dehidrogenaz Genleri ise mitokondriyal DNA’nin protein kodlayan
genlerinden ve 7 alt birimden olusur (ND 1, ND 2, ND 3, ND 4, ND 4L, ND 5, ND 6).
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mtDNA’nin ND bélgesi, populasyon genetiginde yiiksek taksonomik gruplara kadar
degisen iliskileri analiz etmek i¢in kullanilmaktadir (Bermingham ve ark., 1997,
Lydeard ve Roe, 1997). ND 5/6 bdlgesi muhtemelen baliklarda en iyi ¢alisilan
genlerden biridir. Mitokondri tarafindan kodlanan pek ¢ok diger proteinler gibi, hiicre
metabolizmasinin solunum zincirinde rol alan 6nemli bir transmembran proteindir. Her
ne kadar yaygin olarak kullanilmaktaysa da bazi arastirmacilar filogeniyi ¢cozmede bu
dizilerin 6zelligine siiphe ile bakmaktadir (Martin ve ark., 1990; Graybeal, 1993).

Mitokondriyal DNA Kontrol Bolgesi (D-Loop) ise genetik ¢alismalarda siklikla
kullanilan bir gen bdlgesi olup yaklasik 1 kb uzunlugundadir ve replikasyonun basladigi
bolgedir. Mitokondrial DNA replikasyonu D-Loop adi verilen mekanizmaya gore
olusur. Once agir zincirin replikasyon orijininden 5'-3' yoniine dogru sentez baslar. Yeni
sentezlenen agir zincir (Guanince zengin), hafif zincirin (sitozince zengin) replikasyon
orijinine geldiginde, ters yonde ilerler ve hafif zincir sentezlenir. Mitokondriyal DNA
transkripsiyonu ise D-Loop bolgesindeki promotordan birbirine ters yonde baslar ve iki
zincir de, aym1 anda tamamen transkripsiyona ugrar. D-Loop, mitokondriyal DNA’nin
protein kodlamasi yapmayan tek bolgesidir ve yiiksek evrim hizina sahiptir. mtDNA’
nin D-Loop bolgesinin mutasyon hizinin diger kisimlarina gore %2-4 kat, nukleer
DNA’ya gore ise en az 10 kat daha hizh oldugunu bilinmektedir (Ozdemir ve Dogru,
2007). mtDNA’ nin D-Loop bdlgesi mevcut herhangi bir gen Gretmedigi icin
kodlanmamakta ve bu nedenle bu bdlgede gerceklesen dizi varyasyonunun metabolik
zincir Uniteleri olan 6zel aminoasit dizilerini degistirmemesi gerektigi diisiiniilmektedir
(Ozdemir ve Dogru, 2007). Tiim bu 6zelliklerinden dolayr mitokondriyal DNA’nin
kontrol bolgesi olan D-Loop filogenetik ve tiir calismalarinda siklikla kullanilmaktadir
(Saccone, 1991).

1.7.1. Sitokrom C Oksidaz Bolgeleri (COX I, 11, 111)

Sitokrom ¢ oksidaz, mitokondrilerde bulunan blyldk bir transmembran
proteindir. Elektron tasima zincirinin terminal elektron alicisidir. Mitokondriyal
sitokrom ¢ oksidaz geni {i¢ alt birimden olusmaktadir. 3 sitokrom oksidaz alt biriminden
biri olan COI gen bolgesi; son yillarda DNA barkodlama ¢aligmalarinda kullanilan
standartlagsmig bir gen bolgesidir. Hayvanlarda tiir seviyesinde ayrim giicline sahip ve

barkod ¢alismalarinda siklikla kullanilan bu gen;


http://tr.wikipedia.org/wiki/Mitokondri
http://tr.wikipedia.org/w/index.php?title=Transmembran&action=edit&redlink=1
http://tr.wikipedia.org/wiki/Protein
http://tr.wikipedia.org/wiki/Elektron_ta%C5%9F%C4%B1ma_zinciri
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* Tir seviyesinde belirgin bir genetik varyasyon ve ayrim giiciine sahip olmasi,

* QGenis bir taksonomik Olcekten canlilar igin uygun evrensel primerler ile
cogaltilabilen, korunmus ug bdlgelerine sahip olmasi

* DNA ekstraksiyonu ve PCR sirasinda sorun yaratmayacak kisa dizi uzunluguna

(652-658) sahip olmasi sayesinde filogenetik iliskilerin incelenmesinde de etkin

olarak kullanilabilmektedir ve bu ozelliklerinden dolay1 barkod ¢alismalarnda

tercih edilmektedir (Keskin ve Atar, 2013).

COl geninin diger protein kodlayan mitokondriyal genlerden {istiinligi,
metazoan tarler icin evrensel primer ¢iftleri kullanilarak g¢ogaltilabilmesi ve birgok
farkli taksonomik seviyede kullanilabilir bir filogenetik sinyale sahip olmasidir (Keskin
ve Atar, 2013). COI geninde bulunan kodonlarin {igiincii pozisyonundaki niikleotidleri
yuksek oranda substitisyon (yer degistirme) gostermekte ve bdylece mitokondriyal
rRNA genlerine oranla ii¢ kat daha yiiksek molekiiler evrim hizina sahip olarak
degerlendirilmektedirler. Bir baska 6nemli nokta da COIl geninde gergeklesen evrimin,
yakin tiirlerin ayrimia imkan tanityan ve cografik yapi ile iligkilendirilebilen tiir i¢i

varyasyonu ortaya koyabilecek bir hizda gerceklesmesidir (Bucklin ve ark., 2011).

1.8. Tiirlerin Filogenetik Iligkilerinin Belirlenmesinde Kullanilan Molekiiler

Genetik Teknikler

Organizmalarin evrimsel akrabalik iligkisi filogeni olarak tanimlanmaktadir.
Filogenetik ise tiirler aras1 genetik baglart ve iliskileri aragtiran bilim dalidir. Belirli
karakterleri (morfolojik ve/veya genetik) inceler ve benzer karakterleri tasiyan
organizmalarin genetik olarak birbirine yakin olduklari varsayimindan yola ¢ikmaktadir.
Molekiiler filogenetik kavrami ise genomik bilgiyi kullanarak canlilar arasindaki
iligkileri ve molekiiler diizeydeki benzerlikleri agiklamaya ¢alisir ve genleri kodlayan
nikleotid dizilerini yada proteinleri kodlayan aminoasit dizilerinin smiflandirilmasini
temel alir.

Tiirlerin farkliliklarin tespitinde fenotipik tekniklerin yaninda molekiiler genetik
tekniklerde kullanilmaktadir. Tek basina kullanilan fenotipik tekniklerin (ekoloji,
markalama, parazitler, fizyoloji, morfometrik, meristik, kalker yapisi) genotipik

dayanagi olmadigindan ve fenotipik Ozelliklerin g¢evresel etkilere gore degisiklik
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gostermesinden kaynakli yaniltict olabilmektedir. Bu nedenle molekiiler genetik
tekniklere ihtiya¢ duyulmus ve bu amagla birgok genetik teknik gelistirilmistir. (Turan,
2000).

Genetik tekniklerin kullanimindan 6nce, morfolojik farkliligin tamamiyla
genetik farklilasmadan kaynaklandigi sanilmakta ve stoklarin tespiti, genellikle
morfolojik 0Ozellikler kullanarak yapilmaktaydi (Marr, 1957). Fakat, fenotipik
tekniklerin kullanimu, bir tiire ait populasyon tespitinde fenotipik degisimin direk olarak
genetik kontroliin etkisi altinda olmayis1 ve c¢evresel faktorlerin degisiminden
etkilenmesinden dolay1 siirli hale gelmistir (Allendorf ve ark., 1987). Cunkl genetik
tekniklerin balik¢ilikta kullanimi ile daha once fenotipik olarak farkli olan bircok
populasyon veya tiiriin genetik olarak farkli olmadig1 ortaya ¢ikmaistir.

Genetik verilerin diger en onemli O6zelliklerden birisi de, molekiler saat

kullanarak tiirlerin ayrilma zamanlariin tahmin edilmesine olanak vermesidir. Belli bir
tlrin ya da taksonun genomunun (mitokondri ya da c¢ekirdek genomu) belli bolgeleri
icin mutasyon oranlarina ait bilgiler varsa, karsilastirilan taksonlar arasindaki niikleotid
farkliliklarin1 (divergens) hesaplayarak ne kadar zaman once farklilastiklarini tahmin
etmek miimkiindiir. Bu yolla olusturulan filogenetik agaclarin dal uzunluklarini
hesaplamak ve tiirler arasindaki evrimsel iliskilerini zamansal olarak da tahmin etmeye
olanak saglar.
Filogenetik calismalarinda giinlimiizde yaygin olarak kullanilan teknikler; Protein
elektroforezi, Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR), Siirlama Pargalarinin Uzunluk
Polimorfizmi (RFLP), DNA Dizileme Metodu, DNA Parmak izi Metodu, Mikrosatellite
ve Polimorfik DNA’nin Rastgele Cogaltilmasi (RAPD) teknikleridir (Turan, 2000).

Smirlama (rekstriksiyon) Parcast Uzunluk Polimorfizmi Teknigi genis Olgiide
tiirler ve populasyonlarinin genetik yapilarinin belirlenmesinde en ¢ok basvurulan
tekniklerden biridir. Ayrica bu teknik tiirler arasindaki filogenetik iligkinin
belirlenmesinde de yaygin olarak kullanilmaktadir. RFLP teknigi PCR metodundan
yararlanilarak, mtDNA veya nDNA’nin birkag bolgesi (geni) icinde
kullanilabilmektedir. Sinirlama enzimlerin tanima dizileri 4-6 niikleotidden olusmakta
dir. Sinirlama enzimleri, DNA {izerinde kendisiyle ayn1 yapida olan zincir bolgesini
tanimaktadir ve bu spesifik DNA zinciri, “taninma bdlgesi” olarak adlandirilmaktadir.

Sinirlama enzimler, DNA {izerinde nerede ve ne kadar taninma bolgesine rastlarlarsa,
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DNA’y1 bu noktalardan keserler. Enzim muamelesi sonucu olusan sinirlama (sinirlama)
parcalari, jel elektroforezi yoluyla jel {izerinde birbirinden ayrilir ve 6zel boyama
metotlar1 ile DNA parcalar1 arasinda fark olup olmadigi tespit edilebilir.

RAPD teknigi de, populasyonlar ve tiirler arasi farkliligin tespiti igin
gelistirilmis bir tekniktir. RAPD yontemi genellikle 9-10 bazlik kisa, tek bir primer
kullanilarak genomdaki rastgele bolgelerin ¢ogaltildigi PCR temelli bir yontemdir. Bu
yontemde 6zgin hedef DNA bdlgesi ya da hedef gen yoktur. Her bir primer rasgele
DNA molekiiliiniin farkli bolgelerine baglanabilmekte ve bu bolgelerin ¢ogaltilmasin
saglamaktadir. Bu teknik sayesinde molekuler arkliliklar genetik haritalarda
saptanabilmektedir. Farkli uzunluktaki DNA’nin rastgele ¢ogaltilmasinda genin tamami
rastgele taranmakta, primer genom (zerinde gelisigiizel olarak tanmidigi bolgelere
hibritlesmekte ve PCR teknigi ile bu bolgelere degisik uzunlukta kopyalanmaktadir. Bu
parcalarin daha sonra elektroforezde agaroz jeli Uzerinde goriinmesi saglanmaktadir
(Turan, 2000).

AFLP yonteminin kullanilmasindaki esas amag, iki restriksiyon endoniikleaz
enzimiyle muamele edilerek kesilmis ¢ok sayida genomik DNA pargacigiin bulundugu
bir karisimda yer alan restriksiyon pargaciklarinin 6zel bir alt grubunun ¢ogaltilmasidir
(Avise, 2004). AFLP teknigi ile polimorfizm elde etme olasilig1 oldukc¢a yiiksektir ve
genom hakkinda herhangi bir 6n bilgi olmadan bu teknik uygulanabilmektedir. Elde
edilen her bir marker oldukca guivenilir ve bilgi saglayicidir. AFLP tekniginin en 6nemli
eksikligi dominant markerler vermesidir. Ayrica bu teknikte 50-100 gibi ¢ok sayida
cogaltilmis pargacik elde edildigi i¢in bunlarin analizlerinin otomatik olarak bilgisayar
kontroliinde yapilmasi1 gerekmektedir. Genetik haritalamada AFLP markerleri genellikle
kromozomlarin sentromer ve telomer (u¢ bolgeleri) bolgelerinde toplanmaktadir. Bu
durum kromozomlarin diger bolgelerinin analizlerini giiglestirmektedir (Vos ve ark.,
1995).

