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OZET

TURKIYE’DE DAGILIM GOSTEREN MEZGIT BALIGININ (Merlangius
merlangus Linnaeus, 1758) MOLEKULER YONTEMLER KULLANILARAK
POPULASYON GENETIiGi YAPISININ BELIRLENMESI
UMIT GUR
ORDU UNIVERSITESI FEN BILIMLERI ENSTITUSU
BALIKCILIK TEKNOLOJiSI MUHENDISLIGi ANABILIiM DALI
DOKTORA TEZI, 103 SAYFA

(TEZ DANISMANI: DOC. DR. YILMAZ CIiFTCI)

Ekonomik ©neme sahip ve asir1 av baskisi altinda olan Gadidae tiirii
Merlangius merlangus'un genetik ¢esitliligi, genetik yapist ve demografik gegmisi,
Tiirkiye’de Karadeniz’in tamaminda Marmara Denizi’'nde ve Kuzey Ege’de dagilim
gosteren bes farkli lokasyondan alinan 6rneklere dayali olarak mitokondriyal DNA
markorii kullanilarak analiz edildi. M. merlangus popiilasyonlari, D-loop kontrol
bolgesinin 781 bp'lik yiiksek haplotip ve diisiik niikleotid cesitliligi gosterildigi gibi
genetik olarak heterojendir (14 haplotip; 15 polimorfik bolge, haploid cesitlilik
(Hd)=1.0 ve niikleotid gesitliligi, p=0.088). Popiilasyonlar1 arasindaki genetik
mesafeler %0.13 (Karadeniz Eregli ve Ordu arasinda) ile %8.023 (Kuzey Denizi ve
Hopa arasinda) arasinda degismektedir. Ote yandan M. merlangus popiilasyonlart
iginde genetik uzakliklar %0.088 (Ordu ve Marmaraereglisi i¢in) ve %0.422 (Hopa
icin) arasinda degismektedir. Temel Koordinatlar Analizi, Mezgit popiilasyonlari
arasinda varyansin %75.53"nii agiklayan birinci temel bilesene gore, Marmara
(Marmaraereglisi) ve Karadeniz (Hopa, Igneada, Ordu) ve (Karadeniz Eregli)
poptilasyonlar1 net bir sekilde ayrildi. Bu béliinmeye dayali olarak yapilan AMOVA
analizi, varyasyonun %34.95’{iniin gruplar arasinda, %13.08’inin gruplar igindeki
popiilasyonlar arasinda ve %51.97’sinin popiilasyonlar i¢inde dagildig: tespit edildi.
Ikili Fst degerleri, veri seti i¢in 0.1099 ile 0.6878 arasinda degiserek popiilasyonlar
arasindaki yiiksek genetik varyasyonu vurguladi. M. merlangus Karadeniz ve
Marmara soy hattinin Kuzey Denizi soy hattindan 1.65 (1.08-2.29) milyon y1l dnce
ayrilirken Atlantik soy hatt1 arasindaki ayrilmanin yaklagik 0.84 (0.51-1.2) milyon y1l
once gercgeklestigi tahmin edildi. Mezgit popiilasyonlar: i¢in son popiilasyon
genislemesi, tarafsizlik testleri ve uyumsuzluk dagilim analizleri ile belirlenmistir. Bu
caligmanin sonuglari, bu tiiriin genetik popiilasyon yapisi, korunmasi ve yonetimi
hakkinda 6nemli bilgiler saglamistir.

Anahtar Kelimeler: D-Loop; Karadeniz; Genetik cesitlilik; Tarihsel demografi;
Mezgit.



ABSTRACT

DETERMINATION OF POPULATION GENETIC STRUCTURE OF
WHITING (Merlangius merlangus LINNAEUS, 1758) DISTRIBUTED IN
TURKEY BY THE USING MOLECULAR METHODS

UMIT GUR
ORDU UNIVERSITY INSTITUTE OF NATURAL AND APPLIED
SCIENCES

FISHERIES TECHNOLOGY ENGINEERING
PHD THESIS, 103 PAGES

(SUPERVISOR: Assoc. Prof. Dr. YILMAZ CIFTCI)

Genetic diversity, genetic structure, and demographic history of the Gadidae
species Merlangius merlangus, which is economically important and under
overfishing pressure, were analysed using mitochondrial DNA markers obtained from
samples taken from five different sites in the Black Sea, the Sea of Marmara, and the
northern Aegean Sea in Turkey. The populations of M. merlangus are genetically
heterogeneous (14 haplotypes; 15 polymorphic regions, haploid diversity (Hd) = 1.0
and nucleotide diversity, p = 0.088), as indicated by the high haplotype of 781 bp and
the low nucleotide diversity of the D-loop control region. Genetic distances between
populations range from 0.13% (between Karadeniz Eregli and Ordu) to 8.023%
(between North Sea and Hopa). On the other hand, genetic distances within M.
merlangus populations vary from 0.088 % (for Ordu and Marmaraereglisi) to 0.422 %
(for Hopa). As a result of the Principle Coordinates Analysis, the Marmara
(Marmaraereglisi) and Black Sea (Hopa, Igneada, Ordu) populations and the
Karadeniz Eregli populations were clearly separated based on the first principal
component, which explained 75.53% of the variance among the whiting populations.
Based on this separation, AMOVA analysis revealed that 34.95% of the variance was
distributed between groups, 13.08% between populations within groups, and 51.97%
within populations. Pairwise Fst values ranged from 0.1099 to 0.6878 for the data set,
highlighting the high genetic variation among populations. The Black Sea and
Marmara lineages of M. merlangus separated from the North Sea lineage 1.65 (1.08-
2.29) million years ago, while the separation between the Atlantic lineage occurred
about 0.84 (0.51-1.2) million years ago. By neutrality tests and mismatch distribution
analyses, the recent expansion of the whiting population was determined. This study
provides important insight into the genetic structure of this species, its conservation,
and management.

Keywords: D-loop; Black Sea; Genetic diversity; Historical demography; Whiting.
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1. GIRIS

Deniz ve igsularda bulunan baliklar, insanlar i¢in en Onemli besin
kaynaklarindan biridir. Balik sadece ¢ok onemli bir protein kaynagi olmakla kalmaz,
ayn1 zamanda bircok insan ge¢imini avcilik ve yetistiricilik yoluyla saglar. Aym
zamanda tilkeler arasindaki ticaretin gelismesine de katkida bulunur. Beslenmek i¢in
tilkketilen baliklarin ¢ogu avciliktan gelir. Bu nedenle, ticari amaglar i¢in balik
popiilasyonlarinin asir1 kullanimi, balik genetik kaynaklarinin geri dontisii olmayan bir
siirece sokmaktadir. Asir1 avlanmaya ek olarak, bir¢ok potansiyel tehdit vardir.
Genetik kaynaklarin tilkenmesine neden olan bu tehdit faktorleri siralandiginda;
baliklarin ¢esitli nedenlerle ¢evreden kullandigi besinlere miidahale, dogal go¢
yollarinin bir sekilde engellenmesi veya degistirilmesi, su kaynaklari arasindaki
baglantilarin bozulmasi, istilact tiirlerin yerel balik tiirlerinin yasam alanina bir sekilde
girmesi ve yerlesik baliklarin besinine ortak olmasi, hastalik yapan farkli mikro
organizmalarin yasam alanina girmesi, ayrica ¢esitli faaliyetler nedeniyle faunanin
asir1 kirlenmesi ve habitat bozulmasi bunlarin basinda gelmektedir. Bu faktorlerin
stirekli artmast, balik popiilasyonlarinin yok olmasina yol agan sasirtict derecede ciddi
bir durumu ortaya ¢ikarmaktadir. Bu nedenle, insan yasaminda 6nemli bir rol oynayan
balik popiilasyonlarindan uzun vadeli faydalar elde etmek amaciyla molekiiler genetik
caligmalara 6nem verilmektedir ve buda iki farkli yaklasimi ortaya c¢ikarmaktadir.
Bunlardan, birincisi gen havuzunun korunmasi, ikincisi ise genetik g¢esitliligin
devamliliginin saglanmasidir. Burada tiirler icindeki genetik c¢esitlilik, baliklarin
cevresel degisikliklere uyum saglamasina yardimei olan ana faktorlerden biridir. Bu
genetik varyasyon, Oncelikle balik popiilasyonlarindaki gen mutasyonlart ve
popiilasyonlar arasinda genetik olarak farkli bireylerin transferi ile yonlendirilir ve gen
frekanslarinin belirlenmesiyle olciiliir.

Bir popiilasyon, genlerin serbestce dolastigi ve bu genlerin gametler
araciligiyla rastgele bir araya geldigi bir havuza benzetilebilir. Bu popiilasyonlarin gen
havuzlari, dogal seleksiyon, genetik siiriiklenme, gd¢ ve mutasyon gibi evrimsel giigler
ve onlart etkileyen gevresel faktorler tarafindan nesilden nesile yeniden sekillenir. Alel
frekanslar1 buna gore artabilir veya azalabilir. Popiilasyon genetigi c¢aligsmalari,
popiilasyonlar i¢indeki ve arasindaki varyasyonun ne kadarinin ¢evresel faktorlerden

veya evrimsel gliglerden kaynaklandigini ve ne kadarinin genetikten kaynaklandigini
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gosterir. ilave olarak, bolgesel dlgekten yerel dlgege kadar balik popiilasyonlariin
(stoklarin) dagilimi ve ¢esitliligi belirlenecektir. Ornegin, Tiirkiye sularinda kag
mezgit poplilasyonu bulundugu, bolgesel popililasyonlar arasindaki genetik
varyasyonlarin neler oldugu, bireysel popiilasyonlarin dagilimi ve biiyiikliigliniin ne
kadar oldugu gibi sorular, bu tiir aragtirmalar vasitasiyla cevap bulacaktir.

Tiirler arasindaki genetik farkliliklarin baliklarin ¢evresel degisikliklere uyum
saglamasina yardimeci oldugu tespit edilmis ve bu farkliliklarin genellikle balik
popiilasyonlarindaki genetik mutasyonlara ve farkli popiilasyonlardan yasam
ortamlarina olan genetik degisikliklere atfedilir ve farkli bireylerin go¢ etmesinden
kaynaklanir (Cift¢i, 2006). Ulkemizin su kaynaklarini diisiindiigiimiizde, onlarin hem
istilact hem de yabanci tiirler tarafindan tehdit edilebilecegini, farkli popiilasyonlardan
tiirlerin kolaylikla diger popiilasyonlara gé¢ edebilecegini ve gog ettikleri tiirlerin gen
havuzunu etkilediginin gozlemlenebilecegini goriiyoruz. Diinya niifusunun hizla
artmasi ve sanayinin gelismesinin bir sonucu olarak, balik tiirlerinin sayisi hizla
azalmakta ve hatta nesli tilkkenmektedir. Ayrica, popiilasyonlar1 azalan kiiciik balik
popiilasyonlari, homozigotluk ve alel kayb1 yoluyla genetik cesitliligi kaybedebilir ve
popiilasyonlar genetik stiriiklenmeyle karsi karsiya kalabilir (O' Brien, 1994).

Ekonomik acidan onemli ve baski altindaki tiirlerin popiilasyon yapisinin
analiz edilmesinde; ekolojik, fizyolojik ve davranigsal, markalama, parazit dagilima,
morfolojik veya mitotik 6zelliklerin arastirilmasina ek olarak, son yillarda balikg¢ilikta
molekiiler genetik calismalara ilgi giderek artmaktadir. Su anda, bu ¢alismalar esas
olarak protein ve DNA gibi iki farkli genetik belirte¢ sistemi kullanilarak
yuriitiilmektedir. Protein elektroforezi caligmalarinin 6nemli bir avantaji, hizli, ucuz
olmalar1 ve ¢ok fazla deneysel ekipman gerektirmemeleridir. Ancak dezavantaji,
kullanilan numunelerin tamamen taze olmasi gerektigi ve DNA calismalarina gére cok
sayida numuneye ihtiya¢ duyuldugu ve bu numunelerin genellikle 6ldiirtildiigiidiir. En
onemlisi, polimorfik degildir ve bu yoniiyle popiilasyonlar ve tiirler iizerine yiiriitiilen
DNA calismalariyla karsilastirildiginda yetersiz oldugu goriilmektedir. Sonug olarak,
son zamanlarda DNA belirtegleri kullanilarak ¢ok sayida calismalar yapilmistir. Bu
baglamda, bu calismada giinlimiizde yaygin olarak kullanilan molekiiler yontemlerden
biri olan mitokondriyal DNA dizi analizi yontemi kullanilmistir. Uygun laboratuvar

kosullar1 g6z oniine alindiginda, bu teknik nispeten ucuzdur ve ¢ok sayida numunenin



cok kisa siirede incelenmesine olanak tanir. Molekiiler genetik alaninda uzman olan
aragtirmaci bu teknigi kullanarak ¢ok sayida 6rnegin farkli gen bolgesini lokus spesifik
olarak takip edebilmekte ve taksonomik diizeyde, bireyler arasinda ve iginde, ayni
veya farkli tiirler arasinda ve tiirler igindeki varyasyonun derecesi tahmin
edilebilmektedir. Ek olarak, popiilasyonlar arasindaki go¢iin boyutu veya gen akisini
da belirleyebilmektedir.

Bircok iilkede, genetik kaynaklarini korumak ve gelecegi planlamak i¢in ticari
onemi olan endemik ve tehdit altindaki tiirler {izerinde ¢ok sayida arastirma
yapilmaktadir. Yapilan ilk caligmalar ya ayni tiiriin farkli bolgelerdeki durumu
hakkinda bilgi vermekte ya da sadece komsu tiirlerin filogenisine 151k tutmaktadir. Bu
bilgilerin azlig1 nedeniyle, bilim adamlari izole olsun ya da olmasin birgok tiir, alt tiir,
poplilasyon ve alt popiilasyon gibi farkli bolgeleri genetik calismalar yoluyla daha
kesin olarak tanimlamak i¢in ¢aligmaktadirlar. Bu baglamda, su iriinleri
yetistiriciliginde genetik uygulamalar yaygindir ve i¢ sularda Cypriniformes’ten
denizlerde Pleuronectiformes'e kadar bircok tiir lizerinde uygulanmis ve yaygin olarak
kullanilmaktadir. Ulkemizde popiilasyon genetigi ile ilgili sinirli sayida calisma
bulunmaktadir. Deniz ve tatli su sistemlerindeki genetik kaynaklarimiz, asir1 kullanim,
istilac1 tiirlerin etkisi, besin kaynaklarinin ¢evreden uzaklagtirilmasi, dogal gog
yollarinin engellenmesi, kirlilik, hastalik, habitatlarin ¢esitli faaliyetlerle yok edilmesi
gibi faktodrlere karsi hassastir. Insanoglunun gegim kaynaklari i¢in énemli bir besin
kaynag1 olan balik popiilasyonlarindan balik bollugunu korumak ve uzun dénemli
faydalar elde etmek i¢in balik tiirlerinin molekiiler genetik ¢alismalarla daha yakindan
incelenmesi bilinci énem arz etmektedir. Ulkemiz’de Karadeniz, Marmara ve Kuzey
Ege Denizlerinde yaygin olan mezgit balig1 son yillarda asir1 av baskisi altindadir.
Ancak kromozom sayisi, aveilik ve biyoekoloji lizerine ¢ok az arastirma yapilmustir.
Bugiine kadar yapilan genetik ¢alismalardan, oOzellikle korumaya yonelik bir
popiilasyon genetigi calismasit bulunmamaktadir. Bu nedenle bu tiirtin farkl
popiilasyon ve stoklart iizerine molekiiler genetik yontemleri kullanilarak
belirlenmesine ihtiyag vardir. Ulkemizde yaygin olarak bulunan mezgit stoklari
tizerinde yapilan bu calismanin ekonomik 6nemi ve bu nedenle yogun balik¢ilik
baskist altinda olmasi ve sadece ulusal literatiire degil diinya literatiiriine de katki

saglamasi1 beklenmektedir.



Mezgit (Merlangius merlangus (Nordmann, 1840)) Avrupa'nin Karadeniz ve
Akdeniz kiyilarinda yayilis gosterir (Slastenenko, 1956; Fisher, 1973; Whitehead ve
ark., 1986; Aksiray, 1987). Literatiirde bu tiiriin Adriyatik'teki dagilimini gosteren
calismalar olmasina ragmen (Tortonese, 1975; Svetovidov, 1986; Whitehead ve ark.,
1986; Aksiray, 1987), Milic ve Kraljevi¢ (2011) tarafindan yapilan bir ¢alisma,
Adriyatik ile ilgili morfolojik farkliliklara dikkat cekmistir. Ayrica, Milic ve Kraljevig
(2011) Merlangius merlangus'un alt tiirlerinin filogenetik durumunun tartismali
oldugunu ve tiirler iizerine filogenetik ¢alismalarin yiiriitiilmesi gerektigini
vurgulamiglardir. Tiim diinyada oldugu gibi Tiirkiye'de de onem kazanan genetik
arastirmalar, daha ¢ok tiir tanimlamasi i¢in kullanilmaktadir. Genetik belirtegler
kullanilarak yiiriitiilen arastirmalardan elde edilen veriler heniiz balik¢ilik yonetimi
kararlarina dahil edilmemistir. Bu nedenle, asir1 avlanma baskis1 altindaki mezgit
popiilasyonlarinin genetik yapisini belirlemek i¢in mitokondriyal DNA ile iligkili gen
bolgelerinin lokusa 6zgii dizileme teknikleri kullanilmig ve elde edilen verilerin etkili
balik¢ilik yonetimi kararlarin verilmeside yardimci olmasi hedeflenmistir.

Yukarida bahsedilen konular uluslararasi bilim camiasinda kabul edilmistir ve
bu tiiriin Tiirkiye’deki dagilim alanlar1 {izerine mitokondriyal D-loop kontrol bolgesi
kullanimiyla heniiz ayrintil1 olarak ¢alistimamistir. Ulkemizde mezgit popiilasyonlart
ile ilgili sinirh sayida ¢alisma bulunmaktadir. Salcioglu ve ark. (2020), Merlangius
merlangus'un varsayilan iki alt tiirti, M. m. euxinus ve M. m. merlangus iizerine
mitokondriyal sitokrom c oksidaz alt birim 1 ve sitokrom b genlerinin ve niikleer
rekombinasyon aktive edici gen 1'in (RAGI) gen bolgelerini analiz ederek taksonomik
ve filogenetik ¢oziiniirliigiinii arastirmistir. Sonuclarinda, RAG1'in diisiik ¢oziiniirliigii
ve/veya iki alt tlir arasinda potansiyel gen akisinin varligi ve net bir ayrim olmadigi
ortaya ¢ikmistir. Ayrica Kuzey Ege Denizi'nden alinan 6rnekler ile Tiirk Bogazlar
Sistemi ve Karadeniz'den alinan Ornekler arasinda ve Tiirk Bogaz Sistemi ile
Karadeniz 6rnekleme alanlar1 arasindaki bazi 6nemli yapilar arasinda 6nemli genetik
farkliliklar gézlemlemislerdir. Ayrica, Tayhan (2014), Orta ve Dogu Karadeniz'de
bentik yayilisa sahip mezgit popiilasyonlarini belirlemek icin otolit sekil analizi ile
birlikte, mitokondriyal kismi sitokrom b gen bdlgesi dizi analizi ve mikrosatellit
lokuslarini kullanmuis, otolitlerin morfolojisini, genetik 6zelliklerini ve potansiyellerini

arastirmistir. Calismanin sonucunda toplam 60 ornekle temsil edilen 2 bolge ve 5



lokusun allel frekanslarinda lokaliteler arasinda 6nemli farkliliklar tespit etmislerdir.
Arastirmacilar, Karadeniz mezgit balik¢iliginin ydnetimini ve popiilasyon yapisini
anlamak i¢in 6rnek ve saha sayisinin arttirilmasinin gelecekteki ¢alismalarin kalitesini
artiracagin1  vurgulamaktadir. Baliklarla ilgili popiilasyon genetigi caligmalari
siirhdir.  Tirkiye sularinda yiritilen genetik ¢aligmalar; hamsi (Engraulis
encrasicolus L.) (Bardakgi ve ark., 2014), Tekir (Mullus surmuletus L.) (Tuncay,
2015), Grouper tiirleri (Epinephelus spp) (Turan ve ark., 2016), Deniz levregi
(Dicentrarchus labrax L, 1758) (Castilho ve Ciftci, 2005; Bodur ve ark., 2017) gibi
birkag tiir ile gerceklestirilmistir. Tiirkiye’de gen kaynaklarinin korunmasina yonelik
ayritilt bir ¢calisma olmasi sadece Mezgit baligi i¢in degil, av baskisina maruz kalan
diger balik tiirleri icin de model olusturabilir. Genetik ¢aligsmalar su {iriinlerinin ilgili
olabilecegi diger konular olan ekoloji, hastalik, mikrobiyoloji, biyo-gesitlilik ve gida
gibi arastirmalarda etkili bir bakis agis1 sunacaktir.

Bu c¢aligmada, mezgit balig1 popiilasyonlarinin genetik yapisi belirlendi ve tiir
ici varyasyon ve gen havuzlarinin ayrintili bir degerlendirmesi yapildi. Bu nedenle
hem iilkemizde hem de Akdeniz, Ege ve Karadeniz'e kiy1s1 olan diger tilkelerde yaygin
olan mezgit balig1 tiirleri ile ¢alisan aragtirmacilar igin bir bilgi kaynagi olacagi
diistiniilmektedir. Tiirkiye deniz baliklarinin aveiliginin biiyiik bir kismini olusturan
ve avcilik yoniinden kullanilan popiilasyonlarin devamliliginin saglanmasi i¢in
koruma ve yonetim planlarinin olusturulmast yolu ile iilke ekonomisine katki
saglanmasma yardimci olunacaktir. Bir anlamda giinlimiize kadar daha g¢ok tiir
ayriminda kullanilan genetik caligmalar, dogrudan ticari bir tiirlin balik¢ilik yonetimi

kararlarinin olugturulmasinda kullanilmis olacaktir.



2. GENEL BILGILER

2.1 Mezgit Baliginin Genel Ozellikleri
2.1.1 Taksonomik Durumu

Mezgit, Merlangius merlangus (Linnaeus, 1758) (Order: Gadiformes, Aile:
Gadidae) morina benzeri baliklar familyasina aittir ve bu cinsin tek temsilcisidir.
Akdeniz bolgesinde bati kesiminde M. merlangus merlangus ve Adriyatik, Ege ve

Karadeniz'de M. merlangus euxinus olmak iizere iki alt tiir tanimlanmustir.

Kingdom: Animalia

Phylum: Chordata

Class: Actinopterygii

Order: Gadiformes

Family: Gadidae

Genus: Merlangius Garsault, 1764

Species: M. merlangus

Subspecies: M. merlangus merlangus

M. merlangus euxinus

Binomial name

Merlangius merlangus
(Linnaeus, 1758)

Synonyms

Gadus merlangus Linnaeus, 1758
Odontogadus merlangus Linnaeus, 1758
Merlangus vulgaris Fleming, 1828
Gadus euxinus Nordmann, 1840

Merlangus linnei Malm, 1877


https://en.wikipedia.org/wiki/Animal
https://en.wikipedia.org/wiki/Chordate
https://en.wikipedia.org/wiki/Actinopterygii
https://en.wikipedia.org/wiki/Gadiformes
https://en.wikipedia.org/wiki/Gadidae
https://en.wikipedia.org/wiki/Fran%C3%A7ois_Alexandre_Pierre_de_Garsault
https://en.wikipedia.org/wiki/Binomial_nomenclature
https://en.wikipedia.org/wiki/Carl_Linnaeus
https://en.wikipedia.org/wiki/10th_edition_of_Systema_Naturae
https://en.wikipedia.org/wiki/Synonym_(taxonomy)
https://en.wikipedia.org/wiki/John_Fleming_(naturalist)
https://en.wikipedia.org/wiki/Alexander_von_Nordmann
https://en.wikipedia.org/wiki/August_Wilhelm_Malm

2.1.2 Habitat ve Biyolojisi

Merlangius merlangus, 10 ila 200 m derinliklerde bentopelajikde, ancak
cogunlukla 30 ila 100 m derinliklerde, 6zellikle ¢akilli ve camur zeminlerde ve ayni
zamanda yaygin olarak kaya ve kum iizerinde bulunur. Yavrular ise, 5 ila 30 m
derinlikteki daha s1§ sularda bulunur. Mezgitler, ancak yasamlarimin ilk yilindan sonra
acik deniz i¢in yuva alanlarindan ayrildiklarinda gég ederler. ilk olgunluga 3 veya 4
yasinda ulasirlar. Fekondite tahminleri, kiiglik disilerde 200 000 yumurtadan biiyiik
bireylerde 1 milyondan fazla yumurtaya kadar degisir (FAO, 1990). Gruplar halinde
yumurtlarlar (Murua, 2003). Yumurtlama 20 ila 150 m derinlikte, Britanya Adalari ile
Biskay Korfezi arasindaki bolgede Ocak'tan Eyliil'e, Akdeniz'de Ocak'tan ilkbahara
kadar ve Karadeniz'de yi1l boyunca gerceklesir. Yumurtalar pelajiktir ve larvalar ve
yavrular denizanasi ile iligkilidir (FAO, 1990). Mediiz yumurtalar1 yavru mezgitler
i¢in besin kaynagi olmakla beraber, erken devredeki yeni yavrular korunmak amaciyla
mediizlerin semsiyeleri altinda gizlenirler (Samsun, 1996). 5 ila 10 cm uzunluga
ulasana kadar demersal hale gelmezler. Biiylime hizlidir; bir yasinda baligin boyutu
15 ila 19 cm, 2 yasinda 22 ila 27 cm, 3 yasinda 30 ila 34 cm arasinda degisir; digiler
erkeklerden daha hizli biiyiir, yasam beklentisi yaklasik 10 yildir (FAO, 1990). Tiiriin
yetiskin boyu 23 ile 70 cm arasindadir (Cohen ve ark., 1990). Yetiskinlerin
beslenmesinde karidesler, yengegler, yumusakgalar, kiigiik baliklar, poliketler ve
kafadanbacaklilar bulunur (FAO, 1990).

