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OZET

Doktora Tezi

Tiirkiye’deki Ekonomik Oneme Sahip Su Uriinlerinin DNA Barkodlarinin Cikarilmasi

Emre Keskin

Ankara Universitesi Biyoteknoloji Enstitiisii

Danigsman: Prof. Dr. Hasan Hiiseyin Atar

Bu ¢aligmada Tiirkiye i¢ su ve denizlerinde dagilim gdsteren ve ekonomik 6neme sahip 114
sucul canlmmin genetik karakterizasyonlarinin gergeklestirilmesinde DNA barkodlama
yonteminden yararlanilmistir. Calisma kapsaminda DNA barkodlamada kullanilacak doku
Orneginin se¢imi ve uygulanan saklama kosullarinin DNA miktar ve kalitesine etkisi de
arastirilmis, DNA barkodlamanin tiir i¢i ve tiirler arast genetik uzakliklarin ortaya
cikarilmasindaki etkinligi analiz edilmis, ortaya ¢ikarilan bu genetik uzakliklar kullanilarak
olusturulan evrimsel iliski agaclarinin ¢iziminde kullanilan model ve yontemlerin sonuca

etkisi detayl bir sekilde degerlendirilmistir.

Calisma sonucunda Tiirkiye i¢ su ve denizlerinden 6rneklenen; 4 sube, 7 sinif, 30 takim ve
58 familyadan toplam 114 ekonomik Oneme sahip sucul tiire iliskin 654 baz c¢ifti
uzunlugunda DNA barkodlar1 olusturulmus ve uluslararasi veri tabanlarina iilkemizden ilk

DNA barkod kayitlari olarak girisleri yapilmistir.

Farkli veri setleri (Actinopterygii, Arthropoda, Chondrichthyes, Cnidaria ve Mollusca)
izerinden yapilan degerlendirmeler sonucunda tiirlerin tamaminin 6zgiin bir DNA barkod
dizisine sahip oldugu belirlenmis ve DNA barkodlarinin tiirlerin, tiir i¢i ve tiirler arasi

genetik karakterizasyonunda etkili bir ara¢ oldugu sonucuna varilmustir.

2013, 336 sayfa
Anahtar Kelimeler: Actinopterygii, Arthropoda, Chondrichthyes, Cnidaria, COI, DNA
Barkodlama, Mitokondriyal DNA, Mollusca.
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ABSTRACT

Ph.D. Thesis

DNA Barcoding Commercially Important Aquatic Species of Turkey

Emre Keskin

Ankara University Biotechnology Institute

Supervisor: Prof. Dr. Hasan Hiiseyin Atar

In this study, DNA barcoding was used in genetic characterization of 114 commercially
important aquatic species found in Turkish fresh water and marine environments. Effects of
tissue sampling and storage conditions on DNA quantity and quality, efficiency of DNA
barcoding approach in determination of intraspecific and interspecific genetic distance and
effects of choosing proper model and method in construction of evolutionary relationship

trees to results were evaluated comprehensively within the context of this study.

654 base pair long DNA barcodes were generated for 114 commercially important aquatic
species belonging to 4 phyla, 7 classes, 30 orders and 58 families from Turkish fresh water
and marine environment and submitted to international data bases as first DNA barcode

records from Turkey.

After analyzing separate data sets (Actinopterygii, Arthropoda, Chondrichthyes, Cnidaria
and Mollusca), all of the species were characterized with a unique DNA barcode sequence
and DNA barcoding approach was evaluated as an effective molecular tool in

characterization of intraspecific and interspecific relationship among these species.

2013, 336 pages
Keywords: Actinopterygii, Arthropoda, Chondrichthyes, Cnidaria, COI, DNA Barcoding,
Mitochondrial DNA, Mollusca.
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“Beni oldurmeyen sey, beni guclendirir.”

“Was mich nicht umbringt, macht mich starker.”

- Friedrich Nietzsche
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1. GIRIS

1.1. Biyocesitlilik

Yaklasik 48.000 tiir iceren Chordata (Omurgalilar) subesi icerisinde tiir cesitliligi
bakimindan ilk siray1 baliklar almaktadir. Biyolojinin bes temel omurgali hayvan sinifi
icerisinde, baliklar yaklasik 32.000 tiir, amfibiler 4.300 tiir, siiriingenler 6.000 tiir, kuslar
9.000 tiir ve memeliler 4.800 tiir ile temsil edilmektelerdir . Literatiirde, 2010 y1l1 kayitlarina
gbre 32.042 balik tiirii tanimlanmistir. Bunlardan 15.170 (%47,4)’1 tatli sularda, 16.764
(%52,3)’ii denizlerde, 108 (%0,3)’i de ac1 sulardan bildirilmistir 2.

Arthropoda (Eklembacaklilar) subesi altinda yer alan Malacostraca sinifi ise 16 takim altinda
25.000’in iizerinde tiirii barindirmaktadir. Igerdigi yaklasik 85.000 tiir ile sucul canllarin
%23 linii kapsayan Mollusca (Yumusakgalar) subesi altinda bulunan Bivalvia (Midyeler ve
Istiridyeler) siifi 8.000 sucul tiir, Cephalopoda (Kafadan bacaklilar) sinifi 800 tiir ve
Gastropoda (Karindan bacaklilar) smifi 35.000 sucul tiir icermektedir >,

Ulkemiz denizlerinde bulunan balik tiirlerinin gesitliligine yonelik yapilan ¢alismalar 694
tiiriin kayith oldugunu gostermektedir °. Tiirlerin denizlere gére dagilimi incelendiginde
Karadeniz’de 151, Marmara Denizi’nde 249, Ege Denizi ve Akdeniz’de ise 389’ar tiir yer
almaktadir ®. Denizlerimiz fauna benzerligi agisindan karsilastirildiginda iki ana grup dikkati
cekmektedir. Bunlardan birincisi, barindirdiklar: tiirler bakimindan %56 benzerlik gosteren
Karadeniz ve Marmara Denizi’dir. Ikincisi ise ortak tiirler bakimidan %83’liik benzerlik
gosteren Ege Denizi ile Akdeniz’dir. Birbirine cografik olarak en uzak iki denizimiz;
Karadeniz ile Akdeniz’in fauna benzerlikleri karsilastirildiginda ise %30 gibi diisiik bir oran

ortaya ¢ikmaktadir ’.

Ege Denizi ve Akdeniz biyolojik cesitlilik agisindan en onemli bdlgeler olarak One

cikmaktadir. Osinografik ve biyolojik 6zellikleri agisindan farkli 6zelliklere sahip olan Ege



Denizi, bolgesel konumu, jeomorfolojik yapisi, hidrografik ve ekolojik Ozellikleri ile
Akdeniz ekosisteminin 6nemli bir pargasini olusturmaktadir. Cografik konum acisindan
incelendiginde, Karadeniz ve Akdeniz sularmin bulusma noktasini olusturan Ege Denizi,
kuzeyde Karadeniz’den gelen soguk ve diisiik tuzluluga sahip sularin, gilineyde ise
Akdeniz’den gelen sicak ve yiiksek tuzluluga sahip sularin etkisi altindadir 8. Bu durum, Ege
Denizi’nin kuzeyi ile gilineyi arasinda sicaklik ve tuzluluk bakimindan belirgin farklar
olugmasina neden olmaktadir. Bu ekolojik 6zellikleri nedeniyle, osinografik olarak kuzey ve
giiney kokenli sularin bulustugu noktay1 olusturmakta ve bu durum biyolojik 6zelliklerine
de yansityarak Ege Denizi’ni soguk su ve sicak su canlilarinin bulugsma noktasi haline
getirmektedir. Bu nedenle Ege Denizi’nin kuzey ve giliney bdlgeleri, farkli zoo-
cografyalardan canli tiirlerini barindirmaktadir. Kuzey Ege’de Karadeniz kokenli subarktik
ve subantartik tiirlere rastlanirken, giiney Ege’de subtropikal ve Indo-Pasifik kokenli tiirler

baskin durumdalardir 7.

1.2. Ekonomik Oneme Sahip Su Uriinleri

Tiirkiye; akarsu, gol, golet, baraj golii gibi i¢ su kaynaklari ve denizleri ile zengin su
kaynaklaria ve genis bir biyolojik ¢esitlilige sahiptir. Yaklasik 25 milyon hektarlik deniz
ve i¢ su kaynaklarinin yiizey alani tarim alanlarina esit, orman alanlarindan ise daha fazladir.
Yaklagik 700.000 ton olan iilkemizin su iriinleri {iretimi, diinya su iirlinleri iiretiminin
%0,7’sini  olusturmaktadir. 2011 yili verilerine gbére bu iiretimin %61,44’0 deniz
baliklarindan, %6,45°1 diger deniz canlilarindan, %5,27’si i¢ su canlilarindan ve %26,83’i
da yetistiricilik yoluyla gergeklestirilmistir. Bu oranlar degerlendirildiginde, i¢ su
canlilarinin payi, tilkemizin yiiksek i¢ su iiretim potansiyeli diisiintildiigiinde, oldukca diisiik
kalmistir. Farkli ekolojik 6zelliklere sahip denizlerimizde, bu 6zelliklere uyum saglamas,
farkli ekonomik degerlere sahip ¢ok sayida tiir bulunmaktadir. Denizlerimizde ve ig
sularimizda yasayan yaklasik 4.000 hayvan tiirli ve 1.000 bitki tiirlinlin ¢ok kii¢iik bir kismi
ekonomik anlamda degerlendirilmektedir. Denizlerde ve i¢ sularda yasayan ve ekonomik
Ooneme sahip tiirler denildigi zaman en basta ticari avciligi yapilan balik tiirleri akla
gelmektedir. Tiirkiye Istatistik Kurumu (TUIK) tarafindan yayimlanan 2011 yili verileri
incelendiginde, 65 deniz balig: tiirii, 26 diger deniz canlisi tiirti, 20 i¢ su balig tiirii ve 3 diger

i¢ su canlist tiiri olmak tizere toplam 114 tiir ekonomik olarak degerlendirilen su iirtinleri
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kapsaminda degerlendirilmistir. Bu kapsamda degerlendirilen tiirler hem balik¢iligimiza
girdi saglanmasi bakimindan, hem de uzun kiyisal kusakta yasayan insanlarimizin

beslenmesinde, istihdaminda ve ekonomisinde biiyiik 5neme sahiptir °.

1.3. Tiir Tanimlama

Su irilinleri avciligi ve yonetiminde karsilagilan en temel sorun balik tiirlerinin
tanimlanmasinda ortaya ¢ikmaktadir. Ulkemizdeki tiirlerin tamam ticari isimleri ile satisa
sunulmaktadir. Bu isimler bdlgeler arasinda, hatta ayni bolge igerisinde bile farkliliklar
gosterebilmektedir. Su triinleri avciliginda siirdiiriilebilirligin saglanmasi i¢in avlanan

tiirlerin dogru olarak tanimlanmasi bir zorunluluk olarak karsimiza ¢ikmaktadir '°.

Sucul canlilarin  geleneksel olarak tanimlanmasinda, isimlendirilmesinde ve
siniflandirilmasinda morfolojik karakterler kullanilmaktadir. Her ne kadar giinlimiiz
taksonomik ¢aligmalarinda anatomik 6zellikler, fizyolojik 6zellikler, davranigsal karakterler,
izoenzim profilleri ve cografik veriler degerlendiriliyor olsa da, taksonominin temelini

morfolojik karakterler olusturmaktadir !,

Bugiine kadar tanimlanmis yaklasik 230.000 deniz canlisi tiirii bulunmakta ve 1.000.000’dan
fazla kesfedilmeyi ya da isimlendirilmeyi bekleyen deniz canlist tiirii oldugu tahmin
edilmektedir. Denizlerdeki yasama iliskin bilgilerimizin heniiz eksik oldugu, hatta hassas ve
ekstrem habitatlarda yasayan canlilara iliskin bilgilerimizin daha baslangic seviyesinde
oldugu da bildirilmektedir. Bu alanda gergeklestirilen calismalarda, denizlerdeki yasama
iligkin bu ¢esitliligin, daha yiiksek taksonomik seviyeler, fonksiyonel gruplar, tiirler,
populasyonlar ve bireyleri kapsayan farkli organizasyon seviyelerinde analiz edilmesi ile
anlasilabilecegine vurgu yapilmaktadir. Mevcut ve yeni tiirlerin tespit edilmesine yonelik
yiiriitiilen bu titiz 6rnekleme, siniflandirma ve tanimlama siirecinin gelecek on yillarda da
devam etmesi ongoriilmektedir. Bu siire zarfinda, denizlerdeki mevcut biyogesitlilik ve
dagilim modellerinin agiklanabilmesine yonelik yeni yontemlerin gelistirilmesine de ihtiyag

duyulacagi agiktir 1.



Sucul canlilarin gelisimlerinin ¢esitli agsamalarinda, viicut pargasi 6rneklerinden ve gida
olarak islenmis {iriinlerin tanimlanmasinda yalnizca morfoloji tizerine kurulu bir yaklagimin
isletilmesi kullanigli olamamaktadir. Baz1 durumlarda kullanilan ayirt edici morfolojik
karakterler o kadar belirsiz olabilmektedir ki, konusunda uzman bir taksonomist bile bu

karakterler {izerinden tamimlama yapmakta biiyiik zorluklar yasayabilmektedir '°.

Biyogesitlilik ¢aligsmalarinin temelini, en ¢ok zaman alan ve en zor kismini, halen tiirlerin
tanimlanmasi ve ayirt edilmesi asamasi olusturmaktadir. Sucul canlilarin ¢ok genis bir
biyocografik yayilim gosterdikleri bilinmektedir. Osinograflar ve deniz biyologlar1 halen
okyanuslarin zoocografik bolgelerinin belirlenmesi ve metazoan tiirlerin ¢esitlilikleri ile

dagilimlarimi tanimlamak i¢in ugras vermektelerdir 2.

Genis Olcekli balik¢ilik arastirmalarinda tek bir oOrneklemede elde edilen tiirlerin
tanimlanmasinda bile birgok uzmana ihtiya¢ duyulmaktadir. Bu durum hem ekonomik hem
de zamansal anlamda biiyiik zorluklara yol agmaktadir. Ayrica tiim 6rneklerin tanimlanmasi
icin ilgili literatiire ulasilip herhangi bir uyusmazlik olup olmadiginin kontrol edilmesi ve
tanimlamanin kesin bir sekilde gerceklestirilmesi zahmetli bir siirectir. Morfolojik
karakterler {izerinden tanimlamaya dayali bu zorluklar, kiiresel anlamda balik
biyogesitliliginin belirlenmesi, gerekli koruma oOnlemlerinin alinmasi ve balik¢iligin

yonetilmesini sinirlayan bir faktor olarak degerlendirilmektedir 3.

Tir tanimlamalar1 dogru olarak gerceklestirilmis olan canlilara ait verilerin kullanilmasiyla
olusturulacak daha dogru balik¢ilik diizenlemeleri ile korumaya yonelik yo6netim
Onlemlerinin alinabilecegi belirtilmektedir. Bu amagla molekiiler biyoloji temelli
yontemlerden yararlanilarak hizli ve ekonomik yoldan tiir tanimlamalarinin
gerceklestirilmesi, morfolojik olarak tanimlanmasi miimkiin olmayan oOrneklerin (farkl
yasam evrelerinde olan tiirler, morfolojik ayrim karakterleri heniiz olugsmamus tiirler, viicut
biitiinligli bozulmus tiirler, islenmis tiirler vb.) dogru bir sekilde tanimlanmalar1 olanakli

hale gelmektedir '*.



1.4. Tiir Tanimlamada Kullanilan Molekiiler Yontemler

Bazi sucul canli taksonlarinda ortaya ¢ikan taksonomik karmasaya ¢oziim bulunmasi,
basaril1 bir balik¢ilik yonetimi ve su iiriinleri ticaretinin diizenlenmesi gibi konularda tiirlerin
dogru olarak tanimlanmasi gereksinimi, molekiiler biyolojiden yararlanilmasi egilimini de

beraberinde getirmistir '°.

Kullanilan en eski ve en klasik genetik belirte¢ sistemi fenotipin incelenmesidir. Daha
gelismis protein veya DNA dizisi temelli genetik belirte¢ sistemleri gelistirilmesine ragmen,
klasik fenotip/genotip analizleri halen c¢evresel genetik ¢aligmalarinda basariyla
kullanilmaktadir. Oliim orani, gelisim bozukluklari, DNA zinciri kirilmalari, fizyoloji ve
metabolizma gibi fenotipik karakterler de populasyon ¢aligmalarinda siklikla
kullanilmaktadir. Populasyon genetigi calismalarinda kullanilan gelismis ydntemler
icerisinde en klasik yontem protein polimorfizmlerinin incelenmesi seklinde gerceklestirilen
allozim analizidir. Bu yaklasim gectigimiz 30 yil boyunca allozim genotipi ile kimyasal
maddelere maruz birakma arasindaki iliskilerin incelenmesinde kullanilmistir. Goéreceli
olarak daha ekonomik ve metodolojik olarak da basit olan bu yontem, polimorfik olan
enzim/protein lokuslarinin sinirli sayida olmasi ve varyasyon miktarinin tiirden tiire biiyiik

olgiide farklilik gostermesi gibi baz1 dezavantajlar tasimaktadir '°.

DNA temelli yontemleri inceledigimizde, protein temelli yontemlere gore en belirgin
tistiinliiklerinin DNA molekiiliiniin daha az bozulmasi1 (degrede olmasi) ve yumurtadan
ergine tiim yasam evrelerinde elde edilebilir olmasidir 7. Ayrica DNA temelli yaklasimlarla
es mutasyonlar tespit edilebilir ve polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) kullanilarak, analizler
cok kiiciik miktarlarda doku ornekleri ile gerceklestirilebilmektedir. En 6nemlisi de DNA
dizisi verilerinin ve bu verilerin analizlerinin, kolaylikla farkli laboratuvarlarda
tekrarlanabilir bir nitelik tagimasidir. Bugiine kadar, DNA dizileri {izerinden gergeklestirilen
tiir ayrimi c¢aligsmalarinda bir¢ok gen hedef alinmis ve bu genlerin farkli bolgeleri analiz

edilmistir '°.



Cevresel genetik uygulamalarinda kullanilan baslica genetik belirte¢ sistemleri; mtDNA
(mitokondriyal DNA), PCR-RFLP (PCR-Restriction Fragment Length Polymorphisms),
RAPDs (Random Smplified Polymorphic DNA’s), SSR (Simple Sequence Repeats) ve
AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphisms) olarak siniflandirilmaktadir.
Mitokondriyal DNA gen bolgeleri, PCR yontemi ile ¢ogaltilip dogrudan dizi analizinde veya
restriksiyon enzimleri ile kesilerek RFLP analizlerinde kullanilmaktadir 8. Mitokondriyal
DNA’nin PCR-RFLP yontemi ile analizindeki en Onemli avantaj, incelenen genetik
lokuslardaki homozigotluk ve heterozigotluk degerleri ile allel/genotip frekanslarinin
belirlenebilmesi ve daha geleneksel olan Hardy-Weinberg analizleri ile uyumlu olmasidir.
RAPD, SSR ve AFLP gibi teknikler kullanilarak da ¢ok sayida hem monomorfik hem de
polimorfik genetik belirtecler olusturulmustur. Bunun sonucunda PCR ile ¢ogaltilan bu
belirtecler tiim genomu kapsayacak kapasiteye ulagsmis ve ¢evresel yanit genleri ile kuvvetli
bir baglanti (linkaj) kurulmasi olanakli olmustur. RAPD analizleri goreceli olarak daha
ekonomik olup, omurgalilarin genomik DNA’sinin birkag yiiz ile 1.500 baz ¢iftini kapsayan
DNA belirtegleri ile sonug verebilmektedir. Minisatelit ve mikrosatelit SSR belirtegleri,
tekrarlanan satelit dizilerinin klonlanmasi ve dizi analizlerinin ger¢eklestirilmesi i¢in kisa
tri, tetra, penta gibi oligoniikleotidlerin sentezine ihtiyag duydugundan c¢ok fazla zaman
isteyen bir yontem olarak bilinmektedir. Bir bagska molekiiler belirte¢ yontemi ise RFLP ve
RAPD tekniklerinin birlesimi olan AFLP yontemidir . AFLP belirtegleri hem dominant
hem kodominant olarak bulunur ve RAPD ile SSR’a gore genom basina on kat daha fazla
sayida potansiyel belirte¢ olusturma kapasitesine sahiptir. Gerek RAPD gerekse AFLP
amplikonlar1  kullanilarak  bireylerin populasyon igi-populasyonlar arast genetik
karsilagtirmalar1 ve g¢evresel yamit genlerinin kaliiminin tespit edilerek izlenmesi

gerceklestirilebilir °,

1.5. DNA Barkodlama

DNA barkodlama terimi, literatiirde yaygin olarak kullamlmaya baslanan bir ifadedir 2°. Bu
yontem temelde standart bir DNA bdlgesinin hizli, dogru ve otomatik bir sekilde tiir
tanimlamada kullanilmasina dayanmaktadir 2!. Fakat DNA barkodlama incelendiginde ¢ok
da yeni bir kavram olmadig1 goriilmektedir. “DNA barkodu” terimi ilk kez 1993 yilinda,

bilimsel cevrelerin ¢ok da dikkatini ¢ekmeyen bir calismada 2? kullanilmistir. Hatta



molekiiler araglar kullanilarak tiir tanimlamalarinin gergeklestirilmesi ifadesi, bundan da
eski bir kavram olarak, Sanger dizileme tekniginden de once ortaya ¢ikmistir. Fakat DNA
barkodlamanin gergek “altin ¢agi” 2003 yilinda baglamis 2° ve konuyla ilgili yayimlarm say1st
hizla artarak, giiniimiizde bu konuda yaymlanmis makale sayis1 250’yi agmistir. DNA
barkodlamanin potansiyel kullanicilar1 sadece taksonomistler degildir. Bu yontem adli

bilimler, biyoteknoloji, gida endiistrisi ve hayvan besleme gibi bircok alanda

kullanilabilecek bir arag olarak literatiirdeki yerini almistir .

Yapilan ¢aligmalarda, mitokondriyal sitokrom c oksidaz alt iinite I (COI) geninin yaklasik
655 baz ciftlik kiigiik bir boliimii kullanilarak kuslar, baliklar ve kelebekler gibi karmasik
gruplara ait birgok canli tiiriinde %98-100 seviyelerinde tanimlama basariyla
gerceklestirilmistir. Barkodlama ydnteminin kullanilmasiyla 6nceden tek bir tiir olarak
tanimlanan bir¢ok kriptik tiiriin ortaya ¢ikarilmasi miimkiin olmustur. Barkodlama ile hizli
ve giivenilir tliir tanitmlamanin yani sira, farkli gruplar arasindaki filogenetik iliskiler de daha

kolay ¢oziimlenebilir olmaktadir !



2. KURAMSAL TEMELLER

2.1. DNA Barkodlama Nedir?

Tiirlere 6zgli DNA profillerini ortaya ¢ikaran DNA barkodlama yontemi, temelde basit bir
Oonermeye dayanmaktadir. Bu 6nerme, organizmalarin genomlarinin kiigiik pargalarindaki
DNA dizisi farkliliklarinin herhangi bir canlinin tiir seviyesinde tanimlanmasini saglayacak
biyolojik barkodlar olarak kullanilabilecegidir. Boylece, tanimlanamayan tiirlerin DNA
dizileri ile DNA barkod veri tabanlarindaki DNA dizilerin eslestirilmesi yontemiyle bu
tiirlerin tanimlanmasini saglayacak evrensel bir tiir teshis anahtar1 olusturulmasi miimkiin
olmaktadir. Bu amagcla kisa DNA dizilerinin kullanilmasinin temelinde, dizinin tiir
igerisindeki farklilik seviyesinin tiirler arasindaki farklilik seviyesinden daha diisiik oldugu
varsayimi bulunmaktadir. Yontem canlilardan elde edilen doku orneklerinden DNA
izolasyonu gergeklestirilmesi, bu DNA’nin PCR ile hedeflenen bdlgenin ¢ogaltiimasinda
kullanilmast ve ¢ogaltilan bdlgenin DNA dizi analizinin gergeklestirilmesi asamalarindan
olusmaktadir. Bu islemler sonucunda elde edilen DNA dizileri tiirlerin tanimlanmasinda

kullanilan barkodlar olarak veri bankalarina kayit edilmektedir !'.

2.2. DNA Barkodlamanin Diger Yontemlerden Farki

DNA barkodlamay1 diger yontemlerden ayiran temel 6zellik tek bir gen bolgesi kullanilarak
tim hayvan tiirlerine yonelik evrensel bir biyolojik tanimlama sistemi prensibine sahip
olmasidir 2°. COI geninin 5" ucundan 655 baz ciftlik bdlgesi (Sekil 2.1), farkli subelerden
bir¢ok canliya gore tasarlanabilen primerler ile ¢ogaltilabilmesi nedeniyle DNA barkodlama

i¢in en uygun bolge olarak belirlenmistir **.
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Sekil 2.1. DNA barkod bdlgesi (Roe and Sperling »° den degistirilerek alinmustir)

Bir gen bolgesinin DNA barkodu kadar kullanisgh olabilmesi i¢in {i¢ 6zellige sahip olmast
gerekmektedir. Bu ozellikler: 1. tlir seviyesinde belirgin bir genetik varyasyon ve ayrim
giiciine sahip olmasi, 2. genis bir taksonomik 6l¢ekten canlilar i¢in uygun evrensel primerler
ile ¢cogaltilabilen, korunmus u¢ bdlgelerine sahip olmasi ve 3. DNA ekstraksiyonu ve PCR
sirasinda sorun yaratmayacak kisa dizi uzunluguna sahip olmasi seklinde siralanabilir. COI
geni tiim bu 6zelliklere sahip oldugundan dolay1 hayvanlarda tiir seviyesinde ayrim giiciine

sahip, standardize edilmis barkodlama bdlgesi olarak kabul gérmiistiir 2°.

