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Aras Nehri boyunca yayilis gosteren kara kavak popiilasyonlarinin genetik yapisi

b

Asiye Ulug®* ¥, Funda Ozdemir Degirmenci

Ozet: Kara kavak Tiirkiye’nin Dogu ve i¢ Anadolu bolgelerinde yayilis gosteren ve odun iiretiminde yogun bir sekilde kullanilan
ekonomik agidan 6nemli bir agag tiiriidiir. Tiim diinyada 1slah programlarinda ham madde iiretimi i¢in model organizma olarak
kullanilmasinin yani sira gevresel plastisitesi ve biyogesitlilige sagladig: katk: vasitasiyla basta Avrupa olmak {izere tiim diinyada
dogal popiilasyonlar1 ve plantasyonlari yogun bir sekilde kullanilmaktadir. Dogal olarak yayilis gosterdikleri nehir kiyilarinda tarla
acma ve hidroelektrik santrali kurma gibi insan faaliyetlerinin artmasina paralel olarak tiiriin habitat1 glinden giline azalmakta ve
tiirtin devamlilig: tehdit edilmektedir. Bu ¢alismada Aras nehri boyunca yayilis gosteren kara kavak popiilasyonlarindaki bireylere
16 mikrosatellit markor ile genetik kimlik verilmistir. Popiilasyonlar igerisinde yiiksek oranda beklenen ve gozlenen heterozigotluk
bulunmustur. Aras nehrinin Igdir-Kars ve Erzurum-Kars arasindaki kisimlarindan érneklenen popiilasyonlarin iki genetik gruptan
koken aldigi agiga ¢ikarilmugtir. Bu iki genetik grup arasinda yiiksek oranda gen akisi sebebiyle diisiik oranda genetik farklilasma
oldugu gozlemlenmistir. Elde edilen genetik veriler Aras nehri boyunca yayilig gosteren kara kavak popiilasyonlari igin in-situ/ex-
situ koruma programlarmin gelistirilmesinin yani sira tiir ile gergeklestirilecek 1slah programlarinda da kullanilabilir.

Anahtar kelimeler: Kara kavak, Aras Nehri, Mikrosatellit, Genetik parmak izi, Gen akigt

Genetic fingerprinting of black poplar trees in the Aras River

Abstract: Black poplar is an economically important tree species that spreads in the Eastern and Central Anatolian regions of
Tiirkiye and is used extensively in wood production. In addition to being used as a model organism for raw material production in
breeding programs all over the world, its natural populations and plantations are used extensively, especially in Europe, due to its
environmental plasticity and contribution to biodiversity. The habitat of the species is decreasing day by day and the continuity of
the species is threatened in parallel with the increase in human activities such as planting fields and establishing hydroelectric
power plants on the riverbanks where they naturally spread. In this study, genetic identity was given to individuals in black poplar
populations distributed in the Aras River with 16 microsatellite markers. A high level of expected and observed heterozygosity was
found in the populations. It turned out that the populations sampled from the sections of the Aras River between Igdir-Kars and
Erzurum-Kars originated from two genetic groups. It has been observed that there is a low rate of genetic differentiation between
these two genetic groups due to high gene flow. The genetic data obtained can be used in the development of in-situ/ex-situ

conservation programs and breeding programs for black poplar populations distributed in the Aras River.
Keywords: Black poplar, Aras River, Microsatellite, Genetic fingerprint, Gene flow