2.1.3 Cografik Dagilimi

Merlangius merlangus, Kuzey Atlantik'in dogusunda, Izlanda ile Portekiz
arasindaki kiyr bolgelerinde yasar ve ayrica Karadeniz, Ege, Adriyatik ve komsu
bolgelerde, kuzeybatt Akdeniz'de sinirli bir dagilima sahiptir (URL-1) (Sekil 2.1).
California Bilimler Akademisi'ne (Catalog of Fishes) gore Merlangius merlangus'un
tip lokalitesi Avrupa Denizi'dir (Linnaeus, 1758). Merlangius merlangus, M.
merlangus merlangus ve M. merlangus euxinus olmak tizere iki alt tiire ayrilir ve
Merlangius merlangus euxinus'un tip lokalitesi Kirim, Karadeniz'dir (Nordmann,
1840). M. merlangus merlangus, izlanda ve giineybat1 Barents Denizi'nden Portekiz'in
kuzey kiyilar1 ve bat1 Baltik'a kadar Avrupa kiyilarinda ve bati Akdeniz'de sinirlt bir

dagilimla bulunur. Ote yandan M. merlangus euxinus, Karadeniz'de, Azak Denizi,



Marmara Denizi, Ege Denizi ve Adriyatik'in bitisik bolgelerinde yasar (Bilgin ve ark.,
2012). iki Merlangius merlangus alt tiiriiniin en énemli teshis dzelligi, cenede kiigiik
bir dikenin varlig1r veya yoklugudur. Daha ayrintili olarak, iki alt tiir bu tanisal
Ozelliklerle tamimlanir: Merlangius merlangus euxinus'un (Nordmann, 1840)
¢enesinde bir biyik vardir ve pektoral yiizgeci viicut uzunlugunun yaklasik %15.4-

18.2'sine ulasir. Merlangius merlangus merlangus'un ise ¢enesinde biyik yoktur ve

pektoral ylizgeci viicut uzunlugunun yaklasik %13.8-15.6's1 kadardir (Whitehead ve
ark., 1986).
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Sekil 2.1 Merlangius merlangus un dagilim alanlar1 (AquaMaps (2019, October).
Dagilim araligi renkleri, olusum olasiliklar1 olarak yorumlanabilecek
habitatin uygunluk derecesini gosterir.

2.1.4 Balik¢ihk Durumu

2021 yilinda su triinleri aveiligi ve su tirtinleri tiretimi yillik %1.8 artigla 799
851 tona ulasmustir. Uretimin %32.8'ini avlanan deniz baliklar1, %4.1'ini avlanmadan
elde edilen diger deniz {iriinleri, %4.1'in1 tatli su avcilik iirinleri ve %59'unu su
riinleri tiretimi olusturmaktadir. Deniz baligi avi 262 289.7ton olarak gergeklesirken

avlanan baliklarin tiirlere gore dagilimi incelendiginde ise en ¢ok avlanan balik



tirtiniin 151,598 tonla hamsi oldugu gorilmektedir. Mezgit baligr 10,379.9ton ile
sirastyla hamsiden sonra gelen, caga (28,040.6t), istarvit (19,590.1t) ve sardalya
(15,800.3t) baliklarini takip ederek besinci sirada en fazla av veren tiir olmustur
(TUIK, 2022). Mezgit, Tiirkiye'nin Karadeniz kiyilarindaki en &nemli ticari dip balig1
tiirlerinden biridir ve sonbahar ve kis aylarinda dip trolii, y1l boyunca ise uzatma aglari
ile avlanir. TUIK (Tiirkiye Istatistik Kurumu) verilerine gére, son on yillik ortalama
mezgit avi (TUIK, 2012-2021) 9,476.4+1,788.7ton (6,813.9-13,158.3ton aras1) olup,
bu miktar Tiirkiye'nin toplam deniz {irlinleri {retiminin yaklasitk %3.29

olusturmaktadir (TUIK, 2022).

2.2 Karadeniz'in Biyocografyasi

Diinyanin en biiylikk ve en derin i¢ denizlerinden biri olan Karadeniz,
kuzeyinde Ker¢ Bogazi ile Azak Denizi'ne, giineyinde ise Tiirkiye bogazlar sistemi
ile Akdeniz'e baglanir (Oguz ve ark., 1990). Karadeniz'in korunan kiitlesi ve
tuzlulugunu, bogazlar sisteminin ¢ift katmanli akist saglamaktadir. Karadeniz’in az
tuzlu suyu Istanbul Bogaz iizerinden Akdeniz’e, Akdeniz’in yiiksek tuzlu suyu ise
Canakkale Bogazi lizerinden alt akinti ile Karadeniz’e karisarak Karadeniz’in tuz
dengesi saglanir. Karadeniz icin derin sularda tuz orani1 %022.2- 22.4 iken, ylizey
sularinin tuzluluk oran1 %13-18.5 civarindadir ve bu oran yagis, buharlagma ve akarsu
drenajlarindan etkilenmektedir (Ozsoy ve ark., 2002). Bunun bir sonucu olarak
Karadeniz, ac1 ylizey sularin1 (~18%o) Akdeniz kokenli daha tuzlu derin sulardan
(~22%o) ayiran, 100 ila 200 metre arasinda sabit bir piknoklin ile karakterize edilir
(Ozsoy ve ark., 2002).

Tabakalasma, ~150m derinliklerin altinda anoksik kosullara yol acar.
Karadeniz sular1 y1l boyunca 6zellikle kis aylarinda karisma ve konveksiyona maruz
kalmakta, ancak yaz aylarinda sicaklik tabakalagsmasi goriilmektedir (Salcioglu,
2018). Erken veya Orta Miyosen boyunca, Karadeniz havzas1 Akdeniz kdkenli tuzlu
sularla doluydu ve fauna Akdeniz faunasiydi. Diger denizlerle baglantisinin kopmasi

orta miyosenin sonunda gerceklesmistir (Kosswig, 1954).

50 milyon yil kadar 6nce Modern Karadeniz’in bulundugu yerde Romanya,

Macaristan, Almanya’nin giineyi, Isvigre ve Fransa'nin bir kismimi da drten Paratethys



Denizi bulunmaktaydi. Bu deniz, Fransa'daki Ron vadisi iizerinden o zaman bugiinkii
Akdeniz’i kaplayan Tethys Denizi ile baglantiliydi. Sonradan, 20 milyon yil dnce, bu
denizin Tethys Denizi ile baglantis1 kesildi ve doguda bugiinkii Hazar Denizi’ni de
icine alan ve batida Romanya ve Macaristan'a kadar uzanan Sarmat i¢ denizini

olusturdu (Ermin, 1956).

Sarmatik Denizi'nin tuz orani, okyanuslardan ayrilmig olmasi ve nehirlerden
gelen akis nedeniyle ¢ok diisiiktii. Bu asir1 tath su kosullari nedeniyle, Sarmatik
Denizi'nin faunasi degisti ve Derisidikenliler ve Kafadanbacaklilar gibi deniz tiirleri
yok oldu (Kosswig, 1954). Bu donemde Ege Denizi mevcut degildi. Yaklasik 25,000
bin y1l 6nce Ege kara parcasinin ¢ékmesi ile Canakkale ve Istanbul Bogazlar1 olustu,
bu sayede Akdenz’in tuzlu suyu Karadeniz’e karigmaya ve suyun fizikokimyasal
yapisinin, dolayisiyla faunasinin da yeniden sekillenmesine yol agti (Zaitsev ve
Mamaev, 1997). Karadeniz’in ihtiva ettigi balik tiirleri bu olusum siiregleri gz 6niine

alinarak 3 farkli kategoride degerlendirilmislerdir.

1. Sarmatik kokenli baliklar:

Sarmat i¢ denizinin Tethys Denizi ile baglantili oldugu donemde yayilis
gosteren ve tuz oraninin diistiigli donemlerde burada ki yasama adapte olabilmis
tiirlerdir. Bunlara 6rnek olarak mersin baliklar1 verilebilir. Karadeniz’de yasadiklar
halde yumurtlama donemlerinde nehirlere girerler. Ringa ve kayabaliklar1 da bu gruba

girmektedir (Ermin, 1956).

2. Tathsu kokenli baliklar:

Sarmat Denizi’nin okyanus ve Akdeniz’den izole oldugu donemlerde tatlisu
tirleri burada yayilis gostermeye baslamislardi. Ege kara parcasinin ¢okerek
bogazlarin olusmasiyla yeniden tuzluluk oram yiikseldiginde bu tiirler Karadeniz’i
terk ederek Tuna, Dinyeper, Dinyester, Kizilirmak ve Yesilirmak gibi tatlisulara
sigimmuslardir. Bu tiilere 6rnek sazanlar, yayin baliklari, ak balik, karabalik verilebilir.
Yukarida basedildigi gibi uyum yetenegi gelistiren mersin baliklar1 ise Karadeniz’de

tireme diginda yagamaya devam etmislerdir (Ermin, 1956).
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3. Akdeniz kokenli baliklar

Glinlimiizde Karadeniz baliklarinin yaklasik % 60’11 bu grup olusturmaktadir.
Akdeniz kokenli baliklar1 iki grup altinda degerlendirilirse; Birinci gruptakiler, tiim
yasamin1 Karadeniz’de siirdiiren ve Akdeniz’de ki akrabalariyla morfolojik olarak da
farklanmus tiirlerdir. Bunlarin en 6nemlisi 6zellikle Orta ve Dogu Karadeniz’de biiyiik
ekonomik Oneme sahip hamsidir. Diger baliklar; giimiis baligi, tirsi, barbunya,
zargana, istavrit ve muhtemelen kefaldir. ikinci grubu ise Karadeniz’i sadece
beslenmek icin ziyaret eden baliklar olusturur. Bu gruba dahil olanlar; uskumru,

palamut, torik, liifer, kili¢ ve orkinos baliklaridir (Ermin, 1956).

2.3 Popiilasyon Genetigi ve Etkili Olan Evrimsel Siiregler

Popiilasyon genetiginde, poplilasyon kelimesi genellikle tiim tiirlere atifta
bulunmaz, daha ziyade yeterince sinirli bir cografi alanda yasayan ayni tlirden bir
grup bireyi ifade eder, boylece herhangi bir iliye potansiyel olarak karsi cinsten
herhangi bir bagka iiyeyle ¢iftlesebilir. Odak noktasi, muhtemelen biiylik ve cografi
olarak yapilandirilmis popiilasyonlarin lokal iireme birimleri lizerindedir. Bu tiir
lokal iireme birimleri genellikle lokal popiilasyonlar veya alt popiilasyonlar olarak
isimlendirilir (Hartl, 2020). Popiilasyon genetigi ¢alismalar1 genellikle tiire ait lokal
popiilasyonlar arasinda yiiriitiillmektedir. Bu baglamda, populasyonlar i¢inde ve
populasyonlar arasinda genetik varyasyonun dagilimina iliskin model, tiiriin genetik
populasyon yapisi olarak adlandirilir (Laikre ve ark., 2005). Popiilasyon genetigi,
mikroevrim, popiilasyon dinamikleri ve koruma genetigi calismalar i¢in son derece
yararli bir aractir. Bir popililasyonun genetik yapist belirlenirken, fenotipik
frekanslar, genotip frekanslari, alelik frekanslar, gen akisi, kalitsallik, genetik
korelasyon, genetik cesitlilik, heterozigotluk ve genetik dinamiklerin anlasilmasini
saglayan diger baz1 gostergeler gibi cesitli parametreler dikkate alinmaktadir.
Genetik kaynaklarin tilkenmesini 6nlemek, siirdiiriilebilir yonetim saglamak, kontrol
veya daha verimli koruma eylemleri i¢in stratejiler gelistirmek bu bilgiler araciligiyla
yiriitiilmektedir (Maia ve de Aratajo Campos, 2019). Popiilasyonlarin gen havuzuna
miidahale eden, genetik bilesenlerini degistiren evrimsel siire¢ler arasinda mutasyon,
goc (gen akisi ve transfer), dogal secilim ve genetik stiriklenme yer alir

(Kimura,1983).
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2.3.1 Dogal Secilim

Dogal secilim, bir organizmanin genotipin bir iirlinii olan fenotipine
(goriiniisiine) ve gen ekspresyonu iizerindeki herhangi bir ¢evresel etkiye etki eder.
Charles Darwin tarafindan gézlemlenen bir siire¢ olan dogal sec¢ilim, organizmalarin
cevreye adaptasyonudur. Ayrica, rekombinasyonun rastgele etkilerine stirekli olarak
kars1 koyabilen bir siirectir (Hamilton, 2021) ve belirli bir popiilasyondaki genotipik
degisikliklerin se¢imi yoluyla hareket eder (Maia ve de Aratjo Campos, 2019).
Genotiplerin farkli hayatta kalma oranlarina veya farkli uyum giiciine (fitnes) sahip
oldugu bir durumda dogal seleksiyon, daha diisiik uyum giiciindeki genotiplerin
sikligin1 azaltacak ve bu genotiplerin bir sonraki neslin olusmasina katkida bulunan
gamet sayisin1 da azaltacaktir (Hamilton, 2021). Dogal segilim, hayatta kalmay1
ve/veya iiremeyi iyilestiren alelleri, zararl alellere kars1 secerek ve alellerin oranini
bir nesilden digerine degistirerek mikroevrime neden olur. Dogal seleksiyon yoluyla,
bireylerin hayatta kalma ve iireme sansini artiran mutasyonlar, popiilasyonlarda
korunma ve ¢ogalma (pozitif seleksiyon) egiliminde iken popiilasyonun uyum
gliciinii azaltan mutasyonlar (zararli mutasyonlar) ise ortadan kalkma (saflastirilmig

seleksiyon) egilimindedir (Maia ve de Aratjo Campos, 2019).

2.3.2 Genetik Siiriiklenme

Genetik siiriiklenme, bir popiilasyonda nesilden nesile tesadiifi olaylar
nedeniyle meydana gelen alel frekanslarindaki degisikliktir (Maia ve de Aratjo
Campos, 2019). Her biiytikliikteki popiilasyonda olmasina ragmen, etkileri kiiciik
popiilasyonlarda daha giiclii olma egilimindedir. Genellikle kii¢lik poptilasyonlarda
bireylerin rastgele se¢ilmesi olay1 nedeniyle gen frekansindaki degisiklik olarak
tanimlanir. Genetik siirliklenme popiilasyon ic¢in ciddi sonuglar dogurabilir ve
alellerin bir popiilasyondan kalict olarak kaybolmasina neden olarak genetik
varyasyonu azaltabilir. Siiriiklenme iki sekilde meydana gelebilir: kurucu etki ve
darbogaz etkisi. Kurucu etki, biiyiik bir popiilasyondan az sayida bireyin ayrilarak
kiigiik bir koloni olusturmasi nedeniyle ¢esitliligin azalmasidir (Provine, 2004). Yeni
koloni, orijinal popiilasyondan izole olur ve kurucu bireyler, orijinal popiilasyonun
genetik ¢esitliligini tam olarak temsil etmeyebilir. Yani, kurucu popiilasyondaki

aleller, orijinal popiilasyondakinden farkli frekanslarda mevcut olabilir ve bazi
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aleller tamamen eksik olabilir. Kurucu etki, kavram olarak darbogaz etkisine benzer,
ancak farkli bir mekanizma yoluyla gerceklesir (felaketten ziyade kolonizasyon)
(Wilkin ve Akre, 2016). Darbogaz etkisi ise, ¢evresel olaylar (deprem, kitlik, sel,
hastalik, yangin veya kuraklik) tarafindan bir popiilasyonun biiyiikliigiiniin ciddi
sekilde azalmasiyla meydana gelen asir1 bir genetik siiriiklenme 6rnegidir (Catton Jr,
2009). Bu gibi ¢evresel olaylar, bir popiilasyonu yok edebilir, ¢ogu bireyi 6ldiirebilir
ve tesadiifi kii¢iik bir grubu geride birakabilir. Bu gruptaki alel frekanslari, olaydan
onceki popiilasyonunkinden ¢ok farkli olabilir ve bazi aleller tamamen eksik olabilir.
Kiiciik popiilasyonlar, genetik siiriiklenmenin etkilerine kars1 daha hassasdirlar ve bu
durum potansiyel olarak daha fazla alelin kaybolmasina neden olacaktir (Wilkin ve
Akre, 2016).

2.3.3 Mutasyon

Mutasyon, bir popiilasyonda yeni aleller iireten klasik genetik varyasyon
kaynagidir (Maia ve de Aratjo Campos, 2019). Aleller, gametik dengesizligi
artirabilen veya azaltabilen rastgele mutasyon siireciyle bir bi¢cimden digerine
degisir. Mutasyon bir popililasyonda halihazirda bulunanlarla ayni alelleri veya
popiilasyonda daha Once bulunmayan yeni bir alel geni {iiretecektir. Bu durum
diisiiniildiiginde daha o6nce popiilasyonda bulunmayan yeni alel tek bir kopya
halinde, kromozom zincirindeki diger alellerle birlikte bulundugundan baslangicta
gametik dengesizligi artiracaktir. Sonrasinda, yeni alelin frekans: arttiginda
rekombinasyon yeni alel ile bulunan diger alelleri randomize etmek i¢in ¢alisacak ve
sonunda gametik dengesizlik seviyelerinin azalmasina katkida bulunacaktir

(Hamilton, 2021).

Mutasyonlar evrimi yonlendirirler ve tipine bagli olarak farkli olasiliklara
sahiptirler ve bunun genotiplerin evrimi iizerinde etkileri vardir. Ornegin, bir G-A
mutasyonu, A niikleotidli A-G genotiplerinden daha sik meydana gelirse,
popiilasyonda daha yaygin olma egilimindedir. Ozetle, mutasyonlar sinonim ve
sinonim olmayan, yani amino asitte degisiklik gerektiren ve peptit zincirinde
degisiklige neden olmayan, ndtr mutasyon olarak da adlandirilan mutasyonlar olarak
siniflandirilabilir (Maia ve de Aratjo Campos, 2019). Kimura tarafindan onerilen

tarafsizlik teorisine gore, poplilasyonlar1 baglayan mutasyonlarin ¢cogu notr tiptedir,
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¢linkii sinonim olmayan mutasyonlarin ¢cogu bireylerin fenotipleri iizerinde zararli
etkilere neden olur (Gillespie, 2004). Bununla birlikte, mutasyon oranlarinin
genellikle ¢ok diisiik oldugunu ve mutasyonun neden oldugu gamet frekansi
degisikliklerinin popiilasyon biiyiikligii ile ters orantili oldugunu, bdylece
mutasyonun genellikle genel gametik dengesizlik seviyelerine miitevaz1 bir katki

yaptigimi bilmek 6nemlidir (Hamilton, 2021).

2.3.4 Gen Akis1 ve Gog

Gen akisi, aymi tiirlin popiilasyonlar1 arasindaki yapilanma derecesini
degerlendirmek icin ana parametrelerden biridir (Maia ve de Aratjo Campos, 2019).
Alelik frekanslarda degisiklik meydana getirebilecek baska bir siire¢, yaygin olarak
gb¢ veya gen akisi olarak adlandirilan diger popiilasyonlardan gen akisidir. Hardy-
Weinberg yasasinin varsayimlarindan biri, gogiin gerceklesmedigidir, ancak bir¢ok
dogal popiilasyon diger popiilasyonlardan go¢ alir (Pierce, 2012). Ureme basarist ile
gb¢, popiilasyona yeni alellerin girmesine izin verir, bdylece genetik yapilarim
degistirir. Gen akigi, ayni tiiriin popiilasyonlar1 arasindaki yapilanma derecesini
degerlendirmek i¢in ana parametrelerden biridir (Maia ve de Aratjo Campos, 2019).
Gog, diger popiilasyonlardan alelleri dahil ederek bir popiilasyonun alelik frekansinda
degisikliklere neden olur. Goce bagl degisimin biiyiikliigii, hem go¢iin boyutuna hem
de kaynak ve alic1 popiilasyonlar arasindaki alelik frekanslarindaki farka baglidir. Gog,
popiilasyonlar arasindaki genetik farkliliklart azaltir ve popiilasyonlar icindeki genetik
cesitliligi artirir (Pierce, 2012). Goglin genel etkisi iki yonlidiir: (1) popiilasyonlar
arasindaki genetik farkliligi onler ve (2) popiilasyonlar i¢indeki genetik cesitliligi
arttirir (Pierce, 2012).

Birincisinde, popiilasyonlarin gen havuzlarinin daha benzer hale gelmesine
neden olur. Iki popiilasyon arasinda gog, baska hicbir evrimsel giic olmadan birkag
nesil boyunca gerceklesirse, alict popiilasyonun alelik frekansinin kaynak
popiilasyonunkine esit oldugu bir dengeye ulasilir. Gog, genetik siiriiklenme ve dogal
secilimin popiilasyonlar arasinda genetik farkliliklara yol actig1 egilimine kars1 koyar
ve popiilasyonlar1 alelik frekanslarinda homojen tutma egilimindedir. ikincisinde ise,
g0¢, popiilasyonlara genetik ¢esitlilik katar. Nadir mutasyonel olaylar nedeniyle farkli

popiilasyonlarda farkli aleller ortaya cikabilir ve bu aleller go¢ yoluyla yeni
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popiilasyonlara yayilarak alict popiilasyondaki genetik varyasyonu artirabilir (Pierce,
2012).

2.4 Filogenetik Analizde Kullanilan Molekiiler Belirtecler

Molekiiler belirtecler, genotipleri ayirt etme yetenekleri nedeniyle genetik
temelli arastirma alanlarinda oldukga degerlidir. Balik popiilasyonlarini incelemek i¢in
bircok molekiiler yontem mevcuttur ancak temelde protein ve DNA olmak {izere iki
grup altinda smiflandirilir. Popiilasyon genetigi ve filogenetik ¢alismalarda rutin
olarak kullanilan ii¢ genel genetik belirte¢ smifi vardir: (1) allozimler, (2)
mitokondriyal DNA ve (3) niikleer DNA (Okumus ve Ciftci, 2003). Enzim belirtegleri
(allozimler ve izozimler), DNA dizilerinde karsilasilan polimorfizme dayali olarak
farkli bireyler arasindaki degiskenligi saptayan daha giicli DNA belirteglerinin
bulunmasindan kisa bir siire once 6nem kazanmistir (Grover ve Sharma, 2016).
Allozim terimi, yalnizca lokusta farkli aleller tarafindan tiretilen ve genellikle protein
elektroforezi ile saptanan bir enzimin genetik olarak farkli formlarini ifade eder
(Okumus ve Ciftci, 2003). Bu marker igin, ¢alisilan doku Orneginin taze olmasi
gerekliliginin yani sira niikleotid dizisindeki belirli bir degisikligin, amino asitte higbir
degisiklikle sonu¢lanmayabilecegi ve dolayisiyla protein elektroforezi ile tespit
edilememesi en biiyiik dezavantajdir (Okumus ve Ciftci, 2003). Gen bazli molekiiler
markdrlerin - gelistirilmesi, DNA  markoér  sistemlerinin = ¢oziinlirligli  ve
kullanilabilirligi, niikleik asit hibridizasyonu, polimeraz zincir reaksiyonu, son
zamanlarda DNA dizileme tekniklerinin mevcudiyeti ve saglam istatistiksel analiz
yontemlerinin gelistirilmesi bu alana yeni bir ivme kazandirditmistir (Grover ve
Sharma, 2016). Bu baglamda farkli niikleer kodlanmis genlerin (18S rRNA, 5S rRNA,
28S rRNA gibi), mitokondriyal (sitokrom oksidaz, mitokondriyal 16S, 12S, sitokrom
b, kontrol bolgesi) ve birkag kloroplast kodlu genin (rbcL, matK, rpl16 gibi) kullanimi1
artmistir. Uygun molekiiler belirteclerin secilmesi igin kriterler ve filogenetik
agagclarin olusturulmasina yol agan adimlar hala tartisilmaktadir (Patwardhan ve ark.,
2014). Hayvanlarda, mitokondrilerin genellikle maternal olarak nadir rekombinasyon
olaylartyla kalitildigi kabul edilir. Her organizma c¢ok sayida ayni haploid
mitokondriyal DNA (mtDNA) kopyasina sahiptir ve bu durum homoplazmi olarak
bilinir (Birky, 2001). Mitokondriyal belirteglerin avantajlari, filocografik ¢alismalar
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icin yeterli mutasyon oranlarin1 ve birgok tiirde evrensel primerlerle kolay
amplifikasyonu icerir. Bununla birlikte, farkli evrimsel siirecler mtDNA dizilerini
degistirebilir ve tiir cesitliliginin yanlis yorumlanmasina yol acabilir (Breton ve
Stewart, 2015). Ayrica, mitokondriyal marker genler lizerinde etkili olan dogrudan ve
dolayl1 se¢ilim, popiilasyon i¢indeki haplotip frekanslarini degistirebilir ve bu nedenle
tiirlerin ger¢ek demografik gecmisini gostermeyebilir (Ballard ve Whitlock, 2004). Bu
nedenle, ek niikleer belirteglerin bagimsiz veri olarak secilmesi ve mitokondriyal veri
seti ile karsilastirilmas1 dnerilmektedir. Ote yandan, popiilerlik agisindan nispeten yeni
olmasina ve tamamen kusurlardan arinmis olmamasina ragmen molekiiler belirteglerin
kullanimimin filogenetik ¢alismalar i¢in geleneksel morfolojiye dayali ydntemi
tamamlayabildigi goriilmektedir (Patwardhan ve ark., 2014). Ayrica, Yeni Nesil
Dizileme (NGS) tarafindan desteklenen genomik ve transkriptomik tekniklerdeki
gelismeler klasik molekiiler belirteglere kiyasla benzer amaglar igin daha iyi
¢Oziiniirliige sahip olduklart gercegi goz Onilinde bulundurulmalidir (Grover ve

Sharma, 2016).

