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OZET

Onemi ve genetik yapist hakkindaki bilgi eksikligi diisiiniilerek gerceklestirilen bu calisma da Tiirkiye denizlerindeki isparoz baligimin populasyon
genetik yapist ve genetik cesitliginin mitokondrival DNA sitokrom b geni (997 bg) kasmi dizisi kullanilarak belirlenmesi hedeflenmistir. Isparoz drneklerinin
toplandigi lokaliteler Dogu Akdeniz (Adana), Bati Akdeniz (Antalya), Ege Denizi (Izmir), Marmara Denizi (Canakkale ve Istanbul), Orta Karadeniz (Sinop) ve
Dogu Karadeniz (Rize) seklindedir. Populasyonlarin genetik yapisi ikili FST, molekiiler varyans analizi (AMOVA) ve filogenetik analizler (NJ, MP, ML ve BI)
yoluyla tahmin edilmigtir. Sonug olarak sitokrom b geninin haplotip ve niikleotit ¢esitliklerine dayali olarak populasyonlar arasinda diisiik bir genetik varyasyon
oldugu saptanmustir. Bununla birlikte, sitokrom b haplotiplerinin filogenetik analizi, Ege ve Marmara Denizlerini ayiran Canakkale Bogazi’'nda ki sinirli go¢iin
varligini akla getiren iki olasi genetik grup (Ege-Akdeniz ve Marmara-Karadeniz) oldugunu gostermistir.

Anahtar sézciikler: Isparoz, sitokrom b, genetik yapu, Tiirkiye kiyisal sulart.

ABSTRACT

Genetic Analysis of Annular Sea Bream (Diplodus annularis Linnaeus, 1758) Populations Based on mtDNA Cyt b Gene in Turkey: Considering its
importance and lack of information on its genetic structure, in this study, population genetic structure and genetic diversity of the annular seabream Diplodus
annularis (L.) in the Turkish Seas was determined using the partial sequence of mitochondrial DNA cytochrome b gene (997 bp). Localities where annular
seabream samples collected were as follows: the eastern Mediterranean Sea (Adana), the western Mediterranean Sea (Antalya), the Aegean Sea (Izmir), the
Marmara Sea (Canakkale and Istanbul), Mid-Black Sea (Sinop) and the Eastern Black Sea (Rize). The population genetic structure was estimated through
pairwise Fst, analysis of molecular variance and phylogenetic analyses (NJ, MP, ML and BI). As a result the genetic variability was low among the population
based on haplotype and nucleotide diversities of cytochrome b gene. However, phylogenetic analyses of the cyt b haplotypes showed up there are two possible
genetic groups (the Aegean-Mediterranean and Marmara-Black Sea) suggesting that the presence of restricted migration at the Straits of Dardanelles, separating
the Aegean and Marmara Seas.

Key words: Annular seabream, cytochrome b, genetic structure, Turkish coastal waters.

GIRiS genleri ¢ok popiilerdir ve tiirden aile seviyesine kadar analizlere uygundur
) (Avise ve ark., 1998; Hebert ve ark., 2004; Kartavtsev ve Lee, 2006).
Ulkemiz ii¢ tarafi farkli fizikokimyasal parametreler gosteren