2.3. Neden Sitokrom C Oksidaz Alt Unite | (COl) Geni?

COI barkod bolgesinin, metazoan mitokondriyal genomu bakimindan tiir igerisinde %3’ten
kiictik, tiirler arasinda ise ortalama %10-25 arasinda belirgin bir farklilik gosterdigi yapilan
calismalar ile ortaya koyulmus bir gercektir 2’. Giiniimiizde metazoan tiirler i¢in kullanilan
standart barkodun tanimi, CO! geninin 5' ucundan 652-658 baz ciftlik bolgesi olarak ifade
edilmektedir 2°. Metazoan tiirler i¢in evrensel bir barkod bélgesi arayisinda, mitokondriyal
genomun niikleer genoma kiyasla birgok avantaji sz konusudur. Bu avantajlar intronlarin
bulunmamasi, rekombinasyona siirl sekilde maruz kalmasi, tiim hiicrelerde yiiksek kopya
sayist, haploit 6zellikte olmasi ve maternal bir kalitima sahip olmas1 seklinde siralanabilir.
Gegmiste yapilan bir¢ok sistematik analiz ¢alismasinda kullanilan /2S5 rRNA ve 16S rRNA
genleri, gostermis olduklar1 yliksek insersiyon ve delesyon frekansi nedeniyle elde edilen
dizilerin hizalanmasinda ve karsilastirilmasinda biiyiik zorluklara neden olmustur. Metazoan
tiirlerin mitokondriyal genomlarinda (Sekil 2.2.) bulunan 13 protein kodlayan gen genellikle

bu insersiyon ve delesyonlar1 icermektedir. COI geninin diger protein kodlayan



mitokondriyal genlerden {istiinliigii metazoan tiirler icin evrensel primer c¢iftleri **

kullanilarak c¢ogaltilabilmesi ve birgok farkli taksonomik seviyede kullanilabilir bir
filogenetik sinyale sahip olmasidir. COI geninde bulunan kodonlarin ti¢lincii pozisyondaki
niikleotidleri yiiksek oranda substitiisyon gostermekte ve bdylece mitokondriyal rRNA
genlerine oranla ¢ kat daha yiiksek molekiiler evrim hizina sahip olarak
degerlendirilmektelerdir. Bir bagka 6nemli nokta da COI geninde gergeklesen evrimin, yakin
tiirlerin ayrimina imkan taniyan ve cografik yapr ile iligkilendirilebilen tiir i¢i varyasyonu

ortaya koyabilecek hizda gergeklesmesidir '*.

COI geninin standart barkod geni olarak secilmesindeki asil neden, birden fazla tiir i¢in
gostermis oldugu belirgin ayrim giicii ve tiir i¢i ile tlirler arasindaki uzakligin ¢akismadigi

tipik varyasyon modelidir %’

. Tur i¢i ve tiirler aras1 varyasyonda c¢akisma meydana
gelmemesi Meyer and Paulay ?® tarafindan “barkodlama acikligi” (Sekil 2.3.) olarak
adlandirilmig ve barkod genlerin isabet ve giivenilirliginde en 6nemli nokta olarak kabul

edilmisgtir.

Sekil 2.2. Mitokondriyal genomda bulunan genler
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Sekil 2.3. Tiir i¢i ve tiirler aras1 genetik uzakliklarin varsayimsal dagilim frekanslari

(a) tiir i¢i varyasyon (kirmizi) ve tiirler aras1 varyasyonun (sar1) ayrt dagilimindan dogan
barkodlama agikligi, (b) tiir i¢i ve tlirler arasi varyasyonun cakisan dagilimi sonucu
barkodlama agikligmnin bulunmamasi (Meyer and Paulay 2® den degistirilerek alinmistir)

Tim bu oOzelliklerine ragmen COI geninin ¢dzliimleyemedigi bazi canli gruplart da
bulunmaktadir. Bunlara 6rnek, Porifera (siingerler), Ctenophora (taraklilar) ve Anthozoa
(mercanlar) olup, mitokondriyal DNA evrimsel hizinin diger metazoan gruplara kiyasla 10-
20 kat daha yavas oldugu ileri siiriilmektedir %°. Dahas1 COI barkodlarindan elde edilen
verilerin bazi canli gruplarinda, yakin iligkili tiirlerin gilivenilir bir sekilde ayrimlarinin

gerceklestirilmesinde yetersiz kaldig1 da belirtilmektedir *°.
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Bu istisnalar disinda, cografik olarak genis yayilim gosteren farkl tiirlerin, tiirler aras1 ve tiir
ici varyasyonlarini da igeren bir¢ok ¢alisma sonucunda elde edilmis birbirleriyle tutarl veri
setleri, COI geninin barkodlama c¢aligsmalarinda kullanilan standart belirte¢ olarak

31, COI geninin standart belirte¢ olarak

benimsenmesinde biiyilkk rol oynamistir
benimsenmesinin sonuglart NCBI (National Center for Biotechnology Information)
GenBank ve BOLD (Barcode of Life Data Systems) gibi genis, halka agik veri tabanlarina
da acik bir sekilde yansimistir. Barkodlama geninde gergeklestirilen standardizasyon
sonrasinda GenBank ve BOLD gibi veri tabanlarina COI gen dizilerinin girisinde biiyiik bir
artts yasanmustir. Bu veri cesitliligi ve yogunlugu, G-C degisimleri gibi niikleotid
kompozisyondaki evrimsel degisimler de dahil olmak iizere hayvanlar 32, bitkiler ve
mantarlardaki ** bircok molekiiler evrimsel hipotezin incelenmesine olanak saglamistir. COI
barkod bolgesi, niikleotid kompozisyonunun tahmininde 6zellikle tercih edilen bir dizi
olmamasina ve mitokondriyal genomun herhangi bir bolgesinden bu anlamda ¢ok farkli
olmamasina ragmen, farkli taksonlardan gerceklestirilen yogun 6rneklemeler sonucunda
barkod kiitliphanelerinde bunlara iligkin bir¢ok kayit olugsmakta ve bdylece cok sinirli sayida
diziye sahip (Sekil 2.4.) “tiim mitokondriyal genom” veri tabanlarinin sunamadigi

karsilastirma yapilacak bir referans DNA kiitiiphanesi imkanini arastiricilara sunmaktadir 2.

o B e

Hepsi Tek
*% | (A2)

Gen Bolgesi Tek Hepsi
Sayisi (Az) (Cok)

%mmm’%

Sekil 2.4. Genomik ve DNA barkodlama caligmalarindaki genetik bilgi ve taksonomik
cesitlilik matrisi (Kress and Erickson 2® dan degistirilerek alimustir)

12



COI gen bolgesinin tiir seviyesinde tanimlamalarda etkin bir sekilde kullanilabilirligi
giiniimiizde bir¢ok omurgali ve omurgasiz hayvan grubu i¢in kabul edilmistir **. Barkodlama

ayrica hayvan hiicre hatlarinin tammlanmasinda da kullanilabilmekte -3¢

ve biyocesitlilik
veri tabanlarindaki materyallerin karakterizasyonunda Onerilen bir uygulama olarak da
karsimiza ¢ikmaktadir 37. Bunlarla birlikte, COI geninin ayn1 bdlgesi kirmizi makro alglerin
tiir tammlanmasinda 8, tek hiicreli protistlerde (Tetrahymena *) ve bazi mantarlarda *° da
kullanilmaktadir. Bu kadar genis 6l¢ekte uygulama alanina sahip bu bdlgenin ayrim giiciiniin

temelinde niikleotid dizilerinde ayni anda meydana gelen degisikliklerdeki siklik yer

almaktadir 4.

2.4. DNA Barkodlamanin Uygulanmasi

Genis veri dijitallestirme projeleri sayesinde, tiim diinyada biyogesitlilik calisan
arastirmacilar taksonomik literatiire rahatlikla ulasabilmektedir. Internet erisimi tabanli veri
bankalar1 ile gegerli taksonomik isimlendirmeler ve sinonimlerinin de takip edilmesi
kolaylasmis durumdadir. Tiim bunlar ¢evrimigi tiir tayin anahtarlar1 ve yiiksek ¢oziiniirliikte
dijital goriintiiler ile birlikte degerlendirildiginde taksonomik bilgi hi¢ olmadigi kadar kolay
ulagilabilir hale gelmektedir. Tiim bu gelismelere ragmen morfolojik analizler halen kriptik
tiirlerin, larvalarin, yavrularin ve viicut pargalarinin tiir seviyesinde tanimlanmasina olanak
saglamamaktadir. Tiirlerin daha iyi karakterize edilmesi ve tanimlanmasinda, morfolojik
tanimlanmas1 gergeklestirilmis 6rneklerden elde edilen standart, referans DNA dizilerinden
yararlanilabilir. Cok genis taksonomik ol¢ekteki Ornekler arasindan elde edilen belirli
standartta DNA dizileri herkesin ulasabilecegi ortak bir veri tabami altinda toplanabilir.
Bilinmeyen tiirlerin tanimlanmasi i¢in bu sekilde bir veri tabaninin olusturulmasi ve
kullanilmas1 zorunludur. Onceki ¢alismalar incelediginde, GenBank veri tabaninda
omurgalilara iliskin DNA dizisi kayitlarinin biiyiikk cogunlugunu sitokrom b dizileri
olusturmaktaydi. Bunun nedeni sitokrom b genini ¢cogaltmak i¢in kullanilan bir¢ok primer
¢iftinin bulunmastydi **. Giiniimiizde ise bu dengesizlik COI dizileri yéniinde degismistir.
Baliklarda ve diger sucul canlilarda sitokrom b dizisine iliskin yaklasik 3.000 tiirden 15.000
ornege iliskin kayit bulunurken bugiin COI dizilerinden olusan yaklasik 8.500 tiire iligkin
70.000’in iizerinde kayit bulunmaktadir ve sitokrom b kayitlarindaki heterojenligin aksine

tiim COI kayitlar1 genin standart bir bolgesine aittir. Ayrica BOLD veri tabaninda kayitli bu
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diziler “barkod” olarak kabul edilebilmeleri agisindan belirli standartlara tabi olduklarindan

bilinmeyen tiirlerin tanimlanmasinda giivenilir bir temel olusturmaktalardir '3.

Sucul canlilarda uygulanan barkodlama c¢alismalarinda genel olarak pahali olmayan, yiiksek
hacimli ekstraksiyon #* ve dizileme protokolleri ** uygun evrensel primerler kullanilarak #°
uygulanmaktadir. Barkodlamada taze, dondurulmus veya uygun sekilde saklanmis doku
ornekleri kullanilabilmekte, hatta pisirilmis veya islenmis doku orneklerinden de

barkodlama gergeklestirilebilmektedir '3.

2.5. DNA Barkodlama is Akis1

Barkodlama yolu ile tiir tanimlanmas1 genel olarak, incelenen 6rnekten elde edilen genomun
standart bir kismindan elde edilmis ve barkod adi verilen kisa DNA dizisinin kullanilmasiyla
gerceklestirilir. Bilinmeyen tiir 6rneklerinden elde edilen bu barkod dizileri, tanimlanmasi
gergeklestirilmis ve veri tabanina kaydedilmis barkodlar ile karsilastirilir. Veri tabaninda
kayith barkodlardan biri ile eslesirse tiir tanimlamasi gerceklesir. Eslesme ger¢eklesmedigi
takdirde, benzerlik oranlarina gore, kayith tiirlere iliskin yeni bir barkod kaydi olarak
(haplotip veya cografik varyete) veya potansiyel yeni bir tiir olarak degerlendirilir (Sekil
2.5)).

Tiir seviyesinde biyosistematik tanimlamalarda bir¢ok gen bélgesi kullanilmis (Cizelge 2.1.)
fakat DNA barkodlama i¢in evrensel bir standart olusturulmasi fikri sonucunda daha 6ncede
belirtildigi {lizere, hayvanlar i¢cin COI geninin 5° ucundan 655 baz ciftlik bolgesi kabul
gbérmiistiir. Bu boyda bir dizi segilerek konvansiyonel dizileme platformlarinda tek seferde
giivenle okunabilecek bir barkod olusturulmustur. DNA’da olusan degredasyon sonucu 655
baz ciftlik bolgenin ¢ogaltilamayacagi durumlarda COI geninin daha kisa bolgeleri de (mini

barkodlar) tiir tanimlamada kullanilabilmektedir *°.
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Sekil 2.5. DNA barkodlama ¢aligmalarindaki ana unsurlar ve bunlarin taksonomi, molekiiler
filogeni ve populasyon genetigi calismalarindaki rolleri (Hajibabaei et al. %’ dan
degistirilerek alinmistir)

Bazi aragtiricilar, tiirlerin tanimlanmasinda alternatif lokuslardan yararlanilabilecegini
savunmaktadir. Ornek olarak Blaxter *8, toprak nematodlar1 ve benzer gruptaki canlilarin
tanimlanmasinda /8S rRNA dizilerinin kullanildig1 ve “DNA taksonomisi” adin1 verdigi bir
yontem gelistirmistir. Fakat bu yaklasimda, DNA barkodlamada oldugu gibi dizi analizi ile
elde edilen genetik 6zelligin Linnaeus taksonomisindeki tiirler ile eslestirilmesi gibi bir amag
yoktur. Bu durumda da DNA taksonomisi yaklasimi yalnizca detayli taksonomik diizene
sahip olmayan canli gruplarinda kullanilabilir olmaktadir. COI dizilerinin yeterli sayida
bulunmadig1 durumlarda tiir icerisinde ayrim yapabildigi tespit edilen *° veya kriptik bir
tiiriin ortaya ¢ikarilmasinda molekiiler kanit olarak kullanilabilen alternatif belirtegler de >°
kullanilmistir. Ayrica bitkiler gibi bazi gruplarda COI tiir seviyesinde ayrim yapabilecek
hizda evrimlesmediginden de alternatif belirtegler kullamlmaktadir 352, DNA
barkodlamanin farkli hayvan gruplarindaki etkinligini gosteren ¢esitli ¢aligmalar mevcuttur
20.27.45:46,5053.54 " By caligmalar ile DNA barkodlamas: gergeklestirilen tiirlerin %95’inden

fazlas1 i¢in 6zgiin bir COI barkod dizisi elde edilmis ve tiir seviyesinde tanimlamalar diizenli
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bir sekilde yiiriitiilmiistiir. {1k gerceklestirilen barkodlama c¢alismalar1 drneklemelerin kisith
bir taksonomik ve cografik kapsamda gergeklestirilmesi nedeniyle elestirilmistir °°. Daha
sonra yapilan caligmalarda tropikal ortamlarda bulunan tiirlesme bakimindan zengin
taksonlar ¢ ve belirli taksonomik gruplardaki tiirlerin tamami hedef alinarak 2% detayli
analizler gerceklestirilmistir. Calismalardaki asil hizlanma, aragtirma kuruluglar1 tarafindan
olusturulan uluslararas1 bir birlik olan ve DNA barkodlamanin tiir tanimlanmasinda
uluslararas1 bir standart olmasini destekleyen CBOL (Consortium for the Barcode of
Life)’un kurulmasi *¢ ile DNA barkodlar i¢in kiiresel, ¢cevrimici bir veri yonetim sistemi

olan BOLD’un gelistirilmesi ile miimkiin olmustur °’.

Cizelge 2.1. Tiir seviyesinde en ¢ok kullanilan belirtegler 4’

Dizi kayit sayilar:
Gen* Koken Hayvanlar Bitkiler Protistler Mantarlar
col Mitokondri ~ 195.777 520 1.931 410
16S rDNA Mitokondri 41.381 221 2.059 285
cyth Mitokondri 88.324 165 1.920 1.084
ITS1-rDNA Niikleus 12.175 57.693 68.839 56.675
ITS2-rDNA Niikleus 13.923 58.065 67.332 56.349
18S-rDNA Niikleus 21.063 17.121 32.290 33.327
rbcL Plastid - 30.663 37.328 -

*Gen kisaltmalari: COI, sitokrom c oksidaz I, cytb, sitokrom b; ITS, internal transcribed
spacer; ribuloz 1,5-bifosfataz karboksilaz/oksigenaz genis alt iinite.

Barkodlama c¢aligmalar1 genel olarak belirli taksonomik gruplardan 6rneklerin elde edilmesi
(miimkiinse morfolojik karakterler gibi klasik taksonomik yontemler kullanilarak
tanimlanmast), DNA barkod dizilerinin (COI geninin 655 baz ¢iftlik kismi1) elde edilmesi ve
diger bilgiler ile bir araya getirilerek kataloglanmasi seklinde yapilmaktadir (Sekil 2.6.).

DNA barkod verilerinin analizinin son agsamasinda neighbor joining (NJ) gibi uzaklik temelli
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kiimeleme yontemleri kullamlarak 3% tiir ici ve tiirler arast uzaklik sonuglari

degerlendirilebilmektedir *
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Sekil 2.6. DNA barkodlama is akis semas1 (www.barcodeoflife.org/content/about/what-
dna-barcoding, 2012)

2.6. Uygulamada Karsilasilan Zorluklar

2.6.1. Heteroplazmi

Bilinen sekli ile mitokondriyal DNA’daki maternal kalitim; homoplazmi (tiim hiicre veya
bireylerde tek tip mtDNA) ile sonuglanir. Fakat niikleer psddogenlerin farkli cogalmalar1 >
paternal aktarimlar *°, somatik mutasyonlar ' ve tiir caprazlamalar1 °> heteroplazmiye (tiim
hiicre veya bireylerde birden fazla mitokondriyal DNA’nin karigiminin bulunmasi) neden
olabilmektedir. Bilinen mitokondriyal DNA kalitimina istisna olarak Mytilus edulis tiiri
midyeler gosterilebilir. Bu midye tiirlerinde heteroplazmik mitokondriyal DNA yapisina
sahip homoplazmik bireyler saptanmistir . Bu saptamalar Mytilus tiirlerinde biparental

64,65

kalittmin meydana gelebilmesi hipotezi ile aciklanmaktadir . Mpytilus tiirlerinin

barkodlarinin ve diger mitokondriyal genlerin analizinde karsilasilan zorlugun, tiirler
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arasindaki hibridizasyon sonrasinda baglayan rekombinasyondan kaynaklandigi ileri

stiriilmektedir .

2.6.2. Psodogenler

Niikleusta bulunan mitokondriyal ps6dogenlerin (numt; nonfunctional copies of mtDNA in
the nucleus) bir¢ok 6nemli dkaryotik organizma grubunda tespit edildigi bilinmektedir. Bu
psoddogenler korunmus evrensel primerler kullanildigi zaman kolaylikla mitokondriyal DNA
ile birlikte amplifiye olabilmektelerdir. Bu durum, niikleusta meydana gelen niikleotid
substitiisyonlarmin mitokondriyal genomdakiler kadar hizli gerceklesmemesi nedeniyle ¢’
Ozellikle DNA barkodlama agisindan sorun yaratmaktadir. Fakat son yillarda yapilan
calismalarda barkodlama sonuclarinin psédogenler nedeniyle yanlis degerlendirilmesinin

oniine gegen analiz yontemlerinin de gelistirilmis oldugu ifade edilmektedir 5%,

2.6.3. Formalin

Sucul organizmalarin barkodlanmasinda en sik karsilasilan problemlerin basinda doku
orneklerinin pH’s1 iyi ayarlanmamig formalin ¢ozeltilerinde saklanmasi gelmektedir. pH
dengesi ayarlanmamig formalinin hizli asidifikasyonunun arsivlenmis 6érneklerden zaten zor
olan DNA ekstraksiyonunu bir kat daha zorlastirdig: belirtilmektedir 7°. Bilinenin aksine,
dokularin pH dengesi ayarlanmis formalin igerisinde uzun zaman saklanmasi molekiiler
analizde kullanilmalarina bir engel olusturmamaktadir. Formalin igerisinde saklanmis
dokulardan DNA ekstraksiyonuna yonelik bir¢cok protokol bulunmakta, dahasi formalin
icerisinde saklanmis zooplankton 7> ve balik 7 6rneklerinden elde edilmis DNA
barkodlarina da literatiirde rastlanmaktadir. Mevcut sorunun asilmasina yonelik yeni
protokoller gelistirilmekle beraber, molekiiler analizde kullanilacak sucul organizmalarin
dokularinin saklanmasinda yine de en uygun yontem olarak etanol igerisinde veya

dondurularak saklanmasi gosterilmektedir 7°.
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2.6.4. Hatah diziler

Sucul organizmalarin COI dizilerine iligkin kayitlarin NCBI GenBank veri tabaninda hizla
artmasi sayesinde bu canlilarin karsilastirmali tanimlanmasinda kaynak olusturacak
kullanish ve detayli bir kiitiiphane meydana gelmistir ve bu kiitiiphane giin gectikge de
biliylimektedir. Fakat dikkatli bir sekilde incelendiginde GenBank veri tabaninda taksonomik
tanimlamanin yanlis yapildigi, DNA dizisinin uygun bir sekilde kontrol edilmedigi (dizinin
yanlis hizalanmasi, stop kodonlarin olusmasi, okuma c¢ergevesindeki insersiyon ve
delesyonlar), bilinmeyen psddogenler iceren ve mikrobiyal kontaminasyonlara maruz
kalmis birgok hatal1 diziye de rastlandig1 da ifade edilmektedir '2. Bu hatali dizilerin ancak

belirli taksonlarin karsilagtirmal1 olarak incelenmesi ile tespit edilebildigi vurgulanmaktadir
74

2.6.5. Hibridizasyon

Tiirler aras1 hibridizasyon kuskusuz barkodlama caligmalarinda 6nemli bir sorun teskil
etmektedir. Bilindigi gibi barkod geni olan COI, mitokondriyal bir gendir ve genellikle
maternal olarak aktarilir. Bu sebepten 6tiirii hibrit bir balik kag¢inilmaz bir sekilde ve hatali
olarak maternal tiirle ayni tiir olarak tanimlanacaktir. Eger tanimlamasi yapilacak tiiriin
hibritlesebilen tiirler arasinda oldugu biliniyorsa ve dogru bir tanimlama yapmak isteniyorsa
mutlaka DNA barkodlama ile birlikte bilinen tiire 6zgii nilkleer DNA allelleri de analiz
edilmesi onerilmektedir. Eger 6rnek gergekten hibrit ise barkodlama sonucunda maternal tiir
belirlenecek, niikleer DNA dizisi yardimiyla da paternal tiir ortaya ¢ikarilacaktir. Cok sayida
kemikli i¢ su baligi (139 tiir ) ve deniz baliginda (58 tiir ’®) hibridizasyon tespit edilirken,
kikirdakli baliklarda bugiine kadar tespit edilmis bir hibridizasyon bulunmadig:
bilinmektedir 7. Bunun en énemli nedeni kemikli baliklarda goriilen dis dllenme yerine,
kikirdakli baliklarda i¢ dollenmenin gerceklesmesidir. Buna ragmen kemikli baliklar

igerisinde bile hibridizasyon, tiirlerin yalnizca %1’inde goriilmektedir '°.
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2.7. Sucul Canhilarda DNA Barkodlamanin Kullanimi

DNA barkodlama uygulamalar1 en ¢ok avcilik kotalarinin belirlenmesi, hedef dis1 avlanan

tiirlerin izlenmesi ve siirdiiriilebilir balikgilik gibi sucul tiirlerin korunmasi 7778

ve
yonetilmesi alanlarinda kullanilmaktadir ”°. Barkodlamanm tiir tammlamada sagladig1 en
onemli avantajlardan biri de kriptik tiirlerin ortaya ¢ikarilmasidir *#°. Gida giivenligi ve
tiketicinin yanlis Dbilgilendirilmesi alanlarinda gergeklestirilen DNA barkodlama
caligmalari, market ve restoranlardan elde edilen orneklerin %25’inin yanhs etiketlenmis
veya degistirilmis olduklarin ortaya koymaktadir . Konserve yapimi sirasinda yiiksek
basing ve sicakliga maruz kalmasindan dolay1 degrede olmus DNA igeren orneklerde ise
mini barkod olarak adlandirilan daha kisa niikleotid dizilerinden olusan bolgeler
kullanilmaktadir !>, Bunun gibi avantajlara ve genis kullanim alanina sahip olan DNA
barkodlama yontemi Amerikan Gida ve Ilag Bakanhigi’nda (US Food and Drug

Administration) balik ve diger su iiriinlerinin tiir tanimlamasinda, daha zahmetli bir teknik

olan protein izoelektrik odaklama yonteminin yerini alarak standart protokol haline gelmistir
82

DNA barkodlama sistemi, tiim hayvan tiirleri i¢in kullanilabilen, DNA tabanli evrensel bir
tir tanimlama sistemi olarak sucul tiirlerin ve onlardan elde edilen iiriinlerin
tanimlanmasinda basit ve kullanish bir ara¢ olarak karsimiza c¢ikmaktadir. Karsilastirma
yapabilecegimiz bir referans DNA veri tabani oldugu takdirde, elimizdeki yeni tiirin veya
tiriiniin DNA’s1 veri tabanindaki DNA ile karsilastirilarak tanimlama gerceklestirilir. COI
bolgesinin birbirinden farkli hayvan gruplarindan, birbirine yakin tiirlere kadar genis 6lgekte
taksonomik seviyedeki canlilar arasindaki ayrimi basariyla gerceklestirdigi Hebert et al. 334
tarafindan gosterilmis, ayrica deniz ve i¢ su baliklarinda da basariyla sonu¢ veren birgok
calisma yaymlanmustir “+*>83-85 Barkodlama sisteminin basarisin1 destekleyen ¢alismalar
omurgasizlardan kuslara kadar uzanan bir Olcekte gerceklestirilmis, giinlimiizde de
mantarlardan insanlara kadar bircok organizma iizerinde caligmalar artarak devam
etmektedir. Tir cesitliliginin izlenmesinin standardizasyonuna yonelik ger¢eklestirilen bu
calismalardan elde edilen sonuglar kriptik tiirlerin ortaya c¢ikarilmast siirecini de

hizlandirmistir. Son yillarda yaklasik 8.500 balik tiirline iliskin DNA barkod kayd1
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olusturulmus ve elde edilen bu COI dizileri BOLD ve GenBank veri tabanlarma kayit

edilmistir °.