2.5 Istatistiksel Araclar
2.5.1 Temel Bilesen Analizi (PCA) ve Temel Koordinat Analizi (PCoA)

Temel Bilesen Analizi (PCA) ve Temel Koordinat Analizi (PCoA), ¢ok
degiskenli analiz i¢in kullanilan ana matematiksel prosediirlerden veya koordinasyon
tekniklerinden ikisidir (Mohammadi ve Prasanna, 2003). PCA, biiyiik veri kiimelerini,
bilgilerin ¢ogunu koruyan daha kii¢iik bir kiimeye indirgeyen bir yontemdir. Bir veri
kiimesindeki degiskenlerin sayis1 azaltilir, bdylece yalnizca yiiksek oranda iliskili
degiskenler bir arada olur. 1 ila 3 degiskenli bir veri setini 1 boyutludan 3 boyutlu bir
bakis acisina gore gorsellestirmek oldukca kolaydir; ancak, 4 veya daha fazla
degiskeniniz oldugunda analizler son derece karmasik hale gelir (Mohammadi ve
Prasanna, 2003). Bu nedenle arastirmacilar, islenecek harici degiskenler olmadan
verilerin gorsellestirilmesini ve analiz edilmesini kolaylagtirmak i¢in PCA gibi ¢ok
degiskenli analiz prosediirlerini kullanir (Peakall ve Smouse, 2012). Sonunda,
cizimdeki noktalar arasindaki mesafelerin orijinal farkliliklara yakin oldugu verilerin
diisiik boyutlu bir grafik ¢izimi olusturulur. Ote yandan Temel Koordinat Analizi

(PCoA), diisiik boyutlu bir uzayda 6geler arasindaki mesafelerle ilgili veri kiimesinin
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benzerliklerini kesfetmenin yani sira bu 6gelerin harita tabanli gorsellestirilmesine
yonelik c¢ok degiskenli istatistiksel bir yontemdir. Olusturulan eslemeler, hangi
Ogelerin birbirine yakin, hangilerinin farkli oldugunu daha iyi anlamak icin
kullanilabilir. Bunlar arasinda PCoA Eksen 1, en biiyiik veri degisikligini agiklayan
ana koordinat1 temsil eder ve PCoA Eksen 2, kalan veri degisikliklerinin en biiyiik
oranim agiklayan ana koordinat1 temsil eder. Ornek noktalarmin uzamsal mesafesi,
ornekler arasindaki mesafeyi temsil eder (Peakall ve Smouse, 2012). PCoA, temel
bilesen analizinin (PCA) bir genellemesidir ve degiskenler arasindaki benzerligin
Ol¢iilmesini igerir. PCoA ve PCA arasindaki temel farklar; (1) PCA degiskenlerdeki
yapiy1 arastirir, PCoA Ogeler arasindaki benzerlikleri arastirir, (2) PCA degisken
boyutunu azaltirken PCoA bir mesafe matrisini analiz eder ve (3) bir PCoA'nin ¢iktisi,
bir dizi tiiretilmis eksen lizerindeki bir dizi koordinattir 6yle ki benzer durumlar
birbirine yakindir (Sabaghnia ve ark., 2013). Bu eksenleri herhangi bir degiskenle
iliskilendirmek miimkiin degildir (Tabachnick ve Fidell, 2012), son olarak (4)
PCoA'nin bir avantajida, ¢ok fazla eksik veri oldugunda ve bireylerden daha fazla

karakter oldugunda PCA'dan daha iyi kullanilabilmesidir (Zuur ve ark., 2007).

2.5.2 Spatial Molekiiler Varyans Analizi (SAMOVA)

Dupanloup ve ark. (2002), cografi olarak homojen ve birbirinden maksimum
derecede farkli olan popiilasyon gruplarmmi tanimlamak icin yeni bir yaklagim
gelistirmistir (yani, gruplar arasindaki farkliliklardan kaynaklanan toplam genetik
varyans oraninin maksimum oldugu popiilasyonlar). Bu yontem, simiile edilmis bir
annealing prosediirii yoluyla molekiiler varyans (AMOVA) analizine dayanir ve
onceden grup kompozisyonu varsayimi olmaksizin genetik olarak homojen ve
birbirinden maksimum diizeyde farklilasmis popiilasyon gruplarinin tanimlanmasina
izin verir. Analiz ayrica, ilave olarak bu gruplar arasindaki genetik engellerin
tanimlanmasina yol acar. Amag, bu engellerin hizli genetik degisim bolgeleriyle
ortiisiip ortlismedigini test etmek ve popiilasyonlar arasindaki gen aligverisi lizerindeki
etkilerini nicel olarak degerlendirmektir (Dupanloup ve ark., 2002). Yontem,
poplilasyon gruplari arasindaki farkliliklar nedeniyle toplam genetik varyansin oranini
maksimize etmeyi amaglayan simiile edilmis bir annealing prosediiriine

dayanmaktadir (Spatial Molekiiler Varyans Analizi; SAMOVA). Monte Carlo
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simiilasyonlari, yaklagimin performansini ve karsilastirma i¢in, bir cografi alandaki
keskin genetik degisikliklerin bolgelerini belirlemek i¢in yaygin olarak kullanilan bir
prosediir olan Monmonier algoritmasinin davranmisini incelemek i¢in kullanilir.
Simiilasyonlar, SAMOVA algoritmasi, 6zellikle tek bir lokustan gelen veriler mevcut
oldugunda, mesafeye gore izolasyon varliginda her zaman simiile edilmis grup
yapisina karsilik gelmeyen maksimum diizeyde farklilasmis gruplar buldugunu
gostermistir. Bu durumda, Monmonier algoritmasit 6nceden tanimlanmis genetik
engelleri bulmada biraz daha iyi goriinliyor, ancak genellikle genetik olarak
farklilasmamis  popiilasyon gruplarinin  tanimlanmasina yol agabilmektedir
(Dupanloup ve ark., 2002). Genel olarak, SAMOVA algoritmasi kullanilarak
tanimlanan gruplarla iliskili Fct degerleri, gruplar i¢indeki popiilasyonlar arasindaki
farklilasmanin boyutunu temsil eden daha kiigiik Fsc degerleri ile uyumlu olarak,
Monmonier algoritmast kullanilarak tanimlananlardan ¢ok daha yiiksektir. Gruplar
icindeki popiilasyonlarin daha fazla homojenligi ile iliskili gruplar arasindaki
farklilagmanin daha genis olmasi, SAMOVA algoritmasi kullanilarak bulunan
gruplamanin Monmonier algoritmasi kullanilarak elde edilenden daha giivenilir

oldugu goriisiinii desteklemektedir (Dupanloup ve ark., 2002).

2.5.3 Genetik Farkhilasma

Popiilasyonlar arasindaki genetik varyasyon ve farklilasmanin ne Olgiide
gozlemlenebilecegi, biiyiikk Olgiide kullanilan belirteclere baglhidir. Popiilasyon
farklilagsmasini arastirmak igin yaygin olarak kullanilan F istatistiklerine ek olarak, ya
F istatistiklerinden Fis ve Fst tahninlerininin énemini test eden ya da popiilasyon
farklilasmasini test etmek igin alternatif yontemler kullanan istatistiksel prosediirler
gelistirilmistir (Rousset ve Raymond, 1997). Genellikle lokal farklilasmay1
belirleyebilmek i¢in yeterli diizeyde polimorfizm gosteren belirtegler tercih edilir.
Bunlar bir¢ok popiilasyon, birey ve lokus bagina alel iceren veri setleri lizerinde
istatistiksel testlerin hesaplanmasina izin veren bilgisayar programlariyla birlikte,

popiilasyon ¢alismalar i¢in gii¢lii araglar sunar (Luikart ve England, 1999).

Hemen hemen tiim tiirlerde, tamamen veya kismen izole olmus farkl
poplilasyonlardaki alel frekansi bir lokaliteden digerine degiklik gosterebilir. Alel
frekansindaki bu farkin biiyiikliigii, genetik farklilagma ile 6l¢iiliir. Genetik farklilagsma
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esas olarak (i) mesafeye gore izolasyon ve (ii) ayristiran yerel adaptasyondan etkilenir
(Nosil, 2008). Baska bir deyisle, genetik farklilasma, bireylerin popiilasyon i¢indeki
gen akisindan etkilenir. Gen akisi, tliriin dogal secilim siirecinde fitnes i¢in evrimsel
bir 6nem saglar ve popiilasyonlarindaki genetik cesitliligin devam etmesi igin

gereklidir.

2.5.3.1 Populasyonlar Arasindaki Wright’in F indeksi ve Gen Akisi (Nm)

Popiilasyon genetiginde, F-istatistikleri (fiksasyon indeksleri olarak da bilinir)
bir popiilasyondaki heterozigotluk seviyesini tanimlar; daha spesifik olarak, Hardy-
Weinberg beklentisiyle karsilastirildiginda (genellikle) homozigotluktaki azalmanin
derecesidir. F-istatistikleri, (hiyerarsik olarak) alt boliimlere ayrilmig bir popiilasyonun
farkli diizeylerinde genler arasindaki korelasyonun bir 6l¢iisii olarak da diisiiniilebilir.
Bu korelasyon, mutasyon, gog, akrabali yetistirme, dogal se¢ilim veya Whalund etkisi
gibi birka¢ evrimsel siiregten etkilenir, ancak baslangicta genetik siiriiklenmeden
kaynaklanan alelik fiksasyon miktarim1 Olgmek i¢in tasarlanmistir. F istatistigi
kavrami, 1920'lerde sigirlarda akrabali ¢iftlestirmeyle ilgilenen Amerikali genetikei
Sewall Wright tarafindan gelistirildi. Bununla birlikte, tam baskinlik, homozigot
baskinlarin ve heterozigotlarin fenotiplerinin ayni olmasina neden oldugundan,
1960'lardan itibaren molekiiler genetigin ortaya c¢ikisina kadar popiilasyonlardaki
heterozigotlugun Olgiilebilmesi miimkiin ~ olmamistir.  Wright'm (1969) F-
istatistiklerinin, hayvan ve bitki tiirlerinin dogal popiilasyonlar1 i¢inde ve arasinda
bulunan genetik varyasyonun modelini ve kapsamini aydinlatmak i¢in son derece
yararli bir ara¢ oldugu kanitlanmistir. Fis, Fst ve Fir 6l¢timleri, popiilasyon yapisinin
cesitli seviyelerinde heterozigotluk miktarlartyla ilgilidir. Hepsi birlikte, F-
istatistikleri olarak adlandirilirlar ve akrabali yetistirme katsayisi olan F'den
tiretilirler. Pek ¢ok alt popiilasyona bdliinmiis toplam bir popiilasyon i¢in Wright
(1951), toplam popiilasyon icin beklenene gore bireyler arasinda gozlemlenen
heterozigotlarin ortalama eksikligi (Fit), toplam popiilasyon i¢in beklenene gore alt
popiilasyonlar arasinda beklenen heterozigotlarin ortalama eksikligi (Fst) ve alt
poplilasyonlarda beklenene gore bireyler arasinda goézlemlenen heterozigotlarin
ortalama eksikligi (Fis) iliskilendirmek i¢in ii¢ F istatistigi tanimlamistir. Bu araclar,

bir popiilasyondaki homozigotluk oranini gosteren akrabali ¢iftlesme katsayisi ile
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kolayca iligkilendirilebildikleri i¢in popiilasyon biyologlar1 tarafindan siklikla
kullanilmaktadir (Ciftci ve Okumus, 2002).

Gen gogii olarak da adlandirilan gen akisi, genlerin popiilasyonlar iginde ve
popiilasyonlar arasindaki hareketi olarak tanimlanir ve bu nedenle genlerin mekansal
dagilimlarin1 degistirmede etkili olan gametlerin ve bireylerin tiim hareketlerini igerir
(Slatkin, 1985). Genetik materyalin bir tiiriin bir popiilasyonundan digerine girmesi ve
boylece alici popiilasyonun gen havuzunun bilesimini degistirmesidir. Gen akisi
yoluyla yeni alellerin gen havuzuna girmesi, popiilasyon i¢indeki varyasyonu arttirir
ve yeni gen kombinasyonlarint miimkiin kilar. Gen akis1 bir tiiriin tamamu igin alel
frekanslarin1 degistirmese de tiiriin yerel popiilasyonlarindaki alel frekanslarin
degistirebilir. G6¢ durumunda, yerlesik ve gbo¢ eden bireyler arasindaki alel
frekanslarindaki fark ne kadar biiytlikse ve go¢ eden bireylerin sayist ne kadar fazlaysa,
gdecmenlerin yerlesik popiilasyonun genetik yapisim1 degistirmedeki etkisi o kadar
biiylik olur (URL-2). Bununla birlikte, gen akisina engel teskil eden bazi faktorler
vardir. Gen akisimin hizini etkileyen faktorlerden bazilar fiziksel engeller, jeolojik
olaylar ve cografi engeller olarak siralanabilir. Gen akisin1 dogrudan izlemek zordur,
bu nedenle genetik belirtegler kullanarak istatistiksel yaklasimlarla dolayli olarak
cikarilmalidir (Avise, 1994). G6¢ oranini (m) 6lgmek igin etkin niifus biiyiikligiiniin
(Ne) bilinmesi gerekir; bununla birlikte, bir popiilasyona go¢ eden bireylerin mutlak
sayis1 (Nem), kaynak ve yerli popiilasyonlar arasindaki genetik farklilasma diizeyi ile
ilgilidir. Dogal popiilasyonlarin gen akiginin analizleri genellikle "island" veya "
stepping stone" modellerine dayanir (Rousset, 1997). Wright (1951) tarafindan
gelistirilen "island" modeli, aralarinda yalnizca simirl diizeyde gen akis1 olan birkag
gruba boliinmiis bir popiilasyonu tanimlar. Bu modeli kullanarak, genetik farklilasma
(Fst), yerel popiilasyon biiylikligii ve go¢ arasindaki iliski Fst=1/(1+4Nem)
formiiliinde verildigi gibidir. Bu iliski, cesitli tiirlerdeki gen akisini veya daha spesifik
olarak, popiilasyonlar arasindaki etkili go¢men sayisin1 (Nem degerleri) tahmin etmek

icin yaygin olarak kullanilmaktadir (Ciftci ve Okumus, 2002).

2.5.3.2 Genetik Verilerin Molekiiler Varyans Analizi (AMOVA)

Excoffier ve ark. (1992) tarafindan gelistirilen molekiiler varyans analizi

(AMOVA), tipik olarak biyolojik olan tek bir tiirdeki molekiiler algoritma ig¢in
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istatistiksel bir modeldir. Yontem, farklt molekiiler veri tiirlerinin yani sira farkli
evrimsel varsayim tiirlerine karsilik gelen birkag alternatif girdi matrisini barindiracak
kadar esnektir. Isim ve model, ANOVA'dan ilham almistir. Molekiiler Varyans Analizi
(AMOVA), aleller arasindaki mutasyon mesafesini hesaba katarak molekiiler
verilerden popiilasyon farklilagsmasini tahmin etmeye yonelik bir yontemdir. Alel
frekanslarina dayali olarak genetik farklilagmay1 6lgen Fst'den farkli olarak AMOVA,
molekiiler verileri vektorler olarak ele alir ve aleller arasindaki Oklid mesafelerini
(Euclidean distances) tahmin eder. Ayrica, alt popiilasyonlar1 hiyerarsik bir yapida
gruplandirarak farklilasma ile ilgili hipotezleri test etmek miimkiindiir (Excoffier ve
ark., 1992). Farkli olasi genetik yap1 seviyeleriyle (gruplar arasinda, popiilasyon
gruplar1 iginde, popiilasyonlar iginde, bireyler iginde) iliskili olarak kovaryans
bilesenlerinin énemi, anparametrik permiitasyon prosediirleri kullanilarak test edilir
(Excoffier ve ark., 1992). Molekiiler varyans analizi, popiilasyon ve/veya popiilasyon
gruplari arasindaki farkliliklart ANOVA'ya benzer bir sekilde test eder. Fakat, analizin
temel yapisini degistirmeden farkli evrimsel varsayimlar igermesi ve normal dagilim
varsayimini  gerektirmeyen permiitasyonel yontemler kullanmasi ile varyans

analizinden (ANOVA) farklilasir.

2.5.3.3 Mantel Testi

Mantel testi, iki matris arasindaki iliskiyi test etmek i¢in 1967'de onerildi ve
ilk olarak Sokal (1979) tarafindan popiilasyon genetiginde uyguland. Istatistiksel
performansiyla ilgili son tartismalara ve elestirilere (6rn. Harmon ve Glor, 2010;
Legendre ve Fortin, 2010; Guillot ve Rousset, 2013) ve mekansal ¢ok degiskenli
verileri analiz etmek i¢in daha sofistike ve karmasik yaklagimlarin varligina ragmen,
Mantel testi hala yaygin olarak kullanilmaktadir. Mantel testinin prensibi, iki mesafe
matrisi arasinda bir korelasyonun varligini test etmeye dayanir (Mantel, 1967; Rousset
ve Raymond, 1997). Ornegin, genetik uzaklik matrisi ile cografi uzaklik matrisi
arasindaki iliski, mesafeye gore izolasyonun varligi agisindan test edilebilir. Uygun
istatistikleri kullanarak, iki matrisin 6geleri arasindaki iliskiyi incelemek ve ayrica
permiitasyon testi kullanarak sonuglarm istatistiksel 6nemini kontrol etmek
miimkiindiir (Koban, 2004).
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2.5.3.4 Ayrilma Zamam Tahmini

Tiirlerin ayrilma siirelerinin dogru tahminleri, tarihsel biyocografyay: anlamak,
cesitlenme oranlarini tahmin etmek ve molekiiler evrim oranlarindaki degisimin
nedenlerini belirlemek i¢in hayati 6nem tagir. 1962 ile 1965 arasinda, Kimura notral
evrim teorisini one siirmeden 6nce (Kimura, 1968), molekiiler ayrilma zamaninin
belirlenmesi fikri ilk olarak Zuckerkandl ve Pauling tarafindan proteinlerin evrim hizi
tizerine iki temel makale yayinlanmistir (Zuckerkandl, 1962; Zuckerkandl ve Pauling,
1965). ilk olarak bu makalelerde molekiiler ayrilma zamaninin belirlenmesi ve iki tiir
arasindaki ayrilma siiresinin molekiiler diziler arasindaki farkin miktariyla
Olciilebilecegi fikri ileri siiriilmiistiir. Bu ¢alisma, molekiiler evrilme hizinin zaman
icinde sabit kaldigin1 varsayan molekiiler saate dayanmaktadir. Molekiiler saatler
tirlesme zamanlarmi tahmin etmek i¢in molekiiler evrimde yaygin olarak
kullanilmaktadir. Eger bir molekiiler saat varsa ve bir genin evrilme hiz1
hesaplanabiliyorsa, o zaman bu bilgi sadece DNA veya protein dizilerini
karsilagtirarak iki tiir arasindaki bilinmeyen ayrilma zamanini tarihlendirmek igin
kolayca kullanilabilir. Ote yandan, iki tiir arasindaki ayrilma siiresi hakkindaki bilgi
(6rnegin, fosil verilerinden tahmin edilen) biliniyorsa, o zaman belirli bir genin
molekiiler evrilme hiz1 ¢ikarilabilir. Molekiiler saat varsayimimnin ek avantaji,
filogenetik yapilanmay1 ¢ok daha kolay ve daha dogru hale getirebilmesidir (Lemey
ve Posada, 2009). Bununla birlikte, evrilme hizi ki bunun altinda yatan mutasyon hizi,
bir tiirdeki metabolik hizlar, jenerasyon siireleri, popiilasyon boyutlar1 ve segici baski
gibi ¢cok sayida faktdre baglidir. Bu nedenle, gercek molekiiler veriler siklikla kati bir
molekiiler saat varsayimina uymayabilir. Yakin zamanda, ayrilma zamanlarini tahmin
ederken hiz farkliliklarmi barindirabilen rahat molekiiler saat modellerinin
gelistirildiginin de bilinmesi gerekir. Thorne ve ark. (1998), evrim oranlarinin zaman
icinde degistigi modellere Bayesgi bir yaklasim sunmustur (Kishino ve ark., 2001;
Thorne ve ark., 1998). Bayes analizi, 6nceki dagilimlarin belirtilmesini gerektirir; bu
durumda, her dalin, atalarindan kalma oranini1 merkez alan bir lognormal dagilimdan
elde edilen bir orana sahip oldugu varsayilir (Lemey ve Posada, 2009). Bayesian
cercevesinde ayrilma zamaninin tahmin yontemlerinin uygulanmasi, modellerin
varsayimlarinin yeterli olmasi kosuluyla, oran farkliliklarint modellemek ve tiirlesme

stirelerine iligkin glivenilir tahminler elde etmek icin esnek bir yol saglar. Ayrica,
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yakindan iliskili soy hatlarina benzer biyolojik 6zelliklere sahip oldugu ve bu nedenle
benzer evrilme oranlarina sahip olmalarinin beklendigi ve bu oranlardaki 6nemli
degisikliklerin daha uzun zaman dilimlerinde daha makul oldugu mantigindan
esinlenmistir. Bu modellerdeki oransal dagilimlar, Markov Zinciri Monte Carlo

(MCMC) entegrasyonu kullanilarak elde edilmistir (Lemey ve Posada, 2009).

2.5.3.5 Populsayonlarin Genetik Yap1 Analizi

Herhangi bir tiiriin, bireyleri arasindaki genetik benzerlik, alt gruplarin varlig
ve cografi izolasyon tarafindan yapilandirilir. Popiilasyon yapisinm1 anlamak,
poplilasyon genetik analizi i¢in Onemli bir adimdir. Bu baglamda, farkh
poplilasyonlarin varliginin ¢ikariminin yapilmasi, bireylerin popiilasyonlara atanmast,
hibrit bolgelerin incelenmesi, go¢ eden ve karisik bireylerin tanimlanmasi ve bircok
bireyin gogmen veya karisik oldugu durumlarda popiilasyon alel frekanslarinin tahmin
edilmesi i¢in STRUCTURE olarak bilinen model tabanli kiimeleme yontemi
(Pritchard ve ark., 2000) kullanilmaktadir. SNP’ler, mikrosatellitler, RFLP'ler ve
AFLP'ler dahil olmak {izere yaygin olarak kullanilan genetik belirteglerin ¢oguna
uygulanabilir. STRUCTURE, temelde Bayes¢i olasiliklart karsilastirma ilkesini
kullandigindan, analizi daha fazla sekillendirmek i¢in calisma o6rnekleri hakkinda
onceden bilgi saglanabilir. Ornegin, numune alma yeri hakkindaki bilgiler, genetik
yakinliklariyla iligkilendirilebilecek bireyler arasinda paylasilirsa, bir 6zellik olarak
girdi olabilir. Popiilasyonlarin tanimi cografi dagilimdan degerlendirilebilir, ancak
ayn1 zamanda genellikle 6rneklenen bireylerin fenotipi, davranisi ve ekolojisi dahil
olmak Tizere alternatif Ozellikler de popiilasyonlar1 tanimlayabilir. Bu nedenle,
bireylerin genetik olmayan kriterlerle popiilasyonlara atanmasinin popiilasyonlar
arasinda tespit edilen genetik Oriintiilerle tutarli olup olmadiginin degerlendirilmesi
onemlidir (Pritchard ve ark., 2000; Waples ve Gaggiotti, 2006). STRUCTURE,
Markov Zinciri Monte Carlo (MCMC) tahminini uygulayan sistematik bir Bayes
kiimeleme yaklasimi kullanir. MCMC siireci, bireyleri onceden belirlenmis sayida
gruba rastgele atamakla baslar, ardindan her gruptaki varyant frekanslari tahmin edilir
ve bireyler bu frekans tahminlerine gore yeniden atanir. Bu, her bir popiilasyondaki
giivenilir alel frekansi tahminlerine ve bireylerin bir popiilasyona ait olma

olasiliklarina dogru ilerleyen bir yakinsama ile sonuglanan yanma siirecinde, tipik
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olarak 100 000 yinelemeden olusan bir¢ok kez tekrarlanir. Her bir veride tanimlanan
alel frekanslarinin bir alt kiimesiyle karakterize edilen K varsayilan popiilasyon veya
genetik grubu verilerine bir model uygular. Bu var sayilan popiilasyon sayis1 onceden
secilmesi gerekmesine ragmen, genellikle K 6rnek seti i¢in kullanici tarafindan
kolayca tanimlanamaz. Bu nedenle, grup sayisini anlamak i¢in, Pritchard ve ark.
(2000) tarafindan agiklanan tamamen Bayesci bir siire¢ olan, farkli kiime sayis1 (K)
degerleri ile program ¢alistiritlir. STRUCTURE, veri (X) verildiginde bir olasilik Pr
(X/K) atfeder ve daha olas1 kiime sayisimi belirlemek i¢in log Pr (X/K) kullanilir
(Pritchard ve ark., 2000). Bununla birlikte, Pr (X/K)'yi hesapsal olarak tahmin etmek
zordur ve Pritchard ve ark. (2000), genotiplenmis verilerin K olasiligin1 yaklagik
olarak tahmin etmek icin (AK) kullanimin1 6nermistir. Delta K ikinci dereceden
degisim oranina gore hesaplanir (Evanno ve ark., 2005) ve AK, K'nin ger¢ek degerinde

net bir tepe noktas1 gosterir.

2.5.3.6 Demografik Ge¢mis ve Notralite Testi

Tiirler veya tiirlerin sahip oldugu popiilasyonlar i¢indeki ve arasindaki niikleer
veya mitogenomik DNA dizilerinin karsilastirilmasi, yalnizca c¢alisilan gen
bolgelerindeki etkin evrimsel gli¢leri belirlemek icin degil, tiir veya popiilasyonlarinin
evrimsel tarihini belirlemek i¢in de iyi bir yaklagimdir. Bir popiilasyondan alinan DNA
dizi orneklerindeki polimorfizm miktar1 ve yapisi, yalnizca dizilerin atalarindaki
mutasyonlar1 degil, bununla birlikte dogal sleksiyon ve genetik siirtiklenmeyi de
yansitir (Dogan ve Dogan, 2017). Molekiiler populasyon genetigi ¢aligmalarinda
popiilasyonlarin demografik ve dogal seleksiyonun varligini tespiti, onlarca yildir
genetikte dnemli bir arastirma konusudur. Kimura (1968), cogu polimorfizmin segici
olarak notr oldugunu ilk kez 6ne stirdiigiinden beri, nétr hipotezi test etmek, molekiiler
poplilasyon genetiginin ana hedeflerinden biri olmustur (Dogan ve Dogan, 2017). Bu
amagla, her grubun popiilasyon ge¢misini arastirmak i¢in Tajima'nin D (Tajima, 1989)
ve Fu'nun Fs (Fu, 1997) gibi istatistiksel tarafsizlik testleri kullanilmaktadir. Bu testler,
mutasyon-siiriiklenme  dengesinde  popiilasyon  biiyiikliigiintin =~ degismedigi
varsayimindan tiiretilen nétraliteden sapmay1 tahmin eder. Tajima'nin D'si, polimorfik
bolgelerin sayis1 ile veri setindeki ortalama niikleotit farkliliklar1 arasindaki

korelasyonu test eder (Tajima, 1989). Fu'nun Fs'leri, gézlemlenen haplotip sayis1 g6z
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Oniine alindiginda daha biiyiik bir sayinin bulunup bulunmadigini degerlendirir (Fu,
1997). Negatif ve dnemli bir Tajima'nin D'si, son segici siiriiklenmeyi, nadir alellerin
fazlaligim1 ve yakin zamandaki bir darbogazdan sonra popiilasyon genislemesini
tamimlarken (Tajima, 1989; Simonsen ve ark., 1995), pozitif bir D, dengeleyici
seleksiyonu, nadir alellerin eksikligini ve ani popiilasyon daralmasini tanimlar
(Tajima, 1989). Anlamli ve negatif bir Fu'nun Fs degeri, gegmisteki popiilasyon
artisinin anlamli bir teyididir ve bir popiilasyon genisleme modeli olusturan evrimsel
giicleri dislar (Fu ve Li, 1993; Fu, 1997). Ote yandan, Fu istatistiginin pozitif Fs
degerleri, dizilerin ge¢cmiste karsilasilan seleksiyonla tutarli bir modelde nétr olmayan
bir sekilde gelistigini gosterir (Fu ve Li, 1993; Okello ve ark., 2005). Kisaca bu testler
ile, populasyonlar dengedemi/degilmi ve populasyonlar igerisinde herhangi bir alele

dair se¢ilim varmi/yokmu sorular1 test edilir (Dogan ve Dogan, 2017).