denizlerle cevrili farkli iklimsel 6zelliklerinin goriildiigii bir bolge olusu Mercangiller ailesine ait D. annularis tiirii kiyr sularinda dagilim
sebebiyle zengin bir biyogesitlilige sahiptir. Bu habitat igerisinde ekosistem gostermekte olup zemini deniz bitkileriyle kapli, kumlu ve kayalik olan dar
i¢in biiyiik 6neme sahip balik tiirleri yer almaktadir. Ozellikle artan niifus bir bolgedeki alanda 0-100 m derinliklerde go¢ etmeden yasamaktadir
ile birlikte gereken protein ihtiyacinin karsilanmasi agisindan balik tiirleri, (Russel ve ark., 2014). Bu tiir Sparidae ailesi igerisinde yer almaktadir ve
bu agig1 kapatmasi insanlar igin art1 bir 6neme sahiptir. Bu nedenle balik arastiricilar tarafindan dis, diken ve yumusak 1sin sayisi, pullanma, viicut
tiirlerinin devaminin saglanmasi gerekmektedir. Bu yonde ilerleyen bilimsel rengi ve beslenme sekilleri gibi morfolojik ve biyolojik ozelliklerine
caligmalar oncelikle ekonomik onemi olan tiirleri ele alarak baslamustir. dayanilarak smiflandirilmistir (Akazaki, 1962; Bauchot ve Hureau, 1986;
Balik neslinin devaminin saglanabilmesi igin populasyon yapilarinin Smith ve Smith, 1986; Fiedler, 1991).
belirlenmesi ve gen havuzlarinin ortaya ¢ikarilmasi 6nem arz etmektedir.
Ciinkii genetik ¢esitliligin korunmasi tiirlerin ve dogal populasyonlarin Giintimiize kadar yapilmis gerek farkli Diplodus tiirlerinin
korunmasinda baslica 6gelerden biridir. Herhangi bir biyolojik kaynagi (Bargelloni ve ark., 2005; Domingues ve ark., (2007); Roques ve ark.,
etkili bir sekilde yonetmek ve siirdiiriilebilirligini saglayabilmek i¢in var (2007); Perez ve ark., 2008; Gonzalez-Wangiiemert ve ark., 2011; )
olan tir ve populasyonlarmni genetik varyasyon diizeyinin mutlaka populasyon yapilarin1 gerekse Diplodus genusu kapsayacak sekilde
bilinmesi gerekmektedir (Okumus ve Ciftci, 2003). Sparidae ailesinin filogenisi aydinlatmayi amaglayan mitokondri ve niikleer
genom temelli ¢ok sayida molekiiler caligma gerceklestirilmistir. Ancak
Molekiiler tekniklerin bu problemin ¢6ziimiine katk: sunacagi 6n Turkiye’de dagilim gosteren hicbir Diplodus tiiriiniin popiilasyonlarinin
goriilmiis ve arastiricilar tarafindan yaklasik olarak son 30 yildir genetik genetik yapist heniiz aydinlatilmamustir.
belirtegler bu amagla kullanilmaktadir (Utter, 1991). Bu c¢aligmalar
mitokondri ve nilkleer DNA odakli olup, bu genomlarin iizerindeki belirli Bu eksiklikten hareket edilerek gergeklestirilen bu g¢aligmada
gen dizilerinin analizine dayanmaktadir. Mitokondri DNA’nin yiiksek tiirlin biyogesitlilik ve ekonomik ac¢idan 6neme sahip olmasi nedeniyle tiim
mutasyon oranina sahip, haploit kromozom seti tasiyan maternal (anasal) denizlerimizde dagilim gésteren D. annularis tiiriiniin popiilasyon yapisimnin
bir DNA kaynagi olmasi nedeniyle arastiricilar tarafindan niikkleer DNA’ya bilimsel gegerliligi kabul edilmis olan mitokondri DNA sitokrom b geni
gore daha cok tercih edilmektedir. Mitokondri DNA {izerinden yapilan DNA dizi analizine dayali olarak ortaya konulmasi amaglanmistir.

caligmalarda tekli, ¢coklu veya tiim genomun dizi ¢esitliligi kullanilabilir.
Bu arastirmalarda, sitokrom oksidaz alt iinite I, sitokrom b, 16S rRNA
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MATERYAL ve METOT

Biyolojik ve ekolojik ozelliklerine uygun olarak dagilim
gosterdikleri tiim denizlerimizi temsilen belirlenen toplamda 7 lokaliteden
(Sekil 1) ¢aligma igin gerekli olan toplamda 105 isparoz bireyi yerli
balik¢ilar yardimiyla temin edilmistir. Temin edilen bireylerin 25-50 mg
kas veya yiizge¢ dokusu diseksiyon yontemi ile almarak % 96’lik etil
alkolde fikse edildi ve g¢alismanin yapilacagi Recep Tayyip Erdogan
Universitesi Su Uriinleri Fakiiltesi Genetik laboratuvarma getirildi.

Balik orneklerinin kas veya yiizge¢ dokusundan DNA eldesi,
Promega Wizard® Genomik DNA Izolasyon Kiti (Madison, WI, USA)
protokoliine gore yapilmistir. Elde DNA’dan, tarafimizdan tasarlanmis olan
(DplSpcCytbF: 5'-CAAGCCTTCGAAARACACACCC-3'; DplSpcCythR:
S5’ACYTTRTTTTCTAWAG TTGCTGC-3") primerler kullanilarak 1sil
dongii cihazinda gergeklestirilen PZR yardimi ile mtDNA cyt b gen bolgesi
cogaltilmistir. PZR reaksiyonlarinda kullanilan kimyasallar ve miktarlart: 3
pl 20 ng kalip DNA, 10 pl 5X PCR tamponu (100 mM Tris-HCI, pH 8,3;
500 mM KCl), 3,5 pl 0,25 mM MgCl2, 1 U Taq DNA Polimeraz, 1 pl
0,25 mM ileri ve geri primerleri, 4 pl 20 mM dNTP seklinde olup karigim
distile ddH,O ile 50 pl’ye tamamlanmustir. Reaksiyon sicakliklari ve
siireleri ise: Ilk zincir ayrilmasi basamagi 95°C’de 3 dakika olarak
gergeklestirildikten sonra, 36 dongii: DNA zincirinin ayrilmasi i¢in 94°C’de
45 saniye, primerlerin DNA’ya baglanmasi i¢in 50°C’de 30 saniye ve yeni
sentezlenen DNA zincirinin uzamasi igin 72°C’de 45 saniye ve 72°C’de 7
dakika son uzama seklinde gergeklestirilmistir. PZR reaksiyonlarinda
primerlerin Tm degerleri ve kullanilan kimyasallarin konsantrasyonlarinin
optimum sartlari gradient reaksiyonlar ile belirlenmistir.