Gilinlimiizde bilinen yaklasik 31.000 balik tiirii 6 simif, 62 takim ve 540 familya altinda
toplanmaktadir 2. Bu balik tiirlerinin 2011 y1l1 basu itibariyle yaklasik 7.800 (%25)’ii en az
bir DNA barkod kaydi altinda karakterize edilmistir (Cizelge 2.2.). Yapilan ¢aligmalar
sonucunda familyalarin birgogundan (%89) en az bir tiir barkodlanarak kayit altina
alinmistir. En az bir 6rnegin barkodlanmasi seklinde gerceklestirilen analizlerde hata oran
%3 seviyesinde iken en az iki 6rnegin barkodlandig1 durumlarda hata oran1 %3’iin de altina
inmektedir. Sistematik olarak hata veren herhangi bir takim veya familya goze ¢arpmazken,
hata oranlarinin taksonomik seviyeler arasinda esit bir dagilim gosterdigi soylenmektedir.
Pristiformes ve Torpediformes (Elasmobranchii); Albuliformes, Batrachoidiformes ve
Gobiesociformes (Actinopterygii); ile Petromyzontiformes (Cephalaspidomorphi) gibi baz

gruplarda hata oran1 %10 un {izerinde tespit edilmistir 5¢.
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Cizelge 2.2. Smif ve takimlara gore tanimlanan, DNA barkodlamasi yapilan ve DNA
barkodlamasi basarili olmayan tiir sayilar1 5

Basarisiz Basarisiz

Simf\Takim Tir Bar.:kodlanan Barkno dlanan olunan olunan
sayisi tiir sayisi tiir % .. .o
tiir sayis1  tiir %

Elasmobranchii
Carcharhiniformes 270 154 57 2 1,3
Heterodontiformes 9 5 55,6 0 0
Hexanchiformes 5 5 100 0 0
Lamniformes 16 15 93,8 0 0
Orectolobiformes 41 23 56,1 1 4,2
Pristiformes 7 6 85,7 1 14,3
Pristiophoriformes 6 3 50 0 0
Rajiformes 550 239 43,5 14 5,5
Squaliformes 124 59 47,6 0 0
Squatiniformes 22 13 59,1 0 0
Torpediniformes 64 17 26,6 5 22,7

Actinopterygii
Acipenseriformes 30 21 70 0 0
Albuliformes 10 4 40 2 33,3
Amiiformes 1 1 100 0 0
Anguilliformes 892 181 20,3 5 2.7
Ateleopodiformes 13 2 154 0 0
Atheriniformes 326 55 16,9 0 0
Aulopiformes 254 102 40,2 3 2.9
Batrachoidiformes 81 14 17,3 4 22,2
Beloniformes 267 42 15,7 4 8,7
Beryciformes 159 70 44 1 1,4
Cetomimiformes 34 5 14,7 0 0
Characiformes 1.919 281 14,6 12 4,1
Clupeiformes 386 96 249 7 6,8
Cypriniformes 3.819 467 12,2 16 3,3
Cyprinodontiformes 1.189 116 9,8 5 4,1
Elopiformes 8 6 75 0 0
Esociformes 13 10 76,9 0 0
Gadiformes 608 198 32,6 9 4,3
Gasterosteiformes 27 10 37 0 0
Gobiesociformes 158 16 10,1 4 20
Gonorynchiformes 37 7 18,9 0 0
Gymnotiformes 158 16 10,1 0 0
Lampriformes 24 18 75 0 0
Lepisosteiformes 7 6 85,7 0 0
Lophiiformes 327 69 21,1 5 6,8
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Cizelge 2.2. (devam)

Basarisiz Basarisiz

Simif\Takim Tir Bar.:kodlanan Barkno d(l)anan olunan olunan
sayisi tiir sayisi tiir % .. .o
tiir sayis1  tiir %
Mugiliformes 81 29 35,8 0 0
Myctophiformes 254 120 47,2 1 0,8
Notacanthiformes 28 10 35,7 1 9,1
Ophidiiformes 491 71 14,5 3 4.1
Osmeriformes 318 95 29,9 2 2,1
Osteoglossiformes 230 40 17,4 0 0
Perciformes 10.461 3.445 32,9 91 2,6
Percopsiformes 9 6 66,7 0 0
Pleuronectiformes 766 231 30,2 8 3,3
Polymixiiformes 10 3 30 0 0
Polypteriformes 18 3 16,7 0 0
Saccopharyngiformes 29 5 17,2 0 0
Salmoniformes 206 29 14,1 0 0
Scorpaeniformes 1.561 500 32 10 2
Siluriformes 3.377 360 10,7 13 3,5
Stephanoberyciformes 44 15 34,1 0 0
Stomiiformes 412 98 23,8 0 0
Synbranchiformes 109 7 6,4 0 0
Syngnathiformes 318 95 29,9 0 0
Tetraodontiformes 431 193 44,8 3 1,5
Zeiformes 33 23 69,7 0 0
Myxini
Myxiniformes 74 13 17,6 1 7,1
Cephalaspidomorphi
Petromyzontiformes 42 24 57,1 6 20
Holocephali
Chimaeriformes 46 27 58,7 2 6.9
Sarcopterygii
Coelacanthiformes 2 0 0 0 0
Ceratodontiformes 1 1 100 0 0
Lepidosireniformes 8 1 12,5 0 0
Toplam 31.220 7.796 25,0 241 3,0
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2.8. Cahisma Kapsaminda Ornekleme Yapilan Gruplardaki Mevcut Durum

Sucul ekosistemler igerisinde bulunan ve genis bir gesitlilik gosteren metazoan tiirler, CO/
barkodlarinin genis taksonomik seviyelerde tiir tanimlama, tiirleri birbirinden ayirma ve yeni
tiirlerin ortaya ¢ikarilmasindaki basarisini incelemek agisindan essiz bir firsat sunmaktadir
12 Sucul ekosistemlerdeki 6nemli metazoan gruplarinda taksonlar arasinda gergeklestirilen
DNA barkodlama caligmalar1 Cizelge 2.3.’de gosterilmistir. Bu tez calismasi iginde
incelenmis canli gruplar1 olan omurgasizlardan Cnidaria, Decapoda ve Mollusca ile
omurgalilardan balik tiirlerine yonelik gerceklestirilen DNA barkodlama ¢alismalarindaki

mevcut durum incelenerek asagida 6zetlenmistir.

2.8.1. Arthropoda

Bir¢ok Arthropod tiirii erigkin formlarina ulastiklarinda morfolojik olarak rahatlikla
tanimlanabilirken, larval veya yavru formlarinda morfolojik karakterler iizerinden tiir
tanimlamasi yapabilmek neredeyse imkansizdir. Baz1 durumlarda larvalar arasindaki farklar
belirlense bile, ergin formu ile eslestirmek c¢ok zordur. Dogu Pasifik’teki Munidopsis
1stakozlarinda (Galatheidae) gerceklestirilen DNA barkodlama g¢alismalarinda yeni tiirler
tanimlanmis ayrica ayni tiirlerin uzak populasyonlar1 arasinda yiiksek bir gen akisi tespit
edilmistir . Yine barkodlar kullanilarak kuzeybat: Hint Okyanusu’ndaki Uca yengeg tiirleri
(Ocypodidae) ve Japonya’nin Ryukyu takimadalarindaki Clibanarius yengeg tiirlerinin
(Diogenidae) ayrimlar1 gerceklestirilmistir 8%%°. Plaisance et al. *° un mercan resiflerinden
ornekledikleri Decapod tiirlerine iligskin olusturduklar1 barkodlar GenBank veri tabaninda
herhangi bir tiirle eslesme gostermese de, elde edilen veriler tiir sayisinin tespiti agisindan

0

onem tasimaktadir *°. Giineydogu Pasifik Okyanusu’ndaki Cancer yengec tiirlerinin

o1 sonucunda

(Cancridae) larvalar1 iizerinde gergeklestirilen bir barkodlama c¢aligsmasi
morfolojik teshise yonelik karakterler ortaya ¢ikarilmistir. COI kullanilarak Arthropodlarda
gerceklestirilen bir filocografik analiz ¢alismasinda ise Afrika’nin dogu sahil seridindeki
mangrov yengeclerinden gizli kalmis bir tiir olan Perisesarma guttatum (Sesarmidae) ortaya

cikarilmistir 2.
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Cizelge 2.3. Subelere gore sucul canlilarda barkodlanan tiir sayilar1 '

Sube Bilinen tiir Barkodlanan Barkodlanan
sayisi tiir sayisi tiirler %

Acanthocephala 600 10 1,7
Annelida 12.148 635 5,2
Arthropoda 47.217 3.580 7,6
Brachiopoda 550 35 6,4
Bryozoa 5.700 20 0,4
Chaetognatha 121 23 19,0
Chordata 21.517 7.279 33,8
Cnidaria 9.795 594 6,1
Ctenophora 166 0 0,0
Cycliophora 1 1 100,0
Echinodermata 7.000 771 11,0
Echiura 176 2 1,1
Entoprocta 170 0 0,0
Gastrotricha 400 0 0,0
Gnathostomulida 97 8 8,2
Hemichordata 106 2 1,9
Kinorhyncha 130 0 0,0
Loricifera 18 0 0,0
Mollusca 52.525 4813 9,2
Nematoda 12.000 180 1,5
Nematomorpha 5 0 0,0
Nemertina 1.230 81 6,6
Orthonectida 24 0 0,0
Phoronida 10 0 0,0
Platyhelminthes 15.000 124 0,8
Porifera 5.500 67 1,2
Priapulida 8 1 12,5
Rhombozoa 82 0 0,0
Rotifera 50 20 40,0
Sipuncula 144 15 10,4
Tardigrada 212 9 4,2
Toplam 192.702 18.270 9,5
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2.8.2. Cnidaria

Cnidaria (Solenterler) altinda bulunan Anthozoa sinifina (deniz anemonlari, mercanlar ve
deniz tiiylerini igerir) ait tiirlerde saptanan ¢ok diisiik seviyelerdeki COI polimorfizmleri, bu
grup altinda toplanan tiirlerin tanimlanmasinda ve ayriminda barkod bdlgesinin sinirli bir
kullanilabilirlige sahip oldugunu gostermektedir . Bu durumun altinda yatan evrimsel
dinamik, niikleer genlerde gerceklesen normal hizdaki substitiisyonlarin aksine,
mitokondriyal genlerde cok yavas substitiisyon gerceklesmesi seklinde agiklanmaktadir %°.
Shearer and Coffroth **, birgok Anthozoa tiirii arasindaki COI dizisi degiskenligindeki bu
diisiik seviyeden dolayi, bu canlilarda alternatif belirteclerin kullanilmasi gerektigini
savunmaktadir. Bu genel durumun disinda kalan istisnalar da bulunmaktadir. Mesela
Akdeniz’de bulunan yelpaze mercanlarindan (Gorgonacea) dort tiiriin ayrimi CO/ barkodlari
ile bagaril bir sekilde gerceklestirilmistir *°. Yine COI barkodlar1 kullanilarak Zoantharia
takimindan tiirlerin ayrimlar1 gergeklestirilmis *; tiir, cins ve familya seviyelerinde ayr1 ayri
tespit edilen genetik farkliliklar COP’'in  Zoanthid tiirlerin  siniflandirilmasinda

kullanilabilecegini gdstermektedir *7.

Cnidaria altinda bulunan Hydrozoa ve Scyphozoa siniflarinda gergeklesen COI evrimi ise
diger metazoan gruplardaki canlilarda gerceklesen COI evrimi ile daha ¢ok benzerlik
gostermektedir *°. Birgok kriptik Hydrozoa tiirii COI temelli yontemler kullanilarak ortaya
cikarilmistir *%. Diger birgok gen ile birlikte, COI geni de Campanulariidae familyasindaki
(Hydrozoa) tiirlerin ayrimlarinin  gergeklestirilmesinde ve sistematik iligkilerinin
¢dziimlenmesinde kullamilmustir '°°. Scyphozoa smifindaki tiirlerin tanimlanmasi, evrimsel
iligkilerinin incelenmesi ve kriptik tiirlerin ortaya ¢ikarilmasinda COI geni kullanilan birgok
calisma gergeklestirilmistir 191719, COI geninin Hydrozoa, Cubozoa ve Scyphozoa smiflari
altinda yaklasik 3.800 tiir iceren Medusozoa alt subesindeki tiirlerin tanimlanmasi ve kriptik
tiirlerin ortaya cikarilmasinda basariyla kullanilabilecegi Ortman et al. '° tarafindan da

gosterilmistir.
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2.8.3. Mollusca

DNA barkodlama calismalar1 Polyplacophora (Kitonlar) %7, Gastropoda %1913 Bivalvia

114-117 118,119

ve Cephalopoda gruplar1 gibi sucul yumusakcalar {izerinde de
gergeklestirilmistir. Siklikla karistirilan tiirlerin ayriminda basariyla kullanilan barkodlama
ile glineybat1 tropik Pasifik Okyanusu’nda bulunan Nerita tiirlerinin (Gastropoda) ayrimlari
gerceklestirilmistir '?°. Bir baska ¢alismada derin denizlerdeki hidrotermal deliklerde
bulunan en baskin ve en genis c¢esitlilige sahip Lepetodrilidae familyasindan deniz
minarelerinin 14 farkli tiirii ortaya ¢ikarilmis ve bircok kriptik tiir tanimlanmustir 2!,
Kuzeydogu Afrika sahillerindeki Siphonoariidae familyasindan bazi deniz minaresi
tirlerinin DNA barkodlarinda genetik farkliliga rastlanmamis ve bunlarin tek bir tiiriin
morfolojik varyeteleri oldugu belirlenmistir '?2. Yine bir baska ¢alismada Donax cinsine ait
iki deniztarag tiiriiniin barkod analizleri sonucunda tek bir tiire ait olduklar1 tespit edilmistir

123 Barkodlarn Gastropod tiirlerinin larvalarmin ayriminda da basariyla kullanilabilecegi

Puillandre et al. ''* tarafindan agik¢a gosterilmistir.

2.8.4. Baliklar

Sucul metazoan tiirler igerisinde en kapsamli 6rneklemenin yapildig1 ve iizerinde en gok
calismanin gerceklestirildigi grubu baliklar olusturmaktadir. Gliniimiizde (Mayis 2013)
9.769 balik tiirline iligkin 88.757 barkod kaydi olusturulmustur ve bunlarin ¢ogunlugunu
deniz tiirleri olusturmaktadir (The Fish Barcode of Life Initiative; http://www.fishbol.org,
2013).

Baliklarda gerceklestirilen barkodlama ¢alismalar1 ticari balik¢ilik ile ilgili konularda
duyulan endiselerin (tiir dogrulama, kota yonetimi vb.) artmasi iizerine baslamistir. Daha
sonra tiirlerin evrimsel degisimlerinin ve ekolojik interaksiyonlarinin daha iyi anlagilmasi

noktasinda da etkin bir sekilde kullanilmaya baslanmistir '°.
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Bugiline kadar gerceklestirilen calismalar sonucunda baliklar i¢in gelistirilen ve
optimizasyonu tamamlanan analitik protokoller arasinda yiiksek kalitede DNA ekstraksiyon
protokolii ve PCR amplifikasyon protokolleri %% belirli gruplara spesifik primer

tasarimlar1 123

, primer kokteylleri '?* ve taksonomik a¢idan daha spesifik primer gerektiren
bazi gruplara (Elasmobranchii ve Muraneidae) yonelik olusturulan primer tasarimlari ile

PCR protokolleri 2 gosterilebilir.

DNA barkodlama biitiin bir baligin tanimlanmasinda kullanilabildigi gibi; filetolar,
ylizgecler, balik pargalari, larvalar ve yumurtalar kullanilarak da gergeklestirilebilmektedir.
Biitlin haldeki balik digindaki 6rneklerin morfolojik karakterler yardimi ile tanimlanmasi
daha zor oldugundan bu 6rneklerin tanimlanmasinda DNA barkodlamanin 6nemi daha da
artmaktadir. DNA barkodlama ile kuzey Avustralya sularinda yasa dis1 avlanan balik¢ilardan
elde edilen kopekbaligr yilizgecleri, daha dnceki yillarda olusturulan kapsamli veri tabani

karsilagtirmalart ile tiir seviyesinde tanimlanmustir 7. COI barkodlamas ile Avustralya’daki

128 129,130

Biiyiik Set Resifi '?’, Karayipler '?® ve Pasifikten elde edilen balik larvalarmimn
tanimlanmalar gerceklestirilmistir. Balik barkodlamaya yonelik ilk ¢calismada ** morfolojik
tanimlama sonrasinda kismi olarak tanimlanabilmis bazi taksonlar incelenmistir. Birbirine
morfolojik olarak ¢ok benzeyen tiirler, barkodlama ile birbirinden ayrilabilmis, bazilar1 ise
barkodlamanin hemen ardindan isimlendirilmistir. Squalidae familyasindan olduklar1 tespit
edilen ve Squalus sp. B, C, D, E ve F olarak adlandirilan tiirlerin DNA barkodlama

BLI32 Yeni balik tiirlerinin

sonrasinda bilimsel isimlendirilmeleri gergeklestirilmistir
tanimlandig1 ve barkodlamanin taksonomi ile birlikte kullanilmasinin ne kadar faydali
olabilecegini gosteren bircok onemli ¢alisma bulunmaktadir. Bu caligmalar arasinda tiir
tanimlamasinda COI barkodu kullanilan ilk omurgali canli olan Coryphopterus kuna '* ve
onu izleyen Brachionichthys australis '**, Bathyraja sp. (cf. eatonii) **, Coryphopterus bol
135 ve Chromis cinsinden bes tiir (C. abyssus, C. circumaurea, C. degruyi, C. brevirostris ve

C. earina) '*® bulunmaktadir.
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2.9. DNA Barkodlamanin Taksonomi, Filogeni ve Populasyon Genetigi ile fliskisi

2.9.1. DNA barkodlama-taksonomi iliskisi

Taksonomik ¢aligmalarla birlikte yiiriitiilen DNA barkodlamanin, 6rneklerin tiir seviyesinde
tanimlanmalarinda sagladig1 faydalar ne kadar biiyiik olsa da, barkodlama higbir zaman
kapsamli taksonomik analizin yerini alacak bir uygulama olarak goriilmemelidir.
Bilinmeyen bir 6rnek barkod veri tabanindan bir tiir ile eslesme saglamaz ise, bu bilinmeyen
ornege ait barkod dizisi onun yeni bir tiir olarak degerlendirilmesini saglamaz. Aksine bu
ornekler kapsamli bir taksonomik analize tabi tutulurlar. Bu tanimlanamayan 6rneklerin
klasik taksonomik yontemler ¢ercevesinde degerlendirilmesi, barkodlama analizinden ¢ok
daha uzun siirse de yeni bir tiiriin ortaya ¢ikarilmasinda daha yiiksek bir potansiyele sahiptir
4 Detayli olarak calisgilmamus taksonomik gruplarda gerceklestirilen ¢alismalarda, klasik
taksonomik calisma oncesinde gergeklestirilecek DNA barkodlama c¢aligmasi ile 6rneklerin
hizla genetik olarak farkli gruplara ayrilmasi saglanabilir ve taksonomik ¢aligmanin is yiikii
azaltilabilir. Yeni tiirlerin teshisi ve tanimlanmasi en nihayetinde kapsamli bir taksonomik
calisma ile gergeklestirilse de, DNA barkodlama bu siireci belirgin bir bicimde
hizlandirmakta ve kolaylastirmaktadir. Genellikle morfolojik ve ekolojik verilerin
toplanmasini da gerektiren klasik taksonomik calisma yontemleri, farkli taksonomik
gruplara gore degiskenlik gosterirken (6rnegin kuslarla baliklarin taksonomik tanimlanmasi
farkli yontem ve tecriibe gerektirir), barkodlama analizi ¢ok genis canli gruplari i¢in (6rnegin

tiim hayvan taksonlar1) hemen hemen standart hale getirilmistir 7.

2.9.2. DNA barkodlama-filogeni iliskisi

DNA dizisi verilerinin isin i¢ine girmesiyle filogenetik ¢aligmalarda son yirmi yilda ¢ok
onemli bir gelisme yasanmus '*® ve farkli canli gruplarina yonelik genis 6lgekli projelerin
sayisinda artis goriilmiistiir. Molekiiler filogeni temelli bir projede oncelikle analiz edilecek
hedef grubun Ol¢eginin (6rnegin familya) belirlenmesi, hedef grubu temsil edecek

taksonlarin belirlenmesi, DNA dizisi bilgilerinin elde edilmesi ve filogenetik agaclarin
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olusturtulmasinda en uygun yontemin belirlenmesi (Maximum Likelihood, Maximum
Parsimony veya Bayesian analizi) gerekmektedir. Bu islemler detayli olarak farkli
calismalarda anlatilmakla beraber '3 giiclii bir sekilde desteklenebilen filogenetik agaclarn
olusturulmasinda lokuslarin ve hedef grubu temsil edecek taksonlarin se¢imi ¢ok 6nemlidir.
Kisa bir zaman oOncesine kadar hedef gen se¢iminde dizi analizinde sikinti yaratmayan
ozellikte dizilere sahip olan ve evrensel primerler ile ¢ogaltilabilen ribozomal genler tercih
edilmekteydi. Fakat giinlimiizde, mevcut teknolojik gelismeler 15181inda daha stratejik gen
secimleri miimkiin hale gelmistir. Dolayisiyla, son zamanlarda gerceklestirilen
calismalardaki filogenetik analizlerde farkli genomik kisimlardan (6rnegin niikleus,
mitokondri veya kloroplast), birden fazla lokustan, toplamda birka¢ kilobaz uzunlugunda
DNA dizileri elde edilmektedir. Boylece farkli taksonomik seviyelerden elde edilen
filogenetik ¢oziiniirliigiin artirilmasi saglanmakta “¢ ve tek bir gene spesifik hatalarin dniine

gecilebilmektedir 140,

Bir bagka gozden kacirilan nokta ise takson orneklemelerine, lokus se¢imine gosterildigi
kadar 6zen gosterilmemesidir. Fakat takson drneklemelerinin artirilmasi dal uzunluklarinin
kisalmasina ve homoplasi sayisinin azalmasini saglayarak dogru filogenetik agacin
olusturulmasina yardimci olmaktadir. Aksi takdirde dal uzunluklari ve homoplaside
goriilecek artis, yanlis bir filogeni olusturulmasi ile sonuglanabilir *142. Bircok arastirict
filogeninin ¢ozlinlrliigiini artirmak i¢in daha fazla gen eklemektense daha fazla takson
eklemenin ¢ok daha faydali oldugunu savunmaktadir '*>!*4, Veri setine daha fazla takson
eklemek analize yardimci olmakla beraber analizler sirasinda hesaplamaya iliskin faktorler
nedeniyle analiz edilebilecek takson sayis1 sinirli oldugundan eklenecek taksonlarin se¢imi
iyice onem kazanmaktadir. Bu sinirlayicit nedenlerden o&tiirii arastiricilar, yiiksek sayida
takson iceren filogenetik veri setleriyle (6rnegin yiizlerce tiir) calisirken daha bulgusal ve

basit analitik yontemlerden yararlanmaktalardir +7.

Her ne kadar barkod kiitiiphaneleri ile molekiiler filogenetik veri setleri benzerlikler
gosterseler de (her ikisi de canli gruplarmna iliskin DNA dizi bilgisi igcermektedir), DNA
barkodlar1 genellikle evrimsel iliskileri derinlemesine ¢oziimleyebilecek yeterlilikte
filogenetik sinyale sahip degillerdir . DNA barkodlama c¢alismalari, filogeni olusturma

caligmalarina takson se¢iminde yardimei olarak katkida bulunabilmektedir. DNA barkodlari

30



hem tiir tanimlamada hem de kriptik veya yeni tiirlerin ortaya ¢ikarilmasi noktasinda etkili
oldugundan, kapsamli filogenetik analiz gerektiren taksonlarin belirlenmesinde

kullanilabilecek bir molekiiler aragtir.

2.9.3. DNA barkodlama-populasyon genetigi iliskisi

Biyolojik iliskilerin ortaya ¢ikarilmasinda kullanilan araglar ve uygulamalar biyolojinin iki
onemli dali tarafindan gelistirilmistir: molekiiler filogenetik ve populasyon genetigi. Bu
bilim dallar1 canlilar arasindaki iligkilerin farkli seviyelerine odaklanmistir. Molekdiler
filogenetik caligmalarda genellikle canli gruplar1 arasindaki daha derin evrimsel iligkiler
iizerine yogunlasilirken, populasyon genetigi caligmalarinda tek bir tiiriin kendi i¢indeki ve
farkli populasyonlar1 arasindaki varyasyon hedef alinmaktadir *7. Bu baglamda, DNA
barkodlama tiirler bakimindan kapsamli bir igerige sahipken, birbirleriyle iliskilerinden ¢ok
tanimlanmalarina odaklanarak iki disiplinin ortasinda bir yerde kendine yer bulmaktadir

(Sekil 2.7.).