Siklikla kullanilan bir diger teknikte DNA Fingerprinting’dir. Bu teknikte
polimorfik olan biiyiik bir lokus sinifin1 ortaya ¢ikarmakta ve varyasyon tespit edici bir
molekiiler teknik olarak kullanilmaktadir (Turan, 2000). Bu metod, arka arkaya dizilen,
tekrarli ve kisa DNA Zincir diizeni (Variable Number of Tandem Repeats; VNTR)

igeren losileri ortaya g¢ikarmaktadir. Gilinimiizde, DNA Fingerprinting; multi-lokus
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DNA Fingerprinting, tek lokus minisatelit ve mikrosatelit olmak iizere {i¢ ayr1 teknikten
olusur.

Bunlardan cok lokuslu DNA fingerprinting metodu, ayni anda birgok VNTR’i
ortaya c¢ikarmakta ve ¢cok bantli DNA profili saglamaktadir (Park ve ark., 1993; Turan,
2000). Bu teknikle ilk olarak genomik DNA’y1r kesmek ig¢in smirlama enzimi
secilmektedir. Kesim icin segilen enzimlerin niikleotid yapis1 veya dizisi, tekrarli-kisa
DNA zincir diizeni ile ayn1 yapida olmalidir. Boylece VNTR’in enzimler tarafindan
kesilmesi engellenmis olur. Genomik DNA enzimlerle miidahale edildikten sonra
agaroz jel elektroforezine tabi tutulmakta ve DNA pargalar: biiyiikliigline gore jel i¢inde
dizilmektedir. Daha sonra Southern Bloting teknigi uygulanarak DNA pargalanin jel
tizerinde goriintiilenmesi saglanmaktadir. Southern Bloting tekniginde, jel {izerindeki
DNA pargalar1 bir membrana transfer edilmektedir. Radyoaktif isaretlemesi yapilan
DNA problarinin membran {izerine muamelesi sonucu, hibritleme yapilmakta ve problar
hedeflenen DNA zincirine baglanmaktadir. Boylece DNA pargalari membran iizerinde
gorundr hale sokulmaktadir.

Tek lokus minisatellite metodunda ise arka arkaya dizilen tekrarli kisa DNA
zincir duzeninin buyuk bolumu minisatellitleri icermektedir. Bu diziler 9-65 bg¢’den
olusabilmektedir. Her bir minisatellite bir lokus igerisinde ikiden birkag yiz kere kadar
arka arkaya ve tekrarli dizilebilmektedir. PCR primerlerinin herbir minisatellit igin
gelistirilmesi ve populasyon ¢aligsmalarinda kullanilmasi giinlimiizde yayginlasmaktadir.

Cekirdek DNA seviyesinde gelistirilen diger bir genetik marker olan
mikrosatelitler ise, okaryotik genom boyunca dagilmis bulunan ve ardisik olarak
tekrarlanan 2-6 bg’lik gruplardan olugmaktadir. Bu gruplar 6rnegin (GT),, (CA)n,
(ATA), veya (CAGA), seklinde olabilmektedir. Mikrosatelit lokuslardaki farkli alleller
PCR ile c¢ogaltilan DNA pargacigindaki farkli niikleotid dizisi motiflerinin
belirlenmesiyle ortaya konmaktadir. Her bir allelde tekrar eden birimlerin sayilari
birbirlerinden farkhilik gdstermektedir. Mikrosatelitler, lokus basina 10 ile 10 gibi
yuksek mutasyon oranlarina sahiptirler ve buna bagli olarak da bir lokusta allel sayisi
oldukca fazla olabilmektedir. Bu istiinliiklerinden dolayr mikrosatelitler,
populasyonlarin  tanimlanmasi, genom haritalamast ve filogenetik ile evrim

caligmalarinda yaygin olarak kullanilmaktadir.
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DNA barkodlama metodu ise, literatiirde yaygin olarak kullanilmaya baglanan
bir ifadedir. Bu yontem temelde mitokondriyal DNA’nin 600-700 baz gifti
uzunlugundaki standart bir bolgesinin hizli, dogru ve otomatik bir sekilde tiir
tanimlamada kullanilmasina dayanmaktadir (Hebert ve Gregory, 2005). Barkodlama ile
hizli ve giivenilir tiir tanimlamanin yam sira, farkli gruplar arasindaki filogenetik
iligkiler de daha kolay ¢6ziimlenebilir olmaktadir (Aravind ve ark., 2007).

Tirlere 6zgi DNA profillerini ortaya g¢ikaran DNA barkodlama ydntemi,
temelde basit bir onermeye dayanmaktadir. Bu 6nerme, organizmalarin genomlarinin
kiiclik parcalarindaki DNA dizisi farkliliklariin herhangi bir canlinin tiir seviyesinde
tanimlanmasin1 saglayacak biyolojik barkodlar olarak kullanilabilecegidir. Boylece,
tanimlanamayan tiirlerin DNA dizileri ile DNA barkod veri tabanlarindaki DNA
dizilerinin eslestirilmesi yontemiyle bu tiirlerin tanimlanmasini1 saglayacak evrensel bir
tiir teshis anahtar1 olusturulmast miimkiin olmaktadir. Kisa DNA dizilerinin
kullanilmasinin temelinde, dizinin tiir icerisindeki farklilik seviyesinin tiirler arasindaki
farklilik seviyesinden daha diisiik oldugu varsayimi bulunmaktadir. Yontem, canlilardan
elde edilen doku orneklerinden DNA izolasyonu gergeklestirilmesi, bu DNA’nin PCR
ile hedeflenen bolgenin ¢ogaltilmasinda kullanilmasi ve ¢ogaltilan bolgenin DNA dizi
analizinin gergeklestirilmesi asamalarindan olugsmaktadir. Bu islemler sonucunda elde
edilen DNA dizileri tiirlerin tanimlanmasinda kullanilan barkodlar olarak veri
bankalarina kayit edilmektedir (Aravind ve ark., 2007).

DNA barkodlamay1 diger yontemlerden ayiran temel 6zellik tek bir gen bolgesi
kullanilarak tiim hayvan tiirlerine yonelik evrensel bir biyolojik tanimlama sistemi

prensibine sahip olmasidir (Hebert ve ak., 2003).

1.8.1. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR)

PCR, dogal DNA replikasyon isleminin temel bilesenleri kullanilarak DNA’nin
tiipler icinde c¢ogaltilmas1 ya da kopyalanmasidir. Temel olarak DNA ikili sarmali
acilmakta ve her bir ekseni kalip (sablon) olarak kullanilarak yeni iki tamamlayici
(komplementer) eksen sentezlenmekte ve bu olay istenilen miktar elde edilene kadar
tekrarlanmaktadir. Bu teknikle ilk olarak yiiksek sicakligin (92-95 °C) etkisiyle gift

zincirli  DNA molekill denatiire edilerek sarmallarin  birbirinden ayrilmasi
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saglanmaktadir. Ikinci asamada ise oligoniikleotidlerin (primerler) kalip zincirlere 3'
OH ucundan baglanarak komplementer zincirler olusturmasiyla devam eder. Son
asamada ise DNA polimerazin 1siya dayanikli bir sekil olan Taq polimeraz reaksiyon
karigimina ilave edilir ve DNA sentezi (70-75 °C’de) gerceklesir. Taq polimeraz
nikletiodleri 5 ucundan 3’ ucuna dogru ekleyerek primerlerin uzamasini saglar ve
hedef DNA’nin iki zincirli kopyasini yapar. Kopyalama sonrasi 6zel yontemlerle
cogaltilan DNA (Agaroz Jel Elektroforezi, Poliakrilamid Jel Elektroforezi) boyanma
islemini takiben gozlenir. Primerlerin smirladigi sekansin uzunlugu bilindiginden,
cogaltilan {irliniin hangi uzunlukta (b¢) band olusturdugu DNA biiyiikliik standardi ile

karsilastirarak belirlenir.

1.8.2. DNA Dizileme Metodu (Sequencing)

Bireyler 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 iizerinde ilgi
duyulan bir bdlgenin veya genin zincirleme metodu ile nukleotid dizilerin ortaya
cikarilmasi, bu bolgede mevcut olan polimorfizimi, azami diizeyde tespit etme imkani
saglamaktadir. DNA zincirinin test edilmesinde en yaygin metot, dideoxy-termination
metodudur. Bu teknikte, bir primer kullanilmakta ve DNA sarmalinin sadece biri
sentezlenmektedir. DNA sentez reaksiyonlarinda kullanilan normal niikleotitlere
(dNTP) ek olarak, modifike (dideoxy) nukleotidler (ddNTP) zincirleme reaksiyonuna
eklenmektedir. Bu nukleotidlerin modifikasyonu, fosfat bandlarinin formasyonuna
engel olmaktadir. Sentez, modifike niikleotidlerin eklenmesiyle sonlanmaktadir
(dideoxy-termination). Zincir reaksiyonu, birbiriyle ayni olan dort reaksiyondan
olusmakta ve her bir reaksiyon farkl: tiipler igerisinde gergeklesmektedir. Her bir tip
icerisinde, normal nikleotidler (dATP, dTTP, dGTP, dCTP) ve ¢ok diisuk oranda
reaksiyonu tamamlayici modifike niikleotidler (ddATP, ddTTP, ddGTP, ddCTP)
bulunmaktadir.

Bu yontemlaboratuvar ortaminda (in-vitro) gergeklestirilen DNA replikasyonu

isleminin kontrolli bir sekilde yarida kesilmesi temeline dayanmaktadir. kili sarmal
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DNA tek eksenli hale getirilmekte ve hedef DNA Dbolgesinin bir bolimia ile
komplementer olan kisa bir DNA parcacigi, bu bolge ile hibrit olusturmaktadir. Bu
primer/hedef DNA (template) karistmi DNA polimeraz enzimi tarafindan Kkatalize
edilen ve primere yeni nukleotidlerin ilave edilmesi temelinde 4 ayri1 reaksiyon alt
grubunda incelenmektedir. Her bir reaksiyonda 4 tip deoksintkleotidlere (dATP, dTTP,
dGTP, dCTP) ilave olarak deoksiniikleotidlerde var olan 3' OH grubunu tasimayan
dideoksinukleotidler (ddATP, ddTTP, ddGTP, ddCTP) de bulunmaktadir. Yeni
sentezlenen DNA molekiilii, ya primerin ug kismi etiketlenerek ya da sentez sirasinda
etiketli deoksinukleotid ilave ederek radyoaktif etiketli hale getirilmektedir. Yeni DNA
sarmalinin sentezinin yapilmast niikleotidlerin serbest 3' OH grubuna eklenmesi ile
devam etmekte ve uzayan eksene ddNTP eklendigi zaman eksen uzamasi
sonlanmaktadir. Polimeraz reaksiyonu, ddNTP’lerin nadir ve rasgele ilave edildigi
durumlarda yiritilmekte ve ayrica farkli bazlarda sonlandirilan farkli uzunluklarda
DNA molekilleri seti elde edilmektedir. Elektroforez sonucu, parcalar buyikliklerine
gore jel icerisinde yerlerini almaktadir. Jel tizerinde 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.
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2. ONCEKI CALISMALAR

Bu caligma ile Tiirkiye Denizlerinde bulunan Scombridae familyasina ait tiirlerin
(Auxis rochei, Euthynnus alletteratus, Katsuwonus pelamis, Sarda sarda, Scomber
japonicus, Scomber scombrus, Thunnus alalunga ve Thunnus thynnus, Scomberomorus
commerson) genetik yapisi, tiirler arasindaki filogenetik iligkinin derecesi ve seklinin
belirlenmesi amaglanmustir.

Barlett ve Davidson, (1991)’ de yaptiklar1 ¢alismada 4 6nemli Thunnus turini
(T. thynnus, T. obesus, T. albacares, T. alalunga) Cyt b genini kullanarak PCR teknigi
ile incelemislerdir. 307 bg’lik bolgenin incelenmesi sonucunda tiirlerin biyolojik
tanimlanmasinda cyt b geni kullaniminin giivenli oldugunu bildirmislerdir.

Chow ve Kishino, (1995)’de yaptiklar1 ¢alismada Thunnus cinsine ait tirlerin
filogenetik iliskilerini incelemisler ve bunun i¢in mitokondriyal DNA Cyt b ve ATPase
genlerini kullanmiglardir. Thunnus orientalisin Thunnus thynnus tiriinden genetik
olarak farkliliklar gosterdigi ancak Thunnus alalunga tlrlyle genetik agidan daha yakin
oldugu ortaya koymuslardir. Thunnus orientalis ve Thunnus thynnus tarlerinin nikleer
genomlarinda farkliliklar gozlenmemistir. Thunnus cinsine ait filogenetik agacta
Thunnus alalunga ‘nin agagtaki ilk kol oldugu ve bunu Thunnus obesus ‘un izledigi
bildirilmistir.

