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Abstract

Genetic Aspect of Brood Stock Manegment in Brown Trout; Identification of Strain in Turkey by Multiplex PCR

In recent years, molecular studies of fishes such techniques has been widely used for diagnosis and determination of the origin.
One of these branches broodstock management applications. For this purpose, the selection of stocks mixed broodstock
according to methods conventionally used in the multiplex PCR method faster and more sensitive. In thisstudy the nurse as a
candidate that is kept different farms Brown trout tail part of 2-3 cm of tissue. Examples are 1.5ml tubes of 98% with ethanol is
retained. It is made using DNA extraction consistent with commercial kits. PCR amplified with primers specific to groups using
them mtDNA line ages in dloop gel images obtained from the Danube and the Adriatic line age group for a group of 410 bp and
150 bp product size were determined respectively. As a result, the 5-line age group of Brown trout in these cond line age group in
Turkey were determined by multiplex PCR. Aquaculture is a fast method for the determination of the stocks mixed broodstock.
However, determining the effectiveness of Turkey increased haplo type native trout.

Keywords: Brown trout, Multiplex PCR, Broodstock managment, Turkiye

Ozet

Son yillarda baliklarin tiir teshisinde ve orijin belirlenmesi ¢aligmalarinda molekiiler teknikler yaygin olarak kullanilmaktadir.
Bu kullanim alanlarindan bir tanesi de ana¢ yonetim uygulamalaridir. Bu amagla oncelikle karisik anag¢ stoklarinin
secilmesinde multipleks PZR yontemi geleneksel olarak kullanilan metotlara gére daha hizli ve hassastir. Bu ¢alismada farkli
ciftliklerde ana¢ aday1 olarak tutulan Kahverengi alabaliklarin kuyruk yiizgeclerinden 2-3 cm'lik doku pargasi alinarak
yapilmistir. Alinan 6rnekler 1,5 ml'lik tliplere konularak %98'lik etanolde muhafaza edilmistir DNA eldesi ticari kitler
kullanilarak yapilmistir. PZR kullanilarak mtDNAdloop bolgesi soy gruplarina 6zgii primerler ile cogaltilarak elde edilen jel
goriintiilerinden Tuna soy grubu i¢in 410 bp ve Adriyatik soy grubu i¢in ise 150 bplik iiriin boyu belirlenmistir. Sonug olarak
Kahverengi Alabaliklar da bulunan 5 soy grubundan Tiirkiye'de bulunan 2 soy grubu multipleks PZR yontemi ile belirlenmistir.
Yetistiricilik de karisik anag stoklarimin belirlenmesinde hizli bir yontemdir. Fakat Tiirkiye dogal alabalik haplotiplerinin
belirlenerek etkinligi artirtlmalidir.

Anahtar Kelimeler: : Kahverengi Alabalik, multipleks PZR, ana¢ yonetimi, Tiirkiye

Giris

Alabaliklar deniz ve tatlisularda dagilim
gosterirler ve Avrupa ve Kuzey Afrika'da yaygin
olarak bulunurlar. Kahverengi alabalik (Sa/mo
trutta L.), somon (Salmo salar), kaynak/Alp
alasi(Salvelinus fontinalis, Salvelinus alpinus)
ve diger alabalik tiirleri gibi Salmonidae
familyasina dahil bir tiirdiir. Yiiksek derecede
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politipik tiir oldugu diisiiniilir. Bu nedenle
ekolojik ve fenotipik farkliliklarina bagli olarak
onceleri degisiktiirler, alt tiirler ve morflar
altinda siiflandirilmistir. Salmonidae ailesinin
diger bireyleri gibi, kahverengi alabaliklar da
anadrom (Deniz alasi) ve anadrom olmayan
formlara sahiptir.
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Son 20 yil igerisinde genetik cesitliligin
belirlenmesi icin ¢ok c¢alisma yapilmistir ve
bircok belirte¢ kullanilmistir. MtDNA ile yapilan
onceki ¢alismalar gostermistir ki Alabaliklarda
(Pleistocene doneminde biiyiik oranda allopatrik
olarak) Atlantik (AT), Tuna (DA), Akdeniz
(ME), Marmoratus (MA) ve Adriyatik (AD)
olmak {lizere 5 ana evoliisyon soyu bulun-
maktadir (Bernatchez vd., 1992).

