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OZET

Tiirkiye’de genis bir zoocografik dagilim gosteren Salmo trutta (L., 1758) i¢ su baliklar1 igerisinde
ekonomik degeri en yiiksek baliklardan biri olup populasyonlari iizerinde asir1 av baskist bulunmaktadir.

Bu ¢alismada parcacik uzunluk polimorfizmi (RFLP) teknigi ile Isparta ve Kahramanmaras bolgelerinde
bulunan S. trutta populasyonlarinin genetik yapilari incelenerek populasyonlar arasindaki farkliligin derecesi
tespit edilmistir.

MtDNA’nin 16 S rDNA gen bdlgesi PCR-RFLP yontemi ile ¢ogaltilarak yedi kesim enzimi (Rsal, Ehel,
Hin6l, Bsurl, Fspbl, Bsh12361, Xhol) ile kesilmistir. PCR-RFLP sonucunda toplam 50 alabalik bireyinde 3
farkl1 haplotip saptanmuistir.

Populasyonlar i¢i ortalama haplotip g¢esitliligi 0.3933, niikleotid ¢esitliligi 0.001128 olarak
populasyonlar arasindaki niikleotid gesitlilik degerleri (0.001151) ve niikleotit farklilik degerleri (0.000023)
olarak belirlenmistir.

Monte-Carlo (X°) ikili Karsilastirma Analizi sonucu populasyonlar arasinda énemli derecede genetik
farkliliklar olmadig1 belirlenmigtir (P>0.05).

Anahtar Kelimeler: Salmo trutta, Populasyon yapisi, Genetik, PCR-RFLP.

Genetic Comparison of Salmo trutta (L., 1758) Populations from Isparta
and Kahramanmaras Regions

ABSTRACT

Salmo trutta (L., 1758) is one of most important fish species with high economic value and is under
threat from over-fishing. Effective and successful fishery management relies on implementation of programs
on conservation and perpetuation of stocks. Restriction fragment length polymorphism (RFLP) is one of the
most commonly used technique to determine genetic structure of populations.

In the present study RFLP is used to analyze population structure of S. trutta from Isparta and
Kahramanmaras regions.

The complete 16 S rDNA region of mtDNA amplified by PCR-RFLP was digested with seven
restriction enzymes, Rsal, Ehel, Hin6l, Bsurl, Fspbl, Bsh1236], Xhol. As a result, a total of 3 haplotypes
were detected from 50 individuals.

The average haplotype diversity and nucleotid diversity within populations were 0.3933 and 0.001128
respectively. The average nucleotid diversity and nucleotide divergence between populations were 0.001151
and 0.000023 respectively.

In Monte Carlo (X?) pairwise comparisons significant differences between populations (P>0.05) were
not observed.

Key Words: Salmo trutta, Population structure, Genetics, PCR-RFLP.
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Ulkemizde dogal olarak bulunan ve yiiksek
ekonomik degere sahip bir tiir olan kahverengi
alabalik, Salmo trutta, genis bir yayilima
sahiptir. S. frutta Avrupa’nin kuzeyi, glineyde
Korsika ve Sardunya adalar1 ile Cezayir,
Doguda ise Iran ve Himalaya Daglari’nin

eteklerine  kadar uzanan  bir  alanda
bulunmaktadir  (Tortonese, 1954; Frost ve
Brown, 1973; Ladiges ve Vogt, 1979;

Dorofeeva ve ark., 1986; Geldiay ve Balik,
1996; Kara ve ark. 2007).

Salmonidae familyasinin mensubu olan S.
trutta (Geldiay ve Balik, 1996; Froese ve
Pauly, 2008) Sal/mo cinsine dahil olup
ilkemizde tek tir ve 4 alt tir ile temsil
edilmektedir. Bu tiirlerden S. . abanticus Abant
Goli'nde, S. ¢t caspius Hazar Denizi
bolgesinde, S. ¢ labrax Karadeniz bolgesinde,
S. t. macrostigma ise Akdeniz Bolgesinde
dagilim gostermektedir. Tortonese, (1954) ve
Geldiay, (1968) Akdeniz Bdlgesinde alt tiir
olarak bilinen S. ¢ macrostigma’nin kuzey
kaynakli oldugunu, buzul doénemle birlikte
Akdeniz’e ve Akdeniz’e kiyisi olan lilkelere ve
Anadolu i¢ sularina gectigini bildirmektedirler.

Alabaliklar ¢ok sayida farkli cografik
formdan olugmus olmalarindan dolayi, énemli
Olciide cesitlilik gostermektedirler. Morfolojik
Ozelliklerinin yiiksek degisiminden dolayr bu
tiriin siiflandirtlmasinda hala biiyiik sikintilar
dogmaktadir. Ancak bugiine kadar yapilan
genetik caligmalara (Behnke, 1986; Bernatchez,
2001; Bardake¢1 ve ark. 2006) gore iilkemizde
farkli alt tiir olarak kabul edilen ve morfolojik
olarak farkli olan ¢ok sayida alabalik
populasyonu arasinda molekiiler diizeyde
belirgin bir genetik farklilik bulunmadigi ve bu
tirlerin S. trutta olarak tek tir ile temsil
edilmesi gerekliligi bildirilmektedir.

Bati Avrupa’da en c¢ok c¢alisilan balik
tirlerinden biri olmasina ragmen iilkemizdeki
S. trutta populasyonlarn ile ilgili genetik
caligmalar (Plan ve ark., 1998; Togan ve ark.
1995; 1999; Aksungur; 2005) séz konusu
habitatlarinin cografik konumlar1 nedeni ile son
derece sinirli kalmistir. Tiirkiye’de su ana kadar
S. trutta populasyonlari ile ilgili en kapsamli
filogenetik ¢aligma Bardak¢i ve ark. (2006)
tarafindan yapilmistir. Avrupa’da bulunan
alabaliklarin genetik haritasinin ¢ikartilmasi ve
kokenlerin aciklanmasi amaciyla yiiriitiilen
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calismalarda, iilkemizde bulunan alabalik
populasyonlar1 da dahil olmak iizere dokuz
farkli yap1 (alt tiir, genotip, fenotip)

gozlenmesine karsin (Elliot, 1994; Bagliniere
ve Maisse, 1999) gecerli isimlendirme halen
tartisma konusudur.

Diinyada canlilar arasindaki farklilig:
ortaya ¢ikaran molekiiler belirteclerin (Allozim,
PCR-RFLP, Mikrosatelit) son 30 yilda
geligsmesiyle birlikte, alabalik populasyonlarin
tasidig1 genetik cesitliligin tespit edilmesi ile
ilgili ¢alismalarda bu teknikler balik¢ilikta
yogun bir sekilde kullanilmaya baglanmigtir
(Karakousis ve Triantaphyllidis, 1988; Hindar
ve ark. 1991; Bernatches ve Osinov, 1995;
Apostodilis ve ark., Bardak¢i ve ark. 2006
1996; Turan, 2002; Bernatches, 2001;).

Alabalik populasyonlar1 ¢evresel faktorlere
karst hassasligindan dolay1 artan niifus ve
endistrilesmeye bagli olarak ortaya ¢ikan
evsel, endiistriyel ve tarimsal kirlenmeden
dolayr en c¢ok etkilenen baliklarin baginda
gelmektedir  (Alp ve ark. 2003). Nehirlerde
yapilan diizenlemeler, barajlar, i¢gme suyu
alimlar1 gibi bir¢ok faaliyetlerle de alabalik
populasyonlarinin yasam ortamlari olumsuz
sekilde zarar gormektedir. ~ Bu durumda
iilkemizdeki alabalik stoklarinin her gegen giin
azalmasmma ya da yok olma noktasina
gelmesine neden olmaktadir.

Ekonomik olarak yiiksek Oneme sahip
iilkemizde yetistiriciligi ve tiiketimi yogun olan
gokkusagi alabaligi Oncorhynchus mykiss’e
gore tikketimi daha ¢ok tercih edilen (Bilgin ve
ark. 2007), tatlhh su baliklar1 igerisinde
ekonomik degeri en yiiksek baliklardan biri
olan S. frutta populasyonlar {izerinde yasadisi
ve asir1 sekilde bir av baskisinin oldugu ve
yasam alanlarinin  ve  populasyonlarinin
tehlikede oldugu yapilan caligmalarda agikca
dile getirilmektedir (Alp ve Kara, 2004; Gille
ve ark., 2007).

Ulkemizde ekonomik olarak biiyiik énem
arz eden S. trutta populasyonlar: {izerine
genetik diizeyde en kapsamli ¢aligmalar, Togan
ve ark., 1995, 1999) Aksungur ve ark. (2005)
ve Bardak¢t ve ark. (2006), tarafindan
mtDNA’nin NADH 1, NADH 5/6, D-loop ve
Sitokrom b gen bdlgeleri iizerine yapilmistir.
Bu calismada ise yukarida c¢aligilan genlere
ilaveten, mtDNA’nin 16S rDNA gen bolgesi
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PCR-RFLP analizi teknigi kullanilarak Isparta
ve Kahramanmarag bolgesindeki S. trutta
populasyonlarinin karsilastirilmasi ve
populasyonlar arasit molekiiler farkliliklarin
ortaya koyulmasi amaglanmustir.
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Calismada S. frutta populasyonlarim
temsilen 25’er adet olmak iizere toplam 50 adet
birey incelenmisgtir. Ornekler Isparta
bolgesinden Kopriigay Irmag1 ve
Kahramanmaras Bolgesinden Firniz Cayi’ndan,
temin  edilmistir.  Orneklerin  toplandig
istasyonlar  Sekil 1°de harita {izerinde
belirtilmistir. Ornekleme bolgeleri, populasyon,
avlanma tarihi, ortalama standart boy ve

Uriinleri ~ Fakiiltesi, ~Balikgilk ~ Genetigi  standart sapma degerleri ise Cizelge 1’de
Laboratuari’nda yiiriitiilmiistiir. verilmistir.
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Sekil 1. S. trutta 6rneklerine ait bolgeler ve bolge kisaltmalari.
(®); drnekleme bolgelerini gdstermektedir.
Cizelge 1. Toplanan Salmo trutta 5rneklerinin 6zellikleri
2 R Populasyon Avlanma Std. boy (cm)
Ornekleme Bolgesi Kodu Populasyon Tarihi +SD
Isparta IS Kopriicay 03.09.2008 16,82 £ 3,07
Kahramanmaras KM Firmiz Cay1 20.08.2008 22,17 +£4,11

Genomik DNA’nin elde edilmesinde Blin
ve Stafford (1976) tarafindan verilen standart
fenol kloroform yoOntemi uygulanmistir.
Alabalik o6rneklerinin govde tiizerindeki kas
dokusundan almman ve %95’lik etil alkolde
muhafaza edilen dokulardan mitokondrial DNA
ekstraksiyonu yapilmistir.
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Populasyonlar arasindaki genetik farkliligin
derecesini belirlemek amaciyla mitokondrial
DNA 16S rDNA gen bdlgesindeki polimorfizm
kullanilmustir. Calismada incelenen
populasyonlar ile ilgili daha &nceden
mtDNA’nim 16S rDNA gen bolgesi PCR-RFLP
analizi teknigi kullanilarak gen bolgesi iizerine
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aragtirma bulunmadigindan, mtDNA {izerinde
bulunan diger gen bdlgelerine goére kismen
daha uzun olan 16S rDNA gen bdlgesi
incelenmistir. DNA eldesinden sonra, evrensel
primerler kullanarak ile 16S rDNA gen bolgesi
PCR Metodu c¢ogaltilmisgtir (Saiki ve ark.
1988). Cogaltilan genler agaroz jel lizerinde
kontrol edilmistir.

Bunun i¢in asagida dizinleri verilen
evrensel primerlerden yararlanilmistir.
Primerler IONTEK (Istanbul) firmasindan

saglanmugtir.

16S- Forward: 5°-CG (CT) AAG GGA
A (ACT) G CTG AAA-3°

16S-Reverse: 5°-CCG GTC TGA ACT
CAG ATC ACG TAG-3’

Cogaltilan gen boliimi agaroz jel
izerinde incelenmistir.

Calismada 7 adet kesim enzimi (Rsal
(Afal), Ehel, Hin6l (Hhal), Bsurl (Haelll),
Fspbl (Bfal), Bshi2361 (FnuDII), Xhol)
kullanilmistir.

Poliakrilamid jele yiiklenen 6rnekler giimiis
nitrat boyama teknigi ile jel {zerinde
goriintiilenmistir. Jellerin fotograflar1 ¢ekilip
goriintiileri dijital ortama aktarildiktan sonra
Image J (versiyon 1.37) programinda DNA ve
DNA  biyiiklik standartlar1  bantlarinin
uzunluklar1 cm olarak tespit edilmistir. Tespit
edilen uzunluklar DNA-FRAG (versiyon 3.03)
Programi kullanilarak DNA uzunluk 6l¢i
birimi olan b¢ (baz ¢ifti)’ne ¢evrilmistir. Elde
edilen bu Dbantlarin uzunlugu, sayist ve
bulunduklari yere gore her enzim i¢in referans
haplotipler belirlemistir. Haplotiplerin yapisina
gore  populasyonlar  arasindaki  genetik
farkliligin ve iligkinin derecesi tespit edilmistir.
Elde edilen genetik verilerin analizinde REAP
(McElroy ve ark.,, 1992) ve TFPGAvV1.3,
PHYLIP (Felsenstein, 2002) genetik paket
programlar1 kullanilmistir. Nei (1978) ve Nei
ve Tajima (1981)’ya gore genetik farklhilik ve
genetik uzaklik verileri kullanilarak
populasyonlar arasindaki genetik cesitlilik ve
farklilasmanin derecesi belirlenmistir.
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BULGULAR

Isparta ve Kahramanmaras Bolgeleri’nde
bulunan S. trutta populasyonlarini temsilen her
populasyondan 25’er 6rnek saglanarak, toplam
50 ornek ile populasyonlar arasindaki genetik
iligkinin sekli ve derecesi belirlenmeye
caligilmigtir. DNA izolasyonu sonunda toplam
DNA S. trutta populasyonlarindan basarili bir
sekilde elde edilmistir.

PCR ile mtDNA 16S rDNA genleri
cogaltildiktan sonra, RFLP yontemi ile 7
polimorfik kesim enzimi (Rsal, Ehel, Hin6l,
Bsurl, Fspbl, Bsh12361, Xhol) uygulanarak
orneklerde toplam 3 haplotip belirlenmistir.
Calismada mtDNA’nin 16S bdlgesinin Rsal
(Afal), Ehel, Hin6l (Hhal), Bsurl (Haelll),
Fspbl (Bfal), Bshi2361 (FnuDIl), Xhol
sinirlama enzimi ile elde edilen haplotiplerde,

toplam gen wuzunlugu ~1,98 kb olarak
bulunmustur.

Haplotip ¢esitliligi bakimindan; Isparta
populasyonu’nda (IS) 3, Kahramanmaras
populasyonu’nda (KM) 3 ¢esit haplotip
gbzlenmistir. Cizelge 2’de goriilen

haplotiplerden en yaygin olan 1 nolu haplotip
(AAAAAAA), calismada incelenen 50 bireyin
%76 sinda tespit edilmistir. Ikinci olarak en
yaygin belirlenen BAAAAAA haplotipi ise
yine Orneklerin %16’inda tespit edilmistir
(Cizelge 3).

Populasyon i¢i ortalama haplotip ¢esitliligi
(0,3933) ve niikleotid c¢esitliligi (0,001128)
degerleri ise  olduk¢a  diisik oldugu
gdzlemlenmistir. Bununla birlikte populasyon
diizeyinde niikleotid g¢esitlilik degerlerinin,

Isparta populasyonu’nda 0,000825 olarak
gozlemlenirken, Kahramanmarag
populasyonu’nda ise bu degerin Isparta

populasyonuna gore kismen biraz daha yliksek
(0,001432) oldugu goriilmiistiir (Cizelge 2).
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Cizelge 2. S. frutta populasyonlarin 16 S rDNA gen bolgesinden elde edilen haplotip ve frekanslari.
Haplotiplerin elde edilmesinde kullanilan enzimler soldan saga: Rsal, Ehel, Hin6l, Bsurl,
Fspbl, Bsh12361, Xhol. H: haplotip ¢esitlilik; N: niikleotid cesitlilik; S.E. = standard hata.

Smmirlama Enzimleri

Ornekleme Bolgeleri

2 3
S N N 8 T R o N
- S ) = S S, N S
% S S 2 & E S IS KM Total
i Q
=
1 A A A A A A A 21 17 38
2 B A A A A A A 2 6 8
3 C A A A A A A 2 2 4
Total 25 25 50
Ortalama
H 0,2933 0,4933 0,3933
S.E.(+A) 0,11215 0,009356 0,01000
N 0,000825 0,001432 0,001128
Populasyonlar arasindaki niikleotit  oldugunu belirtmislerdir. Ancak, Akdeniz

cesitlilik degerlerinin kismen yiiksek 0,001151,
niikleotit farklilik degerlerinin 0,000023 ise
daha diisiik oldugu goriilmektedir.

Yapilan ~ Monte-Carlo  (X¥°)  1kili
Karsilastirma Analizi sonucuna gore ise
populasyonlar arasindaki genetik farkliligin
istatistiki olarak Onemli olmadig1 tespit
edilmistir (P>0,05).

TARTISMA ve SONUC

Isparta ve Kahramanmarag’tan toplanan S.
trutta Ormeklerinden izole edilen 16S rDNA
gen bolgesinin 7 farkh restriksiyon enzimi ile
kesilmesi sonucu populasyonlarda 3 farkli
haplotip belirlenmistir.

Calismada elde edilen sonuglara gore
Akdeniz’deki iki bolgede dagilim gosteren S.
trutta populasyonlar1 arasinda Bardakg1 ve ark.
(2006)’nin yaptiklar1 ¢aligmaya gore bir fark
bulunmasma ragmen bu farkin istatistiksel
olarak 6nemli derecede olmadig1 belirlenmistir.
Ulkemizde yapilan, yaymmlanmis en kapsamli
caligmalarin birinde Bardake1 ve ark. (2006) bu
gen bolgelerinde 27 populasyondan toplam 27
farkli haplotip tespit etmisler ve elde ettikleri
bu degerlerin (haplotip g¢esitlilik: 0.1397:
niikleotit cesitlilik: 0,000416) olduk¢a diisiik
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bolgesinde bulunan Firniz Cay1 ve Koprii Cay
(Isparta ve Marag Bolgeleri) populasyonlarini
da i¢ine alan 19 populasyonda ise, haplotip ve
niikleotid ¢esitliligine rastlamamuglardir. Bu
caligmamizda mtDNA’nm 16S gen bolgesiyle
elde ettigimiz sonuglarin, Bardakci ve ark.
(2006) tarafindan S. frutta populasyonlart igin
mtDNA’nin, ND5/6, Sitokrom b ve D-loop gen
bolgeleri Tlizerine yapmis olduklar1 RFLP
caligmasiyla kismen benzer sonuglar gosterdigi
gorilmektedir. Bu ¢alismada da Akdeniz’e
dokiilen iki populasyonun aralarinda Gnemli
derecede farklilik bulunmamasi, yapilan bu
calismay1 destekler durumdadir. Populasyonlar
arasinda onemli derecede farklilik
bulunmamasinin bir bagka temel sebebi olarak,
ornek sayisi, bolgelerin birbirine yakin nehir
sistemlerinde olmasi gosterilebilir.

Genetik  calismalarla  birlikte  benzer
sonuglarin  morfometrik  sonuglarla  da
desteklendigi Kara ve ark. (2007) tarafindan
yapilan bagka bir ¢alismada belirtilmistir. Kara
ve ark. (2007) Yukar1 Ceyhan nehir sistemine
baglhi Firmiz, Aksu, Nergele, Torbiizek,
Hurman, Koémiir ve Sogitlii caylarinda S.
trutta’ya ait yakaladiklar1 toplam 618 adet
ornekten, 118 6rnegin akarsu sistemlerine gore
morfometrik  Ozelliklerini  belirlemigler ve



Isparta ve Kahramanmarasg
Salmo trutta L., 1758 Populasyonlarinin
Genetik Karsilastirilmast

yapilan analizler sonucunda  birgogunun
farklilik arz etmedigini tespit etmislerdir.
Aksungur ve ark., (2005) rastgele

ornekledikleri 142 adet Karadeniz Salmo trutta
labrax populasyonlarint hem mitokondrial
DNA (ND1 ve ND 5-6 gen bolgeleri) ile hem
de meristik 6zellikleri agisindan incelemisler ve
yine bu populasyonlar arasinda Onemli
derecede  bir  farkliik  bulamadiklarin
belirtmislerdir. Caligmalariin biitliniinden elde
ettikleri  sonuglarin  degerlendirdiklerinde;
morfolojik agidan en farkli goriinenlerin bile
genetik yapi olarak S. trutta tiirtinin kendi
icindeki populasyonlarin gosterdigi kadar fark
kadar gosterdigini (Bernatchez ve Osinov 1995;
Apostolidis ve ark. 1996) belirtmislerdir.
Bernatchez (2001) mtDNA PCR-RFLP ve
dizi analizi verilerini kullanarak cografik ve
fenotipik  olarak  farkli  olan  alabalik
populasyonlarinin analizi sonucu, Atlantik
(AT), Tuna (DA), Akdeniz (ME), Marmara
(MA) ve Adriyatik (AD) olmak iizere bes ana
evrimsel soy hattinin varligin1 ortaya koyarak,
Tiirkiye’de ise bu soy hattindan iki tanesinin
(AD, DA) bulundugunu rapor etmistir. Bu soy
hatlarindan AD Akdeniz ve Adriyatik Denizi
Havzasinda, DA ise Karadeniz, Hazar Denizi

ve Aral Denizi Havzalarinda dagilim
gostermektedir. Bardak¢ir ve ark. (2006)
yaptiklar1 ¢aligmalarinda AD soy hattinda,
Akdeniz ve Frrat nehri havzast alabalik
populasyonlarmin  bulundugunu, DA soy
hattinda Karadeniz, Marmara ve Ege Denizi
havzasi  populasyonlarmimn  bulundugunu
belirlemislerdir.

Avrupa’da alabaliklar iizerine yapilan

benzer RFLP c¢aligmalarinda mtDNA’nin ND-
1; ND 5/6 gen bolgeleri ile yapilan
incelemelerde, kuzey bolgelerinde ¢esitli
varyasyonlar goriildiigii (Hall ve Nawrocki,
1995; Hansen ve ark. 1997, Hansen ve
Mensberg, 1998) fakat Atlantik ve Akdeniz
formlar1 arasinda Onemli bir fark olmadigi
bildirilmistir (Fidan, 1995; Plan, 1999; Togan
ve ark. 1999).

Elde ettigimiz genetik bulgular sonucunda
incelenen diger gen bolgeleri gibi 16S rDNA
gen bolgesi iginde Isparta ve Kahramanmarag
Bolgelerindeki populasyonlar arasinda 6nemli
derecede genetik farkliliklarin bulunamamasi,
S. trutta populasyonlari arasinda bu ¢aligmanin
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su ana kadarki diger tiim ¢aligmalarla paralellik
gosterdigini  ve  belki tim  genomun
incelendikten sonra S. trutta populasyonlari
hakkinda daha kesin bir kaniya varabilecegini
sonucunu gostermektedir.
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