Populasyonlar DNA barkodlan Filogeniler

.. =

.. N

Sekil 2.7. DNA barkodlama, populasyon genetigi ve molekiiler filogenetik iligkisi

o
o

DNA barkod verileri hem populasyon genetigi ile hem de filogenetik verileri ile iliskilidir
ve iki ¢alisma alani arasinda bulunmaktadir. Sekildeki her kiiciik kare bir bireyi temsil
etmektedir. Farkli tiirler farkli renklerle, tiir i¢i varyasyon ayni rengin farkli tonlari ile
gosterilmistir (Sekil Hajibabei ef al. 47 dan degistirilerek alinmistir)
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2.10. DNA Barkodlama Konusunda Gerceklestirilen Onceki Calismalar

Folmer et al. ** gerceklestirdikleri calismada, 11 omurgasiz canli grubunda (Echinodermata,
Mollusca, Annelida, Pogonophora, Arthropoda, Nemertinea, Echiura, Sipuncula,
Platyhelminthes, Tardigrada, Coelenterata ve Vestimentifera) mitokondriyal COI geninin
710 baz ¢iftlik boliimiinii, PCR ile ¢ogaltmak i¢in evrensel primer ¢iftleri tasarlamiglardir.
Bu primer ¢iftleri ile yaptiklari denemeler sonucunda evrensel COI primerlerini kullanarak
elde ettikleri dizilerin tiir seviyesinde ve daha yiiksek taksonomik seviyelerde filogenetik
iligkilerin ortaya cikarilmasinda kullanilabilecegi sonucuna ulagmiglardir. Bu calisma
sonrasinda olusturulan evrensel primer ¢iftleri, omurgasiz canlilarin DNA barkodlarinin

cikarilmasinda giiniimiizde de kullanilmaktadir.

Hebert et al. ?° dogrudan DNA borkodlamay: anlatan ilk ¢alismalarinda, tiir tanimlamanin
sirdiiriilebilir sekilde devam edebilmesi i¢cin DNA dizilerinin takson barkodlar1 olarak
kullanilacagi bir sistemin olusturulmasi gerektiginin altin1 ¢izmis ve bu amagla
mitokondriyal COI geninden yararlanilabilecegini bildirmistir. Bu sistemin basarisini test
etmek icin Once cesitli taksonomik seviyelerden olusturduklari 6rnek gruplarinin dogru
takim veya simniflar altinda toplandigini gostermisler, ardindan da olusturduklart COI
profillerini kullanarak tiir seviyesinde tamimlamalar gerceklestirmislerdir. Arastiricilar,
ornek olarak olusturduklar1 COI profilinde birbirine ¢ok yakin 200 Lepidoptera tiirlinden,
tir basina yalmzca bir 6rnek kullanarak %100 basar1 ile tiir seviyesinde bir ayrim
gergeklestirmisglerdir. Calismanin sonunda ise bu sistemin tam anlamiyla gelistirilmesi
sonrasinda tiir tanimlamada yasanan zorluklara giivenilir, ekonomik ve kolay erisilebilir bir

¢Oziim olabileceginin {izerinde durmusturlar.

Ik kez 1775 yilinda tamimlanan Astrapes fulgerator (Lepidoptera: Hesperiidae) genis bir
dagilima sahip, neotropik bir kelebek tiiriidiir. Hebert e al. >3, 25 yil boyunca kuzeybat:
Kosta Rika’da yapilan gozlemler sonucu olusturulan morfolojik veriler ile miize 6rneklerinin
DNA barkodlarinin ¢ikarilmasiyla olusturulan molekiiler verileri bir arada kullanarak 4.
fulgerator’un, bolgede bulunan 10 farkli tiiriin ¢esitli zamanlarda ¢aprazlanmasi sonucu

ortaya c¢iktigini ortaya koymusturlar. Bilyiikk oranda simpatrik olan bu taksondaki tirtil
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tiirlerinin erigkinleri ¢ok zor fark edilebilecek morfolojik ayrim 6zelliklerine sahip oldugunu
bildiren arastiricilar, tropik bolgelerde boyle kriptik tiirlere cok sik rastlandigini belirtip,
DNA barkodlama ile bu tiirlerin tespit edilerek kiiresel tiir cesitliliginin kayit altina
almmasinda kullanilmasmin o6nemini vurgulamaktalardir. Calismanin sonunda, DNA
barkodlamanin klasik taksonomik tanimlama ile birlikte kullanildig1 zaman ortaya ¢ikan

sonuclarin 6nemi de ayrica vurgulanmaktadir.

Hebert et al. >*, omurgal1 canlilar arasinda en genis ve en ¢ok calisilan gruplardan biri olan
kuslarin ayrimlarin1  gergeklestirmede COI barkodlarindan yararlanmislardir. Kuzey
Amerika kokenli 260 kus tiirii i¢in elde edilen COI barkodlarinin tiir ayriminda hig¢ siiphe
birakmayan sonuglar verdigini belirten arastiricilar, ¢alismada kullanilan tiirlerin hepsinin
farkl1 COI barkodlarina sahip olduklarini ayrica birbirine yakin tiirler arasindaki farkliligin,
tir icerisinde tespit edilen farkliliktan ortalama 18 kat daha fazla oldugunu
gbzlemlemislerdir. Calisma sonucunda elde edilen verilerden yola ¢ikarak dort muhtemel
yeni kus tiiriniin tanimlandigin1 ve diinya ¢apinda gergeklestirilecek benzer c¢alismalarin
bircok yeni kus tiliriiniin tespit edilmesini saglayacagini ongoérmiistiirler. Arastiricilar, bu
calismadan elde ettikleri sonuglarin diger canli gruplarindaki sonuclar ile birlikte
degerlendirdiginde, DNA dizi farkliliklarindaki standart esik degerlerinin takip edilmesi ile

bir¢ok yeni hayvan tiiriiniin hizla ortaya ¢ikarilabilecegi konusunda goriis belirtmislerdir.

Hajibabaei et al. '**, DNA barkodlamanin tiirlerce zengin tropik biyotalardaki bagarisini
belirleyebilmek icin kuzeybati Kosta Rika’nin Area de Conservacion Guanacaste (ACQG)
bolgesinde bulunan ii¢ Lepitoptera familyasina ait tiirleri barkodlamiglardir (Sekil 2.8.).
Caligma sonucunda drnekleme yapilan 521 tiiriin %97,9’unun farkli COI barkoduna sahip
oldugu tespit edilmistir. Birbirine ¢ok yakin bazi tiirlerde ise interspesifik DNA dizi
cakigmalar1 tespit edilmistir. Ayrica her biri tek bir tiir olarak kabul edilen 13 tiiriin i¢erisinde
farkli barkod dizileri tespit edilmistir. Bu veriler, ekolojik ve morfolojik veriler ile birlikte
degerlendirilmis ve gézden kacan hibrit tiirlerin varligi ortaya c¢ikarilmistir. Arastiricilar,
calismanin sonuglarinin genellenmesi durumunda DNA barkodlamanin tropik bdlgelerde tiir

tanimlamada ve tiir kesfinde ¢ok 6nemli rol oynayabilecegini bildirmislerdir.
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Sekil 2.8. Lepidoptera familyasindan 4.260 6rnegin COI barkodlarinin aga¢ seklinde
gosterimi

NJ algoritmasi kullanilarak, Kimura 2-parameter (K2P) uzakliklarina gore olusturulan
agacta Hesperiidae, Sphingidae ve Saturniidae (sirasiyla kirmizi, mavi ve yesil)
familyalarmin ayrmmi agik bir sekilde gosterilmistir (Sekil Hajibabaei et al. '*° dan
degistirilerek alinmistir)

Yabanci tiirlerin biyogiivenlik agisindan molekiiler tanimlanmasinda DNA barkodlar: ilk
kez Armstrong and Ball '*® tarafindan kullanilmustir. Arastiricilar, barkodlama ydntemi ile
Yeni Zelanda’da son 10 yilda oérneklenen ¢ali glivesi ve meyve sinegi tiirlerinin DNA dizi
analizlerini gergeklestirmislerdir. Barkodlama ile elde edilen veri setleri niikleer rDNA
tizerinden PCR-RFLP yontemi kullanilarak elde edilen veri setleri karsilastirilmis ve %90-
96 oraninda bir uyum sagladig1 gozlemlenmistir. Calisma sonucunda farkli yontemlerle
tanimlama sonucunda “bilinmeyen tiir” olarak etiketlenen ¢ali glivesi 6rnekleri familya, cins
veya tiir seviyesinde tanimlanmis ve meyve sinekleri igerisinde hibrit tiirler tespit edilmistir.
Arastiricilar DNA barkodlama yonteminin uygulanabilirlik ve tanimlama becerisi gibi
ozelliklerini vurgulamis ve istilact tiirlerin tanimlanmasinda biiyilik kolayliklar saglayacak

bir molekiiler arag¢ olarak kullanilabilecegini belirtmislerdir.
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Janzen et al. '*7, COI geninin barkodlamada kullanmlmasini destekledikleri ¢alismalarinda,
kuzeybati Kosta Rika’daki yagmur ormanlarinda 1000’in {izerinde simpatrik Lepidoptera
tiriinii 6rnekleyerek ayrimlarini DNA barkodlama ile gergeklestirmistir. Elde edilen
sonugclar, boylesine karmasik bir biyotadan 6rneklenen 1000’in iizerindeki tiiriin %97’ sinin
ayrimlarinin dogru olarak gerceklestirildigini gostermektedir. Barkodlar1 ¢akisan az sayidaki
tiir incelendiginde ise bunlarin ¢ok yakin tiirler olduklar: ve diger tiirlerle karistirilmadiklari
bildirilmistir. Arastiricilar morfolojik olarak tanimlanmas tiirler i¢erisinde azimsanamayacak
sayida kriptik tlir oldugunu da tespit ederek, bu tiirlerin morfolojik ayrimlarmin
gergeklestirilmesinin ¢ok giic oldugunu ileri stirmiistiirler. Arastiricilar, ¢alismanin sonunda,
DNA barkodlamanin tam anlamiyla islevselligini kazanabilmesi igin gerekli sartlari;
miizelerdeki eski orneklerin hizli ve ekonomik bir sekilde barkodlanabilmesi, miizeler ile
isbirligi icerisinde genis 6rnek koleksiyonlarinin saklanabilir hale getirilmesi, barkodlama
ile ortaklik halinde taksonomik c¢aligmalarin da desteklenmesi ve pratik, arazi tipi

barkodlama cihazlarinin gelistirilmesi seklinde siralamiglardir.

Sucul canlilar {izerinde gergeklestirilen en kapsamli DNA barkodlama ¢alismalarindan biri
Meyer and Paulay ?® in, yiiksek oranda tiirlesme gosteren Cypraeidae familyasindan deniz
salyangozu tiirlerine iligkin ¢alismadir. Arastiricilar mevcut yontemleri kullanarak
barkodlamanin kullanilabilirligini ve bu sayede intraspesifik varyasyon ile interspesifik
farkliligin hesaplanmasinda yeni bir yaklasimi literatiire yerlestirmeyi amagladiklarini
belirtmislerdir. Calismada hata oranlar1 belirlenerek 6rneklerin iyi belirlenmis filogenilere
kars1 tanimlanmalar1 ve kismen bilinen gruplar igerisinde yeni tiirlerin kesfedilmesine olanak
saglanmigtir. Elde edilen sonuglar tiir tanimlamadaki hata oraninin %4 oldugunu ve
barkodlamanin eksik 6rnekleme yapilan gruplarda basarili olamadigimi gostermektedir.
Eksik ornekleme sonrasinda, oOnceki calismalarda agiklanan “barkodlama agiklig1”
varsayiminin aksine, interspesifik farklilik ile intraspesifik varyasyon arasinda bir ¢cakigsma
tespit edilmistir. Sonuclar, barkodlama calismalarinda takson Orneklemesinin ne kadar

onemli oldugunu bir kez daha iizerinden gegmektedir.

Deniz makro algleri, 6zellikle de Rhadophyta grubu Saunders ® tarafindan basit morfolojik
ve anatomik yapilar ile birlikte fenotipik esneklikleri nedeniyle tanimlanmasi ¢ok zor

canlilar olarak belirtilmistir. Arastirici algal taksonominin son zamanlarda molekiiler araglar

35



tizerinden ger¢ceklesmeye baslamasini bu ozellikleri ile oOrtiistiirmiis, fakat kullanilan
belirtecler bakimindan ¢ok biiyiik bir ¢esitlilik olmasinin ¢alismalar arasinda karsilagtirma
yapabilme imkanini kisitladigini bildirmigtir. DNA barkod boélgesi olarak kabul edilen CO/!
geninin standart bir bolge olarak belirlenmesi ve arastiricilarin ayni belirte¢ {izerinden
caligmalarim1 gergeklestirmeleri sonucunda, farkli arastirma gruplar1 arasinda elde edilen
verilerin karsilagtirilabilmesi imkan1 dogmasi algal sistematikteki gelisimin hizin1 artiracagi
arastirici tarafindan 6zellikle vurgulanmistir. Arastirict bu amagla, kirmiz1 alglerde bilinen
ti¢ hibrit tiir (kuzeydogu Pasifik’te bulunan Mazzaella tiirleri, yine kuzeydogu Pasifik’te
bulunan Dilsea ve Neodilsea tiirleri ile Asteromenia tiirleri) tizerinden COI barkodlama
teknigi kullanilarak bir deneme gergeklestirmistir. Bu tiirlerin hepsinin daha 6nce molekiiler
araclar kullanilarak calisilan tiirler olmasi ve tiir sayis1 ile dagilimlar1 konularinda halen
karigiklik bulunmasindan dolay1 6zellikle secildikleri belirtilmistir. Calisma sonucunda
DNA barkodlama ile her i¢ grup iginde isabetli ve tartismaya yer birakmayan tanimlamalar
gerceklestirildigi, ayrica taksonomik arastirma ile de desteklenerek potansiyel yeni tiirler

icin ¢alismanin gelistirilmesi gerektigi bildirilmistir.

Smith et al. '*® DNA barkodlamayi, tiirlesmenin en gok goriildiigii Arthropoda subesinde
test etmek icin Madagaskar’daki karinca tiirlerini kullanmigtir. Arastiricilar  DNA
barkodlamanin mevcut biyogesitliligin ortaya koyulmasinda, 6zellikle de tiir zenginliginin
ve farkli cografik konumlarda tiirlesmenin arttigi karmagik durumlarin ¢oziimlenmesinde
cok yararl1 bir molekiiler ara¢ olarak kullanilabildigini belirtmislerdir. Ornekleme yapilan
istasyonlarda, tiir ¢esitliliginin tespit edilmesinde yontem olarak morfolojik taksonomi veya
DNA dizi farklilig1 esikleri (MOTU) kullanildig1 zaman biyogesitlilikteki zenginliginin tam
anlamiyla ortaya koyulamadigini savunan arastiricilar, barkodlama temelli yaklagimlar ile
daha yiiksek coziintirliikte bir tiirlesme tespit edilebildigini belirtmislerdir. Morfolojik ve
molekiiler yontem ile elde edilen sonuglarin 6rnekleri farkli gruplar altinda siniflandirdigi
durumlarda, morfolojik tahmin sonuglarinin daha az degiskenlik gosterdigini savunan
aragtiricilar, ortalama %16’ya kadar DNA dizisi farklilig1 gésteren molekiiler gruplarin ayni
grup altinda toplanmak zorunda kaldigini bildirmislerdir. Arastiricilar boyle yiiksek farklilik
gosteren gruplarin yasam dongiilerinin daha yakindan incelenmesini; bu taksonlarda
mutlaka daha detayli bir genetik, morfolojik ve davranissal analiz gerceklestirilmesi

gerektiginin altini ¢izmislerdir.
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Ward et al. ¥, gergeklestirdikleri c¢alisma ile cogunlugu deniz baligi olmak iizere
Avustralya’dan toplamda 207 balik tiirliniin mitokondriyal COI geninin DNA dizisini analiz
etmislerdir. Caligsmadaki tiim tiirler, birden ¢ok 6rnek ile temsil edilmis ve sonugta 754 DNA
dizisi elde edilmistir. Niikleotid kompozisyonlart incelendiginde, 143 kemikli balikta
(Osteichthyes) saptanan G-C igerigi (%47,1), 61 kikirdakli balikta (Chondrichthyes) tespit
edilenden (%42,2) daha yiiksek olarak belirlenmis ve bunun sebebi olarak da kemikli
baliklarin kodonlarindaki iigiincii bazin G-C igeriginin (%41,1) kikirdakli baliklarinkinden
(%29,9) daha yiiksek olmas1 gosterilmistir. Yine benzer sekilde kikirdakli baliklardan vatoz
tiirleri (Batoidea), kopekbaligi tiirlerine (Selachimorpha) gore kodonlarindaki tigiincii baz
bakimindan daha yiiksek oranda G-C igerdiklerinden, vatozlarin G-C igerikleri (%44,7)
kopekbaliklarininkinden daha yiiksek (%41,0) olarak tespit edilmistir. Ortalama tiir, cins,
familya, takim ve smif i¢ci K2P genetik uzakliklart sirastyla %0,39, %9,93, %15,46, %22,18
ve %23,27 olarak hesaplanmistir. Tiim tlirler COI dizilerine gore ayrim gostermis ve bazi
tiirlerin farkli 6rnekleri arasinda haplotipler tespit edilmistir. DNA barkodlama tiirlerin
tanimlanmasinin iyilestirilmesine yonelik kullaniliyor olsa da, arastiricilarin elde edilen
verilerde belirgin filogenetik sinyallere de rastlamak miimkiin olmustur. Calisma sonucunda
elde edilen 754 DNA dizisi kullanilarak olusturulan NJ agacinda (Sekil 2.9.) dort belirgin
grup goze ¢arpmaktadir: Chimaeridae, Teleostei, Selachimorpha ve Batoidea. Tiirler dogru
cinsler altinda, cinsler de dogru familyalar altinda istisnasiz olarak kiimelenmistir. Karmagik
taksonomik gruplardan Squalus ve Thunnus cinsi iiyeleri ile Platycephalidae familyasi
tiyeleri daha detayli olarak analiz edilmis, bootstrap testleri sonrasinda olusan gruplar
beklentileri karsilar nitelikte bulunmustur. Arastiricilar, bu calismadan eclde edilen
sonuglarin COI geninin barkodlanmasinin baliklarda tiir tantmlamada kullanilabilecegini

gosterdigini belirtmislerdir.
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Sekil 2.9. K2P uzakliklarina gére 207 balik tiiriine ait 754 6rnek kullanilarak olusturulan NJ
agac1 (Sekil Ward et al. ** dan degistirilerek alinmistir)
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Bocek parazitoidlerinin kiiresel biyocesitliligin ana bilesenlerinden biri oldugu ve
konaklarinin populasyon dinamikleri iizerine dogrudan etki gosterdiklerini bildiren Smith et
al. *°, bu canlilarm tanimlanmalarmin genellikle ¢ok zor oldugunu ve birgok gizli kalmus tiir
olabilecegini belirtmiglerdir. Arastiricilar bu noktadan yola c¢ikarak, COI barkodlari
kullanilarak kuzeybat1 Kosta Rika’nin ACG boélgesindeki tirtillardan elde edilen 20 farkli
Belvosia parazitoid sinek tiiriinii (Diptera: Tachinidae) tanimlamay1 ve gizli kalan tiirleri
ortaya ¢ikarmay1 hedeflemislerdir. Sonuglar barkodlamanin konaga 6zgii 17 ACG Belvosia
tiirii arasinda ayrim gergeklestirmekle kalmayip, her {i¢ tlirden birinin konaga 6zgii kriptik
tiirlerin hibriti oldugunu da ortaya cikararak tiir sayisin1 32’ye yiikseltmistir. Elde edilen
sonuglar genellendiginde, kiiresel tiir zenginliginin tahmin edilenden fazla oldugu ve tropik
konak-parazit interaksiyonlarinin bilinenden daha karmasik olabilecegi fikri arastiricilar

tarafindan 6ne striilmistiir.

Molekiiler taksonominin One siirdiigii iki anahtar Ozellik olan tiir tanimlama (DNA
barkodlama) ve aga¢ olusturulmasina dayali yeni tanimlama kriterlerinin yiiksek basari
oranini arastirmak iizere gerceklestirilen ¢alismada Meier et al. '*°, 449 Diptera tiiriinden
elde edilen 1333 mitokondriyal COI genine ait DNA dizisinden yararlanmiglardir.
Sonuglarda tespit edilen yanlis tanimlamalarin intraspesifik ve interspesifik genetik
varyasyon arasindaki ¢akigsmalardan kaynaklandigi ve bunun sonucunda sorgulanan tim
DNA dizilerinin %6,5’inin allospesifik veya allospesifik ile konspesifik karigimi (%3,6)
uyumlu barkodlar tespit edilmistir. Arastiricilar her iki COI gen dizisinin de ayni oldugu

durumlarda bile %6 ihtimalle farkl: tiirlere ait olma ihtimalleri bulundugunu belirtmislerdir.

Biiyiik Bariyer Resifi (Great Barrier Reef)’nin sig mercan resiflerinin bulundugu
kisimlarinda gergeklestirilen ¢alismada, Pegg et al. '*7 ilkbahar-yaz mevsiminin yeni ay
donemlerinde (Ekim-Subat) 151k tuzaklar1 ve agl yakalama araglar1 kullanarak planktonik
larva oOrneklemeleri gerceklestirmislerdir. Larvalarin cinslerine ve tiirlerine gore
tanimlanmasinda tropik balik tiirlerinin mitokondriyal HVRI (hypervariable region I) gen
dizisi verileri kullanilarak olusturulan filogenetik aga¢tan yararlanilmistir. Gergeklestirilen
analizler mitokondriyal HVRI gen dizilerindeki varyasyonun tiir icinde %1-3 arasinda
degistigini, ayn1 cinsten tiirler arasindaki varyasyonun ise %50’ye kadar artabildigini

gostermistir. Calisma sonucunda HVRI bolgesinin mitokondriyal COI gen bolgesine
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alternatif olarak kullanilabilecegini vurgulayan arastiricilar ayrica ¢alisma kapsaminda resif
baliklarinin COI gen bdlgesini ¢ogaltabilme yeterlilikleri bakimindan primer setlerinin
karsilastirildigini ve en iyi sonuglarn Ward et al. *° tarafindan bildirilen FishF1 ve FishR1

primer setinden elde edildigi belirtilmistir.

COI geninin basari ile ¢ogaltilmasinin baliklarin DNA barkodlamasina yonelik ¢calismalarin
en kritik noktasini olusturdugunu belirten Ivanova et al. ** gerceklestirdikleri calismada
barkod bolgesinin cogaltilmasini daha verimli hale getirebilmek icin c¢esitli primer
kokteylleri dizayn etmislerdir. Arastiricilar PCR ile gergeklestirilen amplifikasyonlarin
basarisimi ve bu PCR iriinleri kullanilarak elde edilen DNA dizilerinin kalitesini
degerlendirmek i¢in 94 balik familyasindan oOrneklerden izole edilen DNA o&rnekleri
tizerinde {i¢ farkli primer kokteylini denemislerdir. Sonuglar M13 primer kokteyllerinin
konvansiyonel dejenere primerlerden daha etkili oldugunu ve farkli taksonomik tiirlerin

barkodlanmasina olanak sagladigini gostermektedir.

DNA barkodlamanin 6karyotik tiirlerin DNA temelli tanimlanmalarinda kullanilabilmesi
icin standart bir referans kiitiiphanesi olusturmay: amagcladigini belirten Kerr et al. '°, bu
yaklagimin uygulanabilirligi ve sinirlamalarinin iyi karakterize edilmis taksonomik gruplar
tizerinde denenmesi gerektigini savunmusturlar. Bu amagla gerceklestirdikleri ¢alismada
Amerika Birlesik Devletleri ve Kanada’nin kus faunasindaki yerlesik ve pelajik tiirlerin
%93 linili kapsayan, Kuzey Amerika kus tiirlerinden 643 tiiriin DNA barkodlarini analiz
etmiglerdir. Tirlerin biiylik bir kism1 (%94) ortalama %98’lik NJ bootstrap degerleri ile
farkli barkod kiimeleri olusturmustur. Tiirlerin kalan %6°lik dilimindeki tiirler ise diizenli
olarak hibritlesme gosteren, birbirine ¢ok yakin tiirlerin olusturdugu kii¢iik kiimeler olarak
yapilanmiglardir. Bilinen tiirlerden 15 tanesi (%2) iki farkli barkod kiimesi ile
tanimlandigindan  arastiricilar  bunun  kriptik  tiirler olarak yorumlanabilecegini
sdylemislerdir. Intraspesifik varyasyon ile populasyon biiyiikliigii ve tiir yas1 arasinda zayif
bir iliski tespit edilmistir. Calisma sonunda DNA barkodlamanin Kuzey Amerika kus
tiirlerinin tanimlanmasinda ¢ok etkin bir sekilde kullanilabilecegine kanaat getirmislerdir.
Bu genis dlgekte ornekleme yapilan tiirlere iliskin veri setlerinin analizi sonucunda tespit
edilen kisith intraspesifik mitokondriyal varyasyon se¢ici yayilimin mitokondriyal ¢esitliligi

sinirladigina dair one siiriilen fikirleri desteklemektedir.
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Mikkelsen et al. ''® DNA barkodlamanin standart gen bélgesi olarak dnerilen COI genindeki
varyasyonu Bivalvia sinifindan Ennucula, Nucula, Yoldiella ve Thyasira cinslerinden tiirler
lizerinde arastrrmustir. Intraspesifik ve interspesifik varyasyon seviyesinde herhangi bir
cakismaya rastlamayan arastiricilar bu ¢aligma kapsaminda 6rneklenen tiirler bakimindan
DNA barkodlamanin ¢ok net ayrimlar gerceklestirebildigini belirtmislerdir. Arastiricilar
GenBank iizerinden gergeklestirilen BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) aramalar:
sonucunda bir¢ok elde edilen dizinin dogru sube altinda gosterilmedigini belirterek DNA
barkod eslestirmelerinin gerceklestirilebilecegi daha basarili DNA kiitiiphanelerinin

gerekliliginin de altin1 ¢izmislerdir.