1. Giris

Kara kavak (Populus nigra) boyu 40 m ye ¢ap1 200 cm’e
kadar ulasan, hizli gelisen ve yaprak doken bir agag tiiridiir.
Aigeiros seksiyonuna ait olan kara kavak Avrupa, Kuzey
Afrika, Orta ve Bat1 Asya'da nehir kiyilar1 boyunca yayilis
gostermektedir (eFloras, 2022). Tiir Tiirkiye' de Dogu ve I¢
Anadolu bolgeleri basta olmak {iizere nehir kiyilarinda
bireysel agaclar ya da popiilasyonlar seklinde yayilmaktadir
(Velioglu vd., 2020). Tki evcikli olan bu agac tiiriiniin
polenleri ve tohumlar riizgar ve su vasitasiyla ¢cok uzak
mesafelere tagmabilir (Tabbener ve Cottrell, 2003). Kara
kavak, diger kavak tiirleriyle kolayca hibritlesmesi ve
vejetatif rejenerasyon kapasitesi sayesinde diinyanin farkli
bolgelerinde 1slah programlarinda ve biyoenerji ve
hammadde {iiretiminde model aga¢ olarak kullanilmaktadir
(Vanden Broeck, 2003). Cevresel plastisitesi sayesinde,
kimyasal atiklarin bulundugu endiistriyel alanlarda topragi

temizlemek i¢in agaglandirmasi yapilan bu tiir birgok bocege,
kiicik memeliye ve kus tiirline ev sahipligi yaptig1 icin
biyogesitlilige biiyiik oranda katkida bulunmaktadir (Jelic
vd., 2015). Ayrica yiiksek su seviyelerine toleransi, toprak
stabilizasyonu ve su havzalarini korumasi sayesinde 6zellikle
nehir kiyisindaki ormanlik alanlarin &ncii agac1 olarak kabul
edilmektedir (Smulders vd., 2008). Antropojenik etkiler
nedeniyle tiiriin habitatinin bozulmasi ve yok olmasi ayrica
egzotik kavak tiirleriyle dogal olarak hibritlesmesi yliziinden
bu tiir Avrupa’da ve Tiirkiye’de en ¢ok tehdit edilen agag
tiirlerinden biri olmustur. Plantasyonlara ekilen hibrit tiirlerin
tohumla veya vejetatif materyaller vasitasiyla ¢ogalmasi bu
tiirlin kendi habitatinda yayilmasini engellemekte ve tiiriin
gen havuzunun giinden giine daralmasina yol agmaktadir
(EUFORGEN, 2022).

2020 yili verilerine gore yaklasik 19 milyon metrekiip
odun Tarim ve Ormancilik Bakanlhigmimn tahsis ettigi 22,6
milyon hektarlik orman arazisinden tiretilmistir. 22,6 milyon
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hektarin yaklagik %25'i Pinus brutia ve Populus tremula gibi
hizl biiyiiyen tiirlerin dogal mescerelerinden olugsmaktadir.
Dogal mescerelere ek olarak Tiirkiye'de yaklasik 145.000
hektar kavak plantasyonunun var oldugu bilinmektedir. Bu
plantasyonlarin yaklagik yarisini yillik kavak odun iiretiminin
%43'inii saglayan kara kavak olusturmaktadir (Birler, 2010).
Tiirkiye'de her ne kadar hizli biiyliyen agag¢ tiirlerin iiretimi
yilda yaklasik 9,3 milyon metrekiip olarak tahmin edilse de
ham aga¢ malzeme sikintisi oldugu i¢in orman enddistrilerinin
taleplerini  karsilamak igin Tiirkiye odun ithalatina
baglamistir (Velioglu vd., 2020). Artan odun talebi ilkemizin
sahip oldugu kavak genetik kaynaklarinin dogru bir sekilde
1slah programlarinda kullanilmasiyla karsilanabilir.

