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Onséz

Ulkemiz (¢ tarafi denizlerle gevrili ve balikgihgin yaygin ve yodun olarak yapildigi bir
ulke olmasina ragmen, denizlerimizde bulunan tirlere ait genetik calismalarin azligi dikkati
cekmektedir. Kirlangig baliklari denizlerimizde yaygin olarak bulunan birgok turden
olusmaktadir. Bu tirlerin taksonomik siniflandiriimasinda sorunlar bulunmaktadir ve buna bagli
olarak tiur, cins ve hatta familya dizeyinde taksonomik revizyonlara gidilmektedir. Bu
taksonomik veya sistematik revizyonlarin baslica nedenlerinden biri kirlangic baliklarinin
cogunlukla morfolojik olarak birbirlerine ¢cok benzer yapida olmalarindan kaynaklanmaktadir ve
su ana kadar yapilan sistematik revizyonlar genetik tekniklere dayal olarak yapiimamis ve
genetik degerlendirmeler hep eksik kalmistir.

Yapilan bu proje ile Turkiye denizlerindeki kirlangic turleri arasindaki morfolojik ve
genetik benzerliklerin ve farkhliklarin analizi ile tdr, cins ve familya dizeyinde sistematik
siniflandiriimasi yapilmistir. Bunun yaninda elde edilen molekiler veriler ile kirlangiclarin
filogenetik yapilar ortaya koyulmus ve tirlerin evrimsel siregte sahip oldugu degisim ortaya
cikartilmigtir.

Cevresel baskilardan en dnemlisi olan avcilik baskisi sonucu denizlerimizde tirleri
olusturan populasyonlarda genetik yapi degisiklikleri olusmakta ve populasyonlar ¢ok kirllgan
yaplya doniusebilmektedir. Bu baskilarin devami sonucu bir tiriin o denizde ¢ok azalmasi ve
kaybi ile sonuglanabilmektedir. Clnku tirler ve tirleri olusturan populasyonlar Gzerine ¢ok az
sayida genetik calisma bulunmakta ve tlrlerin mevcut yapisi bilinmemektedir. Bu projeyle
kirlangi¢c tdrlerinin  dagilim gdsterdigi denizlerden aldigimiz 6rneklerle yapilan sistematik
analizlerde populasyon duzeyindeki kimulatif degisimler ve varyasyon dikkate alinmigtir.

Yapilan bu proje, hem diinya literatiriine sagladigr énemli taksonomik revizyon guculyle
turlerin sistematigi acisindan énemli bir acigin kapatiimasini saglamis, hem de ekonomik olarak
onem arz eden kirlangi¢ tdrlerinin populasyonlarinin tlkemiz denizlerinde yasadigl gevresel
baskilar sonucu genetik yapisinda meydana gelen degisimler belirlenerek, tiriin gelecekte
devamliligi icin 6nemli veriler ve tartismalar ortaya konmustur. Proje sonuclarinin, kirlangi¢ tar
ve populasyonlarinin belirlenmesi, genetik yapilarinin géz dninde bulundurarak korunmasi ve
balik¢ilik idarecileri tarafindan surdurebilirliklerinin saglanmasi ydnunde yonetim stratejileri
gelistiriimesinde ¢ok yararli olacagi kanaatindeyiz.

Bu arastirma Turkiye Bilimsel ve Teknolojik Arastirma Kurumu (TUBITAK)'In Kimya,
Biyoloji Arastirma Destek Grubu (KBAG) tarafindan 212T115 nolu proje ile desteklenmigtir. Bu
projeyi destekleyen TUBITAK a tiim arastiricilar olarak icten tesekkiirlerimizi sunariz.



ICINDEKILER

ICINDEKILER. .. ... e e e e et
SEKIL LISTESI ..t v ettt ettt
TABLO LISTESI. ..ttt ettt

AB S T R A T i i e e e e e e
L GIRIS e
1.1 Kirlangic Baliklari ile ilgili Genel Bilgiler.............coooeiiiiieee e,
1.1.1 Triglidae Familyasina Ait TUIIEr ... ... e
1.1.1.1 Chelidonichthys lucerna (LInNaeus, 1758).......c.cccoviiiiiiiiii it e e,
1.1.1.2 Chelidonichthys cuculus (LINNaeus, 1758).........ccoviiiiiiriii i e e e
1.1.1.3 Chelidonichthys obscurus (Walbaum, 1792)..........cccoiiiiiiiiiiiie e
1.1.1.4 Lepidotrigla dieuzeidei (Blanc & Hureau, 1973).........ccooeiiiiiiiii i
1.1.1.5 Lepidotrigla cavillone (Lacepede, 1801).........ccuuuinieiiiiie it e
1.1.1.6 Trigloporus lastoviza (Bonnaterre, 1788)........c.ccoviiiiiii i i e
1.1.1.7 Trigla lyra (LINNAEGUS, 1758)......ce ittt e e et e et e e e e e
1.1.1.8 Eutrigla gurnardus (LINNaeus, 1758).......cccuiiiiiiiiiiiiiiii i e e e,
1.1.2 Dactylopteridae Familyasina Ait TUIET....... ..ot e e e
1.1.2.1 Dactylopterus volitans (LINNAGUS, 1758)........ccocuiiiiiiieiiiiie e
1.1.3. Peristedidae Familyasina Ait tUrler......... ..o e
1.1.3.1 Peristedion cataphractum (Linnaeus, 1758)........cccciiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiee e,

1.2 Tir ve Stok Tespitinde Kullanilan TekniKIler.............cooiii i e,
1.2.1 FENOLIPIK TEKNIKIE. ... e e e e e e e
1.2.2 Molekiler Genetik TeKniKIEr........coiii i e e

2. LITERATUR OZETI .ttt o e e,
3. GEREC VE YONTEM. ...ttt et e e e e e e e e e,
T R €T = o PP
3.1.1 CaliSMa BOIQEIETI. .. cen et e e e e e

3.1.2 Kirlangi¢ Turlerinin SINflandirmasi........c.oou v e e
3.1.2.1 Turkiye Denizlerindeki Triglidae Familyasi Turlerinin

B2 YONEEM. oo e,
3.2.1. Orneklerin

TONIANMAST . . )
3.2.1.1 Kirlangi¢ Turlerinin Ayriminda Yardimci Olan Karakteristik Ozellikler...............
3.2.1.2 Orneklerin Muhafaza Edilmesi ve Laboratuvara Getirilmesi..........cccoeveeenn...

A A W W WOWDNDNEP P PP

1N



3.2.2 GENELK INCRIEME . .. v e e e e e e e e e e, 23

3.2.2.1 Toplam Genomik DNA 1ZOIaSYONU...........c.couvtiiiiiiiiiieeee e 23
3.2.2.1.1 Genomik DNA'nIn Kalite ve Kantitesinin Belirlenmesi.............................. 23
3.2.2.1.2 Polimeraz Zincir ReaKSIyONU .............coooiiiiiiiiiiiiiiiii 24
3.2.2.1.3 DNA Dizin Analizi (SEQUENCING) ... ... .ttt et et et e e e e 26

3.2.3 MOrfolOjik INCEIBME. ... .. .. i e e e e e, 27
3.2.3.1 Morfometrik ANANIZ. ... e e 28
3.2.3.2 MeriStIK ANAIIZ... ... 29

4. BULGULAR . .. it e e e e e e e et et e e e 30
4.1 Kirlangig¢ Turlerinin Molektler Sistematik Analizi.............coooiii i, 30
4.1.1 MtDNA COIIl Gen BoIgesi ANalizi..........cccoi it e e e, 30
4.1.2 MtDNA 16S rRNA Gen BoOIgesi ANAlIZi..........ooviiii i e 42
4.2 Kirlangi¢ Turleri Morfolojik-Sistematik AN@liZi...........c.ooeeiie i 54
4.3 Chelidonichthys lucerna‘nin Populasyon Genetigi Analizi................ocooiiiiiiiin e 64
4.3.1 Genetik Bulgular................oooii 64
4.3.2 Morfolojik BUlgUIAr..............ooooiii 68

5. TARTISMA SONUG ... ..ottt ettt ettt s 74
5.1 Kirlangi¢ TUrlerinin SiStemMatiQi...........ouee it e e e e 74

5.1.1 Molekiller Genetik Yapllart..............coooiiiii 74

L0t 00 I X @ 1 I =T g = T o = 74

5.1.1.2 16S rRNA GeN BOIGESI....cuiiiiii i et e e e e e e 76

5.1.2 Kirlangi¢ Tarlerinin Morfolojik Sistematigi............oo.viiii i e 78

5.2 C. lucerna Populasyonlarinin Genetik ve Morfolojik Durumu..................ocoeii, 78
5.3 Genetik ve Morfolojik Bulgular Isiginda Turlerin Sistematiginin  Genel

(DL [T =T g Lo [Tg o 0 =TS R PP 80
T N N I

85



Sekil 3.1.
Sekil 3.2.
Sekil 3.3.

Sekil 3.4.
Sekil 3.5.
Sekil 3.6.

Sekil 3.7.
Sekil 3.8.

Sekil 3.9.

Sekil 3.10.
Sekil 3.11.
Sekil 3.12.
Sekil 3.13.
Sekil 3.14.
Sekil 3.15.

Sekil 3.16.

Sekil 3.17.
Sekil 3.18.
Sekil 3.19.
Sekil 3.20.

Sekil 3.21.
Sekil 3.22.

Sekil 3.23.
Sekil 3.24.

Sekil 4.1.
Sekil 4.2.
Sekil 4.3.

Sekil 4.4.

Sekil 4.5.

SEKIL LISTESI

Projede kullanilan kirlangig turlerine ait 6rnekleme bolgeleri........................... Sa1>ga
C. lucerna’nin ayirt edici morfolojik karakterleri..............coooviiii i, 16
C. lucerna nin gortNUMIUL. .....co. e e e e e e e e e e 17
C. cuculus’un ayirt edici morfolojik karakterleri...........c.ccooviiiiiiiiiii e 17
C. cuculus’™un gorlNUMU. ... ..o e e e e e e e 17
L. dieuzeider'in ayirt edici morfolojik karakterleri................ocoiiiii s 18
L. dieuzeidernin gOruNUMIU. .. .......oe i e e e e e e e e 18
L. cavillone’nin ayirt edici morfolojik karakterleri.............cocoo i, 18
L. cavillone’nin gorUnUMU. .. .....ooiuie et e e et e e e e e e e e e 19
T. lastoviza'nin ayirt edici morfoloji karakterleri.............coooiiiiiiiiii e, 19
T. lastoviza’ nin gOrUNUMU ... ...ee i e e e e e e v e e etereeaaeeaeeaeeens 19
T. lyra’nin ayirt edici morfolojik karakterleri............ccooiiii i, 20
T. lyra’nin gorUNUMIU. .. ... e e e e e e e e 20
E. gurnardus’un ayirt edici morfolojik karakterleri..............ccocooiiiiiiiiiiin s 21
E. gurnardus’un goOriNUMUL.........oe oo e e e e e e e e e 21
P. cataphractum’un ayirt edici morfolojik karakterleri..................cociviiii e, 21
P. cataphractum’un gorUnNUMU. .. ..ot e et et e 22
D. volitans’in ayirt edici morfolojik karakterleri... ..o, 22
D. volitans’ i gOrUNUIMU. .. ....t et et e e et e e e et e e e et e e aenenes 22
DNA ekstraksiyonu sonucu drneklerin kaslarindan elde edilen genomik DNA’nin
%0.7’lik agaroz jel Gzerinde KONtroll...........c..ovuiiiiiiii e 24
PZR'u sonucu cogaltilan COIlll geninden elde edilen Uriniin %1.5'lik agaroz jel
Uzerinde KONTIOIU ... ......ue e e e e e e 25

PZR’u sonucu ¢ogaltilan 16S rRNA geninden elde edilen Uriiniin %1.5’lik agaroz
jel Gzerinde KONTrOlU. ... .....vuiie i e e e e e e e e e e e e, 25

Chelidonichthys cuculus’un DNA dizin analizi sonucu elde edilen 16S rRNA 26

geninin BioEdit programi ile incelenmesi ve duzeltiimesi............c.coovoviiiiivennnns
Morfometrik verilerin analizinde kullanilan noktalarin kirlangig

UZErinde gOSTEIMIL.....vuiii it e e 29
Maksimum tutarliik metoduna gére kirlangic turlerinin COIlIl gen bélgesine gore
NAPIOLIP HISKISI. ...\ it e e e e e e e e e e 36
Komsu katiimh metoduna gore kirlangi¢ tdrlerinin COIIl gen bdlgesine gore
NAPIOLIP TISKISI. .. .. et e e e e e e e 37
MtDNA COlll geni komsu katillimli soyagaci metoduna gore kirlangi¢ turlerinin
filogenetik iliskiSini GOSEreN AgaG. .. ... ..ouuie ittt e 38
MtDNA COlll geni komsu katillimli soyagaci metoduna gore kirlangi¢ turlerinin
dis gruplu olarak filogenetik iliskisini gosteren agagc.............cooovvevieiiivinneennnn. 39
MIDNA COIlll geni maksimum tutarlilk soyagaci metoduna gore kirlangic
turlerinin filogenetik iligkisini goStEreN adac............oooeeevvviieeeeeeeeiiici e 40


http://research.calacademy.org/research/ichthyology/catalog/fishcatget.asp?tbl=genus&genid=3692
http://research.calacademy.org/research/ichthyology/catalog/fishcatget.asp?tbl=species&spid=24000
http://research.calacademy.org/research/ichthyology/catalog/fishcatget.asp?tbl=genus&genid=3692

Sekil 4.6.

Sekil 4.7.

Sekil 4.8.

Sekil 4.9.

Sekil 4.10.
Sekil 4.11.
Sekil 4.12.
Sekil 4.13.
Sekil 4.14.

Sekil 4.15.

Sekil 4.16.

Sekil 4.17.

Sekil 4.18.

MtDNA COIlll geni maksimum tutarliik soyagaci metoduna goére Kkirlangig

turlerinin dis gruplu olarak filogenetik iliskisini gosteren agag................cccovuvenes 41
Maksimum tutarlhilik metoduna goére haplotiplerin filogenetik adac Uzerinde
0 T (181 1] 48

Komsu katilimli  metoduna goére haplotiplerin filogenetik adac¢ Uzerinde
OOTUNUMIU . .. e e e e e e e e e ettt et e e eaeeaeeaeeaes 49

MIDNA 16S rRNA geni komsu katilimli soyagaci metoduna gore kirlangic

turlerinin filogenetik iliSKISI......... oo 51
MtDNA 16S rRNA geni komsu katilimli soyagaci metoduna goére dis grup
kullanilarak kirlangi¢ tarlerinin filogenetik iligkisi......... ..o 52
MtDNA 16S rRNA geni maksimum tutarlilik soyagaci metoduna gore kirlangi¢
turlerinin filogenetik iliSKiSi....... .. ..o i e 53
MtDNA 16S rRNA geni maksimum tutarhlik soyagaci metoduna gore dis grup
kullanilarak kirlangig tarlerinin filogenetik iligkisi......... ..o 53
Kimeler arasi korelasyon analizi sonucu tirler arasi morfometrik iliskiyi gosteren
OEATIK . e 58
En yakin komsu katihmli kimelestirme metoduna go6re tirler arasindaki
hiyerarsik iligkiyi gOStEren SOYAGaACH..........coeeeuureeeeeeee e e eee e 29

Ana Bilesenler Analizine (ABA) gdre turler arasi farklilasmada rol alan morfolojik
karakterlerin  6nemlilik dizeylerinin  birinci ve ikinci ana bilesenlerinin

GrafiklendifilMeESi... .........oiiii e e e e 63
MtDNA 16S rRNA geni komsu katilimli metoduna C. lucerna populasyonlarinin
genetik iliskisini gosteren filogenetik adac..........co.cc.vvvreeeviieee e eeeiiann 67

Kimelerarasi korelasyon analizi (KKA) ile populasyonlarin morfolojik
FATKIIIKIAIT. .. o e e e e 72

C. lucerna populasyonlari arasindaki morfolojik iliskinin komsu katilml soyagaci
(Neighbour Joining tree) ile gOSteriMi...........eueeeiie e e 73



Tablo 3.1.
Tablo 3.2.

Tablo 3.3.
Tablo 4.1.

Tablo 4.2.
Tablo 4.3.

Tablo 4.4.
Tablo 4.5.

Tablo 4.6.
Tablo 4.7.
Tablo 4.8.

Tablo 4.9.
Tablo 4.10.

Tablo 4.11.
Tablo 4.12.
Tablo 4.13.
Tablo 4.14.

Tablo 4.15.
Tablo 4.16.

Tablo 4.17.

Tablo 4.18.

Tablo 4.19.

Tablo 4.20.

Tablo 4.21.

Tablo 4.22.

Tablo 4.23.

TABLO LISTESI

Kirlangig tirlerinin 6rnekleme bdlgeleri ve drnek sayilart.............cocooviieinennn. 14

Kirlangig turlerinin - mtDNA COIll, 16S rRNA ve Chelidonichthys Ilucerna
populasyonlarininin 16S rRNA gen bdélgelerinin ¢ogaltilmasi icin kullanilan

Universal primerler ve yaplIlari...... ..o 24
Morfometrik ve meristik analizde kullanilan karakterler ve kisaltmalar................ 28
Morfolojik ve genetik calismalar icin elde edilen kirlangic tdrleri érneklerinin

ornekleme bolgelerine gore eldeSi..........uue.ee e e 30
Kirlangig tdrlerinin mtDNA COIll geni tanimlayici istatistikleri....................c..... 30
Calismada kullanilan 619 baz cifti uzunlugundaki COIlIl geninin ortalama

nikleotid kompozisyon oranlart (%0).........oceve i e e 31
COlll geni igin turler arasindaki genetik farklilik dizeyleri.............c.ccoceeviinnnn. 32
COlll geni igin turler icindeki ortalama genetik farklilik degerleri........................ 32
COIlll geni nukleotid degisim (Substitlsyon) MatriSi..........c.vevveveiiieeiiieiianenanns 33
Kirlangig tdrlerinin COIIl haplotiplerinin frekanslari ve turlere gore dagihmu......... 34
Kirlangic tdrleri icin hesaplanan haplotip cesitlilik degerleri.............................. 35

Kirlangig tirlerinin mtDNA 16S rRNA geni tanimlayici istatistikleri.....................

Calismada kullanilan 542 baz cifti uzunlugundaki 16S rRNA geninin ortalama
nikleotid KOMPOZISYON Oranlari..........coooiiiie it e e e e e 42
16S rRNA geni icin turler arasindaki genetik farklilk dizeyleri....................... 43
16 S rRNA geni icin turler icindeki ortalama nikleotid cesitlilik degerleri............. 44
16S rRNA geni niikleotid degisim (Substitiisyon) matrisi.............cccoeveeiinenenen. 44
Kirlangig tarlerinin - 16S rRNA haplotiplerinin frekanslari ve tirlere gore
AN e e e e e 45
Kirlangic tdrleri icin hesaplanan haplotip cesitlilik degerleri...........................il. 46
Morfolojik-sistematik analizde kullanilan verilerin  tirlere gbre degisim
ALK AL L. . 54
KUmeler arasi korelasyon analizinde (KKA) tirlerin ayriliklarinda rol oynayan
morfolojik karakterlerin dnemlilik durumlari..............oooii i 55

KUmeler arasi korelasyon (KKA) analizi sonucu elde edilen ana bilesenlerin
icerdigi varyansin dagiimI.... ..o e e 56
Kimeler arasi korelasyon (KKA) analizinde tdrlerin ayiriminda rol oynayan
morfolojik karakterlerin ana bilesenlere gére dagilimi.............ccooeiiiiiiiiein .

57
Oklid uzaklik hesaplamasi metoduna gore tiirler arasi morfolojik uzaklik
o [T [T [T PRSPPI 59
Ana Bilesenler Analizine (ABA) gore elde edilen ana bilesenlerin icerdigi
varyansin dagilimi. ... 61
Ana Bilesenler Analizi (ABA) sonucu elde edilen sekiz ana bilesen degerlerinin
turlerin ayiriminda etkili olan morfolojik karakterlerin dnemlilik seviyeleri............. 62
Calismada kullanilan 809 baz cifti uzunlugundaki 16S rRNA geninin ortalama
nikleotid KOMPOZISYONU (%0).......vuniriie et et e e e e e e e ea e 64

VI



Tablo 4.24.

Tablo 4.25.

Tablo 4.26.

Tablo 4.27.

Tablo 4.28.

Tablo 4.29.

Tablo 4.30.

Tablo 4.31.
Tablo 4.32.

Tablo 4.33.

Tablo 4.34.

Tablo 4.35.

C. lucerna populasyonlarindaki 16S rRNA geni nuikleotid degisim (Substitlisyon)
L0 F= L PP 65

C. lucerna populasyonlari icindeki ortalama  genetik  cesitlilik

o =20 =11 L= (T o >
C. lucerna populasyonlarindaki 16S rRNA haplotiplerinin frekanslari ve
populasyonlara gore dagilimi....... ... e 66
C. lucerna populasyonlarindaki 16S rRNA haplotiplerinin degisken nukleotid
o] 0 =1 = o 66
16S rRNA geni igcin C. lucerna populasyonlari arasindaki genetik farklilik

o (U3 L= (TP 67
C. lucerna populasyonlarinin ayriminda kullanilan meristik karakterler ve
MINIMUM-Maksimum degerleri............ccooeeiiiiie e, 68
Morfometrik ve meristik karakterlerin etkinlik derecelerine goére, Ana
Bilesenler Analizi (ABA) SONUCU SITAIANIST. ...ttt 69
Ana Bilesenler Analizi (ABA) sonucu varyanslarin AB’lere dagihmi................... 70
KUmelerarasi korelasyon analizi (KKA) degerleri..........c.coooiiiiiii i, 70
Kimelerarasi korelasyon analizi (KKA) fonksiyonlarinin birbirleri ile olan
istatiksel iligkileri...............cooooi i, 71
Morfometrik ve meristik karakterlerin kiimeler arasi korelasyon analizi (KKA)
analizi sonucunda her bir gruptaki orneklerin kendi grubuna sayisal ve %
olarak 71
C. lucerna 'populasyonlan arasindaki morfolojik yakinlik matrisi........................ 73

Vi



OZET

Bu calismada Turkiye denizlerinde bulunan Triglidae (Chelidonichthys cuculus,
Chelidonichthys Ilucerna, Chelidonichthys obscurus, Eutrigla gurnardus, Lepidotrigla cavillone,
Lepidotrigla dieuzeidei, Trigla lIyra, Trigloporus lastoviza), Dactylopteridae (Dactylopterus
volitans), Peristedidae (Peristedion cataphractum) familyalarina ait kirlangig baliklarinin
sistematik analizi, genetik (mitokondriyal COIll, 16S rRNA genleri dizi analizi) ve morfolojik
(morfometrik ve meristik) teknikler kullanilarak arastirilmistir. Ayni zamanda Trkiye denizlerinde
bulunan C. lucerna tirine ait populasyonlarinin genetik ve morfolojik yapisi belirlenmistir.

Kirlangig tirlerine Gzerine mtDNA COIll gen boélgesi analizinde 619 baz ifti
uzunlugunda bdlge incelenmis ve tlrler arasi net genetik farklihgi uzaklik matrisine goére en
dusuk farklilik (0.001620) L. dieuzeidei ile L. cavillone ve en yuksek farkhlik (0.427489) ise L.
dieuzeidei ve P. cataphractum arasinda bulunmustur. Komsu katihml filogenetik agacta, farkli
familyalari ve turlerini temsil eden 3 ana dala olustugu gdértlmektedir. Trigladae familyasi ana
agaci iki kola yarilmis olup, birinci kolda, L. cavillone ve L. dieuzeidei turlerinin birbirlerine en
yakin tirler oldugu ve E. gurnardus’'un da bu iki tire daha yakin tir oldugu goérulmektedir.
Sirasiyla, bu tirlere C. cuculus ve T. lyra’nin uzak tirler oldugu gorilmektedir. Trigladae ana
dalinin diger tarafinda ise T. lastoviza ve C. lucerna’nin birlikte gruplandidi, diger familyanin
temsilcilerinden olan D. volitans’in bu tirlere uzak olarak ayri gruplandigi, fakat tim ttrlere en
uzak olan turin Peristedidae familyasi Uyesi olan P. cataphractum oldugu belirlenmistir.

Kirlangic tlrlerine Uzerine mtDNA 16S rRNA gen bdélgesi analizinde 542 baz cifti
uzunlugunda bolge incelenmis ve tirler arasindaki net genetik farklihgin uzakhk matrisi
karsilastirmasinda en yiksek genetik farklik (0.096329) D. volitans ile L. cavillone arasinda
gorulurken L. dieuzeidei ile L. cavillone arasinda, Trigla ve Trigloporus cinsine ait T. lyra ve T.
lastoviza tirleri arasinda, ve C. cuculus ve C. lucerna tirleri arasinda genetik uzaklik degerleri
sifir olup, bu turlerin sistematik siniflandiriimasina dikkat cekmektedir. Komsu katihmh
filogenetik agacta, farkh familyalar ve turlerini temsil eden 3 ana dal olusmakta ve Triglidae
familyasi turlerinin cinsler diizeyinde birlikte gruplandigi dikkat cekmektedir. L. cavillone ve L.
dieuzeidei turleri birlikte gruplanirken bu turlere en yakin turler ise T. lyra ve T. lastoviza turleri
olmustur. Trigildae familyasi Chelidonichthys cinsi turleri C. cuculus ve C. lucerna yine
birbirlerine yakin gruplanirken E. gurnardus tari de bu gruba yakin bulunmustur. P.
cataphractum ve D. volitans tirlerinin birbirinden ve diger tirlerden ayri olarak gruplandigi ve
filogenetik agacta en uzak olan turin D. volitans oldugu gortlmastir.

Calismada tirleri ayirt etmede kullanilan 50 morfolojik karakterin tamaminin tdrlerin
farkliliklarinda oldukca énemli (P<0.001) oldugu gorilmusttr. Morfolojik siniflandirma sonuclarin
genetik sonuglar ile bire bir uyusmadigi gorilmuis olup, kullanilan morfolojik karakterlerin analiz
edilen mtDNA genlerine kismen yansimadigi tespit edilmistir. Dactylopteridae familyasi Uyesi D.
volitans ve Peristediidae familyesi Uyesi P. cataphractum turlerinin morfolojik ve genetik
sonuglarinin benzer oldugu ve Triglidae familyasi turlerinden c¢ok farkli oldugu tespit edilmistir.

Turkiye denizlerinde bulunan C. lucerna tiriine ait populasyonlarinin genetik analizinde
sadece Marmara populasyonunun diger Ege ve Akdeniz populasyonlarindan farkli ¢iktigi
gozlenmistir. Morfolojik analizde, genetik sonuglardan farkh olarak sadece Karadeniz
populasyonunun morfolojik olarak ¢ok farkli oldugu géralmustur.

Anahtar Kelimeler: Triglidae, Kirlangi¢ tirleri, molekiler sistematik, DNA dizileme, morfoloji
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ABSTRACT

In this study systematic analyze of the species of the family Triglidae including ten
species (Chelidonichthys cuculus, Chelidonichthys lucerna, Chelidonichthys obscurus, Eutrigla
gurnardus, Lepidotrigla cavillone, Lepidotrigla dieuzeidei, Trigla lyra, Trigloporus lastoviza),
Dactylopteridae (Dactylopterus volitans), Peristedidae (Peristedion cataphractum) in the Turkey
Seas were used to investigate with genetic (mitochondrial COIIl, 16S rRNA genes sequencing),
and morphological (morphometric and meristic) technics. Besides, the study was determined
genetic and morphological structure of the populations of C. lucerna species in the Turkish
Seas.

Molecular systematics of Trigladae family members by using 619 bp mtDNA COIll region
was analysed and lowest (0.001620) and highest (0.427489) pairwise nucleotide differences
were between L. dieuzeidei and L. cavillone and D. volitans and L. cavillone, respectively.
Neigbour Joining analysis revealed three main branches. In the first branch, trigladae family was
divided into two main subbranching in which L. cavillone and L. dieuzeidei showed closest
relationship and E. gurnardus was sister to this group. C. cuculus and T. lyra were distinctly
clustered to these species respectively. In the another side of Triglidae main branch, C. lucerna
and T. lastoviza were grouped together. The other two family members, D. volitans and P.
cataphractum were gruoped highly seperately from the Trigladae family members, and P.
cataphractum showed most distinct relationship among them.

In molecular systematics of analysis with 542 bp mtDNA 16S rRNA fragment, the
highest (0.096329) pairwise genetic differences was between D. volitans and L. cavillone,
respectively. However, there were no genetic differences between L. dieuzeidei and L.
cavillone, Trigla lyra ve Trigloporus lastoviza, and C. cuculus ve C. lucerna that indicate their
systematic contraversy. the Neigbour Joining analysis revealed three main branches. In the first
branch, Trigladae family member were grouped together at the genus level in which L. cavillone
and L. dieuzeidei were clustered together as a closest species, and T. lyra and T. lastoviza were
sisterly clustered, respectively. C. cuculus and C. lucerna were clustered together and E.
gurnardus was clustered sisterly this group in the another main branch of the Trigladae main
branch. The other two family members, D. volitans and P. cataphractum were gruoped highly
seperately from the Triglidae family members, and D. volitans showed most distinct relationship
among them.