Banford ve ark. (1999)’ da yaptiklar1 ¢alisma ile Scomberomorus cinsine ait
Scomberomorus regalis “in S. regalis, S. brasiliensis, S. maculatus, S. concolor, ve S.
sierra tiirleriyle filogenetik iligkilerini incelemislerdir. ATP synthase 8 (ATPase 8;
168bg) ve ATP synthase 6 (ATPase 6; 684 bg), ve NADH 2 (ND2; 1047 bp)
mitokondriyal genleri ile niikleer DNA’nin yaklasik 400-b¢’lik Aldolase exon 5/ intron
5 pargasinin dizi analizi yapilmistir. Calismanin sonucunda Scomber regalis ve
Serrasalmus maculatus tiirlerinin mitokondriyal genomlarinda bir farklilik gézlenmemis
olup niikleer DNA ve morfolojik karakter verilerinin bu iki tiiriin farkli taksonlara ait
oldugunu ortaya koymustur.

Takeyema ve ark. (2001) Thunnus tiirleriyle yaptiklari ¢alismada mitokondriyal
ATPase ve Sitokrom oksidaz Il gen bdlgesinin PCR-RFLP metodlariyla analizini
yapmuglardir. Elde ettikleri sonuglarda Kullandiklar1 genlerin Tuna tiirlerinin biyolojik

tanisinda kullanilabilcegini bildirmislerdir.
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Pujolar ve ark. (2001)’de yaptiklari ¢alismada alloenzimleri kullanarak Ege
Denizi ve Akdeniz’in farkli bolgelerinden elde ettikleri Sarda sarda turtnin
popiilasyon yapisini ortaya c¢ikarmayr amaglamislardir.  Elde ettikleri sonuclarda
Ligurya, Iyonya ve Ege denizlerinde olmak iizere 3 ayr1 populasyonun varligini ortaya
cikarmiglardir.

Vinas ve ark. (2003) yaptiklari ¢alismada Akdeniz de 3 farkli istasyondan
(Libya, Malta, Tunus) elde ettikleri Thunnus thynnus 6rnekleri ve Atlantik
Okyanusu’nda ki Cadiz Korfezi’nden elde edilen 6rnekler arasinda ki genetik farkliligi
incelemiglerdir. Yapilan AMOVA analizleri sonucunda Malta kiyilarindan elde edilen
orneklerde onemli genetik farkliliklar bulmuslar (P < 0.001) ancak bunun elde edilen
orneklerin kiiciik boyutlarda olmasindan kaynaklanabilecegini bildirmislerdir. Yapilan
analizlerden bu bolge verileri ¢ikartildiginda ise diger istasyonlardan elde edilen
ornekler arasinda onemli genetik farkliliklar olmadigini bildirmislerdir.

Carlsson ve ark. (2004) Akdeniz’de bulunan Thunnus thynnus populasyonlarinin
genetik yapisin1 mikrosatellit lokuslar1 ve mitokondriyal DNA kontrol bdlgesinin 868
b¢’lik bolgesini analiz ederek calismislardir. Elde edilen sonuglarda hem mikrosatellit
markirlarinda hemde kontrol bolgesi dizilerinde 6nemli genetik heterojenite (farklilik)
tespit edilmistir. Tiran ve Iyonya Deniz’inde bulunan populasyonlarda ise Gnemli
genetik farkliliklar tespit etmislerdir.

Lin ve ark. (2005) yaptiklar1 ¢alismada 4 Thunnus turi olan Thunnus thynnus, T.
alalunga, T. obesus ve T. albacares arasindaki genetik iliskiyi ve farkliliklar1 ortaya
cikarmay1 amaglamigladir. PCR-RFLP teknigi kullanarak yaptiklari bu ¢alismada 376
b¢ uzunlugundaki mitokondriyal Cyt b geni analiz edilmistir. Yapilan analiz sonucunda
T. obesus ‘un diger 3 tiirden 4.235% oranla farklilik gosterdigi, T. thynnus ve T.
alalunga arasinda ki interspesifik (tiirlerarasi) benzerligin 98.687~99.674% arasinda
degistigini gozlemislerdir. Sonu¢ olarak bu teknigin Thunnus cinsine ait bireylerin
tanimlanmasinda kullanilabilecegini gostermislerdir.

Ward ve ark. (2005) farkli aile ve cinslere sahip 207 tiirle yaptiklar1 DNA
barkodlama g¢alismasinda mitokonriyal COI bélgesinin dizi analiz metoduyla tur tespiti
ve biyolojik tanimlama c¢aligmalarindaki kullanilabilirligini arastirmislardir. Elde
ettikleri sonuclarda COIl gen bolgesi kullanilarak yapilan biyolojik tanimlama ve tiir

tespit ¢caligmalarinda bu bolgenin giivenli bir sekilde kullanilabilecegini bildirmislerdir.
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Chow ve ark. (2006) Thunnus cinsine ait 8 tiir ve buna ek olarak Katsuwonus
pelamis ile Sarda orientalis tiirleri arasindaki filogenetik iliskiyi rDNA’nin ITS1
dizilerini analiz ederek incelemislerdir. ITS1 icerisindeki intra- genomik degisimleri de
iceren interspesifik nlkteotid dizilerinin 0.003- 0.014 arasinda degistigini ancak bu
oranlarn  Thunnus tdrleri igin  0.009-0.05 arasinda degiskenlik gosterdigini
bildirmiglerdir. Thunnus thynnus ve Thunnus orientalis turlerinin 1TS1 dizilerini
neredeyse ayni saptamislar (K?P = 0.006), Thunnus orientalis ve Thunnus alalunga ise
diger Thunnus tiirleri arasinda ayr1 bir grupta siniflandirmislardir.

Bremer ve ark. (2005) Thunnus tiirleri ve Kilig tiirleri ile yaptiklari filogenetik
calismada mitokondriyal DNA kontrol bdlgesini kullanmiglardir. Elde ettikleri
sonuclarda Thunnus thynnus ve Thunnus orientalis tiirleri arasinda farkliliklar oldugu ve
bunun yanisira Thunnus thynnus tiirlerinin Atlantik ve Akdeniz populasyonlar1 arasinda
bir farklilik bulunmadigini bildirmislerdir.

Lin ve Hwang. (2006) PCR-RFLP teknigini kullanarak konserve Tuna
urinlerinde Thunnus thynnus, T. alalunga, T. obesus, T. albacares, Katsuwonus
pelamis, E. affinis, Auxis thazard ve Sarda orientalis’in tdr tespitini
gerceklestirmiglerdir. DNA izolasyonunun etkinligini ve hassasiyetini arttirmak igin
manyetik boncuk baglama metodunu kullanmislardir. Mitokondriyal Cyt b geninin 126-
146 b¢’lik bolimi ve Bspl12861, Hincll, Rsal, Scal and Mboll kesme enzimleri
kullanarak yaptiklar1 ¢alismada 18 adet konserve iiriinde kimlik dogrulamasini basarili
bir sekilde yapilmistir.

Paine ve ark. (2007) yaptiklar1 calismada Scombrid tdrlerinin tespiti igin
mitokondriyal COIl gen bdlgesini kullanmiglardir. Morfolojik karakterlerin yetersiz
kaldig tiir tespit ¢aligsmalarina 151k tutabilme amaciyla yapilan bu ¢alismada 950 bg lik
COI gen bélgesinin dizi analizi ¢ikartilmis ve 17 Scombrid tlrinn tespiti bu yontemle
yapmiglardir. Sonug olarak COI gen bdlgesinin 250 b¢’ lik bolgesinin tir tespitinde
kullanilabilecegini ortaya koymuslardir.

Infante ve ark. (2007) Scomber cinsleriyle ilgili yaptiklar1 filogenetik ¢alismada
niikleer DNA 5S rDNA dizisini kullanmiglardir. Maximum likelihood, maximum
parsimony ve neighbor-joining analizleri sonucunda daha 6nce birbirlerinin sinonimi
olarak bilinen Scomber colias ve Scomber japonicus tiirlerinin farkli tiirler olduklarini

bildirmislerdir.
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Paine ve ark., (2008) larval donemde tir tespiti oldukg¢a zor olan Scombrid
tarlerinin tdr tayinini DNA dizi analiz yontemiyle mitokondriyal COI geni kullanarak
yapmislardir. Elde ettikleri sonuglarda COI geninin Scombrid larvalarinin tiir tespitinde
kullanilabilecegini bildirmislerdir.

Vinas ve Tudela, (2009) Thunnus cinsine ait tirlerle (T. atlanticus, T. tonggol, T.
albacares, T. obesus, T. maccoyii, T. alalunga, T. orientalis ve T. thynnus) yaptiklar
calismalarda tirlerin tespiti icin mtDNA kontrol boélgesi ve nukleer DNA- ITS1 (first
internal transcribed spacer) bolgesini kullanmiglardir. Bu iki genetik markirin
kombinasyonasyonuyla yapilan ¢alismada Sekiz Tuna tiiriiniin tiir tespiti basarili bir
sekilde tespit edilmistir.

Keskin (2010) Tirkiye sularindan elde ettigi dokuz Scombrid tlrinin (Auxis
rochei, Euthynnus alletteratus, Katsuwonus pelamis, Sarda sarda, Scomber japonicus,
Scomber scombrus, Thunnus alalunga ve Thunnus thynnus, Scomberomorus
commerson) filogenetik iligkilerini ortaya ¢ikarmak amaciyla yaptigi calismada DNA
barkodu olarak kullanilan COIl gen boélgesini PCR-DNA dizileme analizi yontemini
kullanmustir. Elde ettigi sonuglarda ortalama Timin bazi1 oranin1 %30,4, ortalama Sitozin
bazi orammi %29,1, ortalama Adenin bazi oranim1 %23,3 ve ortalama Guanin bazi
oranini ise %17,2 olarak bildirmistir. Bununla beraber tiirler arasi ortalama genetik
uzaklik degerinin ise 0,118 olarak tespit edildigini bildirmistir.

Cho-Chen Wua ve ark. (2010) Bat1 Pasifik ve Bati Hint Okyanusu’ndan elde
ettikleri Thunnus albacares 6rneklerinin mitokondriyal DNA kontrol bdlgesinin dizi
analizi ile yaptiklari ¢alismada toplam 111 haploit belirlemislerdir. Neighbour-joining
ve Kimura two-parameter metodlar1 kullanilan analizlerde sonu¢ olarak Bati Hint ve
Bat1 Pasifik Okyanuslarinda bulunan Thunnus albacares populasyonlari arasinda
genetik farklilik bulunmadigini bildirmislerdir.

Jiao ve ark. (2011) Scomber cinsiyle ilgili yaptiklari molekiler filogenetik
calismasinda nDNA (5S rDNA) ve mtDNA (COl, cyt b, D-Loop) markirlart kullanarak
bu cinse ait tilirlerin evrilme hizlar1 ve filogenetik iliskilerini incelemislerdir. Yapilan
calisma sonucunda birbirlerinin sinonimleri olarak bilinen Scomber colias ve Scomber
japonicus tiirlerinin birbirinden ayr iki tiir oldugunu bildirmislerdir. nDNA ve mtDNA
bazal diigiimlerindeki filogenetik uyum bu cinse ait tiirlerin aslinda Atlantik kdkenli

olabilecegini ortaya koymustur.
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Mudumala ve ark. (2011) Thunnini soy hattina ait tiirlerin filogenetik iliskilerini
incelemek ve tiirlerin biyolojik tanimlanmasindaki sorunlara ¢oziim getirebilmek
amaciyla yaptiklar1 ¢alismada COI genini kullanarak DNA dizi analizi yontemini
kullanmislardir. Elde ettikleri filogenetik agagta Auxis rochei tiirlerinin arasinda ve
Thunnus tongol tiirlerinin arasinda farkliliklar tespit etmisler ve Auxis rochei ve
Thunnus tongol tiirlerinin alt tiirler igerebilecegini bildirmislerdir.

Chuang ve ark. (2012) ticari Tuna iriinlerinde hizli ve givenilir tur tespiti icin
Real- Time PCR teknigini kullanmiglardir. Thunnus obesus, Thunnus orientalis,
Thunnus maccoyii ve Thunnus albacares turlerinin tespiti icin Tagman proplart ve
SYBR green sistemi dizayn edilmistir. Her iki sisteminde Tuna iirlinlerinde tlr
tespitinde dogru ve yiiksek verimlilikte kullanilabilecegi bildirmislerdir.