Tiirlin tilkemizdeki genetik ¢esitliliginin agiga ¢ikarilmasi
icin Goksu ve Kizilirmak nehirlerinden 6rneklenen dogal
kara kavak popiilasyonlar1 mikrosatellit DNA markorleri
kullanilarak calisilmigtir (Ciftei vd., 2017; Cift¢i ve Kaya,
2019). Bu c¢aligmalarin  sonuglart  kara  kavak
popiilasyonlarinda antropojenik etki, genetik darbogaz ve
egzotik tiirlerle gerceklesen hibritlesme olaylarindan
kaynakli genetik g¢esitlilikte ciddi seviyede bir azalma
oldugunu agiga c¢ikarmistir. Tiriin iilke genelinde dogal
yayilis gosterdigi diger habitatlarindaki genetik gesitliliginde
aciga cikarilarak tiiriin etkin bir sekilde kullanilmasi ve
korunmasi igin gerekli koruma programlarin baslatilmasi
gerekmektedir. Bu caligmanin amaci iilke genelinde kara
kavaklarin en ¢ok yayilig gosterdigi yerlerden biri olan Dogu
Anadolu bolgesinde yer alan Aras nehri boyunca 6rneklenen
Igdir ve Erzurum kara kavak popiilasyonlarindaki bireylerin
genetik parmak izini 16 niikkleer mikrosatellit markorii
kullanarak agiga ¢ikarmaktir. Ayrica nehir boyunca yayilis
gosteren popiilasyonlarin genetik cesitliligini agiga ¢ikararak
stirdiiriilebilir 1slah ve in-situ/ex-situ koruma programlari igin
genetik veri iretmekte caligmanin amaglarindandir.

2. Materyal ve yontem

Aras nehrinin Igdir-Kars arasinda yer alan kismindan 17,
Erzurum-Kars arasinda yer alan kismindan ise 16 P. nigra
agact Igdir ve Erzurum popiilasyonlarimi temsil edecek
sekilde rneklenmistir. Orneklenen her agag arasinda aym
genotipin klonunu 6rneklememek adina en az 500 m mesafe
belirlenmistir. Her bir agagtan taze yaprak 6rnekleri alinarak
DNA izolasyonu yapilana kadar silika jeller igerisinde
muhafaza edilmigtir. Yaprak orneklerinden DNA izolasyonu
CTAB metodu ile gergeklestirilmistir (Doyle ve Doyle,
1990). izole edilen DNA’larin konsantrasyonu ve kalitesi
BIODROP spektrofotometre ile dlglilmiistiir. Calisilan her
markor icin PCR karisimi ve PCR kogullan Ciftgi ve Kaya
(2019)’un ¢aligmasi referans alinarak yapilmistir. Elde edilen
PCR fiiriinleri amplifikasyon basarisini agiga ¢ikarmak igin
%3’ likk agaroz jelde yarim saat 100V’ da ylirlitiilmiistir.
PCR irlinlerinin fragment analizi BM Labosis (Ankara)
sirketine hizmet alimi karsiliginda yaptirilmigtir. Calisilan
mikrosatellit bolgelerinin sahip oldugu aleller Peak Scanner
v2.0 (Applied Biosystems) yazilimi ile belirlenmistir.
Kavaklarda tohumla liremenin yani sira vejetatif yolla tireme
de siklikla goriildiigi i¢in orneklenen agaglarn klon olup
olmadigint agiga c¢ikarmak amaciyla GENCLONE 2.0
(Arnaud-Haond vd., 2007) programi kullanilmustir. Alel
verileri GENALEX 6.503 (Peakall ve Smouse, 2012)
programima gore diizenlenerek bu program vasitasiyla
genetik cesitlilik analizi yapilmistir. STRUCTURE v2.3.4
(Pritchard vd., 2000) ve Minimum Spanning Network (MSN)

(Kamvar vd., 2014) programlari da kullanilarak ¢aligilan kara
kavak bireylerinin genetik yapisi ve bireylerin birbirine olan
genetik yakinliklar1 belirlenmistir. MSN analizi bireylerin
alelik ¢esitlilikleri baz alinarak aralarindaki genetik mesafeye
gore yapilmustir.