Ikili gruplara ait farkliliklarin dagilmi da denen uyumsuzluk dagilim
(Mismatch) analizleri gesitliligi 6l¢iilmek igin en sik kullanilan yontemlerden biridir.
Uyumsuzluk dagilimi, bir numunedeki DNA dizileri arasindaki ikili farkliliklarin
modelini gdsteren bir frekans grafigi veya dagilim grafigidir ve genellikle diisiiste veya
demografik dengede olan popiilasyonlardan alinan 6rnekler i¢in ¢ok modlu olarak
sunulur. Buna karsilik, popiilasyonlarda genellikle tek modlu bir dagilim gosterir; bu,
poplilasyonlarin son zamanlarda ani bir demografik genisleme (Slatkin ve Hudson,
1991; Rogers ve Harpending, 1992) veya komsu popiilasyonlar arasinda yiiksek gog
oranlartyla alan genislemesi (Excoffier, 2004; Ray ve ark., 2003) yasadigi anlamina
gelir. Incelenen verilerin ani genisleme modeline uydugu hipotezi, sapmalarin karesi
(SSD) (Schneider ve Excoffier, 1999) ve Daginiklik indeksi (rg) (Harpending, 1994)
toplami ile dogrulanir. Anlamli olmayan SSD degerleri, gozlemlenen verilerin
demografik genisleme hipotezini destekledigini ve darbogaz olaymni reddettigini

gostermektedir. Anlamli olmayan rg degerleri de popiilasyon genislemesini gosterir.

2.5.4 Filogenetik Analiz
2.5.4.1 Filogenetik Aga¢ Olusturma Yontemleri

Temel alinan yonteme gore “Mesafe temelli” ve “Karakter temelli” olarak iki

gruba ayrilmaktadir.
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2.5.4.1.1 Mesafe Temelli Yontemler

Taksonlarin, aralarindaki uzakliklara gore yerlestirildigi filogenetik agaclardir.
Filogenetik agac, dizilerde bulunan her bir ¢ift arasindaki degisikliklerin sayis1 esas
alinir. En az genetik uzakliga sahip tiirler birlestirilerek, hizalanan dizilerin farklilik
miktarina gore agag olusturulur (Freeman ve Herron, 1999). Diger yontemlerden hizli

ve daha kolaydir (Mount, 2001).

2.5.4.1.1.1 Aritmetik Ortalama Kullanarak Agirhiksiz Gruplama (UPGMA)
Yontemi

Filogenetik analizlerde kullanilan kiime analiz algoritmasi, tekil taksonla
baslayarak hiyerarsik sonuglar vermektedir (Rohlf, 1970). Kavramsal anlamda agik
algoritmalardir. Taksonlarin birbirine olan ¢ift yonlii mesafe (pairwise distance)
matrislerinin verilmesiyle, bu yontemlerin tiimiinde en az mesafede bulunan ¢iftten en
uzak ciftlere dogru baglanma gerceklesir. Her basamakta iki takson veya baglantili
gruplart igeren taksonlar tek kiimede birlesir. Elde edilen sonug “dendogram” olarak
adlandirilir. Dendogramlar agaca benzeyen koklii ve tekrarli catal yapidadidir. Cok
sayidaki olasi kiime algoritmalarinin haricinde sadece iki tanesi filogenetikte
kullanilmaktadir. Bunlardan ilki Unweighted Pair-Group Method Using Arithmetic
Average (UPGMA); ve digeri ise Weighted Pair-Group Method Using Arithmetic
Average (WPGMA) olarak isimlendirilir (Ciftci, 2006).

2.5.4.1.1.2 Komsu Birlestirme Yoéntemi (Neighbour-Joining - NJ)

Bu metot, taksonlarin kokten esit mesafede oldugunu varsaymaz, optimizasyon
kriterleri kismen gérmezden gelinerek dallar boyunca molekiiler farkliliklarin esit
olmayan oranlara gore analizini gergeklestirir. Verileri, genetik mesafeleri agisindan
kiimeleyerek degerlendiren yontem, koksiiz filogenetik agac olusturan en basit
metottur. Olas1 tiim aga¢ topolojilerinin degerlendirilmedigi bu metotta, olusturulan
tek bir agac ile genis veri setlerinin analizi hizla yapilabilmektedir. Bu metot hizli ve
yiiksek kesinlikli sonuglar verdiginden filogenetik agac olusturmada oldukca yaygin
kullanilmaktadir (Xiong, 2006).
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2.5.4.1.2 Karakter Temelli Yontemler

Atasal iligkiler belirlenirken bilinen tiim evrimsel bilgiyiyi kullanan oldukga
karmagik ve ugras isteyen metotlardir. Bunlar: Maksimum parsimoni (MP),

Maksimum likelihood (ML) ve Bayesian analizleridir.

2.5.4.1.2.1 Maksimum Tutumluluk Yontemi (Maksimum Parsimoni - MP)

Gozlenen bir durumun en sade sekilde aciklanmasi olarak ifade edilebilir. Bu
yontemde Ornekler ortak bir atadan geldigi icin, biitiin dizilerin en az degisim
gosterdigi agag MP agaci olarak degerlendirilir. Iki birim arasinda minimum
farklanma gerektiren aga¢ en uygun olandir. Maksimum tutumluluk yontemi
minimum mutasyonu saptamaya dayali bir yontemdir. Bu nedenle en ideal sonuglar,
dizi setleri arasindaki benzerligin maksimum miktarda oldugu ve az sayida 6rnegin

degerlendirildigi durumlar i¢in etkili bir yontemdir (Freeman ve Herron, 1999).

2.5.4.1.2.2 Maksimum Olasilik Yontemi (Maksimum Likelihood - ML)

Birgok olasi aga¢ icerisinden en iyi agaci se¢mede istatistiksel testlerin
kullanilmasina imkan veren bu metot ile her aga¢ topolojisi degerlendirilir ve tim
topolojiler i¢in maksimum olabilirligi baz alir. Ortaya ¢ikan aga¢ dogruysa, her bir
dalin olusturulma olasiliklar1 toplami, gézlenen verilerin olusturma olasiligini temsil

eder ve bu deger agaclarin olasilig1 olarak kabul edilir (Sarigam ve Miistak, 2015).

2.5.4.1.2.3 Bayesian Cikarsama Yontemi

Temelde ML metoduna benzese de olasilik kullanimi sekli ile farklilik gosterir.
Bu yontemle, olusabilecek biitiin filogenilerin olasilik dagilimlart hesaplanmaktadir.
Bunu, evrimsel parametrelerin dagilimlarmi kullanarak yapar. Bu teorem rastgele
degiskenin kosullu olasiliklar ile arasindaki iligkiyi olasilik dagilimi i¢inde gosterir.
Model parametrelerinin sonsal dagilimini tahmin etmek i¢in Markov Chain Monte

Carlo (MCMC) yontemlerini kullanir (Anonim, 2022).

2.5.5 Haplotip Ag1 Analizi

Haplotip ag yapisi, bir popiilasyon veya tiir icindeki DNA dizileri arasindaki

iligkileri analiz etmek ve gorsellestirmek ve ayrica popiilasyonlarin biyocografyasi ve
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tarihi hakkinda ¢ikarimlarda bulunmak i¢in yaygin olarak kullanilan bir yaklagimdir.
Literatiirde haplotip aglarini ¢ikarsamak igin gesitli yontemler tarif edilmistir. Bunlarin
bazilar1 TCS (Clement ve ark., 2000), NETWORK (Bandelt ve ark.,1999),
SPLITSTREE (Huson ve Bryant, 2006) ve PEGAS (Paradis, 2010) gibi yazilim
paketlerinde uygulanmis ve bu yontemler literatiirde yaygin olarak kullanilmaktadir.
Ancak, standart yontemlerin timiini uygulayan tek bir yazilim paketi
bulunmamaktadir. Bu analizlerin 6nemli bir yonii, haplotipler arasindaki atasal ve

kalitsal iligkilerin ortaya ¢ikarilmasidir.

2.6 Calismanin Amaci

Diinyada son yillarda su irilinlerinde genetik uygulamalar oldukca
yayginlagsmistir. Gerek yetistiricilik gerekse aveilik gibi ¢esitli uygulamalarda genetik
yaklasim farkl1 sekillerde yer almaktadir. Ozellikle bu tiir ¢alismalarin yaygin olarak
yiiriitiildiigii iilkelerde (ABD, Almanya, ingiltere vb.) populasyonlarin ileriye doniik
planlamalar1 icin populasyon genetigi c¢alismalar1 yillardir yogun sekilde
siirdiiriilmektedir. Ozellikle bu ¢aligmalarm alt yapilarmin olusturulmasima yonelik
olarak da markir gelistirilmesi, mevcut bir markirin uygulanabilirliginin artirilmas,
primerler, veri bankalari, konu laboratuvarlar1 gibi konularda c¢alismalar
yiiriitiilmektedir. Ulkemizdeki tiirlere yonelik spesifik markirlar (primerler) mevcut
degildir. Popiilasyon genetigi konusunda Karadeniz igin sinirh sayida tiir (alabalik,
hamsi, barbun vb.) iizerine yiiriitilmiis caligmalar disinda yapilan bagka herhangi bir

calisma yoktur.

Bu ¢alisma ile, populasyonlar ici ve arasi genetik yapinin karsilastirilmasinda,
popiilasyonlar arast go¢ miktarinin hesaplanmasinda ve bundan dolay1 stok tayini ve
ayrimi caligmalarinda yaygin olarak kullanilan, giivenilir ve yiiksek polimorfizm
gosteren molekiiler belirtegler kullanilarak, ekonomik Oneme sahip ve asir1 av
baskisina maruz kalan Mezgit baliginin (Merlangius merlangus Linnaeus, 1758)
popiilasyonlarinin genetik yapist arastirilmasi planlanmistir. Bir¢ok iilke kendi gen
kaynaklarmi korumak ve gelecege doniik planlamalar olusturmak amaciyla 6zellikle
ticari oneme sahip, endemik ve tehdit altindaki tiirler iizerine yogun genetik ¢aligmalar
yiiriitmektedir. Ulkemizde ise popiilasyon genetigi konusunda c¢ok az c¢alisma

bulunmaktadir. Karadeniz, Marmara Denizi ve Kuzey Ege’de dagilim gosteren
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ekonomik dneme sahip bir tiir olan mezgit balig1 uzun yillardir agir1 avcilik baskisina
maruz kalmaktadir. Buna ragmen bu konuda yalnizca kromozom sayisi, avcilik, tireme
gocii ile ilgili sinirh sayida ¢alisma bulunmaktadir. Giiniimiize kadar genetik tabanli,
ozellikle korumaya yonelik popiilasyon genetigi ¢alismalar1 yapilmamistir. Bu nedenle
molekiiler genetik metotlarla bu tiiriin farkli stoklarmin belirlenmesi ve koruma

stratejilerinin olusturulmasina olan ihtiya¢ nedeniyle bu ¢aligma yiirtitiilmiistiir.

Yiriitilen bu calismayla, mezgit baligt stoklarmmin genetik yapilar
belirlenmesi, tiir i¢ci varyasyonlarinin ve gen havuzlarinin detayli bir sekilde
degerlendirilmesi yapilmaktadir. Tiirkiye deniz baliklarinin aveiliginin biiyiik bir
kismin1 olusturan ve avcilik yoniinden kullanilan popiilasyonlarinin devamliliginin
saglanmast i¢in koruma ve yoOnetim planlarinin olusturulmas: yolu ile {ilke
ekonomisine katki saglanmasia yardimci olmasi diistiniilmektedir. Bir anlamda
giiniimiize kadar daha ¢ok tiir ayriminda kullanilan genetik ¢aligmalar, dogrudan ticari
bir tlirlin balik¢ilik yonetimi kararlarinin olusturulmasinda kullanilmis olacaktir.
Ayrica, elde edilen veriler hem iilkemizdeki arastirmacilar i¢in hem de Ege, Akdeniz
ve Karadeniz’e kiyis1 olan diger iilkelerde de dagilim gosteren Mezgit balig tiirleriyle

calisacak arastiricilara kaynak olacaktir.

2.7 Literatiir Ozeti

Salcioglu ve ark. (2020) Merlangius merlangus’un varsayilan iki alt tiirii olan
M. m. euxinus ve M. m. merlangus’u aragtirmiglar. Yine bu caligmada Tiirkiye
Bogazlar Sistemi’nin M. merlangus’un evrimsel ve tarihi genetik yapist tizerindeki
etkisini arastirmislar. Bu ¢alismada COI, Cytb ve RAGI1 genlerini analiz etmisler ve
RAGTI’in distk ¢oziiniirligli ve/veya 2 alt tiirlin aralarinda gen akisinin varligina
vurgu yaparak bu tiirler arasinda bir ayrim belirleyemediklerini ileri siirmiislerdir.
Buna karsin, Kuzey Ege Ornekleri ile Karadeniz ve bogazlar sisteminden alinan
ornekler arasinda 6nemli genetik farkliliklar oldugunu rapor etmisler ve Dogu Akdeniz
M. merlangus'unun Atlantik'tekilere kiyasla daha diisiik genetik degiskenligi, bu
sularda yaygin olarak bulunan bir egilim olan son buzul déneminden 6nceki potansiyel

bir popiilasyon darbogazindan kaynaklanabilecegini 6nermislerdir.
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Jorgensen ve ark. (2018) Kuzey Atlantik Okyanusu’nda aldiklar1 124 morina
orneginin tim mtDNA dizisini belirlemisler ve tim Orneklerin benzersiz mtDNA
haplotipleri barindirdigini belirtmislerdir. Protein kodlayan bolgelerde 109 esanlamli
olmayan bolge dahil tolam 592 polimorfik bolge tanimlamislardir. Dogu — Kuzey
Atlantik ekotipleri arsinda mitokondriyal genetik farkin yetersiz oldugunu tespit
etmisler buna karsin dogu ve bat1 arasindaki ¢esitliligin bulundugunu ve doguda daha
yuksek oldugunu belirtmislerdir. Mitokondriyal genoma ait bu varyasyonun cografi
dagiliminin ekotipler arasindaki demografik siiregcler ve gen akisi tarafindan

yonetiliyor olabilecegini ileri slirmiiglerdir.

Siier (2016) doktora ¢alismasinda “Karadeniz’de avcilik baskisina maruz kalan
mezgit stoklarinda populasyon dinamigi parametrelerinin yas tabanli yontemler ile

karsilastirmali analizi”ni gerc¢eklestirmistir.

Tayhan (2014) tez ¢aligmasinda Dogu ve Orta Karadeniz’de dagilim gdsteren
mezgit (Merlangius merlangus euxinus (Nordmann, 1840)) drneklerine ait otolit sekil
analizi, mtDNA Cytb genine ait dizi analizi ve 5 mikrosatellit lokus bolgesi kullanarak
orneklenen bolge arasindaki alansal varyasyonlar incelemistir. Calismada, mtDNA
Cytb gen icin 15 haplotip tespit etmistir. Dogu Karadeniz i¢in haplotip cesitliligi %70,
Orta Karadeniz i¢in %98 oldugunu belirtmistir. Bes mikrosatellit lokusu i¢inse Dogu
Karadeniz i¢in allel ¢esitliligi 12.6, Orta Karadeniz i¢in 11.2 olarak hesaplamis, tiim
ornekler i¢inse 16.2 oldugunu bildirmistir. Her iki genetik yontem i¢in de, iki bolge
aras1 bir farklilik gozlenmedigini, fakat mtDNA Cytb gen bdlgesi icin niikleotid
farkliligr ile farkli 2 soy hatti tespit ettigini bildirmistir. Sonug olarak, Orta ve Dogu
Karadeniz bolgelerinde birbirinden bagimsiz lokal mezgit stoklari bulunmadigni ileri

surmustir.

Coucheron ve ark. (2011) Gadidae tiyesi 10 morina tiiriiniin mtDNA dizilerini
ve 3 yeni tiire (Pollack,Saithe ve Micromesistius poutassou) ait sekanslari analiz
etmisgler ve yaptiklari bu ¢calismanin, omurgalilarda mitokondriyal RNA islemlerinde

genel bir evrimsel korunmay1 destekledigini ileri slirmiislerdir.

Breines ve ark. (2008) Gadidae iiyesi Morina balig1 Arctogadus glacialis (16
644b¢) ve Boreogadus saida'min (16 745bg) tam mitokondriyal genom dizilerini
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belirlemigler ve simdiye kadar analizi yapilmig tim omurgalilarda bulunan ayni 37
yapisal gen setini icerdigini sdylemislerdir. A. glacialis, B. saida ve temsili 4 Gadidae
cinsine ait mitokondriyal kontrol bélgesinin incelenmesi ile A. Glacialis’te tandem

tekrar motifleri iceren olduka degisken bir alan tanimlandigini bildirmislerdir.

Hubalkova ve ark. (2008) ekonomik degeri olan Gadoid tiirleri arasinda hileli
ikamenin ortaya ¢ikarilmasina yonelik rutin teshis amagli geleneksel PZR yontemi
gelistirmisler ve bu yontemle Alaska pollack (Theragra chalcogramma), mavi mezgit
(Micromesistisus poutassou), hake spp. (Merluccius spp.), Atlantik morina baligi
(Gadus morhua), saithe (Pollachius virens) ve mezgit baligi (Merlangius merlangus)

tiirlerinin tespitinin hizli, basit ve giivenilir oldugunu belirtmislerdir.

Bektas ve Beldiiz, 2007 yilinda yaptiklar1 ¢alismada, Karadeniz'in Tiirkiye
kiyilarinda yayilis gosteren mezgit popiilasyonlarinin stoklar1 arasindaki farkliliklari
ve genetik karakterizasyonunu RAPD teknigi ile incelenmistir. Ornekleme yapilan 8
istasyon arasindaki genetik iliskiler, benzerlik indeksi ve dendogram ile
hesaplanmistir. Elde edilen verilerde en diisiik benzerlik oraninin (0.676) "Karasu" ile
"Rize" arasinda, en yiiksek benzerlik oraninin ise (0.836) "Kiyikoy" ile "Zonguldak"
arasinda bulundugunu belirtmislerdir. Cluster analizi ile, Tiirkiye kiyilarindaki mezgit
populasyonlarinin tek bir stok oldugunu ileri silirmiislerdir. RAPD wverileri ile
belirledikleri polimorfizmin, Karadeniz i¢in daha Onceden yapilan stok aynim

calismasinin sonuglarini dogruladigini bildirmislerdir.

Roques ve ark. (2006), calismalarinda ilk defa mezgit (Merlangius merlangus)
ve haddock (Melanogrammus aeglefinus)’un tim mtDNA sekansini almiglar ve
Gadidae familyasinin diger tiirleriyle detayli karsilagtirmislardir. Mezgit i¢in 16 569
b¢ haddock icinse 16 585bg¢ olarak elde edilen mtDNA uzunlugunun; Atlantik
morinast  (Gadus morhua)’da  16,696bg, Walleye pollock (Theragra
chalcogramma)’da ise 16 570 bg¢ gibi i¢in 6nceden bildirilen uzunluklar i¢inde yer
aldigini belirtmislerdir. Dort farkli Gadidae tiirtine (M. aeglefinus, M. merlangus, T.
chalcogramma ve G. morhua) ait mitokondriyal genomun aminoasit ve niikleotitler
arasindaki farklara dayanarak, tiirler arasinda benzerlik gdsteren mtDNA iizerindeki

mutasyon noktalarini aragtirmis ve tlim genoma ait diziler iizerinde bu tiirler arasinda
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muhtemel filogeniyi gosteren, rRNA, tRNA ve protein kodlayan genlerin performansi

test etmiglerdir.

Aranishi ve ark. 2005 yilinda yaptiklar1 c¢alisma ile ticari deniz iriinleri
tiriinlerinde, yakindan iligkili 3 Gadoid tiirlinin (Alaska pollack (Theragra
chalcogramma), Pasifik morina (Gadus macrocephalus) ve Atlantik morinasi1 (Gadus
morhua)) varligin1 belirlemek igin hizli bir PZR-RFLP analizi optimize etmisler, bu
¢alisma i¢in Cytb geninin 558bg'lik bir fragmaninin PZR amplifikasyonu i¢in evrensel
primerler tasarlamislar ve PZR-RFLP analizinin basit, hizli ve giivenilir oldugunu

belirtmislerdir.

Karlsson ve Mork (2005) Norveg’te yerel Atlantik morinasi popiilasyonlarinda
Hardy Weinberg dengesinden sapma ve mikrosatellit lokuslarindaki allel
frekanslarindaki zamansal dengesizlik iizerine gergeklestirdikleri ¢aligmada,
morina'daki birka¢ diger mikrosatellit lokusuyla karsilagtirildiginda, Wahlund
Etkisi’ne gore Gmo 2’nin en biiyiik farklilig1 gostermesi beklenirken, bu farkin Gmo

132°de gozlendigini bildirmislerdir.

Ulkemizde baliklar {izerine yapilan genetik galismalar tathi su ve denizler
olarak iki farkli odakta gerceklestirilmektedir. Turan ve Giirlek (2003), bireysel tiirlere
odaklanarak, Marmara Denizi ve kuzeydogu Akdeniz'deki Avrupa berlam baliginin
(Merluccius merluccius) genetik ve morfolojik yapisint protein elektroforezi ile
arastirmiglar, Orneklerde %100 morfometrik farklilasma bulmalarina ragmen,
Marmara Denizi ve Kuzeydogu Akdeniz'deki berlam balig1 stoklari arasinda allel

frekans farki saptamamiglardir.

Ruzzante (1998) hizli mutasyon orani ve ¢ok sayida allel elde edilmesinden
dolay1, mikrosatellit DNA yoOnteminin balik popiilasyonlarinin genetik veya
demografik yapisini incelemek i¢in ¢ok uygun oldugunu ve bununla birlikte, ¢ok
sayida allelin genotipik frekanslarinin dogru bir sekilde yansimasi i¢in biiylik 6rnek
boyutlarinin gerekli oldugunu, kiigiik 6rnek gruplarinda genetik tahminlerin 6nyargiya

neden olacagini belirtmistir.
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Bentzen ve ark. (1996) Bati Atlantik’teki Gadus tiirleri {izerinde yaptiklar
mikrosatellit DNA calismasinda 6 lokusta yiiksek derecede (heterozigotluk %86)
polimorfik varyasyon bildirmislerdir. Ayrica Kuzeybati ve Giineydogu gadus
popiilasyonlar1 arasindaki genetik farkliligin diger bolgelerdeki popiilasyonlarla da

olabilecegini ileri siirmiislerdir.

Britten ve Kohne, 1968’de yaptiklar1 mikrosatellit DNA ¢alismada Atlantik
mezgitinde (Gadus morhua) her bir lokusta ortalama allel sayisinin 41 ve

heterozigotlugun %89’u astigini bildirmislerdir.
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3. MATERYAL ve YONTEM

3.1 Giris ve Amag¢
3.1.1 Calisma Sahasi

Calisma sahasi tiirlerin dagilim gosterdigi Dogu, Orta ve Bati Karadeniz,
Marmara ve Kuzey Ege Denizini kapsamaktadir. Istasyonlarin belirlenmesinde yogun
olarak avciliginin yapildigi ve birbirinden cografi olarak son derece ayrismis
lokaliteler tercih edilmistir. Ornekleme yapilan lokasyonlar sirasiyla Sekil 3.1°de

verilmigtir.

w
[
L)

Sekil 3.1. Calisma kapsaminda drneklerin toplandig: istasyonlar (1. Hopa, Artvin; 2.
Persembe, Ordu; 3. Eregli, Zonguldak; 4. igneada, Kirklareli; 5. Marmara
Ereglisi, Tekirdag)

3.1.2 Arazi Calismasi

Arastirmanin balik materyali Temmuz 2019 — Ocak 2020 tarihleri arasinda
ozellikle mezgit avcilig1 yapan ticari balik¢1 teknelerinden temin edilmistir. Mezgit
Eylil-Ekim aylarinda av sezonunun baglamasiyla yogun sekilde trol tekneleri
tarafindan ve yilin bilylik kisminda da uzatma ag1 kullanan kii¢iik tekneler tarafindan
avlanmaktadir. Ornekleme yapilan lokasyonlar ve koordinatlar1 sirasiyla Cizelge
3.1’de verilmistir. Ornekleme c¢alismasinda, her istasyondan 10 ornek tedarik
edilmistir. Yakalanan baliklardan genetik calismalarda kullanilmak iizere 2-3 cm?’lik
kuyruk yiizgeci dokusu makas yardimu ile kesilerek 1.5 ml’lik mikrosantrifuj tiiplerde
%98’1ik etanol ilave edilerek laboratuvar ¢alismasi yapilana kadar derin dondurucuda

saklanmustir.
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Cizelge 3.1. Ornekleme yapilan lokaliteler, toplanan birey sayilar1 ve drnekleme

tarihleri
llzopulasyon Lokalite Deniz Koordinatlar Birey
odu sayisi
HPA Artvin (Hopa) Dogu Karadeniz  41°23'59.7"N 10
41°23'58.4"E
ORD Ordu (Persembe) Orta Karadeniz ~ 41°04'14.8"N 10
37°4722.4"E
KDE Zonguldak (Eregli) Bati Karadeniz =~ 41°14'40.4"N 10
31°23'07.9"E
IGN Kirklareli (igneada) Bati1 Karadeniz ~ 41°50'59.5"N 10
28°00'01.8"E
MME Tekirdag (Marmaraereglisi) ~ Marmara Denizi  40°57'07.5"N 10
27°55'01.2"E

3.2 Laboratuvar Calismalari

Bu calismada genetik ¢esitlilik arastirmalarinda simdiye yaygin kullanilan
molekiiler belirteglerden olan mitokondriyal gen bolgelerinden D Loop komtrol
bolgesi kullanilmistir. Bunun ig¢in ilk olarak doku oOrneklerinden DNA izolasyonu
yapilmis, primerlerin optimizasyonu gerceklestirilmis ve her iki gen bdlgesinin PZR
cogaltim1 yapilarak DNAdizilerinin belirlenmesi i¢in ticari bir laboratuvara
gonderilmistir. Genetik ¢aligmalar Deniz Bilimleri Fakiiltesi, Molekiiler Biyoloji ve

Genetik laboratuvarimda yiriitiilmiistiir.