In the morphological analysis, 50 morphological characters used to distinguish species
were highly significant (P<0.001). Dactylopteridae family member of D. volitans and
Peristediidae family members of P. cataphractum were found to be very different from the
species of Triglidae family. The morphological classification results were not silimlar with the
genetic results.

Populations structure analysis of C. lucerna with mtDNA16S rRNA sequencing from
Turkish marine waters revealed that the Marmara populations of C. lucerna were genetically
different from the other populations. However, in morphological analysis, only the Black Sea
population was very different from the other populations.

Key words: Triglidae, Gurnard species, molecular systematic, mtDNA sequencing, morphology
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1. GiRIS

Kirlangi¢ baliklarinin, gerek tur zenginligi gerekse bazi tirlerinin ekonomik olmasi
sebebiyle demersal balik stoklari arasinda édnemli bir yeri vardir. Kirlangiclar dogu Atlantik,
Akdeniz ve Karadeniz'de genis yayihm gosterirler. Ulkemizde genel olarak Kirlangic balgi
olarak bilinen turler; Scorpaeniformes ordosuna bagli olarak Dactylopteridae, Triglidae,
Peristediidae familyalarina dabhildir. Ucan kirlangi¢ olarak bilinen kirlangic turd, tdlkemizde
Dactylopteridae familyasi icerisinde Dactylopterus volitans olarak biline tek tirdar. Triglidae
familyasina mensup diger kirlangi¢ turleri ise Ulkemiz sularinda Chelidonichthys, Eutrigla,
Lepidotrigla, Trigla, Trigloporus cinslerine dahil toplam sekiz tir ile temsil edilmektedir. Bu
tarlerden Chelidonichthys cinsi; Chelidonichthys cuculus, Chelidonichthys Ilucerna,
Chelidonichthys obscurus olmak lzere 3 tur ile temsil edilirken, Eutrigla cinsi; tek tir olan
Eutrigla gurnardus ile Lepidotrigla cinsi; Lepidotrigla cavillone ve Lepidotrigla dieuzeidei ile
Trigla cinsi; Trigla lyra ile ve Trigloporus cinsi; Trigloporus lastoviza ile temsil edilmektedir.
Yine dikenli kirlangic baligi olarak bilinen Peristedion cataphractum da Peristediidae
familyasina ait olarak tek tur ile tlkemiz sularinda bulunmaktadir (Turan vd., 2007).

1.1 Kirlangi¢ Baliklari ile ilgili Genel Bilgiler

Kirlangiglar firsat¢i bir besin arama davranisi gosteren, agirlikh olarak epibentik ve
nektobentik organizmalari avlayan baliklardir (Stagioni vd., 2007). Kirlangiglarda beslenme
blyumeye bagh olarak, besinlerinin buyuklugu ve cesitliligi bakimindan degiskenlik gosterir.
Bu durum kirlangiclarin batimetrik bir go¢ davranisi sergilemesine baglanmaktadir (Colloca
vd., 1994; Morte vd., 1997). Juvenil bireyler bentik Krustasealar (genellikle Mysidacealar
(Hostens ve Mees, 1999)), Amphipodlar ve Dekapodlar ile beslenmektedir (Stagioni vd.,
2012). Kirlangiclar buyudikce giderek artan bir sekilde Dekapodlari (genellikle Portunidae
ve Crangonidae) ve Teleost tirleri (genellikle Callionymidae) tiketmektedirler (Froglia, 1976;
Colloca vd., 1994; Stagioni vd., 2007).

1.1.1 Triglidae Familyasina Ait Tiirler

1.1.1.1 Chelidonichthys lucerna (Linnaeus, 1758)

C. lucerna’nin basi ucgen seklinde olup, cok sayida irili ufaklh diken ve kemik
plaklarindan olusmaktadir. Géguste ve karnin 6n kisminda pul bulunmamaktadir. Birinci sirt
ylizgeci 8 adet sert i1sin igerir. ikinci sirt yiizgeci 16 -18; aniis yiizgeci 15- 17; gogus yiizgeci
11; karin yuzgeci 6 adet yumusak 1sin icerir. Gogus yuzgecinin hemen 6ninde 3 adet
serbest gogus yuzgeci i1sini bulunur. Solungag kapaginda ise 3 adet diken bulunur. Vicut
pullari kiigik ve deriye iyice gémiludir. ilk cinsi olgunluk disi bireylerde 2 yasinda ve

yaklasik 20 cm boyunda, erkek bireylerde ise yine 2 yasinda ve yaklasik 18 cm
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boyundayken gozlemlenir. Ulkemizde yapilan calismalarda C. lucerna’nin yumurtlama
zamani izmir Korfezinde Aralik-Mart aylari arasinda (Mater, 1981), Edremit Kérfezinde
Aralik-Nisan aylar arasinda (Uckun, 2005), iskenderun Korfezi'nde Aralik-Nisan aylari
arasinda (Ismen vd., 2004), iskenderun Kérfezi'nde yapilan bir diger calismada Ocak-Mart
aylarinda (Bastaci, 2005), Marmara Denizi'nde tim yil boyunca (Eryilmaz ve Meri¢, 2005)
ve izmir Kérfezi'nde yapilan bir dijer calismada ise Aralik-Mart aylari arasinda (Uckun- ilhan
ve Togulga, 2007) oldugu belirlenmistir.

C. lucerna Akdeniz, Karadeniz ve Dogu Atlantik'te Norvec'ten Senegal'e kadar
dagihm gosteren demersal bir tirdir (Serena vd., 1998). 20-300 m arasinda degisen
derinliklerde suriler halinde bulunan ve cogunlukla kum, ¢camurlu kum veya dipteki cakil
zeminlerde yasayan ticari agidan onemli bir tirddr (Richards ve Saksena,1990). Yil boyunca
bagl bulundugu derinlik araliginda bir gé¢ hareketi gosterir. Bahar ve yaz aylarinda belirgin
yogunluklarda si§ sularda bulunan bu tir, daha sonra kis aylarinda yavas yavas derin

sulara dogru hareket eder (ismen vd., 2004).

1.1.1.2 Chelidonichthys cuculus (Linnaeus, 1758)

Vicudun Ust kismi acik kirmizi, karin ylizgeci pembe, anus ylizgeci sut beyazi,
g6gus ve sirt yuzgecleri sar1 renktedir. Birinci sirt ylzgec isini ileriye dogru tirtikli, ikinci 1sin
ise uzamamistir. Gévde ve karnin 6n kismi pulsuzdur. Maksimum boylari 50 cm'’dir. Paralel
cizgiler, yan sira boyunca orta bdlgede bulunur. Yanal gizgide 66’dan fazla pul vardir. Sirt
ylzgeclerinin icine gdmuldugld kanal boyunca 27'den fazla diken plak bulunur. Yan cizgi
pullari plaka benzeri dikey olarak genislemistir. Gogus ylzgeci uzunlugu, ikinci sirt ve anis
ylizgecinin baslangi¢ hizasinin gerisindedir.

C. cuculus Diunya'da Akdeniz, Karadeniz ve Dogu Atlantik'te Moritanya’dan Norveg'e
kadar ve hatta Britanya Adalari da dahil olmak tizere dagihm gosterir. Ulkemizde ise tiim

denizlerimizde yayillmis durumdadir (Richards ve Saksena, 1990).

1.1.1.3 Chelidonichthys obscurus (Walbaum, 1792)

C. obscurus sirt kisimlari kirmizi, karin kismi seffaf, yan taraflari parlak pembe,
g6gus yuzgecleri koyu mavidir. Diger ylzgecler ise gll kirmizisi rengindedir. Gévde ve
karnin 6n kismi pulsuzdur. Maksimum boylari 34 cm’dir. Birinci sirt ylizgeci 1sin sayisi 10-
11, ikinci sirt ylzgeci 1sin sayisi 17-19, anuds yilzgeci 1Sin sayisi 17-18, solunga¢ diken
sayisl 7-11, omur sayisl 36-37'dir. Yan cizgi pullari dikensiz plaka benzeridir ve dikey olarak
geniglememistir. Birinci sirt ylzgecinin ikinci diken 1sini uzamistir. Nesli tehdit altinda olan
kirlangic¢ turddir. Dinyada Britanya Adalarr’'nin giney sahillerinden Moritanya, Azor Adalari
ve Madeira Adasi'na kadar dagilim gosterir. Tirkiye de ise Ege ve Akdeniz'de bulunur
(Richards ve Saksena, 1990).
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1.1.1.4 Lepidotrigla dieuzeidei (Blanc & Hureau, 1973)

L. dieuzeidei gozlerinin 6n kisminda dikensi cikinti olmayan kirlangi¢ turadar.
Oksipital (artkafa) oluk gozlerin arkasinda bulunur, dikensiz ve belirgin degildir. Solungac
kapaginin kenarindaki Kkleitral diken kisadir. Serbest gogus yuzgeci Isinlarinin en uzunu
anise kadar yetisir. Go6gus ylzgeci uzunlugu, ikinci sirt ylizgeci ve anis yuzgecinin
baslangic¢ hizasinin ilerisindedir. Vomerde dis bulunur. Birinci Sirt Ylzgeci Isin Sayisi: 8-9,
ikinci Sirt Yuizgeci Isin Sayisi: 14-16, Aniis Yiizgeci Isin Sayisi: 14-16, Gogiis Yiizgeci Isin
Sayisi: 10, Solunga¢ Diken Sayisi: 8, Omur Sayisi: 30-32 dir. Bas genis, kemikli birgok
diken ve cikintilardan olusmustur. Sirt kismi kirmizi, karin tarafi soluk renkte, g6gus
ylzgecinin en ug¢ kismi siyahimsi ve gdvde pulsuzdur. Maksimum boylari 20 cm'dir.
Diinyada Bati Akdeniz'de Portekiz ve ispanya sahillerinde, Dogu Akdeniz'de Yunanistan ve
israil sahillerinde bulunur. Tirkiye de ise Marmara, Ege ve Akdeniz’de bulunur (Richards ve
Saksena, 1990).

1.1.1.5 Lepidotrigla cavillone (Lacepéde, 1801)

L. cavillone’'nin gozlerinin 6éninde iki adet dikensi ¢ikinti bulunur. Oksipital (artkafa)
oluk son derece belirgin ve dikenlidir. Solungag kapaginin kenarindaki kleitral diken
uzundur. L. cavillone'de serbest g6gus Isinlarin en uzunu anlise yetismez. G6gus ylzgeci
uzunlugu, ikinci sirt ylizgecinin baslangic¢ hizasinda ve anis ytzgecinin baslangic¢ hizasinin
ilerisindedir. Vomerde dis bulunmaz. Birinci Sirt Yiizgeci Isin Sayisi: 8-10, ikinci Sirt Yiizgeci
Isin Sayisi: 14-16, Anls Ylzgeci Isin Sayisi:14-16, Go6gus Yulzgeci Isin Sayisi: 11,
Solungag Diken Sayisi:4-9, Omur Sayisi: 30-32 ‘dir. Maksimum boylari 20 cm’dir. Bas genis
ve sert kemik plakalarla ortuliidir. Renk pembe veya koyu renklidir. Gogus yiizgecleri koyu
mavi, kaidesi gl kirmizisidir. Gévde pulsuzdur, vicut pullar sikica baglanmistir. Dinyada
Portekiz'in gliney sahillerinden Moritanya’ya kadar Akdeniz'de dahil olmak lzere dagilim

gOsterir. Turkiye de ise Marmara, Ege ve Akdeniz’de bulunur (Richards ve Saksena, 1990).

1.1.1.6 Trigloporus lastoviza (Bonnaterre, 1788)

T. lastoviza’nin vicudu kirmizi olup, bas ve sirtta koyu benekler bulunur, karin
ylzgeci ylzeyi krem rengi, gbgus ytizgecinin tzeri mavi benekli olup gri renklidir. Basi biylk
ve Ucgen seklinde olup, cok sayida irili ufakli diken ve kemik plaklarindan olusmaktadir
ancak derin bir oksipital (artkafa) oluk yoktur. Govde pulsuzdan pulluya degiskenlik gdsterir,
karin kismi tamamen pulludur. Maksimum boylari 40 cm'dir. Birinci Sirt Ylizgeci Isin Sayisi:
9-11, ikinci Sirt Yiizgeci Isin Sayisi: 15, Aniis Yuzgeci Isin Sayisi: 14-17, Gogiis Yuzgeci
Isin Sayisi: 9-11, Solunga¢ Diken Sayisi:4-8, Omur Sayisi: 33-35'dir. Yan c¢izgi pullari
geniglemistir. Omurgada kicluk diken plaklar bulunur. Solunga¢ kapaginin kenarindaki

kleitral diken kisadir. Yanal ¢izgi boyunca deride uzun, enlemesine kabarti seklinde seritler
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bulunur. Go6gus yilizgeci uzunlugu, ikinci sirt ve anis ylzgecinin baslangi¢c hizasinin
ilerisindedir. Dinyada Dogu Atlantikte Norveg'ten itibaren Umit Burnu’na kadar, Hint
Okyanusu’'nda da Mozambik’e kadar surekli olarak dagilim gosterir. Tlrkiye de ise Marmara,

Ege ve Akdeniz'de bulunur (Richards ve Saksena, 1990).

1.1.1.7 Trigla lyra (Linnaeus, 1758)

T. lyra'da bas genistir ve bas kisminda dikensi cikintilar bulunur. Ust kisimlari
kirmizi, yan kisimlan seffaf renklidir. Sirt, antis ve gogus yuzgeclerinde kiictik mavi benekli
koyu bir zar bulunur. Govde pulsuz, karin kismi kismen pulludur. Maksimum boylari 60
cm'dir. Birinci Sirt Yiizgeci Isin Sayisi: 9-10, ikinci Sirt Yiizgeci Isin Sayisi: 15-16, Aniis
Yuzgeci Isin Sayisi:15-16, Gogus Yizgeci Isin Sayisi: 12, Solunga¢ Diken Sayisi: 7-11,
Omur Sayisi: 31-32'dir Solunga¢ kapagdinin kenarindaki kleitral diken olduk¢a uzun, sert ve
gbgus yuzgecinin neredeyse ortalarina kadar uzanir. Yan ¢izgi pullari ¢ok kiguk ve boru
seklindedir. Birinci sirt ylzgecinin ilk 1sin uzunlugu, ikinci ve udc¢inci 1sinlardan kisadir.
Gogus ylzgeci uzunlugu, ikinci sirt ve anls ylzgecinin baslangi¢c hizasinin ilerisindedir.
Dinyada Kuzey Denizi ve Britanya Adalar’'nin kuzeyinden Namibya'ya kadar, Madeira
Adasi ve Akdeniz'de dahil olmak Uzere dagilim gdsterir. Turkiye de ise Marmara, Ege ve
Akdeniz'de bulunur (Richards ve Saksena, 1990).

1.1.1.8 Eutrigla gurnardus (Linnaeus, 1758)

E. gurnardus’un basi genis olmasinin yaninda derin bir oksipital (artkafa) oluk yoktur.
Renkleri degisken olmakla birlikte genellikle grimsi-kahverengi, viicudun arka boélimlerinde
kirmizi renklenmeler goralir. Govde ve sirt kismi kiicik beyaz beneklerle kaphdir. Ayrica
govde pulsuz, karin kismi kismen pulludur. Maksimum boylari 60 cm’dir. Birinci Sirt Ylzgeci
Isin Sayisi: 7-10, ikinci Sirt Yiizgeci Isin Sayisi: 18-20, Aniis Yiizgeci Isin Sayisi: 17-20,
GOgus Yuzgeci Isin Sayisi: 10, Solunga¢ Diken Sayisi:10-14, Omur Sayisi: 37-39'dur.
GoOgus yuzgecleri kisa ve nadiren anus ylzgeci baslangicina kadar uzanabilir. Yanal ¢izgi
pullari viicut pullarindan daha genis ve sert dikenlidir. Birinci sirt ylizgecinde genis yuvarlak
siyah bir benek bulunur. Diinya da Norvec'ten Fas, Madeira Adasi ve izlanda’ya kadar
dagilim gosterir. Ayni zamanda Akdeniz ve Karadeniz'de de bulunmaktadir. Tlrkiye de ise
tum denizlerimizde dagilim gostermektedir (Richards ve Saksena, 1990).

1.1.2 Dactylopteridae Familyasina Ait Tiirler

1.1.2.1 Dactylopterus volitans (Linnaeus, 1758)

D. volitans’in basi genis, kit ve kemikli, gbézler oldukca buylk, agiz ise basiktir.
Vicut turuncu-kahverengi veya siyahimsi, tst kisim benekli, sik sik mavi lekeli, alt kisim

pembemsidir. G6gis ylizgeci kahverengi olup tzerinde mavi-siyah benek vardir. Maksimum



v

TUBITAK

boylar 50 cdir. Birinci Sirt Yiizgeci Isin Sayisi: 7, ikinci Sirt Yuizgeci Isin Sayisi: 1+8, Aniis
Ylzgeci Isin Sayisi: 6, G6gus Yuzgeci Isin Sayisi: 6, Solunga¢ Diken Sayisi: 10, Omur
Sayisi: 19-22'dir. Birinci sirt ylizgecinde ikisi serbest, dordi zarla bagli olmak tzere alti tane
sert 1sin bulunur. G6gus yuzgeci ¢cok blyuktir ve acildiginda kanat seklini alir. Vicut sert bir
deriyle kaph olup, neredeyse plaka gibi pullari vardir. Kuyruk sapinin her iki tarafinda
cikintilar mevcuttur. Dinyada Dogu Atlantik'te Mans Denizi'nden Angola’ya kadar Akdeniz,
Madeira Adasi ve Azor Adalari da dahil olmak uzere; Bati Atlantik'te Kanada'dan
Massachusetts’e kadar ve Meksika Korfezi'nden Arjantin’e kadar dagihim gostermektedir.
Turkiye'de ise Marmara, Ege ve Akdeniz'de bulunur (Richards ve Saksena, 1990).

1.1.3 Peristedidae Familyasina Ait Turler
1.1.3.1 Peristedion cataphractum (Linnaeus, 1758)

P. cataphractum’da bas genis, kemikli birgcok diken ve cikintilar vardir, burun genis
ve sirt-karin yoénunde basik, ¢cenede veya damakta dis yoktur. Maksimum boylari 40 cm'dir.
Birinci Sirt Yiizgeci Isin Sayisi: 7-8, ikinci Sirt Yiizgeci Isin Sayisi: 18-19, Aniis Yiizgeci Isin
Sayisi: 27-30, G6gus Yizgeci Isin Sayisi: 10, Solungac Diken Sayisi: 15-17, Omur Sayisl:
29-32dir. Birbirine yapisik halde iki adet sirt ylizgeci vardir. G6gus yuzgecinin en altindaki 2
Isin diger 1sinlardan ayrilmistir. Vicut ince uzun, gévdenin yanlarinda 4 sira halinde koseli
pullar vardir. iki adet burun ucu uzantisi ve bunlarin yaninda sakal uzantilari bulunur.
Dinyada Dogu Atlantik'te Britanya Adalari ve Mans Denizi'nden Angola’ya kadar
Akdeniz’'de dahil olmak Uzere dagilim gdosterir. Turkiye’de Marmara, Ege ve Akdeniz'de
bulunur (Richards ve Saksena, 1990).

1.2 Tiir ve Stok Tespitinde Kullanilan Teknikler

1.2.1 Fenotipik Teknikler

Fenotipik tekniklerin kullanimi, tdrlerin veya bir tlre ait populasyonun tespitinde
fenotipik varyasyonun direk olarak genetik kontroliin etkisi altinda olmayisi ve cevresel
faktorlerin degisiminden etkilenmesinden dolay! sinirlidir (Kumpf, 1987). Populasyonlar
arasinda gozlenen fenotipik varyasyon kalitsal veya genetiksel olmayabilir, buna ragmen,
farkh cevre sartlarinin etkisinden meydana gelen ve genetije bagli olmayan fenotipik
fakhliklar olabilmektedir. Ayrica, fenotipik teknikler genellikle olgilebilen ve sayilan
karakterleri icerir. Buna karsilik bir stogu genetiksel olarak karakterize ederken her bir gen
icin allelleri, allellerin kombinasyonunu ve frekanslarini kullaninz (Rayman ve Utter, 1987).
Bundan dolayi, genetik tekniklerin stok tespiti ve yapi analizinde kullanimi 6nemli Glgtde
yayginlasmis ve artmistir. Halbuki fenotipik teknikler stok vyapi analizinde genetik

tekniklerle birlikte kullanildiginda, elde edilen veriler balikcilik idaresinde stoklarin



v

TUBITAK

korunmasi ve surekliliginin saglanmasinda 6nemli rol oynamaktadir (Ovenden, 1990).
Stoklar ve tirler arasindaki farkhliklarin tespitinde morfolojik ve genetik teknikler kullanilarak
yapilmis literattirde bir¢cok ¢alismaya rastlaniimaktadir. (Avsar, 1994; Corti vd., 1988; Villaluz
ve Maccrimmon, 1988; Shepherd, 1991; Haddon ve Willis, 1995; Bembo vd., 1996; Turan
vd., 1997).

Gecmis yillarda yapilan morfometrik calismalar, Hubbs ve Lagler (1947), tarafindan
belirlenen geleneksel dlgcimlere dayandiriimaktadir. Ancak bu dlgiimler son zamanlarda
elestiriimektedir. Cunki Olguimler sadece yukseklik ve genislikten drnekleme ile vicudun
ekseni boyunca toplanmakta ve olgimlerin ¢ogu bas kisminda bulunmaktadir. Ayrica,
bireysel olgimler, ¢cogu kez vicudu normalden daha fazla uzatmakta ve burun ile
omurganin arka ucu gibi bazi morfolojik isaretler (noktalar), élcimlerin ¢ogunda merkezi
nokta olarak tekrar tekrar kullaniimaktadir. Fakat olcimlerin bu durumu hatali sonuclara
neden olabilmektedir. Alternatif olarak tium vicudu kapsayan morfometrik Olgim sistemi
(Strauss ve Bookstein, 1982) tir ve stok tanimlamalari icin gittikce yayginlasarak
kullaniimaktadir (Winans, 1984; Corti vd., 1988; Swain vd., 1991; Roby vd., 1991,
Baumgartner, 1995; Hauser vd., 1995, Bembo vd, 1996; Turan, 1999; Turan ve Basusta,
2001). Bu yontem bir ag sistemi icerisinde baligin tamamini icine almakta ve teorik olarak
tur ici ya da tlrler arasi morfometrik farkhliklari bulma olasihgini arttirmaktadir. Bir baligin iki
boyutlu cercevesi Gizerindeki morfometrik dlgtimlerin bélgesel tek tarafa bagli olmayan, lokal
vicut farkhliklari hakkinda geleneksel ol¢ciim serilerinden daha fazla bilgi vermektedir
(Strauss ve Bookstein, 1982; Winans, 1984). Metodunun, yakin balik siniflari arasindaki
morfolojik varyasyonlarin tanimlanmasinda geleneksel ol¢iimlerden ¢ok daha gii¢li oldugu
kanitlanmistir (Strauss ve Bookstein, 1982; Winans, 1984; Corti vd., 1988).

Baliklarin morfolojik 6zelliklerinden biri olan meristik karakterler de farkli tirlerin
tanimlanmasi ve stoklar arasindaki iliski ve farkliliklarin belirlenmesinde yaygin olarak
kullaniimaktadir (Ihssen vd., 1981; Casselman vd., 1981; Bookstein, 1982; Bird vd., 1986;
Friedland ve Reddin 1994; Turan, 2000). Meristik karakterler; ylizge¢ 1sin sayilari, yanal
hattaki delikli pul sayisi, omur sayisi, dis sayisi, solungac¢ diken sayisi gibi sayilabilen
karakterlerdir.

1.2.2 Molekiiler Genetik Teknikler

Genetik tekniklerin kullanimindan 6nce, morfolojik farklihgin tamamiyla genetik
farklilasmadan kaynaklandigi farz edilmekte ve stoklarin tespiti, genellikle morfolojik
Ozellikler kullanilarak yapilmaktaydi (Marr, 1957). Ancak, fenotipik tekniklerin kullanimi,
bir tiire ait populasyon tespitinde fenotipik varyasyonun direk olarak genetik kontroltin etkisi
altinda olmayisi ve cevresel faktdrlerin degisiminden etkilenmesinden dolay! sinirlanmistir

(Allendorf vd., 1987). Clunki genetik tekniklerin balik¢ilikta kullanimi ile daha énce fenotipik
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olarak farkli olan bircok populasyon veya turin genetik olarak farkli olmadigi ortaya
ctkmistir. Bu nedenle tur ve populasyon calismalarinda molekiler genetik tekniklere
basvurmak ihtiyaci dogmustur. Bu ihtiyaca karsiik vermek icin bircok genetik teknik
gelistirilmistir. Populasyon genetigi calismalarinda kullanilan, Protein elektroforezi,
Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) (Polymerase Chain Reaction), Sinirlama Parcalarinin
Uzunluk Polimorfizmi (RFLP) (Restriction Fragment Length Polymorphism), DNA Parmak izi
Metodu (Genetic Fingerprinting), Mikrosatelit, Polimorfik DNA'nin Rastgele Cogaltiimasi
(RAPD) (Random Amplification of Polymorphic DNA) ve DNA Dizileme Metodu (DNA
sequencing) gibi teknikler, giinimuzde yaygin olarak tercih edilen tekniklerdir. Fenotipik
teknikler, stok yapi analizinde genetik tekniklerle birlikte kullanildiginda, elde edilen
veriler balikgilik idaresinde tirlerin stoklarin korunmasi ve surekliligin saglanmasinda énemli
rol oynamaktadir (Turan vd., 1997).

Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR), in vitro kosullarinda DNA dizilerinin ¢gogaltilmasi
esasina dayanmaktadir. PCR; basit, spesifik ve hassas bir tekniktir (Saiki vd, 1985; Mullis,
1990). PCR teknigi, temelde {i¢ asamadan olusmaktadir. ilk asamada (denaturation), kalip
DNA (template DNA), 92-95 °C’de 1-2 dakika tutularak ¢ift sarmal yapidaki DNA iplikgikleri
birbirlerinden ayrilmaktadir. ikinci asamada (annealing), reaksiyon sicakhginin, 37-65°C’ye
dusdrtlerek oligonikleotid primerlerinin - acilan DNA zincirlerinin  kendi baz dizilerine
karsilik gelen bolgeye yapisir. Bu islem, uretilecek baz uzunluguna bagh olarak 30-60
saniyede gerceklesmektedir (Innis ve Gelfand 1990). Ugiincii asama (primer extention) ise,
DNA zincirleri Uzerine yapisan primerlerin DNA polimeraz enzimi (Taqg DNA polymerase)
vasitasiyla uzatilir. Tag DNA polymerase 72 °C sicaklikta daha iyi calistigi icin genel olarak
tim cogaltma islemleri bu sicaklikta yapilmaktadir (Erlich vd., 1991). PCR sonucunda elde
edilen drtn, ¢ogaltilmasi hedeflenen DNA pargasi ile iki primerin toplam uzunlugu kadardir.
Uc basamaktan (denaturation, annealing, primer extension) olusan islem, bir PCR devrini
temsil eder. Bu islem, genel olarak 25 ile 40 defa tekrar edilerek baslangictaki DNA
dizisinden milyonlarca yeni DNA parcacigi ¢ogaltilir (Hadidi vd., 1995).

Turler ve populasyonlar arasindaki genetik farkliliklarin tespit edilmesinde kullanilan
etkin yontemlerin basinda DNA dizi analizi yontemi gelmektedir. Zincirleme metodu, DNA
dizeyinde degisim tespit etmede kullanilan en hassas tekniktir. DNA Uzerinde ilgi duyulan
bir bdlgenin veya genin zincirleme metodu ile nikleotid dizilerin ortaya cikarilmasi, bu
bblgede mevcut olan polimorfizmi, azami diizeyde tespit etme imkani saglamaktadir (Turan,
2000).

Genom sekansinin belirlenmesinde en yaygin kullanilan yéntem Sanger-Coulson
zincir sonlama metodudur. Bu yontem ile tek seferde dizi analizi yapilamayacak kadar blyuk
olan DNA'lar 6nce kucik pargalara bolindr. Elde edilen her bir parga bir plazmite klonlanir.

Klonlanan plazmitler tek tek dizilenir. Bu dizilerin biyoinformatik analizlerle bir araya
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getirilmesiyle uzun DNA pargasinin dizisi elde edilir. Bu diziler kapiller jel elektroforezi
kullanilarak okunur. Dizi analiz ydonteminin hassasiyeti ve verdigi givenilir sonuclar bu
yontemin kullanimini oldukc¢a yayginlastirmistir. Artan analiz sayisi, uzun zaman ve yiksek
is glicl gerektirir. Bu gelismeler sonucunda otomasyon kacinilmaz olmus ve otomatik DNA
dizi analizleri uygulamalari yayginlasmistir. Otomatik analizde de Sanger’in enzimatik DNA
sentezine dayanan zincir sonlanma ydntemi kullaniimistir. Otomatik DNA dizi analiz cihazlari
basit olarak, sabit bilgisayarda yUkli programlar ile bu programlarin yonettigi elektroforez
sistemini igerir. Elektroforetik Ginitelerde bulunan lazer isik kaynagi ile monokromatik bir 11k
olusturulur. S6z konusu DNA’nin bulundugu jelmatriks bu monokromatik 1sik ile taranir.
Elektroforez siresince DNA'ya baglanan floresan boya isik ile taranan bolgeye geldiginde
uyarilir. Uyarilan boya kendi igin karakteristik olan dalga boyunda 1s1§1 geri yansitir.
Yansiyan bu i1sik demeti bir detektdr tarafindan kaydedilir. Kaydedilen veriler bilgisayar
programlari ile degerlendirilerek sonuclar grafiksel ya da matematiksel olarak bilgisayar
ekranina aktarilir. DNA dizin analizi cihazlarinda 6 bazdan 1000 baza kadar gtvenli okuma
yapilabilmektedir (Sambrook vd., 1989).