Total DNA ve PZR teknigi ile arttirilan sitokrom b geni
urtinlerinin kalitesi etidyum bromiir (0,5 mg/ml) igeren % 1’lik TAE-agaroz
jeli hazirlanarak elektroforezde yaninda 100 bg’lik izci DNA (Thermo
Fisher Scientific) ile yiiriitiildii ve jel goriintiilenerek incelendi. Ayrica hem
toplam DNA’nin hem de PZR iiriinlerinin safligmn ve kalitesinin tayini
spektrofotometre kullanilarak belirlendi.
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PZR yardimiyla arttirilan mitokondri DNA cyt b geninin
dogrudan DNA dizin analizi DplSpcCytbF ve DplSpcCytbR primerleri ile
¢ift yonli olarak Macrogen Inc. (Amsterdam, Hollanda) firmasina
yaptirilmistir.

Dizin analizi ile elde edilen sitokrom b geni (997 bg) dizilerini
filogenetik ve populasyon genetik analizlerinde kullanilmak tizere uygun
hale getirmek i¢in BioEdit 7.0.0 (Hall, 1999) programi igerisinde yer alan
Clustal W ¢oklu hizalama segenegi kullanilarak hizalandi ve
kromatogramlar kontrol edilerek diizenlendi. Elde edilen dizilerin
dogrulugunu teyit etmek i¢in GenBank veri tabanindaki BLAST secenegi
kullanilarak veri tabaninda kayitli dizilerle karsilagtirma yapildi. Niikleotit
kompozisyonu, haplotip ¢esitliligi (Nei, 1987) niikleotit ¢esitliligi (Nei ve
Tajima, 1981) ve haplotiplerin populasyonlara dagilimi DNASP v5
(Librado ve Rozas 2009) programi ile belirlendi. Bireylerden elde edilen
mitokondri DNA sitokrom b gen dizileri itibariyla haplotipler, haplotipler
arasindaki iliskiler ve haplotiplerin populasyonlara dagilimi Arlequin

(Schneider ve ark., 2000) programi ile belirlendi. D. annularis
populasyonlar1 arasindaki ve igindeki varyans, hiyerarsik genetik
farklilasma, gruplarn  6nemi, populasyon yapisi, haplotiplerin

populasyonlara dagilimi Arlequin programi altinda ¢aligtirilan molekiiler
varyans analizi (AMOVA, Excoffier ve ark., 2005) yaklagimi ve F istatistik
(Wright, 1951) secenekleri kullanilarak test edildi. Filogenetik analizler
kapsaminda, Kimura two-parameter (K2P) mesafe modeline (Kimura,
1980) gore MEGA 6.0.5 (Tamura ve ark., 2013) programi altinda komsu
katilim (Neighbour joining, NJ) analizi gerceklestirildi. Ayrica PAUP
versiyon 4.0b10 (Swofford, 2003) altinda maksimum olasilik (Maximum
likelihood, ML) ve maksimum tutumluluk (Maximum parsimony, MP),
MrBayes versiyon 3.1.2 (Huelsenbeck ve Ronquist 2004) paket programi
ile ise Bayesian ¢ikarim (Bayesian inference, BI) analizi de yapildi.