Fakat cesitli insan aktiviteleri sonucunda
bircok popiilasyonu karigmistir. Yalmz soy-
guruplart degil soy icerisinde de karismalar
olmustur. Buda lokal popiilasyonlarin genetik
yapisint bozmustur ve stoklar arasi genetik
varyasyonun azalmasina neden olmakla birlikte
hibridizasyon goriilmektedir (Hansen, 2002;
Cifteivd.,2002; Erogluvd.,2011a).

Ozellikle yetistiricilik faaliyetleri kapsa-
minda, baliklar bir yerden baska bir yere
tasinmakta ve hatta {ilke disindan yumurta
getirilmektedir. Tam kontrollii olmayan ortam-
larda baliklar dogaya kagabilmekte ya da kiiltiir
ortaminda Uretimde kullanilmaktadir. Bu
durumlarda dogal populasyonlar ile yakin
ozellige sahip bireyler arasinda hibridizasyon
siklikla goriilebilmektedir. Diinyada ve
Ulkemizde son yillarda Kahverengi alabaliklarla
kiiltiir ¢alismalar1 yiiriitiilmektedir. Ulkemizde
kiiltiirii yapilan kahverengi alabaliklarin baginda
Karadeniz Alabalig1 S. trutta labrax gelmektedir.
Deniz alabaligi tam olarak Karadeniz'de dagilim1
bilinmemekle birlikte Karadeniz'e dokiilen
bir¢ok akarsuda bu alttiiriin bulundugu
diistiniilmektedir. Bununla birlikte lokal izole
popiilasyonlarin kalmis olmasi ihtimali goz ardi
edilmemelidir.

Anag yonetimi planlanirken elde tutulan
anaclarin genetik yapisinin bilinmesi bizlere
orijini ve genetik varyasyonu gibi bazi
Ozelliklerinin bilinmesini saglar. Genetik analiz-
lersonucunda elde edilen temel ¢iktilar ile ancak
saf bir hat elde edilebilir ve bu hattin genetik

cesitliligi korunarak devaminin nasil saglana-
cagina karar verilir. Bir kisim balik anag
igerisinde ayrilir yada yeni bireyler ana¢ aday1
olarak tutulur.

Molekiiler belirte¢ teknolojisi su {irlin-
lerinde de hastaliktan, yetistiricilige, balik¢i-
liktan gidaya kadar ¢ok farkli amag i¢in kullanim
imkan1 bulmustur.  Dogal stok yapilarinin
analizi, canli tiirleri arasindaki genetiksel
farkliligin belirlenerek taksonomi veya
sistematik caligmalar, kiiltiir balik¢iliginda 1slah-
seleksiyon gibi uygulamalar, gen kaynaklarinin
karakterize edilmesi ve gida ve orijin tespitine
yonelik yeni yontemler ortaya koymustur. Ayrica
bir ortama sonradan sokulan tiirler gibi
faaliyetlerin genetik farklilik {izerine etkisini
belirlemeye yonelik calismalar yapilmaktadir.
Su iirtinlerinde tiir ve orijin tespitinde kullanilan
protein tabanli klasik metotlar artik yerini
genomik DNA ve mtDNA iizerindeki
bolgelerde; RT-PCR, RFLP, mikrosatellit, SNP
ve DNA baz dizilimi gibi molekiiler tekniklere
birakmaktadir. Bu yontemlerle taze, dondu-
rulmus ve hatta protein denatiirasyonu gercek-
lesmis konserve, tuzlama, tiitsiileme gibi isleme
stireglerine tabi tutulmus Orneklerin hangi
orijinden oldugu rahatlikla tespit edilebilir. Su
irtinlerinde genetik kaynaklarin kontrol altinda
tutulmas1 ve korunmasi i¢in uygun genetik
belirteglerin kullanimi biiyiik bir 6neme sahiptir
(Erogluvd.,2011b).

Materyal-Metot

Bu calismada; Firat Nehri, Uzun Gol,
Seyhan Nehri, Ceyhan Nehri, Aras Nehri
kollarindan ve bir yetistiricilik tesislerinden
(Trabzon) orneklemeler yapilmistir. Baligin
kuyruk yiizgecinden 2-3 cm'lik doku alinarak
baliga zarar verilmeden uygulanan 6rnekleme
metodu kullanilmistir. Aliman doku % 98'lk
etanol icerisinde DNA elde edilene kadar
saklanmustir.
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Sekil 1. Ornekleme bolgesi.

Toplam DNA ticari kitler (QIAamp DNA
mini kit ile QIAcube DNA ekstraksiyon
cihazinda) kullanilarak izole edilmistir DNA
orneklerinin konsantrasyonu ve safliginin
tahmini UV/visible spektrofotometre (BIO-RAD,
The Smart Spec Plus) kullanilarak, 260 ve 280 nm
dalga boyunda optik yogunlugunun okunmastyla
yapilmuistir.

Multipleks-PZR

Kahverengi Alabaliktan kuyruk doku-
sundan elde edilen toplam DNA igeresinden
mitokondriyal DNA'nin tRNA"™-Dloop bdlgesi
Kahverengi Alabaliklarin 5 soy grubuna ait olan
spesifik primer setleri (ileri veya geri yonli)
kullanilarak(Tablo 1) Thermal Cycler (BIO-
RAD) yardimiyla ¢ogaltilmistir. PZR islemi, her
bir drnek DNA's1 1pl ile birlikte 20 pl'lik PZR

Tablo1: Primer isimleri, soy ve sekans bolgeleri

(Polimerize Zincir Reaksiyonu) karigimiyla
ylritiilmiis ve sirasiyla;l pl (10 pm) forward
primerler (16C,41T,128A,212C,278C) ve 1ul (10
pm) reverse primer (Common R), 10ul PZR
Master Mix 2x (QIAGEN) ve 6,5ul ddH,O
karisimindan olusan soliisyon hazirlanmis ve
PZR tiiplerine dagitilmistir. Olusturulan farkli
karigimlar; 95°C de 5dk ilk denatiirasyon, 95°C de
30sn, 54°C de 90sn, 72°C de 30 sn olacak sekilde
28 kez dongii ve son olarak 60°C de 30dk
bekleterek gerceklestirilmistir. PZR  arttiril-
masinin sonucu Sul iirtin IxXTBE tampon sistemi
ve %1,5'lik agaroz jelde yiiriitiilmiis, etidyum
bromidle boyanarak UV illiiminatorle goriintii-
lenmis ve kontrol edilmistir(Sekill). Jel goriin-
tiler1 jel dokiimantasyon sistemi (Biostep,
Darkhood DH 30/32) ve termal yazic1 (Mitsibushi
PS1D) kullanilarak kaydedilmistir.

Primer ismi | Sekans DA | AT | MA | ME | AD
16C F:5’-AATTAAACTATCCTCTGAC-3’ +
41T F:5’-GCTATGTACAATAACAATT-3’ +
128A F:5’-CCATATATATAATATAGCATGA-3’ +
212C F:5’-GGTTTACATAAAGCC-3’ +
278C F:5’-TATATCAATAAAACTCCAC-3’ +
Genel R:5’-GATGCAGCCTAATAC-3’
PCR iiriin boyu (bp) 411 | 386 | 304 | 214 | 152
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Sonuclar ve Tartisma

Kahverengi alabaliklar genis bir yayilim
alan1 gostermekte ve sistematik siniflandirmasi
kisilere ve bolgelere gore farklilik arz etmek-
tedir. Ozellikle de Tiirkiye popiilasyonlarinda tiir
ve alt tiir diizeyinde simiflandirmanin yaninda
soy hatt1 diizeyinde de yapilan farkli siniflan-
dirmalar kullanilmaktadir. Bu c¢alismada
gostermistir ki multipleks PZR yontemi ile
Tiirkiye'de ki 2 ana filogenetik mitokondriyal
soy grubu basarili bir sekilde belirlenmistir.

Multipleks PZR sonucuna gore; 2 soy
grubunu? farkli boyda Adriyatik 150 bp (Seyhan,
Ceyhan ve Firat) ve Danubian-Tuna 410 bp
(Uzungol, Aras ve Altintas Tesisi) 0rneklerinden
tespit edilmistir (Sekil 2).

adriyatik

Sekil 2. PCR {iriin boylar1 Tuna ve Adriyatik.

Bernatchez vd.(1992)'nin genis bir
cografyada yaptig1 calismada, mtDNA'min D
loop bolgesi niikleotit dizisi temel alinmis ve bes
onemli filocografik soy hattinin varlig1 ortaya
cikarilmistir. Bu giine kadar yapilan caligmalar
gostermektedir ki Kahverengi alabaliklar genis
bir yayilim alani gostermekte ve sistematik
siniflandirmas1 kisilere ve bolgelere gore
farklilik arz etmektedir. Ozellikle de Tiirkiye
poplilasyonlarinda tiir ve alt tiir diizeyinde
siiflandirmanin yaninda soy hatt1 diizeyinde de
yapilan farkli bir siniflandirma kullanilmaktadir.

Kahverengi alabaliklarin genis dagilim

alanlarindaki kompleks evrimsel tarihleri,
mtDNA farkliliinin analiziyle calisilmistir.
Bernatchez (2001)'in kapsamli aragtirmasi
pleistosen (buzul dénem) donemindeki cografik
izolasyon sonucunda bagimsiz olarak 5 ayr1 irkin
olustugunu ve bu irklarin allopatrik olarak
kaldigimi dogrulanmustir. {1k ayrisma ii¢ ana drenaj
havzas1 arasindaki allopatrik fregmantasyonu
icermektedir. Bunlar: Atlantik 1rki, Tuna
(Karadeniz-Hazar) irk1 ve Akdeniz irki'dir. Bu
boliinme, Akdeniz havzasi i¢inde es zamanli
olarak Akdeniz, Marmoratus ve Adriyatik irklar1
seklinde farklilagmayla devam etmistir. Kahve-
rengi alabalik kompleksi iginde en Onemli
genetik boliinme, ana iklimsel degisimlerle ve
buzullagma sonucunda Avrupa'da olusan havza
izolasyonlari ile iligkilidir. Fiziksel izolasyonlara
ilave olarak biyolojik faktorler de hibridizasyon
ve dagilimlarinin sinirlanmasinda etkili olmak-
tadir (Bernatchez, 2001).

Son buzul doneminde alabalik soy
hatlarinin cografik izolasyonu, soy hatlar
arasinda kismi genetik uyusmazligin gelisme-
sine yol agmistir. Genetik uyusmazlik nedeni ile
saf 1tk yavrular ile hibritler karsilastirildiginda,
hibritler arasinda ¢ok yiiksek embriyonik 6lim
orani goriilmiistiir (Lu ve Bernatchez, 1998). Her
bir wrkin evrimsel tarihi habitatin yok olmasi
tizerine buzullasmanin farkli enlemsel etkileriyle
sekillenmistir.

Tuna 1rkinin atasal merkezi olarak
Karadeniz'in drenaj havzasi kabul edilir. Diger
i¢ 1k icin cografik dagilimin farkli yapisi,
yerlesilen Akdeniz barmmak havzalarii genis
olarak dogrular. Bu alanlar: Giineybat1 (ibero-
Akdeniz), Merkez (Adriyatik-Akdeniz veya
Italyan) ve Dogu (Balkanlar-Anadolu) barinak
alanlaridir. Akdeniz 1rki baskin olarak Bati
havzasi akintisi ile iligkilidir. Marmoratus 1rk1
temel olarak Po irmagi havzasinda simirlidir.
Fakat Hirvatistan ve Slovenya'dan gelen ana
drenajlari icermektedir. Adriyatik 1rki ise Balkan
ve Anadolu irk1 orijinlidir (Bernatchez, 2001).
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Son buzul doneminde alabalik soy
hatlarinin cografik izolasyonu, soy hatlari
arasinda kismi genetik uyusmazhigin gelis-
mesine yol agmistir. Genetik uyusmazlik nedeni
ile saf irk yavrular ile hibritler karsilas-
tirilldiginda, hibritler arasinda c¢ok yliksek
embriyonik 6lim oran1 goriilmiistir (Lu ve
Bernatchez, 1998). Her bir irkin evrimsel tarihi
habitatin yok olmasi {izerine buzullagmanin
farkli enlemsel etkileriyle sekillenmistir.

Tuna 1rkinin atasal merkezi olarak
Karadeniz'in drenaj havzasi kabul edilir. Diger
¢ 1k icin cografik dagilimin farkli yapsi,
yerlesilen Akdeniz barmak havzalarini genis
olarak dogrular. Bu alanlar: Giineybat1 (Ibero-
Akdeniz), Merkez (Adriyatik-Akdeniz veya
Italyan) ve Dogu (Balkanlar-Anadolu) barinak
alanlaridir. Akdeniz 1rki baskin olarak Bati
havzasi akintist ile iligkilidir. Marmoratus 1rk1
temel olarak Po irmagi havzasinda smirhdir.
Fakat Hirvatistan ve Slovenya'dan gelen ana
drenajlar1 icermektedir. Adriyatik 1rki ise Balkan
ve Anadolu irk1 orijinlidir (Bernatchez, 2001).

Alabalik popiilasyonlarina ait genetik
farklilikla birlikte dagilimin cografik modelleri,
Pleistosen donemindeki ilk ¢evresel kosullar ile
birlestirildiginde DA soy hattinin Karadeniz, AD
soy hattinin Balkanlar ve Anadolu Havzalariyla
iligkili drenajlardan koken aldigi oOne siirtil-
miistiir (Bernatchez, 2001).Ulkemizdeki dogal
alabaliklar Balik (1988) ve Geldiay ve Balik
(1988) tarafindan derlenmis ve tek tiir (S. trutta)
ile bu tiire ait 4 alttiir olarak siiflandirilmistir.
Bunlar S. truttamacro stigma, S. trutta labrax, S.
trutta caspius ve S. trutta abanticus alttiirleridir.
Bunlardan S. t. macrostigma alttiirii daha c¢ok
Akdeniz Havzasi, S. t. labrax Karadeniz
Havzasi, S. t. caspius Hazar Denizi Havzasi ve S.
t. abanticusise Abant GoOlii'ne ait alabaliklar
olarak tanimlanmistir. Ayrica, Behenke (1968)
Seyhan Nehri Havzasindaki Zamanti Dere-
si'ndeki alabaliklar1 farkli bir alt cins altinda
Salmo (Platysalmo) platycephalus olarak

tanimlamistir.  Ancak mtDNA analizi (Susnik
vd., 2004; Bernatchez, 2001; Bardakeci vd., 2006)
bu smiflandirmay1 desteklemeyen sonuclar
vermis ve bu popiilasyonun Akdeniz Havzasinda
bulunan AD soy hatti ile ayn1 grupta oldugunu
saptamistir. Ayrica Bardakeir vd. (2006), S. ¢
abanticus olarak tanimlanan ve Abant Golii'ne
endemik oldugu rapor edilen alabalik
populasyonunun, DA soy hatt1 i¢inde yer alan
diger alabalik popiilasyonlarindan genetik olarak
onemli bir farkliliginin olmadigini tespit
etmislerdir.

Kahverengi alabaliklar i¢in yeni populas-
yon olusturma ¢aligmalar1 Avrupa'da da gittikge
yayginlagmaktadir. Tiirler arasi1 hibritlesme balik
taksonu icinde yaygindir. Iligkili tiirler genus
icerisinde birbiriyle ¢iftlesebilir. Salma trutta L.
(2n=80) dogal olarak Salmo salar (2n=58) ve
Salvelinus genusu i¢indeki bazi tiirlerle hibridize
olabilir (Youngson vd., 1993). Farkli ekolojik
kondisyonlarda, iki tiirlin simpatrik olarak
bulundugu alanlarda ve farkli enlemlerdeki
farklt Atlantik salmonlar arasinda dogal
hibritlesme oldugu ¢ogu arastirmaci tarafindan
rapor edilmistir. Populasyon 6rnekleri igerisinde
bulunan hibrit oranlar1 %0.1 (Isveg) den %18
(ingiltere)'e kadar dagilim gosterir (Gephard vd.,
2000). Normal olarak iki tiir de alansal ve
davranigsal olarak ayrilmiglardir (Heggberget
vd., 1988). Bu izolasyon mekanizmasinin
faydas1 bilinmemektedir. Hibridizasyon belki
hem cevresel faktorler tarafindan (Orn: cevre
biyolojik veya fiziksel olarak karistirildigi
zaman) hem de popiilasyonlarinspesifik
karakterleri tarafindan harekete gecirilebilir
(Jansson ve Ost, 1997).

Matthews vd. (2000), Norveg ve Iskogyada
yogun olarak salmon kiiltiirii yapilan yerlerin
yakinindaki nehirlerde Atlantik salmon x
kahverengi alabalik hibritlesmenin gozlemle-
mislerdir. Bu gozlemin iki tiir arasindaki lireme
izolasyonunun kirilmasi i¢in gosterge olmasi
muhtemeldir.
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Youngson vd. (1989)'ne gore, ciftlikten
kagan disi salmon baliklar1 (Iskogya'nin kuzey ve
batisinda) dogada yasayan kendi tiirlerinin
yerine ¢ok sik olarak kahverengi alabaliklarla
hibridize olmaktadir. Atlantik salmon X
kahverengi alabalik hibritlesmesindeki asir1 artig
ayrica Jansson ve Ost (1997) tarafindan Isveg
nehirlerinde de gozlenmistir. Arastirmacilara
gore kuluckahane orjinli baliklarin yogun olarak
nehirlere birakilmasi ve c¢evresel zorlamalar
Atlantik salmon ve kahverengi alabaliklarin
hibritlesmesi i¢in dnciiliik etmektedir.

Genetik araglar 20 yildan fazla bir
zamandir kulugkahane ve dogal alabalik ayirt
etmek ve genetik "etiketleri" belirlemek ve
balik¢ilik yonetimi konusunda uzun bir stiredir
kullanilmaktadir (Taggart ve Ferguson,1986).
Daha sonralari, genetik stok tanimlama (GSI)
teknikleri gelistirilerek goc yollarinin agiklan-
masina ve karisik stok balik¢iligin stok
oranlarinin tahmin edilmesi gibi konularda
kullanilmaya baglamistir. Teknikler gelistikge
ebeveyn belirlemeye dayali teknikler gelismistir.
Karisik stok analizleri gibi uygulamalarda ¢oklu
lokus aile izi testleri (family printing) yapilabilir
fakat poptilasyonlarin yada ailelerin genetik
olarak homojen olmamasi gerekir (Bernatchez
ve Duchesne, 2000; Eldridge vd, 2002; Letcher
ve King, 1999).

Duftner vd. (2003) ¢alismasinda kontrol
bolgesinin komple sekansini alarak Avusturya
Kahverengi alabalik populasyonlar1 arasinda ki
genetik farklilig1 belirlemistir. Ornekleri %75'
Tuna hapotipi, % 25'nin ise Atlantik haplotipine
sahip oldugunu belirlemislerdir. Hageri popiilas-
yonu icerisinde ise 3 bireyde Atlantik haplotipine
sahip oldugu belirlemiglerdir. Elde edilen
sonuglar bizlere bu tiir icin 6zellikle tuna soy
grubu icerisinde ek sekans verileri saglamistir.

Weiss vd. (2000) yaptigr c¢alismasinda
Avusturyanmin  birgok akarsuyunda iki soyu
grubu Atlantik ve Tuna soyunu icermektedir.

Calisilan 3 populasyonda yalniz tuna soyu
gorilmistiir.

Ulkemizde 1990 yillarda birkac protein
elektroforez calismalar1 ylriitiilmiistiir. Togan
vd. (1999) Abant alasi iizerine protein
elektroforez yontemiyle yapmis olduklari
genetik calismada, Abant alasinin Dogu
Karadeniz populasyonlar1 ile ayni soy grubu
icinde yer aldiklarini ve Abant alasinin 6zgiin bir
genetik yap1 gostermemesinden dolay1 endemik
bir populasyon olduklarina dair bir kanit
bulunamadigini vurgulamiglardir. Genetik
tekniklerin gelisimine paralel 2000'li yillarda
PZR tabanl ¢aligmalar yapildigi1 goriilmektedir.
Bu c¢alismalarda en ¢ok RFLP analizi yapilarak
ND1/2, ND5/6, Sitokrom b-dloop gen bdlgeleri
calisilmistir (Gezgin, 1999; Aksungur vd., 2005;
Bardak¢1r vd., 2006; Ciftgi vd., 2007;
Atabeyoglu, 2007; Turan vd., 2008).Yine 2000'li
yillardan sonra bir bagka DNA tabanli analiz olan
mikrosatellitler ilgili ¢aligmalar1 da gormek
miimkiin olmakla birlikte az sayida popiilas-
yonda sinirli sayida lokusla ¢alisilmistir. Ceyhun
(2007) Tiirkiye'de bulunan 2'si g6l 3" derede
yasayan 5 dogal Salmotrutta L. popiilasyonu
arasindaki fenotipik ozellikler ve 10 mikro-
satellit markir kullanilarak genotipik varyasyon
arastirilmistir ve toplam 62 allel belirlenmistir.

Genetik analizlerin ¢ogu icin bir referans
veri koleksiyonuna ihtiyag¢ vardir. Mitokondriyal
sekanslarin biiyiikk bir kismi ulasilabilir veri
kaynaklarinda mevcuttur (Gen-Bank, EMBL).
Fakat bu bankalar sekans verilerini igermesine
ragmen allel frekanslar1 ya da haplotiplerin
dagilimi gibi popiilasyon hakkinda yeterince
bilgi icermemektedir. Ayrica bazi metotlar icin
(SSCP, PCR-AFLP, mikrosattellit vb.) referans
orneklerinin olusturulmas1 gerekmektir. Bu
nedenle daha c¢ok bilgiyi iceren 6zel bir veri
tabani bu amag ic¢in kullaniglt bir ara¢ olacaktir.
Ulkemizde dogal alabalik populasyonlari
izerine yapilan sinirli sayida ¢aligma bulunmak-
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tadir. Ayrica bu calismalarin biiyltik ¢ogunlu-
gunda ise metodolojik farkliliklardan dolay1
popiilasyon verilerinin karsilastirmalarda
kullanilmast miimkiin degildir (Eroglu vd.,
2011a).

Bu c¢aligmada gdstermistir ki multipleks
PZR yontemi ile Tiirkiye'de ki 2 ana filogenetik
mitokondriyal soy grubu basarili bir sekilde
belirlenmistir. Bu metot giivenilir, ucuz ve kolay
bir yontem olmasindan dolay1 ana¢ yonetimi,
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