3.2.1 Toplam DNA’nin Eldesi

Genomik DNA izolasyonu %98’lik etanol’de saklanan kaudal yiizgeg
dokularindan Invitrogen PureLink® Genomic DNA Mini Kit (Invitrogen, Carlsbad,
CA, ABD) ticari kiti kullanilarak iiretici firmanin direktifleri dogrultusunda
yapilmistir. Bu sekilde ¢ok kisa siirede ¢ok fazla sayida 6rnekten DNA izolasyonu
saglanmistir. Elde edilen genomik DNA’nin yaklasik miktar1 ve biitiinligli agaroz

jelde kontrol edilmistir. Daha sonra DNA 6rnekleri -20°C’de saklanmustir.

3.2.2 PZR ¢ogaltimlar1 ve DNA dizi analizi

Calisilacak gen bolgesinin (D-loop) PZR ile ¢cogaltilmasinda CR2F (5°- TCC
CAC CACTAG CTC CCAAAG C-3")ICR2R (5’- CGG GAC TTT CTA GGG CCC
ATC CT -3”) (Bu ¢alisma i¢in dizayn edilmistir) primer ¢ifti kullanilmigtir. 50 ul PZR
reaksiyon karigimi su sekilde hazirlanmistir; 25 pl GoTaq® Colorless Master Mix 2X
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(Promega, Madison, ABD), her primerden 0.4 pmol (son konsantrasyon), kalip
DNA<I pg ve ddH20. PZR ¢ogaltmast Techne (TC-Plus, Staffordshire, UK) thermal
cycler kullanilarak Cizelge 3.2°de belirtilen PZR prosediirii ile yapilmistir. PZR
tirtinleri TBE tamponu igerisinde hazirlanmis %1’°lik agaroz jel de yiiriitiilerek kontrol

edilmistir.

Cizelge 3.2 D-loop PZR yiikseltgemeleri i¢in kullanilan protokol.

PZR Basamag Sicakhik Siire (DK) Dongii Sayisi
(°C)

fIk denatiirasyon 95 3 1

Denatiirasyon 94 1

Primer baglanma 53 1 35

Uzama 72 2

Son uzama 72 10 1

3.3 Dizi analizi verilerinin degerlendirilmesi

Amplifikasyonu yapilan D-loop gen bolgelerinin niikleotit dizilemeleri ticari
olarak Macrogen (Europe) firmasina yaptirilmistir. Dizileme islemleri her iki zincir
tizerinden PZR yiikseltgemeleri i¢in kullanilan primer ¢ifti kullanilarak yaptirilmistir.
Her iki zincir tlizerinden yapilan okumalar Geneious v.4.8.2 programi kullanilarak
control edilmis ve birlestirilerek konsensiis dizileri elde edilmistir. Elde edilen
dizilerin homolog bazlarinin ¢oklu hizalamalar1 Clustal X (Thompson ve ark., 1994)
programi kullanilarak yapilmis ve BioEdit (Thompson ve ark., 1994) program ile
kontrol edilmistir. Hizalanmis veri setindeki haplotip cesitliligi (h), niikleotid
cesitliligi (r) DNAsp v. 5.10 (Rozas ve ark., 2003) kullanilarak hesaplanmistir. Farkli
poplilasyonlar arasinda ikili genetik mesafenin hesaplanmast MEGA X (Kumar ve

ark., 2018) kullanilarak Kimura Two Parameter (K2P) modeli ile ger¢eklestirilmistir.

3.3.1 Haplotip Ag1 ve Filogenetik Analizler

Filogenetik agacin olusturulmasi sirasinda yinelenen diziler dikkate alinmadi.

Filogenetik analizler daha sonra mitokondriyal D-loop kontrol bolgesi igin polimorfik
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alanlar iceren 781bg¢ hizali niikleotidler {izerinde gergeklestirildi. En uygun niikleotid
ikame modelleri, veri seti igin Akaike bilgi kriteri (AIC, Akaike 1974) ve Bayes bilgi
kriteri (BIC, Schwarz, 1978) kullanilarak jModelTest v. 0.1, paket program1 (Guindon
ve Gascuel, 2003; Posada, 2008) ile belirlendi. Haplotipler arasindaki evrimsel
iligkileri belirlemek icin mesafe temelli komsu birlestirme (NJ) ve karakter temelli
maksimum tutumluluk (MP), Bayes cikarimi (BI) ve maksimum olasilik (ML)
metotlar1 kullanilarak filogenetik agaglar iiretildi. D-loop dizisi veri setinin ML
analizi, jModelTest v. 0.1 (Guindon ve Gascuel, 2003; Posada, 2008) yaziliminda AIC
ve BIC secenekleriyle hesaplanan en uygun modeller altinda 1000 6nytikleme ile
PhyML siirtim 3.0 (Guindon ve Gascuel, 2003) kullanilarak gerceklestirildi. BI analizi
veri seti i¢cin Onerilen en uygun baz degisikligi modeli kullanilarak MrBayes 3.2
(Ronquist ve ark., 2012) programinda, 1 milyon jenerasyondan olusan 4 bagimsiz
Markov Chain Monte Carlo (MCMC) kullanild1 ve %25°1ik burn-in degerine karsilik
gelen agaclar veriden uzaklastirildi. NJ analizi yine hesaplanan en uygun model altinda
ve MP analizi, PAUP 4.0b10 (Swofford, 1998) kullanilarak uygulandi ve bir bulussal
arama ve 1000 rastgele adim ekleme kullanilarak bir filogenetik agag iiretildi.
Parsimony analizi bulugssal (Heuristic) arama algoritmast ve 100 rastgele tekrar
kullanilarak yapildi. Birden ¢ok esit olas1 kisa aga¢ oldugunda, aga¢ uzunlugu (TL),
Consistency indeksleri (CI), Retention indeksleri (R1), Homoplasy indeksleri (HI) ve
Rescaled consistency indeksleri (RC) kesin bir %50 Majority Rule konsensus agaci
olusturmak i¢in her agac icin belirlendi. Yapilan bu agaclarin bir 6zeti ve bir bulussal
arama ve 1000 rastgele adim ekleme kullanilarak bir filogenetik agag tiretildi. Posterior
olasilik ve bootstrap degeri> %50 olan tiim degerler aga¢ nodlarinda gosterildi. D-loop
kontrol bolgesi dizilerinden elde edilen agaglarin tiimi igin, dig grup tiirii olarak
Melanogrammus aeglefinus (Erisim No.: DQ020497.1) kullanilarak koklendirildi.
Filogenetik agaglar PAUP 4.0b10 (Swofford, 1998) ve FigTree v.1.4.4'te (Rambaut,
2018) kullanilarak olusturuldu. Mitokondriyal kontrol bolgesi haplotip verileri
arasindaki genetik iligki, kladlarin mutasyonel iliskilerini ve cografi dagilimlarim
gostermek i¢in PopART (Leigh ve Bryant, 2015) yaziliminda median-joining network
(MIJN) algoritmasi (Bandelt ve ark. 1999) kullanilarak gosterilmistir.
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3.3.2 Temel Koordinatlar Analizi (PCoA)

Popiilasyonlar arasindaki genetik farkliligi gostermek icin, GenALEx 6.5
(Peakall ve Smouse, 2012) genetik analiz programinda uygulanan ve veri
standardizasyonu ile kovaryans matrisine dayali temel koordinat analizi (PCoA)’nde

popiilasyonlar arasi ortalama genetik uzaklik matris degerleri kullanildi.

SAMOVA programi (molekiiler varyasyonun spatial analizi; Dupanloup ve
ark., 2002), beklenen yapiya iliskin Onsel hipotezler olmaksizin, M. merlangus
ornekleme alanlarinin popiilasyon yapisimi arastirmak i¢in kullanildi. SAMOVA,
poplilasyonlari, bir grup i¢indeki popiilasyonlarin miimkiin oldugunca genetik olarak
homojen oldugu (Fsc minimize edilmis) ve gruplarin birbirinden maksimum diizeyde
farklilastirildigi (Fct maksimize edilmis) kullanici tanimli sayida gruba (K) bélmek
icin bir anealing prosediirii kullanir. Onceden tanimlanmis her bir K degeri igin
yontem, bir AMOV A yaklasimi kullanarak Wright'in F istatistiklerini (Fsc, Fst ve Fcr)
retir (Excoffier ve ark., 1992). Fct ve Fsc endekslerinin farkli K degerleri igin
hesaplanmasi ile 6rnek popiilasyonlar i¢in en iyi popiilasyon gruplanma semasini
belirlemek miimkiindiir (Dupanloup ve ark., 2002). Calismada yiiriitiilen analiz igin,
K= 2'den K= 4'¢ kadar her bir K degeri i¢in 100 simiile edilmis annealing islemi

kullanilmistir.

3.3.3 Genetik Verilerin Molekiiler Varyans Analizi (AMOVA Analizi)

AMOVA analizi, popiilasyonlar icindeki ve popiilasyonlar arasindaki genetik
varyasyonun dagilim diizeyini belirlemek i¢in kullanildi. Varyans bilesenlerinin
hiyerarsik dagiliminin analizi i¢in ARLEQUIN bilgisayar programinin (Excoffier and
Lischer, 2010) AMOVA (Excoffier ve ark., 1992) alt se¢enegi kullanilarak molekiiler

varyans analizi yapilmistir.

Bes popiilasyon c¢ifti i¢in Fst (Weir ve Hill, 2002) degerleri hesaplandi ve
ortalama gen akis1 ve popiilasyonlar arasindaki mutlak go¢ eden birey sayisi (M= Nm,
haploid data igin): Nm = (1/Fst-1)/4 (Whitlock ve Mccauley, 1999) formiilii
kullanilarak tahmin edildi. Onemlilik, 1,000 permiitasyonla test edildi. Bu analizler,
ARLEQUIN (Excoffier ve Lischer, 2010) bilgisayar programi kullanilarak
gergeklestirildi.
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Populasyonlar arasi ikili cografi mesafeler ve genetik mesafeler arasindaki
korelasyonu degerlendirmek icin, tiim popiilasyonlarin 'Mesafeye Gore Izolasyon'
degeri (Rousset, 1997)’nin anlamliliginin belirlenmesi, GenAlEx siirim 6.502'deki
MANTEL test (Mantel, 1967) ile, 10,000 permiitasyon kullanilarak yapildi.
Ornekleme konumlar1 arasindaki cografi mesafe (km) matrisi, 6rneklenen yerler
arasindaki kiyr seridi mesafesi olarak Google Earth, siiriim 7.1.7.2606 kullanilarak

olusturulmustur.

3.3.4 Ayrilma Zaman Tahmini

Farklilagsma stireleri BEAST 2.6.2'deki Bayesian MCMC uygulamasi
kullanilarak hesaplanmistir (Bouckaert ve ark., 2019). Siki bir saat kullanild1 ve
korelasyonsuz ancak lognormal olarak dagilmis molekiiler evrim oranlarina sahip bir
model varsayildi (Drummond ve ark., 2006). Yayinlanmis iki Gadidae filogenisinden
iki kalibrasyon noktasi filogenetik agacimiza dahil edildi: Trisopterus luscus tiiriiniin
diger Gadid tiirlerinden tahmini ayrilma siiresi, 17 (10-24 Mya) ve M. merlangus’un
Gadus cinsi tiirlerden ayrilma siiresi 7 (5-9) Mya olarak tahmin edilmistir (Owens,
2015). Evrimsel oranlar igin tiir diizeyinde filogenetik siirecleri daha iyi temsil
ettiginden onceden “Kalibre Edilmis Yule modeli” kullanildi. Her 2000 nesilde
orneklenen 20,000,000 nesil iceren MCMC analizi yapildi. Markov zinciri ile
orneklenen farkli parametreler i¢in dagilimlar, Tracer stiriim 1.7.1 (Rambaut ve ark.,
2018), tim parametreler icin etkili orneklem biiyiikligii (ESS) 200 kullanilarak
incelenmistir ve %10'luk bir yanma ile maksimum klad giivenilirligi agacim
olusturmak i¢in TreeAnnotator siiriim 2.6.0 (Bouckaert ve ark., 2019) kullanildi. Son

olarak, agac FigTree v.1.4.4 (Rambaut, 2018) kullanilarak gorsellestirildi.

3.3.5 Populsayonlarin Genetik Yapisinin Belirlenmesi

Popiilasyon yapist STRUCTURE v.2.2 (Pritchard ve ark., 2000) yazilimi
kullanilarak sekans verilerinden Bayes kiimeleme algoritmasi ile birlikte bireysel
genetik atalar1 ¢ikarmak i¢in kullanildi. Kiime sayisini (K) tahmin etmek i¢in, her K=
2-4 degeri i¢in, 50 000'lik bir yanma (Burn in) periyodundan sonra, 100 000 yineleme
10 kez tekrarlandi. STRUCTURE sonuglari, Evanno ve ark. (2005) tarafindan dnerilen

gecici AK istatistigini hesaplamada, verilere en uygun kiime sayisini segmek icin
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verilerin log olasiligindaki degisikligi dikkate alan STRUCTURE HARVESTER
v0.6.94 (Earl ve vonHoldt, 2012) programi kullanilarak degerlendirildi.

3.3.6 mtDNA Verilerinden Cikarilan Demografik gecmis ve Notralite Testi

Ug grubun (1, 2 ve 3) demografik gecmisini izlemek igin D-loop haplotip veri
seti ile ti¢ yontem kullanildi. M. merlangus'un demografik modelini tahmin etmek igin,
notralite testlerinden Tajima'nmin D (Tajima, 1989) ve Fu'nun Fs (Fu, 1997) testleri
kullanild1 ve 10 000 permiitasyon ile Arlequin 3.0'da (Excoffier ve ark., 2005) bir
uyumsuzluk (Mismatch) dagilim incelemesi uygulandi. Noétralitenin null hipotezi
Tajima'nin D'si i¢in reddedildi (Tajima'nin D'si i¢in p <0.05 ve Fu'nun Fs'leri icin p
<0.02). Beklenen ve gozlemlenen uyumsuzlik dagilimlari ile Harpending diizensizlik
indeksi (Harpending, 1994) arasindaki kareler toplam1 sapmalar1 (SSD) Arlequin 3.0
(Excoffier ve ark., 2005) kullanilarak hesaplandi. Uyumsuzluk dagiliminin
incelenmesi, bir spatial veya demografik genisleme hipotezi altinda demografik
genisleme parametresinin/parametrelerinin  hesaplanmasini da saglamistir. Bu
parametre, popiilasyonlarin her durumda %95'lik bir giiven araligr (CI) ile ¢ok
kiigiikten ¢ok biiylik bir boyuta genisledigini gosterir. Tau degeri, ani popiilasyon
artisinin basladig1 zamanin kabaca bir tahminini sagladi. Genisleme zamani (t), t =
1/2u denklemine dayali olarak tahmin edilmistir (Rogers ve Harpending, 1992), burada
hesaplanir. Burada p, niikleotit bagina mutasyon oranidir ve k, dizideki niikleotitlerin
sayisidir. Daha once deniz baliklarinda D-loop kontrol bdlgesi ig¢in uygulanan bir
milyon yilda %3.0-10'luk bir mutasyon orani kullanildi (Dowling ve ark., 2002;
Durand ve ark., 2002). Uyumsuzluk dagilimi i¢in grafikler DnaSP v5 yazilimi
kullanilarak olusturulmustur (Librado ve Rozas, 2009). Son olarak, BEAST 2.6.2'de
(Bouckaert ve ark., 2019) uygulanan Bayesian skyline plot (BSP) analizleri
(Drummond ve ark., 2005) kullanilarak zaman iginde mezgit popiilasyonunun

blytikligiindeki degisiklikler tahmin edildi.
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4. BULGULAR ve TARTISMA

4.1  Bulgular
4.1.1 Genetik cesitlilik
4.1.1.1 Sekans kompozisyonu

M. merlangus tiiri bireylerine ait mtDNA D-loop kontrol bolgesinin toplam
781 baz cifti (bp) Karadeniz ve Marmara Denizi’nde 5 farkli lokaliteden 6rneklenen
38 birey i¢in analiz edildi. 766 karakter sabittir (%98). Degisken karakterlerin 9 adeti
parsimoni-bilgi vericidir. Calisilan 6rneklerde kontrol bolgesi i¢in 15 adet polimorfik
nukleotit pozisyonu tespit edildi. Bu polimorfik baz dizilerinin 9 adetinin transisyon,
6 adetinin transversiyon ve indel sayisinin sifir oldugu belirlendi. Dizilerin nukleotit
bilesimi ortalama %18.42 C, %24.92 T, %41.40 A ve %15.26 G oldugu goriilmiistiir.
A + T igerigi (%66.32), G + C (%33.68) iceriginden daha yiiksektir (Cizelge 4.1).

Cizelge 4.1 Mezgit balig1 veri setine ait degisken niikleotid pozisyonlari.

494455566677777
650759946811566
8500722729567
Hap_1 CCAAGAACCATGTAA
Hap 2 ....... TT...C..
Hap 3 ....... TT......
Hap 4 TT..... TT.AA
Hap 5 T..... GTT..... C
Hap 6 ..... T.TTT.....
Hap 7 ..... T.TT......
Hap 8 ....... TT C
Hap 9 ........ T......
Hap_10 TA..TT C
Hap 11 ...... GTT......
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4.1.1.2 Niikleotit ve Haplotip cesitliligi

MtDNA D-loop kontrol bdlgesi baz dizileri arasinda yapilan haplotip analizi
sonucunda M. merlangus popiilasyonlarinda dagilim gosteren toplam 14 adet haplotip
belirlenmistir. Haplotiplerden H3, Marmaraereglisi disinda diger popiilasyonlar
tarafindan paylasilirken H2, Karadeniz Eregli ve Ordu popiilasyonlar1 tarafindan
paylasilmistir. Bunlarin disindaki haplotipler yalnizca bir popiilasyon tarafindan
paylasilmistir. Calismamizda toplanan orneklere ait orneklem alan bilgileri ve bu
oneklem alanlarinda tespit edilen haplotiplere ait veriler Cizelge 4.2’de verilmektedir.
Analizler sonucunda belirlenen haplotipler i¢in haplotip cesitliligi tiim popiilasyonlar
icin (Hd) 1.0 ve niikleotid ¢esitliligi (Pi) 0.088-0.240 arasinda hesaplanmuistir.
Karadeniz ve Marmara lokaliteleri i¢in yapilan genetik ¢esitlilik analizinde tiim
lokaliteler i¢in yiiksek haplotip ¢esitliligi ve diisiik niikleotit ¢esitliligi gézlendi (Hd:
1.0 ve Pi: 0.088). Hopa popiilasyonu en yiiksek haplotip cesitliligi (Hd: 1) ile birlikte
yiiksek niikleotit ¢esitliligi (Pi: 0.240) goriilen popiilasyon olmustur.

Cizelge 4.2 M. merlangus’a ait popiilasyonlarin 6rnek sayilar: (N), Haplotip sayilari

(HN), Haplotip (gen) ¢esitliligi (Hd), niikleotid ¢esitliligi (P1), Ortalama
niikleotid farkliliklari sayisi (k)

H HHHHHHHH

Haplotip/Pop. N |2_| 3 4 5 6 7 8 9 10 1H1 1H2 13 1H4 HN Hd Pk

Hopa 7 00 3 1 1 1 1 0 0 O 0 0 0 0 5 1 0.240 3.60
igneada 8 0 0 2 0 0 0 0 3 2 1 0 0 0 0 4 1 0.144 217
Marmaraereglisi 8 0 0 0 0 0 0 0 O 0 O 0 3 1 4 3 1 0.088 1.33
KaradenizEregli 7 2 4 1 0 0 0 0 O O O 0 0 0 0 3 1 0.133 2.00
Ordu 8 0 2 2 0 0 O O 0 O O 4 0 0 0 3 1 0.088 1.33
Tiim Pop. 332 6 8 1 1 1 1 3 2 1 4 3 1 4 14 1 0.236 3.54

Medyan joining haplotip ag1 (Sekil 4.1) M. merlangus'un yiiksek bir haplotip
ve diisiik nukleotit ¢esitliligine sahip oldugunu gosterdi. D-loop agi, merkezi bir
haplotipten ¢ikan bir¢ok haplotiple, aralarinda birkag mutasyonel adim bulunan, yildiz
seklinde bir filogeni gosterdi. Haplotip ag1 cografi olarak farkli kiimeler gostermedi
fakat ¢oklu haplogruplar, farkli 6rnekleme bdlgelerinden gelen haplotiplerden
olusmaktaydi. D-loop haplotip ag analizi, en bol bulunan haplotip olan Hap3'iin, coklu
haplotipleri baglayan merkezi olusturdugunu ve dért popiilasyon (Igneada, Karadeniz

Eregli, Ordu ve Hopa) tarafindan paylasildigin1 gosterdi. Buna karsilik, Hap2 iki
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popiilasyon (Karadeniz Eregli ve Ordu) tarafindan temsil edildi ve diger 12 haplotipin

tamaminin kendi popiilasyonlarina 6zgii oldugu bulundu (Cizelge 4.3).

Cizelge 4.3 M. merlangus popiilasyonlar1 i¢in K2P yontemi kullanilarak 1,000
bootstrap replikasyonuna dayali D-loop kontrol bolgesi veri setinin
ortalama Popiilasyonlar arasi ve popiilasyonlar i¢i genetik uzaklik
degerleri. Sol alt= Popiilasyonlar aras1 genetik uzaklik degerleri, Sag iist=
Standart hata degerler ve diyagonal= Popiilasyon i¢i genetik uzaklik

degerleri

1 2 3 4 5 6 7 8
1 Hopa 0.00422 0.00107 0.00112 0.00135 0.00216 0.01018 0.00803 0.01288
2 Ordu 0.00264 0.00088 0.00074 0.00101 0.00198 0.01013 0.00796 0.01293
3 Karadeniz Eregli  0.00325 0.00132 0.00176 0.00110 0.00203 0.01016 0.00797 0.01307
4 Igneada 0.00402 0.00209 0.00231 0.00285 0.00165 0.01015 0.00788 0.01307
5 Marmaraereglisi 0.00528 0.00351 0.00396 0.00340 0.00088 0.01024 0.00794 0.01307
6 Kuzey Denizi 0.08023 0.07808 0.07858 0.07942 0.07805 n/c 0.00812 0.00726
7 Atlantik 0.04862 0.04657 0.04704 0.04715 0.04655 0.04887 n/c 0.01107
8 M. aeglefinus 0.11564 0.11452 0.11609 0.11697 0.11502 0.03915 0.09077 n/c

Hap1

Hap3
o—+—=0—

Hap6 Hap7

Hap14 Hap13 Hap12

Hap4

Q

1 sample

® Hora
IGNEADA
MARMARAEREGLI
KARADENIZEREGLI
® ORrDU

Hap5

Sekil 4.1 mtDNA D-loop kontrol bolgesi haplotiplerine dayali Medyan Joining
haplotip agi. Sayilar ve her daire 6zgiin haplotipleri temsil eder; daire
boyutu frekanslartyla orantilidir, renkler popiilasyonlar: belirtir; dallardaki
kisa cizgiler mutasyon adimlarinin sayisini temsil etmektedir.
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4.1.2 Filogenetik Analizler
4.1.2.1 Baz Degisim Modeli

Komsu birlestirme (NJ), Maksimum olasilik ve Bayesian analizlerinde
niikleotid ikamesinin en uygun modellerinin istatistiksel se¢imini yapmak igin
jModeltest ver. 0.1.1 (Posada, 2008) programi kullanilmis ve Akaike Bilgi Kriteri
(AIC) (Akaike, 1973, 1974) ve Bayesian Bilgi Kriteri (BIC) (Schwarz, 1978) model
se¢im stratejilerine gore mezgit balig1 6rneklerine ait DNA veri setine uyan en iyi baz
degisim modeli tespit edilmistir. Analiz sonucunda AIC ve BIC i¢in TPM3uf+G
modeli 6nerilmigstir. Bundan sonra yapilan NJ, ML ve BI analizlerinde 6nerilen baz
degisim modeli kullanilmigtir. AIC ve BIC tarafindan jModeltest 0.1.1 ile secilen en
uygun modelin (TPM3uf+G) olasilik ayarlari: gama modeli kategori sayis1 (ncat=4),
gama dogrulama degeri (gamma shape= 0.5340), degisim gostermeyen pozisyon

frekans degeri (pinvar= 0) tahmin edildi.

4.1.2.2 Komsu Birlestirme (NJ) Analizi

DNA veri seti i¢in uygun baz degisim modeli belirlendikten sonra PAUP* ver.
4.0 b10 (Swofford, 2003) filogenetik analiz programina girilen model bilgileri ile
genetik mesafe tabanli komsu birlestirme (NJ) algoritmas: kullanilarak agac
olusturulmustur. Evrimsel agac¢daki dallarin bir araya geldikleri diigiim noktalarinin
istatistiksel olarak destek oranini belirlemek amaciyla, 1000 tekrarli bootstrap analizi
yapilmigtir. Aga¢ ¢izimi igin PAUP* ver. 4.0 b10 (Swofford, 2003) programi
kullanildi. Yiizde 50 iizerinde olan tiim bootstrap degerleri aga¢ nodlar1 iizerinde

gosterilmistir.

TPM3uf+G baz degisim modeli ile olusturulan NJ agact Sekil (4.2)’de verildi.
Haplotip dizilerine dayali filogenetik aga¢ degerlendirildiginde, Mezgit tiiriine ait bes
ornekleme lokalitesinin yiiksek bootstrap degeri ile desteklenen monofiletik gruplar
olusturdugu goriilmektedir. Kuzey Denizi ve Atlantik mezgit balig1 haplotipleri dis
gruba (Melanogrammus aeglefinus) yakin ve agacin tabaninda yer alirken, %100
bootstrap degeri ile Tiirkiye haplotiplerinden ayrilmistir. M. merlangus tiiriiniin
Tirkiye oOrneklerine bakilirsa, tiim haplotipler %100’liik bootstrap degeriyle
desteklenmekte ve klad I ve II olarak adlandirilan iki klada ayrildi gériilmektedir. Klad
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I, MME ve IGN o6rnekleme alanlarini temsil eden bes haplotipten (H8, H10, H12, H13
ve H14) olusmus, klad II ise HPA, ORD ve KDE 6rnekleme alanlarina karsilik gelen
dokuz haplotipten (H1, H9, H6, H7, H2, H3, H4, HS, ve H11) olusmustur.

NJ tree

‘|' H1(KDE)
HI(IGN)
{ HB(HPA)

H7(HPA)

H2(KDE,ORD

H3(HPA,ORD
KDE,IGN)

H4(HPA)
H[H5(HPA)

"H11(ORD)

Klad II

100

Merlangius merlangus

HB8(IGN)

— H10(IGN)

100 1
H12(MME)

Klad I

H13(MME)

— H14(MME)

L—— DQ020496 M.merlangus (Atlantik)

— NC007395 M. merlangus (Kuzey Denizi)

DQ020497 M. aeglefinus

0.005 substitutions/site

Sekil 4.2 Mezgit balig1 popiilasyonlarinin mtDNA D-loop kontrol bolgesi dizilerine
ait TPM3uf+G baz degisim modeli ile olusturulan NJ filogenetik agact.