Nikleer genom, kemikli balklarda dogrusal sekilde olup yaklasik 3-4 milyon bg
uzunlugundadir. Niikleer DNA, tekrarli ve tekrarsiz bélimlerden olusmaktadir. Okaryotik
genomlarda tekrarli DNA zincirinin varhgr 1960l yillarda tespit edilmis ve DNA
Fingerprinting olarak tanitilmistir (Park vd., 1983). nDNA (zerinde bulunan bu dizilerin
varligi balik populasyonlarinin genetik yapilarinin incelenmesinde oldukca yaygin olarak
kullaniimaktadir. Bu dizilerin bulunduklar losilerin genelde kodlama yapmamasi ve
dolayisiyla bu losilerde gorulen varyasyonun dogal secilimden etkilenmemesi bunun en
buylk sebeplerinden birisidir. Tim bu 6zelliklerinden dolayi nukleer DNA tabanh yuruttlen
molekuler calismalar, populasyon genetigi calismalarinda oldukg¢a 6nemlidir (Turan, 2000).

Evrim calismalarinda genomun en c¢ok calisilan kisimlarindan biri mtDNA'dir
(Wilson vd.,1985). Okaryotlarin gogunda mtDNA cift iplikli, kapall halkasal yapida bulunur.
Mitokondri DNA’sinin %90'indan fazlasi kodlama yapan boélgedir yani intron icermez.
Blyuklikleri organizmalar arasinda farklilik géstermekle beraber hayvan mtDNA'sI 15-29
kb uzunlugunda olup, 22 tRNA, 2 rRNA ve oksidatif fosforilasyonda gérev yapan ve 13
MRNA'y1 kodlayan protein olmak tzere toplam 37 genden olusan bir molekuldur (Wallace,
1986). Protein genleri; sitokrom b, 7 NADH dehidrogenaz alt birimi, 3 sitokrom c oksidaz
alt birimi ve 2 ATPaz alt biriminden ibarettir. Mitokondriyal DNA haploidtir yani maternal
kalitiir ve dogal secilime ugrar. Hayvan mtDNA’sI yuksek derecede korunmus gen igerigi
ve dizenine sahiptir (Boore, 1999), rekombinasyon géstermez ve intron icermez
(Moore, 1995; Sunnuck, 2000). Mitokondriyal DNA’nin etkili bir tamir mekanizmasindan
yoksun olmasi (Bogenhagen, 1999), histon gibi koruyucu proteinlerin gérilmemesi, i¢
mitokondriyal membranda meydana gelen oksidatif fosforilasyon ile agiga ¢ikan ve oldukga
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yuksek mutajenik etkiye sahip oksijen radikalleriyle fiziksel iligki icerisinde bulunmasi
(Richter, 1988), ayrica mevcut mutant mitokondrinin etkisi ile mtDNA mutasyon hizinin
artmasi (Lightowlers vd., 1997) gibi faktérler, mtDNA'da meydana gelen polimorfizmin
nikleer DNA'dan daha ytiksek oranda gorilmesinin muhtemel sebeplerini olusturmaktadir.
mtDNA'nin evrim hizi nukleer DNA'ya gore 10-20 kat daha fazladir. Bunun nedeni, oksijen
radikallerine daha fazla maruz kalmasi ve koruyucu mekanizmalarinin olmamasidir. Bu
ylizden mtDNA mutasyonlara daha aciktir.
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2. LITERATUR OZETi

Wheeler (1969), ingiltere’nin kiyisal kesimlerinde yayilis gosteren kirlangig bahgini
kullanarak yaptigl arastirmasinda, bu tiriin morfolojisi ve biyolojisi hakkinda bazi bilgiler
vermisti.  Bu familyanin tim tlrlerinde basin (Uzerinde sert ve keskin dikenlerin
bulundudu ve sbéz konusu dikenleri avlarini avlamada silah olarak kullandiklari; ingiltere
sularinda maksimum boylarinin 61 cm ve maksimum agirliklarinin 2-2.5 kg arasinda
degistigini belirtmistir. Ayrica bu tlriin yaz aylarinda yumurtladigini; yumurtalarin kiigtik ve
pelajik oldugunu; genc¢ kirlangi¢c yavrularinin fingerling safhasina kadar gecen kisa bir
zaman dilimi icin pelajik ve daha sonralari taban suyuna inerek demersal kesimde dagils
gosterdiklerini bildirmistir.

Whitehead vd. (1986), kirlangi¢ baliklari Gzerinde genel bir arastirma yapmistir. Bu
arastirmada bireylerin basinin vicuda oranla genis ve karin yizgeci dis kenarinin diz
oldugunu; vicut Uzerinde pek ¢ok cizgi ve diken ile kemik plakalari i¢cerdigini; bazi tirlerde
burnun ileriye dogru uzadigini; agizin terminal ve dislerin villiform seklinde bulundugunu; iki
adet sirt yizgeci oldugunu, birinci sirt ytzgecinin 8-11 adet sert 1sin ve ikinci sirt
yuzgecinin ise 13-19 adet yumusak 1sin icerdigini belirtmistir. Kirlangic baliklarinin
maksimum 500 m derinliklerde yasadiklarl, kumlu ve camurlu zeminlerde bulunduklari,
g6gus yuzgecleri yardimiyla besin aradiklari, besinlerini kabuklu ve yumusakcalarin
olusturdugunu ve juvenillerin kisa bir pelajik safhadan sonra si§ kiyisal sularin dip
kisimlarina go¢ ettiklerini ortaya koymustur.

Gilles vd. (2000), calismalarinda Fransa, Tunus ve Cezayir'den temin edilen toplam
29 Epinephelus marginatus 6rneginin sekans analizini yapmiglardir. Sekans analizi icin
sitokrom b (Cyt b) geni kullanilmistir. Analiz sonuglarina gore; Fransa, Tunus ve
Cezayir populasyonlari arasinda 6nemli derecede genetik farklilik bulunmustur.

Obermiller vd. (2003), Elopomorpha Ust sinifina ait 33 tiri 12S ve 16S rRNA gen
bolgeleri ile yaptiklari siniflandirmada ikili karsilastirmalarda ortalama genetik mesafe
degerini 0.1410, nikleotid cesitliligini ise sirasiyla 29.8% (A), 23.0% (G), 25.7% (C), ve
21.5% (T) olarak bulmuslardir. En yakin iki triin uzakhk degeri (0.017), Elops hawaiiensis
ile Elops affinis iken en uzak ikinci mesafe degerinin (0.083) Megalops atlanticus ile Elops
saurus, Elops hawaiiensis ve Elops sp arasinda oldugunu belirtmiglerdir.

Orrell vd. (2004), Sparidae familyas! turlerini 16 S rRNA ve Cyt b genleri ile
birlestirerek 1761 baz cifti elde etmislerdir. Elde ettikleri baz ciftinin 753 bg¢’lik kisminin
evrimsel surecten etkilenmemis, 757 b¢’lik kisminin siregten etkilenmis, 251 bg'lik kisminin
ise tUrler arasinda belirte¢ gorevi gormuis oldugunu saptamislardir.

Aboim vd. (2005), Kuzey Atlantik'te 5 farkli bolgeden (Azor Adalari, Madeira,

Portekiz, Yesil Burun Adalari ve Kuzeybati Atlantik) toplanan Helicolenus dactylopterus

10



v

TUBITAK

populasyonlarinin  genetik yapit analizini mtDNA sekans analizi metoduyla
gerceklestirmislerdir. Cyt b geni kullanarak vyaptiklari genetik analizler sonucunda
populasyonlar arasinda énemli derecede bir genetik farklilik bulamamislardir.

Su vd. (2005), calismalarinda bir istiridye tlri olan Crassostrea rivularis
populasyonlarinin DNA sekans analizi yontemini kullanarak genetik analizini yapmislardir.
Calismada Qinzhou Koérfezi, Zhenhai Kérfezi, Changsha Kérfezi ve inci Nehri Halici
bolgelerinden toplamda 105 birey incelemislerdir. Sekans analizinde kullandiklari mtDNA
16S rRNA geni sonucunda Qinzhou Koérfezi populasyonu ile diger populasyonlar arasinda
onemli derecede genetik farkllik bulmuslardir.

You vd. (2005), Cin Denizi'nde Pleuronectiromes ordosuna bagh 10 yassi balik
tarini (Psetta maxima, Platichthys flesus, Solea solea, Solea senegalensis, Microchirus
variegatus, Monochirus hispidus, Synaptura kleini, Paralichthys olivaceus, Pseudorhombus
cinnamomeus ve Kareius bicoloratus) 16S rRNA gen boélgesi ile inceledikleri calismalarinda
turler arasindaki genetik uzaklik degerlerini 0.0141 ile 0.2639 olarak belirlemislerdir.

Maggio vd. (2006), Epinephelus marginatus tarinin Atlantik ve Akdeniz'deki 5 farkl
bolgeden elde edilen populasyonlar arasindaki genetik iliskiyi DNA sekans analizi ve RFLP
metotlariyla arastirmislardir. Sekans analizinde mtDNA sitokrom b (cyt b) geni kullanilirken
RFLP analizinde ND2 geni kullaniimistir. RFLP teknigine dayali analiz sonucunda Atlantik
ve Akdeniz populasyonlari arasinda énemli derecede farkhlik bulunurken sekans analizi
sonucunda 6nemli bir farklilk  bulunmamistir. Akdeniz’deki 5 bélgenin populasyonlar
arasinda ise her iki teknikte de dnemli farkliliklar bulduklaruini belirtmiglerdir.

Inoue vd. (2007), Japonya'da 3 farkli 6érnekleme bdlgesinden elde edilen istakoz
tart olan Panulirus japonicus populasyonlarinin, sekans analizi metoduyla genetik yapilarini
incelemislerdir. Sekans analizinde mtDNA COI geni kullanmiglar ve ¢alismanin sonucunda
bu 3 populasyon arasinda genetik farklihga rastlamadiklarini ifade etmislerdir.

Turan vd. (2009), Scorpaeniformes familyasina ait Akdeniz’de bulunan iki cins ve alti
turtn filogenetik ve morfolojik iliskilerini degerlendirmelerinde morfolojik degerlendirmeler ile
genetik degerlendirmelerin ortismedigini bildirmislerdir.

Erglden vd. (2010), Sekiz kefal tirtiniin taksonomik iliskisini mitokondrial 16 S rRNA
geni ile incelemisler ve calismada 121 parsimoni anlamli bolge tespit etmislerdir. Genetik
mesafe degerinini, Oedalachelis labeo ile Mugil cephalus arasinda 0.1357 ile en uzak deger
belirlerken, Liza saliens ile Liza ramada arasinda ise 0.0013 ile en yakin deer olarak
bulmuglardir.

Turan (2011), 16 S rRNA geni ile Spicara maena, S. smaris, S. flexuosa ve
Centracanhus cirrus turlerinin filogenetik incelemesinde 898 bp lik bélge elde etmis,
degisken bolge sayisini 92, parsimoni anlamli bélge sayisini 69 ve nikleotid ¢esitliligini ise
0.099 olarak tespit etmistir. S. alta and C. cirrus arasinda oldukga yiksek (0.237) genetik
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farkhlik tespit ederken, Spicara maena ve S. smaris turleri arasinda bir farkhlik bulamamis
ve bu iki turiin S. flexuosa ile olan genetik farklilik degerini 0.005 olarak belirtmistir.

Glrlek (2012), Caranx cinsi turlerin filogenetik ve morfolojik iliskilerini arastirdigi
calismasinda genetik uzaklik matrisine gére C. hippos ve C. rhoncus tirlerini birbirine yakin
iki tur olarak gozlemis, C. crysos turunun bu iki tiure daha uzak mesafede oldugunu
belirtmistir. Morfolojik farklilasma derecesinin genetik farklilasma ile uyumlu olmadigini ve
fenotipik degisimlerin her zaman genetige yansimadigini belirtmistir.

Bineesh vd. (2015), Serranidae familyasi Uyesi Chelidoperca cinsi turlerini 16S rRNA
gen bolgesi incelediklerinde transition/transversion 20.64 olarak bulmuslardir. Korunmus
bolge sayisi 511, degisken bdlge sayisi 443, parsimoni anlamli bolge sayisini 56 olarak
tespit etmislerdir. Turler arasindaki en yiksek genetik farkliigi C. maculicauda ve C. santosi
(0.194) tdrleri arasinda, en yakin ise C. investigatoris ve C. pleurospilus (0.071) turleri
arasinda bulmuglardir.

Jefri vd. (2015), Serranidae familyasi lUyesi 7 tir (Epinephelus areolatus, E. merra,
E. fasciatus, E. longispinis, E. coioides, E. ongus ve E. coeruleopunctatus) arasindaki
genetik iligskinin seklini COI geni ile incelemisler ve toplam 526 baz cifti elde etmislerdir. E.
ongus ile E. coeruleopunctatus tirtntn birbirlerine en yakin tir oldugunu (0.091 (9%)), E.

ongus ve E. merra trlerinin ise en uzak turler oldugunu (0.178 (18%)) belirtmislerdir.

12
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3. GEREC VE YONTEM

3.1 Gereg¢
Arastirma iskenderun Teknik Universitesi, Deniz Bilimleri ve Teknolojisi Fakiiltesi

Balikcilik Genetigi ve Ekoloji Laboratuvari’nda ydratalmustur.

3.1.1 Calisma Bdlgeleri

Calismada belirtilen sekilde Kirlangi¢ turlerinin drneklemeleri Akdeniz, Ege, Marmara
ve Karadeniz'i kapsayacak sekilde Akdeniz'den; Antalya, Mersin, iskenderun Kérfezi, Ege
Denizi'nden; izmir, Marmara Denizi'nden; Mudanya ve istanbul, Karadeniz’den; Akcakoca,
Trabzon ve Bulgaristan’in Varna sahillerinden gergeklestirilmistir (Sekil 3.1 ve Tablo 3.1).

e

-? BULGARISTAN  Eoumardus
Varna

MARMARA AT

DENiIZi E. gurnardus
Akgakoca
E. gurnardus
TURKIYE Q
C. lucerna Feriin
C. cuculus ', Cai ctum =
T. lastoviza i Iskenderun
Twe Antalya Mersin o

C. lucerna
T. lastoviza

L. dieuzeidei
L. caviflone

4 D. volitans

- — P. cataphractum

Sekil 3.1. Projede kullanilan kirlangig tirlerine ait 6rnekleme bolgeleri o; Grnekleme

bdlgelerini géstermektedir.
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Tablo 3.1. Kirlangig tdrlerinin 6rnekleme bdolgeleri ve 6rnek sayilari.

8 o & = o
< 3 o & = a x &
<L ~ ~
= < = v o X @ =
~ c s = 5 e 9 S Toplam
Tiirler & 7 5 £ = c ) N
— P o]
s & € N § 8 § =
I = < = > = =
° <
C. lucerna 152 - 66 49 24 - 71 1 363
C. cuculus - - 35 168 2 - - - 205
C. obscurus - - - - - - - - 0
L. dieuzeidei 50 - - - - - - - 40
L. cavillone 77 - - 1 - - - - 78
T. lastoviza 77 - 25 29 31 - - - 162
T. lyra - - 16 20 6 - - - 42
E. gurnardus - - - - 3 7 - 30 40
P. cataphractum 23 20 - - - - - - 43
D. volitans 48 - - - - - - - 48

Yapilan tim saha calismalarinda ve ikili gorismelerde Denizlerimizde
Chelidonichthys obscurus turine rastlanmamistir ve bu durum literatlrlere gecilmistir (Turan
vd., 2016).

3.1.2 Kirlangi¢ Tiirlerinin Siniflandirmasi

Ulkemiz sularinda Kirlangi¢c baligi olarak bilinen tirler; Scorpaeniformes ordosuna
bagh olarak tc¢ familyaya (Dactylopteridae, Triglidae, Peristediidae) ait toplam on tir temsil
edilmektedir. Bu tirler; Dactylopteridae familyasina ait Dactylopterus volitans, Triglidae
familyasina ait; Chelidonichthys cuculus, Chelidonichthys Iucerna, Chelidonichthys
obscurus, Eutrigla gurnardus, Lepidotrigla cavillone, Lepidotrigla dieuzeidei, Trigla lyra ve
Trigloporus lastoviza ile temsil edilmektedir. Peristedion cataphractum ise Peristediidae
familyasina ait olarak tek tur ile Ulkemiz sularinda bulunmaktadir. Calismamizda C.
obscurus turine denizlerimizde ulasmak midmkin olmamis ve proje dahilinde yapilan
calismayla (Turan vd., 2016), bilim camiasina bu tirin neslinin “kritik tehlike” (CR)

dizeyinde degerlendiriimesi gerektigi bildirilmigstir.
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3.1.2.1 Tiirkiye Denizlerindeki Triglidae Familyasi Tiirlerinin Siniflandirmasi

ALEM
SUBE
ALT SUBE
UST SINIF
SINIF
ALT SINIF
INFRA SINIF
TAKIM
FAMILYA (1) :
CiNS (1)
TUR (1)
(2)
CINS (2
TUR (3)
(4)
CINS (3)
TUR (5)
CINS (4)
TUR (6)
CINS (5)
TUR (7)
FAMILYA (2) :
CINS (6)
TUR (8)
FAMILYA (3) :
CiNS (7)
TUR (9)

3.2 Yontem

: Animalia

: Chordata

: Vertebrata

: Osteichthyes
: Actinopterygii
: Neopterygii

: Teleostei

: Scorpaeniformes

Triglidae

: Chelidonichthys

: Chelidonichthys lucerna (Linnaeus, 1758)
: Chelidonichthys cuculus (Linnaeus, 1758)
: Lepidotrigla

: Lepidotrigla dieuzeidei (Blanc & Hureau, 1973)
: Lepidotrigla cavillone (Lacepéde, 1801)

: Trigloporus

: Trigloporus lastoviza (Bonnaterre, 1788)

: Trigla

: Trigla lyra (Linnaeus, 1758)

: Eutrigla

: Eutrigla gurnardus (Linnaeus, 1758)

Dactylopteridae

: Dactylopterus

: Dactylopterus volitans (Linnaeus, 1758)

Peristedidae

: Peristedion

: Peristedion cataphractum (Linnaeus, 1758)
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Projede hedeflenen tirlerin morfolojik ve genetik yapilarinin belirlenmesi ve tirlerin
taksonomik analizi icin genetik, morfometrik ve meristik analizleri yapiimistir. Calismada
ayrica Turkiye denizlerinde varlik gosteren Chelidonichthys lucerna (Linnaeus, 1758) tirline

ait populasyonlarin genetik ve morfolojik yapi analizi yapiimistir.

3.2.1 Orneklerin Toplanmasi

Bu calismada her bir kirlangi¢ tlriine ait populasyonlardan bulunduklari denizlerin
avciligin yogun olarak yapildigi limanlarindan o bolgeyi temsil eden farkli sayilarda érnekler
temin edilebilmistir. Bu amagcla Akdeniz’den Antalya, Mersin, iskenderun Kérfezi, Ege
Denizi'nden izmir, Marmara Denizinden Mudanya ve istanbul, Karadeniz'i Temsilen
Akcakoca, Trabzon ve Bulgaristan'in Varna sahilinden tirlere ait érnekler temin edilmistir.
Ornekleme o bolgede avcilik yapan teknelerden limana iner inmez veya balikgilar ile
beraber avlama bolgesine gidilerek gerceklestirilmistir. Ornekleme, tiirleri calismada temsil
edecek bolgelerden C. obscurus turi disinda basariyla gergeklestirilmistir. C. obscurus
turine denizlerimizde c¢alisma suresince ulasmak mdmkin olmamis ve proje dahilinde
yapilan calismayla (Turan vd., 2016), bilim camiasina tirin neslinin “kritik tehlike”
dizeyinde degerlendiriimesi gerektigi bildirilmistir. Turkiye denizlerinden 6rnekleme yapilan

bdlgeler ve 6rnek sayilari Tablo 3.1 de belirtiimistir.

3.2.1.1 Kirlangig Tiirlerinin Ayriminda Yardimci Olan Karakteristik Ozellikler

C. lucerna; birinci sirt yizgecinin ilk 1sin1 yaklasik ikinci ve sonraki i1sinla esittir. Yanal
cizgideki pullarin ince bir sira olusturmakta ve goégus ylizgecinin uzunlugu ands yizgeci
baslangicini gegmektedir. Ayrica solunga¢ kapaginin tzerindeki dikenin uzunlugu 6zellikle
Trigla lyra'dan daha kisadir. Bas uzunlugu diger kirlangic turlerinden farkhlik géstermektedir.
(Sekil 3.2; Sekil 3.3).

Sekil 3.2. C. lucerna’nin ayirt edici morfolojik karakterleri (Whitehead vd., 1986’dan modifiye
edilmistir).

16



v

TUBITAK

i a e e i T e i

PEa L 3 et e e W oW O M OB 8 N BEHE PN SR

Sekil 3.3. C. lucerna’nin goranimd.

C. cuculus yanal cizgideki sira pullarin yapilari, goégus ytizgeci uzunlugunun anis
ylizgeci baslangicina ulasmamasi ve bas uzunlugunun diger tirlerden farkli olmasi ile diger
turlerden ayrilmaktadir (Sekil 3.4; Sekil 3.5).

Sekil 3.4 C. cuculus’un ayirt edici morfolojik karakterleri (Whitehead vd., 1986’dan modifiye
edilmistir).

.nﬂ"fﬂ*q_'_ll’“]ll ||Fff'|||f|lf||| I1||'I]"‘l|"ﬂ|"ﬂ]'ll| N0 o,
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Sekil 3.5. C. cuculus’un gorinimd.
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L. dieuzeidei’'nin diger kirlangig turlerinden ayirt edici en énemli 6zellikleri, gégus
ylzgecinin anis ylzgecinin baslangic mesafesini ge¢mesi, yanal ¢izgideki pul sirasinin
farkliigi ve bas yapisinda gorilen farkhliklardir (Sekil 3.6; Sekil 3.7).

Sekil 3.6. L dieuzeidei'nin ayirt edici morfolojik karakterleri (Whitehead vd., 1986’dan
modifiye edilmistir).

B L et e e R R R RS

Sekil 3.7. L. dieuzeidei'nin gérinimu.

L. cavillone basin Ust tarafinda bulunan dikensi yapilar, solunga¢ kapaginin st
kismindaki dikenin uzun olmasi, yan hattaki pullarin dizilim yapisi, gégis yiizgecinin anis
ylzgeci baslangicina kadar uzaniyor olmasi ve bas uzunluunun kisa olmasi ile diger
turlerden ayirt edilir (Sekil 3.8; Sekil 3.9).

s

Sekil 3.8. L. cavillone’nin diger ayirt eici morfolojik karakterleri (Whitehead vd., 1986’dan
modifiye edilmigtir).
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Sekil 3.9. L. cavillone’nin gérinima.

T. lastoviza’nin diger turlerden ayirt edici en 6nemli 6zelikleri, vicudunun tamaminda
bulunan siyah benekler, yanal gizgideki pullarin yapisal 6zelligi ve gdgus yuzgecinin anis
ylzgeci baslangi¢c mesafesini gecmesidir (Sekil 3.10. Sekil 3.11).

Sekil 3.10. Trigloporus lastoviza'nin ayirt edici morfolojik karakterleri (Whitehead vd.,
1986’dan modifiye edilmigtir).

iyl rll‘lll;ﬁl'llflﬂllghlrlrlmtllmm

Sekil 3.11. T. lastoviza’nin gorinimd.
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T. lyra birinci sirt yizgecinin ilk 1sminin 2. ve 3. isinlardan kisa olusu, solungag
kapag! Uzerindeki dikenin diger tum kirlangig tirlerine gére uzun olusu, yanal cizgideki pul
sira yapisinin farkhh@i, bas uzunlugunun diger turlerden farkli olmasi, gégus yuzgecinin
anls yuzgeci baslangicini geciyor olmasi ile diger kirlangi¢ turlerinden ayriimaktadir (Sekil
3.12 ve Sekil 3.13).

Sekil 3.12. T. lyra’'nin ayirt edici morfolojik karakterleri (Whitehead vd., 1986’dan modifiye

edilmistir).

L TR

Sekil 3.13. T. lyra’nin gérinimu.

E. gurnardus birinci sirt yizgecindeki benek ile diger kirlangic turlerinden kolayca
ayirt edilmektedir. Bu tir icin ayrica gégis yilzgecinin anils yilzgeci baslangicina kadar
uzamamasi, yanal cgizgideki pul sira yapisi ve bas uzunlugu gibi ayirt edici 6zellikler tur
ayriminda kullaniimaktadir (Sekil 3.14. Sekil 3.15).
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Sekil 3.14. E. gurnardus’un ayirt edici morfolojik karakterleri (Whitehead vd., 1986’dan
modifiye edilmigtir).

Sekil 3.15. E. gurnardus’un goranimai.

P. cataphractum’u diger tirlerden ayirt edici en énemli 6zelligi iki adet catal seklinde
burun ucu uzantilarinin olusudur (Sekil 3.16. Sekil 3.17).

Sekil 3.16. P. cataphractum’un ayirt edici morfolojik karakterleri (Whitehead vd., 1986’dan
modifiye edilmigtir).
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Sekil 3.17. P. cataphractum’un gorinima.

D. volitans’i ayirt edici en 6nemli ayirt edici 6zellikler olarak kafa yapisinin hafif basik
ve kit olmasi ve gogus yilzgecinin neredeyse kuyruk ylizge¢ baslangicina kadar
uzanmasidir (Sekil 3.18. Sekil 3.19).

Sekil 3.18. D. volitans’in ayirt edici morfolojik karakterleri (Whitehead vd.,1986’dan modifiye
edilmistir).

Sekil 3.19. D. volitans’in gérunimu.
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3.2.1.2 Orneklerin Muhafaza Edilmesi ve Laboratuvara Getirilmesi

Alinan drnekler plastik posetlere ayri ayri yerlestirilerek 6nce teknede dondurucuya
veya buza konulmus, kiylya inildikten sonra hemen buz kaplarinda énceden ayarlanan derin
dondurucularda muhafaza edilmistir. Laboratuvara getirilen érneklerden genetik analiz icin
oncelikle doku 6rnekleri alinmis ve %95’lik etil alkolde eppendorf tipler igerisinde muhafaza
edilmistir. Doku drnekleri alinan Ornekler morfometrik ve meristik yonden incelenmistir.
Tdrlerin tanisi ve sistematik ayrimi Aksiray (1987), Cerro (1997) ve Turan vd. (2007)’e gore
yapilmistir.

3.2.2 Genetik inceleme
Genetik calismada DNA elektroforezis tanki, gi¢ kaynagi, UV transilluminator cihazi,

vorteks cihazi, inkiibator, mikrosantriflij cihazi, Hassas terazi, PCR cihazi kullaniimistir.

3.2.2.1 Toplam Genomik DNA izolasyonu

Yakalanan kirlangi¢ 6rneklerinden alinan ve %98'lik etil alkolde muhafaza edilen kas
dokusu, solungac flamentleri ve ylzgec orneklerinden DNA ekstraksiyonu ile DNA eldesi
yoluna gidilmigtir. Genomik DNA ekstraksiyonu icin, kirlangi¢ drneklerinin %98’lik etil alkolde
muhafaza edilen doku 6rneklerinden yaklasik 50 mg kullaniimistir. Standart fenol-kloroform-
izo-amilalkol metodu kullanilarak (Sambrook ve Russell, 2001) toplam genomik DNA
izolasyonu basarili bir sekilde gerceklestirilmistir. DNA ekstraksiyonunda sorun yasanan
orneklerden DNA ekstraksiyon kiti kullanilarak DNA eldesi gerceklestirilmigtir.

3.2.2.1.1 Genomik DNA’nIn Kalite ve Kantitesinin Belirlenmesi

Ekstrakte edilen genomik DNA %0,7’lik agaroz jel kullanarak elektroforezde
yuratilmis ve daha sonra UV transilluminator cihazinda DNA kontroli yapildiktan sonra
fotograflanarak dokimantasyonu saglanmistir. Bir sonraki asamada spektrofotometre ile
260 ve 280 nm absorbans degerleri kullanilarak DNA konsantrasyonu tespit edilmigtir.
Spektrofotometre 6lcimi sonucu elde edilen DNA da protein ve RNA kontaminasyonlari
kontrol edilmistir. Yiksek RNA veya protein kontaminasyonu godsteren orneklerden tekrar
toplam genomik DNA ekstraksiyonu yapilmis ve agaroz jel ve spektrofotometre’de tekrar
kontrol edilmistir (Sekil 3.20).
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Sekil 3.20. DNA ekstraksiyonu sonucu drneklerin kaslarindan elde edilen genomik DNA'nIn
%0.7’lik agaroz jel tizerinde kontrolu.

3.2.2.1.2 Polimeraz Zincir Reaksiyonu

Mitokondriyal DNA (mtDNA) gen bdlgeleri dizin analizi igin, polimeraz zincir
reaksiyonu (PZR) ile mtDNA COIlll ve 16S rRNA genleri Universal primerler ile basarili bir
sekilde laboratuvarimizda ¢ogaltilmistir (Tablo 3.2, Sekil 3.21 ve Sekil 3.22). Primerlerden
16S rRNA i¢in daha 6nce basarili sonuglar alinan Turan vd. (2009) ve COIll i¢in ise Simon
vd. (1991) referans alinmistir.