3. Bulgular ve tartisma

Avras nehri boyunca 6rneklenen 33 kara kavak agacindan
yiiksek konsantrasyon ve kalitede DNA izole edilmistir. PCR
amplifikasyonu ¢aligilan her markor bolgesi icin basarili bir
sekilde gerceklestirilmistir. Tiim lokuslar %100 oraninda
polimorfik bulunmustur. Caligilan tiim bireyler i¢in 16
mikrosatellit bolgesi kullanilarak genetik parmak izi
cikarilmistir. Bireylerin multilokus genotip yapilart EK
Cizelge’ de verilmistir. Vejetatif olarak iireyen kavak
tiirlerinde klonal c¢ogalma ¢ok sik rastlanilan bir durum
olmasina karsin bu ¢alismada Orneklenen agaclardan
herhangi birinin klonu iki kez o6rneklenmemistir. Bu da
orneklemenin dogru bir sekilde yapildigini gostermektedir.

PMGC93 lokusu en diigiik alel sayisina (2) sahipken
PMGC2163, PMGC14 ve PMGC28 lokuslart en yiiksek alel
sayisina (7) sahiptir. Igdir popiilasyonundaki {iglincii birey
yedi lokusta (WPMS20, WPMS04, WPMS07, WPMS18,
PMGC14, PMGC21) ozgiin alel tasidigi ig¢in popiilasyon
icerisinde en fazla farklilagma gOsteren birey olarak
bulunmustur. Erzurum popiilasyonunda yer alan 20. birey
yedi (WPMS04, WPMS07, WPMS15, WPMS18, WPMS03,
PMGC14, PMGC21), 21 ve 22 numarali bireyler ise alti
lokusta (21. Birey: WPMS04, WPMS12, WPMS14,
WPMS16, PMGC21, PMGC27; 22. Birey: WPMS04,
WPMS09, WPMS03, PMGC14, PMGC21, PMGC28) 6zgiin
alel tasidiklar1 ic¢in popiilasyonun farklilagsmasina biiyiik
oranda katki saglamislardir (Ek Cizelge 1). Bireylerin
calisilan lokuslardaki benzerlik olasiliklar1 (PT), WPMSO05,
WPMSI15, WMPS16 ve PMGC93 lokuslari i¢in kritik deger
olarak kabul edilen 0.20 den yiiksektir (Peakall ve Smouse,
2012) (Cizelge 1). Bu lokuslarm disinda kalan 12
mikrosatellit lokusunun kara kavak popiilasyonlarindaki
genetik cesitliligi  agiga ¢ikarmadaki etkinligi yiiksek
bulunmustur.

WPMS09, WPMS15 ve PMGC2163 lokuslar1 tim
bireylerde heterozigot yap1 gostermistir ve gozlenen
heterozigotluk oran1 Ho= 1 olarak hesaplanmistir. Caligilan
tim lokuslarda gézlenen heterozigotluk orani genel olarak
yiiksek bulunmustur (Cizelge 1). Lokuslar igin beklenen
heterozigotluk (He) degeri en diisiik olarak PMGC93 lokusu
icin 0,43 ve en yiksek PMGC28 lokusu igin 0,73 olarak
hesaplanmigtir.  Sogiitgiller familyasina mensup olan tiim
agaclarda diploid olma ve riizgarla tozlagma gibi etmenler
sayesinde yiiksek oranda heterozigotluk goézlenmektedir
(Cortan vd., 2016; Degirmenci vd., 2019). Kara kavaklarla
yapilan benzer ¢alismalarda da heterozigotluk ¢ok yiiksek
bulunmustur (DeWoody vd., 2015; Lewandowski ve
Litkowiec, 2017). Populasyonlardaki kendilesme oranini
gosteren Fis degeri tiim lokuslar ic¢in negatif olarak
hesaplanmistir (Cizelge 2). Negatif Fis degeri populasyonlar
icindeki heterozigotlugun homozigotluktan daha fazla
oldugunu ve kendilesme oranmm disik oldugunu
gostermektedir. Kavak tiirlerinde kendilesme sikga rastlanan
bir problem olmasina karsin bu c¢alismada diisiik oranda
hesaplanmasinin sebebi popiilasyonlar arasinda herhangi bir
genetik izolasyonun olmamasi sayesinde uzun mesafe dahi
olsa gen akiginin yiiksek seviyede gergeklesmesi olabilir
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(Jelic vd., 2015). Yiiksek oranda heterozigotluk genellikle
rastgele eslesmelerin oldugu kiiciik popiilasyonlarda goriiliir
ve dogal seleksiyon homozigot bireylere kiyasla daha yliksek
hayatta kalma giicii olan heterozigot bireylerin devamliligina
katki saglar (Allendorf ve Luikart, 2007). Heterozigot
bireylerin homozigot bireylerden daha fazla sayida olmasi ve
ciftlesmelerin rastgele olmasi c¢alisilan popiilasyonlar
icerisinde alel ¢esitliligini yiikselterek kendilesme oranmin
diismesine ve daha farkli genotipte bireylerin agiga ¢ikmasina
olanak saglamis olabilir (Garza ve Williamson, 2001).
Benzer c¢aligmalarda  popiilasyonlarda  kendilesmenin
goriilme sebebi genetik siiriiklenme ve darbogaza maruziyet
sonucu genetik cesitlilige katki saglayan ama gen frekansi
diisiik olan alellerin kaybolmasiyla siirekli olarak yiiksek
frekansta bulunan ayni alelleri tagiyan bireylerin ¢iftlesmesi
olabilir (Cift¢i ve Kaya, 2019; Degirmenci vd., 2022).