Ekrem et al. ! Chironomidler (Diptera: Chironomidae)’in tanimlanmasinda COI gen
bolgelerinin barkod olarak kullanilabilirligini incelemislerdir. Bu amagla Cladotanytarsus,
Micropsectra, Parapsectra, Paratanytarsus, Rheotanytarsus, Tanytarsus ve
Virgatanytarsus cinslerinden 47 tiire ait 97 6rnegin DNA’lar1 analiz edilmistir. Arastiricilar
sonu¢ kisminda farkli yasam evrelerinden 6rneklerin COI gen bdlgelerinin standart DNA
barkodlama primerleri kullanilarak kolayca ¢ogaltilabildigini vurgulamiglardir. Konspesifik
DNA dizileri arasindaki K2P uzaklik degerleri (Sekil 2.10.) %4,9’a kadar degiskenlik
gostermesine ragmen konspesifik diziler maksimum parsimoni analizde %91-100 arasinda
degisen yiiksek bootstrap degerleri ile kiimelenmislerdir. Bu sonuglar 1s1ginda, COI
barkodlarimin hali hazirda barkod kiitiiphanelerinde kayitli olan tiirlerin tanimlanmasinda

cok basarili araglar oldugu 6zellikle vurgulanmustir.
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Sekil 2.10. K2P modeli kullanilarak hesaplanan tiir i¢i ve tiirler aras1t COI gen dizisi
farkliliklar

Gri kutular %75°1ik kismi, ¢izgiler %90°lik kismi1 ve noktalar da digarida kalan kismi1 temsil
etmektedir (Sekil Ekrem et al. 13! dan degistirilerek alimistir)

Islenmis su iriinlerinin tanimlanmalar1 amaciyla da kullanilmaya baslayan DNA
barkodlama yonteminin bu alanda ne kadar yeterli olup olmadigini aragtirmak i¢cin Wong
and Hanner 8! tarafindan gergeklestirilen ¢alismada su iiriinleri pazarlarindan elde edilen
ornekler kullanilmistir. Elde edilen sonuglar, DNA kiitiiphanelerinin halen tam anlamiyla
olusturulmamasina ragmen barkodlanan 91 6rnekten 90’ min %97’nin {izerinde benzerlik
orani ile tanimlanabildigini gostermektedir. Arastiricilar DNA barkodlamanin 6rneklerin
%25’inin yanlis etiketlendigini tiir seviyesinde ortaya ¢ikardigini ve sonuglarin islenmis su

tirlinlerinin tanimlanmasinda ne kadar etkili oldugunu gdésterdigini belirtmislerdir.
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DNA barkodlamanin amac1 Hubert et al. ** tarafindan “mitokondriyal COI geninin 5
ucundan tiirlere spesifik molekiiler etiketler olusturarak tiir seviyesinde tanimlamalarin
gerceklestirilmesi” seklinde ifade edilmistir. YoOntemin tiirler arasindaki DNA dizi
farkliliklarin1 belirlemede ve tiir seviyesinde tanimlamalarin gerceklestirilmesindeki
dogrulugunun, tiir icerisindeki ortalama genetik uzakligimin benzer tiirler arasindaki
ortalama genetik uzakliktan fazla olmadig1 durumlarda gegerli oldugunu belirtmislerdir.
Baliklarin omurgali canlilarin gelisim siirecinde ¢ok derin fenotipik degisimlerden gecen
tiyeleri oldugunun altin1 ¢izen arastiricilar balik tiirlerinin tanimlanmasinin zahmetli bir
calisma oldugunu ve DNA barkodlamanin balik sistematigi ve ekolojisi alanlarinda yeni
bakis ac¢ilar1 kazandirdigin1 6ne stirmiistiirler. Arastiricilar DNA barkodlamanin etkinligini
gostermek i¢in Kanada faunasinda bulunan ve Salmonidae ile Acipenseridae gibi yliksek
ekonomik dneme sahip balik familyalarini da igeren yaklasik 200 tath su baligi lizerinde bir
calisma gergeklestirmislerdir. Caligmada, Kanada’nin 203 tathi su balik tiirlinden 190
(%95)’1na ait 1360 6rnegin COI gen bolgesinin 652 baz ¢iftlik barkod boélgesinin ¢ift yonlii
DNA dizi analizleri gerceklestirilmistir. Tiirlerin cogu birden fazla 6rnek (ortalama 7,6) ile
temsil edilmistir. Tiirler arasindaki ortalama genetik uzaklik tiir igerisindeki ortalama genetik
uzakligin 27 kat1 olarak hesaplanmus, tiirler arasindaki ortalama K2P uzaklik tahmini %8,3,
tiir icerisinde ise %0,3 olarak bildirilmistir. Arastiricilar 15 tiirde (%8) ise benzer tiirler arasi
goriilen ortak polimorfizmler tespit etmislerdir. Bu tiirlerde 6rnekler ile tiirler arasindaki
K2P uzakliklar1 c¢akisma gdstermis ve tanimlamalar yalnizca DNA barkodlama ile
gergeklestirilebilmistir. Bu tiirlerin aksine, iki tlirde saptanan derin genetik farkliliklar ise
kriptik tiirlerin oldugu seklinde bildirilmistir. Caligmanin sonucunda DNA barkodlamanin
tatli su balik tiirlerinde etkin bir bicimde kullanilabilecegini savunan arastiricilar, olusturulan
COI kiitiiphanesinin ekoloji ve sistematik alaninda gerceklestirilecek sonraki ¢alismalarda

kullanilabilecegini belirtmislerdir.

DNA barkodlamay1 “klasik taksonomik tanimlamanin kolay uygulanabilir olmadigi, genis
bir alam1 kapsayan ekolojik ve biyogesitliligin korunmasima ydnelik ¢alismalarda, tiir
tanimlamalarinin  genomun kiiciik bir pargasina ait DNA dizileri kullanilarak
gerceklestirildigi bir yontem” seklinde tanimlayan Lahaye et al. 2, DNA barkodlamanin
hayvanlarda standart hale geldigini fakat bitkiler agisindan evrensel olarak kabul gormiis bir
barkod bulunmadigini belirtmistir. Bu amagla ¢ok kapsamli bir arazi ¢alismasi

gerceklestiren arastiricilar, iki 6nemli biyogesitlilik merkezinden (Mezo-Amerika ve
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Afrika’nin giineyi) 1600’iin iizerinde Ornekleme gergeklestirip, 8 potansiyel barkodu
karsilagtirmiglardir. Bundan oOnce gergeklestirilen bitki calismalarindan farkli olarak,
intraspesifik varyasyon ile interspesifik varyasyon arasinda ne oOlclide bir “barkodlama
aciklig1’” bulundugunu analiz edebilmek icin tiim tlirlerden birden c¢ok Ornekleme
gerceklestirilmistir. Calisma sonucunda vermis oldugu tutarli varyasyon oranlari, kolay
cogaltilabilir ve hizalanabilir olmas1 gibi 6zelliklerinden dolay1 plastid matK geni ¢igekli
bitkilerde evrensel barkod olarak kullanilmaya uygun olarak tespit edilmistir. Ayrica
1000°den fazla Mezo-Amerikan orkide tiirlinii analiz eden arastiricilar, matK barkodlarinin
tek basina kriptik tiirleri ortaya ¢ikarmada yeterli oldugunu ve “Convention on International
Trade of Endangered Species” (CITES) listesinde bulunan tiirlerin tanimlanmasinda

kullanilabilecegini 6ne slirmiistiirler.

Rock et al. ' Scotia Denizi’nden 6rnekledikleri 35 balik tiiriine ait COI barkodlarini analiz
etmis, elde ettikleri molekiiler sonuglar arazi sirasinda olusturulan morfolojik tanimlamalar
ile GenBank ve BOLD veri tabanlarindan elde ettikleri ilave DNA dizileri ile
karsilastirmislardir. Gergeklestirilen karsilastirmalar sonrasinda morfolojik ve molekiiler
veriler arasinda uyum gozlendigi, COI barkodlarinin Orneklerin tiir seviyesinde
tanimlanmasinda bagarili oldugu bildirilmistir. COI dizilerinde herhangi bir cografik
varyasyona rastlanmadigi da vurgulanmistir. Liparidae ve Zoarcidae familyalari igin
morfolojik tanimlamalar taksonomik ayrimlar1 gergeklestirmede yetersiz kalirken, ayni
orneklerin  molekiiler tanimlamalar1 sonucunda tiir seviyesinde tanimlamalar
gergeklestirilmistir. Molekiiler veri seti sadece Bathydraco ve Artedidraco cinslerinin tiir
seviyesinde tanimlanmasinda yetersiz kalirken, bu cinslerin sitokrom b dizisi lizerinden
gerceklestirilen analizlerinin de tanimlama yapmakta yetersiz kaldigi hatirlatilmistir.
Aragtiricilar  sonuglar1 ilave taksonomik calismalar gerceklestirilmesi ¢ergevesinde
degerlendirerek, DNA barkodlamanin populasyon g¢aligmalar1 6ncesinde ¢ok onemli bir
cerceve olusturdugunu ve farkli yasam evrelerinde tiirlerin tanimlanmasinda mutlaka

yararlanilmasi gereken bir ara¢ oldugunu belirtmislerdir.

DNA barkodlamanin tiir tanimlamada ve biyogesitliligin belirlenmesinde kullaniminin
giderek yayginlagmaya baglamasi ile bu yontemin, fenotipik esneklikten etkilenen

morfolojik yontemlerden farkli olarak tas mercani (Scleractinia) tiirlerinin gesitli yasam
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evrelerinde (larva, yavru veya erigkin) tanimlanip tanimlanamayacagi sorusu Shearer and
Coffroth °* tarafindan sorulmustur. Tas mercanlarinin tiir tanimlamalarinda COI genine
iliskin dizilerin kullanilmasinin ne kadar etkili oldugunu belirlemek isteyen arastiricilar
intraspesifik ve interspesifik genetik varyasyon seviyelerini arastirarak tiir i¢i varyasyonu
tiirler aras1 varyasyondan ayiran esik degerini belirlemeye calismiglardir. Calisma
sonucunda elde edilen diisiik genetik degiskenlik seviyesi sonucu olusan intraspesifik
varyasyonla interspesifik varyasyon arasindaki ¢akisma, tas mercanlari i¢in bir esik degeri
olusturmayr miimkiin kilmamis ve birgok tiirde COI dizileri kullanilarak ayrim

gerceklestirilememistir.

Kuzey (Atlantik ve Akdeniz) ve giiney (Avustralya ve Asya) yarim kiiredeki denizlerden
toplanan 15 balik tiiriine ait toplam 149 6rnegin COI barkodlamalarini gergeklestiren Ward
et al. '**, bunlardan 13 tiiriin uzakliga baglh genetik farklilia ait énemli bir sonug ortaya
koymadigini bildirmistir. Deniz baliklar1 bakimindan degerlendirme yapan arastiricilar tiiriin
dagilim gosterdigi bir alandan elde edilen barkodlarin tiiriin dagilim gosterdigi diger tiim
alanlarda da tanimlanmasinda kullanishh oldugunu belirtmislerdir. Calismada 6rneklenen
tiirlerden ikisinin kuzey ve giliney populasyonlari arasinda biiyiik bir farklilik (FST degerleri
0,84 ve 0,86) oldugu tespit edilmistir. Bu tiirlerden biri Lepidopus caudatus olarak
bildirilmis ve kuzey ile giiney populasyonlari arasinda %2,75’lik bir genetik uzaklik tespit
edilmistir (Sekil 2.11a.). Ikinci tiir ise Zeus faber olarak bildirilmis ve kuzey ile giiney
populasyonlar1 arasinda %7,44’liik bir genetik uzaklik oldugu belirtilmis ve bu iki tiire ait
tim Orneklerin dogru populasyonlar altinda kiimelendigi vurgulanmistir (Sekil 2.11b.).
Aragtiricilar her iki taksonunda bugiine kadar farkina varilmamis kriptik tiirler igcerdiklerini
One siirmiis ve bunlar iizerinde daha detayli taksonomik ve genetik arastirmalarda

bulunulmas1 gerektigini savunmusturlar.
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Sekil 2.11. Lepidopus caudatus ve Zeus faber tiirlerinin farkli populasyonlar1 arasindaki
genetik uzakligin NJ agaci lizerindeki gosterimi

a) Kuzey Atlantik (kuzey: mavi) ve gliney denizlerinden (giiney: kirmizi; Avustralya ve Yeni
Zelanda: bos daireler; Giliney Afrika: renkli daireler; oklar arasi genetik uzaklik
gosterilmistir) Orneklenen Lepidopus caudatus bireylerinin K2P wuzakliklarina gore
olusturulmus koksiiz NJ agaclart. b) Kuzey Atlantik ve Akdeniz (kuzey: mavi) ile giiney
denizlerinden (giiney: kirmizi; Avustralya ve Yeni Zelanda: bos daireler; Giiney Afrika:
renkli daireler; oklar arasi genetik uzaklik gdsterilmistir) 6rneklenen Zeus faber ve Zeus
capensis (bos dortgenler) bireylerinin K2P uzakliklarina gdre olusturulmus koksiiz NJ
agaclar1 (Sekil Ward et al. '* dan degistirilerek alinmigtir)

Hebert et al. '3, gerceklestirdikleri ¢alismada Kuzey Amerika’nin dogu yarisindan
ornekledikleri 1300’den fazla Lepidoptera tiiriine iliskin olusturduklar1 DNA barkodlarini
bildirmislerdir ve bunlarin %99,3’{iniin tanimlayic1 6zellikte oldugunu belirtmislerdir.
Calismada ortalama intraspesifik genetik farklilik 0,43 olarak hesaplanmis ama farkliliklar
genel olarak ortalamanin altinda olarak gozlemlenmistir. Ortalamadaki artis1 tiirlerin

%S35,1’inde tespit edilen ve genellikle iki barkod kiimesinin simpatrik olarak ortaya ¢ikisini
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igeren derin barkod farkliliklar1 saglamistir. Bugiine kadar bu 6rneklerin ¢ok az bir kisminin
detayli olarak analiz edildigini belirten arastiricilar mevcut taksonomik sistemin gézden
kagirdig: tiirler oldugu gerceginin bu ¢aligmayla bir kez daha ortaya ¢iktigini bildirmislerdir.
Calismanin bir bagka sonucu ise barkod dizilerindeki bolgesel farkliliklarin genis 6lgekte
degerlendirilmesi sonucu, Kuzey Amerika’nin dogusundan 6rneklenen Lepidoptera tiirleri
arasinda, 2800 km uzakliga sahip populasyonlarda bile ¢ok kiiclik farkliliklar oldugu
seklinde bildirilmistir. Arastiricilar yaptiklar1 degerlendirmede, bu bolgedeki Lepidoptera
tiirlerinin tanimlanmasina yonelik gerceklestirilecek calismalarda, tiirler arasindaki diistik
intraspesifik varyasyon goz oniinde bulunduruldugunda, tiir basina daha az 6rnek sayisi ile

de etkin bir barkodlama c¢alismasi gergeklestirilebilecegini 6ne stirmiistiirler.

Balik¢ilik diizenlemeleri ile ilgilenen yetkililer ile tiim diinyada bu alanda calisan bilim
insanlarinin kdpekbaligi ve vatoz tiirleri ile ilgili temel bilgilerin eksikliginden dolay1
sikintilar yagadig1 ve bunun baglica nedenlerinden birinin kikirdakli balik tiirlerinin ve viicut
kistmlarmin yanhs tanimlanmalari oldugu Holmes et al. 77 tarafindan bildirilmistir.
Morfolojik olarak benzer tiirler ile uygun kosullarda saklanmamis o6rnekler veya anahtar
karakteristik 6zellikleri kaldirilmis orneklerin tanimlanmasinin zor olabilecegi de
arastiricilar tarafindan vurgulanmistir. DNA barkodlamanin bu probleme bir ¢éziim olup
olamayacagimi denemek icin gergeklestirdikleri bu calismada arastiricilar Avustralya
sularinda yasadis1 balik¢ilik yapan ticari av teknelerinin geride biraktigi, 211 kurutulmus
pektoral yiizge¢ orneginden tiir tanimlamasmin basarisin1 6l¢miistiirler. Orneklerin 193
tanesinden (%91,5) kikirdakli balik tiirlerine iliskin DNA dizileri elde edilirken, 18 ylizgeg
orneginden DNA dizisi elde edilememis veya mikrobiyal DNA dizileri elde edilmistir. DNA
dizileri elde edilen tiim 6rnekler DNA barkod veri tabanindaki drnekler ile eslesme gosterip
tiir seviyesinde tanimlama gercgeklestirilebilmistir. Calisma sonunda yirmisi kdpekbaligi
yedisi vatoz olmak tizere 27 kikirdakli balik tiirii tanimlanmistir. Tespit edilen tiirler icinde
en baskin tiir (ylizgeclerin %22’si) Carcharhinus dussumieri olarak tespit edilmistir. Tespit
edilen tiirlerin bircogu Diinya Doga ve Dogal Kaynaklar1 Koruma Birligi (IUCN;
International Union for Conservation of Nature) tarafindan olusturulan “Kirmizi Liste”
icerisinde bulunmakta, hatta aralarindan bir tiirlin durumunun (Anoyxpristis cuspidata)
“kritik olarak tehlike altinda” seklinde oldugu belirtilmistir. Arastiricilar  DNA

barkodlamanin yasadis1 balik¢iliga hedef olan tiirlerin tanimlanmasinda etkin bir sekilde
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kullanilabilecegini ve boyle bir aracin balik¢ilik yonetimi ve tiirlerin korunmasina yonelik

calismalarda biiyiik kolaylik saglayacaginin altin1 ¢izmislerdir.

Mercan resifleri ekosistemlerindeki biyogesitliligin biiyiik bir boliimiinii olusturan karmasik
faunaya iliskin tiir ¢esitliligi hesaplamalarinin bu grup altindaki canlilarin 6rneklenmesi ve
tanimlanmasindaki zorluklardan 6tiirii genellikle gozden kagtigini bildiren Plaisance et al.
% resiflerde yasayan kabuklularin cesitliligini belirlemede DNA barkodlama yaklasimindan
yararlanmislardir. Pasifik Okyanusu’nun bes noktasindan (Kuzey Line Adalari’ndan dort
atolden ve Fransiz Polinezyasi’ndaki Moorea’den) benzer olgiilerde 22 parca Pocillopora
mercan tiirii 10 metre derinlikten 6rneklenmistir. Mercanlarda bulunan tiim kabuklu canlilar
cikartilmis ve elde edilen 403 6rnegin COI DNA dizi analizleri gergeklestirilmistir. DNA
dizi analizi sonucunda %5 benzerlik sinir1 igerisinde (Sekil 2.12.) 135 farkli takson tespit
edilmistir. Tanimlanan kabuklularin genellikle ender rastlanan tiirler oldugunu bildiren
aragtiricilar, bunlarin %44’liniin tek bir 6rnekle temsil edildigini, %33 {iniin ise birden ¢ok
ornek ile temsil edildigini ve bes istasyondan yalmizca birinden 6rneklendigini
belirtmislerdir. Kuzey Line Adalar1 ile Moorea arasinda sadece 11 ortak tiir tespit edildigi
bildirilmis ve tiir zenginligi istatistigi yontemiyle (Chaol ve ACE) gergeklestirilen
hesaplama sonrasinda toplam kabuklu tiir sayisinin Moorea i¢in 90, Kuzey Line Adalari igin
150 oldugu tahmin edilmistir. Arastiricilar DNA barkodlama ile ¢ok sinirli bir habitattan
gergeklestirilen makul bir 6rnekleme sonucunda beklenenden ¢ok yiiksek sayida tiir tespit

edildigini vurgulamisglardir.

DNA Dizisi Benzerligi
O <80%
O 80-84%
B 85-89%
W 90-94%

Sekil 2.12. Kuzey Line Adalar1 ve Moorea’dan elde edilen Pocillopora 6rneklerinden elde
edilen COI dizisi benzerlik degerleri (Sekil Plaisance et al. °° dan degistirilerek almmustir)
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Radulovici et al. '3 deniz kabuklularmin morfolojik ve ekolojik ¢esitliligi yiiksek bir grup
olusturdugunun bilindigini, tiir tantmlamalarinin klasik yaklasimlar ile gerceklestirilmesinin
zor oldugunu ve bu canlilarin tanimlanmasinda uzman taksonomistlerin bile yardima ihtiyag
duyabileceklerini sOylemisler ve hizli ve kolay bir tanimlama yontemi olan DNA
barkodlamadan bu konuda yararlanilabilecegini belirtmislerdir. Birgok kabuklu tiiriiniin de
dahil oldugu metazoan canlilarin tanimlanmasinda etkin bir ara¢ olarak goriilen DNA
barkodlamanm kullanildigimi bu calismada Estuary ve St. Lawrence Korfezi'nden
Malacostraca sinifina ait 80 tiire iliskin DNA barkodlamasi gerceklestirilerek mevcut veri
tabanina kayit edildigi bildirilmistir. Elde edilen 460 6rnege iliskin DNA dizilerinin
%95'inde, Ornekler bilinen morfolojik tirlere karsilik gelen gruplar altinda
siiflandirilmigtir. Tiirler arasindaki genetik mesafenin tiirler icindeki genetik mesafeden
ortalama 25 kat daha yiiksek oldugunu bildiren arastiricilar ayrica 4 tiirde saptanan yliksek
tir i¢i degiskenligin (%3,78-13,6) kriptik tiirlerin olabilecegi siiphesini uyandirdigini
belirtmislerdir. Caligma sirasinda St. Lawrence Korfezi’nde gerceklestirilen 6rneklemelerde
istilact bir amfipod tiiriin tespit edildigini bildiren arastiricilar, kabuklu tiirlerin

tanimlanmasinda DNA barkodlamanin ¢ok etkin bir uygulama oldugunun altini ¢izmislerdir.

Kuzey Amerika’da ticari 6neme sahip yedi salmon ve alabalik tiiriiniin giivenilir bir sekilde
tanimlanabilmesi igin DNA barkodlamanin yeterliligini arastiran Rasmussen et al. ™ bu
amagla genis bir cografik alandan 1000’den fazla salmon ve alabalik 6rneklemesi
gerceklestirmislerdir. Bu 6rneklerden izole edilen DNA’lar kullanilarak mitokondriyal CO/
geninin 650 baz c¢iftlik standart barkod bolgeleri ¢ogaltilarak analiz edilmistir. DNA
barkodlarindan elde edilen sonuglar tiir i¢i farkliligin diisiik (%0,04-1,09; ortalama %0,26),
farkli cinslerden tiirler aras1 farkliligin ise ortalama %8,22 (%3,42-12,67) ile tiir iginden 32
kat daha yiiksek oldugunu gostermektedir. Arastiricilar tiirler arasi en kii¢iik farkliligin tiir
ici en biiylik farkliliktan her zaman daha biiyiik oldugunu ve bu tiirlerin DNA barkodlar1
kullanilarak giivenilir bir sekilde tanimlanabilecegini belirtmislerdir. Bununla birlikte, in
silico kosullarda mini barkod olarak adlandirilan 109-208 baz ciftlik bolgeler kullanilarak
da bu 8 tiiriin ayrimlar1 basar1 ile gerceklestirilmis ve bu 6zellikleriyle mini barkodlarin

islenmis su iirlinlerinin tanimlanmasinda da basariyla kullanilabilecegi vurgulanmustir.
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Smith et al. 137 taksonomik smiflandirmada en ¢ok sorun yaratan taksonlarin basinda gelen
parazitoid sivrisinek familyalar1 (Ichneumonidae, Braconidae, Cynipidae ve Diapriidae) ile
bunlarin tam tersi 6zellikte olan, ¢esitliligin ¢ok az oldugu Formicidae familyasindan tiirleri
ornekleyip bunlardan elde ettigi barkodlar1 kullanarak filogenetik farka dayali akiimiilasyon
egrileri olusturmusturlar. Morfolojik verilerden elde edilen akiimiilasyon egrilerinin hem
egimleri bakimindan hem de egrilerden elde edilen 6l¢ekleri bakimindan 6rnekler arasinda
belirgin degisiklikler gosterdigi belirtilmistir. Arastiricilar bu farkliligin bu bocek

taksonlarinda bilinen biiylik degiskenlikten kaynaklanabilecegini belirtmislerdir.