Tablo 3.2. Kirlangi¢ tdrlerinin mtDNA COIlll, 16S rRNA ve Chelidonichthys Ilucerna
populasyonlarininin  16S rRNA gen bdlgelerinin ¢ogaltiimasi i¢in kullanilan Universal

primerler ve yapilari.

Gen Bolgeleri Primer yapilan
Calll F=5-AGC CCA TGA CCT TTA ACA GG-3

R=5-GAC TAC ATC AAC AAA ATG TCA GTATCA-3
16S rRNA F: 5-CGC TAA GGG AAA CTG CTG AAA-3

R: 5-CCG GTC TGA ACT CAG ATC ACG TAG-3’

Mitokondriyal COIIl geninin PZR ile ¢ogaltilmasi uygulamasinda; ilk énce 95°C’de 5
dakika denaturasyon islemi uygulanmistir. Bunu takiben cogaltma islemi 94°C’de 30 sn,
65°C’de 45 sn, 72°C’de 2 dakikalik PZR sicaklik profili 20 dongu olacak sekilde uygulanmis
ve 72°C’de 5 dakika son uzama safhasi izlenmistir. Elde edilen PZR Urini ise % 1.5'lik
agaroz jelde kontrol edilmistir (Sekil 3.21).
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Sekil 3.21. PZR’u sonucu ¢ogaltilan COIIl geninden elde edilen Uriinin %1.5’lik agaroz jel

Uzerinde kontrold.

Mitokondriyal 16S rRNA geninin PZR ile cogaltiimasi uygulamasinda; ilk 6nce
94°C’de 5 dakika denaturasyon islemi uygulanmistir. Bunu takiben ¢ogaltma islemi 94°C’de
60 sn, 50°C'de 60 sn, 72°C'de 90 sn PZR sicakhk profili 40 déngi olacak sekilde
uygulanmis ve 72°C’de 5 dakika son uzama safhasi izlenmistir. Elde edilen PZR Urlni ise
% 1,5'lik agaroz jelde kontrol edilmistir (Sekil 3.22).

— R WS W S WS w——

Sekil 3.22. PZR’u sonucu ¢ogaltilan 16S rRNA geninden elde edilen truniin %1.5’lik agaroz

jel tzerinde kontrold.
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3.2.2.1.3 DNA Dizin Analizi (Sequencing)

Projede PZR analizleri basaril bir sekilde tamamlanmis olan yeterli miktardaki PZR
drtind, PZR temizleme kiti kullanarak DNA dizin analizi icin saflastiriimistir. DNA dizin analizi
icin BM firmasi Laboratuvarina génderilen érneklerden DNA dizin analizi basarili bir sekilde
elde edilmistir. BM firmasi tarafindan DNA dizin analizi yapilan érnekler BioEdit programinda
kontrol edilmis oldukga saglikli dizin analizleri elde edildigi g6zlenmistir (Sekil 3.23).

$ ABI Chromatogram: C:\Users\ali\ Desktop\BM lab- Sonuclar-01.10.2014\sekans sonuclari\16:RNA-PLATE 3\ A. cuculus-Antalya4.ab1 = e
FOLL ‘.; '.' Selected: none | S2mple: 1650S4B001_D11 |File: C:Users'ali Dasktop BM lab- Sonuplar-01.10.2014'sskans sonuclari'16:RNA-PLATE 3.A. coculos- Antalya-4.abl
300 310 320
c c c T A A G A A A c c G A G A G A G T T A G T [5)

- is]
(= RPN [Courier New <11 B 1 total sequences

Mode: [Select / Siide_~ |

£ IDIT
=

i Y
. o E o s

e " |
165052&001:1: ‘AAGAAACCGAGAGAGTTAGTC [

Sekil 3.23. Chelidonichthys cuculus’un DNA dizin analizi sonucu elde edilen 16S rRNA

geninin BioEdit programi ile incelenmesi ve duzeltiimesi

Tirler arasi genetik farkliliklarin tespiti icin mitokondriyal DNA analizinde mtDNA’nin
iki gen bolgesi (COIll, 16S rRNA), Chelidonichthys Ilucerna populasyonlarininin ise 16S
rRNA gen bolgesinin DNA dizileme analizi yapilmistir. Mitokondrial DNA'nin ¢alismada
kirlangic turleri Gzerine yapilmil bir mtDNA dizilim calismasi bulunmadigindan, kullanilan iki
gen bolgesi (COIIl, 16S rRNA) daha 6nce yapilan diger deniz baliklarn turleri ile yapilan
calismalarda basarili sonuglar verdiginden (Ergiden vd., 2010; Turan vd., 2009; Turan,
2011; Nurdalila vd., 2015) ve calisma sonunda elde edilecek sonuglarin dnceki ¢alismalarla
karsilastirma imkéani vereceginden dolayi kullaniimasi uygun goérilmustar.

Firmadan gelen DNA dizilerinin goérsel olarak kontrol edilmesi, kalite dizeyine
bakilarak gorilen bariz hatalarin dizeltimesi ve Clustal W (Thompson vd., 1994) coklu
hizalamasi i¢in BioEdit v 7.2.5 (Hall, 2013) programi kullanilmistir ve ¢oklu hizalanan dosya
MEGA, DNASP gibi programlarda kullaniimak tzere FASTA formatinda kaydedilmistir.

Dizilimler duzenlendikten sonra MEGA 7 programi kullanilarak istatistiksel analizler
yapildi (Kumar vd., 2016). Bu kapsamda; A, T, G ve C oranlari, AT ve GC yuzdeleri,

nikleotid cesitlilik, korunmus bdlgeler, anlamli bdlgeler, degisken bdlgeler, tekrar bdlgeleri,
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transisyonal ve transversiyonal oranlari belirlendi. Ayrica turler arasi ve tirler ici genetik
farkhhk, genetik cesitlilik degerleri icin kullaniimistir. DNA dizilerimize en uygun olan metodu
belirleyebilmek icin MEGA 7 de yer alan tahmini model algoritmasindan yararlaniimistir.
Filogenetik analizlerde karakter temelli analizlerden Maksimum tutarlilik (Maksimum
Parsimoni, MP) soyadaci metodu kullaniimis ve mesafe temelli analizlerden ise komsu
katihmh  (Neighbour Joining, NJ) soyagaci metoduna gore filogenetik iliskiler ortaya
konulmustur.

Dis grup olarak Dactylopteridae, Triglidae ve Peristedidae familyalarinin dahil oldugu
Scorpeniformes takimina yakin Perciformes takimi (Uyesi Moronidae familyasindan
Dicentrarchus labrax turi secilmisti. 16S rRNA gen bdlgesi icin dis grup GenBank:
HQ731430.1 referans numarasiyla kayith Dicentrarchus labrax, COIIl gen bolgesi igin ise
GenBank: KJ168065.1 referans numarasiyla kayith Dicentrarchus labrax dizilimleri

kullaniimistir.

3.2.3 Morfolojik inceleme

Yakalanan bitin érneklerden morfometrik ve meristik dlgtiimler alinmis olup, meristik
karakterler olarak 1. ve 2. sirt yuzgeci, kuyruk yilizgeci, anls ylzgeci, karin ve go6gus
ylzgeci 1sin sayilarl ile solunga¢ diken sayisi, omur sayisi, serbest gogus yuzgeci Isin
sayisl, sirt ylizgeci oluk i1sin sayisi, solungac kapagi diken sayisi ve agiz 6n 1sin sayilari
saylimistir. Morfometrik incelemede Morfometrik analizde kullanilmak Uzere, ornekler sol
tarafina yatirildiktan sonra yizgecleri dizeltiimis ve dijital kamera ile resimleri ¢ekilmistir.
TUim bolgelerden alinan 6rneklerden yas, cinsiyet, Ureme durumu gibi biyolojik veriler
belirlenmigtir. Yas tayini otolitten, cinsiyet tayini ise gonadlardan yapilmistir.

Arastirmada kullanilan kirlangi¢ turlerinin morfolojik 6lcimlerinin kaydedilmesinde,
0.01 gr hassasiyetli terazi, binokuler mikroskop, milimetrik cetvel, 0.01 mm hassasiyetli
kumpas ve diseksiyon ignesi kullaniimistir.

Projede kirlangic turlerini ve Chelidonichthys Ilucerna populasyonlarini morfolojik
olarak karakterize etmek amaciyla Tablo 3.3'de kisaltmalari verilmistir. Sekil 3.24 de ise
balik Uzerinde g0sterilen noktalar arasi 6lgimleri iceren morfometrik karakterler yine Tablo
3.3. de kisaltmalariyla belirtilen meristik karakterler ile kullaniimistir.
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Tablo 3.3. Morfometrik ve meristik analizde kullanilan karakterler ve kisaltmalar.

Karakterler Kisaltmalar Karakterler Kisaltmalar
Standart Boy SB 1. Sirt Yizgeci Dikensi Isin Sayisi D1IS
Goz Capi GC 2. Sirt Ylzgeci Yumusak Isin Sayisi D2I1S
GoOzler arasi Mesafe GAM Anls Yizgeci Yumusak Isin Sayisi AIS
Oksipital Bas Genisligi BG Gogus Yuzgeci Yumusak Isin Sayisi PIS
Bas Yuksekligi BY Karin Ylizgeci Yumusak Isin Sayisi VIS
Bas Uzunlugu BU Kuyruk Yizgeci Yumusak Isin Sayisi KIS
1. Sirt Yiizgeci Uzunlugu Di1YU Solungag Diken Sayisi SDS
Go6gls Yuzgeci Uzunlugu PYU Omur Sayisl oS
Bas Uzeri Diken Sayisi BUD Sirt Ylizgecindeki Benek DB
Burun Ucu Uzantisi RSD Yanal Hat Pul Sayisi LL
Karin Yiizgeci ilk Isin Uzunlugu VYIIU Serbest G6gus Yilzgeci Isin Sayisi SPIS
Karin Yuzgeci Son Isin Uzunlugu VYSIU Sirt Yuzgeci Oluk Isin Sayisi SYOIS
Solungag Kapagi Son Diken Uzunlugu ~ OSDU Agiz On Isin Sayisi AQIS

Solungag Kapagi Diken Sayisi SKDS

3.2.3.1 Morfometrik Analiz

Morfometrik analizde kullanilmak Uzere, 6rnekler sol tarafina yatirildiktan sonra
ylzgecleri duzeltiimis ve dijital kamera ile resimleri cekilmistir. Daha sonra bilgisayar
ortaminda, goruntli analiz yontemi olan MorFish (Turan ve Oral, 2005) bilgisayar paket
programi kullanilarak, her bir resim 6rnegi icin dncelikle kalibrasyon yapilmis ve élgim cesidi
pikselden mm ye cevrilmistir. Her bir 6rnegin dijital resminden, balik tzerinde 6nceden
belirlenen 13 noktanin (Sekil 3.24) x, y koordinati alinmistir. Her bir koordinatin teget
bosluguna uzanan uzakliklari ve noktalar arasi mesafe mm cinsinden belirlenmis ve Excel
calisma sayfasina aktariimistir. Morfometrik analizde alinan dlgimlere ek olarak, kumpas ile
her bir baligin bas genisligi, gégus ylzgeci uzunlugu, burun ucu cikintisi uzunlugu,
solunga¢ kapag! son diken uzunlugu, sirt yizgeci ilk 1sin uzunlugu, karin yizgeci ilk 1sIn
uzunlugu, karin ylizgeci son 1sin uzunlugu gibi dlguimleri alinmistir. Baliklarda allometrik
buyimeden kaynaklanan morfolojik farkliliklar asagida acgiklanan Mag= M (Ls / Lo)® (Elliott
vd., 1995) formulu kullanilarak giderilmistir.
Mayar= M (LsuLs™)P
Mayar: dlizeltilmis balik boyu,
M: gercek balik boyu,
Lsw: bUtlin balklar dikkate alinarak elde edilen ortalama standart boy,
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Ls: ele alinan balgin standart boyu,
b: butun baliklar dikkate alinarak elde edilen regresyon katsayisi.

Tirler arasindaki iliskinin ortaya koyulmasi icin Morfometrik verilerin analizinde
Kimeler Arasi Korelasyon Analizi (KKA), Ana Bilesenler Analizi (ABA) ve En Yakin Komsu
Katihm Kumelestirme metotlari kullaniimistir. Bu analizlerin kullaniminda SPSS 18.0 ve
SYSTAT istatistik veri analizi paket programlar kullanilarak tirler ve Chelidonichthys

lucerna populasyonlari arasindaki morfometrik farkliigin derecesi ve sekli belirlenmistir.

Sekil 3.24. Morfometrik verilerin analizinde kullanilan noktalarin kirlangi¢ Gizerinde gosterimi

3.2.3.2 Meristik Analiz

Meristik analizde tirlerin tespitinde ve karakterizasyonun da yaygin olarak kullanilan
1. sirt yuzgeci dikensi 1sin sayisi, 2. sirt ylizgeci yumusak 1sin sayisi, anus ylzgeci yumusak
ISIn sayisi, gogus ylzgeci yumusak 1sin sayisi, karin yizgeci yumusak i1sin sayisi ve kuyruk
ylzgeci yumusak 1sin sayisi, solungac¢ diken sayilari, yanal hat pul sayisi (LL), omur sayisi
(OM), serbest gdgus yuzgeci 1sin sayisi (SPIS), sirt ylzgeci oluk isin sayisi (SYOIS), agiz
on 1sin sayisi (AOIS) tim yakalanan drneklerden elde edilmistir (Tablo 3.3). Meristik verilerin
analizinde Kimeler Arasi Korelasyon analizi (KKA), Ana Bilesenler Analizi (ABA)
kullaniimistir. Bu analizlerin kullaniminda SPSS 18.0 ve SYSTAT istatistik veri analizi paket

programlari kullanilarak turler arasindaki meristik farkliligin derecesi ve sekli belirlenmistir.

4. BULGULAR
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Projede morfolojik ve genetik calismalarda kullanilan kirlangic tirlerinin érneklerine
ait bolgeler ve bdlge kisaltmalari Tablo 4.1'de verilmigtir.

Tablo 4.1. Morfolojik ve genetik calismalar icin elde edilen kirlangi¢c tirleri

orneklerinin érnekleme bélgelerine gore eldesi.

5 o §
« [ o 3
Bolge g N 3 3 S 3 o 2
, 5 3 3 & 8§ £ § §£ &
Ornekleme Bolgeleri Kisaltmalar © = Q 2« 5 'S c < =
2 8 3 g & 8 5 g ¢
1 = S g S} B .
Q ~ (6] 4 4 i 8 Q
Q
Akdeniz (iskenderun Kérfezi) AD1 + + + + + ¥
Akdeniz (Mersin Korfezi) AD2 - - - - - - +
Akdeniz (Antalya Korfezi) AD3 + + + + - _
Ege Denizi (izmir Korfezi) ED + + + + - +
Marmara Denizi (Mudanya) MD + + + + - - +
Karadeniz (Varna -Bulgaristan) KD1 - - - - - -
Karadeniz (Akcakoca) KD2 + - - - - -
Karadeniz (Trabzon) KD3 + - - - - - +

4.1 Kirlangic Tirlerinin Molekiiler Sistematik Analizi

4.1.1 MtDNA COIlll Gen Bolgesi Analizi

Dizileri hizalanan kirlangic tdrlerinin akrabalik derecelerini 6grenebilmek icin
flogenetik agac¢ olusturmada mevcut metodlarin icinde genellikle en tutarli olan karakter
temelli Maximum Parsimony (MP) ile uzakhda dayali yontemlerden ise Neighbor Joining
(NJ) kullanilarak kladistik ve fenetik bir yaklasim go6sterilmistir (Saitou ve Nei 1987).
Dizilemelere uyan en iyi modeli belirlemek icin yapilan analiz sonucunda Kimura 2 modeli en
iyi model olarak secilmistir (BIC: 12168.900). Analiz edilen mtDNA COIIl bdlgesinin dizin
analizi sonucu 619 baz cifti (b¢) uzunlugunda bélge elde edilmistir. Tablo 4.2’de korunmus
bolge, tekrar bdlgeleri, parsimoni anlamh bdlgeleri, Tablo 4.3'de COIll geninin ortalama

nikleotid kompozisyon oranlari verilmistir.

Tablo 4.2. Kirlangig tirlerinin mtDNA COIll geni tanimlayici istatistikleri.

Korunmus Bolgeler 344/619
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Dedgisken Bdlgeler 275/619
Parsimoni Anlamli Bolgeler 234/619
Tekrar Bolgeleri 41/619

Tablo 4.2'de goruldugu gibi 619 be'lik bdlgesi calisilan COIIl geninin 344 bg'lik kismi
evrimsel siregten etkilenmemis bélgelerden olusurken 275 bg¢'lik bolge ise turler arasinda
cesitli sebeplerden o6tirl degisen bolge olarak tespit edilmistir. 234 bg’lik bolge ise tirler
arasinda belirte¢ gérevi gormustir. Toplam mutasyon tutari ise 356 b¢ olarak gorilmustir.
Dizi analizi sonucunda elde edilen nukleotid kompozisyonu Tablo 4.3'de verilmistir.

Ortalama G-C orani % 48.5, A-T orani ise % 51.5 olarak bulunmustur.

Tablo 4.3. Calismada kullanilan 619 baz cifti uzunlugundaki COIll geninin ortalama

nikleotid kompozisyon oranlari (%).

Baz Adi Ortalama (%)

T 28.2
C 324
A 23.3
G 16.1

Tirler arasindaki ortalama genetik farkllik degeri 0.137166 olarak tespit edilmistir.
Tam tirler arasi genetik farklilasma katsayisi ise 0.992833 olarak hesaplanmistir. Turler
arasindaki net ortalama genetik uzaklik (Da) degerleri Tablo 4.4’de verilmistir. Elde edilen
sonuclara gore tirler arasindaki en yiksek genetik farklilik (0.427489) P. cataphractum ile
L. dieuzeidei arasinda gorulirken, en diusuk genetik farkhlik (0.001620) ise L. dieuzeidei ile
L. cavillone arasinda bulunmustur (Tablo 4.4). P. cataphractum diger turlerden en yuksek

genetik farkliigi gosterirken D. volitans ise en yuksek farklihgi gosteren ikinci tir olmustur.

T. lastoviza
C. lucerna
L. cavillone
L. dieuzeidei
T. lyra

C. cuculus
E. gurnardus
D. volitans

P. cataphractum
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T. lastoviza
C. lucerna

L. cavillone
L. dieuzeidei
T. lyra

C. cuculus
E. gurnardus
D. volitans

P. cataphractum

0.009776
0.096455
0.094613
0.039875
0.057052
0.053543
0.155357
0.395037

0.094737 _

0.092900 0.001620
0.039896 0.057112
0.057224 0.072998
0.053625 0.053577
0.163482 0.189180
0.386437 0.427293

0.058875
0.074799
0.055388
0.189353
0.427489

0.024664
0.012995
0.156903
0.389476

0.027958
0.171128 0.162893
0.403475 0.400373 0.347420

Tablo 4.4. COIlll geni igin turler arasindaki net ortalama genetik farklilik degerleri.

Tarler icerisindeki ortalama nikleotid c¢esitlilik degeri 0.000983 olarak tespit edilmistir.

Tam turler arasindaki ortalama nikleotid cesitlilik degeri (genetik farklilasma katsayisi) ise

0.137166’dir. Turler arasi ortalama nuikleotid gesitlilik degeri 0.136183 olarak bulunmustur.

Tar icerisindeki nukleotid cesitlilik degerleri Tablo 4.5'de olusturulmustur. Tarler

icerisindeki ortalama nukleotid cesitlilik degeri sonuclarina gore en fazla L. dieuzeidei

turinin kendi icerisinde farklilik gdsterdigi gorulirken T. lyra tirinin ise kendi icerisinde en

az farkhligi gosterdigi belirlenmistir (Tablo 4.5).

Tablo 4.5. COIIl geni icin tur ici ortalama nikleotid gesitlilik degerleri.

Tirler

Niikleotid Cesitlilik

lastoviza

. lucerna
cavillone
dieuzeidei
lyra
gurnardus
. cuculus

. volitans

»y o om s~ r r o H

cataphractum

0.000971147
0.001294827
0.000971061
0.001186678
0.000647359
0.000971109
0.000863349
0.000862999

0.001078841

Yer degistirme (substitiisyon) oranlarinin maksimum olasilik (Maximum likelihood)

yontemiyle belirlenmesinde Kimura 2 parametre yontemi (transisyon/transversiyon orani (R):
0,79) kullaniimigtir (Tablo 4.6).

Tablo 4.6. COIlll geni nikleotid degisim (Substitiisyon) matrisi*.
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A T C G

. R EA 7 &1 11 Q2
EA - a 2R 272
EA 2 n7 - 272
21 AR R &4 7 51 -

*Her say! bir bazdan (satir) digerine (sttun) substitiisyon ihtimalini gdstermektedir. Transisyonel substitlisyonlar koyu renkte,
transversiyonel substitiisyonlar ise italik olarak gosterilmistir

Substitlisyon oranlari bir bazdan digerine substitisyon gecis ihtimalini temsil
etmektedir. Transisyonel substitiisyon oranlart A/G 14.83, T/C 9,26, C/T 8,07 ve G/A 21,46
olarak bulunmustur. Turler arasindaki farklilik degeri 0,137166 olarak hesaplanmistir.

DNA dizin analizi ile 9 kirlangi¢ turd icin toplam 84 haplotip gdzlenmistir. Haplotip
cesitliligi bakimindan toplamda; T. lastoviza da 30, C. lucerna da 30, L. cavillone de 30, L.
dieuzeidei de 30, T. lyra da 30, E. gurnardus da 30, C. cuculus da 30, D. volitans da 30, P.
cataphractum da 30 haplotip gorulmustir (Tablo 4.7). Haplotip cesitliligi acisindan tim
turlerin farkl haplotip ¢esitliligine sahip oldugu gorilmustur. T. lastoviza da; 9 (Hapl - Hap9),
C. lucerna da; 12 (Hap10 - Hap21), L. cavillone’'de; 9 (Hap22 - Hap30), L. dieuizedei’'de; 12
(Hap31 - Hap42), T. lyra'da; 6 (Hap43 - Hap48), E. gurnardus’'da; 7 (Hap49 - Hap55), C.
cuculus’ta; 9 (Hap 56 - Hap 64), D. volitans da; 9 (Hap65 - Hap73) ve P. cataphractum da
ise 11 haplotip gesitliligi (Hap74 - Hap84) gdzlenmistir (Tablo 4.7).

Tablo 4.7. Kirlangig tirlerinin COIIl haplotiplerinin frekanslari ve tirlere gére dagihmi.

= ] @ ] 2 g = ] ) ] 2 §
3 § 8§ § ¢ P S OEOE OE S E S Zoe % ofOF @
o 8 = S = ~ I~ Q > [] o Ko = o = ~ S Q > ]
T O g ¢ o § 2 O I a ¢ 49 &
Q Q

Hap 1 22 Hap 43 - - - - 25

Hap 2 1 Hap 44 1

Hap 3 1 Hap 45 1

Hap 4 1 Hap 46 1

Hap 5 1 Hap 47 1

Hap 6 1 Hap 48 1

Hap 7 1 Hap 49 - - - - - 24

Hap 8 1 Hap 50 1

Hap 9 1 Hap 51 1

Hap 10 - 19 - - - - - - - Hap 52 1

Hap 11 1 Hap 53 1

Hap 12 1 Hap 54 1

Hap 13 1 Hap 55 1

Hap 14 1 Hap 56 - - - - - - 22

Hap 15 1 Hap 57 - - - - - - 1
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Hap 16 Hap 58 1

Hap 17 Hap 59 1

Hap 18 Hap 60 1

Hap 19 Hap 61 1

Hap 20 Hap 62 1

Hap 21 Hap 63 1

Hap 22 22 Hap 64 1

Hap 23 1 Hap 65 22

Hap 24 1 Hap 66 1

Hap 25 1 Hap 67 1

Hap 26 1 Hap 68 1

Hap 27 1 Hap 69 1

Hap 28 1 Hap 70 1

Hap 29 1 Hap 71 1

Hap 30 1 Hap 72 1

Hap 31 19 Hap 73 1

Hap 32 1 Hap 74 20
Hap 33 1 Hap 75 1
Hap 34 1 Hap 76 1
Hap 35 1 Hap 77 1
Hap 36 1 Hap 78 1
Hap 37 1 Hap 79 1
Hap 38 1 Hap 80 1
Hap 39 1 Hap 81 1
Hap 40 1 Hap 82 1
Hap 41 1 Hap 83 1
Hap 42 1 Hap 84 1
Toplam 30 30 30 30 30 30 30 30 30

Kirlangig tirleri i¢cin elde edilen haplotip cesitlilik degerleri Tablo 4.8'de verilmistir.

Tarler icerisinde en yuksek haplotip cesitliligi degeri C. lucernus ve L. diuziedei de 0,6069,

en dusuk ise T. lyra 'da 0,3103 olarak goérulmustur. Elde edilen 84 haplotip ¢esitliligi icin

turler arasindaki haplotip ¢esitlilik degeri, Hd: 0.9440 olarak bulunmustur.

Tablo 4.8. COIll bélgesi turler ici haplotip cesitlilik degerleri.

Tlrler

Haplotip Cesitlilik

T. lastoviza
T. lyra

C. lucernus
C.cuculus
E.gurnardus
L. dieuziedei
L. cavillone

D.volitans

0,4690
0,3103
0.6069
0.4690
0,3655
0,6069
0,4690
0,4690
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P.cataphractum 0,5632

Kirlangig tlrlerinin  haplotip cesitliligi COIIl gen bolgesi filogenetik iligkisin
belirlenmesinde karakter temelli yontemlerden maksimum tutarlilk ve mesafeye temelli
yontemlerden ise komsu katilimli soyagaci yontemleri kullaniimistir (Sekil 4.1 ve Sekil 4.2).

Haplotip cesitliligi bakimindan maksimum tutarliik soyagacinda tim tirlerin ayri
olarak gruplandi§i gorulirken P. cataphractum’da haplotip cesitliliginin; Hap74-Hap84
olarak, D. volitans'da; Hap65-Hap73 olarak, C. lucerna'da; Hapll-Hap21l olarak, T.
lastoviza’da; Hapl-Hap9 olarak T. lyra’da; Hap43-Hap48 olarak, E. gurnardus’da; Hap49-
Hap57 olarak, C. cuculus’da; Hap59-Hap64 olarak, L.cavillone’de; Hap22-Hap30 olarak ve
L. dieuziede de ise Hap31l-Hap42 olarak bulunmustur. Sekil 4.1 de Soy agacinda C.
cuculus'ta bulunan iki haplotipin (Hap56-Hap57) E. gurnardus igerisinde yer aldigi
goralmustir (Sekil 4.1).

Sekil 4.2 de ise komsu katilimli soy agacina gore de tirlerin ayri olarak guplandigi
goralirken C. cuculus'ta bulunan iki haplotipin (Hap56 - Hap57), maksimum tutarliik soy

agacinda da oldugu gibi yine E. gurnardus icerisinde yer aldigi gérulmustir (Sekil 4.2).
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Hap 31

- Hap 42
- Hap 41
L Hap 40
- Hap 39
= | Hap 38
L Hap 37
- Hap 36
- Hap 35
- Hap 34
- Hap 33
- Hap 32
— Hap 23
- Hap 24
L Hap 25
L Hap 26
| Hap 27
- Hap 28
a6 | - Hap 29
Hap 22
- Hap 30
Hap 59
Hap 60
Hap 61
Hap 62
51 | o Hap 63
Hap S8
Hap 64
Hap 50
Hap S1
Hap 52
Hap 53
ar T Hap 5S4
Hap 55
Hap 56
Hap 49
Hap ST
Hap 44
Hap 45
Hap 46
ar | Hap 47
Hap 43
100 Hap 48
Hap 1
Hap 3
Hap 4
Hap S5
= Hap 6
Hap 7
Hap 8
Hap 9
Hap 2
~Hap 11
| | Hap 12
— Hap 13
| Hap 14
 Hap 1S
t Hap 16
97 | Hap 17
I Hap 18
 Hap 19
- Hap 20
Hap 10
L Hap 21
Hap 66
Hap 67
Hap 68
10 Hap 69
Hap 70
a0l Hap 71
Hap 72
Hap 65
Hap 73
Hap 80
- Hap 75
- Hap 76
100 |[f Hap 77
L Hap 78
- Hap 79
B84 | Hap 81
ITI - Hap 82
- Hap 83
Hap 74
- Hap 84

Sekil 4.1. Maksimum tutarlilk metoduna goére kirlangi¢ tirlerinin COIll gen bdlgesine gore

haplotip iliskisi.
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Hap 38
Hap 42
Hap 34
Hap 35

Hap 33

Hap 41
| HAP 38
Hap 40
Hap 37
s | Hap 31

Hap 27
Hap 28
Hap 28
Hap 23

Hap 25
Hap 24
Hap 26

Hap 62
Hap 58
Hap 59
517 Hap 60
hy Hap 63
Hap 61
el Hap 64
Hap 49
Hap 50
Hap 57
Hap 51
Hap 55
Hap 52
Hap 53
Hap 54
Hap 56
Hap 43
Hap 48

34} Hap 47
Hap 44
Hap 45
Hap 48
Hap 4
Hap 8
Hap 7
Hap 5
Hap 6
Hap 1
Hap 9

g

Hap 2

Hap 11
Hap 12
Hap 10
a0} Hap 20
Hap 18
19 Hap 21
Hap 15
o Hap 17
Hap 14
Hap 16
Hap 13
Hap 19

Hap 65
55 Hap 00
Hap 72
Hap 73
Hap 67
Hap 68
Hap 68
Hap 70
Hap 71

Hap BO
Hap 83
Hap 74
Hap 77
Hap 81
Hap 82
3 Hap 79
| Hap 78
L Hap7s
Hap 76
Hap B4

ar

Eal

0z

Sekil 4.2. Komsu katilimli

metoduna goére kirlangic turlerinin COIlll gen bdlgesine gore
haplotip iliskisi.
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Kirlangi¢ turlerinin nikletid farkhliklarina dayah filogenetik iliskilerini gosteren agag
olusturmada karakter temelli yontemlerden maksimum tutarlilik ve uzaklik temelli
yontemlerden komsu katilimli soyagaci yontemi kullaniimistir.