/
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Sekil 1. Ornekleme alanmi ve secilen lokaliteleri gosteren harita

Figure 1. Map showing sampling area and selected localities

Veri setimiz igin en uygun evrimsel modelleri Akaike Bilgi
Kriteri (AIC) (Akaike 1973) ve Bayesian Akaike Bilgi Kriter’leri (BIC)
(Swartz, 1978) altinda jModelTest v.0.1.1 (Posada, 2008) programi
kullamilarak secilmistir. MP analizi PAUP parsimoni metodunun bulugsal
opsiyonu altinda 100 rastgele ek kopya ve TBR (Tree-bisection-
reconnection)  yontemi  kullanilarak  gerceklestirilmistir. Agag
topolojisindeki dallarin  giivenirlilik degerleri 1000 tekrar Seg-bagla
(Bootstrap) testi (Felsenstein, 1985) ile belirlendi. Analizlerde dis grup
olarak D. sargus, D. vulgaris, D. puntazzo, D. cervinus, P. acarne ve Boops
boops kullanilmistir.
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Mitokondri DNA’sina ait sitokrom b geninin 997 bg¢’lik kismi
niikleotid dizisi, tiim denizlerimizde dagilim gosteren iki karagdz tiiriinden
biri olan isparoz (D. annularis) tiiriinii temsilen Akdeniz, Ege Denizi,
Marmara Denizi ve Karadeniz’den 7 farkli lokaliteden orneklenen 105
birey i¢in DNA dizin analizine tabi tutuldu. Caligilan tiirler niikleotit
pozisyonlarmin 19’u degisken (% 1,9) ve 16’smin (% 1,6) parsimonik bilgi
verici oldugu belirlendi.
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Mitokondri DNA sitokrom b gen bolgesi kismi niikleotit
dizilerinin analizi sonucu 105 bireyden toplamda 18 adet haplotip’in (Tablo
2) mukayese edilmesi sonucunda iilkemiz denizlerindeki isparoz
populasyonlarinin  Avrupa’nin  Akdeniz kiyilar1 gibi yakin cografik
bolgelerde dagilim gosteren populasyonlardan farkli ve kendine 6zgiin
haplotip igerigine sahip olduklar belirlenmistir.

Ayrica, s6z konusu sitokrom b geni haplotipleri arasinda
haplotip 1 referans olarak kullanilarak mukayese yapildiginda Tiirkiye’deki
tiim populasyonlarda temsil edilen iki istisnai haplotip’in (haplotip 1 ve 6)
varligima ragmen farkli tuzluluk, sicaklik ve beslenme sartlarina sahip Ege-
Akdeniz ve Marmara-Karadeniz’de yasamini devam ettiren isparoz
populasyonlarinin herhangi bir istisna olmaksizin 60 (A—G transisyonu),
219 (A—G transisyonu) ve 255 (C—T transisyonu) nolu SNP (tek
niikleotid polimorfizm)’ler nedeniyle iki farkli haplogrubunun var oldugu
ve izole olmalarinda bir gegis bolgesi olarak Canakkale Bogazi’'nin her iki
taraf i¢in belirleyici oldugu disiniilmektedir. Zira, Karadeniz’i
Akdeniz’den aywran Canakkale Bogazi, Avrupa sulart boyunca farkl
denizel taksonlar i¢in tanimlanan alt bityiik filocografik kirik veya gecis
bolgesinden biri olarak kabul edilmektedir (Magoulas ve ark., 1996; Nikula
ve Vainola, 2003).

Sitokrom b geni haplotipleri ikili sekans ayrim degerleri % 0,10
ve % 1,02 (ortalama % 0,45) ve Akdeniz-Ege denizi ornekleri igin ise %
0,10 ve % 0,51 (ortalama % 0,27)’dir. Diger taraftan Marmara-Karadeniz
grubu ici ikili sekans farkliligt degerleri % 0,10 ve % 0,51 (ortalama %
0,33) olarak belirlenmistir. Ege-Akdeniz ve Marmara-Karadeniz gruplari
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arasindaki ortalama genetik mesafenin % 0,58 olarak tespit edilmistir.
Diisiik genetik mesafe ile birbirlerinden kismen de olsa izole olan bu iki ana
grup seklindeki populasyon yapilanmas1 ve cografik diizeyde herhangi bir
genetik farklilasmanin cografik mesafe ile iligkisi Karadeniz, Marmara, Ege
ve Akdeniz populasyonlari arasinda go¢iin smirlt oldugunu gostermektedir.
Cografik mesafe ile giderek artan oranda bolgeler arasinda sicaklik,
tuzluluk, besin durumu ve balik¢ilik yogunlugu gibi gevresel faktorler
bakimindan dikkate deger farkliliklar oldugu (Die, 2001) gergegi ile uyum
gostermektedir. Diger taraftan Ege ve Akdeniz arasinda cografik bir
bariyerin bulunmayisiyla daha da olast hale gelen go¢ bu bolge i¢indeki
daha homojen yapilanmayi agiklayabilir.