Keskin ve Atar (2013) Tiirkiye denizleri ve igsularinda bulunan ve ekonomik
degeri yiiksek olan ve T. thynnus, T. alalunga, S. japonicus, S. scombrus, S. commerson,
S. sarda , E. alletteratus ve A. thazard tiirlerininde yer aldig1 89 turtin DNA barkodlama
calismasini yiiriitmiislerdir. Elde ettikleri sonuglarda T. thynnus ve T. alalunga tirlerini
caligilan tiim tiirler arasindan genetik olarak birbirine en yakin tiirler (0.012) oldugunu
bildirmislerdir.

Bu calisma ile ekonomik degeri oldukca yiiksek olan Scombridae familyas1
uyelerinin Tirkiye denizlerinde bulunan dokuz tirtnin birbiriyle olan filogenetik
iliskisinin incelenmesi amaglanmis ve birden fazla cinsin filogenetik iliskisinin

incelendigi bilimsel ve giincel caligmalarin eksikliginin giderilmesi amaglanmistir.
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3. MATERYAL VE METOD

Arastirma Mustafa Kemal Universitesi, Deniz Bilimleri ve Teknolojisi Fakiiltesi,

Balik¢ilik Genetigi Laboratuvari’nda yiiriitilmiistiir.

3.1. Materyal
3.1.1. Ornekleme Bolgeleri

Ornekler Iskenderun Kérfezi, Izmir Korfezi, Fethiye ve Antalya agiklarindan
girgir tekneleri, uzatma aglar1 ve olta balik¢ilig ile yapilan aveilik faaliyetleri ile temin
edilmislerdir. O. unicolor tiirii 6rnekleme faaliyetleri boyunca elde edilememistir. Diger

tarlerin 6rnekleme bolgelerine ait bilgiler ise Cizelge 3.1° de gosterilmistir.

Cizelge 3.1. Tarlerin érnekleme bilgileri.

Tur Avlanilan Ornek Sayis: Avlanma

Bolge Metodu
A. rochei Iskenderun Korfezi 5 Girgir Operasyonu
E. alletteratus Iskenderun Korfezi 5 Uzatma Agi
K. pelamis Iskenderun Korfezi 5 Olta Balik¢ilig
S. scombrus [zmir Korfezi 5 Girgir Operasyonu
T. alalunga Fethiye 3 Uzatma Ag1
T. thynnus Fethiye 5 Girgir Operasyonu
S. commerson Iskenderun Kérfezi 5) Girgir Operasyonu
S. sarda Antalya 5 Girgir Operasyonu
S. japonicus Iskenderun Korfezi 5 Girgir Operasyonu

3.1.2. Kullanilan Arag¢ ve Geregler

Genetik calismada DNA elektroforezis tanki, giic kaynagi, UV transilluminator
cihazi, vorteks cihazi, inkiibatér, mikrosantrifiij cihazi, hassas terazi, PCR cihaz1 ve

otoklav kullanilmustir.
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3.2. Yontem

3.2.1. Orneklerin Elde Edilmesi ve Korunmasi

Toplanan balik 6rnekleri,fiziksel ve biyolojik bozulmayr 6nleme amaciyla ayri
ayr1 etiketlenmis ve polietilen torbalara yerlestirilmistir. Ornekler kiyiya ulasincaya
kadar teknedeki dondurucuya veya buza konulmus, kiyitya geldikten sonra ise
laboratuvara ulasincaya kadar soguk tasima kabinda (buzda) muhafaza edilerek
laboratuvara getirilmis ve derin donduruculara yerlestirilmistir. Tirlerin tanis1 ve
sistematik ayrimi Collette ve Nauen, (1983) ile Turan ve ark. (2007)’ye gore
yapilmistir. Laboratuvara getirilen 6rneklerin tiir tayini yapildiktan sonra genetik analiz
icin doku ornekleri alinmis ve % 95’lik etil alkolde eppendorf tupler icerisinde +4 °
C’de muhafaza edilmistir. Bunun disinda balik 6rneklerinden yas doku 6rnekleri alinip

bu 6rnekler derin dondurucuda (-20 ° C) muhafaza edilmistir.

3.2.2. Genetik Inceleme
3.2.2.1. Toplam Genomik DNA Izolasyonu

MtDNA’nin elde edilmesinde Asahida ve ark. (1996) tarafindan verilen ylksek
tuz metodu uygulanmistir. Balik Orneklerinin sirt kaidesindeki kas dokusundan ve
kuyruk yiizgeglerinden alinip %95°lik etil alkolde muhafaza edilen doku Orneklerden
yaklasik 50 mg doku kullanilmistir. Ornekler alkolden tamamen uzaklastirildiktan sonra
otoklavlanan eppendorf tupleri (1,5 ml) icerisine konulmuslardir. Ornekler konulduktan
sonra eppendorf tiplerin igerisine 400 pl TNES Buffer (10 mM Tris; pH 8.0; 125 mM
NaCl; 10 mM EDTA; 0.5 % SDS; 4 M Urea) ve 30 ul Proteinaz K eklenip
vortekslenmislerdir. Vortekslenen 6rnekler 1 saat boyunca 42 °C’ye ayarlanan
inklibatérde  bekletilmistir.  Inkiibasyondaki ~ &rnekler her 15  dakikada
vortekslenmislerdir. Inkiibatorden ¢ikan orneklere 400ul fenol kloroform isoamil
alkol(25:24:1) ilave edilip 15 dakika ters diiz edilmek suretiyle karigtirilmistir. Daha
sonra 10.000 rpm de 10 dakika santrifiij edilen Orneklerin iist tabakalart (200 pl)
mikropipet yardimiyla farkli tiiplere alinmistir. Bu islemden sonra 6rneklerin tizerine 1
M -200 pl NaCl ve derin dondurucuda muhafaza edilen %100 luk etil alkolden 400ul
eklenmistir.Birkag defa ters diz edilen 6rnekler tekrar 10.000 rpm de 10 dakika santrifij

islemine tabi tutulmuslardir. Santriflij isleminden ¢ikan Orneklerin iglerinde ki sivi
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dikkatle bosaltilarak yine derin dondurucuda muhafaza edilen %70’lik etil alkolden 1
ml eklenip 10.000 rpm de 5 dakika santriftj edilmistir. Santrifij isleminden sonra
tiplerdeki sivi dikkatlice bosaltilmigtir. TUpler iclerindeki peletlerin kurumasi igin
desikatorde bir siire vakumlanmistir. Daha sonra kuruyan peletlerin tizerine 100 pul TE

buffer eklenerek genomik DNA’nin izolasyonu tamamlanmistir.

3.2.2.2. Genomik DNA’nin Kalite ve Miktarinin Belirlenmesi

Izole edilerek TE tamponu icerisinde ¢ozdiiriilen DNA  &rneklerinin
spektrofotometre ile 260nm ve 280 nm dalga boyundaki sogurumlart okunmustur.Bu
verilerden yararlanarak herhangi bir kontaminasyon olup olmadigi ve DNA’nin
konsantrasyonu hesaplanmistir.  260nm’de 1 optik dansite, c¢ift iplikli DNA

konsantrasyonunda 50 mg/ml’sine denk gelir.

CDNA: O.D. 260nm X S.K. x50
0.D.-Optik Dansite (260nm’de okunan absorbans degeri)

S.K.- Sulandirma katsayisi

Spektrofotometre yardimiyla miktar1 belirlenen DNA 0Orneklerinin kalitesinin
tespiti icin % 0,7’lik agaroz jel hazirlanmistir. Bunun igin 0,175 gr agarose, 25 ml saf su
ile karistirllip mikrodalga firinda kopiiriip saydamlagsana kadar bekletilmistir.
Saydamlasan jel tizerine 0,5 ml seyreltilmis 1x TBE Buffer ve 1,5 pl Ethidium Bromide
eklenerek 60 °C’ ye kadar sogutulan jel 15x6x9 cm ebatlarindaki elektroforez kuveti
igerisine dokiilerek sogumaya birakilmistir. Jel soguduktan sonra, igerisinde seyreltilmis
1x TBE Buffer bulunan elektroforez tankina koyulmus ve 3 ul DNA 6rnekleri 6 pl’lik
loading buffer’la (ylikleme ¢ozeltisi) karistirilarak sirasiyla jeldeki kigik haznelere
yerlestirilmistir. Elektrik akiminin gergeklesmesi i¢in, gili¢c kaynagi 10 dk siire ile 25 mA
ve 50 V’a ayarlanmistir. Elektroforez tamamlandiktan jel elektroforez tankindan
uzaklastirilmis ve UV transilluminator cihazinda, UV koruyucu maske ile drneklerin

DNA yapilar1 gézlenmistir.
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3.2.2.3. Polimeraz Zincir Reaksiyonu ile COI Geninin Cogaltilmasi

Tiirler arasindaki filogenetik iliskinin belirlenebilmesi genetik farkliligin
derecesini ortaya ¢ikarmak amaciyla mitokondriyal COI (cytochrome c oxidase subunit
I) geni kullanilmigtir.Bunun i¢in asagida verilen oligoniiklotidlerden (Ward ve ark.,

2005) faydanilarak COIl geni ¢ogaltilmistir.

COIF: 5’-TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC-3’
COIR: 5’-TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA-3’

Mitokondriyal COIl geninin PCR ile cogaltilmasi uygulamasinda; ilk oOnce
95 °C’de 2 dakika denatiirasyon islemi uygulanmistir. Bunu takiben amplifikasyon
islemi 94°C’de 30 sn, 54°C’de 30 sn, 72 °C’de 1 dakikalik PCR sicaklik profili 35
dongii olacak sekilde uygulandi ve 72 °C’de 10 dakika son uzama sathasi izlenmistir.
Elde edilen PCR iiriinii ise % 1’lik agaroz jelde kontrol edilmistir.

3.2.2.4. DNA Dizileme Analizi

Genom sekansmin belirlenmesinde en yaygin kullanilan yontem Sanger-
Coulson zincir sonlama metodudur. Bu yontem ile tek seferde dizi analizi
yapilamayacak kadar biiyiik olan DNA’lar 6nce kiicik pargalara boluntr. Elde edilen
her bir parca bir plazmite klonlanir. Klonlanan plazmitler tek tek dizilenir. Bu dizilerin
biyoinformatik analizlerle bir araya getirilmesiyle uzun DNA parcasinin dizisi elde
edilir. Bu diziler kapiller jel elektroforezi kullanilarak okunur.

Dizi analiz yonteminin hassasiyeti ve verdigi giivenilir sonuglar bu yontemin
kullanim1 oldukg¢a yayginlastirmistir. Artan analiz sayisi, uzun zaman ve yuksek is gici
gerektirir. Bu gelismeler sonucunda otomasyon kaginilmaz olmus ve otomatik DNA
dizi analizleri uygulamalar1 yayginlasmistir. Otomatik analizde de Sanger’ in enzimatik
DNA sentezine dayanan zincir sonlanma yontemi kullanilmigtir. Otomatik DNA dizi
analiz cihazlar1 basit olarak, sabit bilgisayarda yukli programlar ile bu programlarin
yonettigi elektroforez sistemini icerir. Elektroforetik Unitelerde bulunan lazer 1s1k
kaynagi ile monokromatik bir 1g1k olusturulur. S6z konusu DNA’nin bulundugu jel
matriks bu monokromatik 1s1ik ile taranir. Elektroforez siresince DNA’ya baglanan


http://en.wikipedia.org/wiki/Cytochrome_c_oxidase
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floresan boya 1sik ile taranan bolgeye geldiginde uyarilir. Uyarilan boya kendi igin
karakteristik olan dalga boyunda 1181 geri yansitir. Yansiyan bu 1s1k demeti bir detektor
tarafindan kaydedilir. Kaydedilen veriler bilgisayar programlar: ile degerlendirilerek
sonuclar grafiksel ya da matematiksel olarak bilgisayar ekranina aktarilir. DNA dizi
analizi cihazlarinda 6 bazdan 1000 baza kadar givenli okuma yapilabilmektedir
(Sambrook ve ark., 1989).

3.2.2.5. Filogenetik Aga¢ Olusturmada Kullamilan Karakter Temelli ve Mesafe

Temelli Yontemler

Gilinlimiizde kullanilmakta olan yontemler temel olarak iki ana baglik altinda
incelenir: Karakter temelli yontemler; Maximum parsimony, Maximum likelihood,
Bayes olarak tanimlanirken; mesafe temelli yontemler ise Unweighted Pair Group
Method with Arithmetic Mean (UPGMA), Neighbour joining, Minimum evrim metodu,
En az kareler metodu olmak tizere dorde ayrilir (Sahin, 2011; Tez,2011).

3.2.2.5.1. MP (Maximum Parsimony) Farkhliklar1 En Aza indirme Yéntemi

Parsimoni metodu, olasi bircok filogenetik agaclar arasindan hangi dallanma
modelinin evrimsel tarihi en dogru bigimde yansittigin1 tanimlamada bir yol gostericidir
(Sahin, 2011). Parsimoniye gére olmasi en muhtemel agac, agiga ¢ikmis olan evrimsel
degismenin toplam miktarini en aza indirgeyen agactir. Yani en az farkli olan birimler,
birbirine ¢ok yakin ve en ¢ok benzeyen birimlerdir. Bu nedenle; Parsimoni (MP),

Minimum Evrimsel Metod (parsimoni = tutumluluk) olarak tanimlanabilir.

3.2.2.5.2 ML (Maximum Likelihood) En Yiiksek Thtimal Metodu

En yiiksek ihtimal metodunda, tiim agag¢ topolojileri degerlendirilir. Neticede,
yarisan agag¢ topolojilerinden en yiiksek gergeklesme olasilifi olan agag¢ segilir.
Maximum likelihood yontemini mevcut metodlarin icinde genelde en tutarli olanidir.
Karakter ve oran analizlerinde kullanilabilirler. Sonmiis (hipotetik) atalarin sekanslarini
tahmin etmede kullanilabilir. Niikleotid, aminoasit sekanslar1 ve diger data tiplerine
uygulanabilir (Sahin, 2011; Tez, 2011).
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3.2.2.5.3. Bayes Metodu

Bayes metodu, temelde maximum likelihood metoduna benzemektedir, ancak
sonraki (posterior) olasilik kullanimi nedeniyle bu yontemden ayrilir. Mevcut
gozlemlere dayanarak goézlenmeyen bir durum hakkinda sonug¢ ¢ikarma prensibine
dayanir. Bu metotda baz alinan “Onceki olasilik” kavrami analiz dncesinde tiim olas1

agac topolojileri icin gegerli olan olasiligi ifade eder. Bu metod giiniimiizde ¢cok yaygin

olarak kullanilmaktadir (Sahin, 2011; Tez, 2011).

3.2.25.4. UPGMA (Unweighted Pair Group Method Using Arithmetic Averages)
Aritmetik Ortalamay1 Kullanan Agirhksiz Cift Grup Metodu

Bir takson i¢in uzaklik matriksi gézden gecirilirken, en kiiclik uzaklik matriksi
baz alinir. Hizli bir yontemdir ve genis data setlerini ¢abukga analiz edebilir fakat
karakter analizinde kullanilamazlar. Bir atanin iki yavrusunun ayni miktarda degisime
ugradigini (dallarin esit uzunlukta oldugunu) savunmasi gercekci degildir (Sahin,

2011;Tez, 2011).

3.2.2.5.5. Neighbour Joining-Komsu Birlestirme Metodu

Bu metod icerik olarak “cluster” analizle alakalidir. Ancak, dallar boyunca
molekiiler degisikliklerin esit olmayan oranlar1 i¢in metot izin verir. Analizin her
adiminda uzaklik matriksi, diigiimlerin her cifti arasinda ayarlanan dal uzunluklarinin
net etkisine sahiptir. Bunun anlami; tim diger diigtimlerden farkliliktir. Bu yontemde
bir tane aga¢ olusturulur ve genis veri kimelerinin analizi yapilabilir. Fakat tiim olas1

agag topolojileri degerlendirilmez (Sahin, 2011; Tez, 2011).
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4.BULGULAR VE TARTISMA
4.1. Bulgular
4.1.1. Toplam DNA’nin Elde Edilmesi

Turkiye denizlerinde bulunan ve bu ¢alismada kullanilan Auxis rochei rochei,
Euthynnus alletteratus, Katsuwonus pelamis, Sarda sarda, Scomber japonicus, Scomber
scombrus, Thunnus alalunga ve Thunnus thynnus ve Scomberomorus commerson
tirlerinden 5’ser adet 6rnek saglanarak tiirler arasindaki genetik iliskinin sekli ve
derecesi belirlenmeye calisilmistir. izolasyon sonunda total DNA Scombrid tirlerinden
basarili bir sekilde elde edilmistir (Sekil 4.1)

Sekil 4.1. Ekstraksiyonu yapilan total DNA’nin agaroz jel iizerinde kontrolii.

4.1.2. Polimeraz Zincir Reaksiyonu fle COI Bélgesinin Cogaltilmasi

DNA ekstraksiyonundan sonra, mitokondriyal COI bdlgesinin 634 bg’lik pargasi
polimeraz zincir reaksiyonu ile ¢ogaltilmis, elde edilen iiriin ise %]1°lik agaroz jelde

kontrol edilmistir (Sekil 4.2).

Sekil 4.2. mtDNA COI bolgesinin PCR ile gogaltildiktan sonra agaroz jel tizerinde

kontrol.



47

4.1.3. COI Gen Bolgesinin DNA Dizilerinin Belirlenmesi

DNA dizilerinin belirlenmesi amaciyla PCR iiriinlerine DNA dizileme analizi
uygulanmistir. Analiz sonucu elde edilen DNA dizilimlerinde diizeltme islemi
uygulanmis ve DNA dizileri belirlenmistir. DNA dizileme analizi sonucunda elde edilen

DNA dizilimlerinin kromotografisinin bir 6rnegi Sekil 4.3’de gosterilmistir.

CTCCTTITCCCCCTTITCTTITCCT ITCTGC ICCTAGC TITIC TTCAGGAGTTGAGGCTGCGAGCCGGAACC GG

1 AM i ﬂm\nﬂ NI

Sekil 4.3. DNA dizilim analizi sonucu elde edilen COI gen bdlgesinin parca

kromotografisinden bir drnek.

4.1.4. DNA Dizileme Analizi

Calismamizda, cogaltilan gen bolgelerinin DNA dizi analizi reaksiyolarinin
yapilabilmesi i¢in PCR iiriinleri Ankara’da bulunan Refgen firmasina gonderildi.
Dizileme analizi Bigdey Cycle Sequencing Kit V3.1 ile yapildi ve ABI 3130 XL
genetik analiz cihazinda yiirttilmistir. DNA dizilerinin gorsel olarak g6zden
gegirilmesi i¢in BioEdit (Hall, 1999) programi kullanildi. Kopyalanan diziler Clustal W
(Thompson ve ark.,1994) programina kopyalanarak dizi hizalamasi gergeklestirildi.

4.1.5. Filogenetik Analiz

Dizileri hizalanan Scombridae familyasina ait tiirlerin akrabalik derecelerini
ogrenebilmek icin filogenetik aga¢ olusturmada MEGA 5 (Tamura ve ark., 2011)
programlar1 kullanilmistir. Elde edilen verilerden Neighbor Joining (NJ), Minimum
Evolution (ME) ve Max. Parsimony Method (MP) yontemleri kullanilarak bireyler

arasindaki filogenetik iliski belirlenmistir. Filogenetik agaglarin olusturulmasinda
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guvenilirligi saglamak igin 1000 tekrarli bootstrap (se¢-bagla) testleri yapilmistir.
Analiz edilen COI bolgesinin uzunlugu 634 bg olarak tespit edilmistir.

Dizi analizi sonucunda elde edilen niukleotid kompozisyonu Cizelge 4.1°de
verilmistir. Yapilan analizlerde T bazinin oran1 % 28,4 ile % 29,8 oraninda degisirken
ortalama orani % 27 olarak, A bazinin oran1 % 23 ile % 24,4 arasinda bulunup ortalama
23,6 olarak saptanmistir. C bazinin oran1 % 28,1 ile % 30 oraninda degisirken ortalama
%28,7 olarak ve son olarak G bazimnin oranlar1 % 17,7 ile % 19,4 arasinda degisirken
ortalama %18,8 olarak belirlenmistir.

G-C bazlarinin oranlarina bakildiginda (Cizelge 4.1) degerlerin % 49,4-45,9
arasinda degiskenlik gosterdigi saptanmig ve ortalama oranin % 47,5 olarak
belirlenmistir. A-T bazlarimin oran1 ise % 54,1 ile % 50,6 arasinda degiskenlik
gostermis iken ortalama oran % 52,6 olarak bulunmustur.

Mudumala ve ark., (2011)’de A. rochei, A. thazard, E. affinis, T. tonggol
tdrlerinin filogenetik iliskilerini incelemek amaciyla yaptiklari ¢alismada COIl genini
kullanmislar ve nukleotid kompozisyonunu “A” 24.0%, “T” 30,2%, “G” 18,4% ve “C”
27,4% olarak bulmuslardir ve ‘AT’(54,2%) oraninin ‘GC’(45,8 %) oranindan fazla
oldugunu ve bununla birlikte A. rochei tiiriindeki “AT” oranim1 %53,4 olarak
bildirmiglerdir. Caligmamizda ise niikleotid kompozisyonu “T” % 28,7,“A” %23 iken
“C” %28,7ve “G"%18,8 , “AT” orani ise % 52,6 olarak elde edilmistir. A. rochei
tirtiniin “AT” oran ise % 52,86 olarak saptanmistir. Mudumala ve ark. (2011) de
yaptiklar1 ¢alismada elde ettikleri degerlerin ¢alismamizda elde edilen degerlerden az da
olsa yiiksek oldugu go6zlenmistir. Bunun nedenin, Mudumala ve ark. (2011)
calismalarinda kullandiklart tiirlerin (Thunnus tonggol, Euthynnus affinis, Auxis thazard
ve Auxis rochei) ¢calismamizda kullanilan tiirlerle ayn1 olmamasi ve ortak olan tek tir A.
rochei tiiriiniin ise elde edildigi ekolojik bélgenin (Hint Okyanusu) farkli olmasindan
kaynaklandig diistiniilmektedir.

Keskin (2010) Tirkiye sularindan elde ettigi dokuz Scombrid turunin (Auxis
rochei, Euthynnus alletteratus, Katsuwonus pelamis, Sarda sarda, Scomber japonicus,
Scomber scombrus, Thunnus alalunga ve Thunnus thynnus, Scomberomorus
commerson) filogenetik iligkilerini ortaya ¢ikarmak amaciyla yaptigi calismada DNA
barkodu olarak kullanilan COIl gen bolgesini PCR-DNA dizileme analizi yontemini

kullanmistir. Kimura-2 parameter yontemi ile yaptigi filogenetik analizlerde ise
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ortalama Timin baz1 oranim1 30,4, ortalama Sitozin bazi oranin1 29,1, ortalama Adenin
bazi oranin1 23,3 ve ortalama Guanin bazi oranini ise 17,2 olarak bildirmistir. Keskin
(2010)’da yaptig1 calismada elde ettigi sonuglarla ¢alismamizda elde edilen sonuglarin

oldukca yakin oldugu gézlenmistir.
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Cizelge 4.1. Turler igin nlkleotid kompozisyonu (%).

T C A G G-C A-T Toplam
T. thynnus-1 28,9 28,1 24,1 18,9 47 53 634
T. thynnus-2 29,2 27,8 24,1 18,9 46,7 53,3 634
T. thynnus-3 28,9 28,1 24,1 18,9 47 53 634
T. thynnus-4 28,9 28,1 24 19,1 47,2 52,9 634
K. pelamis-1 28,4 28,5 24,1 18,9 474 52,5 634
K. pelamis-2 28,4 28,5 24,1 18,9 47 4 52,5 634
T. alalunga-1 28,7 28,2 24,3 18,8 47 53 634
T. alalunga-2 28,9 28,4 24 18,8 47,2 52,9 634
T. alalunga-3 28,7 28,2 24,1 18,9 47,1 52,8 634
S. commerson-1 29,5 28,4 24,1 18 46,4 53,6 634
S. commerson-2 29,7 28,2 24,4 17,7 459 54,1 634
S. scombrus-1 29,3 29 23,5 18,1 471 52,8 634
S. scombrus-2 29,3 29 23,7 18 47 53 634
S. scombrus-3 29,5 28,9 23,5 18,1 47 53 634
S. scombrus-4 29,3 29 23,7 18 47 53 634
S. japonicus-1 27,8 30 23 19,2 492 50,8 634
S. japonicus-2 27,8 30 23 19,2 492 50,8 634
S. japonicus-3 27,9 29,8 22,7 19,6 49,4 50,6 634
S. japonicus-4 27,6 30 23 19,4 49,4 50,6 634
S. japonicus-5 27,8 30 23 19,2 492 50,8 634
A. rochei-1 29 28,5 23,7 18,8 47,3 52,7 634
A. rochei-2 29,2 28,4 23,7 18,8 47,2 52,9 634
A. rochei-3 29,3 28,2 23,7 18,8 47 53 634
A. rochei-4 29,3 28,4 23,5 18,8 47,2 52,8 634
A. rochei-5 29,2 28,4 23,7 18,8 47,2 52,9 634
E. alletteratus-1 29 28,7 23 19,2 479 52 634
E. alletteratus-2 29 28,7 23 19,2 479 52 634
E. alletteratus-3 29 28,7 23 19,2 479 52 634
E. alletteratus-4 29 28,7 23 19,2 479 52 634
E. alletteratus-5 29 28,7 23 19,2 479 52 634
S. sarda-1 29,7 28,5 23,3 18,5 47 53 634
S. sarda-2 29,8 28,4 23,3 18,5 46,9 53,1 634
S. sarda-3 29,8 28,4 23,3 18,5 46,9 53,1 634
S. sarda-4 29,8 28,4 23,3 18,5 46,9 53,1 634
S. sarda-5 29,8 28,4 23,3 18,5 46,9 53,1 634
Ortalama 29 28,7 23,6 18,8 47,5 52,6 634
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Degisken bolgeler, korunmus bolgeler ve parsimoni anlamli bélgeler Cizelge

4.2°da verilmistir.

Cizelge 4.2. NiKkleotid ¢ifti frekanslari.

Korunmus Bolgeler 457/634
Degisken Bolgeler 177/634
Parsinomi Anlaml1 Bolgeleri 175/634
R (si/sv) 2.94

634 be’lik bolgesi galisilan COl geninin 457 bg’lik kismi evrimsel sirecten
etkilenmemis bolgelerden olusurken 177 bg¢’lik bolge ise tiirler arasinda ¢esitli
sebeplerden otilirii degisen bolge olarak tespit edilmistir. 175 bg’lik bolge ise tiirler
arasinda belirteg¢ gorevi gorevi gormiistiir.

Infante ve ark. (2007)’de 5S rDNA geni kullanarak Scomber japonicus, Scomber
colias tirleri iizerinde yaptiklari c¢aligmada 766 bg olarak belirlenen bolgenin 91
tanesinin tiirler arasinda belirte¢ gorevi gordiigiinii bildirmislerdir.

Paine ve ark. (2007)’de COI geni kullanarak Acanthocybium solandri, Auxis
rochei, Auxis thazard, Euthynnus alletteratus, Katsuwonus pelamis, Sarda sarda,
Scomber colias, Scomber scombrus, Scomberomorus brasiliensis, Scomberomorus
cavalla, Scomberomorus maculatus, Scomberomorus regalis, Thunnus alalunga,
Thunnus albacares, Thunnus atlanticus, Thunnus obesus ve Thunnus thynnus tdrleri ile
yaptiklari ¢alismada uzun zincir ve kisa zincir olmak iizere 2 adet amplifikasyon
yiirlitmiisler ve degisken bolgeleri sirasiyla 279/ 945 ve 64/264 olarak bildirmislerdir.

Paine ve ark. (2007)’nin yaptiklar1 c¢alismada saptadiklari degisken bolge
sayisinin fazla olmasmin sebebinin calistiklar1 tiir sayisinin  fazla olmasindan
kaynaklandig: diistiniilmektedir. Calismamizda belirlenen degisken bolgelerin sayisinin
fazla olmasi da, analiz edilen tiir sayis1 arttik¢a gdzlemlenen degisken bolge sayisinin
arttigin1 desteklemektedir.

Calismamizda filogenetik agaglarin olusturulmasindan once tdrlerin birbiriyle

olan genetik iligkileri hesaplanmistir. TUm filogenetik analizler hesaplanirken Kimura-2
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parameter modeli (Kimura, 1980) kullanilmistir. Buna gore tim tiirler aras1 genetik
farklilagsma katsayis1 0,983 olarak gozlenmistir. Tiirler arasi ortalama genetik cesitlilik
0,117 olarak hesaplanirken, tiir i¢i ortalama genetik cesitlilik ise 0,002 olarak
gbzlenmistir. Tiirler arasi ortalama genetik ¢esitlilige benzer olarak DNA dizilerindeki
genetik farklilik ortalamasi da 0,117 olarak hesaplanmustir.

Keskin (2010) Tirkiye sularindan elde ettigi dokuz Scombrid turuntn (Auxis
rochei, Euthynnus alletteratus, Katsuwonus pelamis, Sarda sarda, Scomber japonicus,
Scomber scombrus, Thunnus alalunga ve Thunnus thynnus, Scomberomorus
commerson) filogenetik iligkilerini ortaya ¢ikarmak amaciyla yaptigi calismada tirler
arasi ortalama genetik uzaklik degerini 0,118 olarak tespit edilmistir. Keskin (2010)’in
yaptig1 ¢alisamada elde ettigi sonuglar ile calismamizda elde edilen degerlerin oldukga
benzer oldugu goézlenmistir. Keskin (2010) yaptigi bu c¢alismada ayrica korunmus
bolgeleri %71, degisken bolgeleri %29 ve parsimoni anlamlar1 bolgeleri ise caligilan
bolgenin %20’sini olusturdugunu bildirmistir. Calismamizda ise korunmus bolgeler
%72, degisken bolgeler %28, parsimoni bolgeleri ise calisilan bolgenin %27’°s1 olarak
saptanmustir.

Mudumala ve ark. (2011)’de A. rochei, A. thazard, E. affinis, T. tonggol
tdrlerinin filogenetik iliskilerini incelemek amaciyla yaptiklari ¢alismada COIl genini
kullanmislar ve A. rochei turleri igin tirler ici ortalama genetik gesitlilik degerini 0.003
olarak bildirmislerdir.

COIl geninin tarler ici ortalama genetik ¢esitlilik oran1 Cizelge 4.3.’de

verilmigtir.

Cizelge 4.3. COI geni turler ici ortalama gesitlilik oran1

T. thynnus 0.002
K.pelamis 0.000
T. alalunga 0.004
S. commerson 0.005
S. scombrus 0.002
S. japonicus 0.003
A. rochei 0.002
E. alletteratus 0.000

S. sarda 0.001
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Calismamizda elde ettigimiz tiirler i¢i genetik ¢esitlilik oranlarinda K. pelamis,
ve E. alletteratus tiirlerindeki oranin sifir oldugu saptanmistir. Bunun nedeninin bu
tiirlerin yakin bir zamanda genetik dar bogazina girmis olabileceginden kaynaklandigi
ve Dbu tdrlerin genetik dar bogaza girme sebebinin de iizerlerindeki yogun av
baskisindan ileri geldigi diistiniilmektedir.

Cizelge 4.4’ de Tiirler arasindaki ortalama genetik uzaklik degerleri verilmistir.
En diisiik genetik uzaklik T. alalunga ve T. thynnus tirleri arasinda (0,005) bulunurken
S. japonicus ile Indopasifik kokenli S. commerson tiirleri arasindaki genetik uzaklik
0,201 ile en yiiksek olarak hesaplanmistir.

Chow ve ark. (2006)’da T. albacares, T. atlanticus, T. tonggol, Thunnus
maccoyii, Thunnus obesus tirleri ile ve rDNA ITS1 bolgesi ile yaptiklar: ¢alismada T.
alalunga ile T. thynnus tlrleri arasindaki genetik uzakhigi 0,029;T. thynnus tirt ile K.
pelamis tiirii asindaki genetik uzakligi 0,013 ve T. alalunga ile K. pelamis tirleri
arasindaki genetik uzaklig ise 0,014 olarak bildirmislerdir.

Calismamizda ise T. thynnus ve T. alalunga tiirleri arasindaki genetik uzaklik
0,005; T. thynnus ve K. pelamis tiirleri arasindaki genetik uzaklik 0,016; K. pelamis ve
T. alalunga tiirleri arasindaki genetik uzaklik ise 0,013 olarak gézlenmistir. Calismamiz
ile Chow ve ark. (2006)’nin yaptig1 ¢calismada T. thynnus ve T. alalunga tiirleri arasinda
saptanan  genetik uzaklik degerlerinin (0,029) birbirlerinden oldukga farkli oldugu
ancak T. thynnus turd ile K. pelamis tiirleri arasinda saptanan genetik uzaklik degeri
(0,013) ve T. alalunga ile K. pelamis tiirleri arasinda saptanan genetik uzaklik degerleri
(0,014) arasinda ¢ok kiiciik farkliliklar oldugu gozlenmektedir. Bunu nedenin ise rDNA
ITS1 bolgesinin aksine COI geninin T. thynnus ve T. alalunga tiirlerini ayirt etmede
yetersiz kalmis olmasindan kaynaklanabilcegi diistiniilmektedir.

Keskin (2010) ‘da COI kullanarak yaptigi ¢alismada Auxis rochei, Euthynnus
alletteratus, Katsuwonus pelamis, Sarda sarda, Scomber japonicus, Scomber scombrus,
Thunnus alalunga ve Thunnus thynnus, Scomberomorus commerson tdrlerini
kullanmstir. Tiirler arasindaki genetik uzaklik mesafelerinin hesaplanmasinda Kimura 2
parameter modelini kullanmistir. Elde ettigi sonuglarda ise T. thynnus ve T. alalunga
tiirleri arasindaki genetik mesafeyi 0,002 olarak saptamis ve bu iki tiirlin genetik olarak
birbirine en yakin tiirler oldugunu bildirmistir. Keskin (2010) ayni zamanda tiirler arasi

ortalama genetik uzaklik degerini ise 0,118 olarak bildirmistir. Keskin (2010)’in yaptigi
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calisamada elde ettigi sonuglar ile ¢galismamizdan elde edilen sonuglarin olduk¢a yakin
oldugu belirlenmistir.

Mudumala ve ark. (2011)’de COI kullanarak yaptiklar1 c¢aligmada tlrler
arasindaki genetik uzaklik mesafelerinin hesaplanmasinda Kimura 2 parameter modelini
kullanmiglardir. Elde ettikleri sonuglarda E. affinis ve A. rochei arasindaki genetik
uzaklik degerini 0,177; E. affinis ve T. tonggol arasindaki genetik mesafe oranini ise
0,086 olarak bildirmislerdir.

Calismamizda A. rochei turd ile ¢alismamizda kullanilan diger Scombrid
tlrleriyle olan ortalama genetik uzaklik degerlerine bakildiginda, A. rochei tlrinun T.
thynnus, K. pelamis ve T. alalunga tirleri ile arasindaki genetik uzaklik degerinin 0,092
ile en diisiik; Scomber Scombrus tlrl ile arasindaki genetik uzaklik degerinin 0,168 ile
en biiyiik farkliligr gosterdigi gozlenmistir.

Bu sonuclara bakildiginda elde ettigimiz genetik uzaklik degerlerinin diger
calismalardan (Mudumala ve ark., 2011) biraz diisiik olmasina ragmen benzer oldugu
gortlmektedir.

Keskin ve Atar (2013) Tiirkiye denizleri ve igsularinda bulunan ve ekonomik
degeri yiiksek olan ve T. thynnus, T. alalunga, S. japonicus, S. scombrus, S. commerson,
S. sarda , E. alletteratus, ve A. thazard tiirlerininde yer aldigi 89 tiirin DNA
barkodlama ¢aligmasini yiiriitmiislerdir. Elde ettikleri sonuglarda T. thynnus ve T.
alalunga tiirlerini ¢aligilan tiim tiirler arasindan genetik olarak birbirine en yakin tiirler
(0.012) oldugunu bildirmislerdir.

Cizelge 4.4’ de tiirler arasindaki ortalama genetik uzaklik degerleri verilmistir.
Cizelge 4.5°de ise Orneklerin birbiriyle olan genetik uzaklik indeksleri (Pairwise

Distance) verilmistir.
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Tiirler arasindaki molekiiler filogenetik iligkiyi gdstermek amaciyla ve Neighbor
Joining (NJ), Minimum Evolution (ME) ve Max. Parsimony (MP) Metodlari
kullanilarak filogenetik agaclar olusturulmustur. Sekil 4.4’de Neighbor Joining (NJ)

yontemi kullanilarak olusturulan agac gosterilmistir.
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Sekil 4.4. Neighbour Joining (NJ) metoduna goére COI dizileme analizi sonucu

olusturulan filogenetik agag.
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Sekil 4.5’da Neighbour Joining (NJ) metoduna gore olusturulan dis gruplu agag

gosterilmistir.
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Sekil 4.5. Neighbour Joining (NJ) metoduna goére COI dizileme analizi sonucu

olusturulan dis gruplu filogenetik agagc.
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Filogenetik agaglarin olusturulmasinda giivenilirligi saglamak i¢in her bir agaca
1000 tekrarli bootstrap (se¢-bagla) testleri yapilmistir. Bootstrap yontemiyle koksiliz
agaclar elde edilebilmektedir. Her bir dalin yilizdelik orani o dalin hangi oranda
desteklendigini gostermektedir. Dalin giivenilirlik oran1 %50 nin altinda ise bu dal ¢ok
zayif olarak degerlendirilir ve o dal ¢okertilir, coken dal sonucunda olusan bos dallanma
ise politomi olarak isimlendirilir.

Sekil 4.4 ve 4.5°da gosterilen ve NJ metoduyla elde edilen filogenetik agac 2 ana
dala ayrilmaktadir. Birinci dal kendi igerisinde ikiye bolinmekte ve bu iki dali S.
japonicus ve S. scombrus tirleri olusturmaktadir. Ikinci ana dal ise yine kendi icinde 5
dala ayrilmaktadir. Bunlardan ilkini A. rochei, ikinci dali E. alletteratus, dgiincii dalr S.
sarda, dordiincii dali Scomberomoroni soy hattina ait indopasifik kdkenli S. commerson
olustururken besinci dalda kendi icinde yine iki béliinmiistiir. Ikiye boliinen bu
dallardan ilkini K. pelamis olusturuken diger dali T. thynnus ve T. alalunga,
olusturmakta ve bu tiirler birbirleriyle olduk¢a yakin goziikkmektedir.

Collette ve Nauen (1983) ve Collette (1999) Scombrid’lerin sistematik
siniflandirmasinda morfolojik ve ekolojik karakterleri belirleyici olarak kullanmislar ve
olusturduklart filogenetik agaglarda Scombrinae alt ailesi iki ana dala ayrilmaktadir.
Bunlardan ilkini Scombrini soy hattina ait Scomber cinsleri ve Rastrelliger cinsleri
olusturmaktadir. Ikinci ana dal ise kendi igerisinde ikiye ayrilmakta ilkini tek tiir igeren
Grammatorcynus cinsi olustururken ikinci dali ii¢ ayr1 dala daha ayrilmaktadir. Bu
dallar ise sirasiyla Scomberomoroni (Scomberomorus turleri), Sardini (Sarda tirleri)
ve Thunnini (Thunnus tdrleri, Katsuwonus tdrleri, Euthynnus tarleri, Auxis tirleri) soy
hatlar1 olusturmaktadir.

Collette ve Nauen (1983) ve Collette (1999)’in morfolojik karakterler esas
alimarak yapilan bu calisma ile calismamiz arasinda bazi farkliliklar oldugu
gozlenmektedir. Calisgmamizda Neigbour Joinig metoduyla elde edilen filogenetik agag
2 ana dala ayrilmaktadir. Birinci dal kendi igerisinde ikiye boliinmekte ve bu iki dali S.
japonicus ve S. scombrustiirleri olusturmaktadir. ikinci ana dal ise yine kendi iginde 5
dala ayrilmaktadir. Bunlardan ilkini A. rochei, ikinci dali E. alletteratus, di¢iincii dali S.
sarda, dordiincii dali Scomberomoroni soy hattina ait Indopasifik kdkenli S. commerson
olustururken besinci dalda kendi iginde yine iki boliinmiistiir. ikiye boliinen bu

dallardan ilkini K. pelamis olusturuken diger dali T. thynnus ve T. alalunga,
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olusturmakta ve bu tiirler birbirleriyle olduk¢a yakin goziikmektedir. Caligmamizda
Collette ve Nauen (1983) ve Collette (1999)’dan farkli olarak Scomberomorini soy
hattina ait olan S. commerson tlriinin ve Sardini soy hattina ait olan S. sarda turinin
de Scomber tirleri (S. japonicusve S. scombrus) gibi ayr1 dallarda olmasi yerine
Thunnini soyhattina ait tiirlerle ayni1 dal igerisinde bulunmasi olarak kendini
gostermistir. Thunnini soy hattina ait olan tiirler ise (T. thynnus, T. alalunga, K.
pelamis, A. rochei ve E. alletteratus) Collette ve Nauen (1983) ve Collette (1999)’da
oldugu gibi ayn1 ana dal iizerinde kiimelendikleri gézlenmistir.

Collette ve Naen, (1983)’in yaptiklari ¢calisma ile ¢aligmamiz arasinda gozlenen
farkliliklarin en biiylik etkeninin, ¢evresel sartlarin altinda degisebilen morfolojik
karakterlerin analizinden kaynaklandig: diisiiniilmektedir.

Vinas ve Tudela (2009) yaptiklar1 ¢alismada 8 Scombrid trinin (T. atlanticus,
T. tonggol, T. albacares, T. obesus, T. maccoyii, T. alalunga, T. orientalis ve T.
thynnus) genetik olarak tanimlanmasini mtDNA kontrol bolgesi olan D-Loop, mtDNA
COI geni ve niikler DNA ITS1 bolgeleri kullanarak ¢alismiglardir. Elde ettikleri
filogenetik agaclarda mtDNA kontrol bdlgesi kullanilan analizlerde COl kullanilarak
yapilan analizlere gore daha tutarli sonuglar elde ettiklerini ve bootstrap analizlerinin
minimum %70 oraninda desteklendigini bildirmiglerdir. Vinas ve Tudela, (2009)
yaptiklar1 bu c¢alisma ile D-Loop geninin T. thynnus, T. alalunga ve T. orientalis
tiirlerini genetik tanimlanmasinda yetersiz kaldigin1 ve bu tiirler arasinda ¢ok sayisida
ortak haplotipin bulundugunu goézlemlemislerdir. Bunun yani sira analizlerde daha az
tutarlik gosteren COI geninin ise T. alalunga ve T. orientalis tiirlerini genetik ayriminda
basarisiz oldugunu bildirmislerdir.

Keskin (2010) ‘da COI kullanarak yaptigi ¢alismada Auxis rochei, Euthynnus
alletteratus, Katsuwonus pelamis, Sarda sarda, Scomber japonicus, Scomber scombrus,
Thunnus alalunga ve Thunnus thynnus, Scomberomorus commerson tdrlerini
kullanmustir. Tiirler arasindaki genetik uzaklik mesafelerinin hesaplanmasinda Kimura 2
parameter modelini kullanmistir. Elde ettigi sonuglarda ise T. thynnus ve T. alalunga
tirleri arasindaki genetik mesafeyi 0,002 olarak saptamis ve bu iki tiiriin genetik olarak
birbirine en yakin tiirler oldugunu bildirmistir.

Keskin ve Atar (2013) Tiirkiye denizleri ve i¢sularinda bulunan ve ekonomik

degeri yiiksek olan ve T. thynnus, T. alalunga, S. japonicus, S. scombrus, S. commerson,
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S. sarda, E. alletteratus, ve A. thazard tiirlerininde yer aldig1 89 tiiriin DNA barkodlama
calismasini yiiriitmiislerdir. Elde ettikleri sonuglarda T. thynnus ve T. alalunga turlerini
caligilan tiim bu 89 tiirlin arasindan genetik olarak birbirine en yakin tiirler (0.012)
oldugunu bildirmislerdir. Keskin ve Atar (2013) Neigbour joining metodu ile elde
ettikleri filogenetilk agaglarda ise Thunnini soy hattina ait olan A. thazard, E.
alletteratus, T. thynnus ve T. alalunga tiirlerin tek bir ana dalda kollara ayrilgini,
Scomber soy hattina ait S. scombrus ve S. japonicus tiirlerinin ayr1 bir dalda
kiimelendigini ve lessepsiyen tiir olan S. commerson tiiriiniin ise bagka bir dalda
bulundugunu gézlemlemislerdir.

Calismamizda elde ettigimiz sonuglarda ise T. thynnus, T. alalunga ve K.
pelamis tirleri arasinda da Vinas ve Tudela (2009), Keskin (2010) ve Keskin ve Atar
(2013) calismalarindakine benzer olarak tiirlerin birbirlerine olduk¢a yakin oldugu ve
COl geninin bu tiirlerin ayriminda yetersiz kalmis olabilecegi gozlenmistir. T. thynnus
ve T. alalunga turleri arasindaki genetik masefenin yapilan filogenetik analizlerde bu
denli az ¢ikmasi (0,005) bu iki tiir arasinda introgression olarak isimlendirilen ve tirler
arasindaki yogun gen alisverisinden kaynakli oldugu disiiniilmektedir. Belirli
habitatlarda yasayan iki farkl tiiriin birbirleriyle olan etkilesimleri sonucu kendilerine
ait gen havuzlarinda bulunan genleri birbirlerine aktarmalar1 olay1 introgression olarak
tanimlanir ve bu durum T. thynnus ile T. alalunga tiirleri arasinda siklikla gortilmektedir
(Alvaro ve ark., 1997, 2005; Chow ve ark., 2006; Tudela ve Vinas, 2009).

Maksimum parsimony (MP) metoduyla olusturan filogenetik agaglar sekil 4.6 ve
sekil 4.7°de gosterilmistir. Bu metodla elde edilen iki filogenetik agagta iki ana dala
ayrilmaktadir ve dallanmalarin Scomber cinslerini ayr1 grupta tutacak sekilde oldugu
gbzlenmistir. Ancak bootstrap tekrarlarindaki basari oraninin %50’nin altinda kalan
kisimlar1 bu methodla elde edilen filogenetik aga¢ hakkimda yorum yapilmasim
engellemektedir.

Sekil 4.6 ve 4.7°de gosterilen ve MP metoduyla elde edilen filogenetik agag 2
ana dala ayrilmakatadir. Ik ana dal kendi igerisinde yine 2 dala ayrilmakta ve bunlardan
ilkini S. japonicus ve S. scombrus tiirleri olustururken ikinci dali A. rochei
olusturmaktadir. ikinci ana dal ise yine iki dala ayrilmakta ve bunlardan ilkini tek
bagina E. alletterarus tiirii olusturmaktadir. Diger dalda kendi igerisinde iki dala

ayrilmakta, bunlardan ilkini T. thynnus, T. alalunga ve K. pelamis olustururken diger
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dal da kendi icerisinde ikiye bolinerek S. commerson ile S. sarda tirlerinden
olusmaktadir.

MP metoduyla elde edilen filogentik agaclarda cinslerin ayrimi1 % 99 oraninda
desteklendigi gbzlenmistir. NJ metoduyla elde edilen agaglarda oldugu gibi T. tyhnnus
ve T. alalunga ve K. pelamis turlerinin birbiriyle oldukca yakin oldugu gortiinmektedir.
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Sekil 4.6. Maximum parsimony metoduna gére COI dizileme analizi sonucu elde edilen

filogenetik agac.
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Sekil 4.7. Maximum parsimony metoduna gére COI dizileme analizi sonucu elde edilen

dis gruplu filogenetik agagc.
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Min. Evolution metodu ile elde edilen filogenetik agaglar Sekil 4.8 ve Sekil
4.9’da gosterilmistir.
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Sekil 4.8. Min. Evolution (ME)metoduna gore COI dizileme analizi sonucu elde edilen

filogenetik agac.
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Sekil 4.9. Min. evolution (ME) metoduna gore COI dizileme analizi sonucu elde edilen

dis gruplu filogenetik agac
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Minumum Evolution metoduna gore elde edilen agaglar ile Neigbor Joining
metoduna gore elde edilen agaclarin birbirleriyle hemen hemen aymi oldugu
gortlmektedir. Neigbor Joining metoduyla elde edilen agaglarda oldugu gibi Minumum
Evolution metoduyla elde edilen agaglarda da 2 ana dallanma mevcuttur. Birinci dal
kendi igerisinde ikiye boliinmekte ve bu iki dali Scomber turleri (S. scombrus ve S.
japonicus) olusturmaktadir. Ikinci ana dal ise yine kendi icinde iki dala ayrilmaktadir.
Bunlardan ilkini Scomberomoroni soy hattina ait indopasifik kokenli S. commerson
olustururken diger dalda kendi iginde yine iki bdliinmiistiir. Ikiye bdliinen bu dallardan
ilkini Sardini soy hattina ait olan S. sarda diger dali ise Thunnini soy hattina ait T.
thynnus, T. alalunga, K. pelamis, E. alletteratus ve A. rochei olusturmaktadir.

Calismamizda analizi yapilan 10 tiiriin sinonimleri de arastirilmistir. Buna gore
Auxis rochei igin “Scomber bisus (Rafinesque, 1810); Thunnus rocheanus (Risso0,1826);
Auxis bisus (Bonaparte, 1845) ve Auxis maru (Kishinouye, 1915)” tirleri Auxis rochei
tirtiniin - sinonimleri olarak Dbildirilmistir (Collette ve Nauen, 1983). Euthynnus
alletteratus turQ icin bildirilen baz1 sinonimler ise “Scomber quadripunctatus (Geoffrey
St. Hilaire, 1817); Thynnus leachianus (Risso, 1826) ve Euthynnus quadripunctatus
(Postel, 1973)” olarak siralanmaktadir (Collette ve Nauen, 1983). Katsuwonus pelamis
tirti i¢in bildirilen bazi sinonimler ise, “Scomber pelamides (Lacépede, 1800) ve
Gymnosarda pelamys (Barnard, 1927)” olarak bildirilmistir (Collette ve Nauen, 1983).

Calismamizda 6rnekleme asamasinda elde edemedigimiz Orcynopsis unicolor
tdrd icin “Sarda unicolor (Smitt,1892) ve Pelamys unicolor (Ginther, 1860)” gibi
sinonimler bildirilmistir (Collette ve Nauen, 1983). Sarda sarda tirt igin bildirlen
sinonimler “Scomber mediterraneus (Bloch & Schneider, 1801) ve Sarda mediterranea
(Jordan & Gilbert, 1882)” olarak siralanmaktadir (Collette ve Nauen, 1983). Scombidae
familyasinin en kalabalik soy hatti olan Scomber cinslerinden Scomber japonicus’un
sinonimi olarak bilinen Scomber colias (Gmelin, 1789)’1n birbirinden ayr tiirler oldugu
bildirilmistir (Collette, 2003; Espifieira ve ark., 2009; Catanese ve ark., 2010; Infante ve
ark., 2007). Scomber scombrus tird icin bildirilen sinonimler ise “Scomber scomber
(Brlnnich, 1768) ve Scomber vernalis (Mitchill, 1815)” olarak bildirilmistir (Collette ve
Nauen, 1983). Indopasifik kokenli Scomberomorus commerson igin bildirilen bazi

sinonimler, “Scomber commersonii (Shaw, 1803) ve Scomber maculosus (Shaw, 1803)”
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olarak siralanmaktadir (Collette ve Nauen, 1983). Son olarak Thunnus alalunga
bildirlen sinonimler “Scomber alalunga (Gmelin, 1789); Scomber germo (Lacepede,
1800) ve Germo germon steadi (Whitley, 1933) olarak siralanirken, Thunnus thynnus
igin bildirilen bazi sinonimler ise ‘“Thunnus orientalis (Jordan & Snyder, 1900) ve
Thunnus thynnus thynnus (Serventy, 1956) olarak bildirilmistir (Collette ve Nauen,
1983).

Morfolojik olarak birbirlerine cok benzeyen ve bu yuzden birbirlerinin
sinonimleri olarak ya da aym tiirlin farkli populasyonlar1 olarak algilanabilen mavi
yuzge¢ orkinos’un 0g turd olan Thunnus orientalis, T. maccoyii, ve T. thynnus turleri
tizerinde pek ¢ok genetik calisma yapilmis ve bu calismalar sonucunda ise bu tiirlerin
farkli tiirler olduklar1 bildirilmistir (Collette, 1999; Vinas ve Tudela, 2009; Mei-Chen
Tseng ve ark., 2011)

Scombrid tiirleri gibi taksonomik siniflandirmasinda giiniimiize kadar pek ¢ok
sitkintt yasanan kilicbaligi tiirleri de bircok genetik c¢alismanin  konusunu
olusturmaktadir. Yakin ge¢mise kadar Scombridae familyasina ait tiirler ile kiligbaligi
tirlerinin ayn1 familyaya ait tiirler olabilcegi bildirilmistir (Johnson, 1986; Finnerty ve
Block, 1995). Son yapilan molekiiler ¢aligmalarla bu durum agikliga kavusturulmus ve
Scombrid tiirleri ile Kiligbalig: tiirlerin hem morfolojik olarak hemde molekiiler olarak
birbirlerinden oldukga farkli tiirler olduklart bildirilmistir (Orrell, 2006).

Scombrid tiirleri ile Kiligbalig1 tiirleri arasindaki karmasik durum her ne kadar
aciga cikartilmis olsada bu tiirlerin kendi aralarindaki iliskiler hala tam olarak
aciklanabilmis degildir (Collette ve ark., 2006). Shivji ve ark., (2006) Istiophoridae
familyasina ait 3 tiiriin (Tetrapturus albidus, Tetrapturus pfluegeri ve Tetrapturus
georgii)diger kiligbalig tiirleri ile iliskisini incelemek i¢in mitokondiryal ND4 ve ND4-
L genini kullanarak PCR ve DNA dizileme metodunu gergeklestirmislerdir. Elde
ettikleri pairwise genetik uzaklik indekslerinde gore birbirine genetik olarak en yakin
olan turleri Tetrapturus albidus ile Tetrapturus audax olarak bildirmislerdir (ND4L:
0,003; ND4:0,005). Yine pairwise genetik uzaklik indekslerinde gére birbirine genetik
olarak en uzak olan tirleri ise Istiophorus albicans ile Tetrapturus belone olarak
bildirmislerdir (ND4L: 0,073; ND4:0,068).

Turan ve ark., (2010) Alosa maeotica, Alosa tanaica, Alosa immaculata, Alosa

caspia ve Alosa fallax nilotica tiirlerinin filogenetik iliskisini ortaya ¢ikarmak igin
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yaptiklar1 calismada mitokondiryal ND5/6 genlerini kullanarak DNA dizi analizi
metodunu gergeklestirmislerdir. Elde ettikleri sonuglarda en yiiksek genetik farkliligi
(Kimura two parameter) A. caspia ve A. tanaica (0.691) tiirleri arasinda, en diisiik
genetik farklihigr ise A. maeotica ve A. tanaica (0.491) tiirleri arasinda oldugunu
bildirmiglerdir. Turan ve ark., (2010) elde ettigi bu sonuglarin Alosa Tiirleri arasindaki
genetik mesafenin Scombrid tirlerinde gozlenen genetik mesafelerden oldukca fazla
oldugunu gostermektedir.

Gurlek, (2012) Caranx cinsine ait tiirlerle yaptigi ¢alismada D-loop geni ve
DNA dizi analizi metodunu kullanarak Caranx crysos, Caranx rhoncus ve Caranx
hippos tirlerinin molekuler filogenetik iliskisini incelemis (Tamura 3 modeli) ve turler
arasi net ortalama genetik uzaklik degerini 0.244 olarak; genetik uzaklik degerlerinin ise
0,148 ile 0,461 arasinda degistigini bildirmistir. Giirlek (2012), yaptig1 ¢alismada ayni
zamanda Caranx turleri ile Trachurus tiirleri arasindaki genetik iliskiyide incelemistir.
Elde ettigi verilerde tiirler arasindaki genetik mesafenin 0,243 ile 0,257 arasinda
degistigini bildirmistir. Gtirlek, (2012)’in elde ettigi bu sonuglara bakildiginda
Carangidae familyasina ait olan bu tiirlerdeki genetik uzaklik degerlerinin Scombridae
familyasinda goriilen genetik uzaklik degerleri ile kiigiik farkliliklarla benzerlik

gosterdigi gozlenmistir.
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5. SONUCLAR VE ONERILER

Bu ¢alismada Tiirkiye’de yayilis gosteren Scombridae familyasina ait tiirlerin
akrabalik iliskilerini ortaya koymak amaciyla mtDNA’nin COI gen bolgesi calisilmistir.
Yapilan literatiir taramasina gore iilkemizde Scombridae familyasi tiirlerine ait daha
once yapilmis boyle bir filogenetik ¢alisma bulunmamaktadir. Bu ¢aligmada ilk olarak
Scombrid tiirlerinden DNA’lar1 izole edilmis, daha sonra mtDNA’nin COI gen bolgesi
PCR yontemi ile ¢ogaltilmistir. Calisma sonucunda Scombrid tdrlerinin mtDNA COI
bolgelerinin DNA dizi analizleri ve filogenetik analizler yapilarak iilkemizde ilk kez
DNA dizilerine dayali akrabalik dereceleri belirlenmistir. Elde edilen sonuglar hem
DNA barkodu olarak kullanilan COI gen bélgesi kullanilmasi bakimindan, hem de
ekonomik degeri yiiksek bu tiirlerin molekiiler ayrimina yonelik UGlkemizde ki ilk
calisma olmasi bakimindan 6nem tasimaktadir.

Kimura 2 metodu kullanilarak yapilan analizlerde T. thynnus ve T. alalunga
tillerinin analiz edilen 9 tiir icerisinde birbirine en yakin olan tiirler oldugu tespit
edilmistir. Chow ve ark. (2006)’de Thunnus cinsine ait turler icin morfolojik karakterler
ve molekiiler markirlarla yaptiklar1 calismada Cyt b ve ATPase genlerini kullanmiglar
ve T. thunnus ile T. alalunga tulerinin mtDNA dizilimlerinin birbirlerine olduk¢a yakin
olduklarini1 bildirmelerine ragmen bu iki tlirtin olusturduklar1 filogenetik agaglardaki
tirlesme farkini oldukga net belirtilmistir. Caligmamizdaki filogenetik agaglarda bu iki
tiirlin birbirine olduk¢a yakin c¢ikmasinin sebebinin kullanilan COIl geniyle alakali
oldugu diistiniilmektedir.

Maksimum aga¢ sayist 1000 secilerek elde edilen bootstrap agaci,
degerlendirildiginde ise genetik uzaklik analizleriyle uyumlu bir sekilde Scombrini soy
hattina ait Scomber cinsleri (S. scombrus ve S. japonicus) ile Thunnini soy hattina ait
(Thunnus, Euthynnus, Katsuwonus ve Auxis) tlrleri ile Sardini ve Scomberomorini soy
hattina ait S. sarda ve S. commerson turleri ile ayrildigi gézlenmistir.

Calismada elde edilen sonuglarin degerlendirildiginde, indopasifik kokenli S.
commerson tdrinin S. scombrus ile S. japonicus tiirlerinden uzak oldugu ve ayrica
Sardini (S. sarda) ve Thunnini (Thunnus, Euthynnus, Katsuwonus ve Auxis tdrleri) soy

hattindan ayr1 oldugu gézlenmistir.
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Neighbour joining, Minumum Evolution metodlarina goére olusturulan
filogenetik agaclarin benzer sonuglari yansittiklari goriilmektedir. Elde ettigimiz bu
sonuclar Collette ve Chao, (1975)’da Uskumrular ve Tunalarin morfolojik karakterler
kullanarak olusturdugu sistematik siniflandirmaya ve Collette ve Nauen, (1983)’de
Scombridae familyasina ait 49 tiirli yine morfolojik karakterler esas alarak yaptigi
caligmalarin sonuglari ile bazi farkliliklar olsada benzerlik gostermektedir.

Calismada elde edilen sonuclara goére, mitokondriyal COI geninin aminoasit
dizilerinin Scombridae familyasina ait tiirlerin arasindaki filogenetik iliskiyi tespit
etmede genel olarak basarili oldugunu ancak T. thynnus ve T. alalunga tlrlerinin
arasindaki genetik uzaklik degerlerini iliskilendirmede DNA barkodu olarak kullanilan
bu genin yeterli oldugundan siiphe edilmektedir.

Vinas ve Tudela (2009)’da yaptiklar1 ¢alismada T. thynnus, T. orientalis,T.
alalunga, T. albacares, T. atlanticus, T. tonggol, T. maccoyii ve T. obesus turlerinin
genetik ayrimi igin COIl, D-Loop ve ITSI1 genlerini kullanmislar elde ettikleri
sonuclarda D-Loop ve ITS1 genleri tiirler arasinda tam bir genetik ayrim saglarken
DNA barkodu olarak kullanilan COI geninin tiim tiirleri etkin bir sekilde ayiramadigi ve
COl geninin  Thunnus tiirlerinin  genetik ayrimindaki  giivenilir olmadigim
bildirmislerdir.

Mitokondriyal COI geninin dizileme analizi yani sira farkli genlerin ve farkli
genetik tekniklerin kullanilmasi ile bu farkliligin derecesinin tespit edilmesi gerektigi
diistiniilmektedir.  Calismamizda  morfolojik  ve  morfometrik  Kkarakterler
incelenmemistir. Ancak filogenetik c¢alismalarda morfolojik yontemlerin molekdler
calismalarla desteklenerek kullanilmasi ¢aligmalarin giivenirligi ve daha dayanikli

taksonomik pozisyon olusturmak amaciyla dnerilmektedir.
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