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Oz: Mercan baliklar1 en degerli balik tiirleri arasinda olup tropik ve sicak kiyisal sularda genis dagilim gosteren 33 genusa ait yaklasik
141 tiirden olugmaktadir. Sparidae i¢indeki genus ve alt familya iligkilerini izah edebilmek igin Tiirkiye kiy1 sulari i¢in tanimlanan 22 mercan
tiirtiniin dort mitokondri DNA bolgesi (16S rDNA, COL Cyt b genleri ve kontrol bdlgesi)’nin 3562 bg’lik bolgesi analiz edilmistir. Dort farkl
metot (NJ, MP, ML ve BI) kullanilarak olusturulan filogenetik agaglar parafiletik alt familyalara sahip Sparidae familyasinin monofilisini
gostermistir. Genetik verilere dayali olarak Tiirkiye kiyisal sularindaki sparid tiirleri, daha onceki taksonomik hipotezlerin aksine iki ana
haplogruba ayrilmistir. Elde edilen filogenetik agaglar Sparidae familyasi igindeki alt familyalarin varligimni desteklememektedir. Bu nedenle
morfometrik tekniklerle belirlenen alt familya diizeyinde yapilanmay1 destekleyecek ve bu gruplar i¢inde tutarli olacak birlestirici karakterler
aragtirilmalidir. Sparidae familyasi i¢indeki genuslar arasindaki filogeni yeniden olusturulmalidir.

Anahtar sozciikler: Filogeni, mtDNA, Sparidae, Tiirkiye kiyisal sulari.

Multilocus Phylogeny of the Family Sparidae in Turkish Coastal Waters Based
on Mitochondrial DNA Sequences

Abstract: Seabreams are among the most valuable fish species and consist of approximately 141 species in 33 genera that are largely
distributed in tropical and temperate coastal waters. We analyzed a 3562 bp region of the four mitochondrial regions (16S rDNA, COlI, Cyt b
genes and control region) of 22 seabream species identified for Turkish coastal waters to clarify their genus and subfamily level their
relationships. The phylogenetic trees constructed using four different methods (NJ, MP, ML and BI) showed monophyly of the family Sparidae
with paraphyletic their subfamilies. Based on genetic data, the sparids in Turkish coastal waters are divided into two major groups that
contradicts the previous taxonomic hypothesis. The obtained phylogenetic structure does not confirm the presence of subfamilies within
Sparidae. Therefore, the unifying characters supporting the existence of these subfamilies within the Sparidae should be investigated. It should
be necessary to reconstruct phylogeny between genera within Sparidae.

Keywords: mtDNA, phylogeny, Sparidae, Turkish coastal waters.

U1Bu ¢alisma Yiiksek lisans tezinden iiretilmistir. [IThis research was produced from Master's thesis study.
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GiRisS

Mercan baliklar1 olarak da isimlendirilen Sparidae,
genellikle kiy1 sularinda yasayan genis tiir zenginligine sahip
onemli bir balik familyasidir. Deniz baliklar1 igerisinde en
fazla iiyeye sahip olan Perciformes takiminda yer alan
Sparidae familyas1 yaklagik 141 tiir 33 genusla temsil
edilmektedir (Nelson, 2006; Iwatsuki vd., 2015). Bu
familyanin Akdeniz de 25 tiirii mevcuttur (Golani vd., 2006).
Sparidae familyasina ait tlirler Dogu Atlantik'te Britanya
adalarindan Giiney Afrika’ya kadar olan bdlgede, Cape
Verde, Madeira, Kanarya Adalar1 dahil olmak iizere Akdeniz
ve nadiren Karadeniz’de dagilim gostermektedir (Bauchot &
Hureau, 1986). Sparid tiirleri morfolojik karakterlerden dis
yapisl, yiizgec 1s1n sayisl, iskelet yapisi ve viicut rengine gore
smiflandirilmistir (Akazaki, 1962; Smith, 1938; Smith &
Smith, 1986). Sparidae familyasi onceleri, dis yapilarina ve
beslenme sekillerine dayali olarak Boopsinae, Denticinae,
Pagellinae ve Sparinae olarak dort alt familyaya ayiracak
sekilde smiflandirilmigtir (Smith, 1938; Smith & Smith,
1986). Takiben Akazaki, (1962), Sparinae’nin {iiyelerinin
icerisinden dis yapilarina gore bir ayrim yaparak iki yeni alt
familyanin (Diplodinae ve Pagrinae) varligini ileri siirmiistiir
ve toplamda 6 alt familyada tanimlama yapmistir. Ayrica
Smith ve Smith, (1986) Sparidleri bas yapisina gore de
simiflandirmistir. Bu ¢alismalarin disinda Fiedler, (1991) ise
Sparidleri dis yapilart ve beslenme durumlarina goére
Boopsinae, Denticinae ve Sparinae olarak {i¢ alt familyaya
ayirmigtir.  Smith, (1938) ve Smith ve Smith, (1986)’in
¢aligmalarina gore farki Pagellinae’yi Sparinae alt familyasi
icerisinde degerlendirmis olmasidir.