Ornekleme yapilan lokaliteler i¢in haplotip gesitliligi (h); en
diisiik 0,590+0,0802 (Istanbul) ile en yiiksek 0,914+0,1156 (Adana)
degerleri arasinda degismekte olup ortalama 0,774+0,0120 oldugu
belirlenmistir (Tablo 1). Diger taraftan niikleotit ¢esitliligi (h); yine haplotip
¢esitlilik igin belirlenen model’dekine benzer olarak en diisiik 0,128+0,0128
(istanbul) ile en yiiksek 0,275+0,0276 (Adana) degerleri arasinda
degismekte olup ortalama 0,250+0,0365 oldugu belirlenmistir (Tablo 1). D.
annularis’in  populasyonlari arasinda mitokondri sitokrom b geni
haplotiplerin  paylasildiginin  belirlenmesi aralarinda ciddi cografik
bariyerlerin s6z konusu olmamasi nedeniyle bu populasyonlar arasinda
etkili bir gen akigiin varligmin halen devam ettigini gostermektedir. Bu
nedenle populasyon diizeyinde haplotipler arasinda net bir cografik
yapilanmanin olmadigini ortaya koymaktadir.

Tablo 1. D. annularis tiiriiniin drneklendigi lokaliteler, ornek sayisi, sitokrom b geni niikleotit dizilerine dayali olarak belirlenen haplotip sayisi,
haplotip ¢esitlilik (h) ve niikleotit ¢esitlilik (7) degerleri (Standart sapma degerleri (S.S) parantez i¢inde verilmistir).
Table 1. Sampling locations of D. annularis, sample number, haplotype number, haplotype diversity (h) and nucleotide diversity (r) values (standard

deviation values (SD) are given in parentheses).

Lokaliteler Ornek sayisi Haplotip sayis1 h (£S.S.) m (£S.S.)

Adana 15 7 0.914+0.1156 0.00275+0.00276
Antalya 15 5 0.752+0.0932 0.00204+0.00205
[zmir 15 3 0.590+0.0807 0.00128+0.00128
Canakkale 15 3 0.600+0.0938 0.00241+0.00242
Istanbul 15 3 0.590+0.0802 0.00128+0.00128
Sinop 15 4 0.657+0.0862 0.00134+0.00134
Rize 15 6 0.771£0.0962 0.00222+0.00222
TOPLAM 105 18 0.7740.0120 0.002500.00365

Bununla birlikte Akdeniz’in bir uzantis1 kabul edilen Marmara
Denizi’nin Karadeniz ile ayni haplotipleri paylasilmasma ek olarak
Canakkale Bogazi ile ayrilan iki isparoz grubu arasinda dikkate deger
diizeyde bir farklilasma sergilemektedir. Benzer sekilde gecis bolgesi
oldugu ileri siiriilen Canakkale bogazinin her iki tarafi arasindaki goreceli
farkliliklar Turan ve ark., (2009) ‘in T. mediterraneus’un mitokondri 16S
rRNA geni analizine dayali Karadeniz Akdeniz farklilagmasi iddiasimi
destekler niteliktedir.

Calismamizda birkag istisnai duruma ragmen iki ayr1 grup olarak
degerlendirilen  Akdeniz-Ege ve Marmara-Karadeniz populasyonlar
arasindaki ayrimin, daha uzak konumlanmis Adana ve Rize gibi
lokalitelerin cografik olarak birbirinden uzak oluslarina paralel olarak
Ozglin haplotiplerin sayisimimn dolayisiyla haplotip cesitlilik degerlerinin
digerlerine oranla daha yiiksek olusu ile desteklendigi goriilmektedir.

Diger taraftan tiim istasyonlarda dagilim gosteren haplotip 1 ve
Akdeniz-Ege grubuyla sadece istanbul lokalitesi arasinda paylasilan
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haplotip 6 istisnalar1 hari¢ Canakkale Bogazi ile ayrilan iki cografik grup
arasinda haplotiplerin paylasilmamasi kiyrya bagli yasayan belirli
lokalitelere sadik kalan karagdz baliklarinin yasadiklart ortama uyum
noktasinda gen havuzlarinda farkli tercihlere sahip olmaya egilimli
olduklarini isaret etmektedir.

Genel itibariyla Akdeniz-Ege ve Marmara-Karadeniz gruplart
arasinda haplotiplerin paylasilmamasina ek olarak bahsi gecen cografik
olarak kismen bariyerle ayrilmis olan populasyonlar arasindaki FST ve
AMOVA karsilastirmalarinin her ikisi ile de belirlenmistir. Mitokondri
sitokrom b belirtecinin AMOVA analizi sonuglar1 degerlendirildiginde
toplam molekiiler varyasyonun nispeten kiiglik bir kisminin (% 14,34) iki
cografik grup (Akdeniz-Ege ve Marmara-Karadeniz) arasindaki farkliliktan,
% 16,91’inin bu gruplar igerisindeki populasyon farklilasmasindan ve geri
kalan % 68,75’lik biiyikk kismmin ise populasyonlar i¢indeki bireysel
farkliliktan kaynaklandigini gostermistir (Tablo 3).


http://www.nature.com/hdy/journal/v109/n2/full/hdy201218a.html#bib35
http://www.nature.com/hdy/journal/v109/n2/full/hdy201218a.html#bib38
http://www.nature.com/hdy/journal/v109/n2/full/hdy201218a.html#bib38
http://icesjms.oxfordjournals.org/content/61/5/774.full#ref-10
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Tablo 2. Tirkiye kiy1 sularindan 6rneklenen isparoz tiiriine ait baliklarin sitokrom b haplotiplerinin niikleotit varyasyonu ve frekanslari. Pozisyon
numaralar1 degisken bolgeleri ve noktalar referans sekansla ayni niikleotitleri gosterir.

Table 2. Nucleotide variation and frequencies of cytochrome b haplotypes of belonging to the species sampled from Turkish coastal waters. The
position numbers indicate variable regions and the dots indicate the same nucleotides in the reference sequence.

Degisken niikleotit

Ege Marmara

. Akdeniz - - Karadeniz
pozisyonlari Denizi Denizi
2224456666678889
Haplotip 3671550751134414684  ADN ANT 1ZM CNK IST  SNP RIZE
6069582704562572155
DipAnn_Hap 1 CAAACCAGATATATGGGCT 3 6 9 9 4 7 7
DipAnn_Hap2  ......... ... ..., A.. 2 1
DipAnn_Hap3  ...... G....C....A.. 2
DipAnn_Hap 4 ..G...G....C....A.. 2
DipAnn_Hap 5 ..G...G.T.G..... A.. 2
DipAnn_Hap 6 GGl A.. 2 5 4 9
DipAnn_Hap7  ...... [ A. 2 1
DipAnn_Hap8  ............... AA. 2
DipAnn_Hap 9 e GL.Gaal C..A 2
DipAnn_Hap 10 .G.GT.G......... A 3
DipAnn_Hap 11 .G.GT.GA........ AT 3 6
DipAnn_Hap 12 TG.GT.G.vvvvnnnn A 2
DipAnn_Hap 13 .G.GTTGA........ AT 1 2
DipAnn_Hap 14 .G.GT.G..C...... A 1
DipAnn_Hap 15 .G.GT.GA....... AAT 2
DipAnn_Hap 16 .G.GTTGA C...AT 2
DipAnn_Hap 17 .G.GT.G....... A.A 1
DipAnn_Hap 18 .G.GT.G..o v vt A.C 1
15 15 15 15 15 15 15

Ikili FST degerleri mukayesesi, D. annularis populasyonlarinin
iki ana gruba ayrildigm (FST = % 0,31251, P< 0,05) (Tablo 4)
gostermektedir ve grup i¢inde populasyon ¢iftleri arasindaki FST degerleri
(Tablo 4) kullanilarak elde edilen populasyonlar arasi gen akisi
miktarlarmin (Tablo 4) yiiksek degerlere tekabiil ettigi belirlenmistir. F-
istatistik ve AMOVA analizi sonuglari, D. annularis populasyonlarinin
genetik olarak zayifta olsa bolgesel egilim gosterdigi ve D. annularis’in
Akdeniz-Ege ve Marmara-Karadeniz gruplarinin segilen populasyonlar
itibariyla elde edilen mitokondri sitokrom b haplotiplerine dayali olarak
birbirlerinden dikkate deger diizeyde farkli oldugu gorilmektedir.
Dolayisiyla Canakkale Bogazi’nin her iki tarafinda yer alan denizler
arasinda ¢esitli bariyerler nedeniyle gen akisinin yakin zaman diliminde
azaldig1 (Tablo 4) ve bundan dolayr Tiirkiye kiyisal sularinda dagilim
gosteren isparoz baligmm iki ayrt grup altinda degerlendirilebilecegi
ongoriilmektedir.

Tiirkiye karasularinda dagilim gosteren isparoz populasyonlarina
ait mitokondriyal sitokrom b haplotiplerinin filogenetik analizleri igin dis
grup olarak ayni cins igindeki ve denizlerimizde dagilim gésteren kardes
tirlerden D. vulgaris, D. puntazzo, D. sargus, D. cervinus grup i¢i dis grup,
karagéz ailesi ile ayni ailede yer alan tiirlerden P. acarne ve Boops boops
ise grup dis1 dis grup olarak kullanilmigtir. Komsu katilim (NJ), maksimum
tutumluluk (MP), maksimum olasilik (ML) ve Bayesian ¢ikarsama (BI)
metotlar1 kullanilarak gerceklestirilen analizlerin her birinden elde edilen
filogenetik aga¢ topolojileri hemen hemen aymidir ve sitokrom b
haplogruplar1  arasindaki  iliski yiiksek se¢-bagla degerleri ile
desteklenmektedir (Sekil 2). Haplotiplerin filogenetik analizleri yiiksek
giivenirlige sahip (NJ:90, MP:82, ML:73, BI:90) iki ana alt grubu
(Akdeniz-Ege ve Marmara-Karadeniz) iceren monofiletik bir grubun
varligini ortaya koymustur. Bu aga¢ topolojisinin tiim populasyonlarda
temsil edilen DipAnn_Hapl ve Akdeniz-Ege ile birlikte sadece Istanbul
lokalitesinde temsil edilen DipAnn_Hap6 istisnasi disinda oldukga tutarli
oldugu tespit edilmistir (Sekil 2).

Tablo 3. Mitokondri sitokrom b geni dizilerine dayal olarak D. annularis populasyonlarinin AMOVA analizi.
Table 3. AMOVA analysis of D. annularis populations based on mitochondrial cytochrome b gene sequences.

Varyasyonun kaynagi S.D. Kareler toplam Varyans bilesenleri Varyasyonun yiizde oram
Gruplar arasinda 1 14.618 0.19776 Va 14.34
Grup i¢i populasyonlar arasinda 5 22.239 0.23330 Vb 16.91
Populasyonlar i¢inde 98 92.933 0.94830 Vc 68.75
Toplam 104 129.790 1.37936
Fst: 0.31251
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Tablo 4. Populasyonlar arasindaki gen akisi (iist diyagonal) ve ikili Fsr (alt diyagonal) degerleri.
Table 4. The gene flow (upper diagonal) and pairwise FST (lower diagonal) values between populations.

Lokalite ADN ANT 1ZM

CNK IST SNP RIZE

ADN

4.2590 1.1907

ANT

0.1050 7.1311

1ZM

0.2957 0.0655

CNK 0.2935 0.1240 0.0870

IST 0.2310 0.0213 0.0233

SNP 0.5223 0.4119 0.3476

RIZE 0.4693 0.3427 0.2738

1.2032 1.6640 0.4572 0.5652

3.5303 22.894 0.7137 0.9590

5.2445 20.937 0.9383 1.3260

2.2133 4.1176 4.7637

0.1842 0.5956 0.8243

0.1082 0.4563 o0

0.0949 0.3775 -0.0116

Fst’nin 6nemlilik degeri (P< 0,05).

NJ/MP/ML/BI

87/79/50/0.85 &

90/82/73/0.9] L pjpann_Hap16

100/89/70/1.0

~ DipAnn_Hap14
- DipAnn_Hap18
DipAnn_Hap10
- DipAnn_Hap12
-DipAnn_Hap17 Marmara
DipAnn_Hap11
DipAnn_Hap15
DipAnn_Hap13

Karadeniz

DipAnn_Hap6 7 D. annularis

I DipAnn_Hap9
ipAnn_Hap2
DipAnn_Hap8

DipAnn_Hap1

Ege-Akdeniz

DipAnn_Hap7
DipAnn_Hap3
LDlpA nn_Hap4

DipAnn_Hap5 A

| France:Corsica
(Genbank Acc. No: AJ277366)

D. vulgaris
D. puntazzo

D. sargus

D. cervinus
Pagellus acarne (Genbank Acc. No: EF439558)

0.02

Boops (boops Genbank Acc. No: EF439190)

Sekil 2. Sitokrom b dizilerinden elde edilen 18 D. annularis haplotip’inin filogenetik agaglari. D. vulgaris, D. puntazzo, D. sargus, D. cervinus, P.
acarne ve B. boops dis grup olarak kullanilarak komsu katilim, maksimum tutumluluk, maksimum olasilik ve Bayesian ¢ikarsama metotlar
yardimiyla olusturulmustur. Seg-bagla degerleri % 50’ den yiiksek olanlar verilmistir.

Figure 2. Phylogenetic trees of 18 D. annularis haplotypes based on cytochrome b sequences. Trees were created by neighbor joining, maximum
parsimony, maximum likelihood and Bayesian inference methods using as outgroup D. vulgaris, D. puntazzo, D. sargus, D. cervinus, P.

acarne and B. boops. Value below 50 % are not shown.