Komsu katilimh soyagaci metoduna gére olusturulan filogenetik agaclar ise Sekil 4.3
ve Sekil 4.4'de gosterilmistir. Sekil 4.3'de goruldigu gibi filogenetik agacin farkli familyalar
ve tlrlerini temsil eden 3 ana dala ayrldigi gorilmektedir. Trigladae familyasi ana agaci iki
kola yarilmis olup, birinci kolda L. cavillone ve L. dieuzeidei tirlerinin birbirlerine en yakin
turler oldugu ve diger dalda T. lyra’nin ve C. cuculus’un birbirine yakin ttrler oldugu ve E.
gurnardus’un da bu iki tire daha yakin tir olduju goérilmektedir. Diger kollarda Triglidae
ana dalin diger tarafinda ise T. lastoviza ve C. lucerna’nin biribirine en yakin tiir olarak
siniflandigi géze carpmaktadir. Diger iki familyanin birer temsilcilerinden olan D. volitans’in
bu turlere uzak olarak ayri gruplandigi, fakat tim turlere en uzak olan tirin ise P.
cataphractum oldugu belirlenmistir. Dis gruplu komsu katilimli soyagaci metoduna gore

olusturulan filogenetik agacta benzer filogenetik iliskiyi vermistir (Sekil 4.4).

L. cavillone
100 L. dieuzeidei

78| L E. gurnardus

100

———— C. cuculus
100 —T. lyra
T. lastoviza
100 C. lucerna
D. volitans

P. cataphractum

0.050

Sekil 4.3. MtDNA COIll geni komsu katilimli soyagaci metoduna gore kirlangig tdrlerinin
filogenetik iliskisini gosteren agac.
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T. lyra

100

100 C. cuculus

100 | = E. gurnardus

L. cavillone

100

L. dieuzeidei
T. lastoviza
100 |: C. lucerna

D. volitans

100

P. cataphractum

D. labrax

0.050

Sekil 4.4. MtDNA COlll geni komsu katihmli soyagaci metoduna gore kirlangic tarlerinin dis
gruplu olarak filogenetik iliskisini gosteren agag.
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Maksimum tutarlilik metoduna gore olusturulan filogenetik agacglar Sekil 4.5 ve Sekil
4.6’da verilmigtir. Sekil 4.5'te filogenetik agacin farkli familyalari ve turlerini temsil eden 3
ana dala ayrildigi gorilmektedir. Trigladae familyasi ana agaci iki kola yarilmis olup, birinci
kolda, L. cavillone ve L. dieuzeidei’nin birbirlerine en yakin turler oldugu ve E. gurnardus’un
da bu iki tire daha yakin tir oldugu gorulmektedir. Sirayisla, bu tirlere C. cuculus ve T.
lyra'nin uzak tirler oldugu gorulmektedir. Triglidae ana dalinin diger tarafinda ise T.
lastoviza ve C. lucerna’nin birlikte gruplandirildgr ve biribirine yakin tir oldugu goze
carpmaktadir. Diger iki famiyanin birer temsilcilerinden olan D. volitans’in bu turlere uzak
olarak ayri gruplandi§i, fakat tim tirlere en uzak olan tiriin ise P. cataphractum oldugu
belirlenmistir. Sekil 4.6'da dis gruplu komsu katihmli soyagaci metoduna gére olusturulan
filogenetik agacta benzer filogenetik iliski g6zlemlenmistir.

L. cavillone
00 [

L.'_. dieuzeidei

E. gurnardus

C. cuculus

100 I. lyra
I. lastoviza
o C. lucerna
D. volitans

P. cataphractum

Sekil 4.5. MtDNA COIlll geni maksimum tutarlilik soyagaci metoduna goére kirlangig turlerinin
filogenetik iligkisini gosteren agac.
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L. cavillone

100 L. dieuzeidei

E. gurnardus

C. cuculus
100 T. lyra
T. lastoviza
1ﬁ|: C. lucerna
D. volitans
100 P. cataphractum
D. labrax
1000

Sekil 4.6. MtDNA COIll geni maksimum tutarlihk soyagaci metoduna gore kirlangig tdrlerinin

dis gruplu olarak filogenetik iligkisini gbsteren agag.

41



v

TUBITAK

4.1.2 MtDNA 16S rRNA Gen Bolgesi Analizi

Dizileri hizalanan kirlangic turlerinin akrabalik derecelerini 6grenebilmek igin
filogenetik agac¢ olusturmada mevcut metodlar olarak karakter temelli yontemlerden
Maximum Parsimoni (MP), mesafe temelli yontemlerden ise Neighbor Joining (NJ) ve
kladistik ve fenetik bir yaklasim gdsterilmistir (Saitou ve Nei, 1987). Dizilemelere uyan en iyi
modeli belirlemek igin yapilan analiz sonucunda Jukes-Cantor (1969) modeli en iyi model
olarak secilmistir (BIC: 11280,05). Analiz edilen 16S rRNA bdélgesinin dizin analizi sonucu
542 baz cifti (b¢) uzunlugunda bdlge elde edilmistir. Tablo 4.9'da korunmus bdlge, tekrar
bolgeleri, parsimoni anlaml bolgeleri, Tablo 4.10'da 16S rRNA geninin ortalama nukleotid

kompozisyon oranlari verilmistir.

Tablo. 4.9. Kirlangig turlerinin mtDNA 16 S rRNA geni tanimlayici istatistikleri.

Korunmus Bolgeler 388/542
Dedgisken Bolgeler 154/542
Tekrar Bdlgeleri 63/542

Parsimoni Anlamli Bolgeler 91/542

Tablo 4.9'da goruldiugi gibi 542 be'lik bolgesi calisilan 16 S rRNA geninin 388 bc'lik
kismi evrimsel suregten etkilenmemis bolgelerden olusurken 154 bg’lik bolge ise turler
arasinda cesitli sebeplerden 6turii degisen bdlge olarak tespit edilmistir. 63 b¢'lik bolge ise
tirler arasinda belirte¢ gbérevi gormistir. Toplam mutasyon tutari ise 193 bg¢ olarak
goralmastur. Dizi analizi sonucunda elde edilen niukleotid kompozisyonu Tablo 4.10'da

verilmistir. Ortalama G-C orani % 47.8, A-T orani ise % 52.2 olarak bulunmustur.

Tablo 4.10. Calhismada kullanilan 542 baz cifti uzunlugundaki 16S rRNA geninin ortalama
nikleotid kompozisyon oranlari (%).

Baz Adi Ortalama (%)
T 23,5
Cc 24.3
A 28.7
G 235
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Tum tdrler arasindaki ortalama genetik farklilik degeri 0.035663 olarak tespit
edilmistir. TUm tdrler arasi genetik farkhlasma katsayisi ise 0.933587 olarak hesaplanmistir.

Turler arasindaki net ortalama genetik uzaklik (Da) degerleri Tablo 4.11'de verilmistir.
Elde edilen sonuclara gore, tirler arasindaki en yuksek genetik farklihk (0.096329) D.
volitans ile L. cavillone arasinda gorulurken, L. dieuzidei ile L. cavillone arasinda, Trigla ve
Trigloporus cinsine ait T. lyra ve T. lastoviza turleri arasinda, ve C. cuculus ve C. lucerna
turleri arasinda genetik uzaklik degerleri sifir olup, bu tirlerin sistematik siniflandiriimasina

dikkat cekmektedir.

Tablo. 4.11. 16S rRNA geni icin turler arasindaki net ortalama genetik farklilik degerleri.

© n « g T o » g
N 3 g e B S g 8
> E S B ] [} g i} S
8 = ] o < N s = <
7 S ) [3) [<}
o ~ Q = S g [ S (]
- G <)) S (¥} “-B'
~ o uj 4 ~ Q ©
Q

T. lastoviza _

T. lyra 0.000000 _

C. cuculus 0.007314 0.007307 _

C. lucerna 0.007440 0.007427  0.000000 _

E. gurnardus 0.005570 0.005560 0.001710 0.001849 _

L. dieuzeidei 0.007322 0.007429 0.014809 0.014941 0.013056 _

L. cavillone 0.007314 0.007442 0.014761 0.014880 0.012991 0.000000

D. volitans 0.092145 0.092054 0.092103 0.092017 0.094109 0.096278 0.096329

p. 0.059529 0.059655 0.059568 0.059629 0.061433 0.067551 0.067473  0.094430

catanhractiim

Turler icerisindeki ortalama nukleotid cesitlilik degeri 0.002368 olarak tespit edilmistir.
Tdm tarler arasindaki ortalama nikleotid cesitliik degeri ise 0.035663'dir. Turler arasi
ortalama nikleotid cesitlilik degeri ise 0.033294 bulunmustur.

Tdrler icerisindeki nikleotid cesitlilik degerleri Tablo 4.12'de olusturulmustur. Turler
icerisindeki ortalama nukleotid gesitlilik degerleri sonuclarina gére en fazla P. cataphractum
turindn kendi igerisinde farkhlik gosterdigi goérulirken L. cavillone turinin ise kendi

icerisinde en az farkhhgi gosterdigi bulunmustur (Tablo 4.12).
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Tablo 4.12. 16 S rRNA geni tlrler i¢i ortalama nikleotid cesitlilik degerleri.

Turler Niikleotid Cesitlilik

T. lastoviza 0.002952099

T. lyra 0.002829022 o

C. cuculus 0.002342285 Substitlisyon

C. lucerna 0.002087656 oranlarinin maksimum
E. gurnardus 0.002096791 lasilik .

L. dieuzeidei 0.002097678 olastl (maximum
L. cavillone 0.001851046 likelihood) yontemiyle
D. oviitans 0.002220417 belirlenmesinde Jukes-
P. cataphractum 0.002839006

Cantor parametre yontemi

(transisyon/transversiyon orani (R): 0,1)) kullaniimistir (Tablo 4.13).

Tablo 4.13. 16 S rRNA geni nikleotid degisim (Substitiisyon) matrisi*.

A TIU C G
A - 8.33 8.33 8.33
TIU 8.33 - 8.33 8.33
C 8.33 8.33 - 8.33
G 8.33 8.33 8.33 -

*Her sayl bir bazdan (satir) digerine (siitun) substitisyon ihtimalini gostermektedir. Transisyonel substitiisyonlar koyu renkte,
transversiyonel substitiisyonlar ise italik olarak gosterilmistir.

Substitiisyon oranlari bir bazdan digerine substitisyon gecis ihtimalini temsil
etmektedir. Transisyonel substitiisyon oranlart A/G 8.33, T/C 8.33 C/T 8.33 ve G/A 8.33
olarak bulunmustur. Turler arasindaki farklilik degeri 0.137166 olarak hesaplanmistir.

16S rRNA dizin analizi sonucu 9 kirlangig¢ turd igin toplam 128 haplotip gozlenmistir.
Haplotip cesitlilii bakimindan; tim tirlerde 30 haplotip gortlmistir (Tablo 4.14). Haplotip
cesitliligi acisindan tim tirlerin farkll haplotip cesitliliine sahip oldugu goéralmustar. T.
lastoviza da; 18 (Hapl - Hapl8), T. lyra da; 16 (Hapl, Hapl19-Hap33), C. lucerna'da; 15
(Hap36, ve Hap52-H65), E. gurnardus da; 13 (Hap66-Hap78), L. dieuizedei’de 12 (Hap79-
Hap90), L. cavillone'de; 9 (Hap9l- Hap99), D. volitans da; 13 (Hapl00-Hapll12), P.
cataphractum da; 16 (Hap113 - Hap128) haplotip cesitliligi bulunmustur (Tablo 4.14). Hap1;
T. lyra ve T. lastoviza da, Hap36; C. cuculus ve C .lucerna da, Hap79; L. cavillone ve L.

dieuzeidei de ortak olarak goralmustar.
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Tablo 4.14. Kirlangi¢ turlerinin 16S rRNA haplotiplerinin frekanslari ve turlere gére dagilimi.

0 g S 0 5 g
5 8 g g8 &§ § ¢ § & § $ ¢ 8 § § ¢ §
& s & 3 3§ 8 § &8 &8 £ g s ¢ 3 3§ 8 § 2 & &
8 £ 2 8 § £ 3 5§ § 5 8 $ 2 8 ¢ £ 3 5§ § s
= g - 3 2 5 & ¥ £ § = 2 - 3 2 5 &2 ® 8 §
- (%] - - (3] -
£ : ¢ ¢ 2 % 5 & § &£ G ¢ 2 % 5 & B
~ uj - ~ o =~ wi - ~ °
Q a
Hapl 13 14 - - - - - Hap65 - - - 1 - - - -
Hap2 1 - - - - - - - - Hap66 - - - - 1 - - -
Hap 3 1 - - - - - - - - Hap 67 - - - - 1 - - - -
Hap4 1 - - - - - - - - Hap68 - - - - 18 - - - -
Hap5 1 - - - - - - - - Hap69 - - - - 1 - - - -
Hap6 1 - - - - - - - - Hap70 - - - - 1 - - - -
Hap7 1 - - - - - - - - Hap71 - - - - 1 - - - -
Hap8 1 - - - - - - - - Hap72 - - - - 1 - - - -
Hap9 1 - - - - - - - - Hap73 - - - - 1 - - - -
Hap10 1 - - - - - - - - Hap74 - - - - 1 - - - -
Hap1l 1 - - - - - - - - Hap75 - - - - 1 - - -
Hap12 1 - - - - - - - - Hap76 - - - - 1 - - - -
Hap13 1 - - - - - - - - Hap77 - - - - 1 - - -
Hap14 1 - - - - - - - - Hap78 - - - - 1 - - - -
Hap15 1 - - - - - - - - Hap79 - - - - - 19 21 - -
Hap16 1 - - - - - - - - Hap8 - - - - - 1 - - -
Hap17 1 - - - - - - - - Hap8l - - - - - 1 - - -
Hap18 1 - - - - - - - - Hap82 - - - - - 1 - - -
Hap19 - 2 - - - - - - - Hap83 - - - - - 1 - - -
Hap20 - 1 - - - - - - - Hap84 - - - - - 1 - - -
Hap21 - 1 - - - - - - - Hap85 - - - - - 1 - - -
Hap22 - 1 - - - - - - - Hap86 - - - - - 1 - - -
Hap23 - 1 - - - - - - - Hap87 - - - - - 1 - - -
Hap24 - 1 - - - - - - - Hap88 - - - - - 1 - -
Hap25 - 1 - - - - - - -  Hap89 - - - - - 1 - - -
Hap 26 - 1 - - - - - - - Hap90 - - - - - 1 - - -
Hap27 - 1 - - - - - - - Hap91 - - - - - - 1 - -
Hap 28 - 1 - - - - - - - Hap92 - - - - - - 1 - -
Hap29 - 1 - - - - - - - Hap93 - - - - - - T - -
Hap30 - 1 - - - - - - - Hap94 - - - - - - 1 - -
Hap31 - 1 - - - - - - Hap9s - - - - - - T - -
Hap 32 - 1 - - - - - - - Hap96 - - - - - - 1 - -
Hap 33 - 1 - - - - - - - Hap97 - - - - - - 1 -
Hap34 - - 1 - - - - - - Hap98 - - - - - - 1 - -
Hap 35 - - 1 - - - - - - Hap99 - - - - - - 1 - -
Hap 36 - - 13 16 - - - - - Hap100 - - - - - - -1 -
Hap 37 - - 1 - - - - - - Hap101 - - - - - - - 18 -
Hap 38 - - 1 - - - - - - Hap102 - - - - - - 1 -
Hap 39 - - 1 - - - - - - Hap 103 - - - - - - - 1 -
Hap 40 - - 1 - - - - - - Hap104 - - - - - - -1 -
Hap 41 - - 1 - - - - - - Hap105 - - - - - - -1 -
Hap42 - - 1 - - - - - - Hap106 - - - - - - - 1 -
Hap 43 - - 1 - - - - - - Hap107 - - - - - - -1 -
Hap44 - - 1 - - - - - - Hap108 - - - - - - - 1 -
Hap45 - - 1 - - - - - - Hap109 - - - - - - -1 -
Hap 46 - - 1 - - - - - - Hap1l0 - - - - - - - 1
Hap 47 - - 1 - - - - - - Hap1ll - - - - - - - 1 -
Hap 48 - - 1 - - - - - - Hap1ll2 - - - - - - -1 -
Hap49 - - 1 - - - - - - Hap113 - - - - - - - - 15
Hap50 - - 1 - - - - - - Hapll4 - - - - - - - -1
Hap51 - - 1 - - - - - - Hap1ls5 - - - - - - - 1
Hap52 - - - 1 - - - - - Hap1l6 - - - - - - - -1
Hap53 - - - 1 - - - - - Hap1l7 - - - - - - - -1
Hap54 - - - 1 - - - - - Hap118 - - - - - - - -1
Hap55 - - - 1 - - - - - Hap1l9 - - - - - - - -1
Hap 56 - - - 1 - - - - - Hap120 - - - - - - - -1
Hap 57 - - - 1 - - - - - Hap121 - - - - - - - -1
Hap58 - - - 1 - - - - - Hap122 - - - - - - - -1
Hap59 - - - 1 - - - - - Hap123 - - - - - - - -1
Hap 60 - - - 1 - - - - - Hap124 - - - - - - - -1
Hap 61 - - - 1 - - - - - Hap125 - - - - - - - -1
Hap 62 - - - 1 - - - - - Hap126 - - - - - - - -1
Hap 63 - - - 1 - - - - - Hap 127 - - - - - - - - 1
Hap 64 - - - 1 - - - - - Hap128 - - - - - - - - 1
Topla Toplam 30 30 30 30 30 30 30 30 30
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Tum tdrler icin elde edilen haplotip cesitlilik degerleri Tablo 4.15'de verilmistir. Turler
icerisinde en yuksek haplotip cesitliligi degeri T. lastoviza ve C. cuculus’'ta (0,8207), en
dusuk ise L. cavillone'de (0,5172) gorulmustir. Elde edilen 128 haplotip c¢esitliligi icin tarler
arasindaki haplotip cesitlilik degeri, Hd: 0.9463, Haplotip cesitlilik varyans degeri:
0.0000457, Haplotip cesitliliginin standart sapmasi: 0.0068 olarak hesaplanmistir.

Tablo 4.15. 16S rRNA geni turler ici haplotip cesitlilik degerleri.

Tarler Haplotip Cesitlilik
T. lastoviza 0,8207
T. lyra 0,7885
C. cuculus 0,8207
C. lucernus 0,7241
E. gurnardus 0,6483
L. dieuziedei 0,6069
L. cavillone 0,5172
D. volitans 0,6483
P. cataphractum 0,7586

Kirlangig tidrlerinin karakter temelli maksimum tutarlilik (Maximum Parsimoni, MP)
metoduna gore olusturulan filogenetik agag verilmistir. Agagta her bir tir icin ayri dal olusan
128 haploitipin tlrlere gore haplotip dagilimlari gosterilmistir (Sekil 4.7).

Sekil 4.8 de ise kirlangi¢ tirlerinin birbirlerinden iliskisi mesafeye dayall
yontemlerden biri olan komsu katilimli yontem (Neighbour Joining, NJ) kullaniimigtir. Tarler
arasi genetik uzakliklarin belirlenmesinde ise Jukes-Cantor yonteminden yararlaniimistir.
Komsu katihmh metoduna gore olusturulan filogenetik agac Sekil 4.8'de gosterilmistir.

Haplotip cesitliligi bakimindan maksimum tutarlihk soyagacinda P. cataphractum ve
D. volitans ve E. gurnardus’un ayri olarak gruplandi§i Chelidonichthys ve Lepidotrigla
cinsine ait turlerin ise cins dizeyinde ayni kolda gruplandiklari gorilmustur. Trigla ve
Trigloporus cinslerini temsil eden iki tirtin ise yine haplotip ¢esitliligi bakimindan ayni kolda
bulunduklari belirlenmigtir.

Sekil 4.7°de verilen maksimum tutarlihk soyagacinda, haplotip cesitliligi; P.
cataphractum icgin; Hapl113-Hap128, D. volitans icin; Hapl00-Hapll12, E. gurnardus igin;
Hap66-Hap78, T. lyra ve T. lastoviza icin; Hapl-Hap33, L. cavillone ve L. dieuzeidei igin;
Hap79-Hap99, C. cuculus ve C. lucerna igin; Hap34-Hap65 olarak goralmustir.

Sekil 4.8 de ise komsu katihmli soy agacina goére de P. cataphractum ve D.
volitans’in haplotip c¢esitliligi bakimindan ayri olarak gruplandigi gorulurken, C. cuculus ve
C. lucernus’un ayni kolda bulunarak bu turlere en yakin olarak E. gurnardus belirlenmigtir. L.

cavillone ve L. dieuzeidei tirlerinin ise ayni kolda yine ayri olarak gruplandigi ve bu tirlere
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yakin olarak diger bir kolda gruplanan T. Iyra ve T. lastoviza tirlerinin bulundugu
gorulmektedir.

T. lastoviza, T. lyra, L. cavillone ve L. dieuzeidei tirleri icin ise, Hap6‘'nin bu doért tir
icin ortak haplotip oldugu goérulmustir (Sekil 4.8). Haplotip cesitliligi komsu katiliml soyagaci
icinde; Sekil 4.7 deki sonuglara benzer olarak, P. cataphractum da;, Hapl113-Hap128, D.
volitans da; Hapl00-Hapl12, E. gurnardus da; Hap66-Hap78, T. lyra ve T. lastoviza da;
Hapl-Hap33, L. cavillone ve L. dieuzeidei de; Hap79-Hap99, C. cuculus ve C. lucerna da;

Hap34-Hap65 olarak belirlenmistir.
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Sekil 4.7. Maximum tutarlilk metoduna gore haplotiplerin filogenetik agac¢ Uzerinde

goriinumil. iliskili taksonlar her bir dalda 1000 defa tekrarlanmistir.
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Sekil 4.8. Komsu katihml metoduna gére haplotiplerin filogenetik agac tzerinde gorinimu.
iliskili taksonlar her bir dalda 1000 defa tekrarlanmistir.
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Sekil 4.9'da komsu katihmli soyagacinda goruldugu gibi 16S rRNA analizleri
sonucunda Triglidae familyas! tdrlerinin cinsler duzeyinde birlikte gruplandigi dikkat
cekmektedir. L. cavillone ve L. dieuzeidei tirleri birlikte gruplanirken bu tirlere en yakin
gruplanan turler ise Trigla ve Trigloporus cinsine ait T. lyra ve T. lastoviza tlrleri olmustur.
Trigildae familyasi Chelidonichthys cinsi turleri C. cuculus ve C. lucerna yine birbirlerine
yakin gruplanirken E. gurnardus tirt de bu gruba yakin bulunmustur. P. cataphractum ve
D. volitans turlerinin birbirinden ve diger tirlerden ayri olarak gruplandigi ve bu durumunda
familya diizeyindeki beklenen farklihktan kaynaklandigi gorulmektedir.

Perciformes takimindan Moronidae familyasindan levrek, Dicentrarchus labrax’in dis
grup olarak kullanildigi mtDNA 16S rRNA geni komsu katilimli soyagaci metoduna goére de
kirlangic tirlerinin yine ayri olarak gruplandigi D. labrax’a genetik olarak en yakin D.
volitans’in ikinci olarak ise P. cataphractum’un yakin oldugu gorulmustir. Chelidonichthys
cinsi turler olan; C. cuculus ve C. lucerna’ya en yakin E. gurnardus olurken, ayri bir dalda
gruplanan Trigla ve Trigloporus cinsine ait T. lyra ve T. lastoviza ise yine ayri olarak
gruplanan Lepidotrigla cinsi turler; L. cavillone ve L. dieuzeidei’ye daha yakin bulunmustur
(Sekil 4.10).

Sekil 4.11 ve Sekil 4.12'de verilen maksimum tutarlilik metoduna gére de olusturulan
filogenetik agaclar ile komusu katihmli agactaki sonuclara benzer sonuclarin elde edildigi
gorulmektedir (Sekil 4.11 ve Sekil 4.12).
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Sekil 4.9. MtDNA 16S rRNA geni komsu katihml soyagaci metoduna goére kirlangi¢
turlerinin filogenetik iligkisi.
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Sekil 4.10. MtDNA 16S rRNA geni komsu katiimh soyagaci metoduna gbére dis grup
kullanilarak kirlangig turlerinin filogenetik iligkisi.
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Sekil 4.11. MtDNA 16S rRNA geni maksimum tutarhlik soyagaci metoduna gore kirlangi¢

turlerinin filogenetik iligkisi.
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Sekil 4.12. MtDNA 16S rRNA geni maksimum tutarliik soyagaci metoduna goére dis grup

kullanilarak kirlangig tdrlerinin filogenetik iligkisi.
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4.2 Kirlangic Tirleri Morfolojik-Sistematik Analizi

Kirlangiglara ait dokuz turin morfolojik-sistematik iligkilerinin belirlenmesinde
morfometrik ve meristik karakterler birlikte kullaniimistir. Calismada 13 meristik ve 27
morfometrik karakter morfolojik analizde kullanilmis meristik karekterlerin tlrlerde gosterdigi
degisim araliklari Tablo 4.16’da verilmistir. Morfolojik-sistematik analizde her bir tur igin farkh
sayilarda toplamda 502 6rnek kullaniimistir (Tablo 4.16).

Tablo 4.16. Morfolojik-sistematik analizde kullanilan verilerin tirlere gore degisim araliklari.

:

Sk o g e
28 ¢ ¢ 2 s 8 8 4 z8 B ¢

C. lucerna 70 9 15-18 13-17 9-11 6 12-19 7-11 29-36 59-64 3 22-26 3 2-8

T. lastoviza 88 9-11 13-20 12-17 9-11 5-6 10-18 5-12 28-35 50-72 3 20-28 3 0

C. cuculus 65 9-10 14-21 14-18 9-13 5-6 8-18 7-12 28-35 42-75 3 16-28 3 0-7

T. lyra 42 9 16-17 14-17 12 6 14-21 9-14 25-33 3 22-27 3 0-5

L. dieuzeidei 50 9 14-16 14-16 10 6 10-19 6-8 24-33 37-57 3 21-24 3 0-3

L. cavillone 56 9-10 15-17 13-16 11 6 12-17 5-10 29-35 52-59 3 20-24 3 1-3 Var

E. gurnardus 40 7-8 18-19 19-20 10 6 17-18 11-13 37-38 3 2 4-6

P.cataphractum 43 7 18 27-29 10 6 12-14 15-17 29-32 3 2 4-6

D. volitans 48 6-7 8-10 6 5-7 4-6 10-12 10 19-22 - - 24-28 0

Morfometrik ve meristik verilerin analizinde Kumeler arasi korelasyon analizi (KKA)
ve Ana Bilesenler Analizi (ABA) metotlari kullaniimistir. Ayrica en yakin komsu katilim
kimelestirme metoduna gore turler arasindaki hiyerarsik iliski ortaya koyulmustur. (Tablo
4.17).

54



v

TUBITAK

Tablo 4.17. Kumeler arasi korelasyon analizinde (KKA) tdrlerin ayriliklarinda rol oynayan
morfolojik karakterlerin dnemlilik durumlari.