Morfolojik ¢aligmalarin yani sira Sparidae familyasi
tiirlerini igeren bazi molekiiler ¢alismalar da arastirmacilar
tarafindan  gerceklestirilmistir. ~ Ozellikle ~mtDNA’nin
sitokrom b (cyt b: Orrell vd., 2002; Orrell & 2004; Chiba vd.,
2009; Bektas vd., 2016), 16S ribosomal RNA (16S rRNA:
Orrell vd., 2004; Hanel & Sturmbauer, 2000; Summerer vd.,
2001; Day, 2002; Cawthorn vd., 2012), 12S ribosomal RNA
(12S rRNA: Cawthorn vd., 2012), kontrol bolgesi (D-loop:
Summerer vd., 2001; Armani vd., 2015; Viret vd., 2018) ve
sitokrom oksidaz alt {inite I (COI: Viret vd., 2018) genleri ve
niikleer genomdaki mikrosatellit bolgeleri (De La Herran vd.,
2001) Sparidae familyasi tiirlerinin tespiti, siniflandirilmasi
ve filogenetik iliskilerinin belirlenmesi amaciyla ¢ok yaygin
kullanilan genetik belirteglerdir. Yapilan tiim calismalarin
sonucunda aragtirmacilar Sparidae familyasinin monofiletik
bir grup oldugunu fakat morfolojik caligmalar sonucunda
elde edilen familya alti gruplarin filogenetik analizlerle
uyusmadigini belirtmislerdir. Genetik ¢aligmalarin sonucunda
morfolojik ¢aligmalar ile 3 ila 6 arasinda degisen alt familya
sayisinin aksine 2 soy grubunun oldugunu belirtmislerdir
(Hanel & Sturmbauer, 2000; De La Herran vd., 2001; Day,
2002; Orrell vd., 2002; Orrell & Carpenter, 2004; Chiba vd.,
2009; Armani vd., 2015).
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Kryisal sularda dagilim gosteren balik tiirlerinin
cogunu benzer morfolojik karakterlere sahip olmalari
nedeniyle dogru bir sekilde smiflandirmak ve filogenetik
iligkileri yoniinden analiz etmek olduk¢a zordur (Duftner vd.,
2007; Westneat vd., 2005). Artan besin ihtiyaci insanlari
mevcut su triinleri stoklarini daha iyi yOnetmeye ve
alternatifler iiretmeye mecbur biraktigi giiniimiizde su
driinlerinin  tespiti, siniflandirilmast  ve  korunmasin
hedefleyen balik¢ilik arastirmalart ve kontrolii ¢aligmalari
son yillardaki modern bilimsel ve teknolojik ydntemlerin
geligtirilmesi ile ivme kazanmustir. Biinyesinde ticari olarak
onemli sayilabilen ¢ok lezzetli ve ¢ok degerli deniz baligi
tiirlerini iceren Sparidae familyas1 sadece kiigiik dlgekli ve
yar1 endiistriyel balik¢ilik kapsaminda degil aym1 zamanda
Akdeniz’deki yetistiricilik potansiyeli nedeniyle de artan bir
ckonomik 6neme sahip oldugundan (Hanel & Sturmbauer,
2000) dagilim alanlarinin  tespiti, genetik teshisi
filogenetik iliskilerinin  belirlenmesi

ve

ve su driinleri
kaynaklarmin iyi yonetilmesi gerekmektedir.

Bu baglamda, calismamizin hedefleri Tiirkiye’nin
etrafin1  ¢evreleyen kiyisal sularda dagilim gosteren ve
ekonomik degeri olan Sparidae familyasina ait taksonlarin
genetik teshisinin yapilmas: ve filogenetik iliskilerinin

belirlenmesidir.
MATERYAL VE METOT

Ornekleme  Calhgmasi:  Sparidae  familyasinin
tirlerine ait bireyler, biyolojik ve ekolojik o6zelliklerine
uygun olarak Tiirkiye kiyisal sularindan dagilim gosterdikleri
Karadeniz, Marmara, Ege ve Akdeniz sahillerinden 6 farkli
istasyondan Orneklendi. Sparidae familyasina ait 22 farkli
tiirden toplam 138 adet 6rnek tiim denizleri temsil edecek
sekilde bu bolgelerde avcilik yapan ticari balik¢ilar

yardimiyla topland1 (Tablo 1).

Tablo 1. Sparidae ailesine ait tiirlerin 6rnek sayilar1 ve 6rnekleme
lokasyonlart.

TUR ISTASYONLAR

ISK AN 1ZM IST SNP TRB TOPLAM
Boops boops 2 2 2 2 - - 8
Dentex dentex 1 - 1 - 2
Dentex gibbosus 1 1 1 - 3
Dentex macrophthalmus 2 2 2 - 6
Dentex maroccanus - 1 1 - 2
Diplodus annularis 2 2 2 2 2 2 12
Diplodus cervinus 2 2 2 - - 6
Diplodus puntazzo 2 2 2 2 2 2 12
Diplodus sargus 2 2 2 2 - 8
Diplodus vulgaris 2 2 2 2 - 8
Lithognathus mormyrus 2 - 2 2 1 7
Oblada melanura 2 2 2 - 6
Pagellus acarne 2 2 2 6
Pagellus bogaraveo - 2 2 - 4
Pagellus erythrinus 2 2 2 6
Pagrus auriga 2 2 2 - 6
Pagrus caeruleostictus 3 2 2 2 9
Pagrus pagrus 2 1 - 3
Pagrus majér - 2 - - 2
Sarpa salpa 2 - 2 2 6
Sparus aurata 2 2 2 2 8
Spondyliosoma cantharus 2 - 2 4 - - 8
TOPLAM 37 26 38 28 4 5 138

ISK: iskenderun, ANT: Antalya, IZM: izmir, IST: istanbul, SNP: Sinop, TRB: Trabzon
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Ormnekleme asamasinda hedeflenen tiirlerin teshisi
icin Akazaki (1962), Smith (1938), Smith ve Smith (1986) ve
Fiedler (1991)’1n ¢aligmalarinda kullandiklar1 viicut rengi, dis
yapist, dorsal yiizgec sert 151n varligi ve sayisi gibi metrik ve
meristik verilerden yararlanilmistir.

Teshis edilen her bir numuneden alinan ylizgeg
dokular1 % 96 etanolde muhafaza edildi ve daha sonra DNA
izolasyonu icin RTEU Su Uriinleri Fakiiltesi Genetik
Laboratuvari'na getirildi. Bu ¢alismada Yerel Etik Kurul
ilkelerine uyulmustur.

DNA Izolasyonu, PZR Uygulamalart ve DNA Dizin
Analizi: Total DNA, Promega Wizard® Genomik DNA
Izolasyon Kit (Madison, WI, USA) prosediiriine gére alkolde
muhafaza edilmis olan yiizge¢ dokusundan izole edildi ve bir
sonraki asamaya kadar -20°C de saklandi. Total DNA’nin
kalitesinin belirlenmesi i¢in oncelikle etidyum bromiirle
boyanmis % 0,8’lik TAE-Agaroz jelde yiiriitiilmesi
gerceklestirildi. Sonrasinda ise jel bir UV transilliiminatdrde
goriintiilendi.  Total DNA  miktart  ve
Spectrophotometer  (2000c  Thermo  Scientific,
cihazinda belirlendi.