45



4.1.2.3 Maksimum Parsimoni (MP) Analizi

Dis grubun da dahil oldugu toplam 761 karaktere sahip veri matrisi, karakter
analizi yapilmak iizere PAUP programina aktarilmistir. Veri matrisi incelendiginde
761 karakterin 664’linlin (%87.3) degismedigi yani, tiim haplotiplerde ayni baz
yapisina sahip oldugu goriilmiistiir. Degisim gdsteren 97 karakterden 63 adedinin
parsimonik bilgi igerici (informativ) oldugu tespit edilmistir. Sonrasinda parsimoni
analizi bu 63 bilgi igerici karakter kullanilarak yapilmistir. Heuristic arastirma
algoritmasi ile yapilan analiz sonucunda aga¢ uzunlugu (TL) 108, Consistency indeksi
(C1) 0.926, Retention indeksi (R1) 0.916, Homoplasy indeksi (HI) =0.074 ve Rescaled
consistency indeksi (RC) = 0.8480 olan esit olasilikta en kisa parsimonik agag
bulunmustur. Bu agaclarin her birini ayr1 ayr1 incelemek ve topolojilerini gdstermek
zor oldugundan, bunlarin bir 6zeti olan %50 Majority Rule konsensus agaci elde
edilmistir (Sekil 4.3). Ek olarak, sezgisel (Heuristic) arastirma algoritmasi kullanilarak
elde edilen bootstrap degerleri, en kisa parsimonik agaclarin her birindeki kiimelerin
istatistiksel olarak nasil desteklenebilecegini goéstermek igin kati bir konsensiis

agacinda goriintiilenmistir.

Sekil 4.3'de gosterilen MP agacinin incelenmesi sonucunda, Kuzey Denizi ve
Atlantik haplotiplerinin agacin tabaninda oldugunu ve Tirkiye Orneklerinden
belirlenen haplotiplerin NJ agaci ile temsil edildigi gibi yiiksek bootstrap degerleri ile
karakterize edilen bagimsiz filogenetik gruplara sahip oldugunu ortaya koymaktadir
ve bu filogenetik gruplardan Tiirkiye orneklerinin kendi igerisinde alt grup icerdigi
goriilmektedir. Mezgit balig1 Tiirkiye klad1 incelendiginde tiim kladin %100 bootstrap
degeriyle desteklendigi ve Orneklerin agacta politomik bir yap1 sergiledigi
belirlenmistir. Agagta Marmara ve Bat1 Karadeniz’de goriilen haplotiplerin (H8, H10,
H12, H13 ve H14) de diisiik bootstrap degerleriyle desteklenen bir baska alt kladi
meydana getirdigi goriilmektedir. Klad icerisinde ¢ok sayida politominin olmasi,
verinin az sayida baz ¢ifti icermesinin ve yeterince varyasyon icermemesinin bir

sonucu olarak degerlendirilebilinir.
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Sekil 4.3 Mezgit balig1 popiilasyonlariin mtDNA D-loop kontrol bdlgesi dizilerine
ait MP filogenetik agaci.
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4.1.2.4 Maksimum Likelihood (ML) Analizi

Analiz sonucunda AIC ve BIC i¢in TPM3uf+G modeli 6nerilmistir. Yapilan
analizde Onerilen baz degisim modeli kullanilarak elde edilen ML agaci ve bootstrap
degerleri Sekil 4.4’de verilmistir. Agac incelendiginde, Mezgit tiiriine ait farklh
lokalitelerden Orneklere ait haplotiplerin farkli kladlar seklinde gruplandigi
goriilmektedir. Tiirkiye haplotiplerine ait klad incelenirse agactaki tiim haplotipler
monofiletik olarak gruplanmakta ve %100 bootstrapla desteklenmektedir. Kuzey
Denizi ve Atlantik haplotipleri diger analiz yontemlerinden elde edilen agaclarindaki
topolojiye benzer sekilde %100 bootstrapla desteklenen diger haplotiplerin tabaninda
yer almigtir. Agacta, NJ ve MP agaclarindan farkli olarak Bat1 Karadeniz’de goriilen
haplotipler (H8 ve H10) hari¢ yalnizca Marmara haplotiplerinin (H12, HI13 ve H14)
yer aldig1 ve diisiik bootstrap degeriyle (%46) desteklenen bir bagka alt klad

goriilmektedir.

4.1.2.5 Bayesian Analizi

Bayesian analizi MrBayes programda yine TPM3uf+G baz degisim modeli
kullanilarak yiiriitiilmiis olup, elde edilen aga¢ dosyalar1 FigTree ver.1.4.4 (Rambaut,
2018) programinda agilarak %50 Majority Rule konsensus agaci olusturuldu ve bu
agac lizerinde ana ya da alt soy hatlarima koken olusturan diiglimlerin istatistiksel
olarak ne derece desteklendigini gostermek i¢in bunlara karsilik gelen posterior
olasilik degerleri gosterildi. TPM3uft+G modeli kullanilarak olusturulan %50 Majority
Rule konsensus ve olasilik degerleri Sekil 4.5°te verilmistir. BI agacinin topolojileri
incelendiginde NJ ve ML agac topolojilerinde de goriilen benzer yapr goriilmiistiir.
Kuzey Denizi ve Atlantik haplotipleri 1,00°lik olasilik degeri ile diger haplotiplerin
tabaninda yer almistir. Tiirkiye haplotipleri ise 1,00°1ik olasilik degeriyle desteklenen
ayr1 bir klad olusturmustur. Bu ana klad icinde ML agcindan farkli olarak Marmara ve
Bat1 Karadeniz’de goriilen haplotiplerin (H8, H10, H12, H13 ve H14) 0,74 1iik olasilik
degeriyle desteklenen bir bagka alt kladi meydana getirdigi goriilmiistiir.
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Sekil 4.4 Mezgit balig1 popiilasyonlarinin mtDNA D-loop kontrol bolgesi dizilerine
ait TPM3uf+G baz degisim modeli ile olusturulan ML filogenetik agaci.
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Sekil 4.5 Mezgit balig1 popiilasyonlarinin mtDNA D-loop kontrol bélgesi dizilerine
dayal1 BI filogenetik agaci. Dallardaki destek degerleri, Bayesian olasilik
degeridir.

4.1.3 Genetik Farklhilasma

4.1.3.1 Temel Koordinatlar Analizi (Principal Coordinates Analysis, PCoA)

Popiilasyonlar aras1 ortalama genetik uzaklik matris degerlerine dayali olarak
yapilan, Temel Koordinatlar Analizi, Mezgit popiilasyonlar arasinda genel farkliliklar
gosterdi. Varyansin %75.53"nii aciklayan birinci temel bilesene gore, Marmara
(Marmaraereglisi) ve Karadeniz (Hopa, Igneada, Ordu) ve (Karadeniz Eregli)

popiilasyonlari net bir sekilde ayrilmistir (Sekil 4.6).
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Karadeniz Pop

Marmara Pop.
aradeniz Pop/ 1 Seril

Pop3
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Pop2

Coord. 1 (%75,53)

Sekil 4.6 Mezgit popiilasyonlarinin Temel Koordinatlar analizine dayali olarak
ayristirilmasi.

4.1.3.2 Spatial Molekiiler Varyans Analizi SAMOVA)

Tiir dagilim1 boyunca genetik yap1 modellerini karakterize etmek i¢in Spatial
Molekiiler Varyans Analizi (SAMOVA) kullanildi. SAMOVA, K = 2'e de FCT en
biiylik degeri gostermis, K degeri yiikseldik¢e Fcr'de asamali bir diisiis olmustur
(Cizelge 4.4). Fakat, K= 3 i¢in gruplarin bilesimi, M. merlangus haplotiplerinin cografi
dagilimina iyi sekilde karsilik geldiginden en iyi gruplasma semasi olarak K= 3 olarak
kullanilmistir. Ik grup, yalnizca Karadeniz'den (Hopa, Igneada, ve Ordu) iig
popiilasyon ile karakterize edildi. Ikinci grup, yine Karadeniz’den (Karadeniz Eregli)
bir popiilasyon ile temsil edilmistir. Uglincii grup ise Marmara'dan (Marmaraereglisi)

bir popiilasyonu igeriyordu.
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Cizelge 4.4 Tirkiye'deki Merlangius merlangus popiilasyonlari iizerine molekiiler
varyans analizinin (SAMOVA) spatial analiz sonuglar1 (Popiilasyon
sayilart Tablo 1'de wverilmistir. K, analizlerde kullanilan 6nceden
tanimlanmis grup sayisini ifade etmektedir. Wright fiksasyon indisleri
Fct, Fsc ve Fst smrastyla gruplar arasindaki, gruplar igindeki
popiilasyonlar arasindaki ve toplamdaki popiilasyonlar i¢indeki genetik

cesitliligi olcer)
K Fsc Fst Fer Grup kompozisyonu
2 0.21343*** 0.57401*** 0.45842 (1,2,4,5)(3)
3 0.20104*** 0.48027*** 0.34949 (1,2,5) (3) (4)
4 0.14109* 0.43775*** 0.34540 1,5 2 (3) 4

***. P <0,001, **; P<0,01; *; P<0,05

4.1.3.3 Genetik Verilerin Molekiiler Varyans Analizi AMOVA)

Varyans bilesenlerinin hiyerarsik dagilimini analiz etmek i¢in, ARLEQUIN
(Excoffier ve Lischer, 2010) bilgisayar programinin alt segcenegi olan AMOVA
kullanilarak molekiiler varyans analizi yapilmistir. Gruplar arasi, grup ici,
popiilasyonlar arasi ve popiilasyon i¢i varyans bilesenleri ‘P’ degerini almak i¢in 10
000 kez permutasyon kullanimiyla null dagilimina karsi test edilmis ve sonuglar
Cizelge 4.5’de verilmistir. Popiilasyonlarin her birinin ayr1 bir grup olarak kabul
edildigi AMOVA analizinde varyasyonun %41.83’liniin popiilasyonlar arasinda ve
%58.17’sinin de popiilasyonlar i¢inde dagildig: tespit edilmistir. Karsilastirmalar igin
varyans bilesenlerinin istatistiksel olarak degerlendirildiginde 6nemli oldugu
goriilmiistiir (P<0.001). Ornekleme yerlerinin ikinci gruplandirmasi ile yapilan
molekiiler varyans analizi (AMOVA) (Excoffier ve ark., 1992), SAMOVA
(Dupanloup ve ark., 2002) molekiiler varyasyonun spatial analizi ve STRUCTURE
programi (Pritchard ve ark., 2000) ile olusturulan kiimeler arasindaki farkliliklari
belirlemek i¢in cografi bolgeye gore yapildi. Burada; ikiadet Karadeniz alt
popiilasyonlart ve Marmara popiilasyonu olmak {izere {i¢ grup i¢in F degerleri ile
dogrulanmigtir. Bu gruplandirmada, varyasyonun %34.95’iiniin Gruplar arasinda,
%13.08’inin Gruplar i¢indeki popiilasyonlar arasinda ve %51.97’sinin Popiilasyonlar

icinde dagildig1 tespit edilmistir. Karsilastirmalar i¢in varyans bilesenlerinin
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istatistiksel olarak degerlendirildiginde 6nemli oldugu gorilmistir (P<0.001)
(Cizelge 4.5).

Cizelge 4.5 Bes Mezgit (Merlangius merlangus) popiilasyonunda farkli gruplar
arasinda molekiiler varyans (AMOVA) analizi sonuglart.

Hiyerarsik Kareler ~ Varyans  Varyasyon Fiksasyon
Gruplar . d.f. . . . . : ;
seviye toplam1  bilesenleri yiizdesi indeksleri
Tiirkiye Mezgit pop. Popiilasyonlar 4 19725  0.54804 Va 4183 Fsr: 0.41825%
(Hopa, Igneada, arasinda
Marmaraereglisi,
Karadeniz Ereglive  Popiilasyon iginde 33 25196  0.76353 Vb 58.17
Ordu
) Total 37 44921 1.31247 100
Gruplar arasinda .
Karadeniz pop.1 Va) 2 15257 051343 Va 3495  Fer: 0.34949
(Hopa, Igneada ve Gruplar igindeki
Ordu) popiilasyonlar 2 4467  0.19212Vb 13.08  Fsc: 0.20104*
Karadeniz Pop.2 arasinda (Vb)
(Karadeniz Eregli) Popillasyon iginde
Marmara pop. (Vo) 33 25.196 0.76353 V¢ 51.97 Fst: 0.48027*
(Marmaraereglisi)
Total 37 44921 1.46908 100

4.1.3.4 Popiilasyon Ciftleri Arasindaki Fst Degerleri ve Go¢ Oranlar: (Nm)

Popiilasyonlar arasindaki ikili Fst degerleri 0.1099 ile 0.6878 arasinda
degismektedir (Cizelge 4.6). En biiyiik Fst degeri Ordu — Marmaraereglisi popiilasyon
ciftleri arasinda goriiliirken en diisiik Fst degeri Ordu-Hopa popiilasyonlar1 arasinda
gozlenmistir. Popiilasyonlardan Ordu-Karadeniz Eregli ve Ordu-Hopa arasindaki
genetik farklilasma degeri kiiciik ve istatistiksel olarak anlamli bulunmamistir
(P>0.05). Fakat popiilasyonlar arasindaki diger tim ikili Fst degerleri biiyiik ve
istatistiksel olarak anlamlidir (P<0.05). Popiilasyonlar arasinda hesaplanan gog
degerleri (Nm) Cizelge 4.7°de verilmistir. 4.05 ile en yiiksek deger Ordu-Hopa
arasinda hesaplanirken, en diisik 0.23 ile Ordu-Marmara Ereglisi arasinda

hesaplanmuistir.

53



Cizelge 4.6 Alt popiilasyonlar arasinda ikili Fst degerleri

1 2 3 4 5
Hopa 0.0000
Igneada 0.1488*  0.0000

Marmaraereglisi 0.5599* 0.5466* 0.0000

Karadeniz Eregli 0.1852*  0.2443* 0.6216* 0.0000

Ordu 0.1099 0.2857* 0.6878*  0.2200 0.0000
*; Onemli Fst P degerlerinin matrisi (P<0.0500)

g B~ W N

Cizelge 4.7 Popiilasyonlar aras1 go¢ degerleri (haploid data i¢in M=Nm= 1-Fst/2FsT)

1 2 3 4 5
1 Hopa -
2 igneada 2.86 -
3 Marmaraereglisi 0.39 0.41 -
4 Karadeniz Eregli 2.20 1.55 0.30 -
5  Ordu 4.05 1.25 023 177 -

4.1.4 Mesafeye Gore izolasyon ve Mantel Test

Popiilasyonlar arasindaki 6énemli 6lclide yiiksek genetik farklilagsma, fiziksel
engellere ve mesafeye baglanabilir. Genetik mesafe matrisi ile cografi mesafeler
arasinda (Cizelge 4.8) pozitif bir korelasyonun (Rxy>0) olusumunu test etmek icin
GenAlEx kullanilarak Mantel test gerceklestirilmistir. Mesafeye gore izolasyon (IBD)
hipotezinin test edildigi bu analiz sonucunda popiilasyonlar aras1 genetik mesafe ile
cografik uzaklik arasinda iliskinin anlamli olmadigmi (R?= 0.0638, p= 0.21) ortaya
c¢ikardi, bu nedenle mesafeye gore izolasyon (Slatkin, 1993) modeli reddedildi (Sekil
4.7).

Cizelge 4.8 Popiilasyon ¢iftleri aras1 genetik (alt diyagonal) ve cografi (iist diyagonal)
mesafe (km) matrisi

Popiilasyonlar 1 2 3 4 5
1 Hopa 0.000 1342.0 1346.7 1005.6 331.6
2 igneada 0.280 0.000 266.1 336.3 1010.4
3 Marmaraereglisi 0.075 0.585 0.000 341.0 1015.1
4 Karadeniz Eregli 0.131 0.514 0.077 0.000 674.1
5 Ordu 0.138 0.478 0.310 0.120 0.000
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Sekil 4.7 Mesafeye Gore 1zolasyon i¢in Mantel test.
415 Ayrilma Zamani Tahmini

M. merlangius’un D-loop kontrol bdlgesi veri setinin haplotipleri i¢in tahmini
evrimsel zaman dlgegi ve %95 HPD (Highest Posterior Density) araliklar1 Sekil 4.8'de
sunulmustur. Yapilan analiz ile dis grup olarak kullanilan Trisopterus luscus’un Gadus
ve Merlangius cinslerine ait tiirlerden ayriminin yaklasik 33.32 milyon yil (22.75 —
45.09 milyon yil) once gergeklestigi goriildii. Gadus cinsinin Merlangius’dan
ayrilmasit 5.05 (3.63-6.64) milyon yil o6nce gergeklesirken, M. merlangus ise
Melanogrammus aeglefinus’tan 2.36 (1.6-3.25) milyon yil 6nce ayrildig: tespit edildi.
M. merlangus 6rneklerinin kendi igerisinde kismen bir ayrima sahip oldugu, Karadeniz
ve Marmara soy hattinin Kuzey Denizi soy hattindan 1.65 (1.08-2.29) milyon yil 6nce
ayrilirken Atlantik soy hatt1 arasindaki ayrilmanin yaklagik 0.84 (0.51-1.2) milyon y1l
once gerceklestigi tahmin edildi. M. merlangus’un Karadeniz ve Marmara 6rneklerinin
kendi i¢inde ayrilma siireci yaklasik 0.2 (0.11-0.3) milyon yil 6nce gerceklestigi

goriildil.
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Sekil 4.8 D-loop veri setinin lognormal siki molekiiler saat analizlerine dayali Bayes
ayrilma siireleri (Ma) tahminleri. Cubuklar, %95 HPD giivenilirlik
araliklarii temsil etmekte ve ortalama yas tahminleri diigiimlerde

verilmistir.



4.1.6 Popiilasyonlarin Genetik Yap1 Analizi

STRUCTURE siirtim 2.3.4 (Pritchard ve ark., 2000) kullanilarak genetik yap1
analizi (Structure) yonteminde K= 2-4 degeri i¢in 50 000'lik bir yanma (Burn in)
periyodundan sonra, 100 000 yineleme 10 kez tekrarlandi1 (Earl ve VonHoldt, 2012).
Bu analiz, en yiiksek Delta K'ye (1.404) sahip en olasi K degerinin 3 oldugunu
gosterdi; bu, genel genetik varyasyonun 3 kiimeye ayrildigim1 gosterir (Sekil 4.9;
Cizelge 4.9). Baska bir deyisle, Sekil 4.9, K= 3 kullanildiginda 5 popiilasyonun

kiimelenme modelini temsil etmektedir.

Deltak = mean(|L"(K)|) / sd(L{K))

25}

20}

Delta K
.

Lo}

0.5}

2.0 25 3.0 35 4.0

Sekil 4.9 Structure Harvester programi kullanilarak Mezgit balig1 popiilasyonlarinin
(K) tahmini

Cizelge 4.9 Structure Harvester programi kullanilarak Mezgit balig1 poptilasyonlarinin
Evanno tablo ¢iktisi

K Reps Mean LnP(K) Stdev LnP(K) Ln*(K) |ILn"(K)| Delta K
2 10 -537.380000 109.280768 — — —
3 10 -839.160000 180.573310  -301.780000  253.520000 1.403973
4 10 -887.420000 327.170529 -48.260000 — —
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Sekil 4.10 STRUCTURE programi kullanilarak analiz edilen M. merlangus'un bes
popiilasyonu arasindaki genetik iligki.

4.1.7 MtDNA Verilerinden Cikarilan Demografik Gecmis ve Notralite Testi
Populasyonlarin demografik gecmisi, iki nétralite testi, uyumsuzluk dagilim
analizi (Mismatch distribution) ve BSP (Bayesian Skyline Plot) analizi kullanilarak
degerlendirildi. Herbir popiilasyon ve Temel Koordinatlar Analizi (PCoA) ve
SAMOVA tarafindan tanimlanan mezgit popiilasyon gruplari i¢in Tajima'nin ve
Fu'nun nétralite testi sonuglar1 Cizelge 4.10°da sunulmustur. Hopa ve Igneada
popiilasyonlar1 i¢in Tajima'nin D ve Fu'nun FS degeri negatif degerde fakat 6nemsizdi
(P>0.170). Popiilasyon gruplart i¢in Karadeniz pop 1 ve tiim populasyonlara ait
Tajima'nin D ve Fu'nun Fs testlerinin negatif ve anlamli degerleri notraliteden 6nemli
sapmalar1 ortaya cikardi bu da esas olarak popiilasyonlarin ge¢miste genisleme
olaylarin diisiindiirdii. Ayrica, Tajima'nin D ve Fu'nun Fs testlerinin negatif ve anlamli
degerlerinin yani sira tiim gruplarin ve toplam popiilasyonun SSD ve Harpending'in rg
diizensizlik indeksinin kiigiik ve 6nemsiz degeri, nétraliteden 6nemli sapmalari ortaya
cikardi (Cizelge 4.11). Bu durum, tiim veri seti i¢in (Cizelge 4.10 ve Sekil 4.11-d), ani
bir demografik genisleme senaryosu ile tutarli bulundu. M. merlangus'un tiim gruplari
ve toplam popiilasyon igin elde edilen tek modlu uyumsuzluk dagilimi (Sekil 4.10-d)
ayrica yakin zamanda bir demografik genisleme oldugunu onerdi. M. merlangus’un
uyumsuzluk dagilimlari ii¢ grup ve toplam 6rnek icin ani genisleme modu altinda tek
modlu iken Arlequin 3.0 (Excoffier ve ark.,, 2005) kullanarak popiilasyon
genislemesinin olasi zamanlamasi da tahmin edildi. ThetaO (80) ve thetal (61)
tahminleri, popiilasyonlarin tiim durumlarda %95 giiven aralig1 (CI) ile ¢ok kiigiik bir
boyuttan (baz1 durumlarda 0'a yakin) ¢ok biiylik bir boyuta genisledigini géstermistir
(Cizelge 4.12). Uyumsuzluk dagilim tepe noktasini yansitan tau degeri (t), hizli
poplilasyon genislemesinin basladigi zamanin kabaca bir tahminini sagladi. Ani bir
demografik genisleme varsayimi altinda, tiim 6rnek i¢in T degeri 2.409'dur (%95 giiven

araligi: 1.273-3.061). M. merlangus’un tahmini genisleme siiresi, D-loop geni igin

58



%3-10/MY'lik bir mutasyon oranina (McMillan-Jackson ve Bert, 2003) ve 1= 2ut
denklemine gore hesaplandi. Mutasyon orani %3 olarak kabul edildiginde tahmini
genigleme siiresi 51.4 (24.3-67.2) yil dnce olarak, %10 olarak kabul edildiginde 15.4
(7.3-20.2) olarak belirlendi (Cizelge 4.12).

Cizelge 4.10 D-loop belirtecine dayali olarak ii¢ M. merlangus popiilasyonlar ve {i¢
popiilasyon grubu icin Notralite testlerine ait sonuglar

Notralite testleri

Populations e aiwes TmasD TOVRE® TR v
Hopa 7 5 -0.9631 0.2140 -0.9428 0.1700
igneada 8 4 -0.1208 0.4520 -0.4216 0.2850
Marmaraereglisi 8 3 1.6212 0.9770 0.3901 0.4980
Karadeniz Eregli 7 3 1.1069 0.8540 0.7888 0.6250
Ordu 8 3 1.1039 0.8490 0.2043 0.4540
Karadeniz pop_1 23 10 -1.5850 0.0350 -4.2115 0.0110
Maramara pop. 8 3 1.6212 0.9760 0.3901 0.5190
Karadeniz pop_2 7 3 1.1069 0.8580 0.7888 0.6460
All pop. 38 14 -1.0292 0.1450 -5.6545 0.0070

Cizelge 4.11 Ani genisleme modeli altinda D-loop belirtecine dayali olarak M.
merlangus popiilasyonlari i¢in uyum iyiligi test sonuglari

Goodness of fit test

Populations SsSD! SSD HRI? HRI
p-value p-value
Hopa 0.0067 0.9700 0.0204 1.0000
igneada 0.0110 0.0000 0.1008 1.0000
Marmaraereglisi 0.0450 0.1800 0.2207 0.3500
Karadeniz Eregli 0.0710 0.1900 0.2562 0.3700
Ordu 0.0116 0.2700 0.1224 0.6000
Karadeniz pop_1 0.0100 0.2200 0.0821 0.1100
Maramara pop. 0.0404 0.2000 0.2207 0.5900
Karadeniz pop_2 0.0580 0.2700 0.2562 0.6700
All pop. 0.0007 0.7100 0.0340 0.1900

1: Sum of Squared deviation, 2: Harpending's Raggedness index
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Sekil 4.11-a / b Ug haplogrup ve toplam popiilasyon i¢in gézlemlenen ve beklenen
uyumsuzluk dagilimlari. (a) Karadeniz pop_1; (b) Karadeniz pop_2; (c)
Maramara pop.; ve (d) toplam popiilasyon. Kesikli ¢izgi, gozlenen dagilim; diiz
cizgi, genigleyen bir poiilasyon modeli altinda teorik olarak beklenen dagilim.
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Sekil 4.11-c / d Ug haplogrup ve toplam popiilasyon i¢in gézlemlenen ve beklenen
uyumsuzluk dagilimlari. (a) Karadeniz pop_1; (b) Karadeniz pop_2; (c)
Maramara pop.; ve (d) toplam popiilasyon. Kesikli ¢izgi, gozlenen dagilim; diiz
¢izgi, genisleyen bir poiilasyon modeli altinda teorik olarak beklenen dagilim
(devam).
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Cizelge 4.12 D-loop belirtecine dayali olarak ti¢ M. merlangus grubu i¢in uyumsuzluk
dagilim analizi ve genisleme siiresine ait sonuglar

Mismatch distribution t = 1/2u (kya)
. Mutasyon orani

Populations Tau Theta 0 Theta 1 (%3) (%10)
Hopa 4.0780 0.0020 6.4310 87.03 26.11
igneada 1.5000 0.0000 6829.3700 32.01 9.60
Marmaraereglisi 1.7810 0.0040 6.2390 38.01 11.40
Karadeniz Eregli 3.3750 0.0020 3.0420 72.02 21.61
Ordu 1.0000 0.4500 6838.1200 21.34 6.40
Karadeniz pop_1 1.7500 0.0000 6844.3700 37.35 11.20
Maramara pop. 1.7810 0.0040 6.2390 38.01 11.40
Karadeniz pop 2 3.3750 0.0020 3.0420 72.02 21.61
All pop. 2.409 0.4500 6849.9700 51.40 15.40

M. merlangus'un Karadeniz ve Marmara Denizi popiilasyonlarinin tarihsel
demografisi BSP analizindeki birlestirici yaklasim’dan (Coalescent Approach)
cikarilmigtir. Zaman icinde etkili popiilasyon biiyiikliigiindeki degisiklik modeli
dikkate deger oOlglide bir artis oldugu gosterildi (Sekil 4.12-b) ve ge¢miste yasanan
darbogazin ardindan olas1 poplilasyonun demografik toparlanma senaryosunu
cagristirdi (Hoffman ve ark., 2011). Karadeniz 1 ve toplam popiilasyon i¢in D-loop
kontrol bdlgesi veri seti ile yapilan BSP analizi, etkili popiilasyon biiyiikliiglinde bir
artig gosterdi, bu da popiilasyonlarin son 5000 yildir genisledigini (Sekil 4.12-a ve d)
ve biiylidiiglinti gosterdi. Demografik genislemenin tahmini zamanlamasi, Karadeniz
1 ve toplam popiilasyon i¢in uyumsuzluk dagilim istatistigi kullanilarak elde edilen
tahminle iyi bir uyum i¢inde oldu goriildii. Karadeniz 2 popiilasyonu i¢in M.
merlangus’un 3 500 y1l 6ncesinden giiniimiize, Marmara popiilasyonlari i¢in, 100 y1l
oncesinden giliniimilize kadar uzun bir sabit popiilasyon biiyiikliigii ge¢misi oldugu

belirlendi (Sekil 4.12- b ve c).