Karakterler Wilks' Lambda F degeri TKA gKA Onemlilik Derecesi
1-2 0.158 317.828 8 478 0.000
2-13 0.282 152.169 8 478 0.000
1-13 0.181 270.518 8 478 0.000
2-3 0.127 412.570 8 478 0.000
3-12 0.230 200.124 8 478 0.000
12-13 0.226 204.991 8 478 0.000
3-13 0.282 152.469 8 478 0.000
2-12 0.289 147.201 8 478 0.000
3-4 0.123 427.825 8 478 0.000
4-11 0.216 216.600 8 478 0.000
11-12 0.344 114.045 8 478 0.000
3-11 0.221 210.913 8 478 0.000
4-12 0.181 269.791 8 478 0.000
4-5 0.481 64.558 8 478 0.000
5-11 0.209 226.574 8 478 0.000
5-6 0.177 277.991 8 478 0.000
6-10 0.207 229.388 8 478 0.000
10-11 0.219 212.605 8 478 0.000
5-10 0.219 213.446 8 478 0.000
6-11 0.268 162.873 8 478 0.000
6-7 0.450 73.042 8 478 0.000
7-9 0.195 247.118 8 478 0.000
9-10 0.486 63.183 8 478 0.000
6-9 0.384 95.950 8 478 0.000
7-10 0.529 53.158 8 478 0.000
7-8 0.312 131.451 8 478 0.000
8-9 0.409 86.186 8 478 0.000
B 0.820 13.132 8 478 0.000
GC 0.660 30.848 8 478 0.000
GAM 0.614 37.634 8 478 0.000
BG 0.800 14.982 8 478 0.000
BY 0.386 95.049 8 478 0.000
BU 0.541 50.661 8 478 0.000
D1YU 0.321 126.392 8 478 0.000
PYU 0.190 255.395 8 478 0.000
RSD 0.008 7540.000 8 478 0.000
OsDhuU 0.653 31.785 8 478 0.000
VYIIU 0.295 142.886 8 478 0.000
VYSIU 0.677 28.491 8 478 0.000
D1IS 0.059 946.524 8 478 0.000
D2IS 0.093 582.993 8 478 0.000
AIS 0.032 1799.000 8 478 0.000
PIS 0.071 783.431 8 478 0.000
VIS 0.591 41.333 8 478 0.000
KIS 0.471 67.218 8 478 0.000
SDS 0.188 258.047 8 478 0.000
os 0.157 321.779 8 478 0.000
LL 0.031 1864.000 8 478 0.000
DOIS 0.014 4300.000 8 478 0.000
AOIS 0.161 312.053 8 478 0.000
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Kimeler arasi korelasyon analizine (KKA) goOre birinci ana bilesen, toplam
varyasyonun %51,3'Unu, ikinci ana bilesenin ise toplam varyasyonun yaklasik %20’sini ifade
ettigi gordlmustir (Tablo 4.18).

Tablo 4.18. Kimeler arasi korelasyon (KKA) analizi sonucu elde edilen ana bilesenlerin
icerdigi varyansin dagilimi.

Fonksiyon Eigen % % Korelasyo
KK1 336.435 51.3 51.3 0.999
KK2 129.962 19.8 71.1 0.996
KK3 117.851 18 89.1 0.996
KK4 37.22 5.7 94.7 0.987
KK5 14.591 2.2 97 0.967
KK6 9.127 14 98.4 0.949
KK7 6.946 11 99.4 0.935
KK8 3.837 0.6 100 0.891

Kimeler arasi korelasyon analizinde tirleri birbirinden ayirt eden karakterlerin
onemlilik duzeyleri incelendiginde birinci ana bilesende burun ucu uzantisi durumunun
oncelikli olarak rol aldigini goriilmustiir (Tablo 4.19). ikinci ana bilesende aniis yiizgeci ISIn
sayisinin, etkili oldugu 3. ana bilesende ise 1. sirt ylzgeci 1sin sayisi, 1. sirt ylzgeci
baslangici ile sonu arasindaki mesafe, 2. sirt ylizgeci baslangici ile sonu arasindaki mesafe,
anus yuzgeci baslangici ile sonu arasindaki mesafe, 2. sirt ylizgeci baslangici ile anis
yuzgecinin sonu arasindaki mesafe gibi karakterlerin etkili oldugu gdézlenmistir. Kimeler
arasi korelasyon analizinde her tirin kendi grubuna dogru olarak siniflandirmada,
orneklerin toplaminin % 100’nin kendi grubuna dogru olarak siniflandiriimis oldugu tespit
edilmistir.

Kirlangig turleri arasindaki morfolojik farkliliklar Kiimeler arasi korelasyon analizinde
birinci ve ikinci ana bilesen kullanarak grafiksel olarak Sekil 4.13'te verilmigtir.
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Tablo 4.19. Kumeler arasi korelasyon (KKA) analizinde tirlerin ayimminda rol oynayan
morfolojik karakterlerin ana bilesenlere gore dagilimi.

Ana Bilesenler
Karakterler

KKA1 KKA2 KKA3 KKA4 KKA5 KKA6 KKA7 KKAS8

RSD 0.566(*) 0.369 -0.039 0.067 -0.027 0.052 -0.202 0.091
DOIS 0.279 -0.478 0.350 -0.027 -0.115 0.272 -0.336 0.038
AIS -0.224 0.279(*)  0.070 -0.253 -0.068 0.022 0.044 -0.105
D1IS 0.047 0.016 0.354(*) 0.041 -0.026 -0.030 -0.023 -0.242
3-4 0.052 -0.012 0.212(*) 0.141 -0.046 -0.090 0.089 0.005
5-6 -0.026 0.109 0.143(*) 0.009 0.132 -0.128 0.026 0.112
10-11 -0.023 0.091 0.132(*) 0.048 0.076 -0.086 0.034 -0.089
5-10 0.009 0.109 0.119(*) 0.032 0.078 -0.090 0.098 0.102
LL 0.166 0.062 0.300 -0.523 0.123 0.015 0.238 -0.026
OoSsDbu -0.003 -0.036 0.016 0.081(*) -0.029 0.068 0.067 0.010
AOIS -0.085 0.055 -0.016 -0.044 0.308(*) 0.186 -0.268 0.156
2-3 0.052 -0.108 -0.168 0.012 0.243(*) 0.035 0.191 -0.068
KIS -0.019 0.017 0.043 0.028 0.203(*) 0.004 0.017 0.169
(ON) -0.023 0.166 0.088 0.008 0.195(*) -0.091 -0.102 0.058
D1YU 0.025 -0.025 0.111 0.037 -0.146 0.030 0.013 -0.015
6-9 0.040 0.000 -0.076  -0.049 -0.123 0.091 -0.009 0.008
4-5 0.020 0.024 -0.070  0.037 0.120* 0.045 0.007 0.042
7-8 0.067 0.003 0.010 0.098 -0.107 0.095 0.086 0.041
7-10 0.014 -0.010 -0.072 -0.026 -0.101 0.051 0.003 0.038
8-9 0.053 0.001 0.016 0.084 -0.094 0.033 0.088 0.079
9-10 0.004 -0.027 -0.074 -0.059 -0.092 0.041 -0.067 0.034
1-13 -0.099 0.027 -0.018 -0.036 -0.118 0.304(*) -0.031 0.031
1-2 -0.093 0.072 0.049 0.028 -0.208 0.260(*) 0.113 0.156
7-9 0.081 0.069 0.040 0.088 0.050 0.253(*) 0.161 -0.048
PYU 0.070 -0.129 -0.024  0.053 0.053 -0.141 0.106 -0.073
GAM 0.011 0.011 -0.043 -0.052 -0.040 0.120(*) 0.113 0.042
VYSIU 0.017 0.006 0.039 0.038 -0.014 0.114(*) 0.051 -0.004
BU -0.041 0.031 0.000 -0.013 -0.056 0.104(*) -0.032 -0.045
VIS -0.020 0.037 0.047 0.010 0.040 0.099(*) -0.020 0.012
BG 0.016 -0.021 -0.013 -0.021 0.009 0.076(*) 0.043 -0.051
B 0.020 -0.016 0.017 -0.002 -0.014 0.037(*) 0.012 0.025
3-12 0.000 0.088 0.043 0.156 -0.032 0.095 0.378(*) 0.177
3-13 0.026 0.006 -0.075 0.118 0.038 0.113 0.366(*) 0.132
5-11 0.035 0.113 0.012 0.125 -0.091 0.070 0.351(*) 0.143
2-12 0.025 0.007 -0.067 0.114 -0.136 0.030 0.350(*) 0.164
4-11 0.041 0.111 -0.017 0.114 -0.043 0.073 0.325(*) 0.180
4-12 0.039 0.055 0.117 0.177 0.000 0.100 0.318(*) 0.089
6-10 0.076 0.045 -0.061  0.088 -0.135 0.166 0.231(*) 0.073
6-11 -0.020 0.087 0.102 0.075 0.050 -0.050 0.130(*) -0.019
BY 0.015 0.015 0.094 0.092 -0.006 0.044 0.117(*) 0.080
6-7 0.022 -0.016 -0.075 -0.073 -0.085 -0.017 -0.092 -0.009
PIS -0.085 0.061 0.268 0.135 0.190 0.097 -0.080 -0.322(%)
2-13 -0.020 0.077 0.029 0.105 -0.149 0.092 0.254 0.272(*)
3-11 0.053 0.062 0.087 0.127 0.029 -0.078 0.196 0.257(*)
GC 0.003 0.001 0.000 0.012 -0.125 0.081 -0.011 0.239(*)
12-13 0.053 -0.084 -0.099 0.000 0.082 -0.070 0.121 -0.217
D2IS -0.079 0.178 0.151 -0.057 0.143 -0.005 -0.188 0.211(*)
11-12 0.053 -0.007 0.058 0.053 0.151 -0.034 -0.039 0.156(*)
SDS -0.084 0.026 -0.079  -0.148 0.047 -0.122 -0.091 0.155(*)
VYIIU 0.030 0.010 0.120 0.076 0.039 -0.068 -0.011 0.152(*)
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Sekil 4.13. Kiimeler arasi korelasyon analizi sonucu turler arasi morfometrik iligkiyi gosteren
grafik. Turleri cevreleyen elipsler % 95’lik given siniri araligini géstermektedir.

Oklid uzaklik hesaplamasina gore en yakin komsu katilim kiimelestirme metoduna
gore turler arasindaki iliski ortaya konmustur. Analize gore en uzak iliskiyi gosteren iki tlrin
(354,584) Dactylopteridae familyasi mensubu olan D. volitans ve Triglidae familyasi
mensubu olan L. dieuzeidei oldugu, en yakin iliskiyi ise (15,742) ayni familyaya dabhil

(Triglidae) T. lastoviza ve C. cuculus tirlerinin gosterdigi tespit edilmistir (Tablo 4.20).
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C. cuculus -
C. lucernus 27,781
T. lastoviza 15,742 21,018
E. gurnardus 194,758 201,251 198,804
L. cavillone 51,005 62,882 57,318 154,892
T. lyra 17,158 22,136 16,552 187,799 45,72
D. volitans 294,241 319,448 303,893 324,792 282,909 303,459
L. dieuzeidei 67,259 47,446 59,077 196,657 86,74 57,91 354,584

P. cataphractum 273,455 294,906 283,022 204,722 237,448 275424 177,708 317,355
Tablo 4.20. Oklid uzaklik hesaplamasi metoduna gore tirler arasi morfolojik uzaklik

degerleri.

Oklid uzaklik hesaplamasina gore en yakin komsu katihm kiimelestirme metoduna
gore turler arasindaki hiyerarsik iliskiyi gosteren dendrogram elde edilmistir (Sekil 4.5).
Dendrogram gorintiilemesinde C. cuculus, T. lastoviza, T. lyra, C. lucerna tirlerinin birinci
derecede yakinlik gosterdigi ve birlikte gruplandidi, ikincil olarak bu tlrlere 6nce L.
cavillone’nin sonra L. dieuzeidei turinin daha sonrada E. gurnardus turinin yakinhk
gosterdigi anlasilmistir. D. volitans ve P. cataphractum turinin ise tim tirlerden ve
birbirlerinden daha uzak iliski gosterdigi tespit edilmistir (Sekil 4.14).
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T. lastoviza
T. lyra

o C. lucerna

L. cavillone
L. dieuzeidei

E. gurnardus
D. volitans

I P. cataphractum

Sekil 4.14. En yakin komsu katimli kiimelestirme metoduna gore turler arasindaki

hiyerarsik iliskiyi gbsteren soyagaci.
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Ana Bilesenler Analizine (ABA) gore birinci ana bilesen, toplam varyasyonun %28’ini,
ikinci ana bilesenin ise toplam varyasyonun %221'ini ifade ettigi gorulmustir (Tablo 4.21).
Ana Bilesenler Analizi (ABA) sonucu elde edilen sekiz ana bilesen degerlerinin tirlerin
ayiriminda etkili olan morfolojik karakterlerin dnemililik seviyeleri incelenmesinde ve birinci ve
ikinci ana bilesenlerinin grafiklendiriimesi ile gorintulenmesinde (Tablo 4.22 ve Sekil 4.15.)
serbest goguls yuzgeci 1sin sayisl, solunga¢ kapagi diken sayisi, 2. sirt ylizgeci baslangici
ile sonu arasindaki mesafe, anlis ylzgeci baslangici ile sonu arasindaki mesafe, gogus
ylzgeci i1sin sayisi gibi morfolojik karakterlerin tirler arasindaki farklilasmada oncelikli olarak
rol oynadigi ortaya koyulmustur.
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Tablo 4.21. Ana Bilesenler Analizine (ABA) gore elde edilen ana bilesenlerin icerdigi

varyansin dagilimi.

Ana bilesenler

Toplam % Varyans % Toplam
1 15.064 28.970 28.970
2 11.083 21.314 50.284
3 6.332 12.177 62.460
4 3.216 6.184 68.645
5 2.697 5.186 73.831
6 1.970 3.788 77.619
7 1.233 2.372 79.991
8 1.000 1.924 81.915
9 0.947 1.822 83.736
10 0.842 1.619 85.356
11 0.751 1.444 86.800
12 0.744 1.431 88.231
13 0.627 1.206 89.437
14 0.552 1.062 90.499
15 0.500 0.961 91.460
16 0.467 0.897 92.358
17 0.426 0.819 93.176
18 0.389 0.747 93.923
19 0.320 0.616 94.539
20 0.290 0.559 95.098
21 0.272 0.522 95.620
22 0.240 0.462 96.082
23 0.224 0.432 96.513
24 0.208 0.400 96.913
25 0.192 0.368 97.281
26 0.168 0.323 97.604
27 0.157 0.302 97.906
28 0.142 0.273 98.178
29 0.117 0.225 98.403
30 0.112 0.215 98.618
31 0.101 0.195 98.813
32 0.083 0.160 98.973
33 0.070 0.134 99.107
34 0.067 0.129 99.236
35 0.057 0.109 99.345
36 0.050 0.097 99.442
37 0.041 0.079 99.522
38 0.038 0.074 99.596
39 0.031 0.060 99.656
40 0.030 0.058 99.714
41 0.028 0.053 99.768
42 0.023 0.045 99.812
43 0.021 0.040 99.852
44 0.018 0.035 99.888
45 0.017 0.032 99.920
46 0.014 0.027 99.947
47 0.010 0.020 99.967
48 0.007 0.013 99.980
49 0.005 0.009 99.989
50 0.003 0.006 99.995
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Tablo 4.22. Ana Bilesenler Analizi (ABA) sonucu elde edilen sekiz ana bilesen degerlerinin

turlerin ayiriminda etkili olan morfolojik karakterlerin dnemlilik seviyeleri.

Ana Bilesenler
AB1 AB2 AB3 AB4 AB5 AB6 AB7 AB8

SPI 0.944 -0.223 0.023 0.006 0.128 -0.022 0.104 0.051
ODS 0.911 0.069 -0.244 0.095 0.116  -0.088 0.159 0.091
5-6 0.889 -0.106 0.052 -0.228 0.049 -0.001 -0.164 0.131
10-11 0.876 -0.099 -0.054 -0.133 0.014 0.007 -0.082 -0.007
PIS 0.856 -0.219 -0.194 0.078 -0.141 0.007 0.155 0.127

5-10 0.844 0.179 0.124 -0.281 0.144 -0.005 -0.208 -0.082
6-11 0.842 -0.009 0.212 -0.061 -0.066 -0.029 -0.105 0.268
D2IS 0.786 -0.430 0.154 -0.147 0.218 0.051 0.070 -0.031
2-3 -0.759  0.267 0.022 -0.214 -0.288 0.288 -0.037 0.202
D1IS 0.752 0.338 -0.426 0.092 0.119 -0.177 0.034 0.086
12-13 -0.728 0.359 -0.135 -0.176 -0.227 0.065 -0.124 0.179

(ON) 0.724 -0.191 0.200 -0.334 0.278 0.168 0.009 -0.027
9-10 -0.711 -0.089 0.206 0.169 0.268 -0.195 0.212 0.211
6-7 -0.704  0.050 0.049 -0.036 0.480 -0.138 0.138 -0.230
4-12 0.649 0.617 0.210 0.039 -0.192 -0.007 0.062 0.040
BY 0.644 0.454 -0.098 0.362 -0.041 0.236 -0.081 -0.048
7-10 -0.642  0.113 0.391 0.138 0.241 -0.191 0.22 0.241
3-4 0.641 0.537 -0.362 0.118 -0.13 -0.179 -0.012 -0.027
6-9 -0.62 0.309 0.244 0.018 0.483 -0.130 0.193 -0.189
VYIIU 0.619 0.438 -0.330 0.024 -0.085 -0.002 0.05 -0.169
VIS 0.566 -0.219 0.042 0.037 0.021 0.181 0.487 0.105
KIS 0.459 -0.149 -0.055 -0.292 -0.188 0.426 0.258 0.072
7-8 -0.022 0.821 0.150 0.077 0.076 -0.132 0.125 -0.038
SDS -0.180 -0.814 0.217 -0.103 0.020 0.018 -0.211 -0.098
8-9 0.032 0.785 0.135 0.079 0.025 -0.148 0.147 -0.017
RSD -0.025 0.765 0.118 -0.322 0.392 0.015 0.013 -0.089
7-9 0.266 0.742 0.301 -0.172 0.170 0.034 0.158 0.121
AIS 0.463 -0.739 0.332 0.023 0.196 0.014 -0.028 0.048

1-13 0.102 -0.719 0.328 0.438 -0.025 -0.025 0.123 0.048
AOIS 0.192 -0.711 0.091 -0.180 0.052 0.385 0.219 -0.060
6-10 -0.239  0.705 0.547 0.030 0.183 -0.037 0.113 0.015
3-11 0.546 0.670 0.195 -0.189 -0.061 0.006 -0.087 -0.169
11-12 0.264 0.614 -0.316 -0.341 -0.01 0.206 0.047 -0.251

PYU -0.449 0.597 -0.447 0.082 -0.194 0.138 -0.156  0.047
BU 0.226 -0.489 0.271 0.475 0.207 0.164 -0.243 -0.069
1-2 0.460 -0.474 0.457 0.471 -0.078 -0.141 0.063 -0.041

VYSIU  0.354 0.447 0.002 0.314 0.216 0.274 0.017 0.056
4-11 0.243 0.524 0.754 -0.165 0.036 0.057 -0.071 -0.067
2-13 0.476 0.109 0.742 0.281 -0.162 -0.174 -0.043 -0.029
5-11 0.376 0.517 0.727 -0.060 0.025 -0.06  -0.108 0.012
3-12 0.546 0.348 0.667 0.055 -0.253 0.020 0.016 0.057
DOIS -0.058 0.611 -0.667 0.168 0.008 -0.131 0.097 0.100

2-12 -0.264  0.466 0.661 0.172 -0.345 -0.114 -0.096 0.055
3-13 -0.257  0.465 0.613 -0.021 -0.449 0.167 0.000 0.111
GC -0.004  0.142 0.176 0.616 0.150 0.26 -0.043 -0.353
D1 Uz 0.449 0.455 -0.408 0.487 0.083 -0.072 -0.009 -0.064
TB 0.038 0.400 -0.271  0.409 0.239 0.379 -0.285 0.005
LL 0.335 0.386 -0.349 -0.158 0.538 -0.053 -0.052 0.266
OSDuU 0.009 0.148 -0.267 0.385 -0.512 0.180 0.398 -0.164
BG -0.266 0.249 -0.129 0.319 0.208 0.490 -0.060 0.294
4-5 -0.359 0.139 0.314 -0.397 0.000 0.478 0.168 -0.182

GAM -0.320 0.129 0.288 0.268 0.398  0.455 -0.046 _ 0.173
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Sekil 4.15. Ana Bilesenler Analizine (ABA) gore turler arasi farklilasmada rol alan morfolojik
karakterlerin onemlilik dizeylerinin birinci ve ikinci ana bilesenlerinin grafiklendiriimesi.

Vektdr uzunlugu simgeledigi 6zelligin etkinlik derecesini gostermektedir.
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4.3 Chelidonichthys lucerna’nin Populasyon Genetigi Analizi

4.3.1 Genetik Bulgular

Cogaltilan mtDNA 16S rRNA bdlgelerinin DNA dizileme reaksiyonlarinin yapilmasi
icin ekstrakte edilen DNA'lar Ankara’da bulunan BM Laboratuvar Hizmetleri firmasina
gonderilmigti. DNA dizilerinin gorsel olarak godzden gegiriimesi igin BioEdit programi
kullaniimistir -~ (Hall, 1999). DNA dizilerinin Kkirlilik dizeyine bakilarak istenilen saflik
dizeyinde olan dizilerde gerekli analiz islemleri yapilarak diziler islenmistir. Dizi hizalamasi
icin Clustal W programi kullanildi. Kopyalanan diziler Clustal W programina yapistirilarak
dizi hizalamasi gerceklestirilmistir. (Thompson vd., 1994).

Dizileri hizalanan C. Ilucerna populasyonlarinin Nei (1978) ve Nei ve Tajima
(1981)ya gore genetik cesitlilik ve genetik uzaklik verileri kullanilarak populasyonlar
arasindaki genetik cesitlilik ve farklilasmanin derecesi belirlenmistir. Elde edilen verilerden
Neighbor-Joining metodu kullanilarak populasyonlar arasindaki genetik cesitlilik ve farklihk
belirlenmistir. Yapilan model test sonucu en iyi model Jukes-Cantor modeli bulunmustur
(Jukes ve Cantor, 1969).

Analiz edilen 16S rRNA bdlgesinin uzunlugu 809 b¢ olarak saptanmistir. Dizi analizi
sonucunda elde edilen nikleotid kompozisyonu Tablo 4.23'de verilmistir. Yapilan
analizlerde T bazinin orani % 21.5 olarak, C bazinin orani % 26.6 olarak, A bazinin orani %
31.4 olarak, G bazinin orani ise % 20.5 olarak belirlenmistir.

Tablo 4.23. Calismada kullanilan 809 baz cifti uzunlugundaki 16S rRNA geninin ortalama

nikleotid kompozisyonu (%).

Bazlar Ortalama (%)

T 21.5
C 26.6
A 31.4
G 20.5

DNA dizin analizi yapilarinda gosterilen 809 bg¢'lik bélgesi calisilan 16S rRNA
geninin 796 bc¢’lik kismi evrimsel suregten etkilenmemis bdlgelerden olusurken 13 bg'lik
kismi ise populasyonlar arasinda cesitli sebeplerden 6tirii degisen bolge olarak tespit
edilmistir. 6 b¢’lik bolge ise populasyonlar arasinda parsimoni anlamli bélge (belirteg) goérevi
gormustur (Tablo 4.24).
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Tablo 4.24. C. Iucerna populasyonlarindaki 16S rRNA geni nukleotid degisim

(Substitiisyon) matrisi.

Bazlar A TIU C G
A - 4.66 577 19.86
T 6.82 - 3.52 4.46
C 6.82 2.85 - 4.46
G 30.35 4.66 5.77 -

Nukleotid degisim (Substitiisyon) oranlarinin maximum likelihood ydntemiyle
belirlenmesinde  Jukes-Cantor metodu kullanilimistir  (Tablo 4.25). Transisyonel
substitiisyonlar koyu renkte, transversiyonel substitiisyonlari ise italik olarak gosterilmistir.
Nikleotid degisim oranlari bir bazdan digerine substitiisyon gecis ihtimalini temsil
etmektedir. Transisyonel niikleotid degisim oranlar A/G 30.35, (T/U)/C 2.85, C/(T/U) 3.85,
G/A 19.86 olarak bulunmustur. Niukleotid frekanslar; A= %31,4, T/U= %21,5, C= %26,6 ve
G= %20,5 seklinde gorulmektedir.

Tablo 4.25. C. lucerna populasyonlari icindeki ortalama niikleotid cesitlilik degerleri.

Populasyon Genetik Cesitlilik Degeri
Karadeniz (KD2) 0.001411
Marmara Denizi (MD) 0.001858
Ege Denizi (ED) 0.001791
Akdeniz (AD3) 0.001817
Akdeniz (AD1) 0.000462

Tablo 4.25de gozlendigi lizere en diusiuk genetik cesitlilik Iskenderun (AD1)
populasyonunda gorulmustir. En yiksek genetik cesitlilik ise Marmara populasyonunu
takiben Antalya ve izmir populasyonlarinda gozlenmistir.

Calismada incelenen bes populasyonda goéruldagu gibi DNA dizin analizi ile toplam
14 haplotip gozlenmistir (Tablo 4.26). Haplotip gesitliligi bakimindan en yiksek haploid
cesitliligini Karadeniz (Akcakoca), en diisiik haploid cesitliligini ise Akdeniz (iskenderun
Korfezi) populasyonu gostermistir. Populasyonlar arasi ortalama haploid cesitliligi ise
0.7292 olarak bulunmustur.

Yapilan ¢alismada ayni zamanda C. lucernus populasyolarinin 809 b¢’lik 16S rRNA
sekansindan elde edilen 13 degdisken bdlgeden 14 adet haplotip elde edilmistir (Tablo
4.27).
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Tablo 4.26. C. lucerna populasyonlarindaki 16S rRNA haplotiplerinin frekanslar ve
populasyonlara gére dagilhimi.

Haplotipler = Akcakoca Marmara Izmir Antalya Iskenderun

Hap1l 5 - 8 - 3
Hap2 10 12 6 14 20
Hap3 -
Hap4 6 -
Hap5 4 3
Hap6 - 2
Hap7 - 3 - - -
2
3

Hap8 -

Hap9 - -
Hap10 - - 5
Hapll - - 3
Hap12 - - 3
Hap13 - - -
Hap14 - - -

O 'S T B O |
[ I T |

Tablo 4.27. C. lucerna populasyonlarindaki 16S rRNA haplotiplerinin degisken nukleotid

bdlgeleri.

Haplotip kodu Niikleotid Bolgesi
Hapl CAACAGACAAAGA
Hap2 CATCAGACAAAGA
Hap3 CATCAGGCAAAGA
Hap4 CATCGGACAAAGA
Hap5 CAACAGACAAGGA
Hap6 TATCAGGCAAAGA
Hap7 CATTAGACAAAGA
Hap8 CATCAGACTAAGA
Hap9 CTACAGACAAAGA
Hap10 CATCAGACAAAAA
Hapll CAACAGACAAAGG
Hapl2 CATCAGAGAAAGG
Hap13 CAACAAACAAAGA
Hapl4 CAACAGACAGAGG

Tablo 4.28'de populasyonlar arasindaki genetik farkhlik diizeyleri gosterilmistir. Buna
gore Karadeniz (Akgakoca-KD2) ile Akdeniz (iskenderun Kérfezi-AD1) populasyonlari en
az farkhlagsma duzeyini gostermistir. En yiksek genetik farklilasma diizeyi Marmara Denizi
(MD) ile Antalya (AD3) populasyonlart arasinda bulunmustur. Tum populasyonlar
arasindaki ortalama genetik farklilik degeri 0.001601 olarak bulunmustur.
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Tablo 4.28. 16S rRNA geni icin C. lucerna populasyonlarn arasindaki genetik farkhlik
duzeyleri. *, P<0.05.

Populasyonlar KD2 MD ED AD3 AD1
KD2 -
MD 0.001720 -
ED 0.001787 0.002017* -
AD3 0.001837 0.002067* 0.001857 -
AD1 0.001081  0.001200 0.001355 0.001405 i

Sekil 4.16’da gosterildigi gibi populasyonlar arasindaki genetik iliskinin gdsteriminde
negatif brans uzunluguna izin verilen komsu katilimli soyagaci kullaniimistir. Komsu
katihml soyagacina gore, Akdeniz Antalya populasyonu (AD3) genetik olarak en farkh
populasyon olarak gorilmekte olup Ege Denizi populasyonu ile yakin iliski gostermektedir.
Marmara populasyonu ise Akdeniz iskenderun Korfezi populasyonu ile yakin iliski
gOstermektedir. Karadeniz populasyonu ise bu populasyonlardan c¢ok farkh bir iligki
gOstermektedir (Sekil 4.16).

ED

AD3

MAR

AD1

KD2

0.001

Sekil 4.16. MtDNA 16S rRNA geni komsu katilimli metoduna C. lucerna populasyonlarinin

genetik iligkisini gosteren filogenetik agag.

4.3.2 Morfolojik Bulgular
Chelidonichthys Iucerna populasyonlarinin morfolojik analizi icin Dogu Akdeniz’i

temsilen iskenderun Korfezi, Bati Akdeniz’i temsilen Antalya Korfezi, Ege Denizi'ni temsilen
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izmir Kérfezi, Marmara Denizi’'ni temsilen istanbul, Karadeniz'i temsilen de Akcakoca’dan
25’er adet olmak tizere 5 populasyondan toplam 125 adet birey kullaniimigtir.
Populasyonlarin ayriminda kullanilan meristik karakterlerin degerleri Tablo
4.29'da verilmistir. Tablo 4.29'e gore 1. sirt ylizgeci I1SIn sayisi, karin ylzgeci I1sin sayisl,
serbest gogus ylzgeci 1sin sayisi, solungac kapagi diken sayisi tim populasyonlarda esit
ctkmistir, bu da bu karakterlerin C. lucerna populasyonlarinin ayriminda etkili olmadigini

gOstermektedir.

Tablo 4.29. C. lucerna populasyonlarinin ayriminda kullanilan meristik karakterler ve

minimum-maksimum degerleri.