Bu c¢alismada Sparidae tiirlerine ait bireylerin
mitokondri DNA (Cyt b, 16S rRNA, COI ve Dloop) gen

kalitesi
USA)
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dizilerini artirabilmek ve dizin analizlerini gergeklestirmek
icin tarafimizdan FastPCR (Kalendar vd., 2009) programi
yardimiyla tasarlanan primerler (Tablo 2) kullanilarak
gerceklestirildi.

Polimeraz Zincir Reaksiyonlar1 (PZR), 10 pl 5X
reaksiyon tamponu; 3,5 pl MgCl, (25 mM); 4 pl dNTP
karigtmi (10 mM); 1 pl ileri primer (10 pmol); 1 pl ters
primer (10 pmol); 0,2 ul Tag DNA polimeraz enzimi (1 U); 3
pl total DNA (50 ng/ ul) ve 27,3 ul steril saf su ilavesi ile son
hacmi 50 ul olacak sekilde hazirlandi. Polimeraz Zincir
Reaksiyonunu gergeklestirmek igin Techne® TC-3000G
(Bibby Scientific, Cambridge, Ingiltere) model gradyan
ozellikli PZR cihazi kullanildi. Isil dongi sartlari; ilk
denatiirasyon 1 dongii olarak 94°C de 3 dakika, akabinde 35
dongii 94°C de 1 dakika denatiirasyon, Cyt b geni i¢in 46°C,
COI geni i¢in 52°C, 16S geni i¢in 59°C ve Dloop geni i¢in
52°C de 1 dakika olmak iizere primer baglanmasi, genin
kopyalanmasi i¢in 72°C de 1 dakika uzama iglemi ve son
uzama islemi i¢in 1 dongli 72°C de 7 dakika olarak
gerceklestirildi. PZR  {irlinleri kalitesinin  belirlenmesi
amactyla etidiyum bromiir ile boyandi ve % 1’lik TAE-
Agaroz jelde yiiriitilerek bir UV transilliiminatorde
goriintiilendi.

Tablo 2. Cyt b, 16S rRNA, COI genleri ve Dloop bolgesinin PZR artirimi ve dizin analizi i¢in kullanilan primerler.

Primerin Ad1 Niikleotit Dizisi (5'-3")

Tm Degeri (°C) Kaynak

Cytb SpaCytF2 AATYGCTAAYCAYGCAGTAG 51,5 Bu ¢alisma
SpaCytR2 AYYGTCAGCCTARBACTTT 51,3 Bu ¢alisma
16SrRNA Dpl16SF GTATGGGCGACAGAAAAGG 53,4 Bu ¢alisma
Dpl16SR ACTGACCTGGATTACTCCGG 56,1 Bu ¢alisma
COXIF GGCACCCTTTACCTAGTATTTGCGG 57,4 Bu ¢alisma
col COXIR AGTTTGCTTGTACCTGTACGA 57,6 Bu ¢alisma
SpdCOIF GTGGCAATCACACGCTGA 56,1 Bu ¢alisma
SpdCOIR CVAAGTGGATTTTAGTTCAGG 55,5 Bu ¢alisma
SprdCRF1 YCTYCAYACHTCYAARCAACG 53,5 Bu ¢alisma
SprdCRF2 GTAARCCGRACGYCGGAGG 59,5 Bu ¢alisma
D-loop SGDF GCGCCGGTCTTGTAATCCGG 61,1 Bu ¢alisma
R-Prol ACTCTCACCCCTAGCTCCCAAAG 60,2 Ostellari vd., 1996
SprdCRR TGTGCCTGATACCRGCTCC 59,5 Bu ¢alisma

PZR iirtinlerinin dizin analizleri BigDye Terminator
v3.1 Cycle Sequencing Ready Reaction Kit (Applied
Biosystem) kullanilarak ABI PRISM 3730x1 Genetic
Analyser (Applied Biosystem, USA) ile Macrogen Inc.
(Amsterdam, Hollanda)‘de gergeklestirildi.

Veri Analizi: Mitokondri DNA {izerindeki Cyt b,
16S rRNA, COI geni ve Dloop bélgesi dizilerinin filogenetik
analizlerde kullanilmak iizere uygun formata doniistirmek
i¢in Bioedit versiyon 7.0.0 (Hall, 1999) program kullanildi.
Sonrasinda her bir 6rnek igin birlestirilmis veri seti, dort
genin (Cytb+16S+COI+Dloop) u¢ uca eklenmesi ile elde
edildi. Haplotiplerin sayisi, haplotip ¢esitlilik ve niikleotit
cesitlilik degerleri DnaSP v5 (Librado & Rozas, 2009)
programi yardimiyla belirlendi. Haplotipler arasindaki
filogenetik iligkiler, tiir i¢i ve tiirler aras1 genetik mesafeler
ve polimorfizm MEGA versiyon 4.0 (Tamura vd., 2007)
programi yardimiyla hesaplandi. Genetik mesafelerin
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hesaplanmasinda Kimura 2-parameter (K2P) mesafe modeli
kullanildi.

Haplotipler arasindaki filogenetik iligkiler, PAUP
versiyon 4.0b10 (Swofford, 2003) programindaki komsu
katilm (NJ: Neighbour-Joining), maksimum tutumluluk
(MP: Maximum Parsimony), maksimum olasihik (ML:
Maximum Likelihood) ve Bayesian ¢ikarim (BI: Bayesian
Inference) metotlar1 yardimiyla gergeklestirilen filogenetik
analizler ile insaa edildi. ML ve BI analizleri i¢in en uygun
baz degisim modelleri, Akaike Bilgi Kriteri (AIC) ve
Bayesian Akaike Bilgi Kriter (BIC)’lerini kullanarak
jModelTest 0.1.1 (Posada, 2008) programinda belirlenmistir.

Komsu katilim (NJ) analizi ile elde edilen
filogenetik agaclar, Kimura 2-parameter (K2P) mesafe
modeline gore 1000 tekrar se¢-bagla testi ile olusturuldu. ML
analizi ile elde edilen filogenetik agaglar, HKY+I+G en
uygun baz degisim modeline gore 1000 tekrar se¢-bagla testi
ile olusturuldu.
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MP analizi ile elde edilen filogenetik agaglar
bulussal metoda gore TBR (Tree-bisection-reconnection)
yontemi ve 100 tekrarli seg-bagla testi ile olusturuldu.
Bayesian c¢ikarsama metodu ile elde edilen filogenetik
agaclar ise, veri setine dayali olarak secilen en uygun baz
degisim modeline (HKY+I+QG) gore 6n olasiliklarin tahmini
Markov chain Monte Carlo (MCMC) teknigi kullanilarak
MrBayes versiyon 3.1.2 (Huelsenbeck & Ronquist, 2001)
programinda gergeklestirildi. Epinephelus stictus (GenBank
erisim numarast NC_021133), Trachurus trachurus
(AB108498) ve Morone saxatilis (NC_014353) taksonlari
filogenetik analizlerde dis grup olarak kullanildi.