62



) 10000000

1000000

100000

10000 T T T T
0 5000 10000 15000 20000

Time (Y1)

b) 1000000

100000

10000

1 000 T T T T T T T
0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500

Time (Y1)

Sekil 4.12-a / b Ug haplogrup ve toplam popiilasyon igin D-loop veri setinin BSP
Analizi. (a) Karadeniz pop_1; (b) Karadeniz pop_2; (c) Maramara pop.; ve
(d) toplam popiilasyon. X ekseni, glinlimiizden 6nceki zamani (mya) temsil
eder. Y ekseni, etkin popiilasyon biiyiikligiinii temsil eder. Diiz ¢izgi, medyan
popiilasyon boyutunu gosterir ve HPD'nin %95 araligi mavi renkle gosterilir.
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Sekil 4.12 —c / d Ug haplogrup ve toplam popiilasyon i¢in D-loop veri setinin BSP
Analizi. (a) Karadeniz pop_1; (b) Karadeniz pop_2; (c) Maramara pop.; ve
(d) toplam popiilasyon. X ekseni, gliniimiizden 6nceki zamani (mya) temsil
eder. Y ekseni, etkin popiilasyon bitytikligiinii temsil eder. Diiz ¢izgi, medyan
popiilasyon boyutunu gosterir ve HPD'nin %95 aralig1 mavi renkle gosterilir
(devam).
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M. merlangus igindeki genetik ¢esitliligi incelemek igin, Artvin, Hopa (10),
Ordu, Persembe (10), Zonguldak, Eregli (10), Kirklareli, igneada (10) ve Tekirdag,
Marmara Ereglisi (7) Orneklerini igeren ¢alisma yiritilmistir. Calisilan
popiilasyonlarin genotipik verileri, M. merlangus'un gelecekteki avcilik yonetim
cabalarim1 destekleyebilecek genetik cesitliligi ve popiilasyon genetigini arastirmak
icin kullanilmistir. Genetik cesitliligin popiilasyonlar i¢inde ve arasinda dagilimina
iliskin modele, tiiriin genetik popiilasyon yapist denir. Genetik kaynaklarin
tilkkenmesini onlemek i¢in siirdiiriilebilir yonetim bu yapinin bilgisine dayanmalidir

(Laikre ve ark., 2005).

Tiirkiye’de Karadeniz ve Marmara Denizinde yaygin ve ekonomik bir tiir olan
M. merlangus insanlar igin 6nemli bir besin kaynagidir. Bu ¢alisma, M. merlangus'un
genetik ¢esitliligini, demografik tarihini ve genetik yapisini anlamak igin D-loop
kontrol bolgesi gen dizilerinin kullanimi ile gergeklestirilmis ve mezgit baliginin
korunmasi ve gelistirilmesi i¢in iyi bir temele ve yliksek evrimsel potansiyele sahip
oldugu goézlenmistir. Avise (2000), D-loop kontrol bolgesinin ¢ogu tiirde hizla
evrimlesen bir lokus oldugunu ve baliklarin hem filogenetik analizi hem de tiir i¢i

filocografik ¢alismalari i¢in kullanildigini belirtmistir.

Asagida, Tiirkiye'de Karadeniz ve Marmara Denizinde dagilim gosteren
mezgit baliginin popiilasyonlarmin genetik yapisinin temel yonleri tartisiimakta ve bu
tiir icin yeterli genetik bilginin eksik oldugu goriilmektedir. Bu, 6zellikle ticari olarak
sOmiiriilen balik tiirlerinin popiilasyonlarinin asir1 av baskis1 altinda oldugu ve yok

olma tehditi altinda olabilecegi diisiiniildiigiinde ciddi bir sorun olarak karsimiza

cikmaktadir.

4.2.1 Genetik Cesitlilik

Genetik cesitlilik hangi tiirlerin gelecekte degisen ortam kosullarina uyum
saglama olasiliinin daha yiiksek oldugunu tahmin etmeye ve popiilasyonlarin ve
tiirlerin uzun siireli hayatta kalmasina yardimci olabilecek bir dl¢iim araci olarak
tanimlanabilir (Martinez ve ark., 2018). Genel olarak, genetik ¢esitlilik, alternatif gen

formlarinda veya kodlama yapmayan lokuslarda popiilasyon i¢i degiskenligi 6l¢en bir
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aractir (Lande ve Barrowdough, 1987; Hughes ve ark., 2008). Bir popiilasyonun
evrimlesme ve uyum saglama yetenegi hem heterozigotluk hem de bir popiilasyonda
bulunan toplam alel sayis1 ile iliskili olabilir (Frankham ve ark., 2014). Ilave olarak,
genetik cesitliligin azalmasi, Ozellikle stresli ¢evresel kosullarla kars1 karsiya kalan
popiilasyonlar icin neslinin tilkenme olasiliginin artmasina neden olabilir (Lippe ve
ark., 2006; Martinez ve ark., 2018). Mevcut arastirmada, Karadeniz ve Marmara
Denizi’nden 6rneklenen M. merlangus popiilasyonlarinda nispeten yiiksek diizeyde bir
genetik varyasyon tahmin edilmistir. Bu ¢alismanin ilk géze carpan sonucu, M.
merlangus'un, kontrol bdlgesi dizisi i¢in biiyiik oranda yiiksek frekansli haplotip
cesitliligi (Hd: 1.0) ile diistik frekansh niikleotit gesitliligi (w: 0.236) ile karakterize
edilmesinin bulunmasidir. Salcioglu ve ark. (2020), benzer sekilde Karadeniz’in
Tiirkiye sularinda 6rnekledikleri Merlangius merlangus euxinus tiirii tizerine yaptiklari
calismada, kismi COI gen boélgesi i¢in yiiksek haplotip ve diisiik niikleotit ¢esitlik
degerlerini Hd= 0.1450 ve m= 0.0003 olarak hesaplamislardir. Ayni caligmada
arastirmacilar cesitlilik indekslerini Cytb i¢in Hd= 0.8730 ve n= 0.0029 ve niikleer
marker RAG1 i¢in Hd= 0.4940, n= 0.0025 olarak hesaplamislar ve bu degerlerin COI
degerlerine gore daha yiiksek oldugu bildirilmistir. Bu g¢aligmanin sonuglarmnin,
Salcioglu ve ark. (2020) tarafindan yiiriitiilen ve COI, Cytb ve RAG 1 dizi verilerinden
elde edilen sonuglara benzer oldugu tespit edilmistir. Yiiksek haplotip ve diisiik
niikleotit cesitliligi iligkisi diger deniz baligi tiirlerinde de siklikla gozlenmistir.
Onceden yapilan galismalara bakildiginda; Tiirkiye'den {i¢ Trachurus tiirii (T.
trachurus, T. mediterraneus ve T. picturatus) Cytb geni i¢in sirasiyla haplotip
cesitliligi 0.426, 0.476 ve 0.652 ve niikleotit ¢esitliliginin 0.0020, 0.0023 ve 0.041
(Bektas ve Beldiiz, 2008) olarak hesaplandigi, Karadeniz Trabzon agiklarindan
orneklenen Atlantik palamutu Sarda sarda (Bloch, 1793) i¢in haplotip ve niikleotit
cesitliligi degerleri sirasityla COI gen bolgesi icin 0.845 ve 0.00984, 16s rRNA gen
bolgesi i¢in 0.352 ve 0.00083, Rhodopsin gen bolgesi i¢in 0.31 ve 0.00105 (Kasapoglu
ve ark., 2022) olarak hesaplandig1 ve Karadeniz’de yayilis gosteren ve demersal balik
tirii olan Mullus barbatus tiiri igin mtDNA'nin kismi kontrol bolgesi niikleotid
cesitliliginin ve haplotip ¢esitliliginin ortalamasi sirasiyla 0.015 ve 0.963 (Tuncay ve
ark., 2014) olarak hesaplandig1 goriilmiistiir. Bu durum genellikle, mutasyon yoluyla

haplotip sayilarmi (H) artirmak i¢in yeterli zamanin oldugunu, ancak biiyiik dizi
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farkliliklar1 biriktirmedigini varsayarak, kii¢lik bir etkili popiilasyon biiytikliigiinden
ani demografik genislemeye atfedilir (Rogers ve Harpending, 1992). MtDNA, niikleer
genomdan daha hizli evrimlesmis olsa da mtDNA'nin farkli bolgeleri igin evrim hizi
farklidir (Allio ve ark., 2017). Bu g¢alismada kontrol bolgesinde gézlenen yiiksek
sayida haplotip sayist (H: 14) muhtemelen mtDNA genlerinin yiiksek mutasyon
oranindan kaynaklanmaktadir. Benzer sekilde, Salcioglu ve ark. (2020), Tiirkiye’deki
mezgit baliginin (Merlangius merlangus) filocografyasini mitokondrial COI ve Cytb
genleri ve niikleer RAG 1 geni verilerine dayali olarak analiz etmis ve sirasiyla 8, 22
ve 22 haplotip tanimlamistir. Haplotiplerinin ¢ogunun belirli 6rnekleme bdlgesine
6zgii oldugu tespit edilmistir (Hopa icin 4, Igneada igin 3, Marmaraereglisi igin 3,
Karadeniz Ereglisi i¢in 1 ve Ordu i¢in 1 haplotip). Bu durum muhtemelen calisilan
bolgelerde ayri kurucu popiilasyonlarin varligin1 gosteriyor olabilir. Freeland ve ark.
(2011), bir¢ok birey, 6zgiin haplotiplere sahip olma egilimindeyse, bir popiilasyonda
hizla gelisen bir genomdaki haplotip cesitliliginin genellikle 1.0'a yaklastigini 6ne

stirmiistiir.

4.2.2 Filogenetik ve Haplotip Ag1 Analizleri

Genetik cesitliligin dagilimi ve gdézlemlenen modeller filogenetik analiz ve
haplotip aglari ile incelenmistir. 781 bg'lik kontrol bdlgesi igin belirlenen haplotiplere
dayali olarak filogenetik yapi analiz edildi. Elde edilen sonuglar, Salcioglu ve ark.
(2020)'nin COI ve Cytb ve RAG 1 gen bdlgelerinin birlestirilerek yaptiklari analiz
sonuglarindan farkli olarak, M. melangus'un mevcut dagiliminin en az iki genetik
olarak farkli klad igerdigini ortaya ¢ikardi. iki klad arasinda paylasilan higbir haplotip
bulunamadi. Birinci grup, Marnara Denizi Tekirdag il smnirlart iginde
Marmaraereglisi’nden ornekleri icerir (Sekil 4.2), ikinci grup ise, Tiirkiye Karadeniz
aciklarindan dort farkli lokaliteye (Igneada, Karadeniz Ereglisi, Ordu ve Hopa) ait
ornekleri igermektedir. Filogenetik agaclardaki haplotiplerin ¢ogunu iceren Klad I,
diisiik intraspesifik dizi farkliligi nedeniyle iyi ¢oziilemedi. Salcioglu ve ark. (2020)
calismasinda ayrica ¢ok derin olmayan iki cografik grup belirlenmistir. Bunlardan ilki
Kuzey Ege Yunanistan sahillerinden toplanan 6rnekler diisiik bootstrap ve posteriror

probablity degeri ile Karadeniz ve Tiirk bogazlar sistemi 6rneklerinden ayrilmistir. Bu
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calismada Kuzey Ege Tiirkiye sularindan 6rnek temin edilemedigi i¢in karsilastirma

yapilamamustir.

Mitokondriyal haplotip ag1 analizi bulgularma goére, kontrol bdlgesi
dizilerinden elde edilen tiim haplotiplerin tutarli bir sekilde farkli gruplar
destekledigini, 4 popiilasyonun (igneada, Karadeniz Ereglisi, Ordu ve Hopa)
tiyelerinin birinci grup iginde birgcok haplotip paylastigini, oysa Marmaraereglisi
popiilasyonundan bireylerin 6zgiin haplogrup olusturdugunu gésterdi. Ozgiin
haplotiplerin ¢ogu, paylasilan merkezi haplotiple yakindan iligkiliydi. Bu iliski,
Marmara ve Karadeniz’de dagilim gosteren M. merlangus’un filocografik bir modelini
ortaya ¢ikardi. En yaygin haplotip (Hap 3), bir veya iki mutasyon adimiyla merkez
baglantili ayrilan ¢oklu haplotipleri olusturdu. Medyan Joining aginin (MJIN) yildiz
seklindeki yapisi, ¢oklu haplotiplerle ¢evrili sayisal olarak baskin bir merkezi haplotip
gostermesi birkag farkla yiiksek haplotip gesitliligi ve diisiik niikleotit ¢esitliligini

gosterir.

En son haplotipler, dogrudan veya dolayli olarak soy haplotiplerinden
evrimlesmistir. Atasal haplotipin varligi, Karadeniz ve Marmara Denizi’nde
muhtemelen tek farkli kaynaktan geldigini diisiindiirmektedir. Haplotip aglari,
haplotipik varyasyonun soy ge¢misini yeniden olusturur ve veri setinde gézlemlenen
farkli haploid genotipler arasindaki evrimsel iliskiyi tanimlar. Birlesme ilkelerini
takiben, en yaygin haplotipler ve bir agda merkezi bir konumda bulunan haplotipin
atasal oldugu kabul edilirken, iist haplotiplerin daha geng, yakin zamanda tliremis
haplotipler oldugu varsayilir (Jenkins ve ark., 2018). Bu tiir secere iliskisi, farkli
bolgelerdeki M. merlangus popiilasyonlarinin  yakin  zamanda ayrildigini
gostermektedir. Bu merkezden yayilan yildiz seklindeki haplotip desenin ortaya ¢ikist,
M. merlangus popiilasyonlarinin son zamanlarda popiilasyon bityiikliigiinde 6nemli bir
artig yasadigin1 da gosterir (Jenkins ve ark., 2018). Benzer sekilde, M. merlangus
alttiirler1 tlizerine yapilan Onceki c¢alismalarda bulunan haplotip aglari, bazi
mutasyonlarla ortak haplotiplerin yakin zamanda yayildigim1 gosteren belirgin bir

yildiz seklinde model sunmustur (Salcioglu ve ark., 2020).
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4.2.3 Popiilasyonlarin Genetik Yapisi

Farkl1 gruplar arasindaki AMOV A sonuglari, mezgit popiilasyonlarinin genetik
olarak farklilastigini ve kontrol bdlgesi i¢in toplam genetik varyasyonun % 41.83’linlin
populasyonlar arasinda ve %34.95'inden fazlasininda gruplar arasinda mevcut
oldugunu gosteren yiiksek ve 6nemli Fst ve Fcr sonuglar1 gosterdi. Popiilasyonlar
arasindaki 6nemli Olclide daha yiliksek genetik farklilagsma, fiziksel engellere ve
mesafeye baglanabilir. Mantel testi, cografi ve genetik mesafeler arasindaki
korelasyonun 6nemli olmadigin1 (R?= 0.064, p= 0.21) ortaya ¢ikardi, bu nedenle
mesafeye gore izolasyon (Slatkin, 1993) modeli reddedildi. Molekiiler varyans analizi
sonugclari, popiilasyonlar arasindaki genetik baglantinin azaldigin1 gostermektedir. Bu
nedenle, ii¢ farkli mezgit grubu arasindaki popiilasyon farklilagmasi i¢in daha makul
bir yorum, popiilasyonlari izole eden gen akisina yonelik mevcut engeller dahil olmak
tizere ¢esitli faktorlerin bir araya gelmesi olabilir. SAMOVA kullanilarak cografi
olarak homojen ve birbirinden maksimum derecede farkli popiilasyon gruplari
tanimlanmistir. SAMOVA analizinin sonuglari, mezgit baliginin 5 farkli cografi
ornekleme bolgesi arasinda giiclii genetik heterojenlik gosterdi. SAMOVA'da K= 3
oldugunda Fcr degeri 0.3495 olarak hesaplanmistir. M. merlangus'un mitokondriyal
DNA (D-loop) veri seti i¢in gruplar arasindaki (Fct) ve Spatial molekiiler varyans
analizi (SAMOVA) genetik degiskenlik orani, 5 popiilasyonun ii¢ grub altinda
degerlendirilebilecegini gosterdi. Bu sonuglara gore analiz Hopa, Igneada ve Ordu
ornekleme lokasyonlarimin Karadeniz pop.1 popiilasyonunu, Karadeniz Eregli
lokasyonunun Karadeniz Pop.2 popiilasyonunu ve Marmaraereglisi Ornekleme
lokasyonunun Marmara populasyonunu temsil ettigi goriilmiistiir. Bu sekilde mezgit
baliginin calisma bolgesinde tek bir panmiktik stogu temsil ettigi seklindeki sifir
hipotezi, 1ii¢ stok arasindaki yiiksek ve Onemli farklilasma nedeniyle
dogrulanamamaktadir. Hem AMOVA hem de SAMOVA analizleri, Temel
Koordinatlar Analizi’'ne (PCoA) dayali olarak ayristirilmast ve filogenetik analiz
sonuclarini destekler sekilde ti¢ farkli grubun yapisini ortaya cikardi. Popiilasyonlar
arasindaki genetik varyasyonun kapsami, alellerin bir popiilasyondan digerine gocii
olan Fst tabanli gen akis1 tahmin edicileri kullanilarak agikliga kavusturulabilir. Genel
olarak bu, alic1 popiilasyonda baslangicta mevcut olmayan alellerin go¢ eden bireyler

tarafindan aktarildigi anlamina gelir (Ciftci ve ark., 2022). Bu calismada, bes
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poplilasyon arasindaki Fst degeri, popiilasyonlar arasinda diisiik bir gen akisini
gosteren sifirdan 6nemli 6lgiide biiyiik bulunmustur. Salcioglu ve ark. (2020), COI +
Cytb genlerini kullanarak Tiirk bogazlar sisyemi, Karadeniz ve Kuzey Ege
popiilasyonlar1 {izerine yapmis oldugu molekiiler varyans analizi sonucunda benzer
sekilde varyasyonun %15.80 (Fct=0.1580)’lik kisminin popiilasyon gruplari arasinda
paylasildigini tespit ederken, RAG 1 geni ¢in ise AMOVA analizi, gruplar arasinda
anlamli bir farklilik tespit etmemistir (Fct=0.0419, %4.18).

4.2.4 Kladlar Arasinda Ayrilma Zamani Tahmini

Ayrilma zamani tahmini, filogenetik analize benzer sekilde derin diverjans
ortaya ¢ikardi. Siki saat kullanilarakve korelasyonsuz ancak lognormal olarak dagilmis
molekiiler evrim oranlarina sahip bir model varsayilarak (Drummond ve ark., 2006)
yapilan analizde Merlangius cinsinin ayrilmasi erken Pliyosen doneminde baglamis ve
Pleistosen sirasinda da devam ettigi goriilmiistiir. Merlangius cinsinin Gadus’dan (Ma)
ayrilma zamani ge¢ Miyosen veya erken Pliyosen boyunca 5.05 (3.63-6.64) milyon y1l
oncesine tekabiil etmektedir. Bu donemde tiim Akdeniz c¢evresinde 5.96 milyon yil
once Akdeniz'in Atlantik'ten izole olarak kapanmasi ve es zamanli olarak Messiniyen
Tuzluluk Krizi’'nin baslamas1 gerceklesmistir. Akdeniz’in Atlas Okyanusu
baglantisinin kopmas1 5.59 ve 5.33 milyon yillar1 arasinda olmustur (Krijgsman ve
ark., 1999). Bogazin 5.6 milyon yil civarinda kapanmasindan sonra, bélgenin o
zamanki kuru iklimi, Akdeniz havzasini yaklasik bin yil i¢cinde neredeyse tamamen
kurutmustur. Bu biiylik kuruma, derin bir kuru havza birakti ve normal deniz
seviyesinin 3 ila Skm altina diismesini ve bugiiniin Olii Deniz’ine benzer birkag
hipersalin cep olusumunu saglamistir. Cebelitarik Bogazi’nin tektonik ¢okmeye bagh
olarak agilmasi sonucu Akdeniz’de tuzluluk krizinin sonlanmasi 5.33 milyon yi1l 6nce
gerceklesmis olup (Govers, 2009), bu olay Plioseni, Miosen devresinden ayiran dnemli
bir kronolojik nokta olarak kabul edilmistir. Yaklasik olarak bu donemde, Paratetis
Deniz’i bugiinkii Karadeniz, Hazar ve Aral Deniz’ine boliinmiistiir (Bianco, 1990).
Senozoik Zaman'm sonuncusu olan Kuaterner periodunda, bugiinkii Ege Denizi’nin
bulundugu bolgedeki Egeid karasi ¢okmiis ve Akdeniz'in sular1 bu ¢okiintiiyle dolarak
Ege Denizi’ni olusturmustur. Bu donemde buzullar eriyerek deniz seviyesini

yiikseltmiglerdir. Yaklagik 25 000 y1l 6ncesi deniz suyu seviyesi muhtemelen bugiinkii
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seviyenin sadece 30 m altindadir ve Akdeniz sularinin Karadeniz'e serbest¢e girmesini
smirlayan Istanbul Bogazi'ndaki kritik esik derinligi 50 m'dir (Scholten, 1974; Degens
ve Ross, 1972). Bu asamada, son buzullasma doneminde, giinimiizden yaklasik 22
000 y11 6nce, Karadeniz gergek bir tath su 6zelligi kazanmistir ve tlim su siitunu
boyunca aerobik kosullar hiikiim siirmektedir (Degens ve Ross, 1972). Bu gol evresi
yaklagik 12 000-13 000 yil siirmiistiir (Berner, 1973). Erken Holosen’de, buzullar
eriyip, giinlimiiz iklim kosullar1 olusunca, deniz seviyeleri yiikselmis, Canakkale ve
Istanbul bogazlar1 olusmustur. Bunun sonucunda, Akdenizden gelen tuzlu su
Karadeniz havzasini istila etmis ve Karadeniz’deki tatli su faunasi denizel tiirlerle yer
degistirmistir (Ryan ve ark., 1997). Kuaterner'in ilk donemi olan Pleistosen'de biiyiik
Olciide astronomik etkilere bagli olarak yiizden fazla sicak ve soguk devir yasanmis ve
buna bagli deniz seviyesi degisiklikleri, Akdeniz'deki balik tiirlerinin ¢esitliligini ve
dagilimini etkilemis gibi goriinmektedir (Gibbard ve ark., 2009; O'Regan ve ark.,
2011). M. merlangus 6rnekleri yaklagik 2.6 Mya baslayan Kuaterner'in ilk donemi olan
Pleistosende kendi igerisinde kismen bir ayrima sahip olmus, Karadeniz ve Marmara
soy hatt1 Kuzey Denizi soy hattindan 1.65 (1.08-2.29) milyon yil 6nce, Atlantik soy
hattindan yaklasik 0.84 (0.51-1.2) milyon yil 6nce ayrilmistir. Karadeniz ve Marmara
orneklerinin kendi iginde ayrilma siireci ise yaklasik 0.2 (0.11-0.3) milyon y1l dnce
gerceklestigi tahmin edilmistir. Salcioglu ve ark. (2020) mezgit balig1 alt tiirlerinin
tahmini ayrilma siirelerini 219 Kya olarak hesaplamis ve bu ayrilmanin son buzul
dénemi oncesinde gerceklestigini belirtmistir. Bu sonuglarin yiiriitiilen bu ¢alisma ile

uyumlu oldugu goriilmektedir.

4.2.5 Demografik Tarih

Genetik varyasyon, bir popiilasyonun demografik ge¢cmisi hakkinda ¢ikarim
yapmak i¢in kullanilabilir. Niikleotid uyumsuzluk analizi, haplotip aga¢ yapilarini
incelemek ve demografik ge¢mise iligskin tahminler yapmak icin kullanilabilir. Derin
soy baglar1 iki veya ¢ok modlu uyumsuzluk dagilimlar iiretecek, ancak s1g soy bagi
tek modlu olacaktir (Rogers ve Harpending, 1992). Daha yeni yontemler, 6rnegin
Pybus ve ark. (2000) tarafindan tanitilan sky line plot yontemi, bir popiilasyonun
bireyleri arasindaki soy iliskisine bagli demografik ge¢misi yeniden yapilandirma

yetenegini gelistirdi. Hangi yontem kullanilirsa kullanilsin, arastirmacilar popiilasyon
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darbogazi gibi demografik olaylarin zamanlamasinin kritik olarak molekiiler saat

hizina bagli oldugunu vurgulamaktadirlar.