Populasyonlar D1lSs D2IS AIS PIS VIS KIS SDS OS LL SPIS DOIS ODS AOIS

Akcakoca (KD) 9 15-18 15-17 10 6 16-19 7-10 30-34 58-64 3 22-26 3 2-5
Marmara (MD) 9 15-18 13-17 11 6 12-17 7-11 31-35 59-62 3 22-26 3 2-8
izmir (ED) 9 15-18 15-17 11 6 15-18 79 30-34 60-64 3 23-26 3 2-6
Antalya (AD3) 9 15-18 13-17 11 6 14-18 8-10 30-31 62-63 3 22-26 3 3-8

iskenderun AD1) 9 15-18 15-17 9-11 6 12-18 8-11 29-36 60-62 3 24-26 3 3-7

Ana Bilesenler Analizi (ABA) sonucunda birinci ana bilesen (AB1) drneklerin yas ve
boy farkhliklarindan kaynakli  varyasyonu (allometri) tasidigindan analizlerde
kullaniimamistir. Populasyonlarin ayriminda morfometrik ve meristik karakterlerin etkinlik
derecelerine gbre Ana Bilesenler Analizi (ABA) unsurlarina gore siralanigi Tablo 4.30’da
verilmistir. Tablo 4.30'a go6re, morfometrik karakterlerin meristik karakterlere gore
populasyonlarin ayriminda daha etkili olduklari gézlenmis ve morfometrik karakterlerden
viucut yuksekligi, karin yiizgeci baslangici ile anus ylzgeci baslangici arasindaki mesafe,
anus yuzgeci uzunlugu, 2. sirt yizgeci uzunlugu dlgimlerinin ayrimda daha etkili olduklar
tespit edilmistir. Populasyonlarin ayriminda Ana Bilesenler Analizi (ABA) sonucu

varyanslarin ana bilesenlere gore dagilimi Tablo 4.31'de gdsterilmistir.
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Tablo 4.30. Morfometrik ve meristik karakterlerin etkinlik derecelerine gore, Ana

Bilesenler Analizi (ABA) sonucu siralanisi.

Dediskenler AB2 AB3 AB4 AB5 ABG6 AB7 AB8
6-9 0.147 -0.216 -0.176 0.110 0.181 0.265 -0.072
6-7 0.202 -0.258 -0.311 0.114 0.075 0.156 -0.033
6-10 0.257 -0.134 -0.159 0.336 0.091 0.077 0.025
7-10 -0.141 -0.301 -0.226 0.389 -0.203 -0.202 0.161
9-10 -0.112 -0.366 -0.245 0.401 -0.163 -0.176 0.094
7-9 -0.264 0.093 0.185 0.344 -0.023 0.263 0.051
1-2 -0.057 -0.101 0.068 0.209 0.013 0.069 -0.210
3-13 0.137 0.443 -0.201 0.445 -0.296 -0.063 -0.099
BG 0.225 -0.278 0.154 0.058 0.286 -0.087 -0.013
0]D]V) 0.359 -0.323 -0.129 -0.046 -0.271 0.031 0.224
2-13 0.123 0.103 -0.282 0.336 -0.074 0.292 -0.045
GC 0.047 -0.368 0.135 0.381 0.226 0.175 0.178
(ON) 0.056 -0.195 0.155 0.214 -0.242 -0.165 -0.299
6-11 -0.808 0.086 -0.020 0.235 0.114 -0.065 0.039
3-11 0.719 0.485 0.360 -0.039 -0.027 -0.058 0.032

11-12 0.694 0.332 0.129 -0.243 0.065 -0.314 0.209
10-11 -0.678 0.204 -0.059 -0.035 0.343 0.250 -0.120
5-6 -0.551 0.307 0.445 0.016 -0.051 -0.123 0.210
AIS -0.464 0.295 0.011 0.064 0.020 0.030 0.152
PIS -0.444 0.328 -0.341 0.233 -0.054 -0.166 0.062
4-11 0.409 0.645 0.350 0.130 -0.068 0.149 0.144
5-11 0.230 0.585 0.307 0.324 0.166 0.059 -0.003
3-12 0.091 0.571 -0.273 0.526 0.268 0.153 -0.083
GAM 0.194 -0.508 0.469 0.292 0.295 0.028 0.007
5-10 -0.229 0.490 0.403 -0.194 0.330 0.363 0.049
4-12 0.208 0.471 -0.410 0.276 0.464 -0.328 -0.060
1-13 0.030 -0.467 -0.268 -0.245 0.259 0.332 -0.086
VDU 0.226 -0.370 0.158 0.195 0.250 0.004 0.258
2-3 0.335 0.069 -0.527 0.016 -0.124 0.217 0.054
SDS -0.054 0.261 -0.481 -0.220 0.010 0.095 0.111
8-9 -0.075 0.024 0.447 0.361 -0.094 0.069 0.010
PYU 0.118 -0.312 0.381 0.229 0.162 -0.234 -0.017
VYSIU -0.049 -0.195 -0.023 0.365 -0.044 0.153 0.296
12-13 0.122 0.060 0.285 0.195 -0.697 -0.086 -0.208
2-12 0.344 0.036 -0.099 0.268 -0.301 0.470 -0.236
BU -0.012 0.007 -0.038 0.125 0.003 -0.015 0.689
3-4 0.303 0.160 -0.162 0.144 0.401 -0.345 -0.443
AIS 0.054 -0.050 0.292 -0.094 -0.085 0.200 -0.195
4-5 -0.002 0.307 0.006 -0.156 -0.314 0.340 0.229
D1IS -0.302 -0.038 0.172 -0.055 -0.013 -0.213 0.023
BY 0.143 -0.093 0.163 0.198 0.035 -0.107 0.278
Diuz 0.341 0.082 -0.276 -0.037 0.184 -0.050 0.306
7-8 -0.140 -0.131 0.378 0.257 0.102 0.132 -0.164
D2IS 0.185 -0.067 0.289 -0.175 0.081 0.075 -0.029
KIS 0.324 -0.151 0.120 -0.108 0.185 0.315 0.052

Tablo 4.31. Ana Bilesenler Analizi (ABA) sonucu varyanslarin AB’lere dagilimi.
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Dedisken Varyans Genel Toplam Dedisken Varvans Genel Toplam
AB1 14.346 14.346 AB24 1.094 91.826
AB2 9.874 24.220 AB25 1.031 92.857
AB3 9.277 33.497 AB26 0.919 93.776
AB4 7.425 40.922 AB27 0.872 94.649
AB5 5.972 46.893 AB28 0.813 95.462
AB6 4.980 51.873 AB29 0.699 96.161
AB7 4.083 55.956 AB30 0.635 96.796
ABS8 3.730 59.686 AB31 0.615 97.411
AB9 3.402 63.088 AB32 0.527 97.939
AB10 3.012 66.100 AB33 0.451 98.390
AB11 2.847 68.947 AB34 0.361 98.751
AB12 2.688 71.635 AB35 0.230 98.982
AB13 2.483 74.119 AB36 0.223 99.205
AB14 2.297 76.416 AB37 0.182 99.386
AB15 2.200 78.616 AB38 0.171 99.557
AB16 1.974 80.590 AB39 0.123 99.681
AB17 1.724 82.314 AB40 0.097 99.777
AB18 1.625 83.939 AB41 0.075 99.852
AB19 1.559 85.498 AB42 0.060 99.912
AB20 1.535 87.033 ABA43 0.047 99.959
AB21 1.353 88.386 AB44 0.026 99.984
AB22 1.206 89.592 AB45 0.016 100
AB23 1.140 90.732

Ana Bilesenler Analizi sonucu elde edilen ana bilesenler, populasyonlar arasindaki
farkhliklari ortaya ¢ikarmada kullanilan kiimeler arasi korelasyon analizinde kullanildi. KKA
sonucu 4 fonksiyon elde edildi ve birinci fonksiyon toplam varyasyonu % 50.5’ini, ikinci
fonksiyon, toplam varyasyonun % 36.4’Un0, 0c¢unci fonksiyon toplam varyasyonun %

10.7’sini, dorduncu fonksiyon ise toplam varyasyonun % 2.4’Gnu tasimistir (Tablo 4.32).

Tablo 4.32. Kumelerarasi korelasyon analizi (KKA) degerleri.

Fonksiyonlar Eigen Degiskeni % Varyans % Toplam Korelasyon
1 3.419 50.5 50.5 0.880
2 2.464 36.4 86.9 0.843
3 0.723 10.7 97.6 0.648
4 0.164 2.4 100 0.376

Tablo 4.33'te gosterilen Wilks' Lambda degeri ve Ki-Kare degeri, ayrisim modelinin
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gucunu belirlemek i¢cin  kullanilmistir.  Wilks' Lambda, gruplar igindeki homojenligin
Olctilmesinde kullanilmistir. Lambda, O ile 1 arasinda deger almaktadir. O degeri, grup
ortalamalarinin farkhlastigi, 1 degeri ise, tim grup ortalamalarinin ayni oldugu anlamina
gelmektedir. Wilks' Lambda degeri tabloda da goéruldigi gibi ¢cok diusuk ve 428 gibi buyuk
bir Ki- Kare ve 0 6nemlilik degerine sahiptir. Dusuk bir Wilks' Lambda degeri ve dnemlilik p
degeri ile buyldk bir Ki-kare degeri, ayrisim modelinin etkili bir ayristirma gictune sahip
oldugunu gosterir (Yap vd., 2010; Gurlek, 2012).

Tablo 4.33. Kumelerarasi korelasyon analizi (KKA) fonksiyonlarinin birbirleri ile olan

istatiksel iligkileri.

Fonksiyon Testi Wilks'Lambda Ki-Kare Serbestlik Derecesi gupzzn;i
1'in 4. fonksiyona olan degeri 0.033 428.104 52 0.000
2'nin 4. fonksiyona olan

.. 0.144 242.37 36 0.000
degeri
3'lin 4. fonksiyona olan degeri 0.498 87.052 22 0.000
4 0.859 19.013 10 0.040

Tablo 4.34. Morfometrik ve meristik karakterlerin kiimeler arasi korelasyon analizi (KKA)
analizi sonucunda her bir gruptaki Orneklerin kendi grubuna sayisal ve % olarak
siniflandiriimasi.

STOK KD MD ED AD3 AD1 Toplam

Kb 30 0 0 0 O 30
MD 2 20 3 2 0 27

Sayisal ED 2 4 14 0 7 27
AD3 O 3 0 27 0 30

AD1 o 0 10 1 19 30

Kb 100 0 O 0 O 100

MD 4 8 9 4 0 100

% ED 4 13 57 0 26 100
AD3 0O 10 0 90 O 100

AD1 O 0 33 3 64 100

Kimelerarasi Korelasyon Analizi (KKA) sonucu, her bir populasyondaki érneklerin
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kendi grubuna sayisal ve % olarak siniflandirilmasi sonucu drneklerin tamaminin % 78,7’si
dogru olarak kendi orijinal grubuna goére siniflandiriimistir (Tablo 4.34). Kendi grubuna
dogru siniflandirmada en yiksek oran % 100 ile en anlamli farklilasmayi gdsteren
Akcakoca (KD) 6rnekleri olmustur. Bu da Akcakoca populasyonunun diger populasyonlara
gore cok daha farkli oldugunu ve Karadeniz’den diger denizlere veya Marmara'dan
Karadeniz’e dogru go¢ olmadigini gdstermistir. Karadeniz'in akinti sistemi ve Marmara
Denizinde olusmus olan bariyer sonucu Akcakoca populasyonunun  diger
populasyonlardan izole oldugu gozlenmektedir. Kiimelerarasi korelasyon analizi sonucuda
Akcakoca populasyonunun diger populasyonlardan ayri gruplandigi gézlenmistir. izmir
populasyonu ile iskenderun populasyonu ve Antalya populasyonuna ile de Marmara
populasyonunun birbirlerine yakin gruplandigi gorulmustir. Birinci ve ikinci fonksiyonun
grafiklendirilmesi ve populasyonlar arasindaki morfolojik varyasyonun % 95'lik gliven
araliginda gosterilmesi sonucu Akgakoca populasyonunun (KD2) diger populasyonlardan
tamamiyla farkl oldugu g6zlenmistir. Ancak diger populasyonlarin birbirlerinden istatistiksel
anlamda dnemli derecede farkl olmadigi gézlenmistir (Sekil 4.17).

5 I [
AD1
28— ED KD )
0.6 -
o~
b
X
_1‘6 — —
MD
3.8 —
AD3
-6 I |
-0 -2 2 6
KK1

Sekil 4.17. Kimelerarasi korelasyon analizi (KKA) ile populasyonlarin morfolojik farkhliklari.

Populasyonlar arasindaki morfolojik yakinlik matrisi 0 ile 1 arasinda
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Olgceklendirilmistir (Tablo 4.35). Morfolojik yakinhk matrisine gore Akgakoca (KD) ile Antalya
(AD3) populasyonlari birbirine en uzak populasyonlar olmustur. izmir (ED) ile iskenderun
(AD1) populasyonlari ise morfolojik olarak birbirlerine en yakin populasyonlar olmustur.

Tablo 4.35. C. lucerna populasyonlari arasindaki morfolojik yakinhk matrisi.

Populasyonlar KD MD ED AD3 AD1
KD -
MD 0.529 -
ED 0.515 0.200 -
AD3 1.000 0.095 0.624 -
AD1 0.770 0.292 0.000 0.643 -
5 20 15 10 L] 0
r ED
I— AD1
MD
AD3
KD

Sekil 4.18. C. lucerna populasyonlar arasindaki morfolojik iliskinin komsu katilimli soyagaci
(Neighbour Joining tree) ile gbsterimi.

Populasyonlar arasindaki morfolojik yakinligin komsu katilimli  soyagaci ile
gosterildigi Sekil 4.18’e gore izmir populasyonu (ED) ile iskenderun populasyonu (AD1)
morfolojik olarak benzerlik gostermistir. Marmara (MD) ve Antalya (AD3) populasyonlari da
birbirlerine morfolojik benzerlik gostermistir. Komsu populasyonlar olan izmir (ED) ve
Marmara (MD) populasyonlari ise birbirlerine kismen benzer cikmistir. Ancak, Akcakoca

populasyonu (KD2) diger populasyonlardan tamamen farkli ¢ikmistir.

5. TARTISMA SONUC
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Bu calismada, Turkiye kiyillarinda varlik gésteren kirlangi¢ tirlerinin aralarindaki
molekuller ve morfolojik iliskiyi ortaya ¢ikarmak icin tdrlerin dagilim gosterdigi alanlardan
farkli kirlangig tirlerine ait 6rneklemeler yapilmis ve yapilan mtDNA dizin ve morfolojik
karakterlerin analizi sonucu turler arasi morfolojik ve genetik iligki ortaya koyulmustur. Ayni
zamanda Turkiye kiyillarinda genis dagilim goésteren ve yiksek oranda ekonomik degeri
olan C. lucerna turinin mtDNA dizileme ve morfolojik karakterler kullanarak Turkiye
denizlerindeki populasyonlari arasindaki genetik ve morfolojik iliski ortaya cikartilmistir.
Projede gerceklestirilen filogenetik calismada, Chelidonichthys cuculus, Chelidonichthys
lucerna, Eutrigla gurnardus, Lepidotrigla cavillone ve Lepidotrigla dieuzeidei, Trigla lyra,
Trigloporus lastoviza, Dactylopterus volitans ve Peristedion cataphractum tirlerinin genetik
ve morfolojik farkliliklarinin derecesi ve sekli ortaya cikariimistir. Kirlangi¢ tirlerinin
morfolojik tanisi ve sistematik ayrimi Aksiray (1987), Cerro, (1997), Turan vd. (2007)'ye gére
yapimistir.

5.1 Kirlangi¢Tirlerinin Sistematigi
5.1.1 Molekiiler Genetik Yapilari

5.1.1.1. COIll Gen Bélgesi

Mitokondriyal DNA COIlll gen bodlgesi ile 9 kirlangig tartnin (T. /astoviza, C. lucerna,
L. cavillone, L. dieuzeidei, T. lyra, E. gurnardus, C. cuculus, D. volitans, P. cataphractum)
turler arasindaki ortalama nikleotid cesitlilik degeri 0,137166 olarak tespit edilmigtir. Tum
turler arasi genetik farklilasma katsayisi ise 0,992833 olarak hesaplanmigtir. 619 bg’lik
bolgesi ¢alisilan COIll geninin 344 bg’'lik kismi evrimsel surecten etkilenmemis bolgelerden
olusurken 275 be'lik bélge ise tirler arasinda cesitli sebeplerden 6tirt degisen boélge olarak
tespit edilmistir. 234 bc'lik bolge ise turler arasinda belirte¢ gorevi gérmuistir. Toplam
mutasyon tutari ise 356 bc¢ olarak gorulmustir. Transisyon/transversiyon orani (R): 0,79
olarak bulunmustur. Bineesh vd. (2015), Serranidae familyasi uyesi Chelidoperca cinsi
turlerini mtDNA COI geni ile incelediklerinde 675 baz cifti uzunlugunda bir bdlge elde
etmislerdir. Korunmus bolge sayisi 521, degisken boélge sayisi 154, parsimoni anlaml bdlge
sayisi 131 ve tekrar bolgelerini 21 olarak bulmusglardir. Transisyon ve transversiyon oranini
3.03 olarak saptamislardir. Transisyon ve transversiyon orani kirlangic tirlerine oranla
yuksek olmakla birlikte bu durum kirlangi¢ tirlerinde mutasyona ugrayan bdélgelerin daha az
oldugunun gostergesi olmaktadir. Haplotip cesitliligi bakimindan maksimum tutarlilk ve
komsu katilimli soy agacina gore turlerin ayri olarak guplandigi gorilirken C. cuculus'ta
bulunan iki haplotipin (Hap56 - Hap57) E. gurnardus icerisinde yer aldigi gorilmastir.
Calismamizda turler igerisindeki ortalama nukleotid cesitlilik degeri 0.000983, ortalama
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haplotip cesitliligi ise 0,9440 olarak hesaplanmistir. Geraghty vd. (2013), Carcharhinus
brevipinna turl Uzeri populasyon yapilarini incelediginde turin 0.5984 haplotip cesitligine,
0.0010 gibi degeri disuk olan nikleotid cesitliliine sahip New South Wales Ocean
populasyonunun avcilik baskisi altinda oldugunu belirtmektedir. Turan, (2011), izmarit tiirleri
Uzerine yapmis oldugu calismada ortalama nukleotid ¢esitliligin 0.099 ve ortalama haplotip
cesitliliginin 0.71 oldugunu belirtmis, tirler Gzerinde herhangi bir avcilik baskisindan
bahsetmemistir. T. lyra icin haplotip cesitliligi; 0,3103 ve nikleotid cesitliligi; 0,00647, E.
gurnardus icin haplotip cesitliligi; 0,3655 ve nikleotid c¢esitliligi; 0, 0009711, C. cuculus igin
haplotip cesitliligi; 0.4690 ve nikleotid cesitliligi; 0,0008633, D. volitans icin haplotip
cesitliligi; 0,4690 ve nukleotid cesitliligi; 0,0008629, L. cavillone icin haplotip cesitliligi;
0,4690 ve nikleotid cesitliligi; 0,0009710, T. lastoviza icin haplotip cesitliligi 0,4690 ve
nikleotid cesitliligi 0,0009711, P. cataphractum igin haplotip cesitliligi 0,5632 ve nikleotid
cesitliligi 0,001078, C. lucernus icin haplotip cesitliligi; 0.6069 ve nikleotid cesitliligi;
0,001294, L. dieuziedei icin haplotip cesitliligi; 0,6069 ve nikleotid cesitliligi; 0,001186
olarak bulunmustur. COIll gen bélgesi analizi sonucuna gore kirlangig turlerinin timunde
diusik haplotip ve nikleotid cesitliliginin olmasi incelenen tim tirlerde avcilik baskisinin
oldugunu gostermektedir.

Kirlangic trleri arasindaki genetik uzaklik matrisine gére en yiksek genetik farklilik
(0.427489) P. cataphractum ile L. dieuzeidei arasinda gorulurken en disuk genetik farklilik
(0.001620) ise L. dieuzeidei ile L. cavillone arasinda bulunmustur. Bineesh vd. (2015), en
yuksek genetik farkliigi C. maculicauda ve C. santosi (0.194) turleri arasinda bulurken en
yakin iki tart C. investigatoris ve C. pleurospilus (0.071) olarak tespit etmisler. Jefri vd
(2015), Serranidae familyas! Uyesi 7 tir (Epinephelus areolatus, E. merra, E. fasciatus, E.
longispinis, E. coioides, E. ongus ve E. coeruleopunctatus) arasindaki genetik iligkinin
seklini COIl geni ile incelemisler ve toplam 526 baz cifti elde etmisler. E. ongus, E.
coeruleopunctatus turu ile en yakin tir oldugunu (0.091 (9%)), E. ongus ve E. merra
turlerinin ise en uzak tdrler oldugunu (0.178 (18%)) belirtmislerdir. Kirlangi¢ tirlerinde
gorinen vyuksek genetik farkhilik karsilastirilan turlerin familya dizeyinde de farklilik
gostermesinden kaynaklanmaktadir. L. dieuzidei ile L. cavillone arasinda gorunen en dusuk
genetik farklilik degeri ise tirlesme diizeyinde gorilebilecek bir farkhhiktir..

Komsu katilimh metoduna gdre dizileme analizi sonucu tirlerin iliskisi icin olusturulan
filogenetik agacin farkl familyalari ve turlerini temsil eden 3 ana dala ayrnldigr gorulmektedir.
Trigladae familyasi ana agaci iki kola yarilmis olup, birinci kolda, L. cavillone ve L.
dieuzeidei tirlerinin birbirlerine en yakin trler oldugu ve E. gurnardus’un da bu iki tiire daha
yakin tir oldugu gorilmektedir. Sirayisla, bu turlere C. cuculus ve T. lyra’nin uzak tirler

oldugu gorulmektedir..
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5.1.1.2. 16S rRNA Gen Bdlgesi

Turler arasindaki ortalama genetik farkliik degeri 0,035663 olarak tespit edilmigtir.
Tum tarler arasi genetik farklilasma katsayisi ise 0.004777 olarak hesaplanmistir. Turler
icerisindeki ortalama nikleotid cesitlilik degeri 0.002368 olarak tespit edilmistir. Tum tirler
arasindaki ortalama nikleotid cesitlilik degeri ise 0.035663'dir. Korunmus bdlge sayisi 388,
degisken bolge sayisi 154, parsimoni anlamli bdlge sayisi 63 ve tekrar bdlge sayisi 542
olarak bulunmustur. Geraghty vd., (2013), Carcharhinus brevipinna tiri populasyon
yapilarini incelediginde, haplotip ¢esitligi 0.5984, niikleotid cesitliligi ise 0.0010 gibi dusuk
degere sahip olan New South Wales Ocean populasyonun avcilik baskisi altinda oldugunu
belirtmektedir. Turan (2011), izmarit turleri tzerine yapmis olduju calismada ortalama
nukleotid gesitliligin 0.099 ve ortalama haplotip ¢esitliliginin 0.71 oldugunu belirtmis, turler
tizerinde herhangi bir avcilik baskisindan bahsetmemistir. Avcilik icin hedef tir
olmamalarina ragmen sirasiyla L. cavillone turl igin haplotip cesitlilik degderi 0,5172,
nikleotid cesitlilik degeri 0.00185, L. dieuzeiedei icin haplotip cesitlilik degeri 0,6069
nikleotid cesitlilik degeri 0,00209, D. volitans icin haplotip cesitlilik degeri 0,6483 nikleotid
cesitlik degeri 0,00222 olarak dusuk bulunmustur. Avcilikta hedef tirlerden birisi olan E.
gurnardus icin haplotip cesitlilik degeri 0,6483 nikleotid cesitlik degeri ise 0,0209 olarak
distk bulunarak L. cavillone, L. dieuzeidei, D. volitans ve E. gurnardus igin avcilik
baskisindan s6z etmek mumkundir. Calismada niikleotid kompozisyonu sirasiyla T %23.5,
C %24.3, A %28.7, G %23.5 olarak bulunmustur. Guo vd. (2004), Cin kedi baliklarinda
(Sisoridae) mtDNA 16S rRNA geni ile gerceklestirdikleri filogenetik analizde T bazinin
oranint % 22.5, C bazinin oranini %23.7, A bazinin oranint % 31.2 ve G bazinin oranini %
22.6 olarak bulmuslardir. Transisyon/transversiyon orani (R):0.1 olarak bulunmustur.
Bineesh vd. (2015), Serranidae familyasi Uyesi Chelidoperca cinsi turlerini 16S rRNA gen
bolgesini incelediklerinde transition/transversion 20.64 olarak bulmuslardir. Korunmus bolge
sayisini 511, degisken bdlge sayisini 443, parsimoni anlamli bolge sayisini 56 olarak
bulmuslardir. Turan (2011), 16S rRNA geni ile Spicara maena, Spicara smaris, Spicara
flexuosa ve Centracanhus cirrus tirlerinin filogenetik incelemesinde 898 bp lik bélge elde
etmisler, degisken bodlge sayisini 92, parsimoni anlamli bdlge sayisini 69 ve nikleotid
cesitliligini ise 0.099 olarak tespit etmistir. Kirlangic turlerinde Transisyon/transversiyon
oraninin dusik olmasi mutasyonun azligini géstermektedir.

Haplotip cesitliligi bakimindan maksimum tutarlilik soyagacinda P. cataphractum ve
D. volitans ve E. gurnardus’un ayri olarak gruplandigi Chelidonichthys ve Lepidotrigla
cinsine ait tdrlerin ise cins duzeyinde ayni kolda gruplandiklari goéralmustir. Trigla ve
Trigloporus cinslerini temsil eden iki tiriin ise yine haplotip ¢esitliligi bakimindan ayni kolda
bulunduklari belirlenmistir. Komsu katilimli soy agacina gére de P. cataphractum ve D.

76



v

TUBITAK

volitans’in haplotip cesitliligi bakimindan ayri olarak gruplandigi gorulurken, C. cuculus ve
C. lucernus’un ayni kolda bulunarak bu turlere en yakin olarak E. gurnardus belirlenmigtir. L.
cavillone ve L. dieuzeidei tirlerinin ise ayni kolda yine ayri olarak gruplandigi ve bu tirlere
yakin olarak diger bir kolda gruplanan T. lyra ve T. lastoviza tirlerinin bulundugu
gorulmektedir.

16S rRNA bdlgesinin dizin analizi sonucu tirler arasindaki en yiiksek genetik farklilik
(0.096329) D. volitans ile L. cavillone arasinda gorulirken, L. dieuzeidei ile L. cavillone
arasinda, Trigla ve Trigloporus cinsine ait T. lyra ve T. lastoviza turleri arasinda, ve C.
cuculus ve C. lucerna tirleri arasinda genetik uzaklik degerleri sifir olup, bu tirlerin

sistematik siniflandiriimasinda bir revizyon gerekebilecedi konusunda dikkat cekmektedir.

Bineesh vd. (2015) turler arasi genetik mesafe degerlerini 0.000 ile 0.002 arasinda
bulurken, tirler ici genetik mesafe 0.062 ile 0.118 arasinda tespit etmislerdir. En yakin iki tir
Chelidoperca occipitalis ile Chelidoperca investigatoris oldugunu tespit etmisler. Turan
(2011) 0.237 S. alta ve C. cirrus arasinda oldukca yuksek genetik farkllik tespit ederken,
Spicara maena ve S. smaris turleri arasinda bir farklihk bulmazken bu iki tirin S. flexuosa
ile olan genetik farkhhidi 0.005 olarak bulmustur. Ergiden vd. (2010), sekiz kefal tirindn
taksonomik iliskisini mitokondrial 16S rRNA geni ile incelemis 121 parsimoni anlamli bolge
tespit etmis, Oedalachelis labeo ile Mugil cephalus arasindaki genetik mesafe 0.1357 ile en
uzak, Liza saliens ile Liza ramada arasinda en yakin 0.0013 genetik mesafe degerine sahip
bulmuslardir. You vd. (2005) Cin denizinde Pleuronectiromes ordosuna bagli kalkan Psetta
maxima'ninda bulundugu 10 yassi balik turint 16S rRNA gen bolgesi ile inceledikleri
calismalarinda turler arasindaki genetik uzaklik degerlerini 0.0141 ile 0.2639 olarak
belirlemiglerdir. Familya, cins ve tir dizeylerinde goriinen genetik farklilik degerleri kirlangic
turlerinde de benzer oldugu dikkat cekmektedir. En yuksek genetik farkhlik iki farkh
familyadan D. volitans ile L. cavillone turlerinde olmasi beklenen bir durum olusturmaktadir.

Komsu katihmh metoduna gore olusturulan filogenetik adacta Triglidae familyasi
turlerinin genel olarak cinsler dizeyinde birlikte gruplandigi dikkat cekmektedir. L. cavillone
ve L. dieuzeidei tirleri birlikte gruplanirken bu tirlere en yakin gruplanan tirler ise Trigla ve
Trigloporus cinsine ait T. lyra ve T. lastoviza tirleri olmustur. Trigildae familyasi
Chelidonichthys cinsi turleri C. cuculus ve C. lucerna yine birbirlerine yakin gruplanirken E.
gurnardus turl de bu gruba yakin bulunmustur. P. cataphractum ve D. volitans tirlerinin
birbirinden ve diger tirlerden ayri olarak gruplandigi ve bu durumunda familya dizeyindeki
beklenen farkhliktan kaynaklandigi gorilmektedir. Maksimum tutarlilik metoduna gore
olusturulan filogenetik agaclar degerlendirildiginde ise benzer sonuclar elde edilmistir.