BULGULAR

Dizi Ozellikleri: Sparidae familyasia ait tiirlerden
orneklenen 138 bireyin mitokondri DNA’s1 lizerindeki ii¢ gen
bolgesi (16S rRNA + COI + Cyt b) ve kontrol bélgesi
dizilenmis ve niikleotit dizileri birlestirilerek birlestirilmis
veri seti olusturulmustur. Toplamda bu dért mtDNA bolgesi
icin 3562 b¢ uzunlugunda baz dizilimi ¢ikartilmistir.
Birlestirilmis veri setinin (3562 bg) 2183 (% 60) niikleotit
pozisyonunun korunmus, 1309 (% 38)’unun polimorfik bilgi
verici ve 1372 (%40)’sinin degisken oldugu belirlenmistir.
Birlestirilmis veri setine dayali olarak D. sargus hl niikleotit
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dizisi referans alinmak suretiyle tanimlanan toplam 1372
degisken niikleotit pozisyonu igin transisyon/transversiyon
(ts/tv) orami 2.87 olarak ger¢eklesmistir. Birlestirilmis veri
setinin niikleotit dizi analizi 22 farkli Sparidae tiirii i¢in
toplamda 55 haplotipin varligini ortaya koymustur (Tablo 5).
Tirkiye sularinda dagilim gosterdikleri hemen hemen tiim
lokasyonlardan orneklenen Sparidae tiirlerinden Pagellus
bogaraveo, Dentex maroccanus, Dentex macrophthalmus,
Pagrus pagrus, Pagrus major, Dentex dentex ve Dentex
gibbosus sadece birer haplotip diger tiirlerin ise en az iki
haplotip ile temsil edildikleri belirlenmistir (Tablo 5). Bunun
yanisira birlestirilmis niikleotit veri setlerinin dizin analizi
calisilan Sparidae tiirlerinin her biri i¢in 6zgiin olan toplamda
90 adet niikleotit pozisyonunun varligr tespit edilmistir
(Tablo 3). Sparidae familyasina ait tiirlerin ikili dizi ayrimina
bakildiginda birlestirilmis veri seti i¢cin % 7,8 ile % 20,6
arasinda olmak iizere genis bir deger aralifinda degistigi
belirlenmistir (Tablo 4). Tiirler aras1 genetik mesafenin en
diisiik D. sargus - D. cervinus arasinda ve en yiiksek ise L.
mormyrus ve P. auriga arasinda oldugu belirlenmistir (Tablo
4). Ayrica birlestirilmis veri setine ait diziler mukayese
edildiginde iki haplotip grubu arasindaki genetik mesafe
0,1821 olarak belirlenmistir. Grup i¢i genetik varyasyon ise
grup I i¢in nispeten daha yiiksek olup 0,1299, grup II igin ise
0,1158 olarak belirlenmistir (Sekil 1).

Tablo 3. Sparidae ailesine ait 22 tiiriin birlestirilmis veri setine dayali olarak grup ayrimi gésteren polimorfik niikleotit
pozisyonlari. Noktalar, D. sargus niikleotit dizileri ile benzerligi géstermektedir.

Polimorfik niiklotit pozisyonlar:

16S rRNA

COl Cytb Dloop

1111111111111112222222333333333333

1111222222222222222222233333444455555555666667777999990000333334566684444666012222444444
440388123455566777788899901128006911146667257880113333383457133487414497778999381777555999

Tiirler 154015790578969468935808941464139101862380388453120456713278509317902610382568127014567057
D. sargus CTGAGCGCTGTTACTTTCGTTTCGCATAATTTACAGCTATGTTAACCTATGCTCTAATAACTTTTAACCTGATGTCTACTTTAAGCACTG
D. cervinus oot ettt eee e eaee e A....G P O R (o TA.
O. melanura 1 A. G Tea... S [ C...G.T.......
D. puntazzo €5 0 ooooooocoooooacaca Ao, O R T et C...C....AT.ATGT..
D. vulgaris 15 E€5 6 00 000000000000 0000000000000a T Gevenn. Covennilanns AC..GC.T.AT.T..
D. annularis T.C.A........ Tt e eeeeeeeenn G. O LY C...C.TCATGTA.
L. mormyrus T.C T CG.C..T TAA.CG..... T.AG..A...Couvrennnnn. C...... cc TCC....GC...C..C.TGTGA
S. aurata T.C....TC..CG.C..T..... A..C. C.TGAA..A..A...T.CC...... T e C.lo.n. TCG....TCTTGT. .
P. bogaraveo T.C....T.ACCGTC..TA....... Covvnnn T.AA..A..Covvnnnnnnn. [ G.TCAT.T..
P. acarne T.C....T...CGTC.CT........ Covunnn T.AA..A..... L G..CATCTTGAAT
B. boops T.C...AT...CG.CCCTA.C..CTGCG...C.T.ARA.AA..CG..CCC..C..G...C. C T..00% C.CC....TC..GTA.
S. salpa T.C....T...CG..CCTA.C.TCIGCG...C.T.AAA.AA..C...... A.C COuveneaann A.C...CT....TC.TGT..
S. cantharus T.C....T...CG....TA.C..TT.CGG..C...AA..AA..C........ C....CGT........ TC.C..C..... CATC-T.TA