Egzotik omurgali hayvan ticaretindeki en énemli bileseni akvaryum baliklarinin ithalat ve

ihracati oldugunu 6ne siiren Steinke et al. '

, cogunlukla dogadan toplanan bu tiirlerin
stirdiiriilebilirliginin saglanmasi1 ve toplandiklar1 bolgelerin tam olarak tespit edilmesi
amactyla bu ticaretin artan bir denetim baskisi altina girdigini belirtmislerdir. Bu
denetlemelerin en Onemli asamalarindan birini de ticareti gergeklestirilen bu tiirlerin
tanimlanmas1 oldugunu sdyleyen arastiricilar, sz konusu tiir sayisinin ¢ok fazla olmasi
nedeniyle klasik yontemler ile gergeklestirilmesinin ¢ok zor oldugunu o6zellikle
belirtmislerdir. Bu amagla Kuzey Amerika’da ithal edilen akvaryum baliklarinin neredeyse
yarisint  kapsayan bir DNA barkod referans dizi kiitiiphanesi olusturarak tiir
tanimlamalarinin kolayca gerceklestirilmesi icin ¢aligmalara baslayan arastiricilar, sekiz
mercan resifi bolgesinden 391 tiirin COIl gen dizilerini analiz etmislerdir. Analizler
sonucunda bu tiirlerin %98’1 i¢in farkli barkod tamimlamalar1 gergeklestirilebilmistir.
Tiirlerin birgogunda ¢ok diisiik (ortalama %0,21) intraspesifik varyasyon gozlenirken dokuz
tiirde %2,19 ile %6,52 arasinda bir varyasyon tespit edilmistir (Sekil 2.13.). Tiir iginde bu
biiytikliikteki bir varyasyon gézlemlenmesi arastiricilar tarafindan gézden kacan hibrit tiirler
olabilecegi seklinde yorumlanmigstir. Bunun aksine {i¢ taksonda ise barkodlar1 bakimindan
hicbir farklilik gdstermeyen ikili veya tiglii tiir gruplart tespit edilmis ve olasi nedenleri
olarak da en ¢ok hibridizasyon ihtimali {izerinde durulmustur. Arastiricilar ¢aligmanin
sonunda, eksikleri olsa da, olusturulan bu DNA kiitliphanesinin akvaryum baliklarinin
denetlenmesine iliskin konularda faydalanilabilecek bir arag olarak diisiiniilmesi gerektigini

belirtmislerdir.
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Sekil 2.13. Cografik dagilimlarina gore tiir igerisinde %2,0 esik degerinin iizerinde farklilik
gosteren tiirler

a) Pseudanthias squamipinnis, b) Centropyge heraldi, c) Chrysiptera cyanea ve Chrysiptera
starcki, d) Valenciennea puellaris ve Valenciennea wardii. Dal renkleri 6rneklerin elde
edildikleri iilkelere gore degiskenlik gostermektedir (Sekil Steinke et al. '® dan
degistirilerek alinmistir)

DNA barkodlamay1, COI geninin standart bir bolgesinin DNA dizi analizi ile tiir seviyesinde
hizli ve isabetli tanimlamalarin gerceklestirilebilecegini belirten Steinke et al. "® DNA
barkodlama ile Kanada’nin Pasifik sahillerinden 6rnekledikleri 201 balik tiiriiniin %98’inde
ayrim gergeklestirebilmislerdir. Tiir icerisindeki ortalama varyasyon %0,25, ayn1 cinsten
tirler arasindaki ortalama genetik uzaklik ise %3,75 olarak tespit edilmistir. Tirler
arasindaki genetik uzakligin daha oOnceki caligmalardaki sonuglardan diisiik olmasi,
arastiricilar tarafindan Kanada faunasinin Sebastes cinsine ait tiirlerin baskisi altinda
olmasiyla aciklanmistir.  Sebastes cinsine ait tiirlerin  bircogu  ayrimlarinin
gerceklestirilebilecegi  COI  dizilerine  sahipken, yalnizca dort tirde ayrim

gergeklestirilememistir. Bu durum nedeniyle azalan ortalama genetik varyasyonu kismen
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dengeleyecek sonuglar ise Paraliparis cinsine ait barkod kayitlarindan elde edilmis, genis
bir dagilima sahip Paraliparis pectoralis’in aslinda iki farkli tiirii icerdigi ihtimali ortaya
cikarilmistir (Sekil 2.14.). Arastiricilar bu ¢alismadan elde edilen sonuglarin, Kanada’nin
Pasifik kiyilarinda bulunan tiirlerin hemen hemen tamaminin diger tiirlerden kesin bir
sekilde ayrilmalarinmi saglayacak 6zgilin bir barkod dizisine sahip olduklarini ama ayni
zamanda bazi tiirlerin de detayli bir taksonomik incelemeden gecirilmesi gerektigini

gosterdigini belirtmislerdir.

L *%¢Paraliparis paucidens [6)

Lipaniscus nanus [1]

Paralipans melanobranchius (1]

——( Paraliparis dactylosus (6]

100 —
P: rosaceus [3]

Rhinolipans attenuatus [1)]

—— Paraliparis pectoralis | [4]

‘—96‘ Paralipans pectoralis Il 8]

2. Careproctus georgianus [2]

Acantholiparis opercularis [1]

1%, Careproctu 15 [2)

|9—24 Careproctus cypselurus | [3]
100

|£‘Careproc1uscypseh;msll 6]

100

Elassodiscus caudatus [2]

——— %4 Careproctus canus (4]

00y

= Careproctus melanurus [5]
7

—‘ Careprocius furcelus [7]

“24 Nectoliparis pelagicus (5]

Liparis dennyi [1]

"4 Liparis pulchellus [5]

002

Sekil 2.14. Liparidae familyasindan 19 tiirtin COI dizilerinin K2P modeline gore hesaplanan
genetik uzakliklar1 kullanilarak olusturulan NJ agaci

Diiglimler tlizerindeki sayilar bootstrap degerlerini, tiir isimlerinin yanindaki sayilar 6rnek
sayisin1 belirtmektedir (Sekil Steinke ef al. ® dan degistirilerek almmustir)
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Valdez-Moreno et al. '*° Meksika ve Guatemala tatli su faunasmin bir¢cok endemik tiirle
birlikte toplam 600°den fazla balik tiirii igerdigini belirtmis ve bu faunanin liyelerinin DNA
dizi yapilarini tespit etmek icin 36 cins altinda toplanan 61 balik tiiriiniin COI barkodlarindan
yararlanmiglardir. Tir icerisindeki ortalama farklilik 90,45, tiirler arasindaki ortalama
farklilik ise %35,1 olarak hesaplanmistir. Orta Meksika bolgesindeki farkl krater gollerinde
bulunan ve karmasik bir taksonomik ge¢mise sahip olmakla beraber her biri bulunduklari
gble endemik olarak kabul edilen Poblana cinsinden 3 tiirlin barkod analizleri sonucunda
herhangi bir farklilik bulunmamis ve bu durum cografik izolasyonlarinin ¢ok kisa bir siire
once gerceklesmis olabilecegi seklinde yorumlanmigtir. Cok karmagik ve tam olarak
calisilmamig bir familya olan Cichlidae familyasinin {iyelerinin barkodlama ile kesin bir
sekilde ayrimlarmin gerceklestirildigini bildiren arastiricilar, Characidae familyasinin da
farklilik oranlarmin diisiik oldugunu (ortalama %2) fakat yine de ayrim gerceklestirmeye
yeterli diizeyde varyasyonun tespit edildigini belirtmislerdir. Calismadan elde edilen bir
baska 6nemli sonug olarak da tek bir tiir olarak bilinen Opisthernon aenigmaticum tiirtinden
iki farkli barkod elde edilmesi ve bunlardan birinin muhtemel yeni bir endemik tiir olmasi
gosterilmigtir. Arastiricilar bu spesifik durumlar disinda genel bir degerlendirme yaparak,
Orta Amerika’dan 6rneklenen tatli su baliklarinin ayrimlarinin gerceklestirilmesinde DNA
barkodlarinin ¢ok etkili bir ara¢ oldugunu ve taksonomik destekli yeni arastirmalar ile gok

onemli sonuglar elde edilebilecegini belirtmislerdir.

DNA barkodlarinin hayvan tiirlerinin molekiiler tanimlama araci olarak her gecen giin daha
fazla kullanilmaya basladigini belirten Ward et al. '* veri tabanlarindaki COI dizilerinden
yararlanarak 657 kus tiiri ve 1088 balik tiirii i¢in olusturulan barkodlarin analizini
gerceklestirmistir. Barkodlar kullanilarak ayrimi gergeklestirilemeyen tiirlerin oran1 yaklasik
olarak kuslarda %6,4, baliklarda ise %2,1-2,5 olarak hesaplanmistir. Tiim taksonomik
seviyeler bakimindan (tiir, cins, familya, takim, sinif) baliklar kuslardan daha yiiksek CO/
degiskenligi gosterdigini (Sekil 2.15.) belirleyen arastiricilar, birbiriyle ayn1 barkoda sahip
orneklerin ayni tiirden olma olasiliginin kuslar ve baliklar i¢in %98-99 arasinda degistigini
ve degiskenlik orani arttik¢a tiir i¢i varyasyon ihtimalinin hizla azaldigini belirtmislerdir. Bu
durum %?2’lik bir COI degiskenliginde kuslarda %1°lik, baliklarda ise %3’liik bir ihtimal
olarak tespit edilmistir. Kuslar ile baliklar arasindaki bu belirgin farklilik heniiz ortaya
cikarilmamis kriptik tiirler ve hibritlesmeler ile agiklanmistir. Aragtiricilar bu ihtimallerin

kuslarin ve baliklarin toplanmis verilerinden elde edildigini bildirmis ve her durumda gecgerli
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olamayabilecegini, yakin zamanda ortaya ¢ikan hibrit tlirlerin aym1 barkoda sahip olma
olasiliklarinin daha yiiksek olabilecegini, barkod verilerinin artmasiyla daha kesin

istatistiksel analizler ger¢eklestirmenin miimkiin olabilecegini vurgulamiglardir.

(a) Kuslar
100
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50 1
40 1
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(b) Baliklar
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Sekil 2.15. Kuslarda (a) ve baliklarda (b) tiir ici, tlirler arast ve familya i¢i, %0,5-10
araliginda hesaplanan DNA dizi degiskenlikleri (Sekil Ward et al. '* dan degistirilerek
alinmistir)
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Diinya genelindeki kopekbaligi avciliginin genellikle kontrol altinda olmadigini fakat son
zamanlarda ortaya ¢ikan kopekbaligr yiizgeci endiistrisi nedeniyle bu canlilarin avciliginin
ve ticaretinin izlenmesi konularinm énem kazandig1 Wong et al. '*° tarafindan bildirilmis ve
bu izlemenin gerceklestirilmesinde molekiiller arag olarak DNA barkodlamanin
kullanilabilecegini 6ne siirmiistiirler. Fakat BOLD tarafindan hayata gegirilen genetik
uzaklik temelli tiir tantmlama y6nteminin, baz1 durumlarda koruma ve kontrol amagh yasal
uygulamalar i¢in gerekli olan kesin tanimlama sonuglarini1 veremeyebildigini belirtilmistir.
Bunun nedeni, genetik uzaklik kullanilarak referans veri tabanlarinda gerceklestirilen
aramalarda %100’lik bir eslesmenin gerceklesmesinin her zaman miimkiin olmamasidir.
Tir icerisindeki varyasyon seviyelerine yonelik kabul edilebilir seviyede esik degerleri
ortaya koyulmasina ragmen bilinmeyen tiirlerin tanimlanmasinda genetik uzakligin
kullanilmasina iligskin yeterli kesinlige sahip olmayan istisnalarin bulunmasi bu esik
degerlerinin kabul edilmesini zorlastirdigi, arastiricilar tarafindan 6nemle vurgulanmistir.
Bu noktadan yola ¢ikarak, tiir farkliliklarinin kesin bir sekilde tanimlanmasinda farkli
molekiiler karakterlerden yararlanilmasini 6neren arastiricilar, DNA barkodlama ve farkl
molekiiler karakterlerden yararlanma yontemlerinin performanslarini, veri tabanlarinda
bulunan ve Elasmobranchii alt sinifindan 1000’den fazla DNA barkodunu kapsayan bir veri
kiimesi ilizerinde denemislerdir. Calismanin sonunda barkodlarin tanimlanmasinda, belirli
ozelliklere dayali, niikleotid teshis yonteminin uygulanabilir oldugu ve birbirine yakin
kopekbaligr tiirleri arasindaki haplotip degiskenligi yapisina farkli bir bakis acist getirdigi

sonucuna varilmistir.

Tanimlanmig 15.000’in iizerinde deniz canlis1 igerisinde baliklarin, deniz yagaminin en
belirgin, en ¢ok cesitlilik gosteren ve her gecen giin daha ¢ok tehditle kars1 karsiya kalan

161 biyiik viicutlu balik tiirlerinin neredeyse

tiirleri oldugunu belirten Zemlak et al.
tamaminin tanimlandig1 goriisiiniin yaygin oldugunu fakat bu sonuca mevcut taksonomik
sistemin kusursuz oldugu varsayimi ile ulagildigini bildirmistir. Arastiricilar Hint
Okyanusu’nun kars1 yonlerinden, hem kiy1 hem agik deniz yagamlarini temsil edecek sekilde
se¢ilmig 35 balik tiiriiniin populasyonlar1 arasindaki farki incelemede COI geninin standart
DNA barkod bolgesindeki niikleotid dizisi farkliliklarindan yararlanmislardir. Giiney Afrika
ve Avustralya denizlerinden drneklenen kiy1 balig: tiirlerinin 6nemli bir kisminda (ortalama

%5,10) populasyonlar arasinda derin bir farklilik oldugu tespit edilmis, yine benzer bir

yapinin bazi kiyi tiirlerinde de gozlemlendigi (ortalama %0,84) fakat acik deniz tiirlerinde
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gbzlemlenmedigi (%0,26) belirtilmistir. Belirli kiy1 ve agik deniz taksonlarinda belirlenen
bu tiir farkliliklara genellikle tek bir tiirlin populasyonlari arasinda degil, ayni1 cinsten tiirler
arasinda rastlamanin miimkiin oldugunu sOyleyen arastiricilar mevcut taksonomik
sistemlerin tlir ¢esitliligini oldugundan az gosterdigini One siirmiistiirler. Arastiricilarin
Giiney Afrika ile Avustralya denizleri arasindaki kopriiyii olusturan denizlerdeki yaklasik
1000 balik tiirliniin hemen hemen iicte birinin aslinda iki taksonu temsil ettigini

savunmusturlar.

Ward et al. 1> DNA barkodlamanin balik tiirlerinin tanimlanmasindaki etkinligini ve mevcut
gelisimini gdstermek igin daha once yayimnladiklari dort galigmayi 44132154 derleyip,
cogunlugunu deniz baliklarinin olusturdugu fakat bazi i¢ su ve aci su tiirlerinin de bulundugu
toplam 546 balik tiirtine iliskin 1677 6rnegi kapsayan bir analiz ger¢eklestirmislerdir. Birden
fazla ornek (tlir basina ortalama 6rnek sayisi 4,85) ile temsil edilen 294 tiirde, ortalama tiir
ici genetik uzaklik (d, K2P modeli kullanilmistir) %0,35, yine birden fazla 6rnek (cins basina
ortalama Ornek sayisi 3,67) ile temsil edilen 102 cinste, tiirler aras1 uzaklik ise %8,11 olarak
hesaplanmistir (Sekil 2.16.). Arastiricilar sonuglarin ayni tiirler veya ayni cinsler altindaki
tirler arasindaki uzaklik bakimindan, barkodlama ¢alismalarinda goérmeye aliskin
oldugumuz sekilde, morfolojik taksonomi ile molekiiler uzaklik bakimindan giiglii bir
korelasyon gosterdigini belirtmislerdir. Her tiiriin tek bir 6rnek ile temsil edildigi durumda
tiirler arasindaki uzakligin %9,64’e ¢iktigin1 belirten arastiricilar, tiir basina 6rnek sayist
bakimindan yeterli 6rnekleme yapilan ¢alismalarda daha diisiik genetik uzaklik degerlerinin

elde edildigi sekline goriis bildirmislerdir.
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Sekil 2.16. Tiirlerin bir veya birden ¢ok tiirle temsil edildigi 6rneklemelerden elde edilen,
farkli taksonomik seviyelerdeki K2P uzaklik dagilimlari

a) Biitiin tiirlerin birden ¢ok 6rnek ile temsil edildigi, 294 tiire iliskin, K2P uzaklik (%)
dagilimlari. b) Her tiiriin tek bir birey ile temsil edildigi, 546 tiire iligkin tiirler arasi1 (siyah)
ve familya ici (gri) K2P uzaklik (%) dagilimlari (Sekil Ward et al. > dan degistirilerek
alimustir)

Biyogesitliligin belgelenmesine yonelik kiiresel anlamda gerceklestirilen ¢abalarda COI
geninin One c¢iktig1 ve filogenetik ile filocografik g¢alismalarda siklikla kullanilmaya
basladigi Buhay ’* tarafindan bildirilmistir. Arastiric, bu genin tiir tanimlama barkodu
olarak kullanilmasindaki artis sonrasinda kalite kontrol ve DNA dizisi homolojileri
meselelerinin yeniden ortaya ¢iktiginim altini ¢izmistir. Taylor and Knouft ' un Orconectes
cinsi tath su 1stakozu tiirlerinin COI dizileri kullanilarak tanimlanmasini gerceklestirdigi
calismay1 Ornek gosteren arastiricilar ¢calismada kullanilan mitokondriyal DNA dizilerinin
numt iceren veya dizileme hatalar1 igeren diziler oldugunu (Sekil 2.17.) ve GenBank’a
bildirilen 86 dizinin 22’sinin stop kodonlar ve indeller igerdiginden “COI benzeri dizi”
olarak isaretlendigini belirtmislerdir. Daha sonra GenBank’ta “COI benzeri dizi” olarak
isaretlenmis diziler taranmig ve Crustacea altinda toplanan bir¢ok taksonun oldugu
yaymlanmis veya yaymnlanmamis c¢alismanin varligi tespit edilerek kalite kontrol,
psodogenler ve DNA dizi igerigi gibi konularin mutlaka gézden gecirilmesi gerektiginin

altin1 ¢izmistir.
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Sekil 2.17. Fakl 6zelliklere sahip kromotogram goriintiileri

a) numt iceren PCR {irlinliniin DNA dizi analizi sonucunda elde edilen bir kromotogram
ornegi. b) Piirifikasyon asamasi iyi yapilmamis fakat kismen okunabilen bir COI dizisine ait
kromotogram O6rnegi. ¢) Basarili bir DNA dizi analizi sonucunda elde edilmesi gereken

kromotogram goriintiisii (Sekil Buhay " dan degistirilerek alimustir)

Tiiketicilerin gida giivenligi ve izlenebilirligi bakimindan her gegen giin daha da

bilinglenmekte oldugunu ve oOzellikle islenmis su iriinlerinin igerikleri ile kokenleri

hakkinda bilgi bakimindan daha talepkar olmaya basladiklarini sdyleyen Barbuto et al. ',

ticareti gerceklestirilen birgok tiirliin maruz kaldigi cesitli isleme asamalari sonrasinda

Oonemli tanimlayici morfolojik 6zelliklerini kaybettiklerini ve bu durumun iiretimde farkl
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tiirlerin kullanilmas1 veya hatali iirlin etiketlenmesini artirdigin1 6ne slrmiistiirler.
Arastiricilar bu duruma iligkin gerceklestirdikleri ¢alismada italya’da yerel dilde “palombo”
olarak adlandirilan (yerel su {iriinleri kanunlarina gore Mustelus mustelus ve Mustelus
asterias olarak tanimlanmis) kopekbaligi filetolarinin hangi baliklardan elde edildigini tespit
etmek i¢cin DNA barkodlama yaklasimindan yararlanmiglardir. Calisma kapsaminda
orneklenen tiim doku Orneklerinden standart COI barkod bélgesinin en az 550 baz ciftlik
kismi elde edilmis ve farkli veri tabanlarindaki (GenBank ve BOLD) referans barkod dizileri
ile karsilastirilmalart gergeklestirilmistir. Bu karsilastirmalar sonucunda analiz edilen
“palombo” Orneklerinin yaklasik olarak %80’inin M. mustelus ve M. asterias haricinde
tiirlerden elde edildikleri ortaya ¢ikarilarak biiyiik ¢apta bir ticari sahtekarlik durumu
saptandigr One siiriilmiis ve bunun tiiketici bakimindan ekonomik etkileri arastiricilar

tarafindan tartigilmistir.

Bucklin et al. %

zooplankton tiirlerindeki cesitlilik ile dagilimin Arktik Okyanusu’ndaki
cevresel degisimlerin gozlemlenmesinde biiyilk 6neme sahip oldugunu ve bu hassas
ekosistemdeki iklime bagl degisikliklere karst hizli tepki veren indikatorler olarak
kullanilabilecegini belirtmislerdir. DNA barkodlarinin bilinen tiirlerin dogru bir sekilde
tanimlanmasinda alternatif bir yaklagim olusturdugu ve zooplankton Orneklerinin rutin
analizlerinin hizlandirilmasinda kullanilabilecegini bildiren aragtiricilar 2004-2008 yillar
arasinda Arktik Okyanusu ve Cuke¢i Denizi’nden 6rnekledikleri tiirlerin tanimlanmasinda
DNA barkodlamadan yararlanmiglardir. Mitokondriyal COI geninin yaklasik 700 baz ¢iftlik
bolgesine ait 82 Ornegin DNA dizilerinin analiz edilmesi sonucunda 41 tiir ortaya
cikarilmistir. Filogenetik analizlerde NJ algoritmast ve K2P uzaklik modeli kullanilmas,
dogruluklart 1000 tekrarli bootstrap testleri ile gosterilmistir. Tir i¢i K2P genetik
uzakliklarin 0,0 ile 0,2 arasinda degisiklik gosterdigi, tiirler arasindaki genetik uzakligin ise
0,1 ile 0,7 arasinda degistigi belirtilmistir (Sekil 2.18.). Birden fazla 6rnek ile temsil edilen
26 tiirlin tamaminda monofiletik yap1 gozlemlenmis ve bu durum mitokondriyal COI gen
agaci ile gosterilmistir. Birden fazla 6rnegin analiz edildigi yedi cinsten dordii monofiletik
Ozellik gosterirken ii¢ cinsin analizinde tutarli sonuglar elde edilememistir. Daha yiiksek
taksonomik seviyeler bakimindan analiz edildiginde sadece Copepoda takimi %83’liik
bootstrap degeri ile ¢oziimlenmistir. Arastiricilar mitokondriyal COI barkodlarinin Arktik

Okyanusu’ndan 6rneklenen 10 taksonomik gruba iligkin tiirlerin ayrimini ve tanimlanmasini

gerceklestirdigini belirtmis ve Arktik Okyanusu’nda bulunan yaklasik 300 holozooplankton
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tiiri icin olusturulacak bir referans veri tabami ile bu iklimden ¢ok etkilenen okyanus
ekosistemindeki tiirlerin ¢esitliliginin ve dagilimimin hizli bir sekilde belirlenmesinde

kullanilabilecegini 6ne stirmiistiirler.
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Sekil 2.18. Tiir i¢i, kopepod tiirleri aras1 ve farkli gruplardan tiirler aras1t K2P genetik uzaklik
degerlerinin frekans dagilimlar

Histogramin ilk ¢ubugu oOlgek disinda oldugundan ok ile 0,730 olarak isaretlenmistir.
Dagilimlar arasindaki farkin anlamli oldugu yapilan t-testleri ile tespit edilmistir (Sekil
Bucklin et al. '** dan degistirilerek alinmustir)

Mimikri ve genis cografik alt tlir polimorfizmlerinin kelebek cinslerinden Mechanitis
(Lepidoptera; ~Nymphalidae) tiirlerinin  tanimlanmasin1 ~ zorlastirdigim1  sdyleyen
Dasmahapatra et al. '® tiir limitlerinin belirlenmesinde mitokondriyal DNA barkodlama,
niikleer DNA dizileri ve AFLP genotipleme yontemlerinden yararlanmiglardir. Bundan 6nce
gergeklestirilen morfoloji temelli calismalar sonucunda toplamda sadece dort tiir tespit
edilirken, DNA barkodlama ile sekiz ¢ok net ayrim gosteren hoplogrup belirlenmis ve dort
yeni kriptik tiiriin olabilecegi 6ne siiriilmiistiir. Ancak bu dort kriptik tiiriin sadece biri AFLP

belirtegler kullanilarak biyolojik bakimdan anlamli bulunmustur. Arastiricilar bu cinste

60



mitokondriyal DNA barkodlama ile ortaya g¢ikarilan derin genetik farkliliklarin niikleer
genomdaki yansimasinin tespit edilemedigini belirtmis ve AFLP belirteglerinin
mitokondriyal DNA barkodlama ¢aligmalarinda bir dogrulama aracti olarak

kullanilabilecegini 6ne stirmiistiirler.

Ardura et al. '*, DNA barkodlamanin biyolojik tiirlerin tanimlanmasinda kullanildigim1 ve
DNA temelli bu yontemin yanlig tanimlanmis tiirler igeren gidalarin tespit edilmesinde en
cok tercih edilen adli yontem oldugunu belirtmistir. Gergeklestirdikleri calismanin amacini,
ticari oneme sahip Amazon balik tiirlerinin isabetli ve giivenilir bir sekilde tanimlanmasini
saglayacak DNA temelli bir belirte¢ gelistirmek olarak tanimlayan arastiricilar bu amagla
yerel marketlerde satilan ve yerel uzmanlar tarafindan gorsel olarak tanimlanan 6rneklerden
DNA ornekleri izole etmislerdir. Bu kalip DNA’lar kullanilarak mitokondriyal /25 ¥RNA ve
COI genleri PCR yontemi ile cogaltilmis ve Amazon Nehri’nden elde edilip yerel
marketlerde satilan en degerli 29 balik tiiri molekiiler olarak ilk defa bu c¢alisma ile
tanimlanmistir. Cogaltilan iki mitokondriyal gen bdlgesinin DNA dizilerine gore olusturulan
filogenetik agaglar, tiirleri taksonomik siniflandirma ile uyumlu sekilde kiimelere ayirmistir.
DNA barkodlama teknigi ile Acara adi altinda yedi farkli balik tiirii satildigini tespit eden
arastiricilar (Sekil 2.19.) bu tiirlere iliskin bugiine kadar herhangi bir stok bilgisinin
bulunamadigmi bildirmislerdir.  Arastiricilar, balikk pazarlarinda satilan tiirlerin
tanimlamalarinda ve kontroliinde genetik belirtegclerden yararlanilarak hedef tiirlerin dogru
sekilde belirlenebilecegini ve bdylece Amazon havzasindaki balik kaynaklarinin

korunmasina katkida bulunabileceginin altini ¢izmislerdir.
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Chaetobranchus semifasciatus

Chaetobranchopsis orbicularis

Hoplarchus psittacus

Heros efasciatus &
Geophagus proximus . A

Setanoperca lilith .

e
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._-".— .