Igdir ve Erzurum popiilasyonlar1 i¢in Ho/He degerleri
sirastyla 0,87/0,60 ve 0,88/0,61 olarak hesaplanmistir. Bu
degerler popiilasyonlar igerisinde yiiksek oranda genetik
cesitliligin oldugunu gostermektedir. (Cizelge 2). Tiirkiye’de
calisilan GOksu ve Kizilirmak nehirlerindeki kara kavak
popiilasyonlarindaki ~ genetik  gesitlilik Aras nehriyle
karsilastirildiginda daha az bulunmustur (Cift¢i ve Kaya,
2019). Bunun sebebi bu bolgelerde insan faaliyetlerinin daha
fazla olmasi ve tiiriin habitatinin yiiksek oranda yok
edilmesiyle aciklanabilir. Aras nehri ve havzasi tarim
faaliyetleri ve enerji santrali kurmak amaciyla daha az tahrip
edildigi i¢in bu nehir boyunca yayilis gosteren kara kavak
popiilasyonundaki  genetik  ¢esitlilik  yiikksek seviyede
korunmustur.

Igdir ve Erzurum popiilasyonlar1 arasindaki genetik
farklilagsma degeri (Fst) 0,03 ve gb¢ eden birey sayist 7,57
olarak hesaplanmigtir. 0,05’ten diisiik olan Fsr degeri bu
popiilasyonlar arasinda 6nemli dl¢iide gen akisinin oldugunu
ve genetik farklilasmanin azaldigim1  gostermektedir
(Allendorf ve Luikart, 2007; Smulders vd., 2008).
Popiilasyonlar arasi genetik farklilagsma gen akiginin yogun
olmasi sebebiyle azaldig1 heterozigotluk degerleri ve alel
sayilar1 Igdir ve Erzurum popiilasyonlar1 igin ¢ok yakin
bulunmustur (Cizelge 2). Ulkemizde Goksu ve Kizilirmak
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nehirlerinde yayilis gosteren kara kavak popiilasyonlar ile
yapilan genetik ¢esitlilik ¢alismalarinda Fsr degeri her iki
nehir iginde 0,03 olarak bulunmustur. Iki nehir arasindaki
genetik farklilasma da yine diisiik seviyede bulunmustur (Fsr
=0,06). Benzer sekilde Smulders vd. (2008) Avrupa’dan on
nehirden Orneklenen kara kavak popiilasyonlarindaki Fst
degerini 0,08 olarak bildirmistir. Bu degerler cografik olarak
birbirine uzak olan kara kavak popiilasyonlar: arasinda insan
aracili, riizgdr ya da su vasitasiyla genetik materyal
aktarirmmin ¢ok yiiksek seviyede oldugunu gostermistir.
Genetik ¢esitliligin  devam ettirilebilmesi ve genetik
farklilagmanin artmasi icin Aras Nehri’ndeki
popiilasyonlarin farkli gen kaynaklarindan beslenmesi
gerekmektedir. Hep ayni gen havuzundan eslesme oldugu
miiddetce genetik farklilasmadaki azalmadan dolay1 tiiriin
gen havuzu daralacaktir. Gen havuzunun genisletilmesi de
farkli bolgelerde yayilis gosteren farkli genotipteki kavak
agaclarinin nehir boyunca plantasyonu ile saglanabilir.