Turan ark., 2009 yilinda mitokondri DNA 16S rRNA geninin
restriksiyon parga uzunluk polimorfizm’ine (RFLP) benzer olarak
caliymamizda sitokrom b geni kismi dizilerinin analizi sonucunda
Canakkale Bogazi’nin gecis bolgesinin her iki tarafinin dikkate alinabilecek
diizeyde genetik farklilasmanin var oldugu belirlenmistir. Istisnai olarak
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DipAnn_Hapl ve DipAnn Hap6 haplotipleri farklilasmaya bagladig:
ongoriilen gruplar arasinda paylasilmaktadir. Bu paylasim, D. annularis
populasyonlarinin yakin bir zaman diliminde birbirlerinden ayrilmaya
basladiklar1 ve gegen bu kiigiik zaman diliminde halen baskin yani tim
populasyonlarda temsil edilen haplotiplerin varligi ile desteklenmektedir.
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SONUCLAR

Mercangiller ailesinin Diplodus genusuna ait isparoz taksonunun
tim Tirkiye denizlerinde dagilim gosteren iki tiiriinden biri olan D.
annularis’in mitokondri sitokrom b gen haplotiplerinin komsu katilim,
maksimum tutumluluk, maksimum olasiik ve bayesian ¢ikarsama
metotlarina dayali olarak gerceklestirilen filogenetik analizler ile elde
edilen yiiksek giivenilirlik degerlerine sahip filogenetik aga¢ topolojilerinde
diger karagoz tiirleri ile birlikte monofiletik bir yapilanma gostermistir.

FST ve AMOVA analizleri yoluyla isparoz’un Tiirkiye
popiilasyonlarinin genetik yapilanmasina dair elde edilen genetik bulgular
daha oOnce farkli balik tiirleri iizerinde gergeklestirilen ¢alismalarin
sonuglari ile uyum gostermektedir. Bununla birlikte, ¢ok sayida ¢alismada
yakin denizel ortamdaki filocografik gecis noktalarindan biri olarak kabul
edilen Canakkale Bogazi iginde dnemli bir gecis noktasi oldugunu isaret
eden D. annularis tiiriine ait her iki taraftaki Ege-Akdeniz ve Marmara-
Karadeniz populasyonlar1 arasindaki genetik farklilagmanimn varlig: dikkate
degerdir.

Diger taraftan Ege-Akdeniz ve Marmara-Karadeniz gruplarinin
kendi i¢inde paylastiklar1 haplotip sayilarinin gérece bolluguna ragmen
anlamli bir cografik yapilanma gostermemeleri (genetik homojenlik) iki
bolgedeki populasyonlar arasinda cografik bariyerlerin yoklugunda devam
eden gen akisina baglanabilir.

Giiniimiizde D. annularis Tiirkiye kiyisal sularinda tek bir stok
olarak ele alinmaktadir. Ancak yonetimsel bir bakis acgisindan bakildiginda
bu ¢alismadan elde edilen genetik sonuglar gosteriyor ki Ege-Akdeniz ve
Marmara-Karadeniz denizleri arasinda az da olsa populasyon farklilagmasi
vardir. Tekrarli analizlerden elde edilen bu iki grup arasindaki tutarl
farkliliklar gegici ve mekansal saglamligi gosteriyor ki bu siireklilik iki
farkli stogun varligimi garanti altina almaktadir. Tiirkiye kiyisal sularinda
dagilima sahip isparoz gibi yilksek diizeyde gen akisina sahip denizel
tiirlerin populasyon yapilarini aydinlatabilmek ve olasi birden fazla stogun
daha da giivenilebilir bir sekilde tamimlanabilmesi i¢in sonraki ¢calismalarda
populasyonlar arast karigmalar1 gosterebilecek ve yonetimsel agidan 6nemli
populasyonlarin tespiti noktasinda oldukg¢a hassas sonuglar iiretebilen
mikrosatellit bolgeleri gibi daha farkli DNA belirtecleri kullanilabilir.

Sonug olarak, hakkinda tilkemizde molekiiler tekniklerle yapilan
bir ¢aliyma olmayan D. annularis popiilasyonlarm mitokondri genomu
temelli yapisal analizi Ege-Akdeniz ve Marmara-Karadeniz eksenli gittikce
belirgin hale gelen bir popiilasyon farklilagmasi olabilecegini
gostermektedir. Tki olast stogun varligini isaret eden bu sonuglar ekonomik
degeri yiiksek olan bu tiire ait kaynaklarin kisa, orta ve uzun vadede
korunmasi ve stoklarinin siirdiiriilebilir yonetimi igin onemli bir referans
olacaktir.
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