D. maroccanus ACCGATATCACCG. .A...AACTTT.CGC.CC.AGAA.GAACCT .AGATAA.CTCGTCCTTACCATTTTCTTACATCTAGAATCATTTA.
D. macrophthalmus ACCGATATCACCGT.A...AAC.TT.CGC.CC.AGAA.GAACCCGAGATAA.CTCGTCCTTACCATTTTCTCACATCTAGAATCAT . TA.
P. erythrinus GCC.ATATCAACGT.A....ACTTA.CGTACC.AGAG.GAACCT .AGATAATCTCTTCCTTAACATTTTCTTACATCCAGAATCTTGAAT
P. pagrus ACCGATATCAGCGT.A....ACTTT.CGTACCGAGAG.GAACCC.AAATAATCTCTTCCTTAACATTTTCTTACATCTAGAATCTTGGAT
P. major ACCGATATCAACGT.A...AACTTT.CGTACCGTGAA.GAACCTGAGATAA.CTCTTCC. TACCATTT.CTTCCATCTAGA . TCATGTAT
P. caeruleostictus ACCGATATCAGCGT.A....ACTTT.CGTACCGAGAA.GAACCTGAGATAATCTCGTCCTTACCATC. TCTTACATCCAGG . TCATGAAT
D. dentex ACCGATATCAACGT.A....ACTTT.CGTAC.GAGAG.GAACCTGAGATAATCTCTTCCTTG. CATTTTCTTACATCTAGAATCTTGAAT
D. gibbosus ACCGATATCAACGT.A....ACTTT.CGTACCGAGAG.GAACCTGAGATAATCTCTTCCTTACCATTTTCTTACATCTAGAATCTTGAAT
P. auriga ACC.ATATCACCGT.A...CACTTT.CGTACCGAGAG.GAACCTGAGACGATCTC. . CCTTACCATTT.CTTACATCTAGAATCTTGAAT
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Tablo 4. Birlestirilmis veri setlerine dayali olarak hesaplanan Sparidae tiirleri arasindaki genetik mesafe matrisi.

5 Pc Pp Pm Pac Pe Pb B Lm Om Ss Sa Dd Da Dm Pa Dma. Sc Da Dc Dp Dv Ds
c

Pp 0.112

Pm 0126 0.119

Pac 0169 0.166 0.177

Pe 0.136 0.101 0.126  0.159

Pb 0.186 0.185 0.192 0.118 0.192

B 0.185 0.187 0.194 0.163 0.187 0.157

Lm 0.199 0.190 0.195 0.174 0.192 0.168 0.185

Oom 0.173 0.174 0.173 0147 0184 0.140 0.160 0.163

Ss 0.186 0.184 0.186 0.165 0.183 0.158 0.139 0.175 0.161

Sa 0.175 0.174 0181 0152 0.179 0147 0161 0.160 0.143 0.159

bd 0.118 0121 0130 0172 0133 0192 0194 0.202 0.185 0.188 0.192

Dg 0.100 0.111 0.116 0.165 0.115 0.18 0.190 0.190 0.177 0.185 0.174 0.078

Dm 0.138 0.131 0.135 0.169 0.145 0.176 0.188 0.185 0.171 0.178 0.166 0.148 0.126

Pa 0.116 0.135 0.141 0.190 0.144 0.194 0.200 0.206 0.184 0.189 0.190 0.122 0.110 0.151

Dma 0.148 0.139 0.148 0.175 0.146 0176 0.185 0.189 0.179 0.189 0.179 0.154 0.141 0.107 0.164

Se 0.179 0.179 0.180 0.151 0.188 0.147 0.154 0.185 0.157 0.150 0.158 0.197 0.176 0.171 0.181 0.185

Da 0.191 0.193 0.189 0.150 0.184 0.154 0.179 0.165 0.128 0.167 0.153 0.199 0.190 0.186 0.207 0.192 0.171

De 0.176 0.182 0.175 0143 0185 0144 0.164 0.167 0.105 0.60 0.142 0178 0.168 0.178 0191 0.182 0.147 0.131

Dp 0.173 0.173 0.174 0.136 0.183 0.124 0.147 0.152 0.083 0.155 0.134 0180 0.173 0.172 0.188 0.180 0.146 0.122 0.091
Dv 0.169 0.169 0.170 0.140 0.174 0134 0.159 0.164 0.104 0.159 0.138 0.177 0.174 0.166 0.189 0.176 0.149 0.119 0.107 0.082
Ds

0.178 0179 0.183 0138 0.183 0.132 0152 0.166 0.093 0158 0.137 0.189 0.177 0.176 0.193 0.186 0.148 0.129 0.079 0.076 0.092

Pc: Pagrus caeruleostictus, Pp: Pagrus pagrus, Pm: Pagrus major, Pac: Pagellus acarne, Pe: Pagellus erythrinus, Pb: Pagellus bogaraveo, B: Boops boops, Lm: Lithognathus mormyrus, Om: Oblada melanura,
Ss: Sarpa salpa, Sa: Sparus aurata, Dd: Dentex dentex, Dg: Dentex gibbosus, Dm: Dentex maroccanus, Pa: Pagrus auriga, Dma: Dentex macrophthalmus, Sc: Spondyliosoma cantharus, Da: Diplodus annularis,
Dc: Diplodus cervinus, Dp: Diplodus puntazzo, Dv: Diplodus vulgaris, Ds: Diplodus sargus.

Tablo 5. Birlestirilmis veri setinin analizine dayali olarak incelenen her bir tiiriin 6rnek sayisi (N), haplotip sayist (Nh), haplotip cesitlilik (H) ve
niikleotit ¢esitlilik (m) degerleri.