Astonotus ocellatus i

Sekil 2.19. a) Ticari olarak “Acara” adir altinda gruplanan baliklarin morfolojik ve genetik
incelemeleri sonrasinda tespit edilen tiir isimleri. b) Mitokondriyal gen haplotiplerine gore
olusturulan NJ agac1

Tiir i¢i ayrimlarda bootstrap degerleri verilmistir. Siluriformes, Perciformes, Characiformes
ve Osteoglassiformes gruplarini temsil eden dallar sirastyla mavi, kirmizi, yesil ve mor
renkte gosterilmistir (Sekil Ardura et al. '* dan degistirilerek alinmistir)

166 Kiiba’da tiirlerin ve ekosistemin korumasina yénelik calismalarin

Lara et al
stirdliriildiigiinii, fakat habitatlardaki bozulmalar, asir1 kullanim ve yabanc tiirlerin girigleri
nedeniyle yerel i¢ su balik tiirlerinin biiyiik bir tehlike altinda oldugunu bildirmistir. i¢ su
ihtiyofaunasinin sistematigine iliskin genis bir bilgi birikimi olmasina ragmen bu bilgilerin,
Kiiba i¢ sularinda bulunan balik tiirlerinin ¢esitliligine iliskin biiyiik resmin ¢ok uzaginda
kaldigini belirten arastiricilar, Kiiba’daki i¢ su baliklarinin yaklasik %40’ 1nin, hatta daha da
fazlasinin endemik oldugunu one slrmiistiirler. Bu ¢esitliligin belirlenmesine yonelik
gerceklestirdikleri ¢alismada 10 familya ve 17 cins altinda toplanan 27 tanimlanmis balik
tiiriine iliskin 126 birey 6rneklenerek mitokondriyal COI geninin 652 baz ¢iftlik bolgesinden
yararlanilmistir. Analizler K2P genetik uzakliklarina gore gergeklestirilmis, dort cins igin

ayrica karaktere dayali analizde (populasyon kiimeleme analizi) gerceklestirilmistir.

Ortalama tiir igi, tiirler aras1 ve familya i¢i genetik uzaklik degerleri sirasiyla %0,6, %9,1 ve
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%20,2 seklinde hesaplanmistir. Analiz edilen sonucglarin %96,4’tinde molekiiler tiir
tanimlama sonuglar1 ile mevcut taksonomik siniflandirma uyum gostermis, NJ agaglarinda
bir Ornek disinda ayni cinse ait tiirler ayni grup altinda kiimelenmistir. Arastiricilar
Gambusia cinsine iliskin genetik farklilik analizlerinin en az dort farkli kriptik tiir
olabilecegine isaret ettigini, buna karsilik Rivulus insulaepinorum ile Ribulus cylindraceus
tirleri arasindaki diisiik genetik uzaklik dogrultusunda ikisinin tek bir tiir altinda
toplanabilecegini one siirmiistiirler. Genetik uzaklik ve karaktere dayali analizlerinin
birbirleriyle tutarli sonuglar vermesinin tlir tanimlama sonuglarinin giivenilirligini
artirdigina deginen arastiricilar, DNA barkodlamanin Kiiba i¢ su balik tiirlerini tanimlamada
ve daha detayli taksonomik inceleme gerektiren gruplar1 belirlemede etkili oldugunu

belirtmislerdir.

Molekiiler belirteclerin yanlis etiketlenen veya yanlis tanimlanan ticari su iirlinlerinin

[. 197 bu araglar sayesinde,

belirlenmesinde biiyiik katkist oldugunu belirten Carvalho ef a
azalan dogal stoklar da g6z onilinde bulunduruldugunda, hizla artmas1 beklenen diisiik ticari
degere sahip tiirlerin yiiksek ticari degere sahip tiirlermis gibi satilmasinin Oniine
gecilebilecegini  O6ne siirmiistiirler. Gergeklestirdikleri calismada, Brezilya balik
marketlerinde Surubim (Pseudoplatystoma spp.) yerel adi ile satilan biitlin baliklarin ve
filetolar gibi islenmis friinlerin COI barkodlar1 ¢ikarilarak molekiiler tanimlamalari
gergeklestirilmistir. Elde edilen sonuglar %80’in iizerinde hatali etiketleme yapildigini1 ve
bunun daha ¢ok filetolarda gercgeklestirildigini gostermektedir (Sekil 2.20.). Arastiricilar

sonuclarin Brezilya’daki satis kisitlamalar1 ve diizenlemelerindeki acgiklar1 gozler oniine

serdigini belirtmislerdir.

Biitiin Balik a | Fileto Balik b

Pseudoplatystoma
corruscans
%3

Diger Cinsler

%58

Diger Cinsler
%0 Pseudoplatystoma
corruscans

%0

Sekil 2.20. Surubim adi altina pazarlanan biitiin balik ve fileto balik 6rneklerinden analiz
edilen tiirlerin grafiksel dagilimi (Sekil Carvalho et al. '%7 dan degistirilerek almmustir)
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Doukakis et al. '® Madagaskar’da gergeklestirilen kopekbaligi avciliginin  fazla
calisilmadigini, cografik uzaklhigin balik¢iligin kontroliinii zorlastirdigini ve kdpekbaligi
yiizgeclerinin yiiksek ticari degerleri ile Madagaskar’daki asir1 yoksulluk bir araya gelince
kopekbaliklart {izerinde ¢ok biiyiik bir av baskisi olustugunu belirtmistir. Arastiricilar
kuzeydogu Madagaskar’da bulunan Antongil Korfezi’ndeki kopekbaligi avciligimi
belirlemek i¢in DNA barkodlamadan yararlanarak 2001 ve 2002 yillarinda toplanan 19 tiire
ait 239 Ornegi analiz etmislerdir. En baskin dort tiiriin Sphyrna lewini, Rhizoprionodon
acutus, Carcharhinus brevipinna ve Carcharinus sorrah oldugunu tespit eden arastiricilar,
Antongil Korfezi’nin C. brevipinna, C. leucas ve S. lewini i¢in lireme alani olabilecegini 6ne
stirmiistiirler. Arastiricilar yerel isimlerin avcilikla elde edilen tiirlerin kontroliinde yaniltici
olabildigini, lizerinde yogun av baskist bulunan tiirlerin dogru bir sekilde tanimlanarak
bunlara iligki kontrol ve denetleme mekanizmalarinin olusturulmasi gerektigini

vurgulamiglardir.

DNA dizilerinden elde edilen verilerin analiz edilmesiyle sadece filogenetik iligskilerden
cikarimlar yapilmadigim sdyleyen Feng et al. ''%, bu yontem ile DNA barkodlama ilkeleri
dogrultusunda tiir seviyesinde tanimlamalarin da gergeklestirilecegini belirtmistir.
Arastiricilar DNA barkodlamanin etkinligini gorebilmek i¢in Pectinidae familyasindan sekiz
tire ait 63 Ornegin mitokondriyal COI ve 16S rRNA genlerine iliskin dizileri analiz
etmiglerdir. Ayrica veri setine ayni familyadan dort farkl: tiiriin de GenBank’tan elde edilen
DNA dizileri eklenmistir. Tir ici ve tiirler aras1t DNA dizisi farklilig1 karsilastirmalari
sonucunda tiirler arasindaki varyasyonun tiir i¢i varyasyondan fazla oldugu tespit edilmistir.
COI ve 16S rRNA genlerinin NJ algoritmasi kullanilarak gerceklestirilen analizinde tiirlerin
monofiletik gruplar altinda, yiiksek bootstrap degerleri ile kiimelendigi gézlemlenmistir.
Aragtiricilar bu sonuglarin deniztaragi tiirlerinin DNA barkodlama yontemi ile birbirlerinden
kolaylikla ayrilabildigini ve tiir seviyesinde tanimlamalarin gerceklestirilebildigini
gosterdigini, elde edilen sonuglarin yavrularin kabuk yapisi ile morfolojik karakterlerine
gore siniflandirildigt  “Waller Siniflandirmasi” ile neredeyse birebir Ortiistiglini

bildirmislerdir.
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Tiir i¢i ve tiirler aras1 fenotipik varyasyonun diisiik oldugu Veneridae familyasinin tiirlerini
sadece morfolojik 6zelliklerinden yola ¢ikarak tanimlamanin zorluklarini dile getiren Chen
et al. '%, insan aktiviteleri sonucu meydana gelen tagimalar sonrasinda goriilmemis bir
biyogesitlilik probleminin ortaya ciktigin1 one siirmistiirler. Bu karmagik, Bivalvia
grubundan canlilarin biyolojik ¢esitliliklerinin belirlenmesi ve korunabilmesi i¢in tiirlerin
dagilim sinirlarim1 hizli ve kolay bir bicimde belirlemede kullanilabilecek bir yonteme
ihtiyag duyuldugunu belirten arastiricilar, DNA barkodlamanin bu amacla kullanildigi
durumlarda etkili oldugunu bildirmislerdir. DNA barkodlamanin etkinligini Cin faunasi
tizerinde denemeye karar veren arastiricilar boylece yontemin tir ayrimlarinm
gerceklestirmede ne kadar hassas oldugunu, taksonomik veriler ile ne kadar uyum
gosterebildigini ve tiir ¢esitliligini ne dl¢ekte ortaya koyabilecegini denemek icin Veneridae
familyasindan yaklasik 60 tiire iliskin 315 6rnegi analiz etmislerdir. Morfolojik 6zelliklerine
gore ayrilan orneklerin neredeyse tamami farkli barkodlar altinda kiimelenmistir (Sekil
2.21.). Analizler sonucunda elde edilen bes monofiletik kiimenin muhtemel yeni tiirler
oldugunu bildiren arastiricilar, klasik morfometrik yontemler ile ayrimi yapilamayan bes
gizli kalmis tiiriin de ortaya ¢ikarildigini bildirmislerdir. Arastiricilar elde edilen sonuglarin
DNA barkodlamanin tiirlerin ayrimlarinin gergeklestirilmesinde, tekrar tizerinden gecilmesi
gereken tiirlerin belirlenmesinde ve daha Once tespit edilmemis tiirlerin ortaya

cikarilmasinda ne kadar etkin bir yontem oldugunu vurgulamislardir.
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wess  Gafrarium divaricatum
 wmm  Gafrarium dispar A
\ _ mmm  Gafrarium dispar B

Sekil 2.21. Konkolojik olarak benzer iki Gafrarium tiriine iliskin barkod verileri
kullanilarak olusturulan maximum likelihood agaci

Bootstrap degerleri diiglimlerin yaninda gosterilmistir. Barkodlarla gergeklestirilen ayrim
disinda morfolojik ayrimlari da gosterilmistir. I) G. divaricatum’un i¢ kenarlarinin yuvarlak
yapist 1I) G. dispar A ve B’nin i¢ kenarlarmin diiz yapisi (Sekil Chen et al. '* dan
degistirilerek alinmistir)

DNA barkodlamay1 standardize edilmis tek bir DNA pargasini kullanarak tiir tanimlamanin
gergeklestirildigi molekiiler bir teshis yontemi seklinde tanimlayan Kim et al. '7°, hayvan
tirlerinde bu amagla en c¢ok mitokondriyal COI geninin kullanildigint belirtmistir.
Molekiiler tanimlamada kullanilabilecek ¢esitli yontemler oldugunu bildiren arastiricilar
bunlar1 6zelliklerine gore sekans benzerligine, elde edilen PCR iiriin biiyiikliigiine veya
hibridizasyona dayali yontemler olarak siniflandirmistir. Daha 6nce gergeklestirdikleri bir

calismada gelistirdikleri “Baliklar i¢in Internet Tabanli Tanimlama Sistemi’ni kullanarak
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Kore’den 53 i¢ su baligi tiiriinii, Markov modeli ve DNA dizi benzerliklerine dayali bir
yontemle tanimladiklarini, bu kez benzer bir molekiiler tanimlamay1 16 oligoniikleotid
probundan olusan DNA ¢ipleri ile ger¢eklestirdiklerini bildirmislerdir. Kore’den 6rneklenen
11 i¢ su balig1 icin tiire spesifik tasarlanan oligoniikleotid problarinin tasariminda DNA
barkod bolgesinin en uygun bolge oldugunu tespit eden arastiricilar bu problarin kullanildigi
cipler ile elde edilen sonuglarin tiir tanimlama bakimindan yiiksek c¢oziiniirliige sahip
olduklarini 6ne stirmiistiirler. Arastiricilar calismanin sonunda COI geninin DNA ¢ipleri ile
kullanilmast ydnteminin gelistirilmesiyle biyogesitlilik caligmalarinda biiyiik kolaylik

saglanabilecegini vurgulamislardir.

DNA barkodlamanin son yillarda hayvan tiirleri i¢in kiiresel bir biyolojik tanimlama sistemi

olarak kabul gérmeye basladigini belirten Lakra et al. '°

, Hindistan’da gerg¢eklestirilen ulusal
bir DNA barkodlama programi kapsaminda, 2006 yilinda Hint Okyanusu’ndan
ornekledikleri 37 familyadan 79 cins altinda toplanan 115 deniz balig1 tiiriine iligskin
mitokondriyal COI barkodlarinin ilk kez bu ¢alisma ile incelendigini bildirmistir. Calisma
kapsaminda 6rneklenen tiim tiirlerin birden fazla tiir ile temsil edildigini ve bu baglamda
toplam 397 DNA dizi verisi olusturuldugunu belirten arastiricilar elde edilen COI dizilerinin
tiim barkodlarda standart olabilmesi i¢in 655 baz ¢ifti uzunlukta olacak sekilde standardize
edildiklerini belirtmislerdir. Arastiricilar ortalama K2P uzakliklarini tiir, cins, familya ve
takim i¢inde sirasiyla %0,30, %6,60, %9,91 ve %16,00 olarak hesaplamislardir. Barkodlama
temelli tiir tanimlamanin disinda tiirler arasindaki filogenetik iliskiye yonelik analizlerinde

gerceklestirildigini sdyleyen arastiricilar, NJ yontemi ile olusturulan agacin tiirlerin mevcut

taksonomik smiflandirmalari ile uyumlu kiimelenmeler gdsterdigini belirtmislerdir.

Kongo Nehri’nin Pool Malebo’dan baslaylp Boma’ya kadar uzanan 350 kilometrelik
kisminin diinyanin en biiyiik nehir akintisini olusturdugunu bildiren Lowenstein et al. !,
Kongo Nehri ihtiyofaunasinin yliksek habitat heterojenligi, birgok dogal bariyer ve havzanin
akis yoniinde bulunmasi gibi sebeplerden otiirii asir1 cesitlilik ve endemiklik gosteren
ozellikte oldugunu belirtmistir. Arastiricilar Kongo Nehri ihtiyofaunasinin belirlenmesine
DNA barkodlama yontemini entegre etmek istedikleri bu calismada toplam 328 tiir
tanimlamiglar ve bunlarin %25’inin endemik oldugunu 6ne siirmiistiirler. Arastiricilar bu

calisma kapsaminda detayli bir referans DNA kiitiiphanesinin olusturuldugunu belirtmis,
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olusturulan bu kiitliphanenin bundan sonraki ¢alismalarda standart barkod referanslar1 olarak
kullanilabilecegini bildirmislerdir. Elde edilen bu DNA barkod verisi ile tiirlere spesifik
tanimlayic1  karakterler olusturulabilecegini sdyleyen arastiricilar  bununla birlikte
Cyprinidae familyasindan Labeo cinsine ait tiirler gibi morfolojik ayrimlarin problemli
oldugu taksonlarda taksonomik ¢alismalara destek olunabilecegini de belirtmislerdir. Elde
edilen sonuclarin uzun zamandir tartisilan bazi tiirlerin taksonomik siiflandirmadaki yerini
dogruladigini belirten arastiricilar tiim monofiletik ve morfolojik olarak tanimlanabilen
tiirler icin molekiiler tayin anahtari1 olusturduklarini da eklemislerdir. Calisma kapsaminda
elde edilen molekiiler veriler Kongo havzasinin orta ve bat1 Afrika kisimlarindan 6rneklenen
baz1 tiirlerin parafiletik olduklarini gostermektedir. Arastiricilar 6zellikle tiirlerin
taksonomik smiflandirilmasini  tam anlamiyla gergeklestirilmedigi ve cografik
dagilimlarinin tespit edilemedigi bolgelerde referans DNA barkodlariin olusturulmasini ve
bu barkodlardan yararlanarak tlir tanimlamalarinin gergeklestirilmesinin ¢ok etkili bir

yontem oldugunu 6zellikle vurgulamiglardir.

Zhang and Hanner "> DNA barkodlamanin tiir tanimlamasindaki etkinligini denemek icin
gerceklestirdikleri ¢alismada Japonya’dan 158 deniz baligi tiirline iliskin 229 COI DNA
dizisini analiz etmislerdir. Tiirler arasindaki ortalama genetik uzakligi tiir i¢i ortalama
genetik uzakliktan 60 kat daha fazla olarak hesaplayan arastiricilar, tiir ici K2P genetik
uzakligini %0,3, tiirler arasindakini ise %17,6 olarak bulduklarini belirtmislerdir. Tiir ici ve
tiirler aras1 K2P genetik uzakliklar1 arasinda herhangi bir ¢akigsmaya rastlamayan arastiricilar
NJ yontemi ile olusturulan dendrogramlarin tiirleri mevcut taksonomik siniflandirmayla
uyumlu sekilde kiimelendirdigini tespit etmislerdir. BOLD veri tabanindaki eslestirmeler
sonucunda iki tiir arasinda (Kyphosus vaigiensis ve Pterocaesio digramma) hibridizasyon

oldugu da bu caligma ile tespit edilmistir.

Baliklarin insan beslenmesi i¢in gerekli olan hayvansal proteinin en onemli kaynagi
oldugunu ayrica sucul ekosistemler ve besin zincirlerinde de ¢cok onemli bir rol oynadigi
Nwani et al. ' tarafindan belirtilmistir. S6z konusu tropik balik tiirleri oldugunda,
gostermekte olduklar: biiyiik ¢esitlilik nedeniyle tiir tanimlamalarinda, 6zellikle de viicut
biitiinligii olmayan 6rneklerin veya larval yapida olanlarin tanimlanmalarinda biiyiik sikinti

yasandigini bildiren arastiricilar, mitokondriyal COI geninin 5° bdlgesini kullanan DNA
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barkodlamay1 biyogesitlilik ¢alismalarinda kullanilan, tiir seviyesinde tanimlamaya imkan
saglayan, standardize edilmis bir ara¢ olarak tanimlamaktalardir. Arastiricilar giineydogu
Nijerya’da bulunan ti¢ farkli nehirden 6rnekledikleri baliklart morfolojik olarak tanimlayip,
dijital olarak kaydettikten sonra DNA izolasyonlarin1 gergeklestirmis ve standart barkod
bolgesinin ¢ift yonlii DNA dizi analizini gergeklestirmislerdir. Toplamda 38 cins altinda
toplanan 70 tiire ait 363 6rnege iliskin barkod kaydi olusturan arastiricilar, barkod bilgilerini
BOLD veri tabani altinda kayit ederek BOLD un gelistirmis oldugu analitik araclar ile tiir
tanimlamadaki etkinliklerini analiz etmislerdir. NJ uzaklik karsilagtirmalarin1 gerceklestiren
aragtiricilar tlirler arasi uzakligin tiir i¢i uzakliktan 60 kat daha fazla oldugunu tespit etmis
ve tiir i¢i ortalama genetik uzakligi %0,17, tiirler arasindaki ortalama genetik uzaklig: ise
%10,29 olarak hesaplamislardir. Tiir i¢i ortalama genetik uzakligin diisiik seviyede oldugu
tespit edilmekle birlikte sekiz tiirde nehir sistemine 6zgii haplotiplerin tespit edildigi de
belirtilmistir. Arastiricilar ¢alismanin sonunda DNA barkodlamanin Nijerya i¢ su

baliklarinin tiir tanimlamalarini basariyla gergeklestirdigini bildirmislerdir.

Pereira et al. '’*, Parana havzasindan yakaladiklari, sinirli bir cografi alanda bulunan
neotropik bir balik tiirii olan ve bir hipoteze gore sinirli dagilim 6zelliklerinden yola ¢ikarak
birden fazla tiir i¢erdigi diisliniilen Piabina argentea drneklerinin gergekten birden fazla tiirii
icerip igermedigini tespit etmek i¢cin DNA barkodlama yonteminden yararlanmiglardir.
Belirlenen 13 farkli istasyondan 6rneklenen 58 6rnegin COI ve sitokrom b genlerinin belirli
bolgelerini PCR teknigi ile cogaltan arastiricilar daha sonra DNA dizi analizlerini
gerceklestirmisler ve filogenetik analizler sonucunda alt1 farkli P. argentea grubu tespit
etmislerdir (Sekil 2.22.). K2P genetik uzaklik analizleri sonrasinda COI ve sitokrom b
genleri icin sirasiyla %2-5,6 ve %2,3-5,4 degiskenlik tespit edilmis ve bu degerler ortalama
tiir i¢1 degerlerinden dokuz kat daha fazla olarak tespit edilmistir. Gruplar arasindaki FST
degerlerinin ¢ok yiiksek oldugunu belirten arastiricilar ayrica haplotip network analizi
sonucunda baglantis1 olmayan yedi 6rnek tespit etmislerdir. Aragtiricilar bu sonuglarin P.
argentea tlrinlin birden fazla (muhtemelen alt1) tiir icerdigi hipotezini dogrular nitelikte
oldugunu ve DNA barkodlamanin neotropik i¢ su baliklarinin gizli kalmis ¢esitliliklerinin

ortaya ¢ikarilmasinda etkin ve kullanigh bir ara¢ oldugunu bildirmislerdir.
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Sekil 2.22. Piabina 6rneklerinin COl/sitokrom b dizileri kullanilarak olusturulan yedi ana
grubun NJ agaci

Diiglimlerin bitisiginde, tistte NJ kullanilarak altta maximum parsimony kullanilarak elde
edilen bootstrap degerleri goriilmektedir (Sekil Pereira et al. '™ dan degistirilerek alinmistir)

Tiir ¢esitliligi bakimindan zengin Balkanlar ihtiyofaunasindaki 37 i¢ su baliginin
tanimlanmasinda DNA barkodlama ydntemini kullanan Triantafyllidis et al. '7°, olusturulan
barkodlarin neredeyse tamaminin morfolojik taksonomi caligsmalariyla uyum igerisinde

tiirleri birbirinden ayirdigini belirtmislerdir. Bu durumun tiir i¢i ve tiirler aras1 K2P genetik
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uzaklik degerleri ile de dogrulandigin1 6ne siiren arastiricilar, tiirler aras1 genetik farkliligin
tiir ici genetik farkliliktan 5,6 kat daha fazla oldugunu ve dnceki ¢aligmalarda tespit edilen
degerlerden diisiik olan bu farkin kisitli 6rnekleme ve mevcut taksonomik degisikliklerden
kaynaklandigini belirtmislerdir. Arastiricilar Scardinus erythrophthalmus, Perca fluviatilis
ve Rutilus rutilus populasyonlarmin tiir i¢i degiskenlik degerlerinden yola ¢ikarak bu
populasyonlarin farkl tiirler icerebilecegini; Barbus ve Rhodeus populasyonlarindaki tiirler
aras1 uzakliklarin beklenen degerlerin altinda oldugunu ve Cobitis tiirlerinde barkodlamanin
etkili olmadigini belirtmis ve bunun nedeninin de tiiriin karmasik tiremesiyle ilgili oldugunu

One siirerek, bu gruplarin daha detayli olarak incelenmelerini 6nermislerdir.

Zhang ', DNA barkodlamayi kisa ve standart DNA dizilerini kullanarak tiir tanimlamasinin
gerceklestirildigi bir molekiiler yontem olarak tanimlamis ve mitokondriyal COI geninin bu
652 baz ciftlik standart bolgesini Cin’de Orneklenen deniz baliklarinin tanimlanmasinda
kullanmustir. Tiirler arasindaki genetik uzaklig: tiir i¢i genetik uzakliktan 50 kat fazla olarak
tespit eden arastirici, ortalama K2P genetik uzakligini tiirler arasinda %15,742, tiir igerisinde
ise %0,319 olarak hesaplamistir. Introgresif hibridizasyon meydana geldigi tespit edilen
Pampus cinsi disinda tiir ici ve tlirler arast genetik varyasyonda bir ¢akismaya
rastlanmamigtir.  Arastirict  ¢aligmanin  sonunda DNA  barkodlamanin tiirlerin
tanimlanmasinda ¢ok etkili bir yontem oldugunu belirtmis ve bu yontemle {lizerinde fazla
durulmamis biyotalarda kriptik veya yeni tiirlerin kesfedilmesinin miimkiin oldugunu 6ne

surmustur.