M. merlangus haplotip gruplari i¢in tarihsel demografik acilimlar, sekanslar
arasindaki ikili farkliliklarin frekans dagilimlart degerlendirilerek incelenmistir. Her
grubun popiilasyon ge¢misini arastirmak i¢cin Tajima’nin D’si (Tajima, 1989) ve
Fu'nun Fs (Fu, 1997) testi gibi istatistiksel notralite testleri kullanildi. Bu testler,

populasyonlarin dengede olup olmadigin1 ve populasyonlarda var olan ¢ok sayidaki
alel icerisindeki herhangi bir alel {izerinde se¢ilim olup olmadigini test etmek amaciyla
kullanilmaktadir. Ayrica, mutasyon-siiriiklenme dengesinde degismeyen bir
poptilasyon biiyiikliigii varsayimindan tiiretilen tarafsizliktan sapmayr tahmin
etmektedir. Tajimanin D'si, polimorfik bolgelerin sayist ile veri setindeki ortalama
niikleotid farkliliklarinin sayis1 arasindaki korelasyonu test eder (Tajima, 1989).
Fu'nun Fs testi, gézlemlenen haplotiplerin sayis1 géz oniine alindiginda, daha biiyiik
bir saymin mevcut olup olmadigin1 degerlendirir (Fu, 1997). Negatif ve anlamli bir
Tajima'nin D'si son zamanlardaki segici siipiirme, nadir alellerin fazlaligin1 ve yakin
zamanda yasanan bir darbogazdan sonra popiilasyon genislemesini tanimlarken
(Tajima, 1989; Simonsen ve ark., 1995), pozitif bir D degeri ise dengeleyici se¢imi,
nadir alellerin eksikligini ve ani olarak popiilasyon daralmasini tanimlar (Tajima,
1989). Onemli ve negatif bir Fu'nun Fs degeri, gegmis popiilasyon genislemesinin
anlamli bir onayidir ve popiilasyon genisleme modeli olusturan evrimsel giicleri harig
tutar (Fu ve Li 1993; Fu, 1997). Ancak Fu istatistiginin pozitif Fs degerleri, dizilerin
arka plan se¢imi ile tutarli bir modelde nétr olmayan bir sekilde gelistigini gosterir (Fu
ve Li, 1993; Okello ve ark., 2005). Yiiriitiilen bu ¢alismada, Populasyon gruplar1 iginde
Karadeniz pop_1 ve tiim popiilasyonlara ait Tajima'nin D ve Fu'nun Fs testlerinin
negatif ve anlamli degerleri ndtraliteden onemli sapmalar1 ortaya ¢ikardi bu da bize
popiilasyonlarin gecmiste demografik degisiklikler ge¢irdigini yani genisleme
yasadigin1 gostermektedir. Ayrica, elde edilen sekans verileri i¢in fazla sayida nadir
haplotip oldugu goriildii. Bu, darbogaz ve ardindan demografik genisleme yasayan
popiilasyonlara baglanabilir. Grant ve Bowen (1998), bu c¢alismanin sonuglarini

destekler sekilde diisiik etkili popiilasyon biiyiikliigii donemlerinden sonra ani
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popiilasyon artisi, popiilasyonda yeni mutasyonlarin tutulmasina ve dolayisiyla nadir

haplotiplerin fazlaligina yol acacagini belirtmektedir.

Uyumsuzluk dagilimi, bir numunedeki DNA dizileri arasindaki ikili
farkliliklarin modelini gdsteren bir frekans grafigi veya dagilim grafigidir ve genellikle
azalmakta olan veya demografik dengede olan popiilasyonlardan alinan 6rnekler icin
¢ok modlu olarak sunulur. Buna karsilik, genellikle popiilasyonlarda tek modlu bir
dagilim gosterir, bu da popiilasyonlarin yakin zamanda ani bir demografik genisleme
yasadigin1 (Slatkin ve Hudson, 1991; Rogers ve Harpending, 1992) veya komsu
popiilasyonlar arasinda yiiksek goc oranlariyla menzil genislemesi yasadigini (Ray ve
ark., 2003; Excoffier, 2004) gosterir. Incelenen verilerin ani genisleme modeline
uydugu hipotezi SSD (Schneider ve Excoffier, 1999) ve diizensizlik indeksi
(Harpending, 1994) araciligiyla dogrulanmistir. Anlamli olmayan SSD degerleri,
gozlemlenen verilerin demografik genisleme hipotezini destekledigini ve darbogaz
olaymn reddettigini gostermektedir. Onemsiz Harpending'in rg diizensizlik endeksleri
de popiilasyon artigina isaret etti. Incelenen tiim gruplar, son demografik genislemeyi
gosteren, uyumsuzluk dagilim egrisinin tek modlu bir modelini ortaya ¢ikardi (Slatkin
ve Hudson 1991; Rogers ve Harpending, 1992). Gruplar i¢cin hem SSD degeri
(Schneider ve Excoffier, 1999) hem de diizensizlik (Harpending, 1994) istatistiklerinin
anlamli olmamasi, M. merlangus popiilasyonunun Karadeniz de menzil
genislemesinde oldugunu diisiindiirmektedir. M. merlangus i¢in genigleme siiresinin
tau degerine (t: 2.409) gore mutasyon orani %3 olarak kabul edildiginde tahmini
genigleme siiresi 51.4 (24.3-67.2) kya, %10 olarak kabul edildiginde 15.4 (7.3-20.2)
kya olarak hesaplandi. Bu zaman 6lgegi, Pleistosen doneminin sonu ve Holosen de
meydana gelen Canakkale ve Istanbul bogazlarmin olusmu sonrasinda Akdenizden
gelen tuzlu suyun Karadeniz havzasini istila etmesi ile birlikte denizel tiirlerin
Karadenize gegmesine denk gelen olaylarla ortiismektedir. Salcioglu ve ark. (2020)
calismasinda benzer sekilde Dogu Akdeniz mezgit baligimin 6nce Kuzey Ege
Denizi'ne, ardindan diger balik tiirlerinde goriildiigi gibi (Mugil cephalus, Durand ve
ark., 2013; Trachurus trachurus, T. mediterraneus ve T. picturatus, Bektas ve
Beldiiz, 2008) bogazlar sistemi yoluyla Karadeniz'e dagilmis ve genislemis
olabilecegini belirtmistir. Ayrica, Salcioglu ve ark. (2020), hem TSS'nin hem de

Karadeniz M. m. euxinus popiilasyonlarmin genislemesinde 6nemli 6l¢iide son buzul
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maksimumu (~18 Kya) sonrasinda Karadeniz'in ve TSS (5-6 Kya) genislemesi ile
Canakkale Bogazi'nin acgilmasi (~8 Kya) arasindaki yaklasik 2000 yillik zaman
farkini, yerlesim icin uygun habitat kosullar1 yaratmak igin gereken zamana

baglamistir.

Bir popiilasyonun demografik tarihini yeniden insa etmek, 6rnegin demografik
ve paleoiklimsel olaylar arasindaki korelasyonlari test ederek gesitli evrimsel ve
popiilasyon-genetik siiregler hakkinda faydali bilgiler edinmemizi saglayabilir
(Drummond ve ark., 2005; Campos ve ark., 2010). M. merlangus'un Karadeniz ve
Marmara Denizi popiilasyonlarmin tarihsel demografisi BSP (Bayesian Skyline Plot)
analizindeki birlestirici yaklagim’dan (Coalescent Approach) ¢ikarilmistir. Karadeniz
1 ve toplam popiilasyon i¢in D-loop kontrol bdlgesi veri seti ile yapilan BSP analizi,
etkili popiilasyon biiyiikliigiinde bir artis oldugunu, bu da popiilasyonlarin son 5 000
yildir genigledigini ve biiyiidiiglinii gostermistir. Hoffman ve ark. (2011)’nin belirttigi
gibi zaman i¢inde etkili popiilasyon biiytikliigiindeki degisiklik modeli dikkate deger
Olclide bir artis oldugunu ve gecmiste yasanan darbogazin ardindan olasi
popiilasyonun demografik toparlanma senaryosunu cagristirdigi gorilmiistir.
Popiilasyon artisinin zamanlamasinin demografik genisleme modelinden tahmin
edilmesi, BSP'in popiilasyon artiginin yaklasik 5 000 y1l dnce basladig: tahminiyle
¢ok yakin bulunmustur. Bu da genislemenin Holosen de meydana gelen Canakkale ve
Istanbul bogazlarinin olusmu doneminden sonra meydana gelmis olabilecegini
gosteriyor. Bu varsayim, genislemenin son buzul maksimumu (LGM)'dan sonra
meydana geldigi onciiliine dayaniyor. Popiilasyonlar siginaklardan yeni habitatlara
genislediginde, hipoksi ve sicaklik gibi yeni ortam degiskenleri cogu istilact i¢in uygun
olmayabilir ve sadece birkag birey hayatta kalabilir. Haplotiplerden ¢oklu haplotipleri
baglayan merkezi olusturdugu goriilen H3, bir popiilasyon darbogazindan veya bir

se¢ilim doneminden sag kalan atalarin haplotiplerini temsil edebilir.

4.2.6 Koruma ve Yonetim i¢in Cikarimlar

Koruma, yonetim ve siirdiirtilebilir kullanim i¢in temel birim, genetik olarak
homojen bir birey grubudur. Farkli popiilasyonlarin olmasi durumunda, yerel
popiilasyon bu gruba karsilik gelir. Fakat siirekli yasanan genetik degisim ile birlikte

birden fazla genetik olarak temel birim veya yerel popiilasyon olusur. Herhangi bir
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farklilasma olmamasi durumunda, dikkate alinan tim bolge {tizerindeki tiirler
koruma/yonetim birimini temsil eder. Belirli bir homojen grup tarafindan isgal edilen
cografi alan hem tiirler arasinda hem de tiirler i¢cinde ve ayni zamanda yilin
mevsimlerinde 6nemli 6l¢iide degisebilir ve bu gergek, yonetim rejimleri belirlenirken

dikkate alinmalidir (Laikre ve ark., 2005).

Mitokondriyal DNA'daki (mtDNA) varyasyon yapilari, tehdit altindaki veya
yonetilen tiirlerde giderek daha fazla arastirilmaktadir. Moritz (1994a) yapmis oldugu
derlemede, mtDNA analizinin genetik cesitliligin tanimlanmasi ve yonetimi i¢in
'genlerin korunmasi' ve popiilasyonlarin demografik yapilarin1 tanimlamak amaciyla
'molekiiler ¢aligmalar’in 6neminden bahsetmistir. Genlerin korunmasi, filogenetik
bilginin kapsamli bir sekilde kullanim1 ve uzun vadeli planlamayla ilgilidir. Buradaki
uygun kullanimlar, Evrimsel Olarak Onemli Birimlerin tanimlanmasini ve taksonlarin
veya alanlarin koruma 6nceliginin evrimsel bir bakis agisiyla degerlendirilmesini igine
almaktadir. Molekiiler ekoloji, alel frekanslarindan daha fazla yararlanir ve

poplilasyonlarin kisa vadeli yonetimi i¢in yararh bilgiler saglar.

Son yillarda koruma i¢in yaygin olarak kullanilan bagimsiz birimlerin tanimi1
Moritz (1994b) tarafindan yapilmistir. Moritz (1994b) iki farkli koruma birimi
tanimladi: demografik olarak bagimsiz popiilasyonlar1 temsil eden “Yonetim
Birimleri” (MU'ler) ve tarihsel olarak bagimsiz popiilasyonlar1 temsil eden “Evrimsel
Olarak Onemli Birimler” (ESU'lar). ESU'lar, mtDNA alelleri i¢in karsilikli monofilik
olarak taninirken, MU'ler, alel frekanslarindaki onemli farkliliklar ile karakterize
edilir. Bu ayr birimlere isim vermenin temel amaci, birimleri olusturan
popiilasyonlarin ayr1 yonetimine izin vermek ve tiirlerin uzun vadeli evrimsel
cesitliligini siirdiirmektir. Yiritilen bu ¢alismada mitokondriyal D-loop kontrol
bolgesi dizileri, popiilasyonlar icindeki ve popiilasyonlar arasindaki genetik
varyasyonun tahmini ve popiilasyonlar arasindaki etkilesimin derecesi hakkinda
onemli bilgiler saglamistir. Popiilasyonlar arasindaki yiiksek genetik ¢esitlilik, onlarin
uzun zaman Once ayrildigimi ve o zamandan beri bagimsiz olarak evrimlestigini
gosterebilir. Genetik veriler, en az ti¢c ESU'nun varligin1 gdstermektedir (Moritz,
1994): Karadeniz pop_1, Maramara pop. ve Karadeniz pop_2 popiilasyonlart. Bu

gruplar, izole olmus ve evrimsel olarak bagimsiz soylar1 temsil eder. Gruplar
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arasindaki genetik degiskenlik orani (Fct) ve dizi verileri igin SAMOVA ve
STRUCTURE analizi de bu ii¢ popiilasyonun ayri birimler olarak kabul edilmesi
gerektigini gostermistir. Alves ve ark. (2001) belirtildigi gibi, bu {i¢ izole grup kiimesi,
diger yerel kosullara kiyasla kendi ortamlarinda daha yiiksek uyuma sahip olabilir. Bu
nedenle, bu popiilasyon kiimeleri i¢in koruma cabalari, ayirt edici stoklarin
korunmasindaki basarisizlik tiirlin evrimsel potansiyelini azaltabileceginden, her

grubun genetik biitiinliigiinii korumaya yonelik olmalidir.

Balike¢ilik yonetimi icin en uygun yargi diizeyinde, yani ulusal, bolgesel veya
yerel ¢apta hem siyasi hem de bilimsel olarak devam eden bir tartisma vardir. Bazi
ilkeler de farkli bir bakis agisiyla yerel yonetimin, yerel kullanicilar tarafindan yerel
kaynaklarin kendi kendini yOnetmesinin, balik¢ilik kaynaklarinin siirdiiriilebilir
kullanimimna fayda saglayabilecegi ve asir1 kullanim riskini azaltabilecegi One
stiriilmistiir (Bruckmeier ve Neuman, 2005). Koruma genetigi agisindan temel hedef,
dogal kaynaklarin siirdiiriilebilir kullanimidir, yani yerel popiilasyonlarin genel
genetik yapiy1 koruyacak bir 6l¢iide muhafaza edilmesi ve popiilasyonlarin, sinirh
etkin popiilasyon biiyiikliigii nedeniyle asir1 genetik varyasyon kaybini Onleyecek
kadar biiylik kalmasidir (Laikre ve ark., 2005). Popiilasyonlarin genetik yapisi
hakkinda yapilan ¢alismalardan elde edilen bilimsel bilginin pratik yonetime siirekli
olarak uygulanmasi ¢ok dnemlidir. Fakat, popiilasyonlarin genetik yapis1 hakkindaki
mevcut bilgiler, yonetim olarak biiyiik 6l¢tide ihmal edilmektedir. Genetik koruma
baglaminda, "asir1 boliinme" yani genetik olarak homojen bir balik grubunu birden
fazla farkli popiilasyondan olusuyormus gibi yonetmek temel olarak zararsizdir. Buna
karsilik, genetik olarak farkli bir dizi popiilasyonu tek bir panmiktik popiilasyon
olusturuyormus gibi yonetmek, genetik varyasyonun tiikenmesine neden olabilir

(Laikre ve ark., 2005).
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5. SONUC ve ONERILER

Bu ¢alisma, mtDNA D-loop kontrol bolgesi sekans verilerine gore lilkemizde
Kuzey Ege, Marmara Denizi ve Karadeniz olmak iizere sinirli yerel yayilis alanina
sahip olan M. merlangus tiiriiniin genetik cesitliligine ve popiilasyon yapisina 11k
tutmustur. Bu calismanin temel amaci, Tiirkiye'de dogal olarak yayilis gdsteren mezgit
balig1 popiilasyonlarinin genetik yapisini ve ¢esitlilik modelini belirlemeye yardimci
olacak genetik veriler elde etmektir. Haplotiplerden H3 Marmaraereglisi disinda diger
popiilasyonlar tarafindan paylasilirken H2 Karadeniz Eregli ve Ordu popiilasyonlari
tarafindan paylasilmistir. Bunlarin disindaki haplotipler yalnizca bir popiilasyon
tarafindan paylasilmistir. Haplotip analizine dayali sonuglara gore; Marmaraereglisi
disinda diger popiilasyonlar tarafindan paylasilan en yaygin haplotip H3 olarak
bulunmustur. Karadeniz Eregli ve Ordu popiilasyonlar: tarafindan paylasilan H2
disindaki haplotipler yalnizca bir popiilasyon tarafindan paylasilmistir. Calismada
kullanilan primerler mezgit balig1 icin lokus spesifik olarak dizayn edilmistir. Bu
primerlerin sonraki mezgit balig1 genetik cesitliligini anlamak i¢in yiiriitiilecek daha
sonraki ¢aligmalarda kullanilmasi dnerilmektedir. Bu tez ¢alismasinda elde edilen
onemli sonuclar su sekilde 6zetlenebilir:
. Bu ¢alismanin ilk géze ¢arpan sonucu, M. merlangus'un, kontrol bolgesi dizisi
icin biiyiik oranda yiiksek frekanslh haplotip ¢esitliligi ile diisiik frekansh niikleotit
cesitliligi ile karakterize edilmesidir. Bu durum genellikle, mutasyon yoluyla haplotip
sayilarin1 (H) artirmak i¢in yeterli zamanin oldugunu, ancak biiyiik dizi farkliliklart
biriktirmedigini varsayarak, kii¢iilk bir etkili popiilasyon biiyiikliiglinden ani
demografik genislemeye atfedilir.
. MtDNA, niikleer genomdan daha hizli evrimlesmis olsa da farkli bolgeleri igin
evrim hizi farklidir. Bu calismada kontrol bolgesinde gozlenen yiiksek sayida haplotip
sayist  muhtemelen mtDNA  genlerinin  yliksek  mutasyon  oranindan
kaynaklanmaktadir.
o Haplotiplerin ¢ogunun belirli 6rnekleme bodlgesine 6zgii oldugunun tespit
edilmesi muhtemelen calisilan bolgelerde ayr1 kurucu popiilasyonlarin varligin

gostermektedir.
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o Filogenetik yap1 analizi sonucunda M. melangus'un mevcut dagiliminin en az
iki genetik olarak farkli klad i¢erdigini ve iki klad arasinda paylasilan higbir haplotip
bulunmadigini ortaya ¢ikarmistir.

o Mitokondriyal haplotip ag1 analizi bulgularma goére, kontrol bdlgesi
dizilerinden elde edilen tiim haplotiplerin tutarli bir sekilde farkli gruplarn
destekledigini, 4 popiilasyonun (Igneada, Karadeniz Ereglisi, Ordu ve Hopa)
tiyelerinin birinci grup iginde bircok haplotip paylastigini, oysa Marmaraereglisi
popiilasyonundan bireylerin 6zgiin haplogrup olusturdugunu gosterdi.

o En yaygin haplotip (Hap 3), bir veya iki mutasyon adimiyla merkez baglantili
ayrilan ¢oklu haplotipleri olusturdu. Medyan Joining aginin (MJN) yildiz seklindeki
yapisi, ¢oklu haplotiplerle ¢evrili sayisal olarak baskin bir merkezi haplotip gostermesi
birkac farkla yiiksek haplotip cesitliligi ve diisiik niikleotit ¢esitliligini gdsterir. Atasal
haplotipin varligi, Karadeniz ve Marmara Denizi’nde muhtemelen tek farkli kaynaktan
gelmektedir.

o Ayrica, bu merkezden yayilan yildiz seklindeki haplotip desenin ortaya ¢ikisi,
M. merlangus popiilasyonlarinin son zamanlarda popiilasyon biiytikliigiinde 6nemli bir
artis yasadigini da gosterir.

o Molekiiler varyans analizi sonuglari, mezgit popiilasyonlarinin genetik olarak
farklilastigin1 ve kontrol bdlgesi i¢cin toplam genetik varyasyonun %41.83’iiniin
populasyonlar arasinda ve %34.95'inden fazlasininda gruplar arasinda mevcut
oldugunu gosterdi. Bu sonuglar, popiilasyonlar arasindaki genetik baglantinin
azaldigin gostermektedir.

. Bu c¢alismada, bes popiilasyon arasindaki Fst degeri, popiilasyonlar arasinda
diisiik bir gen akisin1 gosteren sifirdan 6nemli dl¢iide biiyiik bulunmustur.

. Mantel testi, cografi ve genetik mesafeler arasindaki korelasyonun onemli
olmadigimi (R?= 0.064, p= 0.21) ortaya ¢ikard1, bu nedenle mesafeye gére izolasyon
(Slatkin, 1993) modeli reddedildi.

o SAMOVA analizinin sonuglari, mezgit baliginin 5 farkli cografi 6rnekleme
bolgesi arasinda gliglii genetik heterojenlik gosterdi. Bu sonuglara gore analiz Hopa,
Igneada ve Ordu &rnekleme lokasyonlarmm Karadeniz pop.l popiilasyonunu,
Karadeniz Eregli lokasyonunun Karadeniz Pop.2 popiilasyonunu ve Marmaraereglisi

ornekleme lokasyonunun Marmara populasyonunu temsil ettigi tespit edildi.
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. Bu sekilde mezgit baliginin ¢calisma bolgesinde tek bir panmiktik stogu temsil
ettigi seklindeki sifir hipotezi, li¢ stok arasindaki yiiksek ve onemli farklilasma
nedeniyle dogrulanamadi.

o Temel Koordinatlar Analizi (PCoA)’ne gorede analiz sonuglarini destekler
sekilde ii¢ farkli grubun yapist ortaya ¢ikmistir.

. M. merlangus ornekleri yaklasik 2.6 Mya baslayan Kuaterner'in ilk donemi
olan Pleistosende kendi igerisinde kismen bir ayrima sahip olmus, Karadeniz ve
Marmara soy hatti Kuzey Denizi soy hattindan 1.65 (1.08-2.29) milyon yil 6nce,
Atlantik soy hattindan yaklasik 0.84 (0.51-1.2) milyon yil 6nce ayrilmistir. Karadeniz
ve Marmara 6rneklerinin kendi i¢inde ayrilma siireci ise yaklasik 0.2 (0.11-0.3) milyon
yil 6nce gerceklestigi tahmin edilmistir.

. Yiiriitiilen bu ¢alismada, Populasyon gruplari i¢inde Karadeniz pop 1 ve tiim
popiilasyonlara ait Tajima'nin D ve Fu'nun Fs testlerinin negatif ve anlamli degerleri
notraliteden 6nemli sapmalar1 ortaya ¢ikardi bu da bize popiilasyonlarin ge¢miste
demografik degisiklikler gecirdigini yani genisleme yasadigin1 gostermektedir.

o Ayrica, elde edilen sekans verileri i¢in fazla sayida nadir haplotip oldugu
goriildii. Bu durum, darbogaz ve ardindan demografik genisleme yasayan
popiilasyonlara baglanmaktadir.

. Anlamli olmayan SSD degerleri, gézlemlenen verilerin demografik genisleme
hipotezini destekledigini ve darbogaz olayini reddettigini gostermektedir. Onemsiz
Harpending'in rg diizensizlik endeksleri de popiilasyon artiginin isaretidir.

. Gruplar i¢in hem SSD degeri (Schneider ve Excoffier, 1999) hem de
diizensizlik (Harpending, 1994) istatistiklerinin anlamli olmamasi, M. merlangus
popiilasyonunun Karadeniz de menzil genislemesinde oldugunu diisiindiirmektedir.

. M. merlangus i¢in genisleme siiresinin tau degerine (t: 2.409) gére mutasyon
orani %3 olarak kabul edildiginde tahmini genisleme siiresi 51.4 (24.3-67.2) kya, %10
olarak kabul edildiginde 15.4 (7.3-20.2) kya olarak hesaplandi. Bu zaman &lgegi,
Pleistosen déneminin sonu ve Holosen de meydana gelen Canakkale ve Istanbul
bogazlarinin olugsmu sonrasinda Akdenizden gelen tuzlu suyun Karadeniz havzasini
istila etmesi ile birlikte denizel tiirlerin Karadenize ge¢mesine denk gelen olaylarla

ortlismektedir.
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. Karadeniz 1 ve toplam popiilasyon i¢in D-loop kontrol bolgesi veri seti ile
yapilan BSP analizi, etkili popiilasyon biiyilikliiglinde bir artis oldugunu, bu da

popiilasyonlarin son 5 000 yildir genisledigini ve biiyiidiiglinii gdstermistir.

Sonug olarak, M. merlangus'taki mtDNA kontrol bolgesi ¢esitliligi tarihsel
stireclere atfedilebilirken, s1g fakat onemli popiilasyon yapisi hem tarihsel hem de
giiniimiize ait sinirli gen akigini yansitabilir. Popiilasyon yapisinin sonuglari, genetik
olarak alt boliimlere ayrilmis popiilasyonlarin, uzun vadeli balik¢ilik kullanimi ve

korunmasi i¢in bireysel olarak yonetilmesi gerektigini gostermektedir.

Molekiiler belirteglerin se¢imi, bir ¢aligma gelistirirken dikkate alinmasi
gereken Onemli bir kriterdir; ancak, farkli arastirma sorularini ele almak icin farklh
¢oziiniirliik seviyeleri gereklidir. Molekiiler belirteclerin ¢oziiniirliigii biiyiik 6l¢iide
degisiklik gosterir. Bu ¢alismada, mtDNA D loop kontrol bolgesi secilmistir, ¢linkii
bu belirtecin hem tiir i¢ci filogenetik caligmalarda hem de popiilasyon diizeyi
calismalarda mutasyon oraninin yiiksek olmasi ile iyi bir belirte¢ oldugu bilinmektedir.
Mitokondriyal DNA genlerinin uzun siiredir ndtr belirtecler oldugu varsayilmstir,
ancak son caligmalar bu belirteglerin segici baskiya yatkin olabilecegi ve notr
belirtecler olarak kullanimlarinin belirsiz olmasi1 gerektigini diisiindiirmektedir
(Galtier ve ark., 2009). Ayrica, mtDNA anneden kalitildig1 igin erkek kaynakli gen
akis1 hakkinda higbir bilgi saglamamaktadir. Bu baglamda, ek bir niikleer belirtec,
yukarida bahsedilen endiselerin giderilmesine yardimci olacaktir. Fakat bu ¢alismanin
biitcesi kisith oldugu i¢in ek olarak niikleer belirte¢ kullanilamamistir. Genel bir
genetik yapi seviyesi ortaya c¢ikarilmis olsa da daha da detayl olarak popiilasyon
farklilagmasinin aydinlatilmasi i¢cin Marmara ve Kuzey Ege’den farkli lokalitelerden
orneklemelerle niikleer belirte¢ kullanimi1 uygun olacaktir. Popiilasyon genetiginde,
mikrosatellitler tercih edilen niikleer belirteclerdendir ve rutin olarak mtDNA
belirtecleri ile kombinasyon halinde kullanilmaktadir.  Yiiriitilen bu calismaya
ilaveten, mikrosatellit DNA belirteci kullanilmasi, popiilasyon diizeyinde daha
kapsamli bilgi saglayabilir Mikrosatellitler, yiiksek mutasyon olusumuna sahip
tekrarlayan, kodlamayan niikleer DNA dizileridir ve bu nedenle hizla gelisen
belirteglerdir. Bu belirtegler su anda balikc¢ilikta uygulanmaktadir ve balik¢ilik

yonetiminde 6nemli bir potansiyel sergilemektedir.
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