16S rRNA Col Cyth D-loop Birlestirilmis veri seti

Tiir Adi N Nh H ki Nh H n Nh H n Nh H n Nh H m

Pc 9 2 0,50000 0,00050 2 0,22222 0,00245 4 0,75000 0,00331 1 0,00000 0,00000 4 0,75000 0,00077
Pp 3 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000
Pm 2 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000
Pac 6 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 2 0,33333 0,00263 1 0,00000 0,00000 2 0,33333 0,00086
Pe 6 6 1,00000 0,00231 1 0,00000 0,00000 2 0,33333 0,00292 2 0,60000 0,00956 4 0,80000 0,00233
Pb 4 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000
B 8 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 3 0,71429 0,01707 3 0,71429 0,00123
Lm 7 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 2 0,57143 0,00683 2 0,57143 0,00049
Om 6 2 0,60000 0,00060 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 2 0,53333 0,01700 3 0,80000 0,00106
Ss 6 2 0,60000 0,00060 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 2 0,60000 0,00017
Sa 8 2 0,57143 0,00057 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 2 0,57143 0,00911 2 0,57143 0,00049
Dd 2 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000
Dg 3 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000
Dm 2 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000
Pa 6 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 2 0,33333 0,00058 2 0,60000 0,00239 2 0,80000 0,00017
Dma 6 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000
Sc 8 3 0,60714 0,00067 1 0,00000 0,00000 6 0,92857 0,00304 2 0,57143 0,00911 6 0,92857 0,00184
Da 12 2 0,54545 0,00054 1 0,00000 0,00000 2 0,54545 0,00239 1 0,00000 0,00000 2 0,54545 0,00094
Dc 6 2 0,60000 0,00060 1 0,00000 0,00000 2 0,53333 0,00187 2 0,60000 0,00239 3 0,80000 0,00091
Dp 12 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 3 0,72727 0,00127 2 0,54545 0,00217 3 0,66667 0,00058
Dv 8 2 0,57143 0,00113 1 0,00000 0,00000 2 0,57143 0,00050 3 0,75000 0,01494 5 0,85714 0,00167
Ds 8 2 0,57143 0,00057 1 0,00000 0,00000 2 0,57143 0,00150 3 0,75000 0,01793 5 0,85714 0,00219
Toplam 138 37 23 39 36 55

Pc: Pagrus caeruleostictus, Pp: Pagrus pagrus, Pm: Pagrus major, Pac: Pagellus acarne, Pe: Pagellus erythrinus, Pb: Pagellus bogaraveo, B: Boops boops, Lm: Lithognathus mormyrus, Om: Oblada melanura,
Ss: Sarpa salpa, Sa: Sparus aurata, Dd: Dentex dentex, Dg: Dentex gibbosus, Dm: Dentex maroccanus, Pa: Pagrus auriga, Dma: Dentex macrophthalmus, Sc: Spondyliosoma cantharus, Da: Diplodus annularis,
Dc: Diplodus cervinus, Dp: Diplodus puntazzo, Dv: Diplodus vulgaris, Ds: Diplodus sargus.
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Filogenetik iliskiler: NJ, MP, ML ve Bayesian
¢ikarsama analizleri sonucu ortaya ¢ikan aga¢ topolojileri
hemen hemen birbirinin aymidir ve yiiksek sec-bagla
degerleri (NJ: 64-100, MP: 84-100, ML: 94-100 BI: 0.9-1,0)
ile hem tiirlerin familya igerisindeki pozisyonlarini hem de
alt familya diizeyindeki gruplanmayr desteklemektedir.
Olusturulan tiim filogenetik agaglarda monofiletik Sparidae
familyas1 yiiksek giivenirlilik degerleri (NJ:100, MP:100,
ML:100, UPGMA:100, BI:0,1) ile iki ana grup goriilmektedir
(Sekil 1). Birinci grup Diplodus, Oblada, Pagellus, Sparus,
Lithognathus, Sarpa, Boops ve Spondyliosoma tiirlerinden,
ikinci grup ise Dentex, Pagrus ve Pagellus tiirlerinden
olugmaktadir (Sekil 1).

Birinci  grupta konumlanan Diplodinae alt
familyasina ait Diplodus tiirleri Boopsinae’dan O. melanura
ile birlikte monofiletik bir grup olusturmaktadir. Sparinae alt
familyasinin iilkemizdeki tek temsilcisi olan Sparus genusu

J. Anatolian Env. and Anim. Sciences, Year:4, No:3, (491-499) 2019

birinci grup igerisinde Pagellinae alt familyasi iiyeleri olan
Pagellus ve Lithoghathus genusu arasina yerlesmistir. Alt
familya Boopsinae’nin Oblada hari¢ biitiin tiyeleri (Boops,
Oblada, Sarpa, Spondyliosoma, Diplodus, Oblada, Pagellus
ve Sparus) birinci grup igerisinde yerlesmistir. Pagellinae alt
familyas1 iiyeleri (L. mormyrus, P. bogaraveo, P. erythrinus
ve Pagellus acarne) bir tiir hari¢ birinci grup altinda
yerlesmis olmasi nedeniyle Sparidae familyas1 icerisinde
polifiletiktir. Bu alt familyanin Pagellus genusuna ait P.
erythrinus tiirii ikinci grup altinda pozisyon almistir diger bir
deyisle Pagellus genusu her iki grup iginde de temsil
edilmektedir. Denticinae alt familyasndan Dentex ve
Pagrinae alt familyasindan Pagrus tiirleri ikinci grup i¢inde
yerlesmis oldugu gorilmektedir. Trachurus trachurus,
Epinephelus stictus ve Morone saxatilis filogenetik
analizlerde dis grup olarak kullanilmustir (Sekil 1).

99/90/74/0.9

98/92/82/0.9

100/84/64/0.9

100/100/98/1.0

1

100/9¢
100/100/100/1.0

Diplodus sargus h1
Diplodus sargus h3

Diplodus sargus h5
Diplodus sargus h2
Diplodus sargus hd

94/86/64/0.9

Diplodus cervinus hi
Diplodus cervinus h2
Diplodus cervinus h3
Oblada melanura h2
Qblada melanura h3
Oblada melanura h1
Diplodus puntazzo h1

100/88/74/1.0

100/100/96/1.0

100/98/92/0.
Diplodus puntazzo h2
Diplodus puntazzo h3
Diplodus vulgaris h2
Diplodus vuigaris h4
Diplodus vulgaris hS
Diplodus vulgans h1
Diplodus vuigaris h3
Diplodus annulanis h1
Diplodus annularis h2

100/100/94/1.0

Lithognathus mormyrus h1
Lithognathus mormyrus h2
Sparus aurata h

Sparus aurata h2

Pagellus bogaraveo

Pagslius acerne h1

100/10

Pagellus acerne h2
Boops boops h1
Boops boops h2
Boops boops h3

Sarpa salpa h1

Sarpa salpa h2
Spondyliosoma cantharus h1
Spondyliosoma cantharus h3
Spondyliosoma cantharus hd

0/100/p8/1.0

5/86/0.9

Spondyliosoma cantharus h2
Spondyliosoma cantharus h5

Spondyliosoma cantharus hé
100/100/100/1.0

Dentex macrop

100/100/100/1.0
96421/88/0.9

Dentex dentex
Dentex gibbosus

100/100/100/1.0

Pagrus auriga h1
Pagrus auriga h2
Pagrus caeruleostictus h4
Pagrus h3
Pagrus caeruleostictus h2

100/10¢/100/1.0

100/100:89/1.0 Pagrus caeruleostictus h1

Pagrus major

Pagrus pagrus

Pagelius erythrinus h1
Pagellus erythrinus hd
Pagellus erythrinus h3
Pagellus erythrinus h2

99/95/88/1.0
100/100/100/1.0

Trachurus trach:

0.10

Sekil 1. Sparidae tiirlerine ait mitokondri birlestirilmis veri seti (16S rRNA+COI+Cytb +D-loop) i¢in belirlenen toplam 55 adet haplotipin

Dentex maroccanus ]

— -

Grup |

Grup Il

stictus

ML/MP/NJ/BI metotlar1 yardimiyla olusturulan filogenetik agag topolojisi.
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TARTISMA ve SONUC

Ekonomik degeri olduk¢a yiiksek olan ve
yetistiriciligine olan ilgi her gegen giin artan Sparidae
familyasi iiyelerinin Tiirkiye denizleri i¢in daha dnce verilen
bilgiler ~ dahilinde dagilim alanlarindan  6rneklemesi
gerceklestirilmistir.  Ornekleme calismalar1  sonucu D.
annularis ve D. puntazzo tiirlerinin tim denizlerimizde
dagilim gosterdigi belirlenirken bu tiirlerin disinda sadece L.
mormyrus tiiri Karadeniz’den orneklenebilmistir. Omnivor
beslenme gosteren bu {i¢ tiirlin diger sparid tiirlerinden farkli
olarak Karadeniz’de de dagilim gostermeleri, beslenme tipine
bagl olarak yayilimcr egilimleri ve tuzluluk gibi ekolojik
parametrelere toleranslarina baglanabilir. Ege Akdeniz
dagilimina sahip D. dentex, D. maroccanus, P. pagrus ve P.
major tiirleri disindaki tiim tiirler Karadeniz hari¢ diger
denizlerimizde asamasinda
hedeflenen tiirlerin tespiti ve morfolojik olarak benzer
olanlarin ayriminda viicut rengi ve meristik verilerden
yararlanilmistir. Bunun igin 6érneklerin agiz pozisyonu, viicut
rengi ve dorsal ylizgecteki sert 151n varligr ve sayisi gibi
karakterlerin tiir tayininde 6zellikle ayni genusa ait tiirlerin
ayriminda kullanish oldugu saptanmustir.

bulunmaktadir. Ornekleme

Su driinleri kaynaklarmin uygun bir sekilde
yonetimi ve degerlendirilmesinin  yapilabilmesi igin
taksonomik  durumlarinin, tiir dagilimlarmin, yasam

dongiilerinin ve biyolojilerinin anlagilmasinin yani sira
genetik Ozelliklerinin  belirlenmesi gerekir. Bu amagla
Tirkiye yasamlarint  siirdiiren  Sparid
familyasinin filogenetik yapisinin belirlenmesini amaglayan
bu ¢alismada Sparidae familyasinin 10 farkli genusuna ait 22
tirtin dagilim gosterdigi tiim lokasyonlar temsil edilecek
sekilde toplam 138 adet 6rnek genetik olarak incelenmistir.
Yapilan ¢aligmalar sonucunda 22 sparid tiiriiniin 16S rRNA
geni itibariyla 37, sitokrom oksidaz alt Ginite I geni igin 23,

denizlerinde

sitokrom b geni i¢in 39 ve kontrol bolgesi ig¢in 36 haplotip
belirlenmistir. Birlestirilmis veri seti {izerinden yapilan analiz
sonucu 55 haplotipin varlig1 ortaya konulmustur (Tablo 5).
Calisma kapsamindaki sparid tiirlerinden P. pagrus, P.
major, P. bogaraveo, D. dentex, D. gibbosus, D. maroccanus
ve D. macropthalmus orneklerinde haplotip yoniinden bir
¢esitlilik goriillmemesi 6rneklem boyutunun kiigiik olusundan
kaynaklanmaktadir.

Niikleotit dizilerini farkli metotlar kullanarak
isledigimiz mitokondri DNA bdélgeleri mukayese edildiginde
sitokrom b geninden elde edilen haplotip sayisinin digerlerine
oranla yiiksek olmas1 mitokondri genleri arasinda en yiiksek
mutasyon biriktirme hizina sahip olmasiyla izah edilebilir.
Diger taraftan mitogenomik DNA {iizerindeki mevcut
bolgeler arasinda en yiiksek mutasyon hizina sahip ve
mitokondriyal DNA’nin replikasyonundan sorumlu olan
kontrol bolgesinin verdigi haplotip sayisinin beklenenin
aksine diisiik olmasi analiz edilen kontrol bolgesi kismi
dizisinin oldukga kisa olmasindan kaynaklanmaktadir.
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Denizlerimizdeki sparid tyelerinin filogenisinin
gerceklestirilmesi amaciyla belirlenen tiim mitokondri DNA
gen ve kontrol bolgesi niikleotit dizileri, komsu katilim,
maksimum tutumluluk, maksimum olasilik ve bayesian
cikarsama metodu ile analizleri sonucu elde ettigimiz
filogenetik aga¢ topolojileri birbirleriyle uyum gdstermistir.
Diger taraftan filogeni cikarimlari gostermistir ki sparid
familyas1 monofiletiktir yani tek bir atadan koken almaktadir
ancak higbir filogenetik agagta monofiletik alt familya
varligina rastlanmamistir. Sonuclarimiz son yillarda yapilmis
olan molekiiler analizlerin sonug¢lartyla da (Hanel &
Sturmbauer, 2000; Orrell vd., 2002; Orrell & Carpenter,
2004; Chiba vd., 2009) uyum gostermektedir.