Sonug¢ olarak P. cataphractum ve D. volitans tirlerinin familya dizeyinde diger

kirlangic turlerinden ayrildigi gérilmektedir. Diger tirlerden ise en yakin ve ayni cinse ait L.
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dieuzeidei ile L. cavillone’dir. Trigla ve Trigloporus cinsine ait T. lyra ve T. lastoviza turlerinin
filogenetik iliskileri ve genetik uzaklik degerleri de dikkate alindiginda (0.00289) 16S rRNA

genine gore bu iki cinsin tek bir cins olarak degerlendirilmesi gerekir.

5.1.2 Kirlangi¢ Turlerinin Morfolojik Sistematigi

Calismada tirleri ayirt etmede kullanilan 50 morfolojik karakterin tamaminin tirlerin
farkhliklarinda oldukca 6nemli oldugu gorilmustir. Kimeler arasi korelasyon analizinde
turleri birbirinden ayirt eden karakterlerin énemlilik duzeyleri incelendiginde birinci ana
bilesende burun ucu uzantisi durumunun 6ncelikli olarak rol aldigini gérulmastiir. ikinci ana
bilesende anis yuzgeci isin sayisinin etkili oldugu, 3. ana bilesende ise 1. sirt ylizgeci 1SIn
sayisl, 1. sirt ylizgeci baslangici ile sonu arasindaki mesafe, 2. sirt ylizgeci baslangici ile
sonu arasindaki mesafe, anlis ylzgeci baslangici ile sonu arasindaki mesafe, 2. sirt ylizgeci
baslangici ile anls ylzgeci sonu arasindaki mesafe gibi karakterlerin etkili oldugu
gOzlenmistir.

Yapilan calismada sonuc¢ olarak tim tdrlerin birbirinden morfolojik olarak farkhligi
tespit edilmis olup D. volitans ve P. cataphractum turlerinin diger tirlerden uzaklastigi
gozlenmigstir. Yapilan ¢calismada en uzak iliskiyi gosteren iki tirtin (354.584) D. volitans ve T.
lyra oldugu, en yakin iliskiyi ise (15.742) T. lastoviza ve C. cuculus tirlerinin gosterdigi tespit
edilmistir.

Ayrica serbest gogus yuzgeci 1sin sayisi, solunga¢ kapagi diken sayisi, 2. sirt
ylzgeci baslangici ile sonu arasindaki mesafe, aniis ylzgeci baslangici ile sonu arasindaki
mesafe, gogis ylzgeci isin sayisi gibi morfolojik karakterlerin tirler arasindaki farklilasmada

oncelikli olarak rol oynadigl yapilan morfolojik analizler ile ortaya koyulmustur.

5.2 C. lucerna Populasyonlarinin Genetik ve Morfolojik Durumu

Analiz edilen 16S rRNA boélgesinin uzunlugu 809 b¢ olarak saptanmistir. Yapilan
analizlerde T bazinin orani % 21.5 olarak, C bazinin orani % 26.6 olarak, A bazinin orani
% 31.4 olarak, G bazinin orani ise % 20.5 olarak belirlenmistir. Santos vd. (2003), 16S
rRNA geni ile yaptiklart DNA sekans analizi ¢alismasinda, Macrodon ancylodon
populasyonlarindaki nikleotid kompozisyonunu; A= % 28.7, T= % 23.6, C= % 24.4 ve G=%
23.4 bulmuslardir. Guo vd. (2004), Cin kedi baliklarinda (Sisoridae) mtDNA 16S rRNA geni
ile gerceklestirdikleri filogenetik analizde T bazinin oranini % 22.5, C bazinin oranini
%23.7, A bazinin oranini % 31.2 ve G bazinin oranini % 22.6 olarak bulmuslardir. Pardo
vd. (2005), yassi baliklar (Pleuronectiformes) takimindaki tirlerin 16S rRNA geni ile
filogenetik analizini yaptiklari calismalarinda A bazinin oranini %29.07, C bazinin oranini
% 25.83, G bazinin oranini % 22.83 ve T bazinin oranini da % 22.74 bulmuslardir.
Ramanadevi ve Thangaraj (2013), Elopsidae familyasina ait 5 turiin (Elops saurus, E.
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affinis, E. smithi, E. machnata ve E. hawaiensis) filogenetik analizini mtDNA 16S rRNA geni
ile yapmiglardir. Calismada 16S rRNA geninin niikleotid kompozisyonunu; A= % 31.63, T=
% 13.99, C= % 30.99 ve G= % 23.39 bulmuslardir. Singh vd. (2013), Puntius sophore
populasyonlarinin sitokrom b (cyt b) geni ile yaptiklari dizin analizinde nukleotid
frekanslarini; A=%26.8, T/U=%31.3, C=%26.7, G= %15.2 seklinde bulmuslardir. 16S rRNA
geni ile yapilan diger sekans analizi ¢calismalarinda da goéruldigu gibi adenin bazinin diger
bazlara gore yuksek oranda ¢cikmasi ¢alismamizdaki sonucu desteklemektedir.

C. lucerna populasyonlarinin DNA dizin analizi yapilarinda gdosterilen 809 bg¢'lik
bolgesi calisilan 16S rRNA geninin 796 bc¢'lik kismi evrimsel sirecten etkilenmemis
bdlgelerden olusurken 13 bg'lik kismi ise populasyonlar arasinda cesitli sebeplerden 6turt
degisen bdlge olarak tespit edilmistir. 6 b¢'lik bolge ise populasyonlar arasinda parsimoni
anlamli bolge (belirteg) gorevi gérmustar.

Calismada yapilan analiz sonucunda gozlendigi Uzere en disuk genetik cesitlilik
iskenderun (AD1) populasyonunda gézlenmistir. Bu durumun, iskenderun populasyonu
Uzerindeki avcilik baskisinin yogunlugundan kaynaklanabilecedi dusiunilmektedir. En
yiksek genetik cesitlilik ise Marmara populasyonunu takiben Antalya ve izmir
populasyonlarinda gézlenmistir.

Su ana kadar Triglidae familyasina ait tirlerden 16S rRNA ve diger mtDNA genleri
Uzerine yapilmis bir calisma olmadigi icin haploid cesitliligi sonuclari diger deniz baligi
turleri Uzerine yapilmis calismalarla karsilastirimistir. Xiaodong vd. (2008), mtDNA 16S
rRNA geni ile gergeklestirdikleri sekans analizi c¢alismasinda Sipunculus nudus
populasyonlarinda toplam 30 bireyde 21 haplotip belirlemisler, populasyonlar arasindaki
ortalama haplotip cesitliligini ise 0.814 olarak bulmuslardir. Erteken vd. (2007), Sciaena
umbra ve Umbrina cirrosa populasyonlarinin genetik yapisini mtDNA 16S rRNA geninde
incelemislerdir. Calismalarinda 23 tane Sciaena umbra bireyinde 4 adet, 22 tane Umbrina
cirrosa bireyinde ise 8 adet haplotip belirlemislerdir. Sciaena umbra ve Umbrina cirrosa
populasyonlarindaki haplotip ¢esitliligi sirasiyla 0.526 ve 0.736 olarak bulunmustur.

C. lucerna populasyonlari arasindaki genetik farkhlik duzeyleri karsilastirildiginda,
Marmara populasyonunun genetik olarak Ege ve Akdeniz Antalya poplasyonlarindan farkh
oldugu gorilmektedir. Buda Marmara denizinin kapal yapisinin, C. lucerna’nin diger diger
populasyonlar ile sinirli gen akisina sebep olabilecegini ve bunun sonucu olarak farkhlasma
icerisinde oldugunun isaretini vermektedir. TUm populasyonlar arasindaki ortalama genetik
farkliik (divergence) degeri 0.001602 olarak bulunmustur. Tuncay vd. (2014), Turkiye
denizlerindeki Mullus barbatus populasyonlarinin mtDNA dizin analizi metodu ile genetik
yapisini  inceledikleri c¢alismalarinda en dusuk genetik farkhlasma dizeyini,
calismamizdakine benzer bir sekilde Bati Karadeniz (Zonguldak) ile Marmara Denizi

(Bandirma) populasyonlari arasinda bulmuslardir (0.01606).
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Genetik analizde komsu katimli soy agacina (Neighbour Joining tree) gore,
Karadeniz populasyonunun diger populasyonlardan farkli bir genetik iliski icerisinde oldugu
goOrulmektedir. Buda, Marmara Denizinin diger populasyonlar arasinda bir bariyer oldugunun
isaretini vermektedir. Projede yapilan morfolojik analizler sonucunda yine Karadeniz
populasyonu (KD2) diger populasyonlardan tamamen farkli ¢iktigi gdzlenmistir. Karadeniz
Akcakoca populasyonunun diger populasyonlardan izole durumda olmasinda, karadenizin
kendine has ekolojik 6zelliklerinin morfolojik farkhlikta etkili oldugunu isaret etmektedir.
Karadeniz populasyonunun morfolojik olarak farkli bir iliski gostermesi genetik analizde
komsu katilimli soyagaciyla da értiismektedir.

Sonug olarak yapilan analizler 6zellikle Marmara Denizi C. lucerna populasyonunun
genetik olarak farklilasma icerisinde oldugunun ve balik¢ilhk idarecilerinin kirlangic
stoklarindan surdurilebilir faydanin alinabilmesi igin bu durumun gézlemlenmesi gerekliligini

ortaya koymaktadir.

5.3 Genetik ve Morfolojik Bulgular Isiginda Tirlerin Sistematiginin Genel
Degerlendirmesi

Chelidonichthys Ilucerna butin denizlerimizde en fazla bulunan tir olup, bu tiri takip
eden tirler T. lastoviza, C. cuculus. L. cavillone, T. lyra, E. gurnardus, L dieuzeidei, D.
volitans ve P. cataphractum turleri genel olarak az sayida rastlanan tirler olarak karsimiza
cikmaktadir. Chelidonichthys obsucurus’a ise c¢alisma sonucunda denizlerimizde hig
rastlanmamistir.

C. lucerna’nin tur ayriminda karistirilan turlerden biri olan T. lyra ile morfolojik
analizler sonucu yakin tirler oldugu goérilmektedir. Fakat bu ttrlerin genetik farkliliklari farkh
turler olarak degerlendiriimelerinde her iki gen bakiminda tir dizeyinde yeter diizeyde
oldugu gorilmustur. Bu iki tarin morfolojik olarak ayriminda; C. lucerna’nin basi Uc¢gen
seklinde olup, T. lyra’da ise bas genis ve bas kisminda dikensi ¢ikintilar bulunur. Ayrica T.
lyra’da karin kismi kismen pulludur ve solungac kapaginin kenarindaki kleitral diken oldukca
uzun, sert ve gbgus ylzgecinin neredeyse ortalarina kadar uzanir.

MtDNA 16S rRNA geni dizileme analizi sonucu, C. lucerna ve T. lyra turleri arasi
genetik mesafenin tir dizeyinde oldugu gortulmektedir. MtDNA COIIl geni komsu katilimli
soyagacl metoduna gore de C. lucerna ve T. lyra tirleri arasi genetik mesafenin uzak
oldugu gorualmustir. Morfolojik olarak T. lastoviza, C. lucerna’dan ayiran karakterler, basin
kit olmasi ve irili ufakh ¢cok sayida diken ve kemik plak bulunmasi, karin kisminin pullu
olmasi, bas ve sirtta koyu beneklerin bulunmasidir. MtDNA 16S rRNA geni dizileme analizi
sonucu Chelidonichthys cinsine ait iki tir C. lucerna ve C.cuculus turleri arasinda genetik
farklilik gorilmemektedir. Fakat, COIll gen bakimindan bu turler arasinda farkh turler olarak

degerlendirilmeleri icin gerekli yeter farkhligin var oldugu gorulmektedir. C. cuculus’da goze
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carpan onemli farkhliklar, birinci sirt ylzgecinin ilk 1sini ikinci 1sina goére kisa, yan gizgi
pullar plaka benzeri dikey olarak genislemis ve gogis ylzgeci uzunlugunun ikinci sirt ve
anls ylzgecinin baslangi¢ hizasinin gerisinde olmasi seklinde siralanmaktadir.

Morfolojik olarak C. cuculus tiri komsu katihmh kimelestirme metoduna goére T.
lastoviza, T. lyra ve C. lucerna ile birlikte gruplanmigtir. T. lastoviza turinde, bas ve sirtta
koyu benekler bulunur, gégls yuzgeci uzunlugu, ikinci sirt ve ands yuzgecinin baslangi¢
hizasinin ilerisindedir. C. cuculus’da ise bas ve sirtta koyu benekler bulunmaz, gogus
ylzgeci uzunlugu ikinci sirt ve anus ylzgecinin baglangi¢c mesafesini ge¢gmez. T. lyra'da
farkli olarak, bas genis ve daha uzun, yan cizgi pullari ¢ok kuguk, solungac¢ kapaginin
kenarindaki diken oldukga uzun ve gogus yuzgeci uzunlugu, ikinci sirt ve anus yizgecinin
baslangi¢ hizasinin ilerisindedir. C. lucerna’da ise C. cuculus’a gore morfolojik farklari birinci
sirt yizgecinin ilk s ikinci 1sinla esit, yan ¢izgi pullari plaka benzeri dikey olarak
genislememis ve gogus yuzgeci uzunlugunun ikinci sirt ve ands ylzgecinin baslangic
hizasinin ilerisinde olmasi seklinde siralanmaktadir. MtDNA 16S rRNA geni dizileme analizi
sonucu Chelidonichthys cinsine ait C. cuculus ve C. lucerna ayni dalda gruplanmistir.
MtDNA COIIl geni komsu katihmli soyagaci metoduna gore de Eutrigla, Lepidotrigla ve
Trigla cinslerine daha yakin olarak gorialmustir. C. cuculus’un tir ayriminda karistirilan
turlerden biri olan E. gurnardus tiriinden morfolojik olarak ayrimi; E. gurnardus’un birinci sirt
ylzgecinde bulunan siyah benek ve yan cizgi pullarinin daha kiguk olmasi seklinde
siralanabilir. Chelidonichthys ve Eutrigla cinsi turleri olan C. cuculus, C. lucerna ve E.
gurnardus’un her iki gen bakimindan da cins duzeyinde farkli olmadiklari goze
carpmaktadir.

L. cavillone’'nin tur ayriminda en c¢ok karistirilan tir olan L. dieuzeidei taruddar.
Morfolojik analizler sonucu da bu iki tirtn birbirine yakin olarak gruplandigi goértlmektedir.
Bu iki tirin morfolojik ayrnmi L. cavillone’de g6z uUstl kafa bolgesindeki diken varligi,
solunga¢ kapag! kenarindaki dikenin uzunlugu, yanal hatlardaki pul sayilari ve buyukligu
farkhh@i, solunga¢ diken sayisi farkhligi, serbest go6gis Isinlarin en uzunu anlse
yetismemesi gibi karakterlerden yapilabilmektedir. Calismada kullanilan mtDNA 16S rRNA
geni, sonuglarina gore de L. cavillone ve L. dieuzeidei turleri birbirine ¢ok yakin tir oldugu
gorulmekte olup, diger tlrlere gore en az genetik farkhlik bu tirler arasindadir. mtDNA COIll
genine gobre ise L. cavillone ve L. dieuzeidei turleri genetik olarak ayni tirlerdir. L.
dieuzeidei Akdeniz ve Ege Denizinde c¢ok az miktarlarda bulunurken, L. cavillone
Akdeniz’de orta dizeyde, Ege Denizinde iyi ve Marmara Denizinde az dizeyde
bulunmaktadir. L. cavillone’nin genetik cesitlilik degeri incelendiginde ise tum tirler
icerisinde kendi igerisindeki genetik ¢esitliligi en az olan tir olarak dikkat cekmektedir. Turin
ekonomik olmamasi ve avcilik icin hedef olmamasina ragmen hedef disi (Bycatch) da olsa
av baskisi altinda oldugu seklinde yorumlanabilir.
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T. lastoviza'nin morfolojik analizler sonucunda C. cuculus, T. Iyra ve C. lucerna
turleriyle birlikte gruplandigi gérulmustir. T. lastoviza'da C. cuculus’a gore farklari su sekilde
siralanabilir; bas ve sirtta koyu benekler bulunmasi, goégus yizgeci uzunlugunun, ikinci sirt
ve anils yuzgecinin baslangi¢ hizasinin ilerisinde olmasidir. T. lyra ile morfolojik olarak
farkhliklar, T. Iyra’da bas genis ve daha uzun olmasi, yan cizgi pullari ¢ok kigtk olmasi,
solunga¢ kapaginin kenarindaki diken olduk¢a uzun olmasi ve T. lastoviza’da bas ve sirtta
koyu benekler bulunmasi seklinde siralanabilir. Morfolojik olarak T. lastoviza, C. lucerna’dan
basin kit olmasi ve irili ufakli ¢cok sayida diken ve kemik plak bulunmasi, karin kisminin
pullu olmasi ve bas ve sirtta koyu beneklerin bulunmasi ile ayrilir. 16S rRNA geni genetik
farklihk analizine gore iki farkli cinse (Trigla ve Trigloporus) ait Trigla lyra ve Trigloporus
lastoviza turleri genetik olarak ayni tirler oldugu gérilsede, COIl geni bakimindan bu tirler
arasinda diger turlerle karsilastirildiginda tur dizeyinde yeterli genetik farklihgin var oldugu
gorilmektedir.

E. gurnardus turi morfolojik analizler sonucu dahil oldugu Triglidae familyasi
tyelerine en uzak mesafede olan tur olarak dikkati ¢cekmektedir. Basi genis olmasinin
yaninda derin bir oksipital (artkafa) oluk yoktur. Gévde pulsuz, karin kismi kismen pulludur.
Gogus yuzgecleri kisa ve nadiren anlis ylzgeci baslangicina kadar uzanmaktadir. Yanal
cizgi pullan vicut pullarindan daha genis ve sert dikenlidir. Birinci sirt ylzgecinde genis
yuvarlak siyah bir benek bulunmaktadir. MtDNA 16S rRNA geni dizileme analizi sonucu
diger turlere oranla C. cuculus ve C. lucerna tirlerine daha yakin olarak gruplandigi
gorulmektedir. E. gurnardus’u C. cuculus’dan ayiran en énemli morfolojik karakter birinci sirt
ylzgecindeki genis yuvarlak siyah benek ve yanal ¢izgi pullarinin daha ince olmasi olarak
sirlanabilir. E. gurnardus’u C. lucerna’dan ayiran en énemli morfolojik karakterler, birinci sirt
ylzgecindeki genis yuvarlak siyah benek ve yanal ¢izgi pullarinin daha kalin olmasi, goégus
ylzgecinin ikinci sirt yizgeci ve anus yuzgecine kadar uzanmiyor olmasi seklinde
siralanmaktadir. MtDNA COIll geni komsu katihmh soyagaci metoduna goére E.
gurnardus’iun Lepidotrigla cinsi Uyelerine ve C. cuculus tirine yakin gruplandigi
gorulmektedir. Lepidotrigla turleri genel olarak daha kigik goz yapisina sahip olmalari,
yanal ¢izgi pullarinin daha buyuk olmasi gibi morfolojik karakterler ile E. gurnardus turiinden
ayrilmaktadir.

T. lyra morfolojik analizler sonucu C. lucerna, T. lastoviza, C. cuculus tirleriyle birlikte
guruplanmistir. T. lyra’da basin genis ve dikensi c¢ikintilar bulunmasi karin kismi kismen
pullu ve solunga¢ kapaginin kenarindaki kleitral diken olduk¢a uzun olmasi ile morfolojik
olarak C. lucerna’dan ayrilmaktadir. T. lyranin C. cuculus turinden bazi morfolojik
farkhliklari ise, bas daha genis ve daha uzun, yan cizgi pullari ¢cok kiigiik olmasi, solungac
kapaginin kenarindaki diken oldukca uzun olmasi ve gégus yilizgeci uzunlugu, ikinci sirt ve

anus yuzgecinin baslangi¢ hizasinin ilerisinde olmasi seklinde siralanabilir. T. lyra ile T.
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lastoviza arasindaki bazi morfolojik farklilhklar, T. lyra’da basin genis ve daha uzun olmasi,
yan ¢izgi pullarinin ¢cok kiigik olmasi, solungag kapaginin kenarindaki dikenin oldukc¢a uzun
olmasi ve T. lastoviza'da bas ve sirtta koyu benekler bulunmasi seklinde siralanabilir.
MtDNA 16S rRNA geni dizileme analizi sonucu T. lyra ile T. lastoviza arasindaki genetik
farkhhgin olmadigr gorulmektedir. MtDNA COIIl geni analizleri sonucu ise genel olarak diger
Triglidae familyasi tdrleri ile gruplandigi fakat diger tir duzeyinde uzak oldugu
gorulmektedir.

D. volitans morfolojik analizler sonucu P. cataphractum turu ile beraber ikinci bir ana
grup olusturmus ve tum tdrlerden familya dizeyinde uzaklik gdstermistir. Calismada
kullanilan mtDNA 16S rRNA geni, mtDNA COIll genleri sonuclarina goére D. volitans’in
familya dizeyindeki farkhhgi gdzlenmistir.

P. cataphractum morfolojik analizler sonucu diger turlerden cok farkli oldugu ve
bunun yani sira mtDNA 16S rRNA geni, mtDNA COIll genleri analizlerine goére de
degerlendirilen tirler icerisinde en farkli tir oldugu gorilmustdr.

Genetik analizlerde tirler ici niikleotid ve haploid gesitliliklerine bakildiginda her iki
gen bakimindan dustk nikleotid ve haplotip cesitliligi goze carpmaktadir. Ozellikle COIlI
geni 16S rRNA genine gore cok daha dusik degerlerde oldugunu goérulmektedir. Bu da
cevresel faktorlerin 6zellikle avcilik baskisinin tirler Gzerine yogun oldugu isaretini verdigini
soyleyebiliriz. Bu konuda tirler Gzerine cevresel baskilar azaltacak onlemler alinmalidir.
Yoksa daha o6nce denizlerimizde sik gordigumiz ve su an bu projede denizlerimizde
olmadigini ortaya ¢ikardigimiz Chelidonichthys obscurus gibi tirlerin sayisi artabilir.

Tum tarlerin molekiler sistematik olarak genel degerlendirmesini yapacak olursak, su
anda literatlrlerde Triglaporus cinsine ait Triglaporus lastoviza olarak kabul edilen tirin
gecmiste oldugu gibi Trigla lastoviza olarak degerlendirilmesi, Chelidonichthys cinsine ait
Chelidonichthys cuculus ve Chelidonichthys lucerna’'nin Trigla cinsine dahil edilerek Trigla
cuculus ve Trigla lucerna olarak degerlendiriimesi ve Eutrigla cinsine ait Eutrigla
gurnardus’un da Trigla cinsine dahil edilerek Trigla gurnardus olarak degismesinin gerekliligi
gOralmastdr.

Kirlangi¢ tirleri Gzerine Turkiye denizleri ve Dunya literatirleri igin ilk olma 6zelligi
tasityan, molekiler sistematik ve morfolojik teknikler kullanarak yapilan bu calismada, tirleri
karakterize eden genetik ve morfolojik yapilarl birlikte ele alan ve tirlerin Tlrkiye
denizlerindeki mevcut durumlarini gozden gegiren ilk calisma olmasi itibari ile bundan
sonraki yapilacak calismalara kaynak olusturarak i1sik tutacaktir. Ayni zamanda Kirlangi¢
turlerinin tanimlayici 6zelliklerinin iyi bilinmesi ile turlerin dogru bir sekilde tespiti saglanarak
bu tirlerden surdurebilir bir sekilde yararlaniimasi saglanacaktir. Ornegin C. lucerna, T.
lastoviza, C. cuculus, T. lyra, E. gurnardus gibi tlrlerin av veren ve ayni zamanda ekonomik
oneme sahip tiirlerden olmasina ragmen Turkiye istatistik Kurumu (TUIK) verilerine gére

83



v

TUBITAK

TUIK’in, kirlangic- Red gurnard adiyla C. cuculus tirinii ve Kirlangic (Mazak)- Trigla lineata
adi ile Trigloporus lastoviza turunl bildirdigi gorilmektedir. Balikgilik ydnetimi idarecileri
tarafindan kullanilabilen bu istatistiklerin temel olarak tirleri dogru tanimlamasi
gerekmektedir. Aksi takdirde denizlerimizde bircok tariin ayrimi ve tanimlamasi tam
yapilamadigindan avcilik gibi ¢cevresel etkenlerin olusturdugu baski farkedilmeden turlerin
yok olma tehlikesi ile karsi karsiya kalmasi muhtemeldir. Yapilan tim saha calismalari ve
balikcilarla yapilan ikili goérismeler sonucunda Ulkemiz denizlerinde Chelidonichthys
obscurus turtine rastlaniimamistir (Turan vd., 2016). Halbuki dnceki yillarda denizlerimizde

kaydi bulunan bu tir ile ilgili daha 6nce yapilan bilimsel calismalar bulunmaktadir.
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Bu galismada Turkiye denizlerinde bulunan Triglidae (Chelidonichthys cuculus,
Chelidonichthys lucerna, Chelidonichthys obscurus, Eutrigla gurnardus, Lepidotrigla cavillone,
Lepidotrigla dieuzeidei, Trigla lyra, Trigloporus lastoviza), Dactylopteridae (Dactylopterus
volitans), Peristedidae (Peristedion cataphractum) familyalarina ait kirlangi¢ baliklarinin
sistematik analizi, genetik (mitokondriyal COIll, 16S rRNA genleri dizi analizi) ve morfolojik
(morfometrik ve meristik) teknikler kullanilarak aragtiriimistir. Ayni zamanda Turkiye
denizlerinde bulunan C. lucerna tirtine ait populasyonlarinin genetik ve morfolojik yapisi
belirlenmistir.

Kirlangig tirlerine tizerine mtDNA COlIIl gen bdlgesi analizinde 619 baz cifti uzunlugunda
bélge incelenmis ve turler arasi nukleotid farkhhgi uzaklik matrisine gore en dusuk farklilk
(0.002699) L. dieuzidei ile L. cavillone ve en yuksek farklilik (0.428622) ise L. dieuzidei ve P.
cataphractum arasinda bulunmustur. Komsu katilimli filogenetik agacta, farkl familyalari ve
turlerini temsil eden 3 ana dala olustugu goérulmektedir. Trigladae familyasi ana agaci iki kola
yarilmis olup, birinci kolda, L. cavillone ve L. dieuzeidei turlerinin birbirlerine en yakin turler
oldugu ve E. gurnardus?un da bu iki tiire daha yakin tur oldugu gérilmektedir. Sirasiyla, bu
turlere C. cuculus ve T. lyra?nin uzak turler oldugu goértlmektedir. Trigladae ana dalinin diger
tarafinda ise T. lastoviza ve C. lucerna?nin birlikte gruplandigi, diger familyanin
temsilcilerinden olan D. volitans?in bu tirlere uzak olarak ayri gruplandigdi, fakat tim turlere
en uzak olan tirtn Peristedidae familyasi uyesi olan P. cataphractum oldugu belirlenmistir.
Kirlangig tirlerine tizerine mtDNA 16S rRNA gen bdlgesi analizinde 542 baz ¢ifti uzunlugunda
bélge incelenmis ve tirler arasindaki nlkleotid farkliligin uzaklik matrisi karsilastirmasinda en
yuksek nukleotid farklilik (0.09836) D. volitans ile L. cavillone arasinda gorlirken en disik
nikleotid farklilik (0.00222) ise L. dieuzidei ile L. cavillone arasinda bulunmustur. Komsu
katihmli filogenetik agacta, farkh familyalari ve turlerini temsil eden 3 ana dal olusmakta ve
Triglidae familyasi turlerinin cinsler diizeyinde birlikte gruplandigi dikkat gekmektedir. L.
cavillone ve L. dieuzeidei turleri birlikte gruplanirken bu tirlere en yakin turler ise T. lyra ve T.
lastoviza turleri olmustur. Trigildae familyasi Chelidonichthys cinsi tlrleri C. cuculus ve C.
lucerna yine birbirlerine yakin gruplanirken E. gurnardus turt de bu gruba yakin bulunmustur.
P. cataphractum ve D. volitans turlerinin birbirinden ve diger turlerden ayri olarak gruplandigi
ve filogenetik agagta en uzak olan turin D. volitans oldugu goériimustur.

Calismada turleri ayirt etmede kullanilan 50 morfolojik karakterin tamaminin turlerin
farkhhklarinda olduk¢a 6énemli oldugu gorilmustir. Morfolojik siniflandirma sonuglarin genetik
sonuglar ile bire bir uyusmadigi gérilmus olup, kullanilan morfolojik karakterlerin analiz edilen
mtDNA genlerine kismen yansimadigi tespit edilmistir. Dactylopteridae familyasi tyesi D.
volitans ve Peristediidae familyesi Uyesi P. cataphractum turlerinin morfolojik ve genetik
sonuglarinin benzer oldugu ve Triglidae familyasi turlerinden ¢ok farkli oldugu tespit edilmistir.
Turkiye denizlerinde bulunan C. lucerna tlrline ait populasyonlarinin genetik analizinde
sadece Marmara populasyonunun diger Ege ve Akdeniz populasyonlarindan farkli ¢iktigi
g6zlenmistir. Morfolojik analizde, genetik sonuglardan farkli olarak sadece Karadeniz
populasyonunun morfolojik olarak ¢ok farkli oldugu goralmustur.
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3- Merkez-Kenar Uzunlugu Yéntemi Kullanilarak ki Sirt Yiizgegli Balik Tiirlerinin
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4- Kirlangi¢ Chelidonichthys lucernus (Linnaeus, 1758) populasyonlarinin genetik ve
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