Popiilasyonlardaki ~ bireylerin ~ genetik  yapisina
STRUCTURE programi ile bakildiginda agaclarin iki gen
havuzundan koken aldiklar1 goézlemlenmektedir. Igdir
popiilasyonundaki bireyler birinci gen havuzundan orijin
alirken, Erzurum popiilasyonundaki bireyler ikinci gen
havuzundan orijin almaktadir. 1. ve 14. bireyler Igdir
popiilasyonunda yer alsa da genetik olarak Erzurum
popiilasyonunun &zelliklerini baskin olarak tasimaktadir.
Benzer sekilde 19. birey Erzurum popiilasyonunda yer
almasma ragmen Igdir popiilasyonundaki bireylerle ayni
alelleri tasimaktadir. Bu iki aga¢ insan aracili veya riizgar ya
da su aracili materyal transferi ile bulunduklar
popiilasyonlardan diger popiilasyona gen akisini saglamis
olabilir. Her ne kadar ¢ogu birey baskin olarak bir gen
havuzunun 6zelliklerini tagisa da 2,3, 8,10 ve 20. bireyler her
iki gen havuzunun da Ozelliklerini baskin bir sekilde
gostermektedir (Sekil 1). Kavak tiirlerinde yaygin olarak
goriilen kisa ya da uzun mesafe gen akisi Aras Nehri boyunca
iki popiilasyonda da her iki gen havuzunun da 6zelliklerini
gosteren bireyler olusmasina yol agmustir (Rathmacher vd.,
2010). Bu bireyler de tiirlin ve popiilasyonlarin genetik
cesitliligine katki saglamaktadir.

Cizelge 1. Mikrosatellit lokuslari icin genetik ¢esitlilik parametreleri

WPM WPM WPM WPM WPM WPM WPM WPM WPM WPM WPM PMG PMG PMG PMG PMG
S20 S04 S05 S07 S09 S12 S14 S15 S16 S18 S03 Cl4 c21 C27 C28 C93
N 33 33 33 33 33 33 33 33 33 33 33 33 33 33 33 33
Na 5 4 4 5 5 4 5 3 3 4 6 7 7 5 7 2
Ne 3,37 2,32 1,82 2,80 2,71 2,67 3,08 2,12 2,06 2,99 2,47 3,57 3,32 2,70 3,72 1,77
Pl 0,14 0,18 0,22 0,14 0,15 0,12 0,10 0,25 0,26 0,10 0,12 0,08 0,09 0,11 0,08 0,28
Ho 0,91 0,61 0,64 0,94 1,00 0,97 0,94 1,00 0,91 0,91 0,82 0,97 1,00 0,88 0,88 0,64
He 0,70 0,57 0,45 0,64 0,63 0,63 0,68 0,53 0,51 0,67 0,60 0,72 0,70 0,63 0,73 0,43
F -029 -007 -041 -046 -059 -05 -039 -089 -077 -037 -038 -0,35 -043 -040 -0,20 -0/47
N: Orneklenen birey sayis1, Na: Ortalama alel say1si, Ne: Etkin alel say1si, PI: Benzerlik olasiligi, Ho: Gézlenen heterozigotluk, He: Beklenen heterozigotluk, F:
Kendilesme katsayisi
Cizelge 2. Igdir ve Erzurum kara kavak popiilasyonlar i¢in genetik cesitlilik parametreleri
Populations N Na Ne Ho He F Fst Nm
Igdir 17 4,22 2,67 0,87 0,60 -0,41
Erzurum 18 4,48 2,69 0,88 0,62 -0,43 0,03 7,57
Ortalama 17,5 4,35 2,68 0,87 0,61 -0,42