Avcilik ve yetistiricilik ile elde edilen su iirlinlerine yonelik kiiresel pazardaki {iriin
cesitliliginin artis1 ile gida giivenligi bakimindan bu iirlinlerin yanlis etiketlenmesine yonelik
endiselerin gittikge arttigini belirten Wong et al. "7, uygun etiketleme uygulamalari icin
molekiiler tiir tanimlama yontemlerinin hizli ve giivenilir bir ¢6ziim araci1 olabilecegini dne
stirmiistiirler. Arastiricilar bu ¢calismada A.B.D.’de yetistirilen ve ihra¢ edilen yayimn balig1
tirlerinin ayriminda DNA barkodlarindan yararlanarak, standart DNA barkodlama
protokollerine uygun sekilde dokuz tiire (ve bir Ictalurus hibriti) ait orneklerin COI
genlerinin 651 baz ciftlik bolgesinin DNA dizi analizlerini ger¢eklestirmistir. Bu ornekler
arasinda yetistiriciligi yapilan Ictalurus cinsine ait tiirler ile Clariidae ve Pangasiidae

familyalarindan ihrag¢ edilen tiirler bulunmaktadir. Tiirlerden elde edilen DNA dizileri
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kullanilarak morfolojik sistematikle uyumlu barkodlar olusturuldugunu belirten arastiricilar,
bu barkodlar kullanilarak veri tabanlarinda (GenBank, BOLD) bulunan sinirli sayidaki DNA
dizisi ile karsilastirma yapma imkani olusturuldugunu bildirmislerdir. Olusturulan
barkodlarin kullanilmasiyla donmus ve taze friinlerde gergeklestirilen dogrulama
calismasinda, tiim yaym tiirlerinin ayrmmimin dogru sekilde gergeklestirilebildigi
belirtilmistir (Sekil 2.23.). Arastiricilar gelistirilen protokoller ve barkodlarin, A.B.D. su
iiriinleri pazarindaki tiirlerin yanls etiketlenmesi konusunda alinacak tedbirlere ve kontrol

yontemlerine alternatif bir ¢oziim getirdigini 6ne siirmiistiirler.

Ictalurus punctatus h
100 X

99 Ictalurus punctatus (hibrit)

56 Ictalurus furcatus m

Pangasianodon hypopthalmus (

44 75 Pangasius bocourti @(
Clarias gariepinus “

Clarias batrachus

86 Clarias macrocephalus ﬁ.
e

Cranoglanis bouderius

98

Hemibagrus macropterus

Sekil 2.23. Maximum parsimony yontemi ile dokuz yayin baligt tiirii (ve bir Ictalurus hibriti)
icin olusturulan agac

Bootstrap (1000 tekrarli) test sonuglari dallarin yaninda verilmistir. Dig grup olarak
Hemibagrus macropterus kullanilmistir (Sekil Wong et al. ''7 dan degistirilerek alinmistir)
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3. GEREKCE VE AMAC

DNA barkodlama ydntemi, tek bir gen bdlgesi kullanilarak tiim canli tiirlerine yonelik
evrensel bir molekiiler tanimlama sistemi olup son yillarda uluslararasi dlgekte en ¢ok
kullanilan molekiiler tiir tanimlama yontemi haline gelmistir. DNA barkodlama kullanilan
calismalar incelendiginde, lilkemiz sularinda yasayan ekonomik 6neme sahip omurgali ve
omurgasiz tiirlerinin DNA barkodlarinin  belirlenmesine yo6nelik bugiline kadar
gerceklestirilen bir ¢aligmanin bulunmamasi, mevcut doktora tezi i¢in orijinal ¢ikis noktasini

olusturmaktadir.

Bu 6zgiin gerekce ile kurgulanan doktora tez ¢alismasinda; Tiirkiye’nin i¢ su ve denizlerinde
dagilim gosteren ve ticari degeri olan sucul canlilarin standart DNA barkodlarinin
olusturulmasi1 ve bu barkodlar kullanilarak tiir tanimlamalarinin gergeklestirilmesi

amaglanmistir.

Bu amaca ulasmada sirasiyla asagida tanimlanan ¢alismalar gerceklestirilmistir:

¢ DNA izolasyonu gergeklestirilecek dokularin se¢imi,

e Uygulanan doku saklama yonteminin DNA kalitesi ve miktarina etkisinin
arastirilmasi,

e DNA barkodlarinin olusturulmasi ve uluslararasi veri tabanlarina kayit edilmesi,

e Tiir i¢i genetik varyasyonun incelenmesi,

e Tiirler aras1 genetik varyasyonun incelenmesi,

e Taksonomik seviye-genetik varyasyon iligkisinin ortaya koyulmasi,

e Filogenetik agaclarin ¢iziminde kullanilan yontem ve modellerin sonuca etkisinin
analiz edilmesi,

¢ Sonuglarinin mevcut taksonomik siniflandirma ile uyumunun karsilagtirilmasi.

Bu doktora tez ¢aligmasi ile olusturulacak kayitlar sayesinde; biyocesitliligin kayit altina
alinmasina, balik¢ilik kaynaklarinin korunmasina, daha giivenilir aveilik kayitlarinin
tutulmasina, nesli tehlike altinda olan tiirlerin durumlarinin takip edilmesine ve satisa
sunulan {irtinlerde ambalaj tizerinde belirtilen tiir adinin dogrulugunun kontrol edilmesine

katkida bulunulabilecektir.
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4. MATERYAL VE YONTEM

4.1. Materyal

Calisma kapsaminda, 2008-2012 yillar1 arasinda Tiirkiye denizleri ve i¢ sularinda bulunan
sucul canlilar icerisinden, ekonomik ©Oneme sahip 114 tiire iliskin Orneklemeler
gerceklestirilmigtir. Tiirlerin biyolojik 6zelliklerine iliskin bilgiler Ek 1-114’te verilmistir.
Materyali olusturacak tiirlerin belirlenmesinde FAO (Food and Agriculture Organization of
the United Nations) tarafindan olusturulan “Fishery Resources”
(http://www.fao.org/fishery/topic/2681/en, 2012), TUIK tarafindan olusturulan “Su
Uriinleri Istatistikleri” (http://www.tuik.gov.tr, 2012) ve Gida, Tarim ve Hayvancilik
Bakanlig1 tarafindan olusturulan “Denizlerdeki Baliklar”, “Denizlerdeki Diger Su Uriinleri”,
“I¢ Su Baliklar1” ve “I¢ Sulardaki Diger Su Uriinleri”
(http://www.bsgm.gov.tr/genel/su_urunlerimiz.html, 2012) raporlarindan faydalanilmistir.
Raporlarin yani sira 2006-2011 yillar1 boyunca Ankara, Antalya, Istanbul, Iskenderun,
Izmir, Mersin, Sinop ve Trabzon illerindeki su iiriinleri hallerinde satisa sunulan tiirler
diizenli olarak takip edilerek tiir listesi siirekli glincellenmistir. Calisma kapsaminda yer
almasina karar verilen biitiin tiirler 20’ser 6rnek ile temsil edilmistir. Yalnizca Acipenseridae
familyasindan iig tiir (Acipenser gueldenstaedtii, A. nudiventris ve A. stellatus) yeterli sayida
birey elde edilemediginden 15’er drnek ile temsil edilmistir. Orneklenen tiirlerin elde
edildigi istasyonlarin numaralar1 Sekil 4.1.’de harita {izerinde gdsterilmis; ilgili istasyon
numaralarina karsilik gelen istasyonlarin adlari, koordinatlar1 ve istasyondan calismada

kullanilan hangi tiirlerin 6rneklendigine iliskin bilgiler Cizelge 4.1.’de sunulmustur.
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Sekil 4.1. Ornekleme yapilan istasyonlar

75



Cizelge 4.1. Calismada kullanilan tiirlerin isimleri ile o6rneklendikleri istasyonlarin

numaralari, adlar1 ve koordinatlar

istasyon

Tir No. Adi Koordinat

Acipenser gueldenstaedtii 1 Kizilirmak (Samsun) 41°42'55"K 35°56'48"D
Acipenser nudiventris 1 Kizilirmak (Samsun) 41°42'55"K 35°56'48"D
Acipenser stellatus 1 Kizilirmak (Samsun) 41°42'55"K 35°56'48"D
Alburnus alburnus 2 Iznik Goli 40°25'56"K 29°30'12"D
Alburnus tarichi 3 Van Goli 38°36'34"K 42°41'44"D
Alosa alosa 4  Sinop 41°48'17"K 35°24'54"D
Anguilla anguilla 5  AsiNehri 36°03'14"K 35°58'15"D
Argyrosomus regius 6  Yumurtalik 36°44'18"K 35°43'55"D
Atherina hepsetus 8  Edremit Korfezi 39°28'34"K 26°41'12"D
Aurelia aurita 4  Sinop 41°48'17"K 35°24'54"D
Auxis thazard 9  Izmir Korfezi 38°3729"K 26°39'11"D
Balistes capriscus 10 Mersin Korfezi 36°37'58"K 34°36'12"D
Belone belone 4  Sinop 41°48'17"K 35°24'54"D
Boops boops 8  Edremit Korfezi 39°28'34"K 26°41'12"D
Callinectes sapidus 11 Beymelek 36°15'53"K 30°03'19"D
Cancer pagurus 4  Sinop 41°48'17"K 35°24'54"D
Capoeta capoeta 12 Karasu Irmagi 38°35'42"K 43°13'52"D
Carcinus aestuarii 9  Izmir Korfezi 38°37"29"K 26°39'11"D
Chelidonichthys cuculus 7  Karatas 36°32'58"K 35°27'41"D
Chelidonichthys lucerna 13 iskenderun Korfezi 36°36'30"K 35°55'33"D
Citharus linguatula 8  Edremit Korfezi 39°28'34"K 26°41'12"D
Clarias gariepinus 14 Kopriicay Nehri 36°50'05"K 31°10'41"D
Cyprinus carpio 15 Beysehir Golii 37°44'35"K 31°32'45"D
Dentex dentex 9  Izmir Korfezi 38°37"29"K 26°39'11"D
Dentex macrophthalmus 16  Antalya Korfezi 36°35'00"K 30°46'24"D
Dicentrarchus labrax 9  Izmir Korfezi 38°37"29"K 26°39'11"D
Diplodus annularis 9  Izmir Korfezi 38°3729"K 26°39'11"D
Diplodus cervinus 13  Iskenderun Kérfezi 36°36'30"K 35°55'33"D
Diplodus puntazzo 13 iskenderun Korfezi 36°36'30"K 35°55'33"D
Diplodus sargus 6  Yumurtalik 36°44'18"K 35°43'55"D
Diplodus vulgaris 6  Yumurtalik 36°44'18"K 35°43'55"D
Dussumieria elopsoides 10 Mersin Korfezi 36°37'58"K 34°36'12"D
Engraulis encrasicolus 4  Sinop 41°48'17"K 35°24'54"D
Epinephelus aeneus 13  Iskenderun Kérfezi 36°36'30"K 35°55'33"D
Epinephelus marginatus 13 Iskenderun Kérfezi 36°36'30"K 35°55'33"D
Epinephelus tauvina 13  Iskenderun Kérfezi 36°36'30"K 35°55'33"D
Esox lucius 17  Isiklh Baraj Goli 38°14'19"K 29°55'35"D
Euthynnus alleteratus 18  Fethiye 36°34'42"K 28°56'14"D
Gobius niger 6  Yumurtalik 36°44'18"K 35°43'55"D
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Cizelge 4.1. (devam)

istasyon

Tir No. Ad1 Koordinat

Homarus gammarus 19 Saros Korfezi 40°30'09"K 26°22'06"D
Lichia amia 10 Mersin Korfezi 36°37'58"K 34°36'12"D
Lithognathus mormyrus 6 Yumurtalik 36°44'18"K 35°43'55"D
Liza aurata 9 [zmir Korfezi 38°37"29"K 26°39'11"D
Liza carinata 13 Iskenderun Kérfezi 36°36'30"K 35°55'33"D
Lobotes surinamensis 13 Iskenderun Kérfezi 36°36'30"K 35°55'33"D
Loligo vulgaris 6 Yumurtalik 36°44'18"K 35°43'55"D
Lophius piscatorius 20 Marmara Denizi 40°44'12"K 28°14'15"D
Maja squinado 9 [zmir Korfezi 38°3729"K 26°39'11"D
Marsupenaeus japonicus 10 Mersin Korfezi 36°37'58"K 34°36'12"D
Melicertus kerathurus 10 Mersin Korfezi 36°37'58"K 34°36'12"D
Merlangius merlangus 4 Sinop 41°48'17"K 35°24'54"D
Merluccius merluccius 9 [zmir Korfezi 38°3729"K 26°39'11"D
Mugil cephalus 6 Yumurtalik 36°44'18"K 35°43'55"D
Mullus barbatus 10 Mersin Korfezi 36°37'58"K 34°36'12"D
Mullus surmuletus 16 Antalya Korfezi 36°35'00"K 30°46"24"D
Mytilus galloprovincialis 9 [zmir Korfezi 38°3729"K 26°39'11"D
Necora puber 9 [zmir Korfezi 38°3729"K 26°39'11"D
Neogobius melanostomus 4 Sinop 41°48'17"K 35°24'54"D
Nephrops norvegicus 9 [zmir Kérfezi 38°37"29"K 26°39'11"D
Oblada melanura 16 Antalya Korfezi 36°35'00"K 30°46"24"D
Octopus vulgaris 6 Yumurtalik 36°44'18"K 35°43'55"D
Pagellus erythrinus 9 [zmir Korfezi 38°37"29"K 26°39'11"D
Pagrus auriga 13 Iskenderun Kérfezi 36°36'30"K 35°55'33"D
Pagrus pagrus 9 [zmir Korfezi 38°3729"K 26°39'11"D
Palinurus elephas 19 Saros Korfezi 40°30'09"K 26°22'06"D
Pecten jacobaeus 9 [zmir Korfezi 38°3729"K 26°39'11"D
Platichthys flesus 22 Trabzon 40°59'57"K 39°50'10"D
Pomatomus saltatrix 20 Marmara Denizi 40°44'12"K 28°14'15"D
Pontastacus leptodactylus 21 Egirdir Goli 38°03'36"K 30°53"25"D
Ponticola kessleri 22 Trabzon 40°59'57"K 39°50'10"D
Rapana bezoar 22 Trabzon 40°59'57"K 39°50'10"D
Ruditapes decussatus 20 Marmara Denizi 40°44'12"K 28°14'15"D
Salmo trutta 23 Ceyhan Nehri 36°50"38"K 35°33'59"D
Sander lucioperca 21 Egirdir Goli 38°03'36"K 30°53'25"D
Sarda sarda 20 Marmara Denizi 40°44'12"K 28°14'15"D
Sardina pilchardus 9 [zmir Koérfezi 38°3729"K 26°39'11"D
Sargocentron rubrum 13 Iskenderun Korfezi 36°36'30"K 35°55'33"D
Sarpa salpa 9 [zmir Korfezi 38°3729"K 26°39'11"D
Saurida undosquamis 16 Antalya Korfezi 36°35'00"K 30°46'24"D
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Cizelge 4.1. (devam)

istasyon

Tir No. Ad1 Koordinat

Scardinius erythrophthalmus 24 Durusu Goli 41°20'09"K 28°34'04"D
Scomber japonicus 20 Marmara Denizi 40°44'12"K 28°14'15"D
Scomber scombrus 9 [zmir Korfezi 38°37'29"K 26°39'11"D
Scomberomorus commerson 7 Karatag 36°32'58"K 35°27'41"D
Scophthalmus maximus 4 Sinop 41°48'17"K 35°24'54"D
Scorpaena porcus 16 Antalya Korfezi 36°35'00"K 30°46'24"D
Scorpaena scrofa 8 Edremit Korfezi 39°28'34"K 26°41'12"D
Scyllarides latus 9 [zmir Korfezi 38°3729"K 26°39'11"D
Scyllarus arctus 9 [zmir Kérfezi 38°37'29"K 26°39'11"D
Sepia officinalis 10 Mersin Korfezi 36°37'58"K 34°36'12"D
Seriola dumerili 13 Iskenderun Kérfezi 36°36'30"K 35°55'33"D
Serranus cabrilla 9 [zmir Korfezi 38°3729"K 26°39'11"D
Serranus scriba 9 [zmir Korfezi 38°3729"K 26°39'11"D
Silurus glanis 25 Ceyhan Nehri (Menzelet) 37°42'30"K 36°52'33"D
Solea solea 9 [zmir Korfezi 38°3729"K 26°39'11"D
Sparisoma cretense 16 Antalya Korfezi 36°35'00"K 30°46"24"D
Sparus aurata 9 [zmir Kérfezi 38°37"29"K 26°39'11"D
Sphyraena sphyraena 16 Antalya Korfezi 36°35'00"K 30°46'24"D
Spicara smaris 8 Edremit Korfezi 39°28'34"K 26°41'12"D
Spondyliosoma cantharus 9 [zmir Korfezi 38°37'29"K 26°39'11"D
Sprattus sprattus 26 Samsun 41°29'31"K 36°25'11"D
Squatina squatina 13 Iskenderun Kérfezi 36°36'30"K 35°55'33"D
Squilla mantis 13 Iskenderun Koérfezi 36°36'30"K 35°55'33"D
Thunnus alalunga 18 Fethiye 36°34'42"K 28°56'14"D
Thunnus thynnus 18 Fethiye 36°34'42"K 28°56'14"D
Tinca tinca 27 Kovada Gdolii 37°38'08"K 30°52'56"D
Trachinotus ovatus 13 Iskenderun Kérfezi 36°36'30"K 35°55'33"D
Trachurus mediterraneus 9 [zmir Korfezi 38°3729"K 26°39'11"D
Trachurus trachurus 26 Samsun 41°29'31"K 36°25'11"D
Trigla lyra 16 Antalya Korfezi 36°35'00"K 30°46'24"D
Umbrina cirrosa 13 Iskenderun Kérfezi 36°36'30"K 35°55'33"D
Upeneus moluccensis 10 Mersin Korfezi 36°37'58"K 34°36'12"D
Vimba vimba 28 Sapanca Golii 40°43'14"K 30°17'41"D
Xiphias gladius 18 Fethiye 36°34'42"K 28°56'14"D
Zeus faber 10 Mersin Korfezi 36°37'58"K 34°36'12"D
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4.2. Yontem

4.2.1. Orneklerin elde edilmesi

Tiirlere iliskin O6rneklerin elde edilmesinde yerel ticari balik¢i teknelerinden ve yerel
avcilardan yardim alinmistir. Bu sekilde elde edilemeyen bazi tiirlere iliskin ornekler ise
balik¢1 teknelerinin av sonrasi karaya indirme noktalarindan elde edilmistir. Her iki durumda
da, dokularm bozulmamasi i¢in soguk zincir sartlarina 6nem gosterilmistir. Ornekler
morfolojik tanimlamanin gerceklestirilebilmesi i¢in viicut biitiinliigii korunarak derhal buz
icerisinde koruma altia alinmis ve laboratuvar ortamina tasmmustir. Orneklerin morfolojik
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olarak tanimlanmasinda tiir tayin anahtarlarindan ve internet veri tabanlarindan

(http://www.fishbase.org, 2012; http://www.fishtrace.org, 2012) yararlanilmistir.

4.2.2. Doku diseksiyonu ve saklama

Morfolojik tanimlamalar tamamlandiktan sonra tiim balik 6rneklerinden DNA izolasyonu
icin pul, ylizgeg, karaciger, kas dokusu, solungag, kalp ve goz; diger canl tiirlerine iliskin
orneklerden ise sadece kas dokusu diseksiyon ile elde edilmistir. Yalnizca Aurelia aurita
(denizanasi) 6rneklerinde DNA izolasyonu i¢in canlinin tamami kullanilmistir. Elde edilen
doku ornekleri DNA izolasyonu 6ncesinde en iyi saklama kosulunun belirlenmesi i¢in 6n
bir caligma ile dort farkli saklama ¢ozeltisi (%100 etanol, %70 etanol, %95 etanol+100 uM
EDTA (pH: 8,0) ve DMSO/NaCl tampon ¢6zelti) igerisinde ve dort farkli ortam sicakliginda
(oda sicakligi, 4°C, -20°C ve -80°C) muhafaza edilmistir.
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4.2.3. Molekiiler analizler

4.2.3.1. Doku 6rneklerinden DNA izolasyonu

Tiirlere  iliskin ~ O6rneklerden elde edilen dokulardan DNA  izolasyonunun
gerceklestirilmesinde 6n ¢alisma asamasinda Sambrook and Russell ! dan uyarlanan
fenol:kloroform:izoamilalkol yonteminden yararlanilmistir. On ¢alisma sonrasinda ise elde
edilen DNA’nin miktar ve kalitesini kargilastirmak amaciyla iki farkli ticari DNA izolasyon
kiti (Promega Wizard Genomic DNA Purification Kit ve Qiagen DNeasy Blood & Tissue

Kit) iiretici firmanin 6nerdigi protokollere uygun sekilde kullanilmistir.

4.2.3.1.1. Fenol:kloroform:izoamilalkol yontemi ile dokudan DNA izolasyonu

DNA izolasyonu gergeklestirilmeden dnce gerekli ¢ozeltiler hazirlanmugtir:
0 Sodyum Asetat (3M, pH: 7,0)
408,1 gr sodyum asetat (Sigma S2889) 800 ml distile suda eritildikten sonra
pH 7,0 olacak sekilde ayarlanir ve toplam hacim 1000 ml olacak sekilde
distile su ile tamamlanir. Cozelti DNA izolasyonunda kullanilmadan 6nce

otoklavlanir (Hirayama Hiclave HVA110).

0 Sodyum Dodesil Siilfat (SDS)
68°C sicaklikta su banyosunda (Labline Aquabath) 100 gr SDS (Sigma
L4390) 1000 ml distile su icerisinde eritilir. Daha sonra HCI (Riedel-de Haen
07102) ilavesi ile pH 7,2 olacak sekilde ayarlanir. DNA izolasyonunda
kullanilmadan 6nce 0,20 um gozenek ¢apina sahip steril filtreden (Sartorius

Minisart) gegirilir.
0 Sodyum Tris EDTA (STE)

1 mM EDTA (pH: 8,0, Sigma E5134), 0,1 M NaCl (Sigma S5886) ve 10 mM
TrisHCI (Sigma T5941) karistirilarak hazirlanir.
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Tris EDTA (TE)
0,2 ml EDTA (0,5 M, pH: 8,0) ile 1 ml TrisHCI1 (1M, pH: 8,0) karistirilarak
distile suyla 100 ml’ye tamamlanir. DNA izolasyonunda kullanilmadan 6nce

otoklavlanir.

Cozeltiler hazirlandiktan sonra en fazla 10 mg doku ornegi sivi nitrojen ile
dondurulur ve porselen havan igerisinde toz haline gelinceye kadar doviiliir.

Toz haline gelen doku ornekleri 1,5 ml’lik santrifiij tiipleri (Isolab ETTP0003)
igerisine alinir ve tizerlerine 30 pl %10 SDS, 5 ul Proteinaz-K (800 U/ml, Fermentas
E00491) ve 3ul RNAz (100.000 U/ml, BioLabs RNase If M0243L) ilave edilir.
Etiiv (WTB Binder FD) igerisinde, 56°C’de bir gece boyunca inkiibasyona birakilir.
Uzerine 500 pl fenol:kloroform:izoamilalkol (hacmen 25:24:1, Fluka 77617) eklenir
ve tiiplin agz1 kapatilarak beyaz renk alincaya kadar vorteks (LabTech LVM-202)
yardimiyla yiiksek hizda karigtirlir.

Karigtirildiktan sonra sogutmali santrifiij (Hettich Mikro 22R) yardimi ile 4°C
sicaklikta, 14.000 g’de 2 dakika santrifiijlenir.

Santrifiij sonras1 olugan iist faz yeni bir santrifiij tiipiine aktarilir ve tekrar 500 ul
fenol: kloroform: izoamilalkol eklenerek islem tekrar edilir.

Olusan tist faz tekrar temiz bir santrifiij tiipiine alinir ve bu kez {izerine esit hacimde
%95 etanol (AppliChem A4230) ve 1/10 hacimde sodyum asetat eklenir.

Tiiplin agz1 kapatildiktan sonra yavasca alt iist edilerek karistirilir. Bu islem
sonrasinda DNA iplik¢ikleri beyaz bir bulut seklinde tiipiin i¢erisinde goriiliir.

Daha sonra 6rnek sogutmali santrifiij ile 4°C’de, 18.000 g’de 10 dakika santrifiijlenir.
Bu islem sonrasinda DNA pelet halinde tiiplin dibine c¢okeceginden peleti
kaldirmadan alkol dokiilerek tiipten uzaklastirilir.

Sodyum asetat nedeniyle ortamda olusan tuzu uzaklastirmak i¢in tiipe 500 pl %70
etanol ilave edilir ve DNA peleti tiipiin dibine yavasca vurularak kaldirilir.
Ardindan 4°C’ye ayarlanmig sogutmali santrifiijde 14.000 g’de 2 dakika
santrifiijlenir. Tipteki alkol yavasgca dokiiliir ve geri kalan alkol pipet (Gilson
Pipetman) yardimiyla tiipten uzaklastirilir.

Tamamen ortamdan uzaklagsmasi i¢in tiipler kapaklar1 agik sekilde 15 dakika

boyunca ¢eker ocak (ChemFree 2000) altinda bekletilir.
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e Son olarak pelet tizerine 100 pl distile su eklenir ve 37°C’de 3-4 saat inkiibasyona

birakilir.

4.2.3.1.2. Promega Wizard Genomic DNA Purification Kit ile DNA izolasyonu

e Sivinitrojen ile dondurulup porselen havanda toz haline getirilen 10 mg doku 6rnegi,
icerisinde 600 pl sogutulmus Nuclei Lysis Solution (Promega A7943) bulunan 1,5
ml’lik santrifiij tliptine aktarilir.

e Tiip 30 dakika boyunca 65°C’ye ayarlanmus etiiv igerisinde inkiibasyona birakilir.

e Inkiibasyon sonrasinda iizerine 3 pl RNase A (4mg/ml, Promega A7973) eklenir ve
alt iist edilerek karistirildiktan sonra etiivde 37°C sicaklikta 30 dakika boyunca
inkiibasyona birakilir.

e Inkiibasyon sonrasinda érnek 5 dakika oda sicakliginda bekletilir ve ