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OZET

Kiiresel 1sitnmanin olumsuz etkileri ile birlikte, diinya niifusundaki hizli artis karsisinda insanlarin
ihtiya¢ duydugu hayvansal protein ihtiyacinin karsilanabilmesi i¢in su iiriinleri yetistiriciliginin tiim
Diinya’da iiretim alan1 ve kapasitesinin artmasi beklenmektedir. Ancak kaginilmaz olarak bu artigin
dogal ekosistem iizerinde etkileri olacaktir. Bu etkilerden biride dogal ortamda bulunan ve genetik
olarak daha fazla heterozigot yapida olan bireyler ile gesitli nedenlerden dolayi yetistiricilik
ortamlarindan dogal ortama kagan ve genetik olarak daha ¢ok homozigot yapida olan ayni tiiriin
bireyleri arasindaki ddllenmeden kaynaklanan genetik ¢esitliligin azalmasi riskidir. Miimkiin
mertebede ekolojik olarak siirdiiriilebilir {iretimin saglanabilmesi icin bu iliskilerin anlasilmasi
onemlidir. Sinarit (Dentex dentex) ve Sivriburun karagoz (Diplodus puntazzo) Tiirkiye’nin Ege ve
Bat1 Akdeniz bolgelerinde yetistiriciligi yapilan balik tiirleridir. Bu ¢aligma ile bu iki tiiriin dogal
ve Kkiiltiir popiilasyonlar1 arasindaki genetik etkilesim ve varyasyonlarin molekiiler markirlar ile
belirlenmesi ve gelecekteki durum tahmini yapilmasi amaglanmistir. Balik materyalleri i¢in Ege
Denizi ve Bati Akdeniz’de Karaburun, Cesme, Kusadasi, Giillik, Bodrum, Canakkale ve Antalya
olmak iizere 7 farkli lokasyon belirlenmistir. Kiiltiir ve dogal olmak {izere Sinarit baligindan toplam
53 ornek, Sivriburun karagdéz baligindan 58 adet ornek incelenmistir. Sinarit tiirtinde Ct ve Tm
degerleri agisindan gruplar arasinda istatistiksel olarak fark bulunmamistir (p>0,05). Buna karsin,
Sivriburun karag6z tiiriinde, bireylerin alindig1 bolgeleri temsil eden gruplar arasinda Ct degerleri
acisindan istatistik olarak ¢ok onemli fark bulunmustur (p<0,05). Elde edilen HRM profilleri
Sinarit tiirtinde 2 farkli grupta toplamistir. Sivriburun karagoz tiirtinde ise HRM profilleri, 4 farkli
grup toplanmistir. Sinarit tiiriine ait toplam 53 bireyde toplam haplotip sayist h= 26 olarak
belirlenmis, toplam ortalama haplotip cesitliligi Hd= 0,7632 oldugu tespit edilmistir. Toplam
belirlenen haplotiplerin 22’si istasyonlardan temin edilen ve ¢alismay1 olusturan bireylerde sadece
bir hayvanda bulundugu tespit edilmistir. Sivriburun Karagoz tiiriine ait toplam 58 bireyde toplam
haplotip sayis1 h= 45 olarak belirlenmis, toplam ortalama haplotip ¢esitliligi Hd= 0,9816 oldugu
tespit edilmistir. Sinarit popiilasyonunda niikleotid cesitlilik (m) verilerine bakildiginda ortalama
niikleotid cesitliligi: 0,004423 olarak belirlenmistir. En yiiksek deger “Karaburun kiiltiir” n=
0,00967(+0,00122) ve en diisik deger ise 7=0,00140 (+0,00074) ile “Karaburun dogal”
popiilasyonunda gozlenmistir. Sivriburun Karagdz popiilasyonunda niikleotid cesitlilik ()
verilerine bakildiginda ortalama niikleotid ¢esitliligi: 0,0103 olarak belirlenmistir. En yiiksek deger
“Cesme dogal” = 0,01935 ve en diisiik deger ise 7= 0,00771 ile “Kusadasi dogal” popiilasyonunda
gbzlenmistir. Sinarit tiiriinde incelenen toplam niikleotid sayisi 477 b¢’tir. Niikleotid dagilimi
sirayla, T: %30,7; C: %28,6; A: %23,9; G: %16,8 olarak tespit edilmistir. Sinarit 6rnekleri i¢in
toplam transisyon/transversiyon egilimi (bias) R= 0,70 olarak hesaplanmustir. Sivriburun karagdz



tiriinde incelenen toplam niikleotid sayist 465 bg’tir. Niikleotid dagilimi sirayla T: %31,6; C:
%27,3; A: %25,0; G: %16,1 olarak tespit edilmistir. Sivriburun karagéz ornekleri i¢in toplam
transisyon/transversiyon egilimi (bias) R= 1,419 olarak hesaplanmistir. Degerlerin kabul edilir
siirlar igerisinde oldugu goriilmektedir. Sinarit tiirline ait istasyonlardan “Karaburun kiltiir” ile
“Giilliik dogal” arasinda en yakin genetik uzaklik 0,00080 olarak tespit edilmistir. Sivriburun
Karagéz tiiriine ait istasyonlardan “Karaburun dogal” ile “Giillik dogal” ve “Bodrum dogal”
sirayla en yakin genetik uzaklik; 0,000106; 0,00060 olarak tespit edilmistir. Bu durum
istasyonlarda bulunan popiilasyonlarin benzerlik orani yiiksek olmasindan kaynaklanabildiginin
gostergesidir. Sinarit tiiriine ait 53 birey ile kontrol amaciyla evrensel gen havuzundan alinan
levrek tiirtine ait (JQ623929.2) dizi ile DNA dizileme sonuglarini igeren neighbor joining agaci 7
gruptan olugmustur. Sivriburun Karag6z tiirline ait 58 birey ile kontrol amaciyla evrensel gen
havuzundan alman levrek tiriine ait (KP975556.1) dizisinin de bulundugu DNA dizileme
sonuglarini igeren neighbor joining agaci 4 gruptan olusmustur. Sinarit tiirtine ait veriler ile
Sivriburun Karagoz tiirline ait, Tajima'nin D degeri ve Fu'nun Fs testlerinde, tiim popiilasyonlarin
degerleri negatif ve toplam degerler negatif oldugu ve bu nedenle istatistiksel olarak gogunlukla
anlamsiz bulunmustur. Sinarit tiirline ait kiiltiir ve dogal ornekler arasinda modellemeye gore,
genetik etkilesim siiresi t = 2,1584 yil olarak tahmin edilmistir. Sivriburun Karagéz tiirline ait
kiiltiir ve dogal 6rnekler arasinda modellemeye gore, genetik etkilesim stiresi t = 5,1367 y1l olarak
tahmin edilmistir.

Sonug olarak, incelen Sinarit ve Sivriburun Karag6éz orneklerinde kiiltiir ile dogal istasyonlar
arasinda farkli diizeylerde de olsa, genetik agisindan bir etkilesimin oldugu belirlenmistir. Cografik
kosullarin, ¢aligma alani i¢in popiilasyonlarin gégii agisindan zorlu kosullara sahip olmamasi bir
etken oldugu diisiiniilmektedir. Belirli varsayimlar altinda yapilan modelleme ile Sinarit ve
Sivriburun karagoz tiirleri i¢in, kiiltiir ve dogal baliklar arasinda genetik farkliligin 40 yil igerisinde
cok azalacagi Ongoriilmektedir. Dogal ortamdaki genetik g¢esitliligin korunmasi igin, tretim
tesislerin kalbi niteliginde olan kuluckahanelerde, damizlik yonetiminde sahip olunan gen
havuzlarii olusturan anaglar belirli periyodlarda yenilenmeleri ve degisik popiilasyonlardan anag
secimlerinin bir program ¢ergevesinde yapilmalidir. Bunun yaninda kafeslerden kagigin enaza
indirilmesi i¢gin, {iretim ekosistemi iginde biitiinlesik olarak yapay zeka, sensorler ve nesnelerin
interneti gibi yenilik¢i teknolojlerin de kullanilmasi 6nerilmektedir. Bunlarin saglanabilmesi i¢in
dogal stoklarin korunmasini énceleyen bir yetistiricilik politikasini olusturmaya ihtiyag vardir. Ozel
Olcekte ise, tiir ve/veya bolgeye 6zgii bir ERP (Kurumsal Kaynak Planlama) modeli olusturulabilir.

Anahtar Kelimeler : Mtdna, COIl, Common Dentex, Dentex dentex, Sharpsnout
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ABSTRACT

Along with the negative effects of global warming, it is expected that the production area and
capacity of aquaculture will increase all over the world in order to meet the animal protein needs of
people in the face of the rapid increase in the world population. However, this increase will
inevitably have impacts on the natural ecosystem. One of these effects is the risk of decreasing
genetic diversity due to fertilization between individuals of the same species, which are genetically
more heterozygous in the natural environment, and individuals of the same species, which are
genetically more homozygous and escape from aquaculture environments to the natural
environment for various reasons. It is important to understand these relationships in order to ensure
ecologically sustainable production as far as possible. Common Dentex (Dentex dentex) and
Sharpsnout Seabream (Diplodus puntazzo) are fish species farmed in the Aegean and Western
Mediterranean regions of Turkey. The aim of this study was to determine the genetic interactions
and variations between the natural and cultured populations of these two species by molecular
markers and to predict the future status. Seven different locations in the Aegean Sea and Western
Mediterranean, namely Karaburun, Cesme, Kusadasi, Giillik, Bodrum, Canakkale and Antalya
were determined for the fish materials. A total of 53 specimens of Common Dentex fish and 58
specimens of Sharpsnhout Seabream fish, both cultured and natural, were examined. There was no
statistical difference (p>0.05) between the groups in terms of Ct and Tm values. On the other hand,
there was a statistically significant difference (p<0.05) in Ct values between the groups
representing the regions where the individuals were taken. The HRM profiles obtained were
grouped in 2 different groups in the Common Dentex species. In Sharpsnout Seabream species,
HRM profiles were collected in 4 different groups. The total number of haplotypes h= 26 was
determined in 53 individuals belonging to the Common Dentex species and the total average
haplotype diversity Hd= 0.7632. It was determined that 22 of the total haplotypes were found in
only one animal in the individuals obtained from the stations and constituting the study. The total
number of haplotypes in 58 individuals belonging to the Sharpsnout Seabream species was
determined as h= 45 and the total average haplotype diversity was determined to be Hd= 0,9816.
Looking at the nucleotide diversity (m) data in the Common Dentex population, the average
nucleotide diversity was determined as 0.004423. The highest value was observed in "Karaburun
culture" with 7= 0.00967 (+0.00122) and the lowest value was observed in "Karaburun natural"
population with 7=0.00140 (+0.00074). Looking at the nucleotide diversity () data in Sharpsnout
Seabream population, the average nucleotide diversity was determined as 0.0103. The highest
value was observed in "Cesme natural" with 7= 0,01935 and the lowest value was observed in
"Kusadas1 natural" population with 7= 0.00771. The total number of nucleotides analyzed in the
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Common Dentex species is 477 bc. The nucleotide distribution was as follows: T: 30.7%; C:
28.6%; A: 23.9%; G: 16.8%. The overall bias for transposition/transversion for the Common
Dentex samples was calculated as R= 0.70. The total number of nucleotides analyzed in Sharpsnout
Seabream species is 465 bc. The nucleotide distribution was as follows: T: 31.6%; C: 27.3%; A:
25.0%; G: 16.1%. The total bias for transposition/transversion was calculated as R= 1.419 for the
Sharpsnout Seabream samples. It is seen that the values are within acceptable limits. The closest
genetic distance between "Karaburun culture" and "Gilliik natural" among the stations belonging
to the Common Dentex species was determined as 0.00080. The closest genetic distance between
"Karaburun natural" and "Gtilliik natural" and "Bodrum natural" stations of Sharpsnhout Seabream
species was 0.000106, 0.00060 respectively. This situation is an indication that the populations in
the stations may be due to the high similarity rate. The neighbor joining tree containing the results
of DNA sequencing with 53 individuals belonging to the flycatcher species and the sequence of the
sea bass species (JQ623929.2) taken from the universal gene pool for control purposes consisted of
7 groups. The neighbor joining tree containing the DNA sequencing results of 58 individuals
belonging to the Sharpsnhout Seabream species and the sequence (KP975556.1) of the sea bass
species taken from the universal gene pool for control purposes consisted of 4 groups. In Tajima's
D-value and Fu's Fs tests, the values of all populations were found to be negative and the total
values were found to be negative and therefore mostly statistically insignificant in the data of the
Common Dentex species and Sharpsnout Seabream species. According to the modeling between
cultivated and natural specimens of the flycatcher species, the genetic interaction time was
estimated as t = 2.1584 years. According to the modeling between cultivated and natural specimens
of Sharpsnout Seabream species, the genetic interaction time was estimated as t = 5.1367 years. As
a result, it was determined that there was a genetic interaction between the culture and natural
stations in the Common Dentex and Sharpsnout Seabream samples examined, albeit at different
levels. Geographical conditions are thought to be a factor for the study area not having challenging
conditions for the migration of populations. With the modeling done under certain assumptions, it
is predicted that the genetic diversity between cultured and natural fishes will be very low within
40 years for Common Dentex and Sharpsnout Seabream species. In order to preserve the genetic
diversity in the natural environment, the broodstock that make up the gene pools in the hatcheries,
which are the heart of the production facilities, should be renewed in certain periods and
broodstock selections from different populations should be made within the framework of a
program. In addition, it is recommended that innovative technologies such as artificial intelligence,
sensors and the internet of things should be used in an integrated manner within the production
ecosystem in order to minimize the escape from cages. In order to achieve these, there is a need to
establish an aquaculture policy that prioritizes the protection of natural stocks. On a specific scale,
a species and/or region-specific ERP (Enterprise Resource Planning) model can be created.
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TESEKKUR

Bu calisma, TUBITAK 1130367 numarali “Ege Denizi'ndeki Cipura (Sparus aurata), Levrek
(Dicentrarchus labrax L.), Sinarit (Dentex dentex) ve Sivriburun Karagéz (Diplodus puntazzo)
Baliklarmin Dogal ve Kiiltiir Popiilasyonlar1 Arasindaki Genetik Etkilesim ve Varyasyonlarin
Molekiiler Markirlar ile Belirlenmesi ve Yapay Sinir Ag Ile Gelecekteki Durum Tahmini” adl
proje kapsaminda yapilmistir. Bu siiregte ilgisini ve destegini {izerimden esirgemeyen, verdigi
degerli 6nerileri ile tez siireci boyunca yol gosteren saygideger hocam ve tez danigmanim sayin
Prof. Dr. Mehmet Fatih CAN’a; doktora lisansiistii egitimim siiresince desteklerini
esirgemeyen Prof. Dr. Mevliit AKTAS’a ve Prof. Dr. Yavuz MAZLUM’a; makale siirecinde
ve tez hazirlama asamalarinda destek veren Prof. Dr. Mustafa ERAYMAN’a; TUBITAK
projesinde her tiirlii destegi ve calismay1 yapan degerli 6gretim iiyelerine tesekkiirlerimi bir

borg bilirim.

Her zaman yanimda olan, tezime basladigim ilk giinden itibaren sonsuz sabir ve destegini

esirgemeyen kiymetli esim Ogretmen Fazilet KAYACI’ ya ve degerli aileme tesekkiir ederim.

Artik yanimda olmasalar da beni en iyi sekilde yetistirip biiyiiten, her zaman iyi bir birey ve
basarili bir insan olmam icin emek etmis, Annem Ayse KAYACI’y1 ve Babam Mesut

KAYACT’y1 rahmet ve minnet ile anarak, tesekkiir ederim.
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SIMGELER ve KISALTMALAR DIZiNi

Bu c¢alismada kullanilmis simgeler ve kisaltmalar, aciklamalar1 ile birlikte asagida
sunulmustur.
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1. GIRIS

Diinya niifusun da ki artis ve kiiresel 1sinmamanin etkileri ile birlikte insan beslenmesinde
hayvansal protein ihtiyacinin karsilanabilmesi i¢in balik iiretimi her gecen giin daha da
onem kazanmaktadir. Avcilik yolu ile dogal stoklardan temin edilebilecek su iirtinleri
iretimi siirli oldugundan ve bir kisim stok halihazirda asir1 somiiriildiigiinden,
yetistiricilik yoluyla su iriinleri iiretiminin artirilmast bu anlamda tek yol olarak
gozikkmektedir. Nitekim diinya su tiriinleri yetistiriciligindeki toplam tiretim iki kat artarak,
2000 yilinda 32,4 milyon tondan 2019 yilinda 177,8 milyon tona ulastig1 goriilmektedir
(Sekil 1.1).

Diinya da goriilen su iriinleri yetistiriciligindeki trend iilkemiz i¢inde gegerlidir. Nitekim
2010 yilinda yetistiricilik yoluyla tiretim yillik toplam 158 bin ton, 2022 yilinda ise 514 bin
ton olarak gerceklesmistir (Tiirkiye Istatistik Kurumu [TUIK], 2022), (Sekil 1.2). Ulkemiz
de su iriinleri yetistiricilik sektorii hizli gelismekte olan bir endiistri haline gelmis, 2022
yil itibari ile 1 milyar dolarin {izerinde bir ihracat degerine ulasmistir (Tiirkiye Istatistik
Kurumu [TUIK], 2022). Ozellikle iilkemizin Akdeniz ve Ege Deniz kiyilarinda énemli
Olciide ¢ipura ve levrek, yetistiriciliginin yapildig1 goriilmektedir. Talepteki bu artis, ticari
degere sahip alternatif tlirlerin yetistiricilige alinmasina sebep olmustur. Bunun bir sonucu
olarak, sinarit (Dentex dentex) ve Sivriburun karagoz (Diplodus puntazzo) tiirleri kiiltiire
edilmeye baslanmis ve ticari olarak piyasaya sunulmustur. Tiirkiye’de kiiltiir ortaminda
sinarit Uiretimi 132 ton ve sivri burun karagdz tiretimi 59 tondur. En son liretim verilerine
sinarit diretimi i¢in 2019 yilinda 27 ton, sivri burun karag6z balig tiretimi i¢in 2016 yilinda
2 ton olarak bildirilmistir. 2021 yilina ait istatistiklere gore avlama yoluyla elde edilen
sinarit miktar1 ise 68,4 ton ve sivri burun karagéz 0,5 ton olarak gerceklesmistir (Tiirkiye

Istatistik Kurumu [TUIK], 2022).

Su iirlinler1 yetistiriciligi faaliyetlerindeki alansal ve zamansal Olgekteki hizli artig
beraberinde bu faaliyetlerin siirdiiriilebilirligi ve ekosistem {izerindeki etkilerinin de
degerlendirilme ve sorgulanmasini beraberin de getirmektedir (Abdulselam ve Kizak,
2019). Ozellikle, sektdriin cevreye ve ekosisteme vermis oldugu fiziksel ve kimyasal
zararlara ek olarak biyolojik ve genetik etkiler son yillarda ayr1 bir 6nem kazanmuistir.
Gelisen ve bliyiiyen su iirlinleri yetistiriciligi sektorii, teknolojinin vermis oldugu kolaylik

ve teknikler ile yeni metotlar kullanilmasina ragmen ciftliklerden ve iiretim alanlarindan



dogaya kagislarin 6niine tam olarak gec¢ilememistir. Bu durum beraberinde kacan baliklarin
dogal tiirdesleri ile genetik etkilesimde olup olmadiklari, etkilesim var ise bunun hangi
oranda oldugu sorularini beraberinde getirmistir. Genetik etkilesimin en olumsuz sonucu
dogal ortamda bulunan balik stoklarindaki genetik ¢esitliligin azalmasi riskidir (Bradbury
ve digerleri, 2020 )

Diinya Su Uriinleri Uretimi
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Sekil 1.1 Diinya su tirtinleri iiretimi verileri (FAO, 2019).
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Sekil 1.2 Tiirkiye Su Uriinleri Uretimi Miktar1 (TUIK 2022).



Mitokondriyal DNA (mtDNA) molekiiler filogenetik ¢alismalarda mevcut farkli gruplar,
popiilasyonlar, tiirler ve hatta bireyler arasindaki yliksek seviyedeki evrimsel iliskileri
ortaya ¢ikarmada, tiirlerin disi ebeveynlerinin atasal iliskilerinin gegmis hakkinda genomik
diizeyde bilgi verici olmasindan dolayi, balik popiilasyonlarinin genetik iliskisi ve
etkilesimlerinin ortaya konulmasi bakimindan en ¢ok tercih edilen molekiiler markalama
yontemlerinden birisidir. Korunakli bir yapiya sahip olmasi sebebiyle su iirlinleri
yetistiriciligi alaninda diger tiirlerde oldugu gibi, sparidea familyasinin tiirlerindeki
filogenetik calismalarda popiilasyonlarin soyagag¢larinin ortaya konulmasinda ve genetik
etkilesimin var olup olmadigi, popiilasyonlar arasindaki evrimsel siirecin belirlenmesi

hakkinda bilgi sahibi olunmasi agisindan tercih edilmistir (Fang ve digerleri, 2022).

Bu c¢alismada; sinarit (Dentex dentex) ve sivriburun karagéz (Diplodus puntazzo)
tirlerinin, Ege denizinde yetistiricilik yoluyla {iretim yapilan isletmelerden yapilan
ornekler ile dogal vahsi tiirdesleri arasinda, dogaya kagan baliklardan kaynaklanan genetik
etkilesimin olup olmadig1 molekiiler incelemede mitokondriyal DNA’larindan filogenetik
yaklagimda anlamsal 6neme sahip olan Sitokrom Oksidaz I (COI) bolgesi hedef alinmus,
bu bélgeye uygun primerler tasarlanip, polimeraz zincir reaksiyonu (Polymerase Chain
Reaction; PCR) ile istenilen bolge ¢ogaltilmis, incelenen tiirlerin tiir igi farkliliklar1 ve
benzerlikleri ortaya konulmasma yonelik DNA dizi analizi yapilmistir. Siirdiiriilebilir bir
balik iiretimi i¢in ekosistem temelli yaklagimlarin belirlenmesinde genetik etkilesimin rolii

filogenetik agidan incelenmistir.

Mitokondrinin Yapusi

Mitokondri; hiicrede tek ve biiyiikk olarak bulunabilmekle beraber hiicre igerisindeki
dagilimlar1 ve miktarlar1 farkli olabilmektedir. Hiicrenin enerji ihtiyacina gore sayisi
farklilik gosterir, ornek olarak karaciger hiicresi 2500 civarina mitokondri igerebilir.
Bununla birlikte memeli hayvanlarin alyuvarlarinda, mavi-yesil alglerde ve prokaryot
hiicrelerde bulunmazlar. Resim 1.3’te gosterilen Mitokondrinin yapisinin biiyiik boliimii
protein ihtiva etmektedir. Ancak az miktarda lipit, DNA ve RNA bulunur. Kendine 6zgii
DNA ve RNA bulundurmasi, bakterilere benzer sekilde enine ve boyuna ¢ogalabilme
yetenegine sahiptir. MtDNA bogumlanarak ikiye boliinen mitokondriye dagilarak ¢ogalma

tamamlanmaktadir (Tanya ve Kumar; 2010).
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Sekil 1.3. Bir yarasa mitokondrisinin elektron mikroskobu altinda goériiniimii (solda)
Mitokondrinin {i¢ boyutlu yapisi (sagda) (Goldstein, Moerman ve Porter, 1984).

Mitokondriyal Genom

Mitokondri, kendine ait genomu yani mitokondriyal matriste igerisinde bulunan
mitokondriyal DNA'yt (mtDNA) igerir. MtDNA hiicre DNA’sindan bagimsiz olarak
cogalabilme 6zelligine sahiptir. Boylelikle hiicrenin enerji ihtiyacina gore replikasyona
ugrayarak hiicre i¢indeki sayisini arttirabilir. Her bir hiicre genellikle mtDNA'nin birkag

benzer kopyasini icerir (Baltimore, Berk, Darnell, Lodish, Matsudaira ve,Zipursky 2003).

MtDNA, nispeten kiiciik, bol miktarda ve kolaylikla izole edilmis DNA molekiilii
oldugundan, erken genom siralama projelerinin favori hedefidir ve ¢ok sayida tiirden
MtDNA niikleotid dizisi belirlenmistir. Hayvanlarda mitokondrial genom 16-18 kb iken,
memeli mitokondriyal genomu yaklasik 16,6 kb'lik kapali dairesel, ¢ift sarmalli bir DNA
molekiiliidiir. MtDna, guanince zengin olup, polipeptit kodlamakla sorumlu 12 adet gen,
transfer RNA (tRNA) kodlamaktan sorumlu 14 adet gen ile birlikte ribosomal RNA
(rRNA) kodlayan iki geni agir (H) zincir kolunda kodlanmustir. Hafif zincir (L) kolunda 8
adet tRNA ve bir tek polipeptidi kodlanmistir. Tiim 13 protein {riinleri oksidatif
fosforilasyon sisteminin enzim komplekslerinin bilesenleridir (Anderson ve digerleri,

1981; Chomyn ve digerleri, 1985).



MtDNA’da “Yer Degisim Halkas1” olarak bilinen H zincirin ufak bir bélgesinin tekrariyla
meydana gelmis olup tgiincli kisa bir zincir seklindeki “D-loop” olarak adlandirilan
kodlamaya katilmayan bolge bulunmaktadir. D-loop alaninda bulunan hafif ve agir zincir
kopyalama igin promotorlart ve agir zincir ¢ogaltma menseini (Oy) ihtiva etmektedir.
MtDNA iki yonlii ¢gogalmaya, hafif zincirinden ¢ogalabilen RNA primeri kullanarak OH
kokiinde 5°-3° ucu istikametinde baglar. Yart korunum oldugu ve es zamansiz olarak

bitirilebilecegi bildirilmistir (Clayton, 1982).

Niikleer DNA’nin evrim siireci mtDNA’ya oranla 10-20 kat daha azdir. Bunun sebebi
niikleer DNA, mtDNA’ya oranla oksijen radikallerine daha az maruz kalmasi, onarim ve
muhafaza mekanizmalarin varhigidir. Hiicre igerisinde niikleer DNA’dan sadece bir tane
bulunurken, mtDNA birden fazla g¢esitte bulunabilir. Bu durum ‘“heteroplazmi” olarak
adlandirilir. ATP-sentaz, Sitokrom b, Sitokrom C Oksidaz, Sitokrom C rediiktaz, rRNA ve
T-RNA, Mitokondriyal DNA’nin kodlamakla sorumlu oldugu en 6nemli genlerdir. Bu
genlerin kodlanmasinda meydana gelecek fonksiyon bozukluklary; iire dongiisiinden
oksidasyona, krebs dongiisiinden oksidatif fosforilasyona kadar yiizlerce protein sentezini
olumsuz etkileyecektir (Saara, 2000). Silurus glanis mitokondriyal genomu Sekil 1.4’ te

verilmistir.

L. glfanis mitochondrial genome

16526 bp

Sekil 1.4. Silurus glanis mitokondriyal genomu



Dollenme esnasinda yumurta tarafindan spermdeki mtDNA yumurta igerisine alinmaz,
boylelikle yumurtada bulunan mitokondriyal DNA, embriyonik dénemde sadece disi
bireyden aktarilan genetik materyal olarak bulunur. Bu olay “homoplazmi” olarak
bilinmektedir. MtDNA‘nin yeni nesillere aktarilmasi sadece disi birey kokenlidir
(Schwartz ve Vissing, 2002). Bakterilerde oldugu gibi mtDNA kopyalamasini
tamamlayarak, esit DNA bulunacak bigimde ortadan ikiye boliiniir (Lewin, 2004).

Distaki halka Agir (H) zincir halkasi tarafindan kodlanirken, icerideki daire hafif (L) zincir
halkas1 tarafindan kodlanir. Oklar, mtDNA amplifikasyonu i¢in kullanilan primerleri
temsil eder (Drosopoulou, Kappas, Pantzartzi ve Scouras, Vittas, 2011).

Filogenetik 'te Mitokondriyal DNA 'nin Yeri

Mitokondriyal DNA’da bulunan dizilerin %93-%94’ii kodlanmaya uygundur. Genler
intron ihtiva etmezler. Genlerin bir kismu {ist {iste siralanmistir, bir kismu ise bir ya da iki
bazlik kodlamaya izin verilmeyen bélgelerle birbirinden ayrilir veya bosluk vermeden
devam eder. Mitokondriyal DNA’s1 hiicrenin niikleusunda ki DNA’dan farkli kendini
cogaltma mekanizmasinda sahip oldugundan, ¢ogaltmadaki hata miktar1 da birbirlerinden
farklidir. Niikleusta da bulunan DNA’nin mutasyona ugrama orant mtDNA’ya gére ¢ok
daha fazladir. Bu durum popiilasyonlar arasinda genetik mesafenin belirlenmesinde ve
filogenetik agaglarin olusturulmasinda mtDNA’nin 12srRNA, 16srRNA, Sitokrom-b, COI,
COIl ve D-loob bolgeleri kullanilmaktadir. Rekombinasyon géstermez, bununla birlikte
hiicre igerisinde ¢ok fazla sayida kopyasi bulunur ve haploit 6zellik gosterir. MtDNA elde
etmis oldugu bu avantajla, genetik caligmalarda bireyin filogenisini ortaya konulmasi
acisindan onemlidir. Mitokondriyal DNA molekiiler filogenetik ¢calismalarda mevcut farkl
gruplar, popiilasyonlar, tiirler ve hatta bireyler arasindaki yiiksek seviyedeki evrimsel
iligkileri ortaya c¢ikarmada kullanilabilir oldugu yapilan c¢alismalarla kanitlanmistir.
Mitokondriyal DNA, hiicrede bulunan DNA'nin %0,5 'e yakini ihtiva etmektedir ve DNA
molekiilii ise ¢ift zincirli, dairesel ve klonal olarak kendi genetik materyalinin aynisim
tasiyan bagka hiicreler iiretebilen (anneden gelen) mirastir. MtDNA’ya eklemler/silmeler
nadir olmamasina ragmen ¢ogu degismeler nokta mutasyonlar seklindedir (Avise, 2012).
MtDNA genomu DNA ya oranla nispeten kiigiiktiir (baliklarda yaklasik olarak 16,500 baz
cifti), sinonim alanlardaki niikleotidlerin yiiksek yer degisikligi oranma sahiptir.
Perciformes familyasmna ait baliklarda, mitokondriyal DNA'nin L-zinciri (light-hafif

zincir) sitozin ve timinden zengin olmasindan, H-zinciri (agir zincir) ise guanin ve



adenozinden zengin olusundan kaynaklanmaktadir. Mitokondriyal DNA'da 13" protein
kodu, 22'si tRNA geni ve 2'si rRNA kodlayan gen olmak iizere toplam 37 gen
bulunmaktadir. Mitokondriyal genom iginde, farkli bolgeler farkli oranlarda evrimlestigini
bildirilmiglerdir. MtDNA genomlarini kullanarak benzer agaclari elde ederek tekli mtDNA
genlerinin kullanilabilir oldugunu agiklamis; genom filogenlerinin tamaminin ortaya
konmasinin “gercek” filogenin en iyi 6l¢iim oldugunu varsaymaktadir. Cekirdek DNA her
hiicrede 1 adet bulunmasina ragmen, MtDNA her hiicrede 1000-10,000 kopya halinde
mevcut olabilir. Bununla birlikte iki koruyucu membran zara sahip olan mitokondri,
cevresel etkilere niikleer DNA’ya oranla ¢ok daha dayanikli olmasini bu iki 6zelligine
bor¢ludur. Filogenetik alanda niikleer DNA’nin elde edilemedigi, inceleme konusunda
biyolojik materyalin kisitli oldugu ve degrede olan ¢ok uzun zaman beklemis 6rneklerde
bile kullanish kilmaktadir. Diger tekniklerle DNA dizi analizi arasindaki farklilara
bakildiginda, DNA dizi analizi popiilasyonlar arasindaki farklilagmaya yol agan
mutasyonlarin daha net bigcimde ortaya koymasi ve popiilasyonlarin birbirinden uzaklastigi
zaman araliginin hesaplamada mutasyonun olusum hizindan faydalanmaktadir (Freeland,

2005; Meyer, 2004; Avise, 2012).

Filogenetik Temel Kavramlar ve Yontemler

Realtime PCR

1980°1i yillarin sonlarma dogru polimer zincir reaksiyon (PCR veya PZR) tekniginin
gelisimiyle, 1990’1 yillarin basinda PCR f{irlinlerini sicaklik dongitileri saglayan 1sil
dongiiler (thermocycler) cihaz ve hassas 6l¢iim yapan cihazlarin entegre edilip gergek
zamanl tarayan bir sistem gelistirmeyi basarmiglardir. Ger¢ek zamanli PCR sistemi
etidyum bromiir, UV 1s181yla beraber kutucuklara yerlestirilen her bir 6rnegi aydinlanmaya
yarayan termal dongii adaptorii ve olusan floresan 1simanin verilerini toplayacak bir
kamera ve verileri analiz edecek bir bilgisayar sisteminden olustugunu bildirmislerdir
(Higuchi, Dollinger, Walsh, Griffith, 1992). Realtime pcr teknolojisinde reaksiyon
baglangicinda Realtime PCR sisteminde kullanilan problar diziye 0&zgii olarak
tasarlanmistir. Ancak kullanilan 1s1ma yapan boyalar ise diziye 0zgl olarak
tasarlanmamiglardir. Isima yapan floresan parlama 6zellikli bu boyalar ile nitel ve nicel

analizler uygulanabilmektedir (Wittwer ve digerleri, 1997).



Bahse konu boyalarin en ¢ok kullanilan basit ve diisiik maliyetli sistem, DNA’ ’nin ¢ift
sarmal1 arasina giren boya teknolojisidir. Bu boya tiirleri herhangi bir oligoniikleotid
eklenmesine gerek kalmadan DNA {izerine kolaylikla tutunabilir. PCR kosullarina dikkat
edilerek en uygun hale getirilmesi gerekir, ¢iinkli ¢cok 6zel ve ¢ok 6zel olmayan 6rnekler
iyi ayristirtlmasi erime egrisi analizinin verimliligi agisindan 6nem arz etmektedir (Klein
2002). Bunun digsinda kalan 3 sistemde ise, hibridizasyon gubuklar1 (Wittwer ve dig.,
1997), molekiiler isaret¢i (Tyagi ve Kramer, 1996) ve hidroliz ¢ubuklar1 (Gibson, Heid,
Williams, 1996) yontemler reseptorler tarafindan algilanabilir seviyede 1s1ima yapmak igin
oligoniikleotid ayrilmasi esasina dayanmaktadir. Realtime PCR reaksiyon kullanilan

donanimi, yazilimi ve isleyis semast Sekil 1.5’te gosterilmektedir.
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Sekil 1.5. Realtime PCR reaksiyon kullanilan donanimi, yazilimi ve isleyis semast

SYBR Green

Sybr Green ¢ift zincirli DNA’ya tutunduklarinda floresan 1sima yapan sybr green boya
kullanilmasiyla, amplifikasyonla orantili DNA artis1, ortama salinan floresan isimanin
miktar ile Olc¢lilmektedir. Reaksiyon kurulum asamasinda tiip igerisine primerler, yapisi
bozulmus DNA ve cyber green boya ayr1 ayri bulundugu i¢in 1s1ma sifira yakindir. Hedef

molekiile primerin tutunmasi ile birlikte az miktarda cyber green boya c¢ift sarmal’a



baglanmasiyla az miktarda 1sima kaydedilir. Cift sarmal DNA sentezinin baslayip
uzamasini takip eden siirecte baglanan boya miktarindaki artisla beraber floresan 1s1ma
miktarinda belirgin bir artisa sebep olacaktir (Gibson, Heid, Williams, 1996). Realtime

PCR reaksiyon kullanilan SYBR Green boyama ve 1simast Sekil 1.6’da gosterilmektedir.
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Sekil 1.6. Realtime PCR reaksiyon kullanilan SYBR Green boyama ve 1simasi.

Erime Egrisi Analizi

Boyalar veya problar, primerler ile beraber annaeling safhasinda tekli DNA ‘ya tutunurlar.
Siral1 halde tutunan boylar/proplar enerji aktarimi gergeklestirdiginden oOtiirli 151ma
miktarinda artis meydana gelir. Erime sicaklig1 egrisi analizi sonuglart PCR dongiilerinin
bitiminin hemen akabinde ortaya ¢ikar. Erime egrisi sicakligi analizi; PCR dongiileri
tamamlanmasiyla, sicaklik 0,2°C aralikla yiikseltili, DNA dizilerindeki bagli olan
boyalarin/problarin  kopmalar1 hibridizasyon problarimin erime sicakliklarina (Tm)
ulagsmasiyla gergeklesir. Arda arda siralinmis olan boya/problarin koparak ayrilmasiyla
birlikte enerji akis1 ortadan kalktig1 i¢in 1s1ma miktar1 azalir. DNA dizisinde bulunan hasar
veya mutasyon erime sicakliginin diisiik olmasma neden olacaktir. Herhangi bir hasar
veya mutasyon bulunmayan DNA’ larda ayrilma daha zor olacagindan erime sicakligi daha
yiiksektir. Tm derecesi; baz ¢iftini olusturan niikleotidin yerine, komsu mutasyonlarin

etkisiyle degisiklik gosterir (Klein, 2002).

HRM analizi

DNA c¢ogalmasinin es zamanl izlenebildigi ger¢ek zamanli PCR (qPCR) ile Yiiksek

Coziiniirlikte Erime (HRM) boyalarinin kombine edilmesi ile birlikte, dizi analizi kadar
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hassas sonuglar verebilen HRM analizi ortaya. PCR sonrast 5-10 dk’lik bir siirecte
tamamlanabilen HRM analizi ile, farkli DNA dizilimlerinin farkli HRM profilleri vermesi
temeline dayanarak, analiz edilen yiizlerce dizi ¢ok kisa bir siirede, hassas bir sekilde ayirt
edilebilmekte ve gruplandirilabilmektedir. HRM analizi viral ve mikrobiyal cesitlilik
caligmalarinda kullanilmaya baslanmasina ragmen, bu teknoloji halen dkaryotik ¢esitlilik
calismalarina aktarilamamistir (Jin ve digerleri, 2012; Woksepp ve digerleri, 2011; Anuj ve
digerleri, 2011). HRM (Yiiksek Coziiniirliiklii Erime) analiz semas1 6rnegi Sekil 1.7 ‘da

gosterilmistir.
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Sekil 1.7. HRM (Yiiksek Coziiniirliiklii Erime) analiz semasi

"HRM" teknolojilerinde kullanilan niikleotidlere baglanma ve floresan 6zelliklerine gore
degisiklik gosteren cok sayida inter katlayict boyalar kullanildigr bildirilmistir. HRM
analizinde yaygin olarak kullanilan LC Green, SYTO® Dye, EvaGreen® ve Chromofy ™
dir. PCR isleminden sonra, amplikon 60 ° C'den 95 ° C'ye yavasga 1sitilir. Bu kademeli
1sitma sirasinda, ¢ift sarmalli DNA ayrilmaya baglar ve artan bir egilimle floresan yayilimi
baslar. Hedef DNA spesifik bir erime 1sisina vardiginda zinciri olusturan hidrojen baglari
tamamen koparak ayrildigi, bu sirada fikse olan floresan boya 1simasi tepe noktasina
vardigint bildirilmistir. HRM egrisi, lretilecek olan iki farkli egri vasitasiyla alleller
arasindaki tek niikleotid farklarmi tespit edebilecegine deginilmistir. Tekli niikleotid
mutasyonlar1 ve siralama farkliliklarini, DNA haritalama, tiir tanimlama, zigosite testi,

DNA parmak izi alma, GC igerigi ile metilasyon analizi ve ayirt edici dizi uzunlugu ve



11

iplik tamamlayiciligini tespiti i¢in kullanilacagi vurgulanmistir (Monis, Giglio ve Saint.,
2005; Wittwer, Reed, Gundry, Vandersteen ve Pryor 2003).

DNA dizi analizi

DNA’nin dizi analizi; DNA molekiiliindeki niikleotid bazlarmin (timin, guanin, adenin,
sitozin) diziliminin saptanmasina olanak saglayan yontemdir.1960°11 yillarin ilk yarisinda
75-80 niikleotitlik tRNA baslayan dizi analizi ¢alismalari 2D kromotografi temeline
dayanan ¢ok karmasik ve zahmetli bir yonetmelerden olusmaktadir. 1970’lerin ortasinda
zincir sonlandirma methodu yeni bir donemin baglangici olmus ve giiniimiizde kolay ve
glivenilir olmasiyla da en ¢ok kullanilan yontem olarak karsimiza ¢ikmaktadir (Sanger ve

digerleri, 1981).

Sanger Metodu (Zincir Sonlandirma Yontemi)

Fred Sanger ve digerleri (1981), tarafindan bulunup gelistirilen shotgun teknigi ile en sik
kullanilan DNA dizi analizi yonetimi Zincir Sonlandirma (Sanger Yontemi) yontemidir.
Enzimatik DNA (dideoksi enzimatik) sentezine dayanan ve shotgun dizileme metoduyla
uzun DNA parcalarinin dizilenmesine olanak saglayarak DNA parg¢alarinin dizilemek i¢in
kullanilir. Kapiller elektroforez cihazlari igerisinde bulunan 1sima algilayict detektorler
floresan isaretli ddNTP’ler farkli renkte 151ma yaparak her bazi gorsel hale getirerek hassas
bir bigimde dizileme islemini tamamlayabilmektedir (Hartl ve Jones, 1998; Klug ve
Cummings, 2002; Reece, 2004).

Yeni dideoksi yonteminde kapiller elektroforez cihazlart kullanilmaktadir. Dideoksi
yontemleri ile yapilan dizi analizleri bazlara ait floresan 1simalar sensorler tarafindan
alglanir ve bazlara ait pikler kromotogtamlar sekilinde gorsellestirilir ve “AB, ABI, SCF
veya AB1” dosya formatinda kaydedilir. Bilgisayar yazilimlarindan faydalanilarak
kromotogramlar tiir i¢i ve popiilasyonlar arasindaki genetik etkilesim ve farklilarin ortaya
konulmasinda istatistiki bilgi verir. Boylelikle filogenetik analizlerde kullanilabilen veriler

elde edilmis olur (Reece, 2004). Ancak belirli bir sira ile yontem uygulanmaktadir;
I.  Hedef DNA dizilerinin hizalanmali

Il.  Mutasyonlar (Niikleotid yer degisimleri) belirlenmeli ve yer degisimle ilgili

veriler hesaplanmali



12

1. Orneklere ait filogenetik agaclarin ¢izilmesi
IV.  Elde edilen filogenetik agaglarin gesitli veriler agisindan yorumlanmasi

V. Istatistik yontemlerden faydalanilarak DNA dizi analizinde elde edilen veriler

yorumlanmasi

Filogenetik 'te kullanilan istatistik uygulamalar:

Niikleotid Cesitliligi (m)

Molekiiler genetik popiilasyonlardaki ait niikleotid degisimlerinin ve sapmalarinin anlaml
olarak yorumlanmasini saglar. Popiilasyon genetiginde, niikleotid orani olarak da bilinen
farkliliklar1 gésteren metot bunlardan birisidir. Bir digeri ise popiilasyonlarin ¢esitliliginin

niikleotid seviyesinde gosterilmesidir.

Degisken 6zellik gosteren niikleotid bdlgelerinin tespit edilerek niikleotid degiskenler
kolaylikla saptanir. Hedef DNA dizisi, belirleyici bolgelerin tiim niikleotid sayisina
oraninin hesaplanmasiyla elde edilir. Asagidaki denklemde popiilasyona ait farkliliklar:

iceren niikleotid alanlarin orani sunulmustur (Nei ve Kumar, 2000):
ps=S.N* (1.1)

“Es. 1.1” de, ps: Niikleotid farklilik, N: hedef DNA’daki toplam niikleotid sayisi, S: Ayirt

edici alan1 temsil etmektedir.

Popiilasyonlar arasindaki evrimsel silirecin tanimlanmasi ve popiilasyon i¢i ¢esitliligi
gorebilmek i¢in sekans ciftleri arasindaki niikleotid varyasyonlarin orani tanimlanmasi ve
varyasyonlarin sekans frekanslariyla orantilanmasidir. Iki DNA arasindaki ortalama

niikleotid sayisi secilerek hesaplanmis, & simgesiyle gosterilmistir (Nei ve Kumar, 2000):

(1.2)
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“Es.1.2” de, n toplam Ornek sayisi, xi ve xj degerleri i olup, n belirli bir DNA bdlgesi igin
birbirinden farklidir ve j dizilerin frekanslarin1 “Es.1.2” de temsil edilmistir. Ayrica, 7 ij, i.

ve j. sekanslar arasindaki her bir niikleotit bolgesi icin niikleotit farkliliklarinin sayisidir.

Haplotip Cesitliligi (H)

Haplotip, DNA zinciri iizerinde ard arda veya birbirine yakin bulunan, birbirlerinden

ayrilmasi zor olan, daima bir arda bulunan ve gamete birlikte gecen baz degisimi

serilerinin adidir (Nei ve Tajima, 1981; Hedrick, 2009)

Disi bireyden gelen ve kalitimsal materyal olan mitokondriyal dna’dan, niikleotidlerin
cesitlilikleri ve farkliliklar1 aralarindaki farklilardan yola ¢ikilarak, popiilasyonlara ait
filogenetik ve cografyasinin aydinlatilmasina yonelik yeterli bilgi elde edilir (Nei ve
Kumar, 2000; Jobling, Hurles ve Tyler-Smith, 2004 ).

h=(1- 3'xi’ ).n.(n-1)"" (1.3)

“Es. 1.3” te, bir haplotipin frekans xi degeri gen kopya sayis1 n ile ifade edilir ve mtDNA
icin 1 olarak kabul edilir)

Filogenetik soyagaclarinda ayni kiime icerisinde bulunan ve ortak soydan gelen haplotipler
haplogrup olarak tanimlanir. Haplogruplar farkli harf ya da sayi-harf karigimindan elde
edilen belirtegler kullanilir.  Bir tiire 0zgli genetik varyasyonlar haplogrup siklig
(frekansi) ile ifade edilir. Haplogrup sikligi, belirli bir popiilasyondaki belirli haplogrubunu
bulunduran birey miktarmin, ayni popiilasyon igerisinde bulunan tiim birey miktarina
oranidir. Bu nedenle haplogrup sikliginin tanimlanmasi filogenetik agaclarin

anlasilmasinda 6nem arz eder.

Genetik Mesafe Olciimiinde Nei Methodu

Nei tarafindan 1972 yilinda “standart genetik mesafe” formiilii olarak da bilinen bu
yontem; yeni allellerin olusmasina sebep olarak mutasyonlarin zamanla dogru orantili
olarak artmasidir. Bununla birlikte notralite (birbirinden uzaklastiric1 seciciligin var
olmamasi) ve genetik siiriklenmeninde etkisi vardir (Jobling ve dig., 2004; Freeland, 2005;
Hedrick, 2009). Asagidaki formiil ile hesaplanabilmektedir;



14

prad) (PiX‘Piy)

\/(2{21 P2 )(E™, p2y)

In= (1.4)

“Es. 1.4” te, X ve y popiilasyonlarinda i. allelin frekansini ifade etmek i¢in Pix ve Piy
degerleri kullanilmistir. 1 degeri O ile 1 arasinda bir deger alabilir. I degeri 0 ise
popiilasyonlar arasinda paylasilan alel bulunmadigi, 1'e esitse popiilasyon ayni allele sahip

oldugu seklinde yorumlanmaistir.

Irklar arasi Genetik Mesafe Olciimii (Fiksasyon Indeksi: F istatistigi))

Popiilasyonlar ve alt popiilasyonlarda meydana gelen segicilik, siiriiklenme ve popiilasyonu
olusturan bireylerin orjinleriyle 1ilgili verilerin anlamsal bir biitiinliik icerisinde
yorumlanmasi bazen zor olabilmektedir. Fiksasyon analizi olarak ta bilinen Wright
tarafindan Onerilen ve genetik c¢aligmalarda ¢ok kullanilan istatistik analiz metodudur.
Prensipte popiilasyon genetigi ¢aligsmalarindan elde edilen Hardy-Weinberg sapmasini ve
alt popiilasyondaki genetik mesafelerin tespitinde genotipik frekanslardan faydalanilir.
Asagida verilmis olan denklemler Fst (alt popiilasyonlardaki genetik farklilik katsayisi)

hesaplanmasinda kullanilmaktadir.

Vo o _,  Hs
i Fee () (1.5)

“Es. 1.5” te gegen p degeri ortalama gen frekansini, V), ise iki popiilasyonun gen frekansi
degisimini ve H ile gosterilen degerler Hs: alt popiilasyonlardaki heterozigotluk, Ht: tiim

popiilasyonlardaki heterozigotlugu géstermektedir ( Jobling ve dig, 2004, Hedrick, 2009).

Filogenetik Agaclar

DNA dizi analizi sonucunda popiilasyon ve tiirlere ait elde edilen verilerin 6zetlenmesi ve
evrimsel sliregte akrabalik derecelerinin gorsel hale getirilmesinde “Filogenetik Agag”
olusturak yapilmaktadir. Diigiim ve dallardan olusan filogenetik agagclar, tiirlere ait birden
cok agact biinyesinde bulundurabilmektedir. Tiirlerin zaman igerisinde degisimler,
filogenetik agacin dallartyla; tiirlerin birbirinden ayrima ugradigi bolgeler ise diigiimlerle
gosterilmektedir (Freeman ve Herron, 2007; Jobling ve dig., 2004). Her bir diigim

taksonomik birim anlamina gelmektedir ve taksonlarin uzakligi ile dallarin uzunluklar



15

arasinda korelasyon bulunmaktadir (Hedrick, 2009). i¢ diigiimler hipotetik taksonlar olarak
bilinen gegmisteki taksonlar1 olusturmaktadir. Filogenetik agaglarin olusturulurken, tiire ait
elde edilen niikleotid dizileri g6z 6niinde bulundurularak, farkl tiirdeki bireye ait niikleotid
dizilimiyle arasindaki genetik mesafenin aga¢ dalindaki konumudur. Birbirine yakin olan
dallar akrabalik derecesinin kuvvetli oldugunu, uzak dallar ise akrabalik derecesinin
azaldigim1 ifade etmektedir. Dikey ya da dairesel baglanti ¢izgileri gorsel olarak
kullanilmast disinda herhangi bir anlami bulunmamaktadir (Freeman ve Herron, 2007).

Dairesel bir filogenetik agacin yapist Sekil 1.8’de sergilenmektedir.

Filogenetik Agac Modelleri

Filogenetik agaclar olusturmada farkli yontemler kullanilmaktadir. Dizi analizleri sonucu
elde edilen veriler mesafe temelli yontemler olarak bilinen UPGMA (unweighted pair
group method algorithm / Aritmetik Ortalama ile Agirliksiz Es Grup Yontemi) ve
Neighbor-Joining (NJ/ Komsuya Katilma) metotlar kullanilmaktadir.

UPGMA agaglar kiimelenme algoritmasi temel alinarak, en ¢ok birbirine benzeyen dizi
ciftleri arasinda aritmetik ortalama kullanilmak suretiyle agirhikli olmayan c¢ift grup
yontemidir. Bu yontemde degiskenlik hiz1 sabittir ve agacin dallar1 boyunca devam ettigi

varsayilir. Varsayim sonucu agacin kokii (ata) de isleme ilave edilir.).

Popiillasyon <4

Popiillasyon 1
Acvm atadan gelen taksonlar )

Popiilsyon 2
P Y —si=— dal

Popiillasyon 3
(talkson)

Sekil 1.8. Dairesel bir filogenetik agacin yapisi
En hizli metotlardan olup ¢ok genis veri setlerini hizli bicimde analiz edebilir. Karakter
analizi yapmamas1 ve benzerlige bagli siralamada kullanilmamasi1 dezavantajlar1 olarak

bilinir (Hedrick, 2009). Neighbour-Joining olarak bilinen yontem aslinda temelinde
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UPGMA metodunun eksikleri diizeltilerek gelistirilmistir. Biyoinformatikte Metotta
yapilan analizlerde taksonlarin her bir ¢ifti arasindaki uzakliga ait bilgilerin algoritmasi
kullanilarak asidan yukariya (aglomeratif) kiimeleme yontemiyle filogenetik agaglar
olusturur. Agaglar olustururken mesafe matrisi diye adlandirilan her bir dala ait
evrimlesme oraninin ¢ok etkili bir tahmin silirecine dayanmaktadir. Bu yontemle
olusturulan agaclarin kokleri bulunmamaktadir. Bunun yerine ortak atasal diiglimler
eklemek suretiyle en uzak ciftler birlestirilmis olur. Taksonomik birimlerdeki artisa bagh
olarak topoloji sayist dogru orantili olarak artis gostermektedir. Rastgele bir Ornek
secilmek suretiyle agaci bu 6rnege gore cizilir. Her 6rnek i¢in yapilan bu islem sonu elde
edilen agaca yiizdesel bir deger atanir. Bu islem bazen 1,000, bazen de 10,000 defa
tekrarlanmak suretiyle istatistiksel ag¢idan en giivenilir agaclar ve bu agaclara ait
diigiimlerle elde edildigi “bootstrap” yontemi kullanilir. Elde edilen agacin skorun yiiksek
olmasi topolojik dogrulugun gercege en yakin degeri ortaya koymasi agisindan 6nem arz
etmektedir (Hedrick, 2009; Wheeler ve Kegecioglu, 2007). UPGMA ve Neighbor Joining
agaclart Sekil 1.09°de gosterilmektedir. Temel filogenetik agac yapist Sekil 1.10°de
sergilenmektedir.

0,70

0,60

0,60

- UPGMA AGACI

s NEIGHBOR JOINING AGACI

Sekil 1.9. Sol agag Neighbour-Joining (koksiiz), sag agag UPGMA (koklii)
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FPopulasyon 1

- Ortak atadan

A gelen bir g1uap
diigiin ]

— Populasyon 2
F o
diigiin

kik Populasvon 3

- o

@al takson

Sekil 1.10. Temel filogenetik agag yapisi

Niikleotid dizilerinden faydalanilarak gorsel anlamli agaclar karakter temelli yontemler
olarak bilinen; Maximum Parsimony, Maximum Likelihood ve Bayesian Inference

metotlar: da kullanilmaktadir.

Maksimum Parsimoni olarak bilinen ve basit yapisi nedeniyle siklikla kullanilan bir
metottur. Ornekler arasindaki farkliliklarin elde edilen dizi verileriyle her tiire ait
mutasyonal (evrimsel) degisimlerin en az sayida ve en az karmasik yapida olusturulan
filogenetik agaglar yardimiyla agiklanmasidir. Sadece bilgi verici bdlgeler bu metotta agac
¢iziminde kullanilir (Freeman ve Herron, 2007). Aga¢ olusturmak icin birgok bilgisayar

uygulamasi bulunmaktadir ancak PHYLIP en ¢ok tercih edilen acgik kaynak yazilimdir.

Her bir tiire ait DNA dizilerine ait veriler iizerinde degiskenlikleri ve evrimsel siirecin
aciklanmasi icin tiim olasiliklarin degerlendirildigi metot maksimum likelihood metottu
olarak bilenmektedir. Bireylere ait tiim olas1 agaglar taranir boylelikle en iyi ve en etkin

yaklasim elde edilir (Freeman ve Herron, 2007).
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2. ONCEKI CALISMALAR

2.1. Sinarit ve Sivriburun Karagéz Yetistiriciligi ve yetistiricilik ortamindan dogal
ortama kagislar ile Tlgili Onceki Cahsmalar

Diinya ve iilkemizde su iirlinleri yetistiriciligi zaman igerisinde artan bir hizda gelisim
gostermistir. Bu gelisim siireci mevcut tiirlerin yansira, yeni tiirlerin kiiltiire alinmasi
iizerinde caligmalar ile karsimiza ¢ikmaktadir. Ticari degere sahip potansiyel tiirler
icerisinde Sparidae tiirlerinden Sinarit (Dentex dentex) Sivriburun karagoz (Diplodus
puntazzo) kiiltiire alinma caligmalar1 yapilmaya baglanmistir (Jug- Dujakovié, Dulcié,
Katavi¢, 1995; Micale, Perdichizzi ve Basciano, 1996).

Franicevic (1989), sivriburun karagoz ile gergeklestirdikleri yetistiricilik ¢alismasinda, bu
tiriin kiiltire ¢ok uyumlu oldugu ve yumurtadan itibaren yetistiriciliginin basarili bir
sekilde yapilabilecegini bildirmistir. Gatland (1995), sivriburun karagoziin ag kafeslerde
yetistiriciligi iizerine yaptig1 ¢alismada sivriburun karagdz yavrularmmi 26 ay boyunca
besleyerek 345 g canli agirlik elde etmistir. Yapilan bu ¢alismada yem doniisiim oranini da

2,7 olarak bildirilmistir.

Bodington (2000) yaptig1 ¢alismada, Pagrus pagrus, Diplodus puntazzo, Dentex dentex ve
Diplodus sargus tiirlerini ele almis ve Sparus aurata kiiltiirii ile karsilastirmali olarak
uygulanabilir olup olmadigim1 arastirmistir. Calismanin sonunda denemeye aldigir yeni
tirlerin yetistiricilik acisindan en az ¢ipura Kkiiltiirii kadar basarili bir sekilde

yapilabilecegini tespit etmistir.

Akdeniz’e kiyisi olan iilkelerde 1990°dan itibaren Avrupa Birligi biinyesinde desteklenen
arastirma projelerinde ¢ipura ve levrek yetistiriciligi yaninda yeni tiir olabilecek 20 tiir
iizerinde arastirmalar yapilmistir. Bu tiirler, biiylime performansi ile ekonomik degeri goz
onilinde bulundurularak hizli biiyiiyen ancak diisiik ekonomik degere sahip tiirler (lambuka
ve sar1 kuyruk) ile yavas biiyliyen ancak ekonomik degeri yiiksek tiirler (sinarit, sivriburun
karagdz, fangri, mercan, vb) olmak {izere iki grupta incelendigi goriilmektedir (Kentouri,

Papandroulakis ve Divanach, 1995).
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Knibb (2000), melezleme veya akrabali yetistiricilik diizeyleri, dogal ortamda ve iiretim
kosullarinda degisiklik gostermektedir. Bu sebeple gelisme ve hayatta kalma
performanslari agisindan dogal ve kiiltiir ¢cipura hatlarinin yetistirme kosullarinin da farkl
olabilecegini belirtmistir. Diizgiin genetik programlart olmadiginda, bdlgesel balik
yetistiriciligi isletmeleri segicilik ¢alismalarini yetersiz diizeydeki damizlik ve sayica az
popiilasyonlar ile yapmaya calistiklarini ve plansiz bir se¢icilik oldugundan yogun akrabali
yetistiriciligin ortaya ¢ikmasina neden olmaktadir. Bu durum ise yabani popiildsyonlardaki
genetik cesitliligi lizerinde baski olusturdugu hatta yok olmasina neden olabilecegi

bildirilmistir.

Bir canlinin genel viicut bi¢imi hem genetiksel hem de o tiiriin dahil oldugu stok durumu
ve cevresel etkilesimiyle olan iliskisiyle baglantilidir. Uretim bigimi, ortam kosullari,
beslenme g¢esitliligi, baligin biiyiime performansi ve morfolojisi su iriinleri yetistiriciligi
yapan isletmelerde ticari agidan biiyiik 6nem tagimaktadir (Firat, Cogun, Yiizeroglu, Gok
ve Kargin, 2006).

Koca, Didinen, Ekici ve Dullug, (2011), siirdiiriilebilir su iriinleri tiretimi {izerine
yaptiklar1 calismada, endiistrilesme ile birlikte ¢evreye olan baskinin hizli bir bigimde
arttigint, sirdiiriilebilir yetistiricilik ile ekosistemi koruyarak, dengeli bir sekilde
kullanmak ve cevrenin kalitesini bozmadan degerlendirilebilecegine deginmislerdir. Bu
amagla ireticilerin ¢evre bilincine sahip lreticiler olmalar1 gerektigi vurgulanmis, su
iiriinleri liretiminde su kaynaklarinin stirdiiriilebilir kullanim1 akilci bir planlama ve uygun

yonetim stratejileri ile basarilabilecegi bildirilmigtir.

Italya’daki ¢ipura yetistiriciliginin cografik kokenin arastirildig bir ¢alismada, italya’da iki
ticari kulugkahaneden alinan anacglari, 4 mikrosatalite kullanarak genetik analizleri
yapilmistir. Analiz edilen anaglarin karisik ve oldukga heterojen bir kékene sahip oldugunu
bildirmislerdir. Baliklarin ¢iftliklerden kagmalar1 veya stok destekleme (baliklandirma)
programlarinin kurulmasinin endise verici oldugundan bahsetmislerdir (De Innocentiis,

Miggiano, Ungaro, Livi, Sola ve Crosetti, 2005).

Baliklarin kiiltiir ortamlarindan kagislarinin, rutin bakimlar esnasinda insan hatalari,
mekanik arizalar, asilama-boylama esnasinda dikkatsizlik ve tedbirsizlik, kotii hava
kosullari, yunuslar-fok ve benzeri sucul yirticilar tarafindan zarar goéren aglar gibi

etkenlerden kaynaklanan kacislarin engellenmesi olduk¢a zor olduguna deginmistir.
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Akdeniz bolgesinde sistematik bir uygulama olmamasina ragmen hem popiilasyonlarin
istikrar1, hem de genetik degiskenlik acisindan lagilinlerin baliklandirma programi
kapsaminda, yeniden stoklandigina rastlanildigi tizerinde durmustur (Rossi ve digerleri,
2009).

Bununla birlikte az 6nemsenen bir hususun da sucul ortamda yetistiricilik faaliyetleriyle
ilgili olarak temel cevresel tehlikelerden birisinin de balik ciftliklerinden kagan balik

topluluklar ile vahsi balik topluluklar1 arasindaki genetik etkilesimlerin var oldugudur

(Grigorakis, 2010).

Ciftlik baliklar kiiltiire alinirken dogal stoklarindaki tlirdesleriyle ayni genetik uyum
olacak sekilde vahsi ve yerel stoklardan alinmiglardir. Ancak giftlik balik tiirleri genetik
1islah rejimlerinin araciligiyla manipiile edilmesi ve evcillestirilmesiyle; yiiksek biiyiime
oranlari, hastaliklara daha direncli olmalari, yiiksek stoklama yogunluklarinda saldirganlik
ve adaptasyon Kkabiliyetleri gibi ticari nitelikler kazandirilmiglardir (Thorland,
Papaioannou, Kottaras, 2006; Dupont-Nivet ve digerleri 2010; Navarro ve digerleri 2009).

2.2. Biyoinformatik Yontemlerle ilgili Onceki Calismalar

Seksenli yillarin sonlarinda itibaren, mitokondriyal DNA, molekiiler sistematik¢iler

tarafindan yapilan calismalarin agirlikli hedefi haline gelmistir.

Bernatchez, Dodson ve Colombani (1991) tarafindan, mitokondriyal DNA restriksiyon
analizi konusunda alabalikgiller alt familyasina ait 21 sinif icerisindeki filogenetik diizenle
ilgili yapilan arastirmada, yetistiricilik agisindan morfolojik bulgularin filogenetik
baglantilara oranla adaptasyon siirecine yonelik daha iyi belirtegler oldugunu tespit

etmislerdir.

Bernatchez, Bonhomme ve Guyomard, (1992), bati1 Avrupa’da ki cografik ve morfolojik
olarak ayr1 kahverengi alabalik popiilasyonlarinin akrabalik iligkilerini tespit etmek
amaciyla, 24 farkli popiilasyonu temsil eden 151 bireyin mitokondriyal kontrol bolgesi
segmentlerinden DNA dizi varyasyonlar1 belirlemis, DNA polimeraz zincir reaksiyonu
(PCR) yoluyla ¢ift-sarmalli sekanslama igin hazirlamislardir. Toplam 640 bp boliim igeren
21 degiskenli niikleotid pozisyonlar1 arastirmis, yaklasik 7 niikleotidin yer degistirdigini ve
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12 genotip farklilasmanin oldugunu tespit etmislerdir. Toplam 5 ana filogenetik toplulukta
ortalama %0,96 ve %1,44 oraninda sekans sapma farkliligi tanimlamiglardir. Arastirilan
gruplarin hem ekolojik hem de morfolojik agidan farkli oldugunu belirlemislerdir.
Calismanin sonuglar1 yoniinden, Salmo trutta popiilasyonlarindaki filogenetik iliskilerin
belirlenmesinde  mitokondriyal DNA sekans analizlerinin kullanishh  oldugunu

bildirmislerdir.

Noack, Meyer ve Zardoya (1996) yaptiklari c¢aligmada, balik sistematiginde hem 1sin
yiizgecliler (Actinopterygii) hem de yuvarlak yiizgegli olarak siniflandirilmasi yapilan,
bununla birlikte Brachiopterygii’de tanimlanan bichir baliklarindan ornate bichir ’in
(Polypterus ornatipinnis) tiim mitokondriyal DNA’sin1 sekanslamistir. Bu calismada
filogenetik analiz sonuglarinin bu baliklarin yuvarlak yiizgegliler sinifina ait olmadiklarini

ve 151n yiizgecliler sinifinin yasayan en belirgin tiyeleri olduklarini ortaya koymuslardir.

Magoulas, Tsimenides ve Zouros (1996), calismalarim1 hamsi (Engraulis encrasicolus)
mitokondriyal DNA iizerinde yapmis, gecmiste Akdeniz’deki popiilasyonun bir
farklilasmaya ugradigi belirlemis ve iki farkli sube (filum) bulundugunu ifade etmislerdir.

Foighil, Gaffney, Hilbish ve Wilbur (1998), Portekiz’de bulunan istiridyeler (Crassostrea
angulata) iizerinde yaptigi ¢alismada, Portekiz istiridyelerin uzun zamandir kuzeydogu
Atlantik bolgesinin yerel tiirii oldugu diistiniilirken, simdilerde tiirlin Asya Pasifik
istiridyesiyle [Crassostrea gigas (Thunberg, 1793)] yakin iligskide oldugu veya O6zdes
oldugunu birgok bulgu ile kanitlamistir. Sitokrom oksidaz I ’in 579 niikleotid boliimii i¢in
mitokondriyal DNA sekans verisine dayanan C. angulata’nin molekiiler filogenetik analizi
gergeklestirmistir. Calismanin sonunda Portekiz istiridye haplotipler kiimesiyle Asya
tiirlerinin giliglii bir sekilde yakin iliski oldugunu ancak Japonya’da ki C. gigas érneklerinin

0zdes olmadigini bildirmislerdir.

Farias Meyer, Orti, Sampaio, ve Schneider (1999), Cichlidae familyas1 mitokondriyal
DNA filogenetik yapist lizerinde ¢alisma yapmistir. Ailedeki 16S rDNA’nin 564 bp’lik baz
dizisi tizerinde yogunlastiklar1 ¢alismada Neo-tropikal ciklitlerin molekiiler evrimlerinin
hizli bir sekilde gerceklestirdiklerini ve Afrika’da bulunan tiirdesleriyle yiiksek genetik

varyasyon varligini bildirmislerdir.
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Kiiltiir somonlar1 nesilleri arasinda genetik degiskenlik gosterdigi, ancak kiiltiir somon
popiilasyonlarinin vahsi popililasyonlardan toplam genetik degiskenliginin daha az
sergiledigi ortaya konulmustur (Black, Norris ve Klompen 1999). Yerel olmayan somonlar
ile ilgili yapilan bir ¢aligmada iki sonuca vardiklari bildirmistir; bunlarin ilki, dogal
somonlar tizerine kasitli olarak veya kaza sonucu serbest kalan somonlarin genetik etkileri
siklikla tahmin edilemeyecegi ve ortaya ¢ikmayan etkilerden dolay: biitiin integrasyonu
veya yerini almaya farklilasabilecegi fikridir. Ikincisi ise, performans ozellikleri iizerinde
(6r., tath ve deniz suyunda hayatta kalma) genetik etkiler belirlendiginde, degismemis
dogal popiilasyonlarin ozellikleri ile kiyaslanmasinda her zaman olumsuz oldugundan

bahsedilmistir.

1989 ve 1996 yillar1 arasinda (Faroes kapali) Kuzey Atlantik denizlerin balikgiliklar
tarafindan yakalanan Atlantik somonlarin kabaca %20 ile %40°nin ¢iftlik kokenli olduguna

deginmislerdir (Hansen, Jacobsen, Lund, 1999).

Orrell (2000), Sparidae familyasina ait tiirler arasindaki filogenetik farklilig1 belirlemek
tizere Sitokrom b (1140 bp) ve 16S mtDNA analizleri kullanmislardir. Bu veriler Sparidae
familyasmin alt tiirler olan Pagrus, Pagellus, Dentex’in revizyonunu amagladigini ve bu
siniflarin analizlerde monofiletik olmadigimni bildirmislerdir. Moronidae ile Lateolabrax
arasinda kardes iliski oldugunu sitokrom b, 16S ve kombine analizler ile kanitlamistir.
Bununla birlikte biyocografik analizler ile Sparidae evriminin En Dogu Hint Okyanusu- En
Bat1 Pasifik Okyanusu ve En Bati1 Hint Okyanusu-Akdeniz/Atlantik olmak iizere iki alanda

oldugunu ortaya koymustur.

Bernatchez, Brunner, Douglas, Osinov ve Wilson (2001), Salmonidae ailesinin iiyesi olan
Salvelinus alpinus ait 83 popiilasyona ait 159 6rnek tizerinde 552 bp uzunlugundaki
mitokondriyal DNA (mtDNA) sekans varyasyonunu degerlenmistir. Filogenetik analizler,
kompleksin monofilini destekledi ve gozlenen haplotipler, farkli buzul siginaklari ile

iliskili olabilecek bes cografi bolgeye ayrildigini bildirmistir.

Hanel, Summerer ve Sturmbauer (2001), Sparidae ailesinin Diplodus tiirleri aralarindaki
akrabalik iliskilerini lizerine yaptig1 bir calismada 16S rDNA (621 bp) mitokondriyal gen
bolgesini hedef bolge sectikleri ve yakin akrabalik iligkisini bu genus altinda yer alan

birgok tiir arasinda mevcut oldugunu tespit etmislerdir.
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Bargelloni ve digerleri (2003) Kuzeydogu Atlantik ve Akdeniz’deki yaptiklar1 ¢alismada
Sparidae ailesine ait bes deniz teleost tiirlerinin niikleer ve mitokondriyal lokuslarindaki
genetik varyasyonlar1 incelemislerdir. Orneklenen tiim bireyler i¢in 17 allozyme lokuslar
skorlanmiglar ve mtDNA D-loop bdlgesinin 190 bp’lik boliimii kullanmistir. L. mormyrus
ve D. dentex tirlerinin Atlantik Denizi ve Akdeniz’den toplanan Ornekleri
karsilastirdiklarinda allozyme verileri ile giiglii farklilasma oldugunu ortaya koymustur. P.
pagrus i¢in orta seviye oldugunu, P. bogaraveo ve S. cantharus igin ise hicbir farklilasma
karsilasmadiklarin1 belirtmiglerdir. Biyolojik acidan benzer tiirler arasindaki genetik
cesitliligin cografik dagilimina sebep, ekolojik ve tarihsel faktorlerin olabilecegini

bildirmislerdir.

Ciftliklerden kagmalar; diisiik sayida “sizma” veya firtina vb epizodik olaylar etkisiyle tiim
yetistiricilik bolgelerinde vukuu buldugu ve her yil yaklasik iki milyondan ¢iftlik somon
baligimin Kuzey Atlantik giftliklerden kagtiklar1 tahmininde bulunmuslardir (Schiermeier
2003).

Alarcon, Alvarez, Georgakopoulos, Magoulas ve Zouros ve (2004), Alozim, mikrosatalit
ve mitokondriyal DNA kullanilarak, ilk biiyiik olgekli popiilasyon genetik analizi
caligmasinda, daha yiiksek diizeyde polimorfizm giftlik Atlantik somon oraninin, yabani

Atlantik somonundan sayica fazla oldugunu belirtmislerdir.

Bargelloni ve digerleri (2005) Akdeniz'den dogu Atlantik kiyilarina kadar genis bir dagilim
gdsteren iki tiire odaklanmistir: Diplodus sargus ve Diplodus puntazzo. Orneklenen tiim
bireyler i¢in Iki tiir ile kontrol bdlgesi i¢in oldukca farkli bir sekans polimorfizmi seviyesi
ortaya konulmustur. Sirasiyla 111 ve 28 haplotip tespit etmislerdir. Allozyme
markorlerinde herhangi bir farklilik tespit edilmedigi bildirilmistir. ki tiir, popiilasyon
yapilarinda da biiylik farkliliklar gosterdi. D. puntazzo, Atlantik ve Akdeniz Ornekleri
arasinda belirgin bir genetik farklilik sunarken, D. sargus c¢ok az tiir i¢i farklilagma
gosterdigini tespit etmiglerdir. Biyolojik agidan benzer tiirler arasindaki genetik ¢esitliligin

cografik dagilimina sebep, ekolojik ve tarihsel faktorlerin olabilecegini bildirmistir.

Connell, Holmes, Zemlak ve Ward, (2009), mtDNA COI bdlgesinin, hayvan tiirlerinin
ayirmminda tek hedef gen olarak kullanilmasini 6nermislerdir. Daha sonra yapilan
caligmalar COl-barkodlamasinin hem omurgali hem de omurgasiz hayvanlarin tiir

ayiriminda kullanilabilirligini gostermislerdir (Nicolas ve digerleri 2012; Hebert ve dig.,
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2009; Barrett ve Hebert, 2005; Cywinska, Hebert ve Hunter, 2006; , Innes, Last, Hebert,
Ward ve Zemlak 2005; Francis ve digerleri 2010). Bununla birlikte, mtDNA’larin tiir
ayrimlarinda kullanilmasinin sakincalar1 da vardir. Bunlardan en 6nemlisi mitokondriyal
DNA’nin disiden gelmesi, bu nedenle de babadan kaynaklanan veya tiirler arasi
hibritlesme sonucu ortaya ¢ikan varyasyonlari yansitmamasidir (Moritz ve Cicero, 2004).
Bu dezavantaja ragmen, yapilan ¢alismalar tiir i¢i seviyesinden daha {ist siniflara gidildik¢e
mtDNA  ¢esitliliginin  arttigini ve  mtDNA’nin  siniflandirmada  kullanilabilirligini
gostermistir (Francis, Hebert, Stoeckle ve Zemlak, 2004; Ward ve dig., 2005; Kartavtsev
2009; Batischeva, Bogutskaya, Hanzawa Kartavtsev, Katugina ve 2017; Baldwin, Driskell,
Ormos ve Weigt 2012).

Giliney Avrupa su lriinleri yetistiriciliginde en Onemli tiirlerinden biri olan ¢ipura
(S.aurata) tizerine ilk defa genis 6lgekli popiilasyon genetigi analizi Bargelloni ve dig.,
(2005) tarafindan yapilmistir. Giliney Atlantik ve Akdeniz’i kapsayacak bigimde 6 yabani
ve 5 kiiltiir 6rnek setlerinde allozim, mikrosatalite ve mitokondriyal DNA farkliliklar
arastirmiglardir. Mikrosatalitler allozimlerden yiiksek seviyede polimorfizm gosterdigini ve
MtDNA’nin diisiik degisimlerin popiilasyon ayirimi i¢in herhangi bir dayanak olmadigini

bildirmistir.

Ergiiden ve Turan (2005), Karadeniz, Marmara, Ege Denizi ve Kuzeydogu Akdeniz’den
topladiklar1 Ornekler ile Tiirkiye denizlerinde bulunan deniz levregi (D. Labrax)
popiilasyonlarinin genetik ve morfolojik yapisini incelemislerdir. Genetik analizde dort
enzim sisteminde toplam dokuz losi kullanarak gergeklestirdikleri Fisher’in testi
sonucunda popiilasyonlar arasinda genetik bir farklilagsma gozlenmedigini bildirmislerdir.
Kiimeler aras1 korelasyon analizinde popiilasyonlar arasinda yiiksek derecede morfolojik

farkliliklar tespit etmislerdir.

Akdeniz’de kafeslerde balik yetistiriciliginin hizla gelismesiyle birlikte dogal tiirler
{izerinde ciftlik baliklar1 kaynakli genetik etki sorunu giindeme gelmistir. Ozellikle bunun
temel nedeninin Akdeniz Cipura yetistiriciliginde biiyiime performansi bakimindan yiiksek
verimlilige sahip Atlantik cipurast kokenli damizlarin yaygin olarak kullanilmasindan

kaynaklandigini diisinmislerdir (Miggiano ve dig., 2005).

Naylor ve digerleri (2005), Norveg¢’te bulunan som baligi yetistiriciligi yapilan ag

kafeslerden dogal ortama som balig1 kagislarinin meydana geldigi ve bu kacislarin yabani
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som baliklariyla rekabete, melezlesmeye, morfolojik farklilasma ve patojenlerin yayilmasi

gibi olumsuz etkilerinin oldugunu bildirmistir.

Norveg’te yapilan bir ¢alismada, %55 inin ¢iftlik kacak kokenli baliklardan olan deneysel
yavrulama popiilasyonunda bir nesi sonra yetiskin baliklardaki genlere %19 oranla katkisi
oldugu, ciftlik ve yabani baliklar arasindaki bu oran tek yonlii gen akisi devam etmesiyle
her 3,3 nesil sonra genetik farkin yar1 yariya azaldigini ve hizli genetik homojenizasyonuna
neden oldugunu bildirilmistir. Vahsi ve ¢iftlik baliklar1 arasindaki bu ¢iftlesme sonucu yeni
melez tiirlerin olusarak gen havuzlarina karigmasi ile ¢iftlik kokenli bireylerin genlerinin
agirhikli oldugu yeni bir vahsi niifusa yol agacagina deginmislerdir. (Diserud, Hindar,
Fleming ve McGinnity 2006).

Yerli vahsi popiilasyonlar ile kagak ciftlik baliklar1 arasinda potansiyel tehlikeye bakilacak
olundugunda, depresyon, yetersiz beslenme (diisiik kondisyonlu hibrid bireylerden olusan
poplilasyonlar), ve az sayida anag¢ stoktan tlireyen genotiplerle akraba olan ¢ok sayida

kusaklarin ortaya ¢ikmasidir (Ward, 2006).

Balik barkodlama ¢alismalar1 farkli bircok cografi bolgede yapilmis ve mtDNA nin tiir ici
cesitliligini 6nemli derecede yansittigini gostermislerdir (Weigt ve dig., 2012; Baharum ve
Nurdalila, 2012; Jaafar 2014; Asgharian, Ardalan, Elahi, Sahafi ve Shekarriz, 2011,
Cawthorn, Corli, Steinman ve Witthuhn, 2011; Lakra ve digerleri 2011; Mecklenburg,
Moller ve Steinke, 2011; Kartavtsev, 2009; Ward ve dig., 2005; Hubert ve digerleri, 2008).

Perrone, Rossi ve Sola (2006), Orta Akdeniz’deki ¢ipura baliklarinin genetik yapisi {izerine
yaptiklari calismada Italya ve Hirvatistan kiyilarindaki 6 farkli istasyondan alinan drnekleri
allozim analizi ile gen-enzim sistemleri agisindan incelemistir. 26 gen bolgesi {izerindeki
verilerin, 10’nunun poliformik olmasi Onemsiz olarak belirtilmis ancak tiirlerin 6nemli
genetik yapisim1 Fst = 0,0167 olarak bildirmistir. Arastirmaya konu olan popiilasyonlarin
alt boliimlerinin hiyerarsik analizinde kullanilabilecegini belirtmis ve Adriyatik Denizi,

Tiren Denizi ve Sardunya Kanal’inda 3 farkli topluluk bulduklarini bildirmislerdir.

Kafes ortamindaki baliklarin kendiliginden yumurtlamalar ile balik ¢iftliklerini bulundugu
sucul ortama gametlerin serbest birakilmasiyla genetik kirlenmeye neden olabilecegidir

(Akovitiotis, Dimitriou, Katselis, Koutsikopoulos ve Moutopoulos, 2007).
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Yiiksek ¢oziiniirliikte erime (HRM) analizi ile DNA barkodlama galismalarinin analiz
maliyet ve siirelerinin 6nemli derecede azaltilabileceginden bahsetmislerdir (Montgomery,

, Palais, Wittwer ve Zhou 2007).

Genetik farklilasma Akdeniz’de ki ¢esitli yabani ¢ipura popiilasyonlarin arasinda
bulundugu bildirilmistir (Rossi ve dig., 2006; Bonhomme, Chaoui, Faure, Kara ve
Quignard, 2009).

Bati italya’da belirledikleri 2 lokasyondan topladiklari, 465 drnegin, 30 alloenzm ve 4
microsatalit lokus iizerinde genetik etkilesim ¢alismasi yapmuslardir. Yetistiricilik i¢in
toplama isleminin denizden lagiine gé¢ eden yabani yavrulara dayandigini ve Sabaudia
lagiintinde ki Ornekler arasinda genetik homojenlik tespit etmislerdir. Boylece genetik
yapinin zamansal bir bileseni hari¢ tutulabilirse, onceki arastirmalarda tespit edilen zayif
genetik yapinin ana mekansal (cografi) bileseni olan Tiren denizi oldugunu

dogrulandiklarini bildirmislerdir (Rossi ve dig., 2009).

Atar ve Keskin (2009), iilkemize endemik bir tiir olan Inci Kefali’nin (Chalcalburnus
tarichi) filogenetik analizini yaparak, tiiriin Sazansilar (Cypriniformes) takimdaki yerinin
tespiti lizerine ¢aligma yapmiglardir. Tiirlin filogenetik analizinde mitokondriyal sitokrom
b, 12S ribozomal RNA, 16S ribozomal RNA, sitokrom oksidaz | ve sitokrom oksidaz |1
genlerinin DNA dizi analizleri analizlerini yapmus, elde ettikleri verileri daha oOnce
yapilmis ¢alismalara ait veriler ile karsilastirdiklar1 ve dort farkli yontem ile (neighbour
joining, minimum evolution, maximum parsimony, unweighted pair group method of

arithmetic average) sazangillerdeki filogenetik iliskisini bildirmislerdir.

Cogunlukla mitokondriyal (mt) sitokrom b (Cytb), sitokrom oksidaz alt unite |1 (COI) ve
16S rRNA genleri hedeflenmis ve tiir, cins ve familya aymrimlar1 basariyla yapilabilmistir
(Hebert ve dig., 2009; Avise, 2012; Baharum ve Nurdalila, 2012; Weigt ve dig., 2012).
Son yillarda yapilan ¢alismalar 16S rRNA’nin, mtDNA’ya ait Cytb ve COI’den daha az
degisken, dolayisiyla tiir ayirim giiciiniin daha az oldugunu gostermistir (Nicolas ve dig.,
2012).

Abd El-Kader, Ahmed, El-Zaeem, ve Salama, (2012), dogal ve kiiltir Nil Tilapya
(Oreochromis niloticus) popiilasyonlarindaki fenotip ve genotip analizine dayanarak

filogenetik farklilagsmay1 incelemislerdir. Kullanilan tiim primerlerin RAPD verilerine
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dayanarak tilapiya’nin, en diisiik genetik benzerligin (%37) Manzalah G6li ve kiiltiirli
popiilasyonlar1 arasindaki olurken, Manzalah ve Edku Golii niifus arasindaki sergilenen

poplilasyonlar arasi en yiiksek genetik benzerlik (%64) gostermis oldugunu bildirmistir.

Atar ve Keskin (2012), mitokondriyal sitokrom oksidaz |1 (COIl) geninin niikleotid dizisi
farkliliklarindan yararlanilarak tilkemiz Akdeniz kiyilarinda mevcut bulunan mavi yengeg
(Callinectes sapidus) popiilasyonlar1 arasindaki genetik gesitliligin ortaya koymuslardir.
Akdeniz boélgesinde kiyr seridi boyunca 8 istasyondan temin ettikleri 143 birey genetik
acidan incelemiglerdir. Tamura 3-parameter modelinden yararlanilarak genetik farkliliklari
belirlediklerini bildirmislerdir. Caligmanin sonucunda mavi yengec¢ popiilasyonlari

arasinda cografik uzaklikla ilintili bir genetik gruplasma var oldugunu belirlemislerdir.

DNA barkodlama ¢aligmalarinda analiz siiresinin ve maliyetinin yliksek olmasi nedeniyle
tilkemizde halen kapsaml1 dkaryotik barkodlama galismalar1 yapilmamaktadir. Okaryotik
cesitlilik calismalarinda sik¢a kullanilan molekiiler yontemlerin ilk adimi, hedef molekiiliin
cogaltilmast i¢in yapilan polimeraz zincir reaksiyonu (PCR)’dir. Cok sayida numunenin
analiz edildigi rutin izleme ¢alismalarinda tercih edilen yol, DNA parmak izi yontemleriyle
DNA’s1 birbirine benzeyen organizmalarin gruplandirilmasi, daha sonra ise her grubu
temsil edilen bir organizma DNA’sinin dizilenmesi ve tiirliniin belirlenmesidir (Ebenezer,
Medlinig ve Ki, 2012, Ude ve digerleri, 2020). Bu sekilde yiizlerce farkli organizmanin
taranmast ve gruplandirilmast 3-5 giinliik siirelerde tamamlanabilmektedir. Saatler
mertebesinde yeni nesil dizi analizi (NGS) sistemleri ile ayni sonucu elde etmek miimkiin
olmakla birlikte, NGS’nin yiiksek analiz maliyeti rutin izleme ¢aligmalarinda kullanimini

kisitlamaktadir (Ebenezer, Medlinig ve Ki, 2012).

Dizi analizi kadar hassas sonuglar verebilen HRM analizi, DNA ¢ogalmasinin es zamanli
izlenebildigi ger¢ek zamanli PCR (qPCR) ile HRM boyalarinin kombine edilmesi ile
birlikte ortaya ¢cikmistir. PCR sonras1 5-10 dk’lik bir siire¢te tamamlanabilen HRM analizi
ile, farkli DNA dizilimlerinin farkli HRM profilleri vermesi temeline dayanarak, analiz
edilen yiizlerce dizi ¢ok kisa bir siirede, hassas bir sekilde ayirt edilebilmekte ve
gruplandirilabilmektedir. HRM analizi viral ve mikrobiyal cesitlilik c¢aligmalarinda
kullanilmaya baslanmasina ragmen, bu teknoloji halen Okaryotik ¢esitlilik ¢alismalarina
aktarilamamigtir (Jin ve dig, 2012; Woksepp ve dig, 2011; Anuj ve dig., 2011). Bunun en

biiylik nedenlerinden bir tanesi de 6karyotik ¢esitlilik ¢calismalarinda ayirim giiciinii yliksek
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tutmak amaciyla 500 bp’den uzun DNA dizilerinin hedeflenmesi ve HRM analizinin 500
bp’den uzun dizilerde ayirim giiciiniin diisiik olmasidir. Meusnier ve digerleri (2008)
caligmalarinda, COIl barkod uzunlugunun siniflandirmada ayirim giicline etkisini
incelemek i¢in DNA data bankalarindaki tiim COI dizilerini karsilastirmiglardir. Toplam
650 bp COI dizisi %97 tiir ¢oziiniirliigiine ulasirken, 250 bp ve iizeri dizilerin de %95’in
iizerinde c¢oziiniirliige sahip oldugu ortaya koymuslardir. Bu c¢alisma yaklasik %96
¢coziiniirlige sahip 400-500 bp uzunlugundaki COI dizilerinin HRM analizinde

hedeflenmesinin yolunu agmislardir.

Cesitli  calismalarda ¢ipura poplilasyonlarinin  genetik  farkliliklarint ~ bulmaya
odaklanmiglardir. Mikrosatellit molekiiler verilere dayamlarak Ege Denizi ve Iyon Denizi
de kiiltiir ve vahsi popiilasyonlar arasinda markirlarin oldukca fazla polformik oldugu ve
diisiik genetik farklilasma tespit ettiklerine deginmislerdir (Gkagkavouzis, ve digerleri,
2019).
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3. MATERYAL VE YONTEM

Bu calismada, Ege Denizi ve Akdeniz’de belirlenmis olan istasyonlardan temin edilen
sinarit (Dentex dentex) ve sivriburun karagoz (Diplodus puntazzo) tiirlerine ait dogal ve
kiiltiir 6rneklemeleri yapilmistir. Tiir i¢i dogal ve kiiltiir etkilesimleri MtDNA COI bélgesi
hedef alinarak aralarindaki genetik etkilesim ortaya konulmasi i¢in balik 6rneklerinin
kaudal yiizgege yakin bolgeden deri alt1 kas dokusundan alinmistir (Keskin ve Atar 2013;
Eroglu, Cift¢i ve Firidin 2013). Alinan doku 6rneklerine; hedef mtDNA saflastirilip izole
edilmesi, COI bolgesinin PZR (polimeraz zincir reaksiyonu) ile yiikseltgenmesi ve en son
olarak Sanger metoduyla dizi analizi uygulanmistir. Filogenetik analizler igin DNA
dizileme sonucu elde edilen sekans verilerinden faydalanilmis, biyoinformatikte kullanilan
bilgisayar programlari yardimiyla veriler islenmis ve dogru yorumlanmasi igin diziler
hizalanmis ve istatistiki veriler haline getirilmistir. Boylelikle genetik etkilesimin varligi

istatistiksel olarak ortaya konulmaya ¢alisiimustir.

3.1. Materyal

Calismada kullanilan balik materyalleri, “TUBITAK 1130367” numarali “Ege
Denizi'ndeki Cipura (Sparus aurata), Levrek (Dicentrarchus labrax L.), Sinarit (Dentex
dentex) ve Sivriburun Karagbéz (Diplodus puntazzo) Baliklarinin Dogal ve Kiiltiir
Popiilasyonlar1 Arasindaki Genetik Etkilesim ve Varyasyonlarn Molekiiler Markirlar ile
Belirlenmesi ve Yapay Sinir Ag Ile Gelecekteki Durum Tahmini” adli proje biinyesinde,
Ege Denizi ve Bati Akdeniz’de dagilim gosteren dogal sinarit (Dentex dentex) ve
sivriburun karagoz (Diplodus puntazzo) tiirleri ve alt tiirlerini temsil edecek sekilde 7 farkli
lokasyondan secilmistir. Dogal balik ornekleri yerel balik¢ilardan, kiiltiir stoklara ait
numuneler ise bolgede iiretim yapan ag-kafes isletmelerinden ve kulugkahanelerden temin
edilmistir. Ornekleme yapilan lokasyonlar ve &rneklenen birey sayisi ve orneklerden
bazilarmin fotograflari; Harita 3.1., Sekil 3.1., Sekil 3.2., Resim 3.1., Resim 3.2., Cizelge
3.1., Cizelge 3.2., Cizelge 3.3., Cizelge 3.4.’de gosterilmektedir.
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Cizelge 3.1. Sinarit (Dentex dentex) 6rneklemesi yapilan lokasyonlar ve 6rneklenen birey
sayisl

No Ornekleme lokasyonu Kodlama Orneklenen Birey Sayisi
1 Karaburun-Dogal I-W 9
2 Karaburun-Kiltiir I-C 9
3 Cesme-Dogal 1-w 5
5 Kusadasi-Dogal H-w 10
6 Giilliik-Dogal vV-w 5
7 Bodrum-Dogal V-W 4
8 Canakkale-Dogal VI-W 6
9 Antalya-Dogal VII-W 5
Toplam 53

Cizelge 3.2. Sivriburun Karagoz (Dipodus puntazzo) érneklemesi yapilan lokasyonlar ve
orneklenen birey sayisi

No Ornekleme lokasyonu Kodlama Orneklenen Birey Sayisi
1 Karaburun-Dogal I-W 10

2 Karaburun-Kiiltiir I-C 9

3 Cesme-Dogal Hn-w 4

5 Kusadasi-Dogal H-w 10

6 Giilliik-Dogal IV-W 7

7 Bodrum-Dogal V-W 8

8 Canakkale-Dogal VI-W 5

9 Antalya-Dogal VII-W 5

Toplam 58
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Cizelge 3.3. Farkli istasyonlardan temin edilen dogal ve kiiltiir Sinarit (D.dentex) ve Sivriburun Karagéz (D.puntazzo) tiirlerine ait
koordinatlar ve isletmeler.

Dogal Kiiltiir
Tiirler Sinarit S.B.Karagoz Sinarit S.B.Karagoz
istasyonlar
AKVATUR 38°3029.3"N AKVATUR 38°3029.3"N

Foga agiklar: 38°48'34.8"N 26°38'09.4"E  Foga agiklar1 38°48'34.8"N 26°38'09.4"E
KARABURUN 26°23'12.4"E 26°23'12.4"E

[38.809444-26.635833] [38.809444-26.635833]

[38.508056-26.386667] [38.508056-26.386667]

CESME* Cesme Dalyan 38°22'07.1"N 26°19'39.6"E  Cesme Dalyan 38°22'07.1"N 26°19'39.6"E

[38.368611-26.3275] [38.368611-26.3275]

Caglar balik¢ilik temsili Caglar balik¢ilik temsili
KUSADASI** 37°48'51,1"N 27°08'58.4"E 37°48'51,1"N 27°08'58.4"E

[37.814167-27.149444] [37.814167-27.149444]
GULLI Giilliik korfezi 37°14'25.0"N 27°35'32.8"E  Giilliik korfezi 37°14'25.0"N 27°35'32.8"E

ULLUK

[37.814167-27.149444] [37.814167-27.149444]

Bodrum  Senol Balik¢ilik Bodrum Senol Balik¢ilik
BODRUM 37°1'11,20"N 27°25'20,88"E 37°1'11,20"N 27°25'20,88"E

[37.019722-27.422222] [37.019722-27.422222]

Engin Balik¢ilik 40°08'38.5"N

Engin Balik¢ilik 40°08'38.5"N 26°24'19.6"E
CANAKKALE 26°24'19.6"E
[40,143889-26.405278]
[40,143889-26.405278]
Aveilik Yoluyla 36°50'4.98"N
Avcilik Yoluyla 36°50'4.98"N 30°38'47.14"E

ANTALYA 30°38'47.14"E

[36.834444-30,646389]

[36.834444-30,646389]

*Baliklar ¢cesme ilica balik¢1

kooperatifinden alinmistir

**Caglar balik¢ilik akkdy-milettur sitesi didim

fatura adresi ama avcilik kusadasi agiklar1.

ORNEKLEMELER (Kasim) 2014 — (Temmuz) 2015 yillar1 arasinda yapilmistir




Cizelge 3.4. Istasyonlar aras1 mesafe (km)
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ISTASYONLAR ARASI MESAFE (km)

KARABURUN-C | KARABURUN-W | CESME | KUSADASI | GULLUK BODRUM | CANAKKALE | ANTALYA

KARABURUN-C 0 56 18 177 287 367 253 812
KARABURUN-W 56 0 63 139 249 329 197 774
CESME* 18 63 0 121 231 311 260 756
KUSADASI** 177 139 121 0 110 190 336 635
GULLUK 287 249 231 110 0 80 446 525
BODRUM 367 329 311 190 80 0 526 445
CANAKKALE 253 197 260 336 446 526 0 971
ANTALYA 812 774 756 635 525 445 971 0
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Sekil 3.2. Calismada kullanilan 6rneklerin kodlamalarinin agilimi

3.2. Yontem

3.2.1. Genomik DNA izolasyonu

Balik 6rneklerinden genomik DNA izolasyonu chelex 100 kullanilarak yapilmistir (Singer-
Sam, Tanguay ve Riggs, 1989). Chelex 100 yontemi baslica {i¢ ana basamaktan

olusmaktadir; bunlar;
1. Doku homojenizasyonu,

2. Hiicre parcalama,
3. DNA eldesi.

Balik 6rneklerinden DNA izolasyonu islemi i¢in doku 6rnekleri, dondurucudan ¢ikartilan
ornekleri kuyruk kismina yakin yanal bolgenin iist deri kismi 1,5x1,5 cm ebatlarinda
bisturi yardimiyla epitel doku kesilerek ¢ikartilmistir (Sekil 3.3.). Alt kistmda bulunan kas
dokusu 1zgara metoduyla kiigiik pargalara 6rnek iizerinde kiyilmis, (2mm®) 1-2 gr kadar
kas dokusu kesilerek 1,5 ml mikrosantrifiij tlipiine konulmustur. Ardindan tiipiin igerisine
300 pl, %10’luk chelex 100 c¢ozeltisi eklenir ve karisim 2 dakika boyunca vortex
vasitasiyla homojenize edilmistir. Homojenizasyon adimindan sonra, karisim santrifiij ile
coktiirilmiis ve 10 dakika boyunca 98 °C de inkiibe edilmistir. Inkiibasyon asamasindan
sonra, karisim tekrar 2 dakika boyunca vortex ile homojenize edilmis, ardindan 1 dakika
10000 g devirde santrifiij edilmistir. Son olarak {ist fazdan 100 pl sivi ¢ekilerek yeni bir

tiipe alinmustir.
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Calisma esnasinda hem balik {izerinden kontaminasyona hem de arastirici tarafinda
dogacak kontaminasyonlarin en asgari seviyede tutulacak dnlemler alinmaya calisilmistir.
Her ornek calisilirken ayr1 bistiiri ucu kullanilmistir. Bununla birlikte 5 ayr1 bisturi saplari

%95 lik etil alkol igerisinde bekletilerek kullanilmistir.

Resim 3.3. Sivriburun karagdz baliginda doku 6rneginin alinmasi ve kullanilan araglar

3.2.2. Gercek Zamanh PCR (QPCR) ve Yiiksek Coziiniirliikkte Erime Egrisi (HRM)

Analizi

Reaksiyonlar Cizelge 3.5.’te verilen igerik ve miktarlarla hazirlanmigtir. Reaksiyonlarda
kullanilan organizma spesifik, mitokondriyal sitokrom oksidaz I (mtDNA COI) hedefli
primerler Cizelge 3.6.’da verilmistir. Reaksiyonlarin gercgeklestirilmesi i¢in Roche
LightCycler® Nano Real-Time PCR sistemi kullanilmistir. QPCR ve HRM sonuglar
Roche LightCycler® Nano Real-Time PCR sisteminin yazilim1 kullanilarak

degerlendirilmistir.

Cizelge 3.5. Reaksiyon icerikleri ve miktarlari

Bilesenler Miktar
2xX qPCR Mix (3 mM MgCl,, 0,4 mM dNTP
mix, 0,2U High Fidelity Hot Start Tag DNA Sul

Polimeraz, 2x EvaGreen)

Ileri primer (10 uM) 0,5 pl
Geri primer (10 uM) 0,5 ul
Molekiiler dlgekli su 3l
DNA 1l

Toplam 10 pl
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3.2.3. Primerlerin Tasarlanmasi

Primerler DNA kolu iizerinde hedeflenen bdlgenin 3’ ucuna baglanarak bu bdolgenin
cogaltilmasini saglayan 15-25 baz ¢iftinden (base pair) olusan yapidir. Primer tasarimlari
tirlere 6zgii olarak Primer 3 plus programu ile tasarlanmistir (Andreas ve digerleri, 2007).
Primerler 6zellikle ¢alisma esnasinda kendi iizerlerine dimmer yapmamasi i¢in tasarim
sirasinda  dikkat edilmistir. Tm (Erime Sicakligi=Temperature of melting) degeri
hassasiyetine dikkat edilmis boylelikle hem kararli bir sekilde hedef DNA bolgesine
baglanma saglanmis hem de hedef dis1 baglanmalarin Oniine gegilmistir. Tm degeri
yaklagik 0,5°C kadar hassasiyettedir. Bununla birlikte deney tiipii igerisine eklenecek
kimyasallarin iyon yapisina dikkat edilmistir. Cizelge 3.6.’da hedef organizmalar isimleri
ve primer dizilimleri gosterilmektedir. Cizelge 3.7.’de MtDNA COI geni i¢in kullanilan
Real-Time PCR programi sergilenmektedir. Elde edilecek olan Ct ve TM verilerinin
Varyans Analizi (Anova analizi) yapilarak grup ortalamalari, grup ici ve aras1 degiskenler

gibi ile ortalamalarin birbirine esit olup olmadig1 sinanacaktir.

Cizelge 3.6. Primerler ve hedef organizmalar

Primer Dizisi Uriin Boyutu
D.puntazzo CTGCCTTAAGCCTGCTCATT 543
ATTGTAATTCCGGCAGCAAG
CGAGCTGAACTTAGCCAACC
D.dentex GGTCGAAGAAGGTGGTGTTT 553

Cizelge 3.7. MtDNA COl geni i¢in kullanilan Real-Time PCR Programi

Adim Siire Sicaklik Dongii
Baslangig 5 min 98°C 1
Denatriirasyonu
Denatiirasyon 20s 98°C
Baglanmave uzama 40s 55°C (tek okuma) 40
HRM 5s/adim  72°C -95°C (0,2°C/sn arts 1

hiz1) (stirekli okuma)
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3.2.4. Dizi Analizi ve Filogenetik Analizler

PZR sonucu elde edilen kismi COI geni amplikonlariin dizi analizleri Sanger yontemiyle
(ABI prism Big Dye Terminator Cycle Sequencing Ready Reaction Kit on an ABI
Prism 377 DNA sequencer (Applied Biosystems, USA) belirlenmistir. Elde edilen diziler
CHROMAS programiyla analiz edilmistir. Elde edilen dizilerin DNA data bankasinda en
cok benzer oldugu diziler NCBI BLAST programi kullanilarak belirlenmistir (Johnson,
Zaretskaya, Raytselis, Merezhuk, McGinnis ve Madden 2008). DNA dizileri ClustalW
yazilimi kullanilarak birbirleriyle karsilagtirilmis ve hizalanmistir (Larkin ve digerleri,
2007). Analizde sadece acgik¢a uyumlu baz pozisyonlar: kullanilmistir. Yapilan dizi
kargilastirmalarima dayanan filogenetik agaclarin ¢izimi igin MEGA yazilimi
kullanilmistir.  Filogenetik agaclar 4 farkli algoritma (Neighbor-joining, maximum

likelihood, maximum parsimony, UPGMA) ile elde edilmistir.

3.2.5. Filogenetik Analizlerin Istatistiksel Yorumlanmasi

DNAsp v5 programindan tiir i¢i 6rneklere arasindaki niikleotit () ve haplotip ¢esitliligini
(H) belirlemek amaciyla faydalanilmistir (Librado ve Rozas., 2009). Tiirler arasindaki
genetik mesafelerin belirlenmesinde MEGA (v.4) ile Arlequin (v.3.5.5) uygulamalar

kullanilmustir.

3.2.6. Genetik Farkhilasmanin Belirlenmesi

Genetik farklilasmanin belirlenmesi

Sekanslama sonucu oOrneklerden elde edilen hedef mtDNA COIl boélgesine ait niikleotid
dizilimleri (baz ¢ift) kendi igerisinde istasyonlarina ve tiirlerine gore ayirilmig, Chromas®
programi ile editlenmis ve hizalanmistir. MtDNA dizilerinin editlenmesinden sonra elde
edilen diziler Bioedit ® programi ile orneklerden 1 (bir) tanesini referans olarak
belirlenmis, diger Ornekler belirlenen referans 6rnegi dizi ile benzerlikleri (.) nokta
seklinde gosterilmis, farkli bazlar (A, G, T, C) seklinde Bioedit ® programi tarafindan
gorsellestirmistir. Hedef tiirlere ait DNA dizilimleri projede belirlenen istasyonlara gore
ayr1 ayr1 siralanmistir. Istasyondaki tiiriin dogal ve kiiltiir drneklerinin ortak baslangic ve

bitig bolgeleri tespit edilmistir. Tespit edilen baslangi¢-bitis bolgesi arasinda kalan DNA
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baz dizilimleri referans 6rnek baz alinarak diger drneklerdeki farkliliklar sayilmistir. Elde
edilen veriler Microsoft Excel® programina aktarilmistir. Karaburun dogal D.dentex 1
Ornegi referans alinarak, Karaburun D.dentex dogal ve kiiltiir arasindaki farklilik Bioedit®

programi ile belirlenmesi Sekil 3.3’de gosterilmektedir.

File Edit Sequence Alignment View Accessory Application RNA World Wide Web Options Window Help
= D

$ E\Google Drive\EDITLENEN SEKANSLAR HAZIRAN 2017\DENTEX TUMU 14 HAZIRAN 2017.fas P el >

2 & [Couier s =B 53 total sequences

Selection: 0 Sequence Mask: None St —
Postion: 7. 1'W-D.dentex-8 69 Numbering Mask: None Tudet o

£ 1 DI oo+ BEEMENIIIPESE

Mode: [Select / Slide ~

Sekil 3.3. Karaburun Dogal D.dentex 1 o6rnegi referans alinarak, Karaburun D.dentex
dogal ve kiiltiir arasindaki farklilik Bioedit® programu ile belirlenmesi

3.2.7. Gelecege ait projeksiyon (modelleme)

Genetik farklilasma derecesinin (ylizdesinin), Onlimiizdeki yillarda nasil olabilecegi
konusunda, asagidaki varsayimlar altinda bolge bazinda her bir tiir i¢in projeksiyonlar

yapilmustir.

Varsavimlar-On kabuller:

1. Dogal ortamdaki siireclerin modellenmesinde en biiyiik zorluk, incelenen degisken
izerine etki edebilecek rassal degisken sayisinin ve matematiksel etki bi¢iminin (dogrusal,
iissel, polinominal vs.) olduk¢a fazla olmasidir. Bununla birlikte incelenen siireci (burada
genetik farklilasma orani ya da ihtimali olmaktadir) anlamak i¢in miimkiin mertebede
belirli varsayimlar ya da sinirlamalar altinda genel ve basit bir model kullanmak baglangig
seviyesi olarak daha gercekei olabilecektir.

2. Kiiltiir ortamindan kagan baliklarin farkli biiyiikliiklerde olabilmeleri ve dogada
kaldiklar1 siire zarfinda zamanla dogal ortamda yasayan baliklarla etkilesime girebilerek
bircok dol verebilme ihtimali vardir. Dolayist ile, dogal ortamdaki genetik cesitliligin
zamanla azalma orani dogrusal olamayacak, zamanin bir fonksiyonu olarak eksponansiyel

olarak azalan bir trend gosterecektir.
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3. Bu anlamda, burada Dogal ile Kiiltiir baliklar1 arasindaki genetik farklilasmanin
derecesinin (P) zamana bagh olarak (t) asagidaki gibi azalan bir azalan {ssel bir

fonksiyononel iliski (negatif eksponansiyel model) gdsterdigi varsayilmistir:

Liaps exp| — rt] (3.1)

Py

(Bu esitlikte Py : t zaman sonraki farklilagsma oranini (derecesini), Py : baslangigtaki

farklilagsma orani, r : farklilasma hizi, t: zaman (yil) dir).

4. Gegmisten giiniimiize kadar hesaplamalar icin Pg degerinin 100 oldugu Kabul
edilmistir. Giiniimiizden gelecege doniik tahminde ise ilgili bolge i¢in mevcut genetik
farklilagma orani1 (P), Py olarak dikkate alinmistir.

5. Hesaplamalar da mevcut farklilasma orani dikkate alinarak, gelecekte farklilasma
oraninin kag yil sonra % 50 ya da % 20 ye diisecegi degerlendirmesi yapilmaistir.

6. Sinarit ve Sivriburun Karagéz i¢in; Karaburun, Kusadasi, Giilliik ve Bodrum igin
geemisten giliniimiize yillik ortalamasi farklilik hizi hesaplanirken, bu bdlgelerdeki
Kuluckahanelerden yetistirilen baliklarin kafes balik¢iligl i¢in kullanilma siiresi olarak

yaklagik 12 yil olarak kabul edilmistir.
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4. ARASTIRMANIN BULGULARI

4.1. DNA izolasyonu ve Kontrolii

Bu arastirmada incelenen Sinarit (Dentex dentex) ve Sivriburun Karagéz (Diplodus
puntazzo) balik 6rneklerine ait COI hedefli QPCR ile elde edilen esik dongii sayilar (Ct
degerleri) ve erime sicakliklar1 (Tm degerleri) cizelge 4.1 ve ¢izelge 4.4’te gosterilmistir.
Gergek zamanli PCR yaklasimi ¢ok faydalidir. PCR cihazi reaksiyon sirasinda bir
amplifikasyon {riniiniin varligimi 6lger, bodylece operatériin sonucu okumak igin
elektroforez adimina ihtiya¢ duymaz. Reaksiyon iki parga bilgi iiretir, Ct (esik dongiisii:
iirlinlin iyi saptanabilir oldugu ilk reaksiyon dongiisii) ve Tm (her DNA fragmani i¢in
oldukea spesifik olan amplifikasyon {iriiniiniin erime sicakligi) elde edilen Ct degerleri tiim
numunelerden basartyla DNA cogaltildigini gostermektedir. Erime egrileri ise, ¢ogaltilan
DNA’larin igerisinde, hedef COI geni yaninda primer dimer olusup olugmadigini
gostermektedir. Bu primer dimerler, DNA dizi analizi asamasinda yapilan PCR iiriin
saflastirma asamasinda, 100 bp ve iistii DNA’larin saflastirildigi tamponlar kullanilarak
analiz Oncesi elenmistir. Dentex dentex tiirtine ait COI hedef geni igin yapilan QPCR

deneylerine ait dongii sayis1 (Ct) ve erime sicakligi (Tm) verileri gosterilmistir.

Cizelge 4.1. Dentex dentex tiirtine ait COI hedef geni i¢in yapilan QPCR deneylerine ait

dongii sayisi (Ct) ve erime sicakligl (Tm) verileri.

Indeks No Organizma adi Ornek ad1 Ct Tm (COl)
1 Dentex dentex I-C-D.dentex-9 21,2 82,7
6 Dentex dentex I-C-D.dentex-5 23,5 82,8
7 Dentex dentex I-C-D.dentex-3 24,6 82,9
8 Dentex dentex I-C-D.dentex-8 23,8 82,8
9 Dentex dentex I-C-D.dentex-7 24,8 82,5
10 Dentex dentex I-C-D.dentex-2 25,7 82,8
11 Dentex dentex I-C-D.dentex-10 22,1 82,8
12 Dentex dentex I-C-D.dentex-4 23 82,7
13 Dentex dentex I-C-D.dentex-1 25,2 82,8
14 Dentex dentex 111-W-D.dentex-8 24,5 82,7
15 Dentex dentex 111-W-D.dentex-7 23 82,7
16 Dentex dentex 111-W-D.dentex-6 24,8 82,9
17 Dentex dentex 111-W-D.dentex-10 26,1 82,9
18 Dentex dentex 111-W-D.dentex-3 24,4 82,9
19 Dentex dentex 111-W-D.dentex-1 23,6 82,9
20 Dentex dentex I11-W-D.dentex-2 23,2 82,9
21 Dentex dentex I11-W-D.dentex-4 23,4 82,7
22 Dentex dentex 111-W-D.dentex-9 24,3 82,7
23 Dentex dentex I11-W-D.dentex-5 22,9 82,6
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Cizelge 4.1. (Devam) Dentex dentex tiirtine ait COI hedef geni igin yapilan QPCR
deneylerine ait dongii sayis1 (Ct) ve erime sicakligi (Tm) verileri.

Indeks No Organizma adi Ornek ad1 Ct Tm (COl)
24 Dentex dentex I-W-D.dentex-5 23,7 82,8
25 Dentex dentex I-W-D.dentex-1 24 82,6
26 Dentex dentex I-W-D.dentex-8 25,2 82,7
27 Dentex dentex I-W-D.dentex-4 23,5 82,6
28 Dentex dentex I-W-D.dentex-10 19,9 82,5
29 Dentex dentex I-W-D.dentex-9 22,4 82,6
30 Dentex dentex I-W-D.dentex-3 23 82,7
31 Dentex dentex I-W-D.dentex-2 21,7 82,5
33 Dentex dentex I-W-D.dentex-7 18,5 82,7
34 Dentex dentex IV-W-D.dentex-1 23,7 82,6
35 Dentex dentex IV-W-D.dentex-4 22,4 82,7
36 Dentex dentex IV-W-D.dentex-6 19,4 82,6
37 Dentex dentex IV-W-D.dentex-2 24,8 82,7
38 Dentex dentex IV-W-D.dentex-5 24 82,7

357 Dentex dentex VI-W-D.dentex-1 24,1 81,8
358 Dentex dentex VI-W-D.dentex-2 22,1 83,2
359 Dentex dentex VI-W-D.dentex-3 23,5 82,8
360 Dentex dentex VI-W-D.dentex-4 24,6 82,9
361 Dentex dentex VI-W-D.dentex-5 23,8 82,8
362 Dentex dentex VI-W-D.dentex-6 24,8 82,5
363 Dentex dentex 11-W-D.dentex-1 25,7 82,8
364 Dentex dentex 11-W-D.dentex-2 22,1 82,8
365 Dentex dentex 11-W-D.dentex-3 23,7 82,7
366 Dentex dentex 11-W-D.dentex-4 25,2 82,8
367 Dentex dentex 11-W-D.dentex-5 24,5 82,7
368 Dentex dentex V-W-D.dentex-1 23,5 82,7
369 Dentex dentex V-W-D.dentex-2 24,8 82,9
370 Dentex dentex V-W-D.dentex-3 26,1 82,9
371 Dentex dentex V-W-D.dentex-4 24,4 82,9
372 Dentex dentex VII-W-D.dentex-1 23,6 82,9
373 Dentex dentex VII-W-D.dentex-2 23,2 82,9
374 Dentex dentex VII-W-D.dentex-3 23,4 82,7
375 Dentex dentex VII-W-D.dentex-4 24,3 82,7
376 Dentex dentex VII-W-D.dentex-5 22,9 82,6
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Varyans analizi sonucu gruplar arasinda istatistik agisindan 6nemli bir Ct degeri farki
bulunmasa da (p> 0,05) en diisiik Ct degeri I-W-D.dentex grubunda 18,5 ve en biiyiik Ct
degeri ise III-W ile V-W gruplarinda 26,1 olarak Ol¢lilmiis olup tiim verilerin genel
ortalamas1 23,5 bulunmustur. En fazla Ct degisimi IV-W grubunun iginde goriiliirken en

az degisim ise VII-W grubu i¢inde Cizelge 4.2’de gdsterilmistir.

Cizelge 4.2. D.dentex tiirline ait Ct degerlerinin varyans analizi.

Gruplar Say Toplam Ortalama Varyans
I-C-D.dentex 9 213 23,6 2,231111
111-W-D.dentex 10 240,2 24,02 0,990667
I-W-D.dentex 9 201,9 22,43 4,032333
IV-W-D.dentex 5 114,3 22,86 4,488
VI-W-D.dentex 6 142,9 23,81667 0,941667
11-W-D.dentex 5 121,2 24,24 1,998
V-W-D.dentex 4 98,8 24,7 1,166667
VII-W-D.dentex 5 117,4 23,48 0,277
Varyans Kaynagi df SS MS F P-degeri  F olgiitii
Gruplar Arasinda 7 27,5612 3,943731 1,837861  0,102051 2,211827
Gruplar i¢inde 46 100,8173 2,19152
Toplam 53 128,3785

Dentex dentex tiiriine ait COI hedef geninin Tm degerleri agisindan da gruplar arasinda bir
fark bulunmamistir (p>0,05). Ancak ilging olarak en diisiik 81,8 Tm degeri ile en yiiksek
83,2 Tm degeri VI-W grubunda gorilmistir. En fazla Tm degisimi VI-W grubunda

gozlenirken en az degisim ise II-W ve IV-W grubunda Cizelge 4.3’te sergilenmistir.

Yapilan varyans analizinde, Tm degerleri ile Ct degerleri arasinda herhangi bir 6nemli
iliski bulunmamistir (r= 0,132; p>0,05). Sinarit 6rneklerine ait Tm ve Ct degerleri Qpcr
cihazinin yaziliminda goriinimii Sekil 4.1 ve Sekil 4.2°de sergilenmektedir. Sivriburun

Karag6z orneklerine ait Tm ve Ct degerleri Cizelge 4.4 ve Cizelge 4.5’te sergilenmektedir.
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Cizelge 4.3. D.dentex tiiriine ait Tm degerlerinin varyans analizi.

Gruplar Say Toplam Ortalama Varyans
I-C-D.dentex 9 744.8 82,75 0,017
111-W-D.dentex 10 827,9 82,79 0,014
I-W-D.dentex 9 7437 82,63 0,012
IV-W-D.dentex 5 413,3 82,66 0,003
VI-W-D.dentex 6 496,0 82,67 0,231
11-W-D.dentex 5 413,8 82,76 0,003
V-W-D.dentex 4 3314 82,85 0,010
VII-W-D.dentex 5 413,8 82,76 0,018
Varyans Kaynag df SS MS F P-degeri F ol¢iitii
Gruplar Arasinda 7 0,237939 0,033991 0,957025 0,473094  2,211827
Gruplar Iginde 46 1,669333 0,03629
Toplam 53 1,907272

Sekil 4.1. Dentex dentex tiirtine ait COI hedef geni
deneylerine ait dongii sayis1 (Ct) goriintiisii.

Open Experiments: | Denoy 1 sinarit-COI-5-36- 2015-02-18 1237 (hp.. | ») [ [iNew | | [E3open || [@asave | [ @isaveAs. | | @cClose | | &< Configuration | @oche>
1 [=] Experiment “ $< Run Settings “ (1] Profile “ [ pata “ (] samples } & Analysis
Select Analysis | seuings [EETTYIEN
&ﬂ é:l': Q.MON, Target | Target 1
plete
(V] Use Negative Derivative
Tm Calling
Complete Noise Reduction Range (*C).
(Increase range to reduce nolse, de se to Improve resolution.)

R its Table Samples as Plate Tm as Plate
2 3 4 s s 4 sample
Each well has the same color as the sample assignedto it

A ‘Wells with no sample are gray.

"Sveevwv @

" SveevU e
([ ][(=] (] ®
[] Show log ) complete W Avort R »

Sekil 4.2. Dentex dentex tiirtine ait COI hedef geni i¢in 6rnek 5-36 arasina yapilan QPCR
ait erime sicaklig1 (Tm) goriintiisii.
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Cizelge 4.4. Diplodus puntazzo tiiriine ait COI hedef geni igin yapilan QPCR deneylerine

ait dongii sayis1 (Ct) ve erime sicakligi (Tm) verileri.

indeks No  Organizma adi Ornek ad1 Ct Tm (COl)
39 Diplodus puntazzo IV-W-D.puntazzo-2 22,4 81,8
40 Diplodus puntazzo V-W-D.puntazzo-1 23,1 81,7
42 Diplodus puntazzo V-W-D.puntazzo-3 22,5 81,6
43 Diplodus puntazzo V-W-D.puntazzo-4 23 81,8
44 Diplodus puntazzo V-W-D.puntazzo-5 22,5 81,7
45 Diplodus puntazzo ~ V-W-D.puntazzo-6 21,9 81,8
46 Diplodus puntazzo V-W-D.puntazzo-7 25,8 81,2
47 Diplodus puntazzo V-W-D.puntazzo-8 22,5 81,7
48 Diplodus puntazzo V-W-D.puntazzo-9 20,5 81,6
49 Diplodus puntazzo V-W-D.puntazzo-10 23,3 81,7
50 Diplodus puntazzo I11-W-D.puntazzo-1 22,2 81,7
51 Diplodus puntazzo 111-W-D.puntazzo-2 20,9 81,9
52 Diplodus puntazzo 111-W-D.puntazzo-3 19,3 81,8
53 Diplodus puntazzo I11-W-D.puntazzo-4 18,1 81,5
54 Diplodus puntazzo I11-W-D.puntazzo-5 18 81,5
55 Diplodus puntazzo I11-W-D.puntazzo-6 18,6 81,5
56 Diplodus puntazzo I11-W-D.puntazzo-7 20,4 81,5
57 Diplodus puntazzo I11-W-D.puntazzo-8 18,3 81,5
58 Diplodus puntazzo I11-W-D.puntazzo-9 17,4 81,5
59 Diplodus puntazzo I11-W-D.puntazzo-10 20,7 81,5
60 Diplodus puntazzo I-W-D.puntazzo-1 20,2 81,5
61 Diplodus puntazzo I-W-D.puntazzo-2 20,4 81,6
62 Diplodus puntazzo I-W-D.puntazzo-3 21,6 81,6
63 Diplodus puntazzo I-W-D.puntazzo-4 20,4 81,5
64 Diplodus puntazzo I-W-D.puntazzo-5 21,8 81,9
65 Diplodus puntazzo I-W-D.puntazzo-6 21,1 81,5
66 Diplodus puntazzo I-W-D.puntazzo-7 19,7 81,7
67 Diplodus puntazzo I-W-D.puntazzo-8 19,3 81,5
68 Diplodus puntazzo I-W-D.puntazzo-9 23,2 81,3
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Cizelge 4.4. (Devam) Diplodus puntazzo tiirtine ait COI hedef geni i¢in yapilan QPCR
deneylerine ait dongii sayist (Ct) ve erime sicakligi (Tm) verileri

indeks No Organizma ad1 Ornek ad1 Ct Tm (COl)
70 Diplodus puntazzo I-C-D.puntazzo-1 22,6 81,8
71 Diplodus puntazzo I-C-D.puntazzo-3 19,5 81,8
72 Diplodus puntazzo I-C-D.puntazzo-4 243 81,8
73 Diplodus puntazzo I-C-D.puntazzo-5 18,4 81,8
74 Diplodus puntazzo I-C-D.puntazzo-6 22,4 81,8
75 Diplodus puntazzo I-C-D.puntazzo-7 20,9 81,7
76 Diplodus puntazzo I-C-D.puntazzo-8 20,9 81,7
77 Diplodus puntazzo I-C-D.puntazzo-9 21,2 81,8
78 Diplodus puntazzo I-C-D.puntazzo-10 24,7 81,8
80 Diplodus puntazzo IV-W-D.puntazzo-2 18,2 81,9
81 Diplodus puntazzo IV-W-D.puntazzo-3 20,5 81,7
82 Diplodus puntazzo IV-W-D.puntazzo-4 21,3 81,7
83 Diplodus puntazzo IV-W-D.puntazzo-5 20,4 81,8
84 Diplodus puntazzo IV-W-D.puntazzo-6 20,8 81,8
85 Diplodus puntazzo IV-W-D.puntazzo-7 23,3 81,7
86 Diplodus puntazzo IV-W-D.puntazzo-8 21,3 81,9
87 Diplodus puntazzo I1-W-D.puntazzo-1 23,6 81,8
88 Diplodus puntazzo I1-W-D.puntazzo-2 23 81,6
89 Diplodus puntazzo I1-W-D.puntazzo-3 24,1 81,8
90 Diplodus puntazzo I1-W-D.puntazzo-4 20,6 81,5
378 Diplodus puntazzo VI-W-D.puntazzo-2 20,4 81,5
379 Diplodus puntazzo VI-W-D.puntazzo-3 18,3 81,5
380 Diplodus puntazzo VI-W-D.puntazzo-4 17,4 81,5
381 Diplodus puntazzo VI-W-D.puntazzo-5 20,7 81,5
382 Diplodus puntazzo VI11-W-D.puntazzo-1 20,2 81,5
383 Diplodus puntazzo VI1-W-D.puntazzo-2 20,4 81,6
384 Diplodus puntazzo VI1-W-D.puntazzo-3 21,6 81,6
385 Diplodus puntazzo VII-W-D.puntazzo-4 20,4 81,5
386 Diplodus puntazzo VI1-W-D.puntazzo-5 21,8 81,9
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Cizelge 4.5. Diplodus puntazzo tiiriine ait Ct degerlerinin varyans analizi.

Gruplar Say Toplam Ortalama Varyans

I-C-D.puntazzo 10 219 21,90 4,409
I-W-D.puntazzo 9 187,7 20,85 5,065
11-W-D.puntazzo 4 91,3 22,82 1,802
[11-W-D.puntazzo 10 193,9 19,39 2,477
IV-W-D.puntazzo 8 168,2 21,02 2,401
V-W-D.puntazzo 9 205,1 22,78 2,239
VI-W-D.puntazzo 4 76,8 19,2 2,007
VI11-W-D.puntazzo 5 104,4 20,88 0,572

Varyans Kaynag df SS MS F P-degeri F ol¢iitii
Gruplar Arasinda 7 108,5 15,51 5,281 0,0001 2,178
Gruplar i¢inde 52 164,4 2,936
Toplam 59 273,0

D.dentex tiiriinden farkli olarak Diplodus puntazzo tiiriinde tiirlerin alindig1 bolgeleri temsil
eden gruplar arasinda Ct degerleri agisindan istatistik olarak ¢ok 6nemli fark bulunmustur
(p<0,01). En diisiik Ct degeri 17,4 ile VI-W-D.puntazzo-4 ve IlI-W-D.puntazzo-9 ; en
yiiksek Ct degeri ise 25,8 ile V-W-D.puntazzo-7 tespit edilmistir. En diisiik Tm degisimi
VII-W grubunda goézlenirken en fazla degisim ise I-W grubunda goriilmiistiir. En diisiik
Tm degeri 81,2 ile V-W-D.puntazzo-7°de , en yiiksek Tm degeri 81,9 ile VII-W-
D.puntazzo-5, IV-W-D.puntazzo-8, IV-W-D.puntazzo-2 gozlemlenmistir (Cizelge 4.4).
Cizelge 4.6’te ilging olarak I-C kiiltlir grubundaki degisim ile ayn1 bolgeyi temsil eden
dogal grup I-W degerine olduk¢a yakin bulunmustur.

Ote yandan Tm degerleri agisindan da bolgeleri temsil eden gruplar arasinda da istatistiki
olarak ¢ok Onemli fark olmustur (p<0,01). En diisik Tm degeri V-W grubundan elde
edilirken en fazla Tm degerleri I-W, II-W, HI-W, IV-W bdélgelerindeki 6rneklerden
alinmis, VI-W grubunda ise Tm degerlerinde hi¢ degisime rastlanmamustir. Ilging olarak I-
W grubundaki degisim degeri (0,027) I-C grubuna (0,002) gore on kattan fazla oldugu
Cizelge 4.6 ‘da ortaya konmustur.



Cizelge 4.6. D. puntazzo tiiriine ait Tm degerlerinin varyans analizi.
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Gruplar Say Toplam Ortalama Varyans
I-C-D.puntazzo 10 817,8 81,78 0,002
I-W-D.puntazzo 9 815,5 81,55 0,027
I1-W-D.puntazzo 4 408,5 81,7 0,02

I11-W-D.puntazzo 10 815,9 81,59 0,023
IV-W-D.puntazzo 8 736,1 81,79 0,006
V-W-D.puntazzo 9 816,5 81,65 0,029
VI-W-D.puntazzo 407,5 81,5 0
VII-W-D.puntazzo 408,1 81,62 0,027

Varyans Kaynagi df SS MS F de;-eri P l;i fii
Gruplar Arasinda 7 0,607 0,087 4,994 0 2,178

Gruplar icinde 52 0,972 0,017

Toplam 59 1,579

4.2. HRM Bulgulan

HRM profillerinin benzerliklerine gére mtDNA COl dizilerinin gruplandirilmasi ise
Cizelge 4.7, 4.8 ve 4.9°da verilmistir. Farkli tiirler ayr1 gruplar olusturmustur. Bu durum,
COI hedefli HRM analizinin, DNA dizi analizine gereksinim duymadan tiir ayirimi
yapabilecegini gostermektedir. Ayni tiire ait diziler ise Dentex dentex ic¢in 2 farklh
genotipik grup olusturmustur. Bu durum, HRM analizinin tiirler arasindaki farkliliklari
yansitacak ¢Oziiniirliikkte sonuglar verdigini fakat tiirler i¢i varyasyonu yansitmakta yetersiz
kaldigin1 gostermektedir. Sekil 4.3’de Dentex dentex oOrneklerine ait erime grafigi

gosterilmektedir.

7o 7.8 75 77.5 &0 CERY a5 a7r.5 =0

Sekil 4.3. Sinarit (Dentex dentex) érnek 1 ile 53 arast HRM profilleri
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Cizelge 4.7. HRM analizi ile Dentex dentex COl DNA dizilerinin benzerliklerine goére
gruplandirilmasi (genotipleme)

Numune Adi

Tiir

I-C-D.dentex-9 Dentex dentex
I-C-D.dentex-5 Dentex dentex
I-C-D.dentex-3 Dentex dentex
I-C-D.dentex-8 Dentex dentex
I-C-D.dentex-7 Dentex dentex
I-C-D.dentex-2 Dentex dentex
I-C-D.dentex-10 Dentex dentex
I-C-D.dentex-4 Dentex dentex
I-C-D.dentex-1 Dentex dentex
111-W-D.dentex-8 Dentex dentex
111-W-D.dentex-7 Dentex dentex
I11-W-D.dentex-6 Dentex dentex
111-W-D.dentex-10 Dentex dentex
111-W-D.dentex-3 Dentex dentex
I11-W-D.dentex-1 Dentex dentex
I11-W-D.dentex-2 Dentex dentex
111-W-D.dentex-4 Dentex dentex
111-W-D.dentex-9 Dentex dentex
I11-W-D.dentex-5 Dentex dentex
I-W-D.dentex-5 Dentex dentex
I-W-D.dentex-1 Dentex dentex
I-W-D.dentex-8 Dentex dentex
I-W-D.dentex-4 Dentex dentex
I-W-D.dentex-10 Dentex dentex
I-W-D.dentex-9 Dentex dentex
I-W-D.dentex-3 Dentex dentex
I-W-D.dentex-2 Dentex dentex
I-W-D.dentex-7 Dentex dentex

IV-W-D.dentex-1
IV-W-D.dentex-4
IV-W-D.dentex-6
IV-W-D.dentex-2
IV-W-D.dentex-5
VI-W-D.dentex-1
VI-W-D.dentex-2
VI-W-D.dentex-3
VI-W-D.dentex-4
VI-W-D.dentex-5
VI-W-D.dentex-6

Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex

11-W-D.dentex-1 Dentex dentex
11-W-D.dentex-2 Dentex dentex
11-W-D.dentex-3 Dentex dentex
11-W-D.dentex-4 Dentex dentex
11-W-D.dentex-5 Dentex dentex

V-W-D.dentex-1
V-W-D.dentex-2
V-W-D.dentex-3
V-W-D.dentex-4
VII-W-D.dentex-1
VII-W-D.dentex-2
VII-W-D.dentex-3
VI1I-W-D.dentex-4
VI1I-W-D.dentex-5

Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex
Dentex dentex

HRM Grubu

NNONNNMNNNRPNNRPRPRRPNRPNRPRPRRPRPRRPRERREPRPRPRERPRPRPREPRPREPRPREPREPRPRPRPREPREPREPRPRERRPREPREPRPREPRPRERPRERRERRE
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Cizelge 4.8. HRM analizi ile Dentex dentex COl DNA dizilerinin benzerliklerine gore grup
(genotipleme) ve Ornek sayisi

Grup No Ornek Sayisi
1 45
2 8
Toplam 53

Elde edilen HRM profilleri D.dentex tiiriinde iki farkli grupta toplamistir. Antalya
bolgesinden alinan Ornekleri temsil eden VII-W grubu diger gruplardan HRM degeri
bakimindan keskin bir bi¢imde ayrilmis olup ikinci grubu olustururken II-W (Cesme) ve
V-W (Bodrum) hem birinci hem de ikinci gruptan 6rnekleri igermistir. Diger bolgelerden
alman oOrnekler ise HRM degerleri yoniinden degisim gostermeyip ayri bir grup

olusturdugu Cizelge 4.7, Cizelge 4.8 ve Cizelge 4.9’da gosterilmistir.

Cizelge 4.9. HRM analizi ile Dentex dentex ait genotip grubu, birey ve popiilasyon sayisi

Tiir Genotip | Birey Sayisi (n) Popiilasyon Sayis1 (N)

L 45 1-C (9) / 1-W (9) / 11-W (3) / HI-W (10) / IV-W (5) / V-W

Dentex (3)/ VI-W (6)
dentex

2 8 1-W (2) / V-W (1) / WII-W (5)
Toplam 2 53

Diplodus puntazzo’ya ait elde edilen HRM profilleri sekil 4.4’te gosterilmistir. HRM
profillerinin benzerliklerine gére COI DNA dizilerinin gruplandirilmasi ise Cizelge 4.10,
Cizelge 4.11 ve Cizelge 4.12°de verilmistir. Farkli tlirler ayr1 gruplar olusturmustur. Bu
durum, COI hedefli HRM analizinin, DNA dizi analizine gereksinim duymadan tiir ayirimi
yapabilecegini gostermektedir. Ayni tiire ait diziler ise Diplodus puntazzo i¢in 4 farkl
genotipik grup olusturmustur. Bu durum, HRM analizinin tiirler arasindaki farkliliklari
yansitacak ¢oziiniirlikte sonuglar verdigini fakat tiirler i¢i varyasyonu yansitmakta yetersiz
kaldigin1 gostermektedir. Sekil 4.4’te Diplodus puntazzo o6rneklerine ait erime grafigi

gosterilmektedir.
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Cizelge 4.10. HRM analizi ile Diplodus puntazzo COI DNA dizilerinin benzerliklerine
gore gruplandirilmasi (genotipleme)

Grup No Ornek Sayisi
1 30
2 17
3 3
4 8
Toplam 58

Cizelge 4.11. HRM analizi ile Diplodus puntazzo ait genotip grubu, birey ve popiilasyon
sayisl

Tiir Genotip Bire)(fnS)ayISI Popiilasyon Sayis1 (N)
1 30 I-W (5) /1-C (2) / I-\W (3) / I-W (5) / IV-
W (3) / V-W (8) / VII-W (4)
D. puntazzo 5 17 I-W (4)/1-C (4)/ I\I/\I/—\(/\ll)(S)/ IV-W (3) / V-
3 3 VI-W (2) / VII-W (1)
4 8 I-C (3)/ I-W (2) / IV-W (2) / VI-W (2)
Toplam 4 58

RFU

0.4

a
Temperature ("C}

Sekil 4.4. Sivriburun Karagéz (Diplodus puntazzo) tiiriine ait 6rnek 1 ile 58 arast HRM
profilleri
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Cizelge 4.12. HRM analizi ile Diplodus puntazzo COI DNA dizilerinin benzerliklerine
gore gruplandirilmasi (genotipleme)

Numune Ad1 Tiir HRM Grubu

1-C-D.puntazzo-10
1-C-D.puntazzo-6
I-W-D.puntazzo-1
I1-W-D.puntazzo-2
I-W-D.puntazzo-3
I-W-D.puntazzo-4
I-W-D.puntazzo-8
11-W-D.puntazzo-2
11-W-D.puntazzo-3
1I-W-D.puntazzo-4
111-W-D.puntazzo-1
111-W-D.puntazzo-2
111-W-D.puntazzo-3
111-W-D.puntazzo-6
111-W-D.puntazzo-9
IV-W-D.puntazzo-4
IV-W-D.puntazzo-5
IV-W-D.puntazzo-6
V-W-D.puntazzo-10
V-W-D.puntazzo-3
V-W-D.puntazzo-4
V-W-D.puntazzo-5
V-W-D.puntazzo-6
V-W-D.puntazzo-7
V-W-D.puntazzo-8
V-W-D.puntazzo-9
VI1-W-D.puntazzo-2
VI1-W-D.puntazzo-3
VII-W-D.puntazzo-4
VII-W-D.puntazzo-5
1-C-D.puntazzo-1
1-C-D.puntazzo-8
I-C-D.puntazzo-7
1-C-D.puntazzo-5
I-W-D.puntazzo-9
I1-W-D.puntazzo-7
I-W-D.puntazzo-6
I1-W-D.puntazzo-5
111-W-D.puntazzo-8
111-W-D.puntazzo-7
111-W-D.puntazzo-5
111-W-D.puntazzo-4
111-W-D.puntazzo-10
IV-W-D.puntazzo-8
IV-W-D.puntazzo-2
IV-W-D.puntazzo-2
V-W-D.puntazzo-1
VI-W-D.puntazzo-5
VI-W-D.puntazzo-3
VII-W-D.puntazzo-1
1-C-D.puntazzo-9
1-C-D.puntazzo-4
I-C-D.puntazzo-3
11-W-D.puntazzo-1
IV-W-D.puntazzo-7
IV-W-D.puntazzo-3
VI-W-D.puntazzo-4
VI-W-D.puntazzo-2

Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo
Diplodus puntazzo

ADDADDADOVWWWNRNNNRNNRNNNNNNNONNNNNNNMNNNNNRRPRPRRPRERPRPRREPPRPRRPEPRPRRPREPRPRREPREPRPRREPREPRREPRERRERERER
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Diger bir tiir olan D.puntazzo tiiriinde HRM degerlerine gore 4 farkli grup olusturmustur.
Gen bolgesi olarak COI gen bolgesine gore siniflandirmada HRM analizine gore her grup
icinde en az 2 en fazla 7 farkli genotip yer almistir. Kiiltiir grubu I-C iginde 3 farkli genotip

bulunurken ayni bolgeden alinan I-W grubunda 2 farkli genotip gézlenmistir.

4.3. MtDNA COlI Bdélgesinin Dizi Analizi Sonuclar:

Sinarit (Dentex dentex) ve Sivriburun Karagéz (Diplodus puntazzo) tiirleri igin tiim
DNA’larin dizileme PCR reaksiyonunun ardindan elde edilen dizi analizi sonuglar alt alta
hizalanip Sekil 4.5°te incelenmistir. Elde edilen MtDNA COI dizilerinin gen bankasinda en
cok benzedigi DNA dizileri fasta formatinda hazirlanarak ekte verilmistir. Elde edilen

DNA dizilerinin tiimii, gen bankasinda en ¢ok ilgili tiiriin COI gen dizisine benzemektedir.

Bu durum, DNA dizi analizinin basariyla gerceklestigini Sekil 4.6’da gostermektedir.

File Edit Seque hgnment View Accessory Application RNA World Wide Web  Options  Window  Help
P E\Google AR HAZIRAN TUMU 14 HAZIRAN 2017 fas P e e |
Q& [owe — =f =B 53 total sequences

Sekil 4.5. Sinarit (Dentex dentex) tiiriine ait orneklerden elde edilen sekans sonuglari
ornegi.

Sekil 4.6. Karaburun kiiltiir Dentex dentex-2 no’lu sinarit (Dentex dentex) orneginin
sekanslamaya ait veri drnegi.



Cizelge. 4.13. D.dentex tiiriine

analizi.
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ait orneklerden elde edilen COI gen bolgesinin alignment

Niikleotid sira numarasi

Ornek Kodu

19
20
37

47

54
65

80
98

111
126
129
131
150
165
171
192
238
245
284
342
398
399

406
407
441

AAT
445

I-W-D.dentex-1

I-W-D.dentex-2

I-W-D.dentex-3

I-W-D.dentex-4

I-W-D.dentex-5

I-W-D.dentex-7

I-W-D.dentex-8

I-W-D.dentex-9

I-W-D.dentex-10

I-C-D.dentex-1

I-C- D.dentex-2

I-C-D.dentex-3

I-C-D.dentex-4

I-C-D.dentex-5

QOO

I-C-D.dentex-7

I-C-D.dentex-8

I-C-D.dentex-9

I-C-D.dentex-10

11-W-D.dentex-1

11-W-D.dentex-2

DO|O|

OO0

> >\ >

QOO

11-W-D.dentex-3

11-W-D.dentex-4

11-W-D.dentex-5

111-W-D.dentex-1

111-W-D.dentex-2

111-W-D.dentex-3

111-W-D.dentex-4

111-W-D.dentex-5

111-W-D.dentex-6

111-W-D.dentex-7

111-W-D.dentex-8

111-W-D.dentex-9

111-W-D.dentex-10

IV-W-D.dentex-1

IV-W-D.dentex-2

IV-W-D.dentex-4

IV-W-D.dentex-5

IV-W-D.dentex-6

V-W-D.dentex-1

V-W-D.dentex-2

V-W-D.dentex-3

V-W-D.dentex-4

VI-W-D.dentex-1

VI-W-D.dentex-2

VI-W-D.dentex-3

VI-W-D.dentex-4

VI-W-D.dentex-5

VI-W-D.dentex-6

VII-W-D.dentex-1

VII-W-D.dentex-2

VII-W-D.dentex-3

VII-W-D.dentex-4

VII-W-D.dentex-5




55

D.dentex’e ait 6rneklerin dizi eslesmelerine bakildiginda en fazla niikleotid degisimlerinin
gen bdlgesinin baslangi¢ kisimlarinda oldugu gériilmektedir. Orneklerin yarisina yakininda
(%47) baz degisimi goriilmemis olup diger drneklerdeki baz degisimi ise 1 ile 6 arasinda
degismistir. En fazla baz degisimi II-W-D.dentex-2 orneginde goriilmiistir (6 baz
degisimi). Kiiltiir 6rneklerinde (I-C-D.dentex) baz degisimi ise diger drneklere gore daha
fazla olmus toplam 9 6rnekte 28 baz degisimi goriilmiistiir. En fazla baz doniisiimii A-C (7
ornek) ve T-C (7 6rnek) seklinde oldugu Cizelge 4.13’de gosterilmistir. Orneklerin COI

bolgesinde G-T ve C-G doniisiimii hi¢ olmamustir.

[File Edit Sequence Atignment View  Accessory Application RNA World Wide Web  Options  Window Help

e D
> T —
B & [owetow =l =] B 61 total sequences
Mode erwite <] Selectio Soquence Mask: Nons St [—
(L3 Dbkcan: Pmlhon 7\.C0 Puniazz08 39 Numbering Mask: None e a1

HHHBHAREAREEEE

>
E?

-Puntazzo |

Sekil 4.7. Sivriburun Karagoz (Diplodus puntazzo) tiiriine ait orneklerden elde edilen

sekans sonuglari 6rnegi.
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Sekil 4.8. Karaburun- kiiltiir 2 no’lu Sivriburun Karagéz (Diplodus puntazzo) érnegine ait

dizileme PCR reaksiyonundan elde edilen dizi analizine ait veri 6rnegi.



Cizelge. 4.14. D.puntazzo tiiriine ait drneklerden elde edilen COI gen bdlgesinin alignment analizi

10
14
28
33
37

44
46

50
59
60
74
75

95

D.puntazzo-KY17646

O| 106

| 132
>| 135
= 139
> 161
| 165
| a7z
® 214

© 244
>| 249
®| 290
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Cizelge. 4.14. (Devam) D.puntazzo tiiriine ait 6rneklerden elde edilen COI gen bolgesinin alignment analizi
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 EEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEE
D.puntazzo-KY17646 Cc|C T|T| T|T| T|A[C|A|A|T|T|{T|T|C|T|T|A|T|A[T|T|G|C|G|A|G|G|T|T|C|A|T|G|G|C|G|G
IV-W-D.puntazzo-5 A G| Al A
IV-W-D.puntazzo-6 A A - A
IV-W-D.puntazzo-7 A T G| A A
IV-W-D.puntazzo-8 TIA c T|A A
V-W-D.puntazzo-1 c A
V-W-D.puntazzo-3 A
V-W-D.puntazzo-4 A
V-W-D.puntazzo-5 T G| Al A
V-W-D.puntazzo-6 Al C A G| A| A
V-W-D.puntazzo-7 A T|C G T G T A A
V-W-D.puntazzo-8 A A C T A
V-W-D.puntazzo-9 A c T G| Al A
V-W-D.puntazzo-10 A G A C T A
VI-W-D.puantazzo-1 c A Al C T|C|A A A
VI-W-D.puantazzo-2 A A
VI-W-D.puantazzo-3 c A
VI-W-D.puantazzo-4 T - A
VI-W-D.puantazzo-5 A G| Al A
VII-W-D.puantazzo-1 G c G G T|AlG T Al A A
VII-W-D.puantazzo-2 A c A c T A
VII-W-D.puantazzo-3 A c T A
VI1I-W-D.puantazzo-4 A Cl A T A
VII-W-D.puantazzo-5 A C|lA
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D.puntazzo’ya ait orneklerin dizi eslesmelerine bakildiginda en fazla niikleotid
degisimlerinin gen bolgesinin son kisimlarinda oldugu goriilmektedir. Ancak 114. Bazdaki
T-C degisimi 58 6rnegin 45 tanesinde olmustur. Orneklerin hepsinde en az bir en fazla 11
baz degisimi gerceklesmistir. En fazla baz degisimi VII-W-D.puntazzo-1 orneginde
goriilmistlir (11 baz degisimi). En fazla baz degisimi ve varyasonu da IlI-W-D.puntazzo
orneklerinde goriiliirken (1 ila 11 baz egisimi, ortalama=7,25) en az baz degisimi ise I-C-
D.puntazzo 6rneklerinde goriilmiistiir (1 ile 6, ortalama= 3,4). En fazla baz doniisiimii T/A,
T/C ve G/A (her biri 7 ayr1 gen bolgesinde) olurken en az baz degisimi C/T, A/G ve A/G
(birer &rnek) seklinde olmustur. Ilging olarak, sinarit 6rneginde oldugu gibi karagoz

orneklerinde de G-T doniistimii goriilmemistir.

4.4. Niikleotid (m) ve Haplotip Cesitliligi (Hd)

Calismada kullanilan 6rneklerde mtDNA ¢esitliligini ortaya konulmustur. Sinarit (Dentex
dentex) popiilasyonuna ait niikleotid degisim verileri ¢izelge 4.15° de ve Sivriburun
Karag6z (Diplodus puntazzo) popiilasyonuna ait niikleotid degisim verileri ¢izelge 4.16°te
verilmistir.

Cizelge 4.15. D.dentex tiiriine ait haplotiplerin COI bdlgesindeki niikleotid degisim analiz
sonuglari

D.dentex tiiriine ait haplotiplerin COI bolgesindeki niikleotid degisim siralari
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D.dentex tiiriine ait 53 &rnegin COI dizi analiz sonuglarina gore toplam 26 adet farkli
haplotip grubu olustugu Cizelge 4.16’te gosterilmistir. Orneklerin cogu H1 grubu 25
ornekten olusmaktadir. Her bir cografi grup icindeki haploid sayilar1 da hesaplanmis
genetik c¢esitlilik bilgileri de Cizelge 4.17’te sunulmustur.

Cizelge 4.16. Dentex dentex tiiriine ait tespit edilen haplotipler ve belirlendigi 6rnek
kodlar

Haplotipler Belirlendigi Ornek Kodu

I-W-D.dentex-1, I-W-D.dentex-2, I-W-D.dentex-3, I-W-D.dentex-7, I-W-D.dentex-8, I-
W-D.dentex-9, I-W-D.dentex-10, I-C-D.dentex-9, I1I-W-D.dentex-4, 1I-W-D.dentex-5, I11-
W-D.dentex-2, I11-W-D.dentex-4, I11-W-D.dentex-8, 111-W-D.dentex-9, 111-W-D.dentex-

H1 10, IV-W-D.dentex-2, IV-W-D.dentex-4, IV-W-D.dentex-5, IV-W-D.dentex-6, V-W-
D.dentex-2, V-W-D.dentex-4, VI-W-D.dentex-2, VI-W-D.dentex-4, VI-W-D.dentex-5,

VII-W-D.dentex-5

H 2 I-W-D.dentex-4

H3 I-W-D.dentex-5

H 4 I-C-D.dentex-1

H5 I-C-D.dentex-2

H6 I-C-D.dentex-3

H7 I-C-D.dentex-4

H8 I-C-D.dentex-5

H9 I-C-D.dentex-7, IV-W-D.dentex-1

H 10 I-C-D.dentex-8

H11 I-C-D.dentex-10

H 12 11-W-D.dentex-1

H 13 11-W-D.dentex-2

H 14 11-W-D.dentex-3

H 15 I11-W-D.dentex-1, 111-W-D.dentex-5

H 16 111-W-D.dentex-3, VI-W-D.dentex-3

H17 111-W-D.dentex-6

H 18 I11-W-D.dentex-7

H 19 V-W-D.dentex-1

H 20 V-W-D.dentex-3

H 21 VI-W-D.dentex-1

H 22 VI-W-D.dentex-6

H 23 VII-W-D.dentex-1

H 24 VII-W-D.dentex-2

H 25 VII-W-D.dentex-3

H 26 VI1I-W-D.dentex-4
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Cizelge 4.17. Istasyonlara gore D.dentex haplotip ve genetik cesitlilik bilgileri

Ornek Haploti  Gen

Populasyon  sayisi psayist cesitliligi  P.B.(S)  P.SBV(Pis) N ukleotid cesitliligi
() (H) () (m)

-C-D.dentex 9 9 1,0000 6 13 0,00967(+0,00122)
I-W.D.dentex 9 3 0.4167 4 7 0,00140 (+0,00074)
W Ddentex 3 4 0,9000 1 6 0,00755 (+0,00206)
lI-W.D.dentex  ° 5 0755 0 1 0,00307 (+0,00050)
V-WDdentex 2 0,4000 0 2 0,00084 (+0,00071)
V-W.D.dentex ~ * 3 0,8333 0 7 0,00210 (+0,00071)
VI-W.D.dentex  °© 4 08008 0 y 0,00489 (+0,00144)
VI-W.D.dentex  ° 5 1,0000 0 3 0,00587 (+0,00144)

Calismay1 olusturan Sinarit tiiriine ait toplam 53 bireyde toplam haplotip sayist h= 26
olarak belirlenmis, ortalama haplotip cesitliligi Hd= 0,7632 oldugu tespit edilmistir.
Toplam belirlenen haploitlerin 22’si istasyonlardan temin edilen ve ¢alismay1 olusturan
bireylerde sadece bir hayvanda bulundugu tespit edilmistir. Haplotipler gruplandirildiginda
haplotip 1’in degisik istasyonlardan bir¢cok 6rnekte gézlenmistir.

Sinarit tiirlinde istasyonlara gore bakildiginda ise en fazla haploit grup I-C (Karaburun
kiiltiir) bolgesinde olup tiim bireyler COI dizisi bakimindan birbirinden farkli bulunmus
genetik ¢esitlilik bu bolgede en fazla bulunmustur. Ornek sayis1 daha az olsa da VII-W
Antalya dogal ortamindan tutulan baliklarda da genetik cesitlilik en iist seviyede olmustur.
Kiiltir tiiriiyle karsilastinnldiginda I-W (Karaburun) icindeki dogal cevrede yetisen
sinaritlerde ise genetik cesitlilik kiiltiirdekilerin yarisindan daha az bulunmustur. En az
genetik cesitlilik ise IV-W Giillik Dogal bolgesinde gozlenmistir. Genetik c¢esitlilik
degerleri niikleotid gesitliligine paralel olarak seyretmis ve Cizelge 4.15’te gosterilmistir.

Ege ve Akdeniz’in farkli bélgelerinden alinan D.puntazzo 6rneklerinde de genetik gesitlilik
ve niikleotid ¢esitliligi benzer sekilde yliksek olmustur.

D.puntazzo tiiriine ait toplam 58 ornekte 45 farkli haploit grup elde edilmistir. En fazla
niikleotid degisimi H38 grubundan (10 niikleotid degisimi) en az ise H3 ve H6 grubundan
(2 niikleotid) elde edilmistir. Her haploit grubunda ortalama 5,4 baz degisim gostermistir.
Haploit gruplarda en fazla goriilen baz degisimi T-C (7 niikleotid bolgesi) olurken G-T
dontistimii tespit edilmemis olup Cizelge 4.16°da gosterilmistir. Haploit gruplar ve igerdigi
ornek gruplar ise Cizelge 4.18’da verilmistir.
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Cizelge 4.18. D.puntazzo tiirtine ait haploit gruplarin sekans hizalamalar1 ve niikleotid
degisimleri

D.puntazzo tiiriine ait haploit gruplarin sekans hizalamalar1 ve niikleotid degisimleri

AEEEEEREEEEEEEFEEEEEEEREREEERREEREEERIEEE
Hap 1 | C|CIC|G|T|T|T|A|T|A|C|A|T|T|T|T|CIC|T|T|A|T|T|G|T|G|A|G|G|T|T|C|A|T|G|CIA|A
Hap_ 2 T|. C c lal.
Hap_3 Tl. R |G-
Hap_4 T|. T . C G|.
Hap_ 5 T|. clA T G
Hap_6 Tl R R G .|
Hap. 7 T|. clal.].]. el C Gld
Hap_8 T|. TIT lcl. G
Hap_9 T|. A el T |G
wapto| - |-l LT ] A cl. T g .
Hap_ 11 ; . lcl. T G .
hp 12| - |- |- |- |Al.].|T|G Al A G .
Hp 13| - ||| |A]. T|G Al . C T ql .
Hap_ 14 T|. A . | A G .
Hap_ 15 T|. T cl. G ..
Hap_16 | A T, . cl. .lcld
w17 | - |- |- |- Al ]e[T]e]. |.].|A]. cl. C g .
mpas| - | [ACIA[ |Gl [ ]A L] cl. T |G
Hap 19| - |-l el AL el ele] el T G .
Hap 20 | - | Al T|A Al. T cl. Gl .
Hap 21 T Al . cla . Gl .
Hap 22 T TIT cl. cl. G
Hap, 23 T cl. T G .|.
Hap, 24 T cl. T G|.
Hap, 25 T cl. T Gla
Hap_26 T e Cl. e G| g
Hap. 27 T TIT cl. cl. -la].
Hap 28 T . cl. |Gl.
Hap_29 T Al. cl. T G
Hap_30 T Al . T cl. Gl .
Hapat | - |l AL T Cl. -G
Hap32 | - |- || |A ] |T cl.|. T G
Hap_ 33 T T|A . Al . G
Hpsa| - ||| |A[C].|T A T).].|.|. C . g .
Hap_35 T A T G| . .G T Al.|G
Hap3s | - |||l L] AL el T |G
mpsr| - ||| |Al.].|T]. |6 Al el ] ] T |G
Hap_38 T . Alcl.|.|AlC TIc|AlA|.|cC
Hap_39 T Al T lcl. . |G
Hap_40 T -l T -G
Hap_ 41 T e T .lcl. Al g ..
Hap 42| - |-|-|-|-|-|G|T Al lcl. T Gla
Hap 43| - |-|-|C T Al. T el . G|g
Hap_44 T Al . A lcl. T G|.
Hap_ 45 T A .. 1A cl. cla
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Cizelge 4.19. Diplodus puntazzo tiiriine ait tespit edilen haplotipler ve belirlendigi 6rnek
kodlar1

Haplotip Belirlendigi Ornek Kodu Haplotip Belirlendigi Ornek Kodu
H1 1-C-D.puntazzo-1 H 24 111-W-D.puntazzo-5
H 2 1-C-D.puntazzo-3, I-C-D.puntazzo-4 H 25 111-W-D.puntazzo-6
H3 1-C-D.puntazzo-5 H 26 111-W-D.puntazzo-7
I1-C-D.puntazzo-6, I-C-D.puntazzo-10, II-
H4 W-D.puntazzo-2, V-W-D.puntazzo-3 H 27 I11-W-D.puntazzo-9
1V-W-D.puntazzo-2, V-W-
H5 1-C-D.puntazzo-7 H 28 D.puntazzo-1, V-W-D.puntazzo-4, VI-

W-D.puantazzo-3

1V-W-D.puntazzo-4,

H 6 I-C-D.puntazzo-8 H 29 V-W-D.puntazzo-9
H7 1-C-D.puntazzo-9 H 30 IV-W-D.puntazzo-5
H8 1-W-D.puntazzo-1 H 31 IV-W-D.puntazzo-6
H9 I-W-D.puntazzo-2, VII-W-D.puantazzo-3 H 32 IV-W-D.puntazzo-7
H 10 1-W-D.puntazzo-3, IV-W-D.puntazzo-3 H 33 IV-W-D.puntazzo-8
H11 1-W-D.puntazzo-4 H 34 V-W-D.puntazzo-6
H 12 1-W-D.puntazzo-5 H 35 V-W-D.puntazzo-7
H 13 1-W-D.puntazzo-6 H 36 V-W-D.puntazzo-8
H 14 I1-W-D.puntazzo-7 H 37 V-W-D.puntazzo-10
H 15 I1-W-D.puntazzo-8 H 38 VI-W-D.puantazzo-1
H 16 1-W-D.puntazzo-9 H 39 VI-W-D.puantazzo-2
H 17 I1-W-D.puntazzo-1 H 40 VI-W-D.puantazzo-4
H 18 I1-W-D.puntazzo-3 H 41 VI-W-D.puantazzo-5
H 19 I1-W-D.puntazzo-4 H 42 VII-W-D.puantazzo-1
H 20 111-W-D.puntazzo-1 H 43 VI1-W-D.puntazzo-2
H 21 111-W-D.puntazzo-2 H 44 VII1-W-D.puntazzo-4
H 22 111-W-D.puntazzo-3 H 45 VI1-W-D.puntazzo-5
H 23 111-W-D.puntazzo-4, I11-W-D.puntazzo-8, 111-W-D.puntazzo-10, V-W-D.puntazzo-5

Cizelge 4.20. Calisilan D. Puntazzo popiilasyonlarinda belirlenen genetik ¢esitlilik
parametreleri

Ornek . Gen . . Crersns

Populasyon s:gr];m :l;ﬂllo(tll_% P.B. (S) P.(ISD.E.)V geisi(t:]i)lig Nllkleotl((:t )Q esitliligi
I-W-D.puntazzo 9 4 13 10 1,000 0,01099
1-C-D.puntazzo 9 7 11 5 0,944 0,00777
11-W-D.puntazzo 4 4 16 4 1,000 0,01935
111-W-D.puntazzo 10 8 10 7 0,933 0,00771
1V-W-D.puntazzo 7 7 9 5 1,000 0,00800
V-W-D.puntazzo 9 8 15 6 0,972 0,01051
VI-W-D.puntazzo 5 5 10 3 1,000 0,00991
VI1-W-D.puntazzo 5 5 8 3 1,000 0,00817
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Cizelge 4.18 te veriler 15181inda Sivriburun Karagdéz popiilasyonunda en yliksek haplotip
cesitliligi H= 1,000 ile I-C (Karaburun kiiltiir), 1I-W (Cesme dogal), IV-W (Giilliik dogal)
VI-W (Canakkale dogal) ve VII-W (Antalya dogal) popiilasyonlar1 belirlenmisken en
diisiikk haplotip cesitliligi ise H=0,933 ile III-W (Kusadas1 dogal) olarak gozlenmistir.
Niikleotid cesitlilik verilerine bakildiginda en yiliksek deger II-W (Cesme dogal) n=
0,01935 ve en diisiik deger ise = 0,00771 ile 11I-W (Kusadas1 dogal) popiilasyonunda
gbzlenmistir.

Calismay1 olusturan Sivriburun Karagoéz tiiriine ait toplam 58 bireyde toplam haplotip
sayis1 h= 45 olarak belirlenmis, toplam ortalama haplotip ¢esitliligi Hd= 0,9816 oldugu
tespit edilmistir. Toplam belirlenen haplotiplerin 38’1 istasyonlardan temin edilen ve
caligsmay1 olusturan bireylerde sadece bir hayvanda bulundugu tespit edilmistir. Haplotipler
gruplandirildiginda haplotip 4, haplotip 23 ve haplotip 28’in 4‘er Ornekten olustugu
gozlenmektedir.

Calismada DNA hizalama ve haplotiplerin belirlenmesinde biitiin haplotiplere ait niikleotid
dizileri ortaya konulmus olup parmosonik bilgi verici boliimler belirginlestirilerek
listelenmistir (Cizelge 4.13, Cizelge 4.16). Haplotip 1 referans olarak belirlenen Karaburun
istasyonundan Sivriburun karagéz baliginda kiiltiir, sinarit baliginda dogal Grneginin 1,
Balik ornekleri referans olarak kullanilip analizler yapilmistir. Referans dizi ile aym
niikleotid dagilimin1 géstermek icin (.) nokta isareti, farkli olan niikleotid i¢inde niikleotid
harf (A-T-C-G) kullanilmistir.

4.5. Niikleotit Yer Degistirme Oranlarina Ait Bulgular

Calismada kullanilan Orneklerden elde edilen niikleotid dizileri Kimura 2P modelli
kullanilarak niikleotid yer degisim oranlari hesaplanmistir. Cizelge 4.21 ve Cizelge 4.23’de
tiirlere ait niikleotid yer degisim oranlar1 verilmistir. Ayrica transisyonel ve transversiyonel
yer degisime oranlar1 Timura ve Kimura 2P yontemleri kullanilarak hesaplanmis ve
Cizelge 4.20 ve Cizelge 4.22° de sunulmugtur.

Cizelge 4.21. Sinarit tirii orneklerine ait niikleotid yer degisim oranlar1 (Kimura 2P
Methodu).

Nukleotidler, %

Toplam Nikleotid Sayisi

477 30,7 28,6 23,9 16,8
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Cizelge 4.22. Sinarit tirii orneklerine ait transisyonel ve transversiyonel yer degisim
oranlart (Kimura 2P Methodu).

Transisyonel ve transversiyonel niikleotid yer degisim orani

A T C G
A - 6,24 6,24 12,52
T 6,24 - 12,52 6,24
C 6,24 12,52 - 6,24
G 12,52 6,24 6,24 -

Sinarit ornekleri igin toplam transisyon/transversiyon egilimi (bias) R= 0,70 olarak
hesaplanmustir.

Cizelge 4.23. Sivriburun Karagdz tiirii orneklerine ait niikleotid yer degisim oranlari
(Tamura Methodu ve Kimura 2p Methodu)

Nikleotitler, %

Toplam Niikleotit Sayisi
T C A G

465 31,6 27,3 25,0 16,1

Cizelge 4.24. Sivriburun Karagdz tiirli orneklerine ait niikleotit yer degisim oranlar
(Tamura Methodu ve Kimura 2p Methodu)

Transisiyonel ve transversiyonel Transisiyonel ve transversiyonel niikleotid
niikleotid yer degisim orani yer degisim orani
A T C G A T C G
A - 9,65 8,98 9,41 A - 7,35 7,35 10,3
T 7,51 - 6,93 5,28 T 7,35 - 10,3 7,35
C 7,51 7,44 - 5,28 c 735 10,3 - 7,35
G 138'3 9,65 8,98 - G 103 7,35 7,3 -

TAMURA'S METHODUYLA KiMURA 2P

Sivriburun karagdz drnekleri i¢in toplam transisyon/transversiyon egilimi (bias) R= 1,419

olarak hesaplanmistir. Degerlerin kabul edilir sinirlar igerisinde oldugu goriilmektedir.
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4.6. Istasyonlar Arasi Genetik Mesafe Bulgular:

Calismadaki istasyonlar arasindaki genetik mesafe matriksi, Nei tarafindan bulunan
genetik mesafe 6l¢iim metoduna uygun olarak hesaplanmis olup, Sinarit tiirline ait veriler
Cizelge 4.23 de ve Sivriburun karagoz tiiriine ait veriler Cizelge 4.24°de verilmistir.
Bulgularin daha anlasilir olmasi i¢in Cizelge 4.25 ‘te istasyonlar arasi mesafe
gosterilmistir. Dxy (Da), burada Dx, popiilasyonlar arasinda bolge basina ortalama
niikleotid ikamesi sayisint gosterir (yiizde), Da ise popiilasyonlar arasinda bolge basina
ortalama net niikleotid ikamesi sayisin1 gosterir (Nei 1987). Sinarit tiirline ait istasyon
veriler i¢in genetik Nei’nin dxy uzakligina gore ¢izilen Phylogram agaci Sekil 4.9’da ve
Sivriburun karag6z tiiriine ait istasyon veriler i¢in Nei’nin dxy genetik uzakligina gore
cizilen Phylogram agac1 Sekil 4.10°da gosterilmistir.

Cizelge 4.25. Sinarit (Dentex dentex) ait istasyon veriler i¢in genetik mesade Olgiimii
methodu (Nei’nin dxy ve da )

Dxy/Da I-C I-wW 1-w H-w vV-w V-W VI-W VII-W
I-C . 0,00148 -0,00045 0,00080 0,00141 0,00169 0,00060 0,00160
I-wW 0,00701 . 0,00056 0,00009 0,00000 0,00000 ~ -0,00008  0,00000

1-W 0,00815 0,00503 . 0,00014 0,00050 0,00084 0,00000 0,00084
H1-wW 0,00717 0,00233 0,00545 . 0,00006 0,00014 = -0,00028 -0,00004
1V-W 0,00666 0,00112 0,00470 0,00201 0,00000 0,00000 0,00000
V-W 0,00757 0,00175 0,00566 0,00273 0,0-0147 0,00000 0,00000
VI-W 0,00788 0,00307 0,00622 0,00370 0,00287 0-,00349 . -0,00042
VII-W 0,00936 0,00363 0,00755 0,00444 0,00335 0,00398 0,00496 .

Dentex dentex *xxPp<) 001, **P<0,01, *P<0,05

Canakkale D Dentex dentex
Karaburun D
Kusadas1 D
Cesme D
| Karaburun C
| Giillitk D
Bodrum D
| Antalva D SR Sees

Sekil 4.9. Sinarit tiiriine ait istasyon veriler i¢in genetik Nei’nin dxy uzakligina gore
cizilen Phylogram agaci
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Popiilasyonlar arasindaki uzakligin bulunmasi i¢in Wright tarafindan F istatistigi
kullanilarak uzaklik matrisleri olusturuldu. Istasyonlar arasindaki Fst verileri sinarit tiirii
icin uzaklik matriksi tablo 4.26’de, Treeview ile olusturulan cladogram NJ agaci sekil 4.11
ve sekil 4.12° de; Sivriburun karag6z i¢in uzaklik matriksi tablo 4.27° de, sekil 4.13’te ve
sekil 4.14’de gosterilmektedir.

Cizelge 4.26. Sivriburun Karagdz tiiriine ait istasyon veriler i¢in genetik mesafe 6l¢timii
metodu (Nei’nin dxy ve da ) ***P<0,001, **P<0,01, *P<0,05

D.

puntazzo I-C I-W 1H-w 1n-w vV-w V-W VI-W VI-W
I-C 0,00116 0,00119 0,00060 0,00106 0,00060 0,00038  0,00269
I-W 0,01054 0,00006 -0,00004  -0,00076  -0,00019 0,00066  0,00237
1H-w 0,01476 0,01541 0,00080 0,00064 0,00006 0,00104  0,00226
Hn-w 0,00793 0,00879 0,01363 0,00024 -0,00004 0,00011 0,00158
(\€YAY 0,00852 0,00821 0,01362 0,00810 -0,00042 -0,00020  0,00114
V-W 0,00983 0,01057 0,01499 0,00855 0,00831 -0,00020  0,00108
VI-W 0,00889 0,01058 0,01498 0,00892 0,000948  0,00948 0,00138
VII-W 0,01066 0,01195 0,01602 0,00953 0,00924 0,01042 0,01043

Cizelge 4.27. Istasyonlar arasi mesafe (km)

Istasyonlar Aras1 Mesafe (Km)
Karaburun-C | Karaburun-wW Cesme | Kusadasi | Giillik Bodrum | Canakkale | Antalya

Karaburun-C 0 56 18 177 287 367 253 812
Karaburun-w 56 0 63 139 249 329 197 774
Cesme 18 63 0 121 231 311 260 756
Kusadasi 177 139 121 0 110 190 336 635
Giilliik 287 249 231 110 0 80 446 525
Bodrum 367 329 311 190 80 0 526 445
Canakkale 253 197 260 336 446 526 0 971
Antalya 812 774 756 635 525 445 971 0




67

Cesme D Dinlodus puntazzo

Karaburun D

Canakkale D
Kusadasi D
Antalva D

Karaburun C

Giilliik D
70 0017 Bodrum D

Sekil 4.10. Sivriburun karagdz tiirline ait istasyon veriler icin Nei’nin dxy genetik
uzakligina gore ¢izilen Phylogram agaci

Gillik D
Karaburun D
Kusadas1 D
Antalya D
Canakkale D
Cesme D
Karaburun C

Bodrum D

Sekil 4.11. Calismadaki istasyonlardaki Sinarit (Dentex dentex) drnekleri i¢cin Wright’in F
istatistigine gore elde edilen Treeview ile olusturulan cladogram NJ agac1

Giilliik D

Karaburun D Kusadas1 D
Antalya D

Canakkale D
Cesme D

r Karaburun C

0.1 ! Bodrum D

Sekil 4.12. Calismadaki istasyonlardaki Sinarit (Dentex dentex) érnekleri igin Wright’in F
istatistigine gore elde edilen Treeview ile olusturulan phylogram NJ agaci
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Kusadas1 D
Karaburun C
Cesme D
Antalya D
Karaburun D

Canakkale D
Giillik D

Bodrum D

Sekil 4.13. Calismadaki istasyonlardaki Sivriburun Karagé6z (Diplodus puntazzo) érnekleri
icin Wright’1n F istatistigine gore elde edilen Treeview ile olusturulan cladogram NJ agaci

Kusadas1 D
Karaburun C

Karaburun D

Car}e}kkale D

i_{ Giilliik D

0.01 Bodrum D

Sekil 4.14. Calismadaki istasyonlardaki Sivriburun Karag6z (Diplodus puntazzo) drnekleri
icin Wright’in F istatistigine gore elde edilen Treeview ile olusturulan phylogram NJ agaci

4.7. Filogentik Aga¢ Olusturulmasi

Calismay1 olusturan sinarit ve sivriburun karagéz tiirlerinin tiir i¢i etkilesimlerinin ve
haplotip yapilarinin gorsel olarak ortaya konulmasi amaciyla, DNA sekanslamalariyla elde
edilen verilerin neighbour joining agact ve minimum evolution agaclari kimara 2
parametresi ¢iftler bazinda veri silme (pairwise deletion) ozelligi aktif edilip 1000
bootstrap yapilarak filogenetik agaglar olusturulmustur. Sekil 4.15’te Sinarit tiiriine ait
orneklerin NJ agac1 verilmistir. Sekil 4.16’da Sivriburun Karagoz tiirline ait 6rneklerin NJ
agaci verilmistir.
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Sekil 4.15. Sinarit tiiriine ait 6rneklerin NJ
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Sekil 4.16. Sivriburun Karagdz tiiriiniin CO-I bolgesi igin ¢izilen NJ (Neighbor Joining)
dendrogramu.
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Calismada kullanilan Sinarit tiirine ait 6rneklere ait elde edilen haplotiplerden elde edilen
Median joining network agi incelendiginde haplotiplerin H1 haplotipin etrafinda dagilim
gosterdigi goriilmektedir. Calismada kullanilan Sivriburun karagéz tiirline ait 6rneklere ait
elde edilen haplotiplerden elde edilen Median joining network agi incelendiginde
haplotiplerin H4, H23 ve H28 haplotiplerinin etrafinda dagilim gosterdigi gorilmektedir.
Network aginda daireler haplotipler olustururken, renk dagilimi Ornekleme yapilan
istasyonlar1 ifade etmektedir. Ayrica network agindaki dairlerin biiyiikliikleri haplotipin
frekans ile dogru orantilidir. Sekil 4.17°de Sinarit tiiriine ait 6rneklerin NJ agaci verilmistir.
Sekil 4.18’de Sivriburun Karagoz tiirline ait 6rneklerin NJ agaci verilmistir.

H22
g /

H35
A

() Karaburun Dogal
@ Karaburun Kiltiir
® Cesme Dogal

® Kusadasi Dogal
O Giillik Dogal

© Bodrum Dogal
© Canakkale Dogal
® Antalya Dogal

H38
0

Sekil 4.17. Sivriburun Karag6z tiiriine ait 6rneklerin haplotiplerin gére Median Joining
networku ve haplogruplarin gésterimi
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H1l

H10 H13

H15
H17

() Karaburun Dogal
@ Karaburun Killtiir
# Cesme Dogal
® Kusadasi Dogal
O Gillik Dogal
H 25 © Bodrum Dogal
() Canakkale Dogal
H4 @ Antalya Dogal

Sekil 4.18. Sinarit tiirtine ait 6rneklerin Haplotiplerine gére Median Joining networku ve
haplogruplarin gdsterimi

4.8. Notralite Testleri Bulgular:

Calismay1 olusturan Sinarit ve Sivriburun karagdz tiiriine ait 6rneklerin notralite teorisinin
denenmesi amaciyla, hesaplanan Fu — Li’nin D* testi ve Fu- Li’nin F* testi, Fu’nun Fs testi

ait veriler sinarit verileri tablo 4.28°da, Sivriburun karagoz verileri tablo 4.29’da
verilmistir.
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Cizelge 4.28. Calismadaki istasyonlardaki Sinarit (Dentex dentex) ornekleri i¢in Wright’in
F istatistigine gore elde edilen uzaklik matriksi

(?een”tf;‘ I-C I-W 1-w HM-w VW VW VW VIIW
I-C 0,00000

1-W 0,22466  0,00000

I-W 008522 0,00077  0,00000

-W 003716 0,07255 -0,02564 0,00000

IV-W  -0,08257 0,16667 0,04412 0,00474  0,00000

V.W 021178 -0,02273 -0,03261 0,04085 0,16667  0,00000

VI-W 008226 001562 -0,08541 -0,05174 -0,00737 -0,02362 0,00000

VII-W  0,02463 004000 -0,06047 -0,05882 -0,01205 0,00415 -0,08711 0,00000

Cizelge 4.29. Calismadaki istasyonlardaki Sivriburun Karagoz (Diplodus puntazzo)
ornekleri icin Wright’in F istatistigine gore elde edilen uzaklik

I-C I-w H-w H-w vV-W V-W VI-W VII-W
I-C 0,00000
1-W -0,01414  0,00000
I-w  -0,02273 0,00000  0,00000
11-w 0,00507 0,03378 0,03919  0,00000
IV-w -0,02283 -0,01613 0,00000 0,03504  0,00000
V-W  -0,02316 0,01389 -0,01217 0,01462 -0,03498 0,00000
VI-Ww -0,02035 0,00000 0,00000 0,03727 -0,02941 -0,03068 0,00000
VIl-w -0,01313 -0,02273 0,00000 0,03727  0,00000 0,01528  0,00000  0,00000




Cizelge 4.30. Sinarit tiiriine ait 6rneklerin notralite testleri sonuglari

Populasyon Taijma’s D Fu&Li’s D Fu&Li's F Fu’'s Fs
I-W-D.dentex -1,51297 -1,68268 -1,82046 -0,380
I-C-D.dentex -0,17613 -0,45575 -0,43324 -5,174
1I-W-D.dentex 0,49788 0,49788 0,51896 -0,036
lI-W-D.dentex -1,27616 -1,51001 -1,62963 -1,320
IV-W-D.dentex -0,81650 -0,81650 -0,77152 0,090
V-W-D.dentex -0,70990 -0,70990 -0,60427 -0,887
VI-W-D.dentex -1,39031 -1,42394 -1,52011 -0,219
VII-W-D.dentex -1,16172 -1,16172 -1,21090 -2,371

Cizelge 4.31. Sivriburun Karagoz tiiriine ait 6rneklerin nétralite testleri sonuglari.

Populasyon Taijma’s D Fu&Li’s D Fu&Li's F Fu’'s Fs
I-W-D.puntazzo 0,32710 0,67031 0,65732 -4,804
I-C-D.puntazzo -0,50652 -0,47335 -0,53802 -2,040
I-W-D.puntazzo -0,30020 0,11674 -0,15448 -0,210

11I-W-D.puntazzo 0,05382 0,34366 0,30593 -2,974
IV-W-D.puntazzo 0,05905 0,10222 0,10135 -3,784
V-W-D.puntazzo -0,55096 -0,68964 -0,73443 -2,785
VI-W-D.puntazzo -0,29817 -0,29817 -0,31445 -1,481
VII-W-D.puntazzo -0,07339 -0,07339 -0,07686 -1,805

74
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4.9. Genetik Farklilasmanin Belirlenmesi ve Modelleme Kullanilarak Gelecege Ait
Projeksiyon

Kiiltiir ortamindan ¢esitli sebeplerle kagan baliklarin farkli biiylikliiklerde olmasi ve
dogada kaldiklar1 silire zarfinda zamanla dogal ortamda yasayan baliklarla etkilesime
girebilecek bircok dol verebilme ihtimali bulunmaktadir. Bu durum dogal ortamdaki
genetik cesitliligin zamanla degismesi orani dogrusal olmayacaktir. Elde edilen genetik
farklilik veriler kullanilarak modelleme kullanilarak hazirlanan modellemede, genetik

degisim zamanin bir fonksiyonu olarak eksponansiyel olarak azalan bir trend gdstermistir

Sinarit (Dentex dentex) tiiriine ait kiiltiir ve dogal 6rnekler arasinda modelleme kullanilarak
hazirlanan modele gore, genetik etkilesim siiresi t = 2,1584 yil olarak hesaplanir. Uretim rejimi
ve ¢esitli nedenlerden dolayir (kagma vs.) dogal ile kiiltiir baliklar1 arasindaki etkilesim
devam etmesi durumunda, yaklasik 5 yil sonra, dogal ortamda yer alan baliklar ile kiiltiir
ortaminda yer alan baliklarin baz ¢ifti farklilik oram1 ortalama 0,78436 diismesi
beklenmektedir. Buna bagli olarak genetik cesitlilik degisimi ise besinci yilin sonunda
0,0426 ile baslayan ve 10. yildan sonra ise her 5 yilda bir ortalama 0,016 diizeyinde
azalacagi hesaplanmustir. 40 yil igerisinde genetik cesitlilik ortalamasi 0,0652°den, 0,0021
seviyelerine diisecegi ve genetik ¢esitligin son derece azalacagi diisiiniilmektedir. Sekil
4.19’da sinarit (Dentex dentex) tiiriine ait kiiltiir ile dogal arasindaki genetik c¢esitliligin

degisimi grafigi verilmistir.

Sivriburun Karagéz (Diplodus puntazzo) tiiriine ait kiiltir ve dogal 6rnekler arasinda
modelleme kullanilarak hazirlanan modele gore, genetik etkilesim siiresi t = 5,1367 yil olarak
hesaplanir. Uretim rejimi ve cesitli nedenlerden dolayr (kagma vs.) dogal ile Kkiiltiir
baliklar1 arasindaki etkilesim devam etmesi durumunda, yaklasik 5 yil sonra, dogal
ortamda yer alan baliklar ile kiiltiir ortaminda yer alan baliklarin baz ¢ifti farklilik orani
ortalama 1,00516 diismesi beklenmektedir. Buna bagli olarak genetik gesitlilik degisimi ise
besinci yilin sonunda 0,69 ile baslayan ve 10. yildan sonra ise her 5 yilda bir ortalama 0,14
oranda azalacagi hesaplanmistir. Sivriburun karag6z (Diplodus puntazzo) tiirii yaklasik 40
yil icerisinde genetik ¢esitlilik ortalamasi 0,83 ten 0,13 seviyelerine diisece8i ve genetik

cesitligin son derece azalacag diisiintilmektedir.
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Sinarit tiiriine ait kiiltiir ile dogal arasindaki genetik cesitliligin
degisimi
0,07
0,06
0,05

0,04

Niikleotid Farki

0,03
0,02
0,01

0

0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 20 30 40 Y1
=@=p 0,0652 0,0599 0,055 0,0505 0,0464/0,0426 0,0391 0,0359 0,033 0,03030,02780,0118 0,005 0,0021

Sekil 4.19. Sinarit (Dentex dentex) tiirtine ait kiiltiir ile dogal arasindaki genetik ¢esitliligin
degisimi

Sivriburun Karagoz tiiriine ait kiiltiir ile dogal arasindaki genetik
cesitliligin degisimi

0,9
08
0,7
0,6
05
0,4
0,3
0,2
0,1
0

Niikleotid Fark:

o 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 15 20 25 30 35 40 45 50 vil
-—e—p 0,83 08 0,77 0,74 0,71 0,69 0,66 0,64 0,61 0,59 0,57 0,47 0,39 0,32 0,27 0,22 0,18 0,15 0,13

Sekil 4.20. Sivriburun karagéz (Diplodus puntazo) tiiriine ait kiiltiir ile dogal arasindaki
genetik gesitliligin degisimi
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5. TARTISMA

5.1. Ct ve Tm Bulgularim1 Degerlendirilmesi

Yaptigimiz bu ¢alismada, varyans analizi sonucu Dentex dentex gruplari arasinda istatistik
acisindan onemli bir Ct degeri farki bulunmasa da (p> 0,05) en diisiik Ct degeri I-W-
D.dentex grubunda 18,5 ve en biiyiik Ct degeri ise III-W ile V-W gruplarinda 26,1 olarak
Olciilmiis olup tiim verilerin genel ortalamasi 23,5 bulunmustur. En fazla Ct degisimi IV-
W grubunun i¢inde goriiliirken en az degisim ise VII-W grubu i¢inde goriilmiistiir (Cizelge
4.2). Dentex dentex tiirtine ait COI hedef geninin Tm degerleri agisindan da gruplar
arasinda bir fark bulunmamistir (p>0,05). Ancak ilging olarak en diisiik 81,8 Tm degeri ile
en yiiksek 83,2 Tm degeri VI-W grubunda goriilmiistiir. En fazla Tm degisimi VI-W
grubunda gozlenirken en az degisim ise II-W ve IV-W grubunda oldugu Cizelge 4.3°te
gosterilmistir.  Yapilan korelasyon analizinde de Tm degerleri ile Ct degerleri arasinda

herhangi bir 6nemli iligski bulunmamustir (r=0,132; p>0,05)

D.dentex tiirtinden farkli olarak Diplodus puntazzo tiiriinde tiirlerin alindigi bolgeleri
temsil eden gruplar arasinda Ct degerleri agisindan istatistik olarak ¢ok 6nemli fark
bulunmustur (p<0,01). En disik Ct degeri 17,4 ile VI-W-D.puntazzo-4 ve IlI-W-
D.puntazzo-9; en yiiksek Ct degeri ise 25,8 ile V-W-D.puntazzo-7 tespit edilmistir. En
diisik Tm degisimi VII-W grubunda goézlenirken en fazla degisim ise I-W grubunda
gorlilmiigtiir. En diigiik Tm degeri 81,2 ile V-W-D.puntazzo-7’de, en yiiksek Tm degeri
81,9 ile VII-W-D.puntazzo-5, 1V-W-D.puntazzo-8, IV-W-D.puntazzo-2 gézlemlenmistir.
Cizelge 4.6’te ilging olarak I-C kiltiir grubundaki degisim ile ayni bdlgeyi temsil eden
dogal grup I-W degerine oldukca yakin bulunmustur. Ote yandan Tm degerleri agisindan
da bolgeleri temsil eden gruplar arasinda da istatistiki olarak ¢ok onemli fark olmustur
(p<0,01). En diisik Tm degeri V-W grubundan elde edilirken en fazla Tm degerleri I-W,
I-W, HI-W, IV-W bolgelerindeki orneklerden alinmig, VI-W grubunda ise Tm
degerlerinde hi¢ degisime rastlanmamustir. Ilging olarak Cizelge 4.6°da I-W grubundaki
degisim degeri (0,027) I-C grubuna (0,002) gore on kattan fazla oldugu tespit edilmistir.

Gergek zamanli bir PCR'de birgok tiir iginden D. dentex tanimlamasinda uygun olup
olmadigint dogrulamak icin PCR amplifikasyonunu test etmisler. Analiz edilen #im D.
dentex orneklerinde spesifik bir amplifikasyonunu gézlemlemislerdir (beklendigi gibi, 28

ve 34 arasinda bir Ct ve 80 °C civarinda bir {iriin Tm's1), test edilen diger tiim tiirler ise bir
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Ct degeri 40 olarak tespit etmiglerdir (Ceruso ve digerleri, 2021). Eger ornekleme
konsantrasyonlar1 ayni1 ise, Ct degeri bize PCR amplikasyonun basarili oldugu ve genetik

farklilik olabilecegini anlatmaktadir.

Tm ve Ct degerlerine iliskin ANOVA analizimizde, baz1 bireyler digerlerinden net bir
sekilde ayriliyor olsa da Tm'nin sonuglar1 ve Ct degerleri daha once tiirleri ayirt etmek igin
verimli bir sekilde kullanilabilir. Ger¢ek zamanli PCR kullanimi, tiirler aras1 varyasyonu
ortaya koyabildigi halde, tiir i¢i varyasyonu icin ¢ok yeterli seviyede olmadigi
goriilmiistiir. Her bolgedeki Ct ve Tm degerleri acisindan genetik degisimin genelde ve
gruplar arasinda birbirinden bagimsiz sekilde seyrettigi anlamma gelebilir. Ornekleme
konsantrasyonlarinda bir farklilik bulunmuyorsa, sonuglar bize incelenen tiir iginde genetik

yakinlik veya farklilik olabileceginin ilk sinyalini vermektedir.

5.2. HRM Analizlerin Degerlendirilmesi

Elde edilen HRM profilleri D.dentex tiiriinde iki farkli grupta toplamistir. Antalya
bolgesinden alinan Ornekleri temsil eden VII-W grubu diger gruplardan HRM degeri
bakimindan keskin bir bi¢gimde ayrilmis olup ikinci grubu olustururken II-W (Cesme) ve
V-W (Bodrum) hem birinci hem de ikinci gruptan ornekleri igermistir. Diger bolgelerden
alman Ornekler ise HRM degerleri yoniinden degisim gostermeyip ayri1 bir grup
olusturmustur. Diger bir tiir olan D.puntazzo tiirliinde HRM degerlerine gore 4 farkli grup
olusturmustur. Gen bolgesi olarak COI gen bolgesine gore siniflandirmada HRM analizine
gore her grup iginde en az 2 en fazla 7 farkli genotip yer almistir. Kiiltiir grubu I-C i¢inde 3
farkli genotip bulunurken ayni1 bolgeden alinan I-W grubunda 2 farkli genotip gozlenmistir.
Kiiltir grubundaki genetik c¢esitliligin daha fazla olmasi kulugkahanelerde bulunan

anaclarin farkli popiilasyonlardan toplanmis olmast sebep olabilecegi diistiniilmektedir.

Wittwer ve dig., (2003), Hidroksitriptamin reseptorii 2A (HTR2A) geni (T102C), beta-
globin (hemoglobinler S ve C) geni ve kistik fibroz (F508del, F508C, 1507del) geninde
polimorfizmler belirlemek igin, realtime polimer zincir reaksiyonu hedef DNA ‘nin LC-
Green boyasi kullanilarak boyadiklarimi ve yiiksek ¢oziiniirliiklii erime egrilerini elde
ettiklerini ~ bildirmislerdir. ~ Yaptiklart  ¢alismanin  sonucunda 110 baz ¢ifti
yiikseltgenmesinde 6 yaygin beta-globin genotiplerinin (AA, AS, AC, SS, CC vs SC)
birbirinden ayrildigini bildirmis, LCGreen boya ile boyanan PCR iirlinlerinin yiiksek



79

¢oziiniirliiklii erime analizinde hem heterozigot dizi hem de homozigot dizi varyantlarinin
tanimlayabilir oldugunu goézlemlemislerdir. Ayrica mutasyonlarin taranmasinda da umut

verici oldugu beyan etmislerdir.

Bates (2014), yaymlamis oldugu makalede (HRM) (High resolution melting) yiiksek
¢Ozlniirliiklii erime noktast analizinin DNA'daki Tek Niikleotid Polimorfizmlerini
(SNP'ler) ayirmak i¢in nasil bir ¢oziniirliige sahip oldugunu bildirmistir. PCR iirlinlerinin
ergime sicakligmin (Tm) uzunluga ve DNA dizisine bagl olarak degisebilecegini ve bu
degisimin "G" ve "C" bazlar birbirine baglanan 3 hidrojen bagina sahipken "A" ve "T"
bazlar1 sadece 2 olmasindan kaynaklandigi beyan etmistir. Bu kiiciik fark, daha biiyiik
miktarlarda GC igerigine sahip DNA i¢in daha yiiksek bir erime sicakligi gerektirerek
bagin kirilacagi erime sicakligini etkiledigini gostermis. Tm'deki farkliliklar1 ve erime

egrisi grafigini analiz ederek, genetik yap1 tespitinde kullanish oldugunu bildirmistir.

Genel olarak bakildiginda D.dentex tiiriinde genotipik olarak 6nemli bir varyasyon
gostermemekle birlikte HRM analizi 6zellikle bolgesel ayrisma konusunda nemli ipuglari
verebildigi sdylenebilir. Sinarit tiiriiniin diger genetik ¢esitliligi fazla olan baliklara kiyasla
daha diisiik aktiveye sahip olmast HRM verilerine gore yapilan grup sayisinin az olmasini

aciklayabilir.

Popiilasyonlarin veya bireylerin ayriminin sekans analizinde oldugu kadar basarili olup
olmadig1 konusunda bir HRM analizi yaptik. HRM analizinin gergeklestirilmesi kolay ve
cok daha ucuz olmasina ragmen ve dizi analizinden daha zaman kazandiran, ayirt etme
glicii o kadar etkili degildi. Bununla birlikte, HRM analizi, Dentex dentex popiilasyonu
diger lokasyondan uzak olan Antalya VII-W' den acgik¢a ayirirken, tiir i¢i varyasyonu ayirt
etmede yetersiz kalmistir. Sonuclar, benzer bulgulara isaret eden Onceki caligmalarla is

birligi i¢indedir (Behrens-Chapuis ve digerleri, 2018, Valente ve digerleri 2013).

HRM profillerinin benzerliklerine gére COI DNA dizilerinin gruplandirilmasi farkh tiirler
ayr1 gruplar olusturmustur. Bu durum, COI hedefli HRM analizinin, DNA dizi analizine
gereksinim duymadan tiir ayirimi yapabilecegini gdstermektedir. Ayni tiire ait diziler ise
Dentex dentex i¢in 2, Diplodus puntazzo i¢in 4 farkli genotipik grup olusturmustur.
Calismamizin HRM analizi sonuglarina bakildiginda, diger ¢alismalarda paralel sonuglar
icerdigi ve HRM’nin tiirler aras1 ayrimda kullanigh oldugu goriilmiistiir. Ancak HRM

analizinin tiir i¢i ayriminda yetersiz kaldig1 sonucunda ortaya koymustur.



80

5.3. MtDNA dizi Analizlerini Degerlendirilmesi

DNA barkodlama, bir organizmayi belirli bir tiire ait olup olmadigini belirlemek amaciyla
kisa DNA dizisi kullanan taksonomik bir ara¢ olarak kullanilabilmektedir (Hebert, De
Waard ve Ratnasingham 2003). Secilen markor i¢in niikleotid dizisi elde edilir ve referans
dizilerinin veri tabanindakine en c¢ok benzeyeni ile kiyaslandirilmaktadir. DNA
barkodlama hassasiyeti, referans veri tabanini olusturmak ic¢in kullanilan 6rneklerin
tiiriinlin dogru taksonomik tanimlanmasina ve kullanilan genetik isaretlerin ayrimci giicline
dayanmaktadir. Barkodlu baliklarda tiir tanimlamasi i¢in yaygin olarak kullanilan DNA
isaretleyicisi, sitokrom c oksidaz alt birimi |1 (COIl) olarak adlandirilan mitokondriyal
MtDNA'nin 648 bp'lik bir bolgesidir. Barkodlama referans verileri, gevrimi¢i global veri
tabanlarinda (6r. Boldsystem veya NCBI vb) saklanmakta ve yonetilmektedir. Birgok
calisgamadan elde edilen sekanslarin ulusal veya uluslararasi veri tabanlarina yiiklenmis
oldugu bilinmektedir (Ward ve dig., 2005; Spies ve digerleri, 2006; Salini ve digerleri,
2007; Blanco, Pérez-Martin ve Sotelo, 2008; Connell, Holmes, Ward ve,Zemlak 2009;
Rodrigues-Filho ve digerler, 2009; Coulson ve digerleri, 2011).

Bu ¢alismada, mtDNA COI bolgesi hedef markir olarak se¢ilmistir. Sinarit tiirli i¢in 477 bg

uzunluk, Sivriburun karagoz tiirii i¢in 465 bg uzunluk bolge sekansi kullanilmustir.

5.4. Haplotip Cesitliligi ve Haplotip Sayisimin Degerlendirilmesi

Calismay1 olusturan Sinarit tiiriine ait toplam 53 bireyde toplam haplotip sayis1t h= 26
olarak belirlenmis, toplam ortalama haplotip ¢esitliligi H= 0,7632 oldugu tespit edilmistir.
Toplam belirlenen haplotiplerin 22’si istasyonlardan temin edilen ve c¢alismay1 olusturan
bireylerde sadece bir hayvanda bulundugu tespit edilmistir. Haplotipler gruplandirildiginda

haplotip 1’in degisik istasyonlardan bir¢ok ornekte gdzlenmistir.

Istasyonlara gére bakildiginda ise en fazla haploit grup I-C (Karaburun kiiltiir) bolgesinde
olup tiim bireyler COI dizisi bakimindan birbirinden farkli bulunmus genetik gesitlilik bu
bolgede en fazla bulunmustur. Ornek sayist daha az olsa da VII-W Antalya dogal
ortamindan tutulan baliklarda da genetik ¢esitlilik en iist seviyede olmustur. Kiiltiir tiiriiyle
karsilastirildiginda I-W (Karaburun) i¢indeki dogal ¢evrede yetisen sinaritlerde ise genetik
cesitlilik kiltiirdekilerin yarisindan daha az bulunmustur. En az genetik ¢esitlilik ise IV-W
Giilliik Dogal bolgesinde gozlenmistir.
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Sivriburun Karagéz popiilasyonunda en yiiksek haplotip ¢esitliligi H= 1,000 ile I-C
(Karaburun kiiltiir), 11-W (Cesme dogal), IV-W (Giilliik dogal) VI-W (Canakkale dogal) ve
VII-W (Antalya dogal) popiilasyonlar1 belirlenmisken en diisiik haplotip ¢esitliligi ise
H=0,933 ile I1I-W (Kusadas1 dogal) olarak gozlenmistir. Niikleotid ¢esitlilik verilerine
bakildiginda en yiiksek deger II-W (Cesme dogal) = 0,01935 ve en diisiik deger ise n=
0,00771 ile 111-W (Kusadas1 dogal) popiilasyonunda gozlenmistir.

Calismay1 olusturan Sivriburun Karagoz tiirtine ait toplam 58 bireyde toplam haplotip
sayis1 h= 45 olarak belirlenmis, toplam ortalama haplotip ¢esitliligi H= 0,9816 oldugu
tespit edilmistir. Toplam belirlenen haplotiplerin 38’1 istasyonlardan temin edilen ve
calismay1 olusturan bireylerde sadece bir hayvanda bulundugu tespit edilmistir. Haplotipler
gruplandirildiginda haplotip 4, haplotip 23 ve haplotip 28’in 4 ‘er drnekten olustugu

gozlenmektedir.

196 bireyden olusan Atlanto-Scandian gogebe ringa (Clupea harengus) popiilasyonlarinin
mekansal genetik yapisinin arastirmak icin mtDNA ND5/6 gen bolgeleri hedef alinarak
yaptiklar1 ¢alismada 96 haplotip gozlemlemis ve haplotip ¢esitliligini ortalama 0,92 olarak
hesaplamistir (Carvalho, Mork ve Turan, 1998).

Alaska, Kaliforniya ve Japonya’da toplam 71 adet kayabalig1 (Sebastes spp.) orneklerinin
MIDNA ND3/ND4 ve 12S/16S bolgesinde iizerinde yapilan ¢alismada, iki farkli mtDNA
bolgede toplam 132 bilesik haplotip tespit etmislerdir. ND3 / ND4 bolgesinin 141 bolgesi,
12S / 16S bolgesindeki 74 bolge belirlemislerdir. ND3 / ND4 bdlgesindeki tiim
haplotiplere 36 site yayginken, 46 tek haplotip saptamislardir (Heifetz Gharret ve Gray,
2001).

Akdeniz’de yasayan c¢izgili kirmiz1 kefal (Mullus surmuletus) ve kirmizi kefal (Mullus
barbatus) tiirlerine ait 6 farkli popiilasyonlarmin genetik farkliliklarinin belirlenmesi
amaciyla her bir tire ait orneklere MtDNA’nin (kontrol bolgesi, COI ve 12S5-16S
ribozomla RNA) 3 segmenti yiikseltgemislerdir. Calisma sonucu, M. surmuletus i¢in 71
haplotip ve M. barbatus i¢in 30 haplotip tespit ettiklerinin bildirmislerdir. Ayrica, M.
surmuletus i¢in goézlemlenen haplotiplerin %81,69' u benzersiz iken, M. barbatus
bireylerin %70,29'u 3 ortak haplotip iginde gruplandirmislardir (Apostolidis, Mamuris,
Moutou, Stamatis ve Triantaphyllidis, 2001).
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Alahiotis, Kilias, Klossa-Kilia, Prassa ve Papasotiropoulos (2002), Yunanistan’da bulunan
8 giimiis balig1 popiilasyonunun genetik farklilasmasi ve filogenetik iligkileri mtDNA
segmentinin RFLP analizi (12 sn. rRNA, 16s rRNA ve D-loop) diizeyinde arastirmislardir.
Calismada incelenen popiilasyonlar arasinda 21 farkli haplotip tespit ettiklerine deginmis

olup, haplotip degisim oranin %0,000- %15,890 arasinda oldugunu bildirmislerdir.

Yunanistan’in Ionia denizinde bulunan Mesolongi Laguna bdlgesinden temin ettikleri
Kefal baligi (Mugilidae ailesi) ailesinin 5 tiriine (Mugil cephalus, Chelon labrosus, Liza
aurata, Liza ramada ve Liza saliens) ait 20’ser 6rnekle, genetik farklilik ve filogenetik
iligkiler belirlemeyi hedefledikleri calismislardir. Calismada mtDNA bdolgesi 12s rRNA,
16s rRNA ve COI bolgesi kullanilmis ve 7 farkli haplotip tespit ettiklerini, tiirlerin haplotip
cesitliliginin ise L.aurata %0,01849, L. ramada %0,0974 ve diger {i¢ tiirin ise %0,00
olarak bildirmislerdir (Papasotiropoulos ve dig., 2002).

Istavrit (Trachurus sp.) tiiriiniin Akdeniz ve Atlantik Denizi’nde genetik gesitligi {izerine
yapilan bir ¢alismada, Akdeniz’den 5 bolge ve Atlantik Denizi’nden 6 bolgeden 666 adet
ornekleme yapilmis, MtDNA’nin D-loop bolgesi hedef alinmis ve RFLP yontemiyle
genetik analizleri yapilarak barkodlama ¢alismasini tamamlamislardir. Caligma sonunda
istavrit baligina ait 3 adet Trachurus trachurus, T. mediterraneus ve T. picturatus tiiriine
ait sirayla 27, 25 ve 25 haplotip tespit ettiklerini bildirmislerdir. Istarvit tiiriine ait alttiirleri
haplotip ¢esitliliginin is sirayla 0,64; 0,26 ve 0,24 olarak tespit etmislerdir (Karaiskou,
Apostolidis, Triantafyllidis, Kouvatsi ve Triantaphyllidis, 2003).

Istavrit (Trachurus sp.) cinsine ait 3 Avrupa tiiriin (T. trachurus, T. mediterraneus, ve T.
picturatus) mtDNA’nin cytb ve 16s rRNA hedeflenerek genetik siniflandirma ve filogeni
arastirmislardir. Calismada cytb analizi sonucu, 3 tiire ait 84 ornekte, 22 farkli haplotip
(T. trachurus 6 haplotip, T. mediterraneus 5 haplotip ve T. picturatus 11 haplotip) ve 16S
rRNA analizi sonucu, sadece 10 farkli haplotip (T. trachurus 2 haplotip, T. mediterraneus
3 haplotip ve T. picturatus 5 haplotip) tespit ettiklerini bildirmislerdir. 16S rRNA
bolgesinin cytb bolgesine goére daha yavas bir evrimlesme oranina sahip oldugunu
diistinmiislerdir. Haplotip c¢esitliliginin T. trachurus’ta (%22,66), T. mediterraneus’ ta
(%24,10) ve T. picturatus ‘ta ise en yiiksek deger (%64,48) oldugu bildirilmislerdir
(Karaiskou ve dig., 2003).

Tiirkiye kiyilarinda levrek (D. labrax) popiilasyonlarinda incelenen 4 enzim sisteminde

toplam 9 losi belirlesmistir. Bu 9 losi’de toplam 11 allel gozlemlemistir. Her bir
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popiilasyon i¢in gozlenen 9 losi’den 7° si monomorfik olarak bulmustur. Diger 2 lokus
(G3PDH-1, PGI-3) ise poliformik olarak bulmustur. Calismada Akdeniz Orneginde
G3PDH-1 lokusunun poliformik oldugu gozlemistir. Bu lokusta iki allel bulmus ve
bunlarin oranin 0,9833 ve 0,0167 olarak tespit etmistir. Karadeniz 6rneginde ise PGI-3
lokusu poliformik olarak gozlemlemis bu lokusta da iki allel tespit edilmis ve oranlari
0,9833 ile 0,0167 oldugu bildirilmistir (Ergiiden ve Turan 2005).

Bardakg1, Degerli, Ozdemir ve Basibiiyiik (2006)’da yaptiklar1 Tiirkiye’deki alabaliklarin
(S. Trutta L.) molekiiler filogenisi konulu  ¢alismada 27 ayr1 lokasyondan toplam 377
adet 6rnegin mtDNA iizerindeki NADH 5/6 bolgesi hedef alinarak filogenetik ve filo
cografik analizler yapmiglardir. Yapilan calisma sonucu, baslica ii¢ 6nemli filogenetik
topluluga ayrilmis toplam 27 haplotip tespit etmislerdir. Popiilasyonlara ait ortalama
haplotip oranin1 HD: 0,1397 olarak bildirmislerdir.

Avrupa’da bulunan iki farkli tirsi (Alosa alosa ve Alosa fallax) tiiriine ait popiilasyonlari
arasindaki evrimsel iliski arastirmislardir. Arastirmada kullanilan tirsi tiirlerine ait 70
yetiskin drneklerin mtDNA {iizerindeki 448 bp uzunlugundaki Cytb bdlgesi hedef alinmis
ve toplam 6 haplotip, 11 poliformik site tespit etmislerdir. A. fallax tiiriine ait haplotip
cesitlilik oran1 h: 0,581 ve A. alosa tiiriine ait haplotip ¢esitlilik oran1 h: 0,227 ve paylasilan
haplotipler goz ard1 birakildiginda ortalama haplotip ¢esitlilik orant h: 0,501 oldugunu
bildirmislerdir (Alexandrino ve digerleri, 2006).

Ergliden (2007) iilkemiz denizlerindeki Tirsilerin molekiiler sistematigi konulu yapmis
oldugu doktora tez calismasinda, bes farkli tiire ait 20’ser 6rnek kullanilarak mtDNA ’da
bulunan ND5/6 gen bolgeleri tizerinde ¢alismislardir. RFLP yontemiyle orneklerden
toplam 13 haplotip tespit etmislerdir. Ayn1 ¢alismada haplotip c¢esitliligi A. pontica’da
0,6579, A. tanaica’da 0,8158, A. fallax nilotica’da 0,7947, A. maeotica’da 0,7316 olarak
belirlenirken; A. caspia’nin popiilasyonunda haplotip ¢esitlilik olmadig: bildirilmislerdir.
En yiiksek haplotip ¢esitliligi A. tanaica orneklerinde, en diisiik ise ’‘da olarak
bildirilmistir. Tek haplotip goriilen A. caspia’da tiir i¢i bireylerin genetik benzerliginin
%100 oldugu seklinde yorumlamiglardir. Tiim tiirlerin popiilasyonlar1 arasindaki haplotip

cesitliligi ise ortalama 0,6000 (£ 0,02326) olarak tespit etmislerdir.

Calisma sonucu elde ettigimiz haplotip sayist ve haplotip ¢esitliligi oranlar1 incelendiginde
daha oOnce yapilan calismalara biiyiilk bir oranda benzerlik gosterdigi goriilmektedir.

Muhtemelen kulugkahaneye getirilen farkli genetik yapidaki anaglar bu kiiltiir ortamindaki
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yiiksek genetik cesitliligi aciklayabilir.  Popiilasyonlarda yiliksek diizeyde haplotip
cesitliligi (Hd) ve diislik diizeyde niikleotid ¢esitliligi (m) gbozlenmesi, bolgelere gore hizl

niifus artigina isaret etmektedir (Zink ve Barrowclough, 2008).

2005-2007 yillar1 arasinda Karadeniz’in Tirkiye kiyisinda 3 tiire ait (Acipenser stellatus,
A. gueldenstaedtii, Huso huso, A. baerii/benzeri) 82 birey ilk olarak analizlerde kullanilmis
ve Genetik veri olarak mtDNA Cyt-b (1114 bp) ve tRNA D-loop (250-600 bp) gen
bolgeleri sekansladiklarini bildirmislerdir. 28 6rnek ise Cytb gen bolgesi sekanslamus,
genetik mesafeler ve filogenetik agaglar olusturmuslardir. Cytb geninde 19 haplotip ve
%81,8- %96,4 arasinda degisen haplotip ¢esitliligi bildirmislerdir (Eroglu, 2009).

Diplodus puntazzo tiirtine ait Orneklerden elde edilen veriler bize kiiltiir ortaminda
yetistirilen (l. istasyon Karaburun) orneklerin dogadan avcilik yontemiyle elde edilen
ornekleri arasinda haplotip ¢esitliliginin aralarinda 0,030-0,040 arasinda bir fark
goriilmekte olup, bu fark COI gen bolgesi agisindan 6nemli bir fark oldugu sdylenemez.
Elde edilen tiir i¢i ortalama genetik uzaklik degerlerinin tamamu tiir i¢i genetik varyasyon

sinir1 olarak kabul edilen (Hebert ve dig., 2009) %3 seviyesinin iistinde bulunmustur.

Ulkemizde bulunan yerli kegi irklarimin mitokondriyal DNA gesitligi ve filo cografya
konulu doktora tez ¢alismasinda, 5 bolgeden yapilan toplam 252 6rneklemenin mtDNA d-
loop bolgesinin sekanslama ve dizi analizleri sonucu, haplotip sayisinin 208 oldugu,
haplotiplerin 174’1 6zglin oldugu, 0,998 ile en yiiksek haplotip c¢esitliliginin Kilis bolgesi
orneklerinde, en diigiik haplotip ¢esitliligi ise 0,983 ile Norduz bolgesi Orneklerinde
gortildiigiinii bildirmistir (Kul. C. B., 2010).

Tanganika golinde yasayan Ciklid (Altolamprologus compressiceps) popiilasyonunun
genetik ve morfolojik farkliliklar1 {izerine yaptiklar1 c¢alismada 119 balik Ornegi
kullanildigi, bes mikrosatalit bolgede 94 allel tespit etmislerdir. Bes bolgenin tiimiinde
yiiksek genetik cesitlilik (Mwese 0,780; Kasakalawe 0,783; Wonzye 0,820) goriildiigiine

deginmislerdir (Spreitzer, Mautner, Makasa ve Sturmbauer, 2012).

Tiirkiye’deki ekonomik dneme sahip su iiriinlerinin DNA barkodlarini ¢ikarilmasi konulu
doktora tezi ¢aligmasinda; DNA barkodlamas ile tiir alt1 filogenetik farkliligin ortaya
konulmas1 hedeflenmis, 114 farkli tiir ve 2265 6rnekleme yapilarak tiirler kendi i¢inden
arastirmistir. Haplotip analizleri sonucu toplam 322 haplotip oldugu vurgulanmis, Her tiire

ait ortalama 1-6 arasinda degisen sayida haplotip oldugu gozlemlemistir. Tiirlere gore
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farklilik gosteren haplotip ¢esitliligi oram1 0,1895 ile 0,8211 arasinda degisiklik
gosterdigini tespit etmistir. Hesaplanan tiiriin kendi i¢cinde haplotip c¢esitlikleri ve haplotip
sayilar1 incelenmis; kikirdakli baliklar (Chondrichthyes) 6 haplotip sayisi ve 0,8211 haplotip
cesitlilik orani ile Zeus faber tiiriinde, eklemli ayaklilar ailesinde 5’er haplotip sayisi
Marsupenaeus japonicus, Scyllarides latus ve en yiiksek haplotip ¢esitliligi 0,5842 Maja
squinado; yumusakcalar ailesinde 5 haplotip sayist ve 0,7263 haplotip ¢esitlilik orani ile
Octopus vulgaris oldugunu bildirmistir (Keskin ve Atar 2013).

Brazil’daki sea-bob karides (Xiphopenaeus kroyeri) popiilasyonlari {izerinde yapilan
cografik dagilim ve genetik cesitlilik calismada, mtdna COI gen bolgesi lizerinde
calistlmistir. 338 adet Ornek iizerinde yaptiklar1 genetik analizde 20 yeni haplotip
belirlemistir (Gusmao, Piergiorge, Tavares, 2013).

Tiirkiye’deki alabaliklarin (S. trutta L.) molekiiler filogenisi konulu doktora tezi
caligmasinda 34 farkli bolgeden toplam 242 Ornekleme yaptiklarini, Gen Bank
karsilastirmali analiz sonucunda D-loop bélgesine ait toplam 58 haplotip tespit ettiklerini,
tespit edilen haplotiplerin 33’iiniin Tiirkiye’ye ait yeni haplotipler oldugundan
bahsetmistir. Ayni ¢calismada elde edilen haplotipler i¢in haplotip ¢esitliliginin HD: 0,9368
oldugu bildirilmistir. Ayrica calismada yer alan 34 alabalik popiilasyonlarindan ekseriyetle
Karadeniz drenajina ait popiilasyonlarin olusturdugu ve 14 tanesi birden fazla haplotip
ihtiva ettigini bildirmistir (Ozen. N., 2013).

Bektas, Aksu ve Kalayc1 (2016) Mercangiller ailesinden olan Isparoz (Diplodus annularis
Linnaeus, 1758) Tiirkiye'deki 7 farkli lokasyosyonda 105 bireyin mtDNA (977 bg) Cytb
genine dayali genetik analiz yaptiklar1 ¢alisma sonucunda toplam 18 haplotip tespit
ettiklerini bildirmistir. Tespit ettikleri haplotiplerin, Avrupa kitasinin Akdeniz kiy1
bolgelerinde yasayan ve yakin bolgelerdekinden farkli ve Ozgiin olduklarini
belirlemiglerdir. Ornekleme yapilan lokaliteler icin haplotip ¢esitliligi (h); en diisiik
0,590+0,0802 (istanbul) ile en yiiksek 0,914+0,1156 (Adana) degerleri arasinda degistigini
ve ortalama 0,77440,0120 oldugunu belirlemislerdir. Yaptiklar1 calismada ayrica tiirler
niikleotid pozisyonlarinin 19’u degisken (% 1,9) ve 16’sinin (% 1,6) parsimonik bilgi

verici oldugu belirlemislerdir.

Kuzeydogu Akdeniz'de 6rneklenen Dicentrarchus labrax popiilasyonlariin genetik yapisi

tespiti amaciyla 5 istasyondan toplam 305 ornekleme yapmis ve 12 mikrosatalit bolgesi



86

analiz etmislerdir. Mikrosatalit DNA bolgesinde toplam 184 allel tespit etmis ve her
lokusta 18.2 allel orani oldugunu bildirmislerdir (Bodur, Cagatay ve Tsigenopoulos 2017).

Capoeta T. popiilasyonlarinda mtDNA ile genetik varyasyonun belirlenmesine yonelik
Adiyaman, Birecik ve Bismil bdlgelerinde kapsayan yiiksek lisans tez ¢alismasinda; Dort
popiilasyondan 47 ornek alinarak alti degisken bolge ve yedi haplotip tespit edilmistir.
Ortalama haplotip (h) 0,6420 oldugunu bildirmislerdir (Eksi ve Parmaksiz, 2017).

Dentex dentex tiirtine ait 6rneklerden elde edilen veriler bize kiiltiir ortaminda yetistirilen
(I. istasyon Karaburun) orneklerin dogadan avcilik yontemiyle elde edilen Grnekleri
arasinda haplotip ¢esitliliginin aralarinda 0,030-0,040 arasinda bir fark goriilmekte olup, bu
fark COIl gen bolgesi agisindan 6nemli bir fark oldugu sdylenemez. H1 haplotip en ¢ok
bireyin bulundugu haplotip olmasi atasal haplotip oldugunun gostergesidir. Bununla
birlikte H1 haplotip iginde sadece I-C (Karaburun kiiltir) istasyonundan 1 bireyin
bulundugu gozlemlenmistir. Elde edilen tiir i¢i ortalama genetik uzaklik degerlerinin
tamami, Hebert ve dig., (2009) tarafindan tiir i¢i genetik varyasyon sinir1 olarak kabul

edilen %3 seviyesinin iistiinde bulunmustur.

5.5. Niikleotit Cesitliligin Degerlendirilmesi

Sinarit popiilasyonunda niikleotid ¢esitlilik () verilerine bakildiginda ortalama niikleotid
cesitliligi: 0,004423-olarak belirlenmistir. En yiiksek deger I-C (Karaburun kiiltiir) n=
0,00967(+0,00122) ve en diisiik deger ise m= 0,00140 (+0,00074) ile 1-W (Karaburun

dogal) popiilasyonunda gozlenmistir.

Sivriburun Karagéz popiilasyonunda niikleotid ¢esitlilik () verilerine bakildiginda
ortalama niikleotid c¢esitliligi: 0,0103 olarak belirlenmistir. En yiiksek deger 1I-W (Cesme
dogal) n= 0,01935 ve en disiik deger ise = 0,00771 ile HI-W (Kusadas1 dogal)

popiilasyonunda gozlenmistir.

8 farkli lokasyondan temin etikleri 673 adet hamsi (Engraulis encrasicolus) karacigerden
alinan dokulara ait mitokondriyal DNA iizerinde yapmis ¢aligmada, 2 farkli mitotip tespit
etmis ve bunlara ait ortalama toplam niikleotid ¢esitliligini Pi: 0,0171 olarak
bildirmislerdir. Pelajik yumurtalara ve larvalara sahip olan deniz baliklarinda oldugu gibi

hamsi popiilasyonlarinda da cografi popiilasyonlar arasindaki belirgin genetik
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farklilagmasinin yaygin olmadigini gézlemlemislerdir. Mitotiplerin iki bdliime ayrildigini
ve bu bolimiin heterojen cografi dagilimimin olagan dist olduguna deginmislerdir

(Magoulas ve dig., 1996).

Alaska, Kaliforniya ve Japonya’da toplam 71 tiir kayabalig1 (Sebastes spp.) 6rneklerinin
MIDNA ND3/ND4 ve 12S/16S bolgesinde iizerinde yapilan ¢alismada, tiirler arasinda
0,0024 niikleotid ¢esitlilik bildirilmistir (Gharret, Gray ve Heifetz, 2001).

Akdenizde yasayan c¢izgili kirmizi kefal (Mullus surmuletus) ve kirmizi kefal (Mullus
barbatus) tiirlerine ait 6 farkli popiilasyonlarmin genetik farkliliklarinin belirlenmesi
amaciyla herbir tiire ait 6rneklere mMtDNA’nin (kontrol bélgesi, COI ve 12S5-16S ribosomal
RNA) 3 segmenti yiikseltgemislerdir. Calisma sonucu, iki tiir i¢in niikleotid cesitliliginin
sirastyla M. Surmuletus i¢in 0,545 ve M. barbatus i¢in 0,500 oldugunu, popiilasyonlar
icinde ve arasinda esit olarak dagildigini bildirilmislerdir. Bununla birlikte,
intrapopulasyon ve interpopiilasyon genetik yapilanmalari, M. surbulatus ‘un M.
barbatus'a gore yiiksek (ortalama intrapopulasyon niikleotid ¢esitliliginin % 1,88 - % 0,46;
ortalama interpopiilasyon igerisindeki niikleotid cesitliliginin % 1,94 - % 0,47; net
interpopiilasyon farkliligir % 0,055 - % 0,002) oldugunu belirtmislerdir (Mamuris ve dig.,
2001).

Yunanistan’in Ionia denizinde bulunan Mesolongi Laguna bdlgesinden temin ettikleri
Kefal baligi (Mugilidae ailesi) ailesinin 5 tiirine (Mugil cephalus, Chelon labrosus, Liza
aurata, Liza ramada ve Liza saliens) ait 20°ser 6rnekle, genetik farklilik ve filogenetik
iligkiler belirlemeyi hedefledikleri calismislardir. Calismada mtDNA bdolgesi 12s rRNA,
16s rRNA ve COI bolgesi kullanmiglar, tiirlerin niikleotid ¢esitliliginin ise L.aurata %
0,08, L. ramada % 0,06 ve diger ii¢ tiiriin ise % 0,00 olarak bildirmislerdir. Elde edilen
sonuclar géz goéniinde bulundurmuslar ve son kiimelenme Liza cinsinin monofiletik
kokenli oldugu ve aydinlatilmasi gerektigine deginmislerdir (Papasotiropoulos ve dig.,
2002).

Istavrit (Trachurus) cinsine ait 3 Avrupa tiiriin (T. trachurus, T. mediterraneus, ve T.
picturatusg) mtDNA’nin cytb ve 16s rRNA hedeflenerek genetik siniflandirma ve filogeni
arastirlldig1 ¢alisma sonucu, tiirlere ait niikleotid ¢esitliligi T. picturatus (ortalama % 0,475
ve % 0,556), T. trachurus (% 0,134 ve % 0,134) ve T. mediterraneus (% 0,114 ve %
0,114) oldugunu bildirmislerdir (Karaiskou ve dig., 2003).
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Avrupa’da bulunan iki farkl tirsi (Alosa alosa ve Alosa fallax) tiiriine ait popiilasyonlari
arasindaki evrimsel iliski arastirmiglardir. Arastirmada kullanilan tirsi tiirlerine ait 70
yetiskin 6rneklerin mtDNA {izerindeki 448 bp uzunlugundaki Cytb bolgesi hedef alinmis,
A. fallax tiirline ait niikleotid ¢esitliligi Pi: 0,0045 ve A. alosa tiiriine ait niikleotid g¢esitliligi
Pi:0,0009 ve paylasilan haplotipler géz ardi birakildiginda ortalama niikleotid c¢esitliligi
Pi:0,0021 oldugunu bildirmiglerdir (Alexandrino ve dig., 2006).

Ulkemizdeki Tirsilerin molekiiler sistematigi iizerine yapilan doktora tezi calismasinda,
tirler igerisinde mtDNA’nin ND 5/6 bolgesinin niikleotid gesitliligi incelemis, A. pontica
(0,006325), A. tanaica (0,006526) ve A. fallax nilotica (0,006147) yakin sonuglar oldugu
ancak A. meaotica (0,007667) digerlerinden farkli olarak yiiksek sonu¢ gosterdigini
bildirmistir. Tiirler igerisinde ortalama niikleotid ¢esitliliginin 0,005331 olarak saptamistir

(Ergiiden, 2007).

Tiirkiye’deki alabaliklarin (S. trutta L .) molekiiler filogenisi konulu doktora tezi
caligmasinda 34 farkli bolgeden toplam 242 6rnekle yaptiklari analiz sonucunda niikleotid

cesitliliginin Pi: 0,07786 olarak bildirmistir (Ozen. N., 2013).

K2P yontemine gore hesaplanan tiirlin kendi icinden genetik mesafe degerlerine
incelenmis; baliklarda Diplodus annularis tiiriinde en yiiksek tiir i¢i farklik %2.71, eklemli
ayaklilar ailesinde Cancer pagurus’ta %2,65 ve yumusakgalar ailesinde Octopus vulgaris’te
%2.06 olarak hesaplamigtir (Keskin ve Atar 2013).

Tirkiye’de Capoeta cinsine ait tiir ve alttiirlerin molekiiler sistematik yontemler
kullanilarak revizyonun yapildig1 doktora tez ¢alismasinda; toplam niikleotid gesitliligi (n);
0,03614 olup standart sapmast 0,00188 olarak belirlediklerini, Capoeta cinsine ait tiirler
arasinda en yiiksek niikleotid cesitlilik (m) C. bergamae (0,01331) popiilasyonunda; en
diistik cesitlilik degeri ise 0,00154 olup, C.pestai ve C.caelestis popiilasyonlarinda
bulduklarini bildirmislerdir (Ozdemir, 2013).

Capoeta T. popiilasyonlarinda mtDNA ile genetik varyasyonun belirlenmesine yonelik
Adiyaman, Birecik ve Bismil bdlgelerinde kapsayan yiiksek lisans tez ¢alismasinda; Dort
populasyondan 47 ornek alarak alti degisken bolge ve yedi haplotip tespit edilmistir.
Ortalama niikleotid ¢esitliligi () sirastyla 0,00138 oldugunu bildirmislerdir (Eksi ve
Parmaksiz, 2017).
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Dentex dentex tiirtine ait ornekler {izerinden yapilan ¢alisma sonucu, Giillikk-Dogal en
diisiikk, Karaburun Kiiltiir en yiiksek niikleotid c¢esitlilik bulunmustur. Giilliik-Dogal
istasyonu ayni zamanda hem haplotip sayis1 hem de gen cesitliligi acisindan da en diisiik
degerlere sahip oldugu tespit edilmistir. Niikleotid ¢esitliligin az olmas1 genetik farkliligin
az olmasi1 ve olarak korunmus oldugunu gostermektedir. Niikleotid ¢esitliligi fazla olmasi

genetik farkliligin fazla olmasi anlamina gelmektedir.

Diplodus puntazzo tiiriine ait 6rnekler tizerinden yapilan ¢alisma sonucu Cesme Dogal ve
Karaburun Kiiltiir istasyonlari ait bireylerin niikleotid cesitliligi degerlendirilmis ve
istatistiksel olarak anlamli bir fark bulunmustur. Bu istasyon ayni zamanda hem haplotip
sayis1 hem de gen cesitliligi agisindan da en diisiik degerlere sahip oldugu tespit edilmistir.
Niikleotid ¢esitliligin az olmasi genetik olarak korunmus oldugunu gostermektedir.
Niikleotid ¢esitliligin az olmasi genetik farkliligin az olmas1 ve olarak korunmus oldugunu
gostermektedir. Niikleotid ¢esitliligi fazla olmasi1 genetik farkliligin fazla olmasi anlamina

gelmektedir.

5.6. Niikleotit Yer Degisim Oranlarimin Degerlendirilmesi

Calismada kullanilan Orneklerden elde edilen niikleotid dizileri Kimura 2P modelli

kullanilarak niikleotid yer degisim oranlar1 hesaplanmistir.

Sinarit tiirtinde incelenen toplam niikleotid sayis1 477 bg’tir. Sirayla T: %30,7; C: %28,6;
A %239; G: %16,8 olarak tespit edilmistir. Sinarit Ornekleri igin toplam

transisyon/transversiyon egilimi (bias) R= 0,70 olarak hesaplanmuistir.

Sivriburun karagoz tiirtinde incelenen toplam niikleotid sayist 465 bg’tir. Swrayla T: %31,6;
C: %27,3; A: %25,0; G: %16,1 olarak tespit edilmistir. Sivriburun karagéz 6rnekleri igin
toplam transisyon/transversiyon egilimi (bias) R= 1,419 olarak hesaplanmistir. Degerlerin

kabul edilir sinirlar igerisinde oldugu goriilmektedir.

Ayrica transisyonel ve transversiyonel yer degisime oranlari Timura ve Kimura 2P

yontemleri kullanilarak hesaplanmuistir.
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Tiirkiye’de ki mullidae tiirleri filogenetik yakinliklarinin tespitine yonelik yapilan yiliksek
lisans tez calismasinda, drneklerin ortalama niikleotid kompozisyonu T: % 28,5; C: %26,5;
A: %27,4; G: %17,6 oldugunu tespit etmistir (Keskin, 2007).

Tiirkiye’de ki alabaliklarin molekiiler filogenisi konulu doktora tezi sonuglarina gore, baz
kompozisyonu A: %25,54; C: %27,36; G: 18,52; t: %28,58 olarak aciklamislardir (Ozen
N, 2013)

Sen (2021) tarafindan Holothuria tubulosa, Holothuria polii ve Holothuria mammata
tirleri arasinda yapilan yiiksek lisans tez analizi sonuglarina gére baz kompozisyonlari
A: %27,98; C: %26,43; G: %18,93 ve T. %26,64 olarak belirlenmistir. Calisilan
popiilasyonlar i¢in COI gen bdlgesinin Adenin, Sitozin ve Timin bakimindan zengin,
Guanin bakimindan ise fakir oldugu tespit edilmistir. A+T oraninin %54,62 oldugu

gozlenmistir. Ti/Tv oran1 2,60 olarak hesaplanmaistir.

Yaptigimiz ¢alisma sonunda her iki tiirde G bazinda oranin diisiik oldugu tespit edilmistir.
Bu sonug Tiirkiye’de yapilan galigmalar ile benzerlik tasimaktadir. Neden Guanin bazinin

azaldig1 konusunda daha kapsamli bir calisma yapilmasi1 gerekmektedir.

5.7. Istasyonlar arasi1 Genetik Mesafe Sonuclarin Degerlendirilmesi

Calismadaki istasyonlar arasindaki genetik mesafe matriksi, Nei tarafindan bulunan

genetik mesafe 6l¢iim metoduna uygun olarak hesaplanmistir.

Dentex dentex tiirline ait istasyonlardan I-C (Karaburun Kiiltiir) ile 11-W (Cesme Dogal)
arasinda genetik uzaklik -0,00045 olarak tespit edilmistir. Ayrica I-W (Karaburun Dogal)
ile VI-W (Canakkale Dogal) -0,00008, IlI-W (Kusadasi dogal) ile VI-W (Canakkale
Dogal) ve VII-W (Antalya Dogal) sirayla -0,00028 ve -0,00004 olarak hesaplanmistir. Bu
durum istasyonlarda bulunan popiilasyonlarin benzerlik oran1 yiiksek olmasindan

kaynaklanabildiginin gostergesidir.

Diplodus puntazzo tiiriine ait istasyonlardan I-W (Karaburun Dogal) ile 111-W (Kusadas1
dogal), IV-W (Giillik dogal) ve V-W (Bodrum dogal) sirayla genetik uzaklik -0,00004; -
0,00076 ve -0,00019 tespit edilmistir. IV-W (Giillik dogal) ile V-W (Bodrum dogal) ve
VI-W (Canakkale dogal) arasinda genetik uzakligin sirayla -0,00042 ve -0,00020 oldugu
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hesaplandi. Ayrica V-W (Bodrum dogal) ile VI-W (Canakkale dogal) arasinda genetik
uzakligin -0,00020 oldugu belirlendi.

Alaska’da dagilim gosteren zengin bir tiir olan kayabaliklarinin (Sebastes spp.) ile
Japonya’dan temin ettikleri kayabalig1 (Helicolenus hilgendorfi) Mitokondriyal ND-3/ND-
4 ve 12S/16S rRNA bolgelerini kullanilarak, 15 kayabaligi tiirii arasindaki genetik
farklilig1 ve kimliklemeyi hedeflemislerdir. Calisma sonucu, tiirler arasi ortalama genetik
uzakligin orani 0,0249 olarak bildirmislerdir. Buna karsilik, Sebastes ile diger iki
scorpaenid tiiri olan Helicolenus hilgendorfi ve Sebastolobus alascanus arasindaki
niikleotid farkliliklar sirasiyla 0,0805 ve 0,1073 oldugunu tespit etmislerdir (Gharret, Gray
ve Heifetz, 2001).

Akdeniz’de yasayan ¢izgili kirmizi kefal (Mullus surmuletus) ve kirmizi kefal (Mullus
barbatus) tiirlerine ait 6 farkli popiilasyonlarmin genetik farkliliklarinin belirlenmesi
amaciyla herbir tiire ait 6rneklere mMtDNA’nin (kontrol bolgesi, COI ve 12S5-16S ribosomal
RNA) hedeflemislerdir. Calisma sonucu, M. Surmuletus ile M.barbatus popiilasyonlar
aras1 genetik uzakligin sirayla 0,00055; 0,00002 ve haplotipler arasi niikleotid farkliligin
sirayla 0,02000; 0,00870 oldugunu tespit etmislerdir (Mamuris ve dig., 2001).

Yunanistan’mn Ionia denizinde bulunan Mesolongi Laguna bdlgesinden temin ettikleri
Kefal baligi (Mugilidae ailesi) ailesinin 5 tiirine (Mugil cephalus, Chelon labrosus, Liza
aurata, Liza ramada ve Liza saliens) mtDNA bolgesi 12s rRNA, 16s rRNA ve COI
bolgelerinin kullanildig1 ¢aligma sonucu, Yedi haplotip arasinda tahmin edilen niikleotid
dizisi farkliligi; 0,32 ile % 15.12 arasinda degistigini bildirmislerdir. Ayrica incelenen bes
tiir arasindan eszamanli dizi farklilik yaklasik olarak % 1,61'den (C. labrosus ve L. saliens)
% 15.12° ye (M. cephalus ve L. saliens) degisim gosterdigine deginmislerdir
(Papasotiropoulos ve dig., 2002).

Istavrit (Trachurus) cinsine ait 3 Avrupa tiiriiniin (T. trachurus, T. mediterraneus, ve T.
picturatusg) mtDNA’nin cytb ve 16s rRNA hedeflenerek genetik siniflandirma ve filogeni
arastirildigl calisma sonucu, sitokrom b haplotipler arasindaki ¢ift yonlii sekans farklilig
en disiik % 0,42, en yiiksek %1,70 (T. picturatus) oldugunu; tiirler arasindaki haplotip
farkliligin ise en diistik %2.13 (T. picturatus ile T. mediterraneus arasi), en yiiksek %5.25
(T.trachurus ile T. mediterraneus arasi) tespit ettiklerini bildirmislerdir (Karaiskou ve dig.,
2003).
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Iliman kosullar1 seven organizma olan hamsi tiiriine ait 7 tiirii izerinde iki kutuplu (veya
antitropik) dagilimm varliginin molekiiler genetik ile degerlendirildigi calismada disi
bireylerden aktarilan mtdna ‘nin cytb bdlgesini hedeflenmistir. Calisma sonucu; gruplar

arasindaki net mtDNA sekans farkliligi dnet: %15 olarak saptamislardir (Grant, 2005).

Cift¢i, 2006 ‘da yapmis oldugu doktora tez calismasinda, Tirkiye’de (Salmo trutta
Linnaeus, 1758 ve Salmo platycephalus Behnke, 1968) farkli istasyonlardan topladigi
alabalik popiilasyonlarinin genetik yapisint mtDNA-RFLP analiz kullanarak incelemistir.
Popiilasyonlarin birbiri ile arasindaki genetik mesafenin de olgiildiigii calismada, genetik
mesafenin (fst: 0,92) olmasinin 6nemli bir bulgu oldugu ve disi bireylerin gogiiniin diisiik
olmasina vurgu yapmistir. Bunun yaninda, tuzlu sudan tath suya goc aktivitesi ve yerel
topluluklar arasinda genetik uzaklik (fst: 0,084) istatistik agisindan farklilik olusturmadigi

ve bu durumun gog¢ faaliyetlerinin fazla olmasinin etkili oldugunu bildirmistir.

Alosa cinsine ait 8 farkli Tirsi (Alosa sp) tiiriiniin 1993 ile 2004 tarihleri arasinda belirlemis
olduklar farkl istasyonlardan temin ettikleri 6rneklerle yaptiklari molekiiler filogenetik ve
evrimlesme siirecinin tespitine yonelik ¢alismada, A.Alosa ile Pomolobus sp arasindaki
genetik mesafenin 0,060; A.immaculata ile Pomolobus sp arasindaki genetik uzakligin
0,066 ile en diisiik oldugunu bildirmislerdir. Bununla birlikte A. caspia ‘nin genetik olarak
en uzak akrabasinin 0,008 ile A. fallax oldugunu belirlemislerdir. Genetik uzakliklarinin
sebebi olarak ise tiirlerin yasadiklari Hazar denizi ve Karadeniz arasinda baglantinin

olmamasindan kaynaklandigina deginmislerdir (Faria ve digerler., 2006).

Ergliden (2007), tlilkemiz denizlerindeki Tirsilerin bes farkli tiirline ait 20’ser O6rnek
kullanilarak mtDNA ‘da bulunan ND5/6 gen bdlgeleri iizerinde molekiiler sistematik
konulu yapmis oldugu doktora tez calismasinda, tiirler arasi en diisiik genetik uzakligin

0,000007, en yiiksek 0,009599 olarak belirlemistir.

Tiirkiye ihtiyafaunasinda bulunan mullidae familyasindaki tiirlere ait filogenetik yakinligin
ortaya koymak i¢in mtDNA Cytb bolgesi hedef alinarak ¢alisma yapmislardir. Orneklere
ait genetik mesafeler incelediklerinde, Mullus barbatus ponticus’un, Karadeniz ve Ege
istasyonlarindan alinan 6rneklerden (M. barbatus) genetik uzakligin 0,000 oldugu yani
farkliligin olmadig ortaya koymuslardir (Keskin, 2007).
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Ulkemizdeki Tirsilerin molekiiler sistematigi iizerine yapilan doktora tezi calismasinda,
tirsi tlirleri arasindaki niikleotid farkliliginin en diisiik 0,000007 ve en yiiksek 0,009599
arasinda degistigini bildirmistir (Ergtiden, 2007).

Ozdemir, F. (2013) yapmis oldugu doktora tezi calismasinda, Capoetta cinsinin
alttiirlerinin klasik sistematik ve molekiiler sistematik yontemiyle incelemistir. Elde ettigi
sonuca gore, C. Damascina ile C. umbla bireyleri arasindaki genetik mesafenin %0,3 ile
%1,1 oldugunu bildirmistir (Ozdemir, 2013).

Endonezya asir1 avlanma baskisi altinda olan Orfoz balik popiilasyonlarinin biyogesitliligi
MtDNA COI bolgesinin 526 baz cifti hedeflenerek dizi analizi yapmislardir. Yapilan
calisma sonucu, (Epinephelus areolatus, E. merra, E. fasciatus, E. longispinis, E. coioides,
E. ongus ve E.coeruleopunktatus) olmak iizere toplam yedi tiir karakterize etmislerdir.
Olusturulan filogenetik agacta hepsinin 7 farkli klada ait oldugu bulmuslardir. En yakin
genetik mesafenin 0,091 (%9) E.ongus ile E. coeruleopunctatus arasinda; en uzak genetik
mesafenin ise "E. ongus" ile "E. merra” 0,178 (18%) olarak rapor etmislerdir (Jefri,
Zamani, Subhan ve Madduppa, 2015).

Kuzeydogu Akdeniz'de 6rneklenen Dicentrarchus labrax popiilasyonlarinin genetik yapisi
tespiti amaciyla 5 istasyondan toplam 305 6rnekleme yapmislar ve 12 mikrosatalit bolgesi
analiz etmislerdir. Levrek tiiriiniin yogun oldugu Ege denizindeki Ege popiilasyonlarindan
Homa ve Dogan Bey istasyonlarin yakin iliskide (fst: 0,00347 p>0,01) oldugunu
bildirmislerdir. Bununla birlikte Yumurtalik ve Doganbey istasyonlardan toplanan
orneklerde (fst: 0,01148, p>0,01) de yakin iliski tespit etmislerdir. Bunun nedenin ise
Yumurtalik bélgesinden Doganbey’e 2000 yilina kadar yogun yavru transferinden
kaynaklanabilecegi diisiiniilmektedir. Ayn1 zamanda 2000 yili ile 2010 yillar1 arasinda,
Yunan Kulugkahanelerinden Ege’de ki kuluckahanelere yogun yavru transferinin yapildig:

ve genetik yakinligin bir deger sebebi olabilecegini bildirmislerdir (Bodur ve dig., 2017).

Capoeta T. popiilasyonlarinda mtDNA ile genetik varyasyonun belirlenmesine yonelik
Adiyaman, Birecik ve Bismil bolgelerinde yapilan yiiksek lisans tez ¢alismasinda;
Popiilasyonlar aras1 pairwise Fst degerleri Adiyaman-Birecik (-0,05126) ve Batman-Bismil
(-0,08700) arasinda negatif deger aldigini, digerlerinde ise diisiik bulmuslardir. Bu
durumun; ayn1 nehir iizerinde bulunan popiilasyonlarda benzerlik orami fazla olmasindan
kaynakladigini ifade etmislerdir. Adiyaman ve Birecik popiilasyonlart Firat nehrinde,

Batman ve Bismil popiilasyonlar1 ise Dicle nehrinde yasamaktadirlar. Bismil ile Birecik
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poptilasyonlar1 arasindaki degerin (0,10547) digerlerine oranla daha yiiksek olmasi da
farkli nehir sistemlerinde yasadiklarindan kaynaklanmakta olup bu iki popiilasyon arasinda

bir izolasyonun oldugunu belirtmislerdir (Eksi ve Parmaksiz, 2017).

Yapilan ¢alismamizin diger ¢alismalar g6z Oniinde bulunduruldugunda, Dentex dentex
tirtine ait I-C (Karaburun Kiiltiir) ile 1I-W (Cesme Dogal) arasinda cografik mesafenin
kisadir. Yetistirme bolgelerinden kagislarin popiilasyonlar arasinda genetik yakinliga etkisi
olabilecegi diistiniilmektedir. D.puntazzo tiiriinde ise tamamen dogal istasyonlar arasinda
genetik yakinlik oldugu tespit edilmistir. Cografik kosullarin popiilasyonlarin gogii

acisindan zorlu kosullara sahip olmamasi bir etken oldugu diistiniilmektedir.

5.8. Filogenetik Agac ve Haplogrup Dagilimlarin Degerlendirilmesi

Calismay1 olusturan sinarit ve sivriburun karagéz tiirlerinin tiir igi etkilesimlerinin ve
haplotip yapilarinin gorsel olarak ortaya konulmasi amaciyla, DNA sekanslamalariyla elde
edilen verilerin neighbour joining agaci ve minimum evolution agaclari kimara 2
parametresi ¢iftler bazinda veri silme (pairwise deletion) oOzelligi aktif edilip 1000

bootstrap yapilarak filogenetik agaclar olusturulmustur.

Dentex dentex tiiriine ait 53 birey ile kontrol amaciyla evrensel gen havuzundan alinan
levrek tiiriine ait (JQ623929.2) dizi ile DNA dizileme sonuglarini igeren neighbour joining
agac1 7 gruptan olugmaktadir. En biliylik A Smnifi, her biri 17 (Alt Grup Al) ve 27 (Alt
Grup A2) igeren iki alt grup altinda 44 kisiyi icermektedir. Grup B ve D, sirastyla dort ve
iki birey icermektedir. Diger gruplar ise (C, E, F ve G) yalnizca bir birey bulunmaktadir.
Alt grup A2, tiim lokasyonlardan bireyler icermesine ragmen, Alt grup Al, Karaburun
kiiltiirti I-C'yi igermemektedir, dolayisiyla Al, dogal (W) gruplarin en iyi bir temsilcisidir
(Sekil 4.15).

Diplodus puntazzo tiiriine ait 58 birey ile kontrol amaciyla evrensel gen havuzundan alinan
levrek tiirtine ait (KP975556.1) dizi ile DNA dizileme sonuglarini igeren neighbour joining
agac1 4 gruptan olugmaktadir. En biiylik A Smnifi, her biri 24 (Alt Grup Al) ve 30 (Alt
Grup A2) igeren iki alt grup altinda 54 kisiyi icermektedir. Grup B, C ve D, sirasiyla iki ve
bir birey icermektedir. Alt grup Al ve alt grup A2, tim lokasyonlardan bireyler
icermektedir, dolayisiyla bu iki grupta I-C (Karaburun kiiltiir) in yakin akrabalik bagi
oldugu goriilmektedir (Sekil 4.15).
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Filogenetik agaclar; birbirine yakin niikleotid dizilimine sahip bireylerin, daha farklh
niikleotid dizilimine sahip bireylere oranla, daha yakin zamana ait ortak bir ataya sahip
olmasi1 prensibine dayanmaktadir. Filogenetik agaglarin unsurlarindan birisi olan yatay
cizgiler niikleotid farklilig1 yiizdesel olarak ortaya koymaktadir. Dikine olan ¢izgiler ise

agacin olusmasi disinda bir islevi yoktur (Freeman ve Herron, 2007).

Tiirkiye ihtiyafaunasinda bulunan mullidae familyasindaki tiirlere ait filogenetik yakinligin
ortaya koymak i¢in mtDNA Cytb bolgesi hedef aliarak ¢alisma yapmislardir. Ornekleme
yapilan istasyonlarin tamaminda M.barbaratus orneklerinin tiimii ayn1 grupta yer aldig
halde alt tiir olan M. barbatus ponticus’un da bu grup igerisinde oldugunu tespit
etmislerdir. M. surmelatus tiiriiniin de istasyon farki gézetmeksiniz tamaminin aralarinda
grup olusturduklarini bildirmislerdir. NJ, ME ve UPGMA metotlar1 kullanilan agag
cizimlerinde, tiir ig¢ini gosteren bootstrap sonuglart hari¢, neredeyse birbirinin benzeri
oldugu beyan etmislerdir. Ancak Akdeniz’den toplanan 6rneklerin digerlerinden farkli
oldugunu bildirilmistir. Bootstrap %99 ve iizeri bootstrap degerinin ortaya ¢ikan agaglarin

dogrulugunu ortaya koydugunu bildirmistir (Keskin, 2007).

Lakra ve dig., 2011 ‘de Hint denizi baliklarinin DNA barkodlama ¢alismasinda, Hint deniz
baliklarindan 7 takim (Perciformes, Clupeiformes, Mugiliformes, Siluriformes,
Pleuronectiformes, Beloniformes ve Aulopiformes) ait 115 tiir ve Carangidler, Clupeidler,
Scombridler, Orfoz, Sciaenidler, Silverbellies, Mullids, Polynemids ve Siluridler olmak
iizere 37 familya DNA barkodlarmin olusturulmast mtDNA COIl bolgesinin 655 bg ‘lik
boliimiinii incelemislerdir. Aile ig¢indeki tiirler arasinda, bireylerin ortalama K2P
mesafesinin % 9,91 ve cinslerin i¢indeki tiirlerin ortalama K2P mesafesinin % 16 oldugunu
bildirmistir. Varyasyon tiirdes bireyler arasinda daha fazla oldugunu bildirmistir.
Olusturulan NJ agaclarinin tiirler arasinda 6zdes filogenetik iligkiyi diigimlerin %90-%100
dogrulukla baglanmasiyla ortaya koymuslardir. Barkod caligmalari yalnizca tiirlerin
siirlarini belirlemeye ¢alissa da COI sekans verileri filogenetik iliskiyi acik sekilde ortaya
koydugunu teyit etmislerdir. Calisma sonucu tiirdes tiirlerin NJ agaglarinda her zaman bir

arada kiimelendigini bildirilmislerdir.

Sarawak, Sabah ve Malezya Yarimadasinda bulunan Cyprinidae familyasina ait 23 tatl su
baligi tiiri arasindaki filogenetik iliskinin mtDNA Cytb gen bdolgesi incelenmistir. Elde
ettikleri sonuglarda taksonomide bazi cinslerin birbirinden ayrildigi ve yeni gruplar

olustugunu bildirmislerdir. Elde ettikleri veriler 1s1ginda olusturduklart NJ ve MP
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topolojilerinde; Hampala cinsinde 2 énemli farklilik bildirmislerdir. ilki, H macrolepidota
‘nin filogenetikagidan Borneo endemik tiiriinden farkli en eski soydan bir taksonda
oldugudur. ikincisi ise, Farkli cografik dagilimi olan iki monofiletik H. Bimaculata
haplotipi tespit etmislerdir. Baska bir deyisler, soylarinin farkli mtDNA dan geldigine
vurgu yapmuslardir (Esa ve digerleri, 2012).

Tiirkiye’de su triinleri sektoriinde ekonomik agidan onemli olan 114 sucul tiirin DNA
barkotlamasinin yapildigr calismada, NJ metot uygulanarak olusturulan agaglar K2P
bootstrap modeli kullanilarak olusturmuslardir. Tiirler arasindaki diigiimlerin tamaminin
%100 oldugunu ve bootstrap ortalamasinin %61,89 olarak bildirmislerdir. Haplotipler
arasinda diiglimlerdeki ayrimlarin bootstrap ortalamasi %58,41 olarak bildirmislerdir.
Taksonomik ag¢idan tiirlerin acik bir sekilde ayrildigi ve bootstrap ayrimlarinin filogenetik

iligkilerin basarili sekilde orta koymuslardir (Keskin, 2013)

Tiirkiye’de Capoeta cinsine ait tir ve alttlirlerin molekiiler sistematik yontemler
kullanilarak revizyonun yapildi doktora tez ¢alismasinda; C.umbla ve C.damascina tiirleri
arasindaki elde edilen Nm verisinin, bu iki tiiriin birbiriyle gen akisinin ¢ok uzak olmayan
bir zaman dilimine kadar siirmesinin NJ agacinda iki tiiriin birlikte dallanmaya neden
oldugunu bildirmistir. COI hedef bolgesinin ortalama % 0,7 oranindaki disiik
farklilasmanin  sebebinin cografik varyasyondan kaynakladigini tespit etmislerdir

(Ozdemir, 2013).

Capoeta trutta popiilasyonlarinda mtDNA ile genetik varyasyonun belirlenmesine yonelik
Adiyaman, Birecik ve Bismil bolgelerinde kapsayan yiiksek lisans tez ¢aligmasinda; Dort
popiilasyondan 47 6rnege ait mtDNA analizi verileri kullanilmis ve genetik uzak verileri
gorsel acidan anlasilir olmasi i¢in Komsu Birlestirme Agaci (Neighbour Joining Tree)
yonetimi ile filogenetik agaclar olusturmuslardir. Yaptiklart analizler sonucu ¢izilen NJ
agacinda toplam 7 haplotip belirlediklerini ve bu haplotiplerin merkezinde diger
haplotiplerle baglantil1 H3 haplotipine ait bireylerin oldugunu bildirmistir. H3 haplotipinin
atasal bir haplotip olabileceginden bahsetmistir (Eksi ve Parmaksiz, 2017).

Tiir i¢i genetik uzaklik ve cografik mesafe ile baglantisi ortaya koymak i¢in mtDNA Cytb
analiz sonuglar1 ile Medyan agi olusturulmustur. Network aginda daireler haplotipleri
olustururken, renk dagilimi Ornekleme yapilan istasyonlar1 ifade etmektedir. Ayrica

network agindaki dairlerin biiyiikliikleri haplotipin frekans degerleri ile dogru orantilidir.
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Calismada kullanilan Sinarit tiiriin ait 6rneklere ait elde edilen haplotiplerden elde edilen
Median joining network agi incelendiginde haplotiplerin H1 haplotipi etrafinda dagilim
gosterdigi goriilmektedir. Merkezde bulunan H1 haplotipi tiim orneklerden bireyleri
icermektedir. Arastirmanin temel konusu olan I-C (Karaburun kiiltiir) orneklerini de
blinyesinde bulundurmaktadir. Bununla birlikte H1 halpotipi biinyesinde tiim
istasyonlardan ornekleri ihtiva etmektedir. Sadece I-C (Karaburun_ kiiltiir) 6rneklerinin
bulundugu haplotipler H4 ve HS ile H1 (tiim istasyonlar); H6 ile H15 (III-W istasyonu);
H7, H8, H10, H11 ile H12 (1I-W istasyonu) ve H22 (IV-W istasyonu) genetik mesafe

olarak yakin oldugunu gostermektedir.

Calismada kullanilan Sivriburun karagéz tiiriin ait 6rneklere ait elde edilen haploitlerden
elde edilen Median joining network agi olusturulmustur. Sinarit tiiriinden farkli olarak H4,
H9, H10, H28, H23 haplotiplerin biiyiiklik ve bulundurdugu istasyonlar olarak
digerlerinden farklilik gostermektedir. Arastirmanin temel konusu olan I-C
(Karaburun_kiiltiir) 6rneklerini H4 haplotipinin I-C (Karaburun kiiltiir istasyonu), II-W
(Cesme Dogal) ve V-W (bodrum dogal) genetik yakinliga sahip oldugu goriilmektedir.
Diger I-C (Karaburun dogal istasyonu) i¢eren haplotiplerin merkezden uzak ancak bir¢ok

haplotipler baglantili oldugu gériilmektedir.

Popiilasyonlar arasinda genetik yakinlik veya uzaklik demografik durumla iligkili oldugu
diistiniilmektedir. Okyanus ve denizel ortamlarda meydana gelen giiclii atmosferik olaylar
ve okyanusta meydana gelen kuvvetli doga olaylarin popiilasyonlari ekosistemleri tizerinde
etkilidir (Cury ve digerleri, 2000).

Kiiciik pelajik balik tiirlerinin popiilasyon biiyiikliigii ve biyolojik rejimindeki degisiklikler
El-Nino dongiisii, Pasifik-Decadal Salinimi ve daha 6tesi bin yillik olgeklerde doga
olaylar1 gibi farkli zamanlarda okyanus iiretkenligini etkileyen olaylarla iliskilidir (Chavez,
Ryan, Lluch-Cota ve Niquen, 2003).

Kuzeydogu Atlantik ve Akdeniz’deki yaptiklar1 ¢alismada Sparidae ailesine ait bes deniz
teleost tiirlerinin niikleer ve mitokondriyal lokuslarindaki genetik varyasyonlari
incelemigtir. MtDNA dizi veriyle olusturdugu medyan aglarinda, haplotipler daireler ile
temsil edildigini ve dairelerin biiyiikliikleri frekanslarla orantili oldugunu bildirmislerdir.
Haplotip eger birden fazla popiilasyonu igeriyorsa farkli renk tonlar1 ile sergilendigi (siyah
Portekiz; koyu gri, Ispanya; acik gri Italya ve beyaz ise Yunanistan) bildirmislerdir.

D.dentex elde ettikleri medyan aginda iki deniz havzasindan alinan Ornekler arasinda
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filocografik ayrim oldugunu, Atlantik Orneklerinin Al no’lu dairede toplandigini, M
dairesinde Akdeniz 6rneklerinin tiimiiniin toplandigini bildirmistir. Hem A1’den hem de M
dairesinden biiyiik farklilik gosteren A2 (ii¢ ornekli) olarak tanimlanan kiigiik bir sekans
grubu tespit etmislerdir. Bu iki genetik gruba boliinmesi, tiiriin Atlantik ve Akdeniz
mtDNA haplotipler arasinda karsilikli monofili oldugunu bildirmislerdir (Bargelloni ve
dig., 2003).

Akdeniz'den dogu Atlantik kiyilarina kadar genis bir dagilim gosteren benzer ekolojik
davranis sergileyen ve evrimsel siirecte yakin iliskili olan iki tiire odaklanmislardir:
Diplodus sargus ve Diplodus puntazzo. Her iki tiirden toplanan 6rneklerde mtDNA de
allozimler incelemislerdir. D.puntazzo da 111 haplotip ve D.sargus’ta 28 haplotip tespit
etmislerdir. D.puntazzo tiiriinde Atlantik ve Akdeniz Ornekleri arasinda belirgin derece
genetik farklilik tepsit ettiklerini, D.sargus tiiriinde ¢ok az tiir i¢i farklilik oldugunu
belirtmislerdir. Olusturduklari medyan aginda, haplotip eger birden fazla popiilasyonu
iceriyorsa farkli renk tonlari ile sergilendigi (siyah Portekiz; koyu gri Ispanya; acik gri
Italya ve beyaz ise Yunanistan) bildirmislerdir. Elde edilen medyan ag1 merkez toplanan
daire etrafini olusturan kollar ile y1ldiz1 animsatmaktadir. Orneklerin biiyiik bir cogunlugu,
merkezi tek bir haplotipi gosteren A dairesinde, yliksek frekansta toplandigini
bildirmislerdir. D.puntazzo ‘ya ait medyan aginda 8-14 farkli kolla ayrilan 4 haplotip
grubundan bahsettikleri ve bunlarin karmasik modeller olusturmalarinin temelinde “derin”
evrimsel ge¢mis oldugunu bildirmislerdir. Ayrica, bireysel haplotipler cografik koken
olarak ele aldiklarinda, ii¢ haplogrubun dort cografik bolgeden ornekler igerirken,
dordiincti haplogrupta sadece Portekiz 6rnegi igerdigini bildirmislerdir (Bargelloni ve dig.,
2005)

Giiney Pasifik Okyanusu'nda yayilis gosteren Carangidae familyasina ait Sili uskumru
(Trachurus murphyi) 6rneklerinden molekiiler belirtecler (mitokondriyal DNA dizileri ve
mikrosatalit) kullanarak popiilasyon yapisini filogenetik agidan incelemislerdir. Elde
ettikleri veriler ile olusturduklari 20 haplotip gruptan olusan medyan aginda, merkezde
bulanan daire H_1 haplotipini temsil ettigini ve tiim bdlgelerden ornekler igerdigini
bildirilmistir. Diger bir biiyiik daire olan H_8 haplotipini icerdigi frekans sayis1 daha az
olmasina ragmen tiim bolgelerden 6rnek bulundurmasidir. H 1 haplotip ile H 8 arasinda
tek kol ile genetik yakin bag oldugunu sergilemislerdir. Mitokondriyal DNA, Pasifik
Okyanusu'ndaki T.murphyi popiilasyonlarinda farkli genetik bir yapi saptamadiklarini ve

diger kiiciik pelajik tiirlere kiyasla ¢ok diisiik haplotip cesitliligi ve kisa bir soy gecmisi
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tespit ettiklerini bildirmislerdir. Bu durum tiir i¢in onemli bir demografik varyasyonu

yansitabilecegine deginmislerdir (Cardenas ve digerleri, 2009).

Firat ve Dicle nehir ekosistemi yasam alan olan ve ekonomik ag¢idan 6neme sahip tiirlerden
Barbus grypus mtDNA COI boélgesi incelenerek popiilasyona ait genetik ¢esitliligi
incelemislerdir. 36 ornekten elde ettikleri veriler 1s18inda, olusturduklari Median-joining
network aginda, 3 haplotip belirlemislerdir. Bu agin merkezinde H1 haplotipin bulundugu
frekans degeri olarak en biiyiik oldugunu ve diger iki haplotipin H1 ile baglantili olduguna
deginmislerdir (Parmaksiz, Seker, Aslan ve Oymak, 2017).

Akdeniz (17 istasyon), Korsika (5 istasyon) ve Atlantik (1 istasyon)’daki D.dentex
popiilasyonlarinin genetik yapilarindaki kritik eksik bilgilerin tamamlanmas1 amaciyla
mtDNA COI ve D-loop bolgeleri hedef alinarak yaptiklari ¢alismada hatali tanimlanan
halka agik dizilerin birlestirildigini bildirmislerdir. Calismada 19 lokasyondan 107 6rnek
iizerinde COI bolgesi sekansladiklarini, tim verilerin COI median birlestirme ag1 elde
ettiler. Elde ettikleri medyan aginda 51 farkli haplotip olustugunu ve D.dentex tiim COI
dizilerinin ve ¢alismaya ait 17 lokasyonun ( faro lokasyonu disinda) tek bir mavi dairede
toplandigin1 bildirmislerdir. D.dentex ‘in tiir i¢i genetik uzakligin (%2’den diisiik)
oldugunu bildirmistir (Viret ve digerleri, 2018).

Yapilan calismamiz, diger calismalara benzer bir cercevede oldugu goriilmektedir.
Ozellikle sinarit tiiriinde merkezde bulunan haplogrup dikkat cekmektedir. Bu grupta
bulunan 6rneklerin yaklasik her istasyondan ve 6zellikle I-C (Karaburun kiiltiir) istasyonun
genetik olarak yakinlik gdostermis olmasi dnemli bir bulgudur. Sivriburun karagoz tiiriinde
tiim istasyonlar ile diisiik veya yliksek frekansli bir genetik yakinlik oldugu goriilmiistiir.
Incelenen iki tiir icinde NJ agaglarinin dallanmalar1 ve alt gruplar agisindan kiiltiir balig:

istasyonu drneklerinin genetik yakinlik i¢inde oldugu goriilmektedir.

5.9. Notralite Testlerinin Degerlendirilmesi

Yaptigimiz ¢alismada Dentex dentex tiiriine ait veriler ile Tajima'nin D degeri hesaplanmis
ve |I-W popiilasyonunda pozitif (0,498), diger popiilasyonlarda negatif degere sahipken,
toplam negatif ve istatistiksel olarak anlamsiz bulundu (p>0,05). Fu'nun Fs testlerinde, IV-

W popiilasyonlar1 pozitif degerlere sahipti (0,090), diger popiilasyonlar i¢in degerler
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negatif ve toplam degerler negatif oldugu ve bu nedenle istatistiksel olarak ¢ogunlukla
anlamsiz bulundu (p>0,05). Bu nedenle, bu arastirmada incelenen herhangi bir alel i¢in
nadiren secici baski vardir. Popiilasyonlardaki negatif degerler popiilasyonun biiyiimesi ile
iliskili olarak kabul edilirken, II-W popiilasyonunda oldugu gibi pozitif degerler
poptilasyon biiyiikliigiindeki azalmadan kaynaklandig diistiniilmektedir.

Yaptigimiz calismada Diplodus puntazzo tiirtine ait veriler ile Tajima'min D degeri
hesaplanmis ve I-W (Karaburun dogal; 0,3271), I1I-W (Kusadasi dogal; 0,05382) ve IV-W
(Giilliik dogal; 0,05905) popiilasyonlarinda pozitif (anlamli) iken diger popiilasyonlarda
negatif degere sahiptir. Istasyonlarm toplam degeri negatif oldugu icin istatistiksel olarak
anlamsiz bulundu (p>0,05). Fu’nun Fs testlerinde, tiim popiilasyonlarin degerleri negatif ve
toplam degerler negatif oldugu ve bu nedenle istatistiksel olarak ¢ogunlukla anlamsiz

bulundu (p>0,05).

Elde edilen negatif degerler bize popiilasyonunda tarihsel siire¢ i¢inde ani niifus artisi

gerceklestirdigini veya secilime ugrayan bir allellin var oldugunu gostermektedir

(Fu,1997).

Tajima’s (1989) ve Fu’Fs (1997) degerlerinin farkli sonuglar ¢ikmasindaki temel sebebi,
iki notralie testinin  hesaplama temelindeki kullanmis oldugu formiilasyon
parametrelerinden kaynaklanmaktadir. Tajima’s D hesaplamada odak noktasini niikleotid
farklilik iken, Fu’s Fs ise hesaplamada haplotip cesitliligini odak noktasit olarak

kullanmaktadir (Ramirez-Soriano, Ramos, Onsins, Rozas, Calafell ve Navarro, 2008)

Kuzeydogu Atlantik ve Akdeniz’deki yaptiklari ¢alismada Sparidae ailesine ait bes deniz
teleost tiirlerinin niikkleer ve mitokondriyal lokuslarindaki genetik varyasyonlari
inceledikleri ¢alismada, elde ettikleri notralite test sonuglarina gore; D.sargus
popiilasyonun gecmiste ciddi bir darbofazdan gectigini ve bu durumu takiben bir
genisleme siireci  gegirdigini  tim Orneklerin negatif deger tespit edilmesiyle

degerlendirmislerdir (Bargelloni ve dig.,2003).

Notralite testlerinin anlamli okunabilmesi Depaulis ve Veuille (1998) yapmis olduklari
calisma g6z onilinde bulundurularak yapilmistir. Bu baglamda; Fu ve Li’nin D* ve Fu ve
Li’nin F* verilerin sifirin altinda oldugunda, ender haplotip bulunma olasiliginin yiiksek
oldugunu ve genisleme egilimindeki popiilasyonu ya da geri planda segilimin

bulundugunun bir belirtecidir. Fu'nun ve Fs degeri eger negatif ise yeni haplotiplerin
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ortaya ¢ikma olasiliginin yiliksek oldugunu ve genisleme egiliminde ki popiilasyonu ya da
stiriklenme anlamina gelmektedir. Tajima’nin D Degeri eger pozitif ise ndtral hipotezin

kabul edilir oldugunu ve se¢ilimin nétr oldugunu gosterir.

Notralite testleri, haplotip dagilimlari tizerindeki tarihsel, demografik ge¢mis ve evrimsel
stireci ayirt etmek i¢in kullanilan en giiclii deneysel gosterge olarak kabul edilmektedir

(Knowles ve Maddison, 2002; Templeton, 2004; Dogan ve Dogan, 2017).

Firat ve Dicle nehir ekosistemi yasam alan olan ve ekonomik ag¢idan 6neme sahip tiirlerden
Barbus grypus mtDNA COI boélgesi incelenerek popiilasyona ait genetik ¢esitliligi
incelemislerdir. Yaptiklar1 ¢alismada Tajima D degerinin ve Fu’Fs degerlini iki
popiilasyonun negatif degerde oldugunu ve toplam degerlerin de negatif ¢gikmasi sebebiyle
istatistiksel olarak 6énemsiz (p>0,10) bulduklarini bildirmislerdir (Parmaksiz, Seker, Aslan
ve Oymak, 2017).

Capoeta T. popiilasyonlarinda mtdna ile genetik varyasyonun belirlenmesine yonelik
Adiyaman, Birecik ve Bismil bolgelerinde yapilan yiiksek lisans tez ¢alismasinda;
Tajima’s D nétralite test degeri; sadece Batman populasyonunda pozitif deger (0,55902)
alirken diger popiilasyonlarda negatif degerler aldigini, toplamda ise yine negatif deger
alarak (-1,08945) istatistiksel olarak 6nemsiz bulmuslardir (p>0,10). Fu’ Fs testlerinde de
Batman populasyonunda pozitif degere (0,589) sahipken diger populasyonlarda negatif
degerler sahip olup, toplamda ise yine negatif deger alarak (-2.946) istatistiksel olarak
anlamsiz bulmuslardir (p>0,10). Notralite testleri irdelendiginde, 1{i¢ popiilasyonda
genisleme, bir popiilasyonda (Batman) ise daralma olup, elde edilen tiim degerler

istatistiksel olarak anlamsiz oldugunu bildirmislerdir (p>0,10) (Eksi ve Parmaksiz, 2017).

Kuzey Pasifik ve Arktik denizde yaygin olarak bulunan Osmerus dentex popiilasyonlarinin
MtDNA’nin Cytb ve COI bolgeleri hedeflenerek, kiiresel iklim degisimi ve jeolojik
degisimlerin tiirlin popiilasyon genetigine etkilerini incelemiglerdir. Tajima’s D degeri en
yiiksek -1,895, en diisiik ise -2,439 ve Fu’s Fs degerinin en yiiksek -7,129, en diisiik -
28.823 olarak hesaplamis ve olduk¢a anlamli bulduklarini bildirmislerdir. Bu durum

popiilasyonun demografik genislemeye meyilli oldugu yoniinde degerlendirmislerdir
(Skurikhina ve digerleri, 2018).



102

5.10. Genetik Farkhlasmanin Belirlenmesi ve Modelleme Kullanilarak

Gelecege Ait Projeksiyon (Modelleme)

Sinarit (Dentex dentex) tiiriine ait kiiltiir ve dogal ornekler arasinda modelleme kullanilarak
hazirlanan modele gore, genetik etkilesim siiresi t = 2,1584 yil olarak hesaplanir. Uretim rejimi
ve gesitli nedenlerden dolayr (kagma vs.) dogal ile kiiltiir baliklar1 arasindaki etkilesim
devam etmesi durumunda, yaklasik 5 yil sonra, dogal ortamda yer alan baliklar ile kiiltiir
ortaminda yer alan baliklarin baz ¢ifti farklilik orani1 ortalama 0,78436 diismesi
beklenmektedir. Buna bagli olarak genetik cesitlilik degisimi ise besinci yilin sonunda
0,0426 ile baslayan ve 10. yildan sonra ise her 5 yilda bir ortalama 0,016 diizeyinde
azalacagl hesaplanmistir. 40 y1l igerisinde genetik ¢esitlilik ortalamas1 0,0652°den, 0,0021
seviyelerine diisecegi ve genetik cesitligin son derece azalacag: diisiiniilmektedir. Sekil
4.19°da sinarit (Dentex dentex) tiiriine ait kiiltiir ile dogal arasindaki genetik ¢esitliligin

degisimi grafigi verilmistir.

Sivriburun Karagéz (Diplodus puntazzo) tiiriine ait kiiltiir ve dogal o6rnekler arasinda
modelleme kullanilarak hazirlanan modele gore, genetik etkilesim siiresi t = 5,1367 yil olarak
hesaplanir. Uretim rejimi ve cesitli nedenlerden dolay1 (kagma vs.) dogal ile kiiltiir
baliklar1 arasindaki etkilesim devam etmesi durumunda, yaklasik 5 yil sonra, dogal
ortamda yer alan baliklar ile kiiltiir ortaminda yer alan baliklarin baz cifti farklilik orani
ortalama 1,00516 diismesi beklenmektedir. Buna bagli olarak genetik ¢esitlilik degisimi ise
besinci y1lin sonunda 0,69 ile baslayan ve 10. yildan sonra ise her 5 yilda bir ortalama 0,14
oranda azalacagi hesaplanmistir. Sivriburun karagéz (Diplodus puntazzo) tiirii yaklasik 40
yil icerisinde genetik ¢esitlilik ortalamas1 0,83 ten 0,13 seviyelerine diisecegi ve genetik

cesitligin son derece azalacag: diisiintilmektedir.

Mitokondriyal DNA belirteglerin tiirlerin, tarihsel demografisinin tanimlanmasi agisindan

cok faydaligi oldugunu gostermislerdir (Avise, 2012).

Zaman ve mekana bagli olarak gen akislar etkilendigi, filocografik bir sinirin bu tiir zaman
dilimi (erken Pleistosen donemi (buz devri)) ve mekansal (Cebelitarik Bogazi) bolgesinin,
tim 4. Jeolojik zaman (Kuvaterner) boyunca, sert iklim gecislerinin, habitatlarin
parcalanmasi ve farkli boliimler tiretmesi nedeniyle tiirlerin gen akisinin ciddi etkilendigi

bildirilmistir (Nilsson, 1982; Bargelloni ve dig., 2003)
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Kuzeydogu Atlantik ve Akdeniz’deki yaptiklar1 ¢calismada Sparidae ailesine ait bes deniz
teleost tiirlerinin niikleer ve mitokondrial lokuslarindaki genetik varyasyonlari incelemistir.
D.dentex tiirtinde iki ayr1 cografya ayrildigin1 ancak ayni tarihsel biyocografik faktorlerin
bu tiirlerdeki tiir i¢i genetik farklilasma modellerini muhtemelen etkiledigini
bildirmiglerdir. Buna ilaveten Atlantik ve Akdeniz kusaklari arasindaki sapma siiresi
tahmin edilirken, Cebelitarik Bogazi boyunca D. dentex ve L.mormyrus'ta gen akisinin son
1,2 - 1,8 Myr i¢in diigiik oldugunu veya hi¢ olmadigini diigiinmiislerdir (Bargelloni ve dig.,
2003).

Bargelloni ve dig., (2005), Akdeniz'den dogu Atlantik kiyilarina kadar genis bir dagilim
gosteren, benzer ekolojik davranis sergileyen ve evrimsel siiregte yakin iliskili olan iki tiir
olan Diplodus sargus ve Diplodus puntazzo ‘nun genetik yakinliklarini incelemislerdir.
MtDNA analiz verileri sonucunda, elde edilen filogenetik uzakliklarin genellikle
filocografik siireksizliklerle iliskili olacagi diisiiniilse de, D.puntazzo mtDNA aginda
Atlantik ve Akdeniz haplotiplerinde karsilikli monofili bulunmadigin1 bildirmislerdir.
Bunun temelinde iki hipotez oldugunu belirtmislerdir. Ya Atlantik ve Akdeniz bolgeleri
arasinda gen akisi ¢ok diisiilk veya yok denecek kadar az seviyelerde oldugundan ve bu
stirenin monofili i¢in yetersiz oldugundan, ya da popiilasyon biiyiikligii géz Oniinde
bulunduruldugu ve 25 nesil sonra alt tiirlerin genetik yakinlik gosterecegini
hesaplamislardir. Iki soy arasinda ortama dizi sapmasi 0,068 oldugunu yani balik kontrol
bolgesini geleneksel evrimlesme oranin altinda oldugu ve D.puntazzo yeni nesil olusturma
doneminin 2-3 yil kabul edilirse 34000-187000 nesilde ancek monofiletik kusaga tam

ayrilacagi anlamina geldigini hesaplamigslardir.

Yaptigimiz bu ¢alismada incelenen her iki tiir 40 y1l gibi ¢ok uzak olmayan bir gelecekte

kiiltiir ile dogal tiirler arasinda genetik cesitliligi giderek azalacagi diistintilmektedir.
6. SONUC ve ONERILER

Tez calismasi kapsaminda Ege Denizi’ndeki Sivriburun karagéz (D.puntazzo) ve Sinarit
(Dentex dentex) baliklarinin dogal ve kiiltiir popiilasyonlar1 arasindaki genetik etkilesimi
ve varyasyonlarin molekiiler markir ile belirlenmesi ve gelecekteki durum tahmini

yapilmast amaglanmistir.

Tez galismasi kapsaminda incelenen Sivriburun karagoz (D. puntazzo) ekonomik degerinin

yiiksekligi nedeniyle balik¢ilik i¢in Oonemli bir tiir olmasinin yaninda tilkemizde ve
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Diinya’da yeni iiretilmeye baglanan yeni bir tiirdiir. Bu tez ¢alismasi kapsaminda
incelenen, Sivriburun karagéz (D. puntazzo) tiirtine ait Orneklerin toplandigi
popiilasyonlar1 temsil eden istasyonlar arasinda Ct degerleri acisindan istatistik olarak ¢ok
onemli fark bulunmustur (p<0,01). En diisiik Tm degisimi VII-W grubunda gozlenirken en
fazla degisim ise I-W grubunda goriilmiistiir. Tlging olarak I-C kiiltiir grubundaki degisim
ile ayn1 bolgeyi temsil eden dogal grup I-W degerine oldukg¢a yakin bulunmustur (Cizelge
4.5). Ote yandan Tm degerleri acisindan da bolgeleri temsil eden gruplar arasinda da
istatistiki olarak ¢ok onemli fark olmustur (p<0,01). En diisiik Tm degeri V-W grubundan
elde edilirken en fazla Tm degerleri I-W, 1I-W, I1I-W, IV-W bolgelerindeki 6rneklerden
almmis, VI-W grubunda ise Tm degerlerinde hi¢ degisime rastlanmamustir. {lging olarak I-
W grubundaki degisim degeri (0,027) I-C grubuna (0,002) gore on kattan fazla olmustur.
MtDNA ‘nin COI bolgesinde 465 baz cifti lizerinde yapilan dizi analizi sonucunda 7
popiilasyonda 58 ornek lizerinde yapilan ¢alismada, HRM degerlerine gore 4 farkli grup
olusturmustur. Kiltiir grubu I-C iginde 3 farkli genotip bulunurken ayni bélgeden alinan I-
W grubunda 2 farkli genotip gozlenmistir. Kiiltiir grubundaki genetik ¢esitliligin daha fazla
olmas1 kuluckahanelerde bulunan anaglarin farkli popiilasyonlardan toplanmis olmasi
sebep olabilecegi diistiniilmektedir. D. puntazzo tiiriinde, 45 haplotip ve ortalama haplotip
cesitliligi Hd: 0,9816 olrak belirlenmis ve ortalama haplotip en diisiik genetik c¢esitliligin
0,933; niikleotid ¢esitligin ortalama 0,0103; en diisiik 0,00771 ile III-W (Kusadast Dogal)
olarak saptanmistir. Diplodus puntazzo tiiriine ait 6rnekler lizerinden yapilan caligma
sonucu Cesme Dogal ve Karaburun Kiiltiir istasyonlar: ait bireylerin niikleotid ¢esitliligine
degerlendirilmis ve istatistiksel olarak anlamli bir fark bulunmustur. Bu istasyon aym
zamanda hem haplotip sayis1 hem de gen gesitliligi agisindan da en diisiik degerlere sahip
oldugu tespit edilmistir. Niikleotid ¢esitliligin az olmas1 genetik olarak korunmus oldugunu
gostermektedir. Niikleotid cesitliligin az olmasi1 genetik farkliligin az olmasi ve olarak
korunmus oldugunu gostermektedir. Niikleotid cesitliligi fazla olmasi1 genetik farkliligin
fazla olmas1 anlamina gelmektedir. Sivriburun karag6z tiiriinde incelenen toplam niikleotid
sayist 465 bg’tir. Niikleotid oranlar sirayla, T: %31,6; C: %27,3; A: %25,0; G: %16,1
olarak tespit edilmistir. Sivriburun karagdéz ornekleri i¢in toplam transisyon/transversiyon
egilimi (bias) R= 1,419 olarak hesaplanmistir. Degerlerin kabul edilir sinirlar igerisinde
oldugu goriilmistiir. Diplodus puntazzo tiiriine ait istasyonlardan I-W (Karaburun dogal)
ile I1I-W (Kusadas1 dogal), IV-W (Giilliik dogal) ve V-W (Bodrum dogal) sirayla genetik
uzaklik -0,00004; -0,00076 ve -0,00019 tespit edilmistir. IV-W (Giillik dogal) ile V-W
(Bodrum dogal) ve VI-W (Canakkale dogal) arasinda genetik uzakligin sirayla -0,00042 ve
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-0,00020 oldugu hesaplandi. Ayrica V-W (Bodrum dogal) ile VI-W (Canakkale dogal)
arasinda genetik uzakligin -0,00020 oldugu belirlenmistir. D.puntazzo tiiriinde tamamen
dogal istasyonlar arasinda genetik yakinlik oldugu tespit edilmistir. Cografik kosullarin
popiilasyonlarin gogli agisindan zorlu kosullara sahip olmamasi bir etken oldugu
diistiniilmektedir. Filogenetik agaclar, D. puntazzo tiiriine ait 58 birey ile kontrol amaciyla
evrensel gen havuzundan alinan levrek tiirline ait (KP975556.1) dizi ile DNA dizileme
sonuglarini igeren neighbour joining agaci 4 gruptan olusmustur. En biiyilk A Sinifi, her
biri 24 (Alt Grup A1) ve 30 (Alt Grup A2) igeren iki alt grup altinda 54 kisiyi icermektedir.
Grup B, C ve D, sirastyla iki ve bir birey icermektedir. Alt grup Al ve alt grup A2, tiim
lokasyonlardan bireyler icermektedir, dolayisiyla bu iki grupta I-C (Karaburun kiiltiir) iin
yakin akrabalik bagi oldugu goriilmektedir. Sivriburun karagdz tiiriinde tiim istasyonlar ile
diisiik veya yiiksek frekansl bir genetik yakilik oldugu goriilmiistiir. Incelenen iki tiir
icinde NJ agaclarmin dallanmalar1 ve alt gruplar acisindan kiiltiir baligi istasyonu
orneklerinin genetik yakinlik i¢inde oldugunu sergilemektedir. Diplodus puntazzo tiiriine
ait veriler ile Tajima'nin D degeri hesaplanmis ve I-W (Karaburun dogal; 0,3271), III-W
(Kusadas1 dogal; 0,05382) ve IV-W (Giillik dogal; 0,05905) popiilasyonlarinda pozitif
(anlaml1) iken diger popiilasyonlarda negatif degere sahip oldugu tespit edilmistir.
Istasyonlarin toplam degeri negatif oldugu icin istatistiksel olarak anlamsiz bulunmustur
(p>0,05). Fu’nun Fs testlerinde, tiim popiilasyonlarin degerleri negatif ve toplam degerler
negatif oldugu ve bu nedenle istatistiksel olarak ¢cogunlukla anlamsiz oldugu goriilmiistiir.
Sivriburun Karagéz (Diplodus puntazzo) tiirline ait kiiltiir ve dogal ornekler arasinda
genetik etkilesimin yapay zeka kullanilarak hazirlanan t = 5,1367 yil olarak hesaplanir.
Uretim rejimi ve gesitli nedenlerden dolay: (kagma vs.) dogal ile kiiltiir baliklar1 arasindaki
etkilesim devam etmesi durumunda, yaklasik 5 yil sonra, dogal ortamda yer alan baliklar
ile kiiltiir ortaminda yer alan baliklarin baz ¢ifti farklilik orani ortalama 1,00516 diismesi
beklenmektedir. Buna bagli olarak genetik ¢esitlilik degisimi ise besinci yilin sonunda 0,14
ile baslayan ve 10 yildan sonra ise her 5 yilda bir ortalama 0,3 oranda azalacagi
hesaplanmistir. 40 yil icerisinde genetik cesitlilik ortalamasi 0,83°ten 0,13 seviyelerine

diisecegi ve genetik cesitligin son derece azalacag diisiiniilmektedir.

Tez calismas1 kapsaminda incelenen Sinarit (D. dentex) ekonomik degerinin ytiksekligi
nedeniyle balik¢ilik i¢in 6nemli bir tiir olmasmin yaninda ililkemizde ve diinyada yeni

iiretilmeye baglayan yeni bir tiirdiir. Bu tez ¢alismasi kapsaminda incelenen varyans analizi
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sonucu Dentex dentex gruplari arasinda istatistik agisindan 6nemli bir Ct degeri farki
bulunmasa da (p> 0,05) en diisiik Ct degeri I-W-D.dentex grubunda 18,5 ve en biiyiik Ct
degeri ise III-W ile V-W gruplarinda 26,1 olarak Olgiilmiis olup tiim verilerin genel
ortalamasi 23,5 bulunmustur. En fazla Ct degisimi IV-W grubunun iginde goriiliirken en
az degisim ise VII-W grubu i¢inde gorilmistiir. Dentex dentex tiiriine ait COIl hedef
geninin Tm degerleri acisindan da gruplar arasinda bir fark bulunmamstir (p>0,05). Ancak
ilging olarak en diisiik 81,8 Tm degeri ile en yiiksek 83,2 Tm degeri VI-W grubunda
goriilmiistiir. En fazla Tm degisimi VI-W grubunda go6zlenirken en az degisim ise 1I-W ve
IV-W grubunda goriilmiistiir.  Yapilan korelasyon analizinde de Tm degerleri ile Ct
degerleri arasinda herhangi bir 6nemli iligki bulunmamistir (r= 0,132; p>0,05). Calismay1
olusturan Sinarit tiiriine ait toplam 53 bireyde toplam haplotip sayist h= 26 olarak
belirlenmis, toplam ortalama haplotip cesitliligi Hd= 0,7632 oldugu tespit edilmistir.
Toplam belirlenen haplotiplerin 22’si istasyonlardan temin edilen ve ¢alismay1 olusturan
bireylerde sadece bir hayvanda bulundugu tespit edilmistir. Haplotipler gruplandirildiginda
haplotip 1’in degisik istasyonlardan birgok ornekten olustufu goriilmiistiir. Istasyonlara
gore bakildiginda ise en fazla haploit grup 1-C (Karaburun kiiltiir) bolgesinde olup tiim
bireyler COI dizisi bakimindan birbirinden farkli bulunmus genetik ¢esitlilik bu bolgede en
fazla bulunmustur. Ornek sayis1 daha az olsa da VII-W Antalya dogal ortamindan tutulan
baliklarda da genetik ¢esitlilik en {ist seviyede olmustur. Kiiltiir tiirtiyle karsilastirildiginda
I-W (Karaburun) icindeki dogal ¢evrede yetisen sinaritlerde ise genetik g¢esitlilik
kiiltiirdekilerin yarisindan daha az bulunmustur. En az genetik cesitlilik ise IV-W Gilliik
Dogal bolgesinde gozlenmistir. Sinarit popiilasyonunda niikleotid ¢esitlilik (7) verilerine
bakildiginda ortalama niikleotid ¢esitliligi: 0,004423 olarak belirlenmistir. En yiiksek deger
I-C (Karaburun kiiltiir) n= 0,00967 (+0,00122) ve en diisik deger ise m=0,00140
(+0,00074) ile I-W (Karaburun dogal) popiilasyonunda gozlenmistir. Sinarit tiiriinde
incelenen toplam niikleotid sayist 477 bg’tir. Nikleotid oranlari sirayla, T: %30; C:
%28,6; A: %23,9 ; G: %16,8 olarak tespit edilmistir. Sinarit ornekleri igin toplam
transisyon/transversiyon egilimi (bias) R= 0,70 olarak hesaplanmigtir. Dentex dentex
tiiriine ait istasyonlardan I-C (Karaburun Kiiltiir) ile II-W (Cesme Dogal) arasinda genetik
uzaklik -0,00045 olarak tespit edilmistir. Ayrica [-W (Karaburun Dogal) ile VI-W
(Canakkale Dogal) -0,00008, I11-W (Kusadas1 dogal) ile VI-W (Canakkale Dogal) ve VII-
W (Antalya Dogal) sirayla -0,00028 ve -0,00004 olarak hesaplanmistir. Bu durum
istasyonlarda  bulunan  popiilasyonlarin ~ benzerlik  oran1  yiikksek  olmasindan

kaynaklanabildiginin gostergesidir. Dentex dentex tiiriine ait 53 birey ile kontrol amaciyla
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evrensel gen havuzundan alinan levrek tiiriine ait (JQ623929.2) dizi ile DNA dizileme
sonuglarini igeren neighbour joining agact 7 gruptan olusmaktadir. En biiyiikk A Sinifi, her
biri 17 (Alt Grup A1) ve 27 (Alt Grup A2) igeren iki alt grup altinda 44 kisiyi icermektedir.
Grup B ve D, sirastyla dort ve iki birey icermektedir. Diger gruplar ise (C, E, F ve G)
yalnizca bir birey bulunmaktadir. Alt grup A2, tiim lokasyonlardan bireyler icermesine
ragmen, Alt grup Al, Karaburun kiiltiirii [-C'yi igermemektedir, dolayisiyla A1, dogal (W)
gruplarin en iyi bir temsilcisidir (Sekil 4.15). Yaptigimiz ¢alismada Dentex dentex tiiriine
ait veriler ile Tajima'nin D degeri hesaplanmis ve II-W popiilasyonunda pozitif (0,498),
diger popiilasyonlarda negatif degere sahipken, toplam negatif ve istatistiksel olarak
anlamsiz bulundu (p>0,05). Fu'nun Fs testlerinde, IV-W popiilasyonlar1 pozitif degerlere
sahipti (0,090), diger poplilasyonlar i¢in degerler negatif ve toplam degerler negatif oldugu
ve bu nedenle istatistiksel olarak ¢ogunlukla anlamsiz bulundu (p>0,05). Bu nedenle, bu
aragtirmada incelenen herhangi bir alel i¢in nadiren segici baski vardir. Popiilasyonlardaki
negatif degerler popiilasyonun biiyiimesi ile iliskili olarak kabul edilirken, II-W
poptilasyonunda oldugu gibi pozitif degerler popiilasyon biiyiikliigiindeki azalmadan
kaynaklandig diisiiniilmektedir.

Yaptigimiz ¢alisma sonunda her iki tiirde G bazinda oranin diisiik oldugu tespit edilmistir.
Bu sonug Tiirkiye’de yapilan ¢aligmalar ile benzerlik tasimaktadir. Neden Guanin bazinin
azaldigi konusunda daha kapsamli bir calisma yapilmasi gerekmektedir. Yapilan
calismamizin diger ¢aligmalar g6z 6niinde bulunduruldugunda, Dentex dentex tiiriine ait I-
C (Karaburun Kiiltiir) ile 11-W (Cesme Dogal) arasinda cografik mesafenin kisadir. Bu
sebeple yetistirme bolgelerinden kagislarin popiilasyonlar arasinda genetik yakinlhiga etkisi
olabilecegi diisiiniilmektedir. D.puntazzo tiiriinde ise tamamen dogal istasyonlar arasinda
genetik yakinlik oldugu tespit edilmistir. Cografik kosullarin, popiilasyonlarin gogii
acisindan zorlu kosullara sahip olmamasi bir etken oldugu diisiiniilmektedir. Denizel
ortamda ve kiyida gergeklestirilen su tirlinleri yetistiricilik faaliyetlerinin dnemli bir etkisi
biyogesitliligi lizerinedir. Kiiltiir balig1 iireten tesislerin ¢esitli etmenlerle (deniz kazalari,
firtina, ag degisimi vb.) dogaya balik kagirdiklar1 bilinmektedir. Dogaya kacan bu
baliklarin hepsinin yasama sansi bulmasi miimkiin ¢ok diisiiktiir. Ciinkii bu baliklar kismen
evcil ve agdan kagmayan, avcilik ile kolaylikla yakalanan bireylerdir. Diger yandan,
evcillestirilmis kiiltiir stoklar1 yabani akrabalarina gore strese, hastaliklara karsi daha
dayanikli olabilmektedirler ve daha hizli biiyliyiip kisa siirede dol verebilmektedir. Su

irlinleri yetistiriciliginde kullanilan tiirler i¢in yukarida sayilan tiim bu 6zellikler tercih
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sebebidir ve bu Ozellikler evcillestirilmis kiiltiir hatlarin1  potansiyel invaziv tiir
yapmaktadir. Boylece yabani stoklar ile kagan kiiltiir baliklar1 arasinda genetik etkilesimler
gerceklesmekte ve evcillesmis baliklarin ekosisteme yeni bir gen havuzu olarak veya
ciftlesme neticesinde yabani stoklarin genetik olarak etkilemektedir. Bu nedenle
akuakiiltiiriin ¢evresel etkisinin tam olarak ortaya konulabilmesi i¢in molekiiler araglar
kullanilarak kiiltiir stoklari ile yabani stoklar arasina genetik etkilesim olup olmadig1 ortaya
konulmasi siirdiiriilebilir yetistiricilik i¢in 6nem arz etmektedir. Bu g¢alisma sonucu
denizlerimizde iiretim yapilan sahalardan yapilan 6rneklemelerde ve genetik ve morfolojik
analizlerde, dogaya kacan baliklardan kaynaklanan genetik etkilesimin 6nemli diizeyde
oldugu goriilmektedir. Bu ¢alismada yapilan modellemeyle, ¢ok uzun olmayan bir zaman
diliminde sinarit ve sivriburun karagdzde, kiiltiir-dogal baliklari arasinda genetik farkliligin
40 w1l igerisinde ¢ok azalacagi Ongoriilmektedir. Her on yilda bir bu arastirmanin
yinelenmesi genetik farklilik boyutunun ortaya konulmasi ve miidahale yontemlerinin
uygulamaya alinmasi agisindan 6nem arz edecegi diisliniilmektedir. Dogal genetik havuzun
korunmasi i¢in yetistiricilik yapan isletmelere, iiretim izni veren ve denetleyen yetkili
kuruluslara, liniversitelere dnemli gorev diismektedir. Kiiltlirii yapilan herhangi bir tiirlin
dogal sulara birakilmadan 6nce belirli protokollerin uygulanmasi gereginin kabul edilmesi
gerekir. Bazi isletmelerin veya kamu kuruluslarinin, dogal sular1 baliklandirmak adina,
gelisigiizel dogaya balik biraktigi bilinmektedir. Ancak bilimsel bir isleyisten yoksun bu
baliklandirma faaliyetleri, dogal genetik kaynaklarin bozulmasina neden olmaktadir. Bu
duruma, bu ¢aligmadaki en onemli 6rnek Karaburun bolgesindeki dogal sinarit ve sadece
bir isletmede bulunan kiiltiir sinaritin arasindaki genetik farklilasma verilebilir. Dogadan
yapilan oOrneklemede elde edilen sinaritler, ¢ok biiyiik bir olasilikla balik ¢iftliginden
birakilanlar olmustur. Bu yilizden ¢ok diisiik bir genetik farklilik ortaya ¢ikmistir. Yeni
tiretime alinan tiirlerle ilgili olarak yapilacak baliklandirma g¢aligmalarinin bir bilimsel

program ¢ergevesinde daha titizlikle yapilmasi gerekmektedir.

Diger yandan balik tesislerinden kagan baliklar son yillarda 6nemli diizeyde artis
gostermistir. Bu balik kacislart 6zellikle deniz kazalari, firtina etkisiyle kafeslerin
parcalanmasi, aglarda yirtiklar, ag degisimi gibi olaylarla gerceklesmektedir. Deniz
kazalarinin 6nlenmesi i¢in kafes sistemlerinin gemilerce daha algilanabilir bir donananima
sahip hale getirilmesi gerekmektedir. Firtina gibi dogal sartlarin kafes sistemlerinin
yapisina zarar vermemesi i¢in bdlgeye ve hidrolojiye uygun malzemelerin kullanilmasi, bu

malzemelerin deniz ortaminda 1yi konumlandirilmasi ve siirekli kontrollerinin yapilmasi,
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kullanim stiresi dolan malzemelerin degistirilmesi, firtinalara kars1 siralanabilecek tedbirler
olabilir. Balik ag1 degisimi sirasinda meydana gelebilecek balik kagiglarina dikkat etmek
gerekir. Aglarin gilinliik kontrolleri, tesislerde titizlikle yapilmasi gereken faaliyetlerden
olmalidir. Yeterli teknik donanima sahip tesislerin yetkin su iirlinleri miihendisleriyle
birlikte iiretim faaliyetlerinin ¢evreye duyarl bir liretim modeliyle siirdiiriilmesi 6nem arz

etmektedir.

Uretim tesislerin kalbi niteliginde olan kulugkahanelerde, damizlik ydnetiminde sahip
olunan gen havuzlarini olusturan anaglarin belirli periyodlarda yenilenmeleri ve degisik
popiilasyonlardan anag se¢imleri bilimsel olarak yapilarak genetik cesitliligin korunmasina

Onem verilmelidir.

Kafes yetistiriciligi sistemlerinde baliklarin ¢esitli nedenlerde kacarak dogaya karistigi
bilinen ve diinya genelindeki tiim balik ¢iftliklerinde yasanan bir durumdur. Dolayisiyla bu
baliklarin dogal popiilasyonlara karismasi ya da kiyillarimizda yeni topluluklar
olusturmalar1 neticesinde Ornek gruplarmma dahil olma ihtimalleri de bulunmaktadir.
Nitekim bazi 6rnekleme istasyonlarinda dogal baliklar1 temsil eden bireylerde gdzlenen

sonuglar bu olasilig1 desteklemektedir.

Kiiltiir balik¢iliginin stirdiiriilebilirligini saglamak i¢in dogal stoklarin korunmasini
onceleyen bir yetistiricilik politikasin1 olusturmaya ihtiyag bulunmaktadir. Artan diinya
niifusuna karsilik iiretim azaltilamayacagina gore, ekosistemi biitiinciil ele alarak tiim
bilesenlerin etkilerinin ortaya konulmasi ve bu etkilerin en az diizeye getirilmesi,

stirdiiriilebilir bir iiretim i¢in kaginilmazdir.

ONERILER;

1- Genel olgekte, kiiltlir balik¢iliginin siirdiirtilebilirligini saglamak i¢in dogal stoklarin
korunmasini Onceleyen bir yetistiricilik politikasin1 olusturulmasi gerekmektedir. Ozel
olcekte ise, tiir ve/veya bolgeye 0zgii bir ERP (Kurumsal Kaynak Planlama) modeli

olusturulabilir
2- Dogal stoklar ile kagan kiiltiir baliklar1 arasinda;

Genetik etkilesimlerden dolayr zamanla dogal popililasyonlarda genetik cesitliligin

azalmas1 riski artabilmektedir, bu durum, dogal stoklar1 daha kirilgan hale
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getirebilmektedir. Su {irlinleri iiretimi ile, insanin ihtiya¢c duydugu hayvansal protein
ihtiyac1 arasindaki dengenin, dogal ortamin korunarak gercgeklestirilmesi gerekir. Bu
nedenle; akuakiiltiiriin ¢evresel etkisinin tam olarak ortaya konulabilmesi i¢in, molekiiler
araclar kullanilarak kiiltiir stoklar1 ile yabani stoklar arasina genetik etkilesim olup

olmadigi ile ilgili, daha kapsamli ve periyodik programlarin yiiriitilmesine ihtiya¢ vardir.
3- Bazi isletmelerin veya kamu kuruluslarinin,

Dogal sular1 baliklandirmak adina, gelisi gilizel dogaya balik biraktigi bilinmektedir.
Kiiltlirti yapilan herhangi bir tiiriin, dogal sulara birakilmadan once belirli protokollerin

uygulanmasi gerekir. Bu anlamda, dogal genetik havuzun korunmasi igin;

* Yetistiricilik yapan isletmelere,
«  Uretim izni veren ve denetleyen yetkili kuruluslara ve iiniversitelere énemli gorev

diismektedir

4- Balik tesislerinden kagan baliklar son yillarda 6nemli diizeyde artis gostermistir. Bu
balik kacislari, 6zellikle deniz kazalari, firtina etkisiyle kafeslerin parcalanmasi, aglarda
yirtiklar, ag degisimi gibi olaylarla gerceklesmektedir. Deniz kazalarinin 6nlenmesi igin
kafes sistemlerinin gemilerce daha algilanabilir bir donananima sahip hale getirilmesi
gerekmektedir. Bu anlamda yapay zeka, sensorler ve nesnelerin interneti temelli biitiinlesik

bir takip modiilii olusturulabilir.

5- Firtina gibi, dogal sartlarin, kafes sistemlerinin yapisina zarar vermemesi i¢in;
e Hidrolojiye uygun malzemelerin kullanilmasi,
e Bu malzemelerin deniz ortaminda iyi konumlandirilmasi ve siirekli kontrollerinin
yapilmasi, kullanim siiresi dolan malzemelerin degistirilmesi gerekmektedir.

e Ayrica, yeterli teknik donanima sahip tesislerin, yetkin su iirlinleri miihendisleriyle

birlikte iiretim faaliyetlerinin, ¢evreye duyarli bir iiretim modeliyle siirdiiriilmesi

Onem arz etmektedir.

6- Uretim tesislerin kalbi niteliginde olan kuluckahanelerde; damizlik y&netiminde sahip
olunan gen havuzlari olusturan anaglarin, belirli periyodlarda yenilenmeleri ve degisik
popiilasyonlardan anag¢ se¢imleri bilimsel olarak yapilarak genetik ¢esitliligin korunmasina

Onem verilmelidir.
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EKLER

EK-1(a). Dentex dentex 6rneklerine ait siralanmis sekanslar (1-70 baz ¢ifti arasi)

O PR [T (PRI VS o | \N—— | (g —"—| R —— | O I—I | " | S——

10 20 30 40 50 60 70
I-W-D.dentex-1 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
I-W-D.dentex-2 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
I-W-D.dentex-3 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
I-W-D.dentex-4 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAAT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
I-W-D.dentex-5 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
I-W-D.dentex-7 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
I-W-D.dentex-8 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
I-W-D.dentex-9 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
I-W-D.dentex-10 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
I-C-D.dentex-1 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
I-C-D.dentex-2 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
I-C-D.dentex-3 TACAGCACAC -GCATTTGGA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCACTTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
I-C-D.dentex-4 TACAGCACAC -GCATTTGGC A-TAATTTTC TTTATAAT-T ATACCACTTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
I-C-D.dentex-5 TACAGCACAC -GCATTTGGC A-TAATTTTC TTTATAAT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
I-C-D.dentex-7 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTGGGAAA
I-C-D.dentex-8 TACAGCACAC -GCATTTGGC A-TAATTTTC TTTATAAT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTGGGAAA
I-C-D.dentex-9 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
I-C-D.dentex-10 TACAGCACAC -GCATTTGGC A-TAATTTTC TTTATAAT-T ATACCACTTA T-GATTGGAG GTTTGGGAAA
II-W-D.dentex-1 TACAGCACAC -GCATTTGGC A-TAATTTTC TTTATAAT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTGGGAAA
II-W-D.dentex-2 TACAGCACAC -GCATTTGGC A-TAATTTTC TTTATAAT-T ATACCAATTA T-GGTTGGAG GTTTGGGAAA
II-W-D.dentex-3 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
II-W-D.dentex-4 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
II-W-D.dentex-5 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
III-W-D.dentex-1 TACAGCACAC -GCATTTGGA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
III-W-D.dentex-2 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
III-W-D.dentex-3 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
III-W-D.dentex-4 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
III-W-D.dentex-5 TACAGCACAC -GCATTTGGA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
III-W-D.dentex-6 TACAGCACAC -GCATTTGGA A-TAATTTTC TTTATAAT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTGGGAAA
III-W-D.dentex-7 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
III-W-D.dentex-8 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
III-W-D.dentex-9 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
III-W-D.dentex-10 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
IV-W-D.dentex-1 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTGGGAAA
IV-W-D.dentex-2 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
IV-W-D.dentex-4 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
IV-W-D.dentex-5 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
IV-W-D.dentex-6 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
V-W-D.dentex-1 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
V-W-D.dentex-2 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
V-W-D.dentex-3 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
V-W-D.dentex-4 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
VI-W-D.dentex-1 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
VI-W-D.dentex-2 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
VI-W-D.dentex-3 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
VI-W-D.dentex-4 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
VI-W-D.dentex-5 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
VI-W-D.dentex-6 TACAGCACAC -GCATTTGGC A-TAATTTTC TTTATAAT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
VII-W-D.dentex-1 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
VII-W-D.dentex-2 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
VII-W-D.dentex-3 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
VII-W-D.dentex-4 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
VII-W-D.dentex-5 TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAATTA T-GATTGGAG GTTTTGGAAA
KJ012327.1 Dentex de  TACAGCACAC -GCATTTGTA A-TAATTTTC TTTATAGT-T ATACCAARTTA T-GATTGGAG GTTTTGGAARA
Dicentractur Labrax  TACTGCTCAC -GCCTTCGTA A-TAATCTTT TTTATAGT-C ATACCAATTA T-GATTGGGG GATTTGGAAA




EK-1(b). Dentex dentex orneklerine ait siralanmis sekanslar (71-140 baz ¢ifti arasi)
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PR [P ISy IS [T RTIRTRG) IS RS IR PC ] IEORTY) U ISR B

80 90 100 110 120 130 140
I-W-D.dentex-1 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
I-W-D.dentex-2 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
I-W-D.dentex-3 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
I-W-D.dentex-4 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
I-W-D.dentex-5 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
I-W-D.dentex-7 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
I-W-D.dentex-8 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
I-W-D.dentex-9 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
I-W-D.dentex-10 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
I-C-D.dentex-1 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAACAAAC AACA-TAAGC
I-C-D.dentex-2 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGAGC CCCTGA--TA CAGCATTCCC TCGAACAAAC AACA-TAAGC
I-C-D.dentex-3 C--TGACTAC TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
I-C-D.dentex-4 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
I-C-D.dentex-5 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
I-C-D.dentex-7 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
I-C-D.dentex-8 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
I-C-D.dentex-9 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
I-C-D.dentex-10 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
II-W-D.dentex-1 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
II-W-D.dentex-2 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
II-W-D.dentex-3 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
II-W-D.dentex-4 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
II-W-D.dentex-5 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
III-W-D.dentex-1 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
III-W-D.dentex-2 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
III-W-D.dentex-3 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
III-W-D.dentex-4 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
III-W-D.dentex-5 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
III-W-D.dentex-6 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
III-W-D.dentex-7 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
III-W-D.dentex-8 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
III-W-D.dentex-9 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
III-W-D.dentex-10 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
IV-W-D.dentex-1 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
IV-W-D.dentex-2 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
IV-W-D.dentex-4 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
IV-W-D.dentex-5 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
IV-W-D.dentex-6 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
V-W-D.dentex-1 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
V-W-D.dentex-2 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
V-W-D.dentex-3 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
V-W-D.dentex-4 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
VI-W-D.dentex-1 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGAGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
VI-W-D.dentex-2 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
VI-W-D.dentex-3 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
VI-W-D.dentex-4 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC )
VI-W-D.dentex-5 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
VI-W-D.dentex-6 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
VII-W-D.dentex-1 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGAGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
VII-W-D.dentex-2 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC CACA-TAAGC
VII-W-D.dentex-3 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
VII-W-D.dentex-4 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAACC AACA-TAAGC
VII-W-D.dentex-5 C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATAAAC AACA-TAAGC
KJ012327.1 Dentex de  C--TGACTAA TTCCGCTAAT GA-TTGGCGC CCCTGA--TA TAGCATTCCC TCGAATARAC AACA-TAAGC
Dicentractur_Labrax = T--TGACTTA TTCCGCTAAT GA-TTGGGGC GCCTGA--TA TAGCATTTCC CCGGATAAAT AACA-TAAGT
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EK-1(c). Dentex dentex 6rneklerine ait siralanmis sekanslar (141-210 baz gifti arasi)

s [omon | vees] sonsl smwallls wonl, mosalanas| sen ol ol sses lowsel, wwas] swssl

150 160 170 180 190 200 21(

I-W-D.dentex-1 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-W-D.dentex-2 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-W-D.dentex-3 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-W-D.dentex-4 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-W-D.dentex-5 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTCCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-W-D.dentex-7 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-W-D.dentex-8 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-W-D.dentex-9 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-W-D.dentex-10 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-C-D.dentex-1 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-C-D.dentex-2 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTITCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-C-D.dentex-3 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-C-D.dentex-4 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-C-D.dentex-5 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-C-D.dentex-7 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-C-D.dentex-8 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT CC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-C-D.dentex-9 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
I-C-D.dentex-10 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
II-W-D.dentex-1 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
II-W-D.dentex-2 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
II-W-D.dentex-3 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
II-W-D.dentex-4 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
II-W-D.dentex-5 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
III-W-D.dentex-1 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
III-W-D.dentex-2 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
III-W-D.dentex-3 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GATTGAGGCC GG-GGCTGGC
III-W-D.dentex-4 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
III-W-D.dentex-5 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
III-W-D.dentex-6 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
III-W-D.dentex-7 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
III-W-D.dentex-8 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
III-W-D.dentex-9 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
III-W-D.dentex-10 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
IV-W-D.dentex-1 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
IV-W-D.dentex-2 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
IV-W-D.dentex-4 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
IV-W-D.dentex-5 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
IV-W-D.dentex-6 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
V-W-D.dentex-1 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
V-W-D.dentex-2 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
V-W-D.dentex-3 TTCTGATTGA -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
V-W-D.dentex-4 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
VI-W-D.dentex-1 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
VI-W-D.dentex-2 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
VI-W-D.dentex-3 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GATTGAGGCC GG-GGCTGGC
VI-W-D.dentex-4 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
VI-W-D.dentex-5 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
VI-W-D.dentex-6 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
VII-W-D.dentex-1 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
VII-W-D.dentex-2 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
VII-W-D.dentex-3 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GATTGAGGCC GG-GGCTGGC
VII-W-D.dentex-4 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
VII-W-D.dentex-5 TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
KJ012327.1 Dentex de  TTCTGATTGC -TCCCTCCAT CATTTCTTCT TC-TACTCGC CTCC-TCAGG GGTTGAGGCC GG-GGCTGGC
Dicentractur_Labrax  TTTTGGCTGC -TTCCTCCAT CCTTCCTCCT CC-TTTTAGC CTCC-TCAGG GGTAGAGGCC GG-GGCCGGG
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EK-1(d). Dentex dentex orneklerine ait siralanmis sekanslar (211-280 baz ¢ifti arasi)

I-W-D.
I-W-D.

I-W-D

I-W-D

I-W-D

dentex-1
dentex-2

.dentex-3
I-W-D.
I-W-D.
.dentex-7
I-W-D.
I-W-D.
.dentex-10
I-C-D.
I-C-D.
I-C-D.
I-C-D.
I-C-D.
I-C-D.
I-C-D.
I-C-D.
I-C-D.

dentex-4
dentex-5

dentex-8
dentex-9

dentex-1
dentex-2
dentex-3
dentex-4
dentex-5
dentex-7
dentex-8
dentex-9
dentex-10

II-W-D.dentex-1
II-W-D.dentex-2
II-W-D.dentex-3
II-W-D.dentex-4
II-W-D.dentex-5

III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.

dentex-1
dentex-2
dentex-3
dentex-4

.dentex-5

dentex-6
dentex-7
dentex-8
dentex-9
dentex-10

IV-W-D.dentex-1
IV-W-D.dentex-2
IV-W-D.dentex-4
IV-W-D.dentex-5
IV-W-D.dentex-6
V-W-D.dentex-1
V-W-D.dentex-2
V-W-D.dentex-3
V-W-D.dentex-4
VI-W-D.dentex-1
VI-W-D.dentex-2
VI-W-D.dentex-3

VI-W-D.dentex-4
VI-W-D.dentex-5
VI-W-D.dentex-6
VII-W-D.dentex-1
VII-W-D.dentex-2
VII-W-D.dentex-3
VII-W-D.dentex-4
VII-W-D.dentex-5
KJ012327.1 Dentex de
Dicentractur_ Labrax_

oo |

ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACTGGATG-A
ACAGGCTG-A

220

ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC

ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACAGTCTATC
ACCGTCTACC

230

o e
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTG6
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTG6
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTG6
CTCCG-CTG6
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGE
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTG6
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CCGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGE
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGE
CTCCG-CTGG
CTCCG-CTGE
CCCCT-CITG

240

CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGARAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGRAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGARAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGARAATC-
CGGGARAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGARAATC-
CGGGAAATC-
CGGGCAATC-
CGGGARAATC-
CGGGAAATC-

CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGARATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CGGGARAATC-
CGGGAAATC-
CGGGAAATC-
CAAGCRACC-

250

AT

TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC

TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TCGCCCACGC
TTGCTCACGC

S
270

GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC

GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
GGGGG-CATC
AGGAG-CATC

i)
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CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA

GTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA

CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACCTA
CGTTGACTTA

s |
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EK-1(e). Dentex dentex 6rneklerine ait siralanmis sekanslar (281-350 baz gifti arasi)

I-W-D.dentex-1
I-W-D.dentex-2
I-W-D.dentex-3
I-W-D.dentex-4
I-W-D.dentex-5
I-W-D.dentex-7
I-W-D.dentex-8
I-W-D.dentex-9
I-W-D.dentex-10
I-C-D.dentex-1
I-C-D.dentex-2
I-C-D.dentex-3
I-C-D.dentex-4
I-C-D.dentex-5
I-C-D.dentex-7
I-C-D.dentex-8
I-C-D.dentex-9
I-C-D.dentex-10
II-W-D.dentex-1
II-W-D.dentex-2
II-W-D.dentex-3
II-W-D.dentex-4
II-W-D.dentex-5
III-W-D.dentex-1
III-W-D.dentex-2
III-W-D.dentex-3
III-W-D.dentex-4
III-W-D.dentex-5
III-W-D.dentex-6
III-W-D.dentex-7
III-W-D.dentex-8
III-W-D.dentex-9
III-W-D.dentex-10
IV-W-D.dentex-1
IV-W-D.dentex-2
IV-W-D.dentex-4
IV-W-D.dentex-5
IV-W-D.dentex-6
V-W-D.dentex-1
V-W-D.dentex-2
V-W-D.dentex-3
V-W-D.dentex-4
VI-W-D.dentex-1
VI-W-D.dentex-2
VI-W-D.dentex-3
VI-W-D.dentex-4
VI-W-D.dentex-5
VI-W-D.dentex-6
VII-W-D.dentex-1
VII-W-D.dentex-2
VII-W-D.dentex-3
VII-W-D.dentex-4
VII-W-D.dentex-5
KJ012327.1 Dentex de
Dicentractur_Labrax_

ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCCTTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT-~
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT—
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACCATTTT--
ACRATTTT--

RN
300
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC
TTCTCTTCAC

ceenlenadl
310

TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCAGGTA
TTAGCCGGGA

R ER |
320
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCRA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCRA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCRA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCA-TCAA
TTTCC-TCGA

330

TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCCTAGGGGC
TCTTAGGGGC

TARPRTN R |
340
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
AATTAAT-TT
TATTAAT-TT

oo o] maasme, |

350
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TTTTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
TATTACTACA
CATTACAACT
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EK-1(f). Dentex dentex 6rneklerine ait siralanmig sekanslar (351-420 baz ¢ifti arasi)

I-W-D.dentex-1
I-W-D

I-W-D

.dentex-2
I-W-D.

dentex-3

.dentex-4
I-W-D.
I-W-D.
I-W-D.
I-W-D.
I-W-D.
I-C-D.
I-6-D.
I-C-D.
I-C-D.
I-C-D.
I-C-D.
T-C=D;
I-C-D.
I-C-D;

dentex-5
dentex-7
dentex-8
dentex-9
dentex-10
dentex-1
dentex-2
dentex-3
dentex-4
dentex-5
dentex-7
dentex-8
dentex-9
dentex-10

II-W-D.dentex-1
II-W-D.dentex-2
II-W-D.dentex-3
II-W-D.dentex-4
II-W-D.dentex-5
III-W-D.dentex-1
III-W-D.dentex-2
III-W-D.dentex-3
III-W-D.dentex-4
III-W-D.dentex-5
III-W-D.dentex-6
III-W-D.dentex-7
III-W-D.dentex-8
III-W-D.dentex-9
III-W-D.dentex-10
IV-W-D.dentex-1
IV-W-D.dentex-2
IV-W-D.dentex-4
IV-W-D.dentex-5
IV-W-D.dentex-6
V-W-D.dentex-1
V-W-D.dentex-2
V-W-D.dentex-3
V-W-D.dentex-4
VI-W-D.dentex-1
VI-W-D.dentex-2
VI-W-D.dentex-3
VI-W-D.dentex-4
VI-W-D.dentex-5
VI-W-D.dentex-6
VII-W-D.dentex-1
VII-W-D.dentex-2
VII-W-D.dentex-3
VII-W-D.dentex-4
VII-W-D.dentex-5
KJ012327.1 Dentex de
Dicentractur Labrax

ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT

ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCARAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TCAAT
ATTA-TTAAT

370
ATAAAACCCC -CTGCTATTA
ATAAAACCCC -CTGCTATTA

380

390
CCCAGTATCA AACTCCCCTA
CCCAGTATCA AACTCCCCTA

400

410
T-TCGTCTGG GCCGTCCTTA
T-TCGTCTGG GCCGTCCTTA

ATAAAACCCC

ATAAAACCCC
ATAAAACCCC
ATARAACCCC
ATARAACCCC
ATAAAACCCC
ATARAACCCC
ATAAAACCCC
ATARAACCCC
ATARAACCCC
ATARAACCCC
ATARAACCCC
ATAAAACCCC
ATAAAACCCC
ATARAACCCC
ATARAACCCC
ATARAACCCC
ATAAAACCCC
ATAAAACCCC
ATAAAACCCC
ATARAACCCC
ATARAACCCC
ATAAAACCCC
ATAAAACCCC
ATARAACCCC
ATARAACCCC
ATARAACCCC
ATAAAACCCC
ATAAAACCCC
ATARAACCCC
ATAAAACCCC
ATARAACCCC
ATAAAACCCC
ATAAAACCCC
ATAAAACCCC
ATAAAACCCC
ATARAACCCC
ATAAAACCCC
ATARAACCCC
ATAAAACCCC
ATAAAACCCC
ATARAACCCC
ATAAAACCCC
ATARAACCCC
ATAAAACCCC
ATARAACCCC
ATAAAACCCC
ATARAACCCC
ATARAACCCC
ATAAAACCCC
ATAAAACCCC
ATAAAACCCC
ATARAACCTC

-CTGCTATTA

-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CTGCTATTA
-CAGCCATTT

CCCAGTATCA

CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTATCA
CCCAGTACCA

AACTCCCCTA

AACTCCCCTA
AACTCCCCCA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCCA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCTTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCCCTA
AACTCCTTTG

T-TCGTCTGG

T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGICTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTICTGG
T-TCGTTTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGICTGG
T-TCGICTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTICTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGICTGG
T-TCGTICTGG
T-TCGTICTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGICTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGICTGG
T-TCGGCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGICTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGGCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTICTGG
T-TCGGCTGG
T-TCGICTGG
T-TCGICTGG
T-TCGTCTGG
T-TCGTICTGG
T-TCGTCTGG
T-TTGTCTGA

GCCGTCCTTA

GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGICCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGICCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGICCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGICCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCCGTCCTTA
GCTGTTCTCA
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EK-1(g). Dentex dentex orneklerine ait siralanmis sekanslar (421-490 baz ¢ifti arasi)

I-W-D.
I-W-D.
I-W-D.
I-W-D.
I-W-D.
I-W-D.
I-W-D.
I-W-D.
I-W-D.
I-C-D.
I-C-D.
I=C=D.
I-C-D.
I-C-D.
I-C-D.
I-C-D.
I-C-D.
I-C-D.

dentex-1
dentex-2
dentex-3
dentex-4
dentex-5
dentex-7
dentex-8
dentex-9
dentex-10
dentex-1
dentex-2
dentex-3
dentex-4
dentex-5
dentex-7
dentex-8
dentex-9
dentex-10

II-W-D.dentex-1
II-W-D.dentex-2
II-W-D.dentex-3
II-W-D.dentex-4
II-W-D.dentex-5
III-W-D.dentex-1
III-W-D.dentex-2
III-W-D.dentex-3
III-W-D.dentex-4
III-W-D.dentex-5
III-W-D.dentex-6
III-W-D.dentex-7
III-W-D.dentex-8
III-W-D.dentex-9
III-W-D.dentex-10
IV-W-D.dentex-1
IV-W-D.dentex-2
IV-W-D.dentex-4
IV-W-D.dentex-5
IV-W-D.dentex-6
V-W-D.dentex-1
V-W-D.dentex-2
V-W-D.dentex-3
V-W-D.dentex-4
VI-W-D.dentex-1
VI-W-D.dentex-2
VI-W-D.dentex-3
VI-W-D.dentex-4
VI-W-D.dentex-5
VI-W-D.dentex-6
VII-W-D.dentex-1
VII-W-D.dentex-2
VII-W-D.dentex-3
VII-W-D.dentex-4
VII-W-D.dentex-5
KJ012327.1 Dentex de
Dicentractur_Labrax_

-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TCACCGCCG
-TTACAGCCG

R
440

TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCITCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTECTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTETECTTCT
TTCTCCITCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTETCCTTICT
TTCTCCTTCT
TTCTECTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTICT
TTETCETTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTICT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TTCTCCTTCT
TCCTTCTACT

<
TCTCTCTC-T
TETCTCTC-T
TETCTCTC=T
TETCTCTC-T
TCTCTCTC-T
TCTETCTC=T
TCTCTCTE=T
TETCTCTET
TCTCTCTC-T
TCTCTCCC-T
TCTCTICTC-T
TCTCTCTC~T
TCTCICTC~T
TCTCTCTC~T
TCTCTCTC-T
TETCTCTC-T
TCTCTETC-T
TCTCTCTC=T
TCTETCTC-T
TCTCTCTC=T
TCTCTCTC-T
TCTCICTC-T
TETCICTC-T
TCTCTCTC-T
TCTCICTC-T
TCTCICTC-T
TCTCTCTC=T
TCTCTCTC~T
TETCIETC-T)
TCTCTCTC-T
TCTCICTC-T
TETCTCTC=T
TETCTICTC~T
TCTCICTC-T
TETCICTC-T
TCTCTCTC-T
TCTECTCTC=T
TETCTCTC=T
TCTCTCTC-T
TCTICTCTC-T
TCTCICTC-~T
TCTCTICTC-T
TCTCTCTC-T
TCTCTCTC=T
TCTCTCTC-T
TETCTICTC-T
TCICTCTC-T
TCTCTCTC-T
TCTCTICTC=T
TCTCICTC-T
ACTCTCTC-T
TCTCICTC=T
TCTCICTC-T
TCTCTCTC-T
TCTeTeee-T

50

R .

460
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCACTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT
CCCAGTCCTT

470
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCTG-CAGGG
GCAG-CCGGA

ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACRATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACAATAC
ATTACTATGT

TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG
TAC-TCACAG




EK-1(h). Dentex dentex 6rneklerine ait siralanmis sekanslar (491-510 baz ¢ifti arasi)

140

D.dentex-1
D.dentex-2
D.dentex-3
D.dentex-4
D.dentex-5
-D.dentex-7
D.dentex-8
D.dentex-9
D.dentex-10
D.dentex-1
D.dentex-2
D.dentex-3
D.dentex-4
-D.dentex-5
D.dentex-7
-D.dentex-8
.dentex-9
.dentex-10
II-W-D.dentex-1
II-W-D.dentex-2
II-W-D.dentex-3
II-W-D.dentex-4
II-W-D.dentex-5
III-W-D.dentex-1
III-W-D.dentex-2
III-W-D.dentex-3
III-W-D.dentex-4
III-W-D.dentex-5
III-W-D.dentex-6
III-W-D.dentex-7
III-W-D.dentex-8
III-W-D.dentex-9
III-W-D.dentex-10
IV-W-D.dentex-1
IV-W-D.dentex-2
IV-W-D.dentex-4
IV-W-D.dentex-5
IV-W-D.dentex-6
V-W-D.dentex-1
V-W-D.dentex-2
V-W-D.dentex-3
V-W-D.dentex-4
VI-W-D.dentex-1
VI-W-D.dentex-2
VI-W-D.dentex-3
VI-W-D.dentex-4
VI-W-D.dentex-5
VI-W-D.dentex-6
VII-W-D.dentex-1
VII-W-D.dentex-2
VII-W-D.dentex-3
VII-W-D.dentex-4
VII-W-D.dentex-5
KJ012327.1 Dentex de
Dicentractur Labrax

ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC

ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-TAACC
ACCG-AARATC

""500

TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC

TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC
TAAACAC




141

EK-2(a). Diplodus puntazzo 6rneklerine ait siralanmis sekanslar (1-70 baz gifti arasi)

.Puntazzo-1
.Puntazzo-3
.Puntazzo-4
.Puntazzo-5
.Puntazzo-6
.Puntazzo-7
.Puntazzo-8
.Puntazzo-9
.Puntazzo-10
.Puntazzo-1
.Puntazzo-2
.Puntazzo-3
.Puntazzo-4
.Puntazzo-5
.Puntazzo-6
.Puntazzo-7
.Puntazzo-8
I-W-D.

Puntazzo-9

II-W-D.Puntazzo-1
II-W-D.Puntazzo-2
II-W-D.Puntazzo-3
II-W-D.Puntazzo-4

III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
.Puntazzo-4
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.

III-W-D

III-W-D

Puntazzo-1
Puntazzo-2
Puntazzo-3

Puntazzo-5
Puntazzo-6
Puntazzo-7

.Puntazzo-8
III-W-D.
III-W-D.

Puntazzo-9
Puntazzo-10

IV-W-D.Puntazzo-2
IV-W-D.Puntazzo-3
IV-W-D.Puntazzo-4
IV-W-D.Puntazzo-5
IV-W-D.Puntazzo-6
IV-W-D.Puntazzo-7
IV-W-D.Puntazzo-8

V-W-D.
V-W-D.

V-W-D

V-W-D

Puntazzo-1
Puntazzo-3

.Puntazzo-4
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D.

Puntazzo-5
Puntazzo-6
Puntazzo-7

.Puntazzo-8
V-W-D.
V-W-D.

Puntazzo-9
Puntazzo-10

VI-W-D.puantazzo-1
VI-W-D.puantazzo-2
VI-W-D.puantazzo-3
VI-W-D.puantazzo-4
VI-W-D.puantazzo-5
VII-W-D.Puntazzo-1
VII-W-D.Puntazzo-2
VII-W-D.puantazzo-3
VII-W-D.puantazzo-4
VII-W-D.puantazzo-5

10

-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-AGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACAACAT
-CGACCAGAT
-CGAACAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCACAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT
-CGACCAGAT

20

TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
AT-ATAATGT
AT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
AT-ATAATGT
TT-ATAATGT
AT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
AT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
AT-ACAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
AT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT
TT-ATAATGT

30

AATTGATACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGATACA
AATTGATACA
AATTGTGACA
AATTGTGACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATGGTGACA
AATTGTTACA
AATGGTTACA
AATGGAAACA
AATTGTAACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGATACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGATACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGATACA
AATTGTTACA
AATTGTTACG
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATGGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA
AATTGTTACA

40

GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GA-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCT
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GA-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA
GC-ACATGCA

50

TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
ATTGTAATAA
ATTGTAATAA
TTTGTAATAA
ATTGTAATAA
ATTGTAATAA
ATTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
ATTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
ATTGTAATAA
ATTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
ATTGTAATAA
ATTGTAATAA
ATTGTAATAA
ATTGTAATAA
TTTGTAATAA
ATTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
ATTGTAATAA
TTTGTAATAA
ATTGTAATAA
ATTGTAATAA
ATTGTAATAA
TTTGTAATAA
ATTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
TTTGTAATAA
ATTGTAATAA
ATTGTAATAA
ATTGTAATAA
TTTGTAATAA
ATTGTAATAA

sy wemed]
60
TTT-TCTTTA
ITT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
ITT-TICTITTA
TTT-TCTTTA
ITT-TCTTTA
ITT-TCITTA
TGA-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCITTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
ITT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
ITT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
ITT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA
TTT-TCTTTA

A
70

TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAATACC
TAGTAARACC
TAGTAATACC
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EK-2(b). Diplodus puntazzo 6rneklerine ait siralanmis sekanslar (71- 140 baz gifti arast)

I-W-D.

.Puntazzo-1
.Puntazzo-3
.Puntazzo-4
.Puntazzo-5
.Puntazzo-6
.Puntazzo-7
.Puntazzo-8
.Puntazzo-9
.Puntazzo-10
.Puntazzo-1
.Puntazzo-2
.Puntazzo-3
.Puntazzo-4
.Puntazzo-5
.Puntazzo-6
.Puntazzo-7
.Puntazzo-8

Puntazzo-9

II-W-D.Puntazzo-1
II-W-D.Puntazzo-2
II-W-D.Puntazzo-3
II-W-D.Puntazzo-4

III-W-D.
III-W-D.

III-W-D

III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.

III-W-D

III-W-D.

IV-W-D.
IV-W-D.
IV-W-D.
IV-W-D.
IV-W-D.
IV-W-D
IV-W-D.
V-W-D.
V-W-D
V-W-D.
V-W-D.P
V-W-D.P
V-W-D.
V-W-D.

Puntazzo-1
Puntazzo-2
.Puntazzo-3
Puntazzo-4
Puntazzo-5
Puntazzo-6
Puntazzo-7
Puntazzo-8
.Puntazzo-9
Puntazzo-10
Puntazzo-2
Puntazzo-3
Puntazzo-4
Puntazzo-5
Puntazzo-6

.Puntazzo-7

Puntazzo-8

Puntazzo-1
.Puntazzo-3
Puntazzo-4

untazzo-5
untazzo-6

Puntazzo-7
Puntazzo-8

V-W-D.Puntazzo-9
V-W-D.Puntazzo-10
VI-W-D.puantazzo-1
VI-W-D.puantazzo-2
VI-W-D.puantazzo-3
VI-W-D.puantazzo-4
VI-W-D.puantazzo-5
VII-W-D.Puntazzo-1
VII-W-D.Puntazzo-2
VII-W-D.puantazzo-3
VII-W-D.puantazzo-4
VII-W-D.puantazzo-5

&l sl

80

AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATTAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATTAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATTAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATTAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT
AATCAT-GAT

90

CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
TGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
TGGAGGCTTT
TGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
TGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
TGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
TGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
TGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
TGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
TGGAGGCTTT
TGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
TGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
TGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
TGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
TGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
TGGAGGCTTT
CGGAGGCTTT
CGGAGGCTTA
CGGAGGCTTA

GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGARACTGA-
GGARACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACCGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGARACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGAAACTGA-
GGARACTGA-
GGAAACTGA-
GGARACTGA-
GGAAACTGA-

100

TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC
TTAATCCCAC

110

R

TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATRATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATCG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATGATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-
TTATAATTG-

120

GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCCGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA
GTGCCCCTGA

130

140
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
CATAGC-ATT
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EK-2(c). Diplodus puntazzo 6rneklerine ait siralanmis sekanslar (141-210 baz ¢ifti arasi)

150

160

70
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.Puntazzo-1
.Puntazzo-3
.Puntazzo-4
.Puntazzo-5
.Puntazzo-6
.Puntazzo-7
.Puntazzo-8
.Puntazzo-9
.Puntazzo-10
.Puntazzo-1
.Puntazzo-2
.Puntazzo-3
.Puntazzo-4
.Puntazzo-5
.Puntazzo-6
.Puntazzo-7
.Puntazzo-8
.Puntazzo-9
II-W-D.Puntazzo-1
II-W-D.Puntazzo-2
II-W-D.Puntazzo-3
II-W-D.Puntazzo-4
III-W-D.Puntazzo-1
III-W-D.Puntazzo-2
III-W-D.Puntazzo-3
III-W-D.Puntazzo-4
III-W-D.Puntazzo-5
III-W-D.Puntazzo-6
III-W-D.Puntazzo-7
III-W-D.Puntazzo-8
III-W-D.Puntazzo-9
III-W-D.Puntazzo-10
IV-W-D.Puntazzo-2
IV-W-D.Puntazzo-3
IV-W-D.Puntazzo-4
IV-W-D.Puntazzo-5
IV-W-D.Puntazzo-6
IV-W-D.Puntazzo-7
IV-W-D.Puntazzo-8
V-W-D.Puntazzo-1
V-W-D.Puntazzo-3
V-W-D.Puntazzo-4
V-W-D.Puntazzo-5
V-W-D.Puntazzo-6
V-W-D.Puntazzo-7
V-W-D.Puntazzo-8
V-W-D.Puntazzo-9
V-W-D.Puntazzo-10
VI-W-D.puantazzo-1
VI-W-D.puantazzo-2
VI-W-D.puantazzo-3
VI-W-D.puantazzo-4
VI-W-D.puantazzo-5
VII-W-D.Puntazzo-1
VII-W-D.Puntazzo-2
VII-W-D.puantazzo-3
VII-W-D.puantazzo-4
VII-W-D.puantazzo-5

CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGARATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA
CCCCCGAATA

AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG
AATAAC-ATG

AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC

TTIC=TACCTC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCTC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCTC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC=TACCTC

AGCTTCTGAC TTC-TACCCC
AGCTTCTGAC TTC-TACCTC
AGCTTCTGAC TTC-TACCCC
AGCTTCTGAC TTC-TACCCC
AGCTTCTGAC TTC-TACCCC
AGCTTCTGAC TTC-TACCCC
AGCTTCTGAC TTC-TACCCC
AGCTTCTGAC TTC-TACCCC

AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AACTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC
AGCTTCTGAC

TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
ITC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCTC
TTC~TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCTIC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC
TTC-TACCCC

CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CATCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CATCATTCCT
CGTCATTCCT
CATCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CATCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CATCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCGTTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT
CGTCATTCCT

CCTCCTCCT- GGCTTCGTCC

CCTECTCET=
CCTCCICCE~
CCICCICCT~
GCTECTCCT=
CCTCCICCT-
CCTECTCCT=
CCIECTCCT ~
CCTCCTECT-
CCTCECTCET=
CCTCCTCCT-
CCTCCICCT~
CCTECTIECCT~
CCTCCTCCT-
CCTCCTCCT=
CCTCCICCT-
CETCETCET~
CCTCCTCCT~
CCTECTICCT~
CCICCTCCT=
CCTECTCCT-
ECTECCTCET~
CCTCCTCCT-
CCTCCTCCT-
CCTCCTCCT-
CCTCCTCCT-
CCTCCTCCT-
CCTCCTCCT-
CETECTCET-
CCICCICCT-
CCTCCTICCT-
CCTCCTCET-
CCTCCTCET-
CCTCCTCCT-
CCTCCTCET
CETCETCET-
CETCETCET—
CCICCTCCT-
CCTCCTCED-
CCTCCTCCT-
CCTCCTCCT-
CCTCCTCECT-
CCTCCTCCT-
CCTCCTCET-
CETCEICET-
CCTECTCCT-
CCTCCTCCT-
CCTCCTCCT-
CCTCETCCT-
CETCETCET—
CCTCCTCAT-
CCTCCTCCT-
CCTCETCET-
CCTCETCET-
CCTCCTCCT-
CCTCCTCCT-
CCTCCTCCT-
ECETCETEET

GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
GGCTTCGTCC
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EK-2(d). Diplodus puntazzo érnekle rine ait siralanmis sekanslar (211-280 baz ¢ifti arasi)
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.Puntazzo-1
.Puntazzo-3
.Puntazzo-4
.Puntazzo-5
.Puntazzo-6
.Puntazzo-7
.Puntazzo-8
.Puntazzo-9
.Puntazzo-10
.Puntazzo-1
.Puntazzo-2
.Puntazzo-3
.Puntazzo-4
.Puntazzo-5
.Puntazzo-6
.Puntazzo-7
I-W-D.
I-W-D.

Puntazzo-8
Puntazzo-9

II-W-D.Puntazzo-1
II-W-D.Puntazzo-2
II-W-D.Puntazzo-3
II-W-D.Puntazzo-4

III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.

Puntazzo-1
Puntazzo-2
Puntazzo-3
Puntazzo-4
Puntazzo-5
Puntazzo-6
Puntazzo-7
Puntazzo-8
Puntazzo-9
Puntazzo-10

IV-W-D.Puntazzo-2
IV-W-D.Puntazzo-3
IV-W-D.Puntazzo-4
IV-W-D.Puntazzo-5

IV-W-D
IV-W-D
IV-W-D
.Puntazzo-1
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D.

V-W-D

.Puntazzo-6
.Puntazzo-7
.Puntazzo-8

Puntazzo-3
Puntazzo-4
Puntazzo-5
Puntazzo-6
Puntazzo-7
Puntazzo-8
Puntazzo-9
Puntazzo-10

VI-W-D.puantazzo-1
VI-W-D.puantazzo-2
VI-W-D.puantazzo-3
VI-W-D.puantazzo-4
VI-W-D.puantazzo-5
VII-W-D.Puntazzo-1
VII-W-D.Puntazzo-2
VII-W-D.puantazzo-3
VII-W-D.puantazzo-4
VII-W-D.puantazzo-5

GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAATCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-
GGAGTCGAA-

220

GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGACCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG
GCTGGAGCCG

230

GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT
GTACT-GGGT

240

GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA
GAACAGTTTA

250

TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCET
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCGe-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG=CECCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG=CECCT
TCCG-CECCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG=CECET
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCEG-CeecT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCECT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT
TCCG-CCCCT

260

GGCAGGAAAC
GGCAGGARAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGARAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGARAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGARAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGARAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGARAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGARAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGARAC
GGCAGGARAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGARAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGARAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGARAC
GGCAGGAARAC
GGCAGGARAC
GGCAGGARAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGARAC
GGCAGGAARAC
GGCAGGARAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGARAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGARAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAARAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGARAC
GGCAGGAAAC
GGCAGGARAC
GGCAGGARAC
GGCAGGAAAC

270

280
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
CTTGCT-CAC
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EK-2(e). Diplodus puntazzo 6rneklerine ait siralanmis sekanslar (281-350 baz ¢ifti arasi)

I-W-D.
I-W-D

.Puntazzo-1
.Puntazzo-3
.Puntazzo-4
.Puntazzo-5
.Puntazzo-6
.Puntazzo-7
.Puntazzo-8
.Puntazzo-9
.Puntazzo-10
.Puntazzo-1
.Puntazzo-2
.Puntazzo-3
.Puntazzo-4
.Puntazzo-5
.Puntazzo-6
.Puntazzo-7

Puntazzo-8

.Puntazzo-9

II-W-D.Puntazzo-1
II-W-D.Puntazzo-2
II-W-D.Puntazzo-3
II-W-D.Puntazzo-4

III-W-D.
III-W-D.

III-W-D

III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.

III-W-D
III-W-D

III-W-D.
.Puntazzo-2

IV-W-D
IV-W-D.
IV-W-D.
IV-W-D
IV-W-D.
IV-W-D.
IV-W-D.
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D
V-W-D

Puntazzo-1
Puntazzo-2
.Puntazzo-3
Puntazzo-4
Puntazzo-5
Puntazzo-6
Puntazzo-7
.Puntazzo-8
.Puntazzo-9
Puntazzo-10

Puntazzo-3
Puntazzo-4

.Puntazzo-5

Puntazzo-6
Puntazzo-7
Puntazzo-8
Puntazzo-1
Puntazzo-3

.Puntazzo-4

Puntazzo-5
Puntazzo-6
Puntazzo-7
Puntazzo-8

.Puntazzo-9
.Puntazzo-10

VI-W-D.puantazzo-1
VI-W-D.puantazzo-2
VI-W-D.puantazzo-3
VI-W-D.puantazzo-4
VI-W-D.puantazzo-5
VII-W-D.Puntazzo-1
VII-W-D.Puntazzo-2
VII-W-D.puantazzo-3
VII-W-D.puantazzo-4
VII-W-D.puantazzo-5

GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-
GCAGGTGCA-

290

TCAGTTGACT
TCAGTCGACT
TCAGTCGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTCGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTCGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT
TCAGTTGACT

1300

TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT
TAACCATCTT

310

N P

320
TTCTCT-CCA
TTETCT-CCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-TCA
TTCTET~-TCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-CCA
TTCTECT~CCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT~CCA
TTCTCT-CCA
CTCTCT-CCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT~CCA
TTCTCT-TCA
CTCTCT-CCA
TTCTCT-TICA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-ICA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-CCA
TTETCT~CCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-CCA
ITCTCT-CCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-TCA
TTCTCT-CCA
TTCTCT-TCA
ITCTCT-TCR
TTCTCT-CCA

330
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA
TCTTGCCGGA

340
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T
ATTTCATC-T

350
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
ATTCTTGGTG
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EK-2(f). Diplodus puntazzo érneklerine ait siralanmig sekanslar (351-420 baz ifti arasi)

I-W-D.
I-W-D

.Puntazzo-1
.Puntazzo-3
.Puntazzo-4
.Puntazzo-5
.Puntazzo-6
.Puntazzo-7
.Puntazzo-8
.Puntazzo-9
.Puntazzo-10
.Puntazzo-1
.Puntazzo-2
.Puntazzo-3
.Puntazzo-4
.Puntazzo-5
.Puntazzo-6
.Puntazzo-7

Puntazzo-8

.Puntazzo-9

II-W-D.Puntazzo-1
II-W-D.Puntazzo-2
II-W-D.Puntazzo-3
II-W-D.Puntazzo-4

III-W-D.
III-W-D.

III-W-D

III-W-D.

III-W-D

III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.

III-W-D

III-W-D.

IV-W-D.
IV-W-D
IV-W-D.
IV-W-D
IV-W-D.
IV-W-D
IV-W-D.
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D.

Puntazzo-1
Puntazzo-2
.Puntazzo-3
Puntazzo-4
.Puntazzo-5
Puntazzo-6
Puntazzo-7
Puntazzo-8
.Puntazzo-9
Puntazzo-10
Puntazzo-2

.Puntazzo-3

Puntazzo-4

.Puntazzo-5

Puntazzo-6

.Puntazzo-7

Puntazzo-8
Puntazzo-1
Puntazzo-3
Puntazzo-4
Puntazzo-5
Puntazzo-6

.Puntazzo-7

Puntazzo-8
Puntazzo-9
Puntazzo-10

VI-W-D.puantazzo-1
VI-W-D.puantazzo-2
VI-W-D.puantazzo-3
VI-W-D.puantazzo-4
VI-W-D.puantazzo-5
VII-W-D.Puntazzo-1
VII-W-D.Puntazzo-2
VII-W-D.puantazzo-3
VII-W-D.puantazzo-4
VII-W-D.puantazzo-5

# [ w |

CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT
CCATTAA-TT

360

R |

TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCCC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC
TCATCACCAC

370

AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTAATA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTAATA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A
AATTATTA-A

380

CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT
CATGAAACCT

390

CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT
CC-AGCTATT

400

RN R B B
410 420
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCACAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCACAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
TCGCAATAT- -CAAACACCA
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EK-2(g). Diplodus puntazzo érneklerine ait siralanmis sekanslar (351-420 baz gifti arasi)
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I-W-D
I-W-D
I-W-D.
I-W-D.
I-W-D.
I-W-D.

.Puntazzo-1
.Puntazzo-3
.Puntazzo-4
.Puntazzo-5
.Puntazzo-6
.Puntazzo-7
.Puntazzo-8
.Puntazzo-9
.Puntazzo-10
.Puntazzo-1
.Puntazzo-2
.Puntazzo-3
.Puntazzo-4
.Puntazzo-5

Puntazzo-6
Puntazzo-7
Puntazzo-8
Puntazzo-9

II-W-D.Puntazzo-1
II-W-D.Puntazzo-2
II-W-D.Puntazzo-3
II-W-D.Puntazzo-4

III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.

III-W-D

III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.
III-W-D.

IV-W-D
IV-W-D
IV-W-D.
IV-W-D.
IV-W-D.
IV-W-D.
IV-W-D.
V-W-D.
V-W-D
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D.
V-W-D

Puntazzo-1
Puntazzo-2
Puntazzo-3
Puntazzo-4
.Puntazzo-5
Puntazzo-6
Puntazzo-7
Puntazzo-8
Puntazzo-9
Puntazzo-10

.Puntazzo-2
.Puntazzo-3

Puntazzo-4
Puntazzo-5
Puntazzo-6
Puntazzo-7
Puntazzo-8
Puntazzo-1

.Puntazzo-3

Puntazzo-4
Puntazzo-5

.Puntazzo-6

Puntazzo-7
Puntazzo-8
Puntazzo-9

.Puntazzo-10

VI-W-D.puantazzo-1
VI-W-D.puantazzo-2
VI-W-D.puantazzo-3
VI-W-D.puantazzo-4
VI-W-D.puantazzo-5
VII-W-D.Puntazzo-1
VII-W-D.Puntazzo-2
VII-W-D.puantazzo-3
VII-W-D.puantazzo-4
VII-W-D.puantazzo-5

s D s
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT
TTATTTGTAT

430

S
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC
GAG--CCGTC

440

i e o g
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG
TTAATTACCG

450

R
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C
CCGTATTA-C

460

470 480
=TCCICCTA- —TCECC~TICCC
-TCCTCCTA- -TCCC-TCCC
=TECTECTA~ ~TCCE-TCCE
=TCCTECTA~ -TCCC-TCCC
-TCCTCCTA- -TCCC-TCCC
=TCCTCCTA= ~TCCC~TCCC
~TCCTCCTAs —TCCC~TECC
=TECTCCTA- ~TCCC~TCCC
=TEECTECTA~ ~TCCE-TCCC
=TCCTCECTA~ -TCCC-TCCC
=TCETCCTA= —TCCC-TCCC
=TECTCETA ~TECC-TCCC
-TCCTCCTA~ -TCCC-TCCC
=TECTCCTA~ ~TCCC-TCCC
=TECTECTA= ~TCCC~TECE
-TCCTCCTA- -TCCC-TCCC
=TCCICETA ~TECC~TCCE
=TECTCCTA —TCCC-TCCL
~TCCTCCTA~ —-TCCC-TCCC
~TECTECTA- —~TECE~TECEE
=TCCTCCTA- -TCCC-TCCC
=TCCTCCTA~ —TCCC-TCCC
=TCCTCCTA- -TCCC-TCCC
~TCETCCTA= —TCCC~-TECC
=TCCTCCTA~ ~TCCC-TCCC
=TECTCETA= =TCCE=TECC
=TCCTCCTA= ~TCCC-TCCC
~TCETCETA ~TECC-TCCC
=TCCTCCTA= ~TCCC~TCCC
=TCCTCCTA~ —-TCCE-TCCC
~TECTCCTA~ ~TECC=TCEC
=TECTCCTA- —TCCC-TCCC
-TCCTCCTA- -TCCC-TCCC
=LECTCCTA:- -~ TECC-TECO
=TCCTCCTA- —TCCC~-TCCC
~TECTECTA ~TCCC~TCCC
=TECTCCTA= ~TECECC-TCCE
~TCCTOCTA- -TCCC-TCCC
=TECTCCTAx —TECC-TECE
=TCCTCCTA~ -TICCC-TCCC
~TEETCCTA~ —TCCC-TECC
=TCETECTA~ ~TCCC=TCCC
=TECTCCTA= —TCCC-TCECC
-TCCTCCTA- -TCCC-TCCC
=TECTCCTAs —TECC-TCCC
~TCCTCCTA- ~TCCC~TCCC
~TECTECTA~ —TCCC-TCCE
=TECCTCCTA- ~TCCC-TCEC
=TCCTCCTA~ —TCCC-TCCC
=~TECTCCTA —TCCC-TCCC
~TCCTCCTA~ -—TCCC-TCCC
=TCCTCCTA~ —TCCC-TCCC
=TEGETCCTA= ~TECEEC=TCCC
-TCCTCCTA- -TCCC-TCCC
~TCCTCCTA= —TCCE-TCCC
=TCCTCCTA- —TCCC-TCCC
=TCCTECTA~ -TCCE-TCCC
=~TGCTCCTA~ ~TCCC=TCCC

s ¢ s sl

490
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
AGTT--CTTG
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EK-2(h). Diplodus puntazzo érneklerine ait siralanmis sekanslar (421-490 baz gifti arasi)

| ser dlssmn [ 5 oon las wel] o swl s el sem e lovenl ss sl sos gl s dlls sen |

430 440 450 460 470 480 290

I-C-D.Puntazzo-1 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
I-C-D.Puntazzo-3 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
I-C-D.Puntazzo-4 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
I-C-D.Puntazzo-5 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
I-C-D.Puntazzo-6 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
I-C-D.Puntazzo-7 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
I-C-D.Puntazzo-8 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTIT--CTTG
I-C-D.Puntazzo-9 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGIT--CTTG
I-C-D.Puntazzo-10 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTIT--CTTG
I-W-D.Puntazzo-1 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGIT--CTTG
I-W-D.Puntazzo-2 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
I-W-D.Puntazzo-3 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
I-W-D.Puntazzo-4 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
I-W-D.Puntazzo-5 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
I-W-D.Puntazzo-6 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
I-W-D.Puntazzo-7 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
I-W-D.Puntazzo-8 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
I-W-D.Puntazzo-9 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
II-W-D.Puntazzo-1 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
II-W-D.Puntazzo-2 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
II-W-D.Puntazzo-3 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
II-W-D.Puntazzo-4 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
III-W-D.Puntazzo-1 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
III-W-D.Puntazzo-2 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGIT--CTTG
III-W-D.Puntazzo-3 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTIT--CTTG
III-W-D.Puntazzo-4 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
III-W-D.Puntazzo-5 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
III-W-D.Puntazzo-6 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
III-W-D.Puntazzo-7 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
III-W-D.Puntazzo-8 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
III-W-D.Puntazzo-9 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
III-W-D.Puntazzo-10 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
IV-W-D.Puntazzo-2 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
IV-W-D.Puntazzo-3 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTIT--CTTG
IV-W-D.Puntazzo-4 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
IV-W-D.Puntazzo-5 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
IV-W-D.Puntazzo-6 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
IV-W-D.Puntazzo-7 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
IV-W-D.Puntazzo-8 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
V-W-D.Puntazzo-1 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
V-W-D.Puntazzo-3 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
V-W-D.Puntazzo-4 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTIT--CTTG
V-W-D.Puntazzo-5 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
V-W-D.Puntazzo-6 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
V-W-D.Puntazzo-7 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
V-W-D.Puntazzo-8 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTIT--CTTG
V-W-D.Puntazzo-9 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGIT--CTTG
V-W-D.Puntazzo-10 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTIT--CTTG
VI-W-D.puantazzo-1 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTIT--CTTG
VI-W-D.puantazzo-2 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
VI-W-D.puantazzo-3 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
VI-W-D.puantazzo-4 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
VI-W-D.puantazzo-5 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
VII-W-D.Puntazzo-1 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
VII-W-D.Puntazzo-2 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG

VII-W-D.puantazzo-3 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
VII-W-D.puantazzo-4 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
VII-W-D.puantazzo-5 TTATTTGTAT GAG--CCGTC TTAATTACCG CCGTATTA-C -TCCTCCTA- -TCCC-TCCC AGTT--CTTG
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EK-2(h). Diplodus puntazzo érneklerine ait siralanmis sekanslar (491-500 baz gifti arasi)

500

I-C-D.Puntazzo-1 C---TGCCAA
I-C-D.Puntazzo-3 C---TGCCGA
I-C-D.Puntazzo-4 C---TGCCGA
I-C-D.Puntazzo-5 C---TGCCGA
I-C-D.Puntazzo-6 C---TGCCGA
I-C-D.Puntazzo-7 C---TGCGAA
I-C-D.Puntazzo-8 C---TGCGAA
I-C-D.Puntazzo-9 C---TGCCGG
I-C-D.Puntazzo-10 C---TGCCGA
I-W-D.Puntazzo-1 C---TGCCGA
I-W-D.Puntazzo-2 C---TGCCGA
I-W-D.Puntazzo-3 C---TGCGRA
I-W-D.Puntazzo-4 C---TGCGAA
I-W-D.Puntazzo-5 C---TGCGAA
I-W-D.Puntazzo-6 C---TGCGRA
I-W-D.Puntazzo-7 C---TGCGRA
I-W-D.Puntazzo-8 C---TGCGAA
I-W-D.Puntazzo-9 C---TGCCGG
II-W-D.Puntazzo-1 C---TGCGAA
II-W-D.Puntazzo-2 C---TGCCGA
II-W-D.Puntazzo-3 C---TGCCGA
II-W-D.Puntazzo-4 C---TGCGAA
III-W-D.Puntazzo-1 C---TGCGAA

III-W-D.Puntazzo-2 C---TGCGAA
III-W-D.Puntazzo-3 C---TGCGAA
III-W-D.Puntazzo-4 C---TGCGAA
III-W-D.Puntazzo-5 C---TGCCGA
III-W-D.Puntazzo-6 C---TGCCGG
III-W-D.Puntazzo-7 C---TGCCGG
III-W-D.Puntazzo-8 C---TGCGAA
III-W-D.Puntazzo-9 E-=-T6C~GA
III-W-D.Puntazzo-10 C---TGCGAA

IV-W-D.Puntazzo-2 C---TGCCGA
IV-W-D.Puntazzo-3 C---TGCGRA
IV-W-D.Puntazzo-4 C---TGCGAA
IV-W-D.Puntazzo-5 C---TGCGAA
IV-W-D.Puntazzo-6 C---TGC-GA
IV-W-D.Puntazzo-7 C---TGCGAA
IV-W-D.Puntazzo-8 C---TGCCGA
V-W-D.Puntazzo-1 C---TGCCGA
V-W-D.Puntazzo-3 C---TGCCGA
V-W-D.Puntazzo-4 C---TGCCGA
V-W-D.Puntazzo-5 C---TGCGAA
V-W-D.Puntazzo-6 C---TGCGAA
V-W-D.Puntazzo-7 C---TGCCGA
V-W-D.Puntazzo-8 C---TGCCGA
V-W-D.Puntazzo-9 C---TGCGRA
V-W-D.Puntazzo-10 C---TGCCGA
VI-W-D.puantazzo-1 C---TGCCGA
VI-W-D.puantazzo-2 C---TGCCGA
VI-W-D.puantazzo-3 C---TGCCGA
VI-W-D.puantazzo-4 C---TGC-GA

VI-W-D.puantazzo-5 C---TGCGAA
VII-W-D.Puntazzo-1 C---TGCCGG
VII-W-D.Puntazzo-2 C---TGCCGG
VII-W-D.puantazzo-3 C---TGCCGA
VII-W-D.puantazzo-4 C---TGCCGA
VII-W-D.puantazzo-5 C---TGCCGG




EK-3(a). Diplodus puntazzo érneklerine ait NCBI gen bank erisim kodlari.
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Ornek ad1 Gen Bank Erisim Kodu Ornek ad1 Eg‘éf ank Erisim
I-W-D.puntazzo-1 KX807269.1 111-W-D.puntazzo-8 KX807266.1
I-W-D.puntazzo-2 KX807270,1 111-W-D.puntazzo-9 KX807267.1
I-W-D.puntazzo-3 KX807271,1 111-W-D.puntazzo-10 KX807268.1
I-W-D.puntazzo-4 KX807272.1 IV-W-D.puntazzo-2 KX807289.1
I-W-D.puntazzo-5 KX807273.1 IV-W-D.puntazzo-3 KX807290,1
I-W-D.puntazzo-6 KX807274.1 IV-W-D.puntazzo-4 KX807291,1
I-W-D.puntazzo-7 KX807275.1 IV-W-D.puntazzo-5 KX807292.1
I-W-D.puntazzo-8 KX807276.1 IV-W-D.puntazzo-6 KX807293.1
I-W-D.puntazzo-9 KX807277.1 IV-W-D.puntazzo-7 KX807294.1
I-C-D.puntazzo-1 KX807279 1 IV-W-D.puntazzo-8 KX807295.1
I-C-D.puntazzo-3 KX807280,1 V-W-D.puntazzo-1 KX807249.1
I-C-D.puntazzo-4 KX807281,1 V-W-D.puntazzo-3 KX807251,1
I-C-D.puntazzo-5 KX807282.1 V-W-D.puntazzo-4 KX807252.1
I-C-D.puntazzo-6 KX807283.1 V-W-D.puntazzo-5 KX807253.1
|-C-D.puntazzo-7 KX807284 1 V-W-D.puntazzo-6 KX807254.1
I-C-D.puntazzo-8 KX807285.1 V-W-D.puntazzo-7 KX807255.1
I-C-D.puntazzo-9 KX807286.1 V-W-D.puntazzo-8 KX807256.1
I-C-D.puntazzo-10 | k807287 1 V-W-D.puntazzo-9 KX807257.1
H-W-D.puntazzo-1 | \xg07296.1 V-W-D.puntazzo-10 KX807258.1
11-W-D.puntazzo-2 KX807297 1 VI-W-D .puntazzo-1 KX807586.1
I-W-D.puntazzo-3 | yg07293 1 VI-W-D puntazzo-2 KX807587.1
11-W-D.puntazzo-4 KX807299 1 VI-W-D .puntazzo-3 KX807588.1
NI-W-D.puntazzo-1 | kxgg7259 1 VI-W-D.puntazzo-4 KX807589.1
I1-W-D.puntazzo-2 | xg07260,1 VI-W-D.puntazzo-5 KX807590,1
HI-W-D.puntazzo-3 | x807261.1 VII-W-D.puntazzo-1 KX807591,1
HI-W-D.puntazzo-4 | xg07262.1 VII-W-D.puntazzo-2 KX807592.1
NI-W-D.puntazzo-5 | xg07263 1 VII-W-D.puntazzo-3 KX807593.1
NI-W-D.puntazzo-6 | ,xg07264.1 VII-W-D.puntazzo-4 KX807594.1
KX807595.1

I11-W-D.puntazzo-7

KX807265.1

VII-W-D.puntazzo-5
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EK-3 (b). Dentex dentex drneklerine ait NCBI gen bank erisim kodlari.

Ornek ad1

Ornek ad1

Gen Bank Erisim Kodu Gen Bank Erisim Kodu
I-W-D.dentex-1 KX807234.1 I11-W-D.dentex-5 KX807232.1
I-W-D.dentex-2 KX807240,1 I11-W-D.dentex-6 KX807225.1
I-W-D.dentex-3 KX807239.1 I11-W-D.dentex-7 KX807224.1
I-W-D.dentex-4 KX807236.1 [11-W-D.dentex-8 KX807223.1
I-W-D.dentex-5 KX807233.1 I11-W-D.dentex-9 KX807231,1
I-W-D.dentex-7 KX807242.1 I11-W-D.dentex-10 KX807226.1
I-W-D.dentex-8 KX807235.1 IV-W-D.dentex-1 KX807243.1
I-W-D.dentex-9 KX807238.1 IV-W-D.dentex-2 KX807229.1
I-W-D.dentex-10 KX807237.1 IV-W-D.dentex-3 KX807246.1
I-C-D.dentex-1 KX807222.1 IV-W-D.dentex-4 KX807244.1
I-C-D.dentex-2 KX807219.1 IV-W-D.dentex-5 KX807247.1
I-C-D.dentex-3 KX807216.1 IV-W-D.dentex-6 KX807245.1
I-C-D.dentex-4 KX807221.1 V-W-D.dentex-1 KX807577.1
I-C-D.dentex-5 KX807215.1 V-W-D.dentex-2 KX807578.1
I-C-D.dentex-7 KX807218.1 V-W-D.dentex-3 KX807579.1
I-C-D.dentex-8 KX807217.1 V-W-D.dentex-4 KX807580,1
I-C-D.dentex-9 KX807238.1 VI-W-D.dentex-1 KX807566.1
I-C-D.dentex-10 KX807220,1 VI-W-D.dentex-2 KX807567.1
11-W-D.dentex-1 KX807572.1 VI-W-D.dentex-3 KX807568.1
11-W-D.dentex-2 KX807573.1 VI-W-D.dentex-4 KX807569.1
11-W-D.dentex-3 KX807574.1 VI-W-D.dentex-5 KX807570,1
11-W-D.dentex-4 KX807575.1 VI-W-D.dentex-6 KX807571,1
11-W-D.dentex-5 KX807576.1 VI1I-W-D.dentex-1 KX807581,1
111-W-D.dentex-1 KX807228.1 VI1I-W-D.dentex-2 KX807582.1
111-W-D.dentex-2 KX807213.1 VI1I-W-D.dentex-3 KX807583.1
111-W-D.dentex-3 KX807227 1 VI1I-W-D.dentex-4 KX807584.1
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