N: Orneklenen birey sayis1, Na: Ortalama alel sayis1, Ne: Etkin alel sayis1, Ho: Gézlenen heterozigotluk, He: Beklenen heterozigotluk, F: Kendilesme katsayist, Fsr:

Genetik farklilasma, Nm: Gog eden birey sayisi
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Sekil 1. Aras nehri boyunca 6rneklenen 33 kara kavak
agacinin genetik yapi analizi

O Aras

117 Igdir popiilasyonu
18-33 Erzurum popiilasyonu

0.021 0.164 0.307 045 0593

Genetik mesafe

Sekil 2. Minimum Spanning Network genetik mesafe analiz
sonuglari

Igdir ve Erzurum popiilasyonu olarak adlandirdigimiz
popiilasyonlarin bireylerine bakildiginda genel olarak Igdir-
Kars arasindan Orneklenen bireylerin (1-17 arasindaki
bireyler) genetik olarak birbirlerine daha yakin olduklari
gozlenmektedir. Bu bireyler arasindaki genetik mesafe daha
az hesaplanmistir (Sekil 2). Ayni sekilde Erzurum- Kars
arasindan 6rneklenen bireyler (18-33) arasi genetik mesafe
daha az bulunmustur ve bu bireyler bir kiime olusturmustur.
Bunun sebebi cografik olarak birbirine daha yakin olan
popiilasyonlar arasinda yiiksek oranda gen akisi oldugu i¢in
bireyler genetik olarak birbirine daha yakindir. Igdir
popiilasyonundaki 10 ve 14 numarali agaglar Erzurum
popiilasyonundaki agaglara genetik olarak daha yakin
bulundugu i¢in onlarla gruplanmistir. Benzer sekilde
Erzurum popiilasyonundaki 19 ve 20 numarali agaglar da
Igdir popiilasyonundaki agaglara genetik olarak benzer

olduklart i¢in Igdir popiilasyonu igerisinde gruplanmustir.
Ayni sonuglar genetik yap1 analizinde de elde edilmistir
(Sekil 1). Cografik olarak birbirlerine uzak olan
popiilasyonlardaki  belirli  bireylerin  genetik  olarak
birbirlerine daha yakin bulunmasinin sebebi popiilasyonlar
arasinda riizgdr veya su vasitasiyla tohum ya da vejetatif
materyal transferi olabilir. Kavak popiilasyonlarinda uzak
mesafelere bu sekilde gen akisi siklikla goriilmektedir
(Imbert ve Lefevre, 2003; Dewoody vd., 2015). Ayrica insan
aracili vejetatif materyal transferi de bu iki bdlge arasindaki
gen akisina yol agmis olabilir.

4. Sonug

Aras nehri boyunca 6rneklenen kara kavak agaglarinin
genetik parmak izleri ve popiilasyon igindeki genetik
cesitlilik polimorfik mikrosatellit DNA markdrleriyle basarili
bir sekilde agiga ¢ikarilmistir. Bu ¢caligmanin sonucunda elde
edilen bulgularin kara kavak ile yapilacak 1slah ve koruma
programlari igin yararli olmasi beklenmektedir. Ayrica
calismanin yapildig1 bolge dikkate alindiginda, yliksek
oranda genetik ¢esitlilik iceren Aras popiilasyonunun
iilkemizde kagit iretimi ve gesitli alanlarda kullanilan kavak
plantasyonlari i¢in soguga direngli yeni varyetelerin
gelistirilmesinde degerlendirilebilecegi ongoriilmektedir.
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