Genel olarak dis yapisi, bas yapisi, yiizge¢ 1sin
sayisi, iskelet yapisi gibi morfolojik
karakterlere ve beslenme tiplerine dayali olarak yapilan alt
familya sonucunda Sparidae familyasi
icerisinde 3 ila 6 alt familya yapilanmasi goriilmiistiir (Smith,
1938; Akazaki, 1962; Smith & Smith, 1986; Fiedler, 1991).
Fakat mitogenomik DNA bdlgelerinin her birinin yani sira
birlestirilmis veri setinin analizi sonucunda Sparidae
familyasi i¢inde 3 ila 6 arasinda degisen bir gruplanmadan
ziyade dikkate deger bir genetik mesafe (0,1821) gosteren iki
belirgin haplogrup ortaya ¢ikmistir. Smith, (1938), Akazaki,
(1962) ve Smith ve Smith, (1986) tarafindan Onerilen alt
familyalarin ~ higbiri  elimizdeki  veri  setleri ile
desteklenmemistir. Ancak Orrell vd., (2002; 2004) ve Hanel
ve Strumbauer, (2000)’ c¢aligmalarinda elde edilmis olan
bulgular1 destekler niteliktedir. Halbuki Kuzey Dogu Atlantik
ve Akdeniz sparidlerinin 16S rDNA filogenisi daha 6nceden
ileri siiriilen alt familyalarm agik bir sekilde gegerli
olmadigint géstermistir. Sitokrom b geni yoluyla elde edilen
herbir grup i¢inde bu ayrim igin mevcut kriterleri yansitan
belirgin bir model goriilmemistir. Orrell ve Carpanter, (2004)
486 bg’lik 16S rDNA kismi dizisini analiz ederek genus ve
alt familya diizeyinde iligkilerini i¢in
tanimladiklar1 24 mercan tiiriiniin Sparidae i¢inde benzer bag
ozelliklerinin ¢oklu bagimsiz orjinlerine sahip olduklarini ve
hélihazirda farkli beslenme stratejileri ve dis yapisina gore
belirlenmis olan 3 veya 4 alt familyanin yeniden
ihtiyac1 oldugunu gdstermistir. Calisilan
genuslarin ¢ogunun, dislerinin diizeni ve yapisinin daha az
Ozellesmis atasal durumdan tekrar tekrar evrilmis olmasi
gerektigini gosteren sekilde parafiletik olarak

ve viicut rengi

siniflandirmalari

izah etmek

tanimlanmaya

¢Oziimlenmistir.

Sparidae familyasinin I. ana grubu Boopsinae (kesici
on disli herbivorlar), Sparinae, Pagellinaec ve Diplodinae
gruplarinin tiim iyelerini igerdigi halde bu grubun iiyelerini
birlestiren ne dis morfolojik karakter ne de ortak bir
beslenme tipi (herbivor, karnivor ve omnivor) vardir. Ayn
zamanda bu balik tiirlerini birlestiren cografik benzerlik i¢in
bir delil de bulunmamaktadir. Bu veriler, beslenme tiplerinin
Sparidae icinde birden ¢ok kez evrildigini isaret etmektedir.
Calisilan tiim gen bolgelerine gore Sparidae familyast
monofiletiktir. Ancak bu verilerden elde edilen filogenetik
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agaclardan higbiri daha dnce belirlenen Sparidae i¢indeki alt
familya ayrimini desteklemez (Sekil 1). Yani bugiin mevcut
olan alt familyalar genetik verilerden elde edilen yapilanmay1
izah etmek igin yetersizdir. Sparidae familyas: i¢indeki iki
gruplu alt familya yapisini destekleyecek ve bu gruplar iginde
tutarl1 olacak biitiinlesik karakterlerin varlig1 arastirilmalidir.

Dahas1 Sparus genusu farklt mitokondriyal soydan
koken aldigr icin Pagrus genusuna uzak iliskili olarak
¢oziimlenmistir. O. melanura tim filogenetik agag
topolojilerinde hem filogenetik pozisyon (Sekil 1) hem de
genetik mesafe olarak (0,083) (Tablo 4) D. puntazzo’ya
kardes tiir olarak Diplodus grubu iginde yer almaktadir. Diger
taraftan P. bogaraveo ve P. acerne tiirleri 1. ana grupta yer
alirken P. erythrinus 'un 1. grupta Dentex ve Pagrus tiirleri
ile konumlanmasi Pagellus genusunun parafiletik oldugunu
gostermektedir.

Chiba vd., (2009) calismalarinda tanimladiklar
sparid alt familyalar1 Tetis denizinde farklilagsmaya baslamis
olabilecegini ve bu tahmine gore sparidlerin yiiksek evrimsel
uyumluluklar sayesinde ¢esitli besinsel ve ¢evresel sartlarin
avantajlarmi kullanmak igin uyumsal bir yayilma gegirmis
olabilecegini ileri siirmiislerdir. Gergekten de bazi sparidler
atalarinda olmadigr halde bagimsiz olarak gegirdikleri
tekrarli degisimlerle kabuklular1 ve zirhli yumusakcalarla
beslenmek igin azi disine benzer disler gelistirmislerdir
(Akazaki, 1962). Bu nedenle farklilasmis ve diinyaya
dagilmis olan sparid tiirleri ¢akisan evrimden dolayr uzak
gruplar arasinda benzer uyumsal karakterler tasimaktadir. Bu
durum morfolojik karakterlere dayal filogenetik ¢aligmalarin

kafa kanistirmasmna ve dogru olmayan hipotezler
olusturulmasina sebep olmaktadir.
Sonu¢ olarak, asir1 avlanan ekonomik balik

tiirlerinin baski altindaki populasyonlarinin kabul edilebilir
siirlarin 6tesinde somiiriilmesi nedeniyle aveiligin kontrol
altinda tutulmasi ve oOzellikle sparid tiirleri gibi ekonomik
degeri yiiksek ve tercih edilen su iiriinlerinin yetistiricilige
kazandirilmasini hedefleyen ¢aligmalarin sayisinin artmasi
gerekmektedir. Bununla birlikte Tiirkiye karasularindaki
sparid tiirlerine ait dogal stoklarmin belirlenmesi ve
populasyonlarinin genetik yapisinin daha iyi anlagilabilmesi
dolayisiyla balik¢iligin daha iyi yonetilebilmesi amaciyla
daha fazla bilgi elde edilmelidir. Diger taraftan yeryliiziinde
dagilim gosteren tiim sparid tlirlerini iceren daha ileri
molekiiler taksonomik c¢aligmalar tiirlerin  ayrilma
zamanlariin tahminine ve karmasik evrimsel 6zelliklerinin

Ve

ortaya konulmasina imkan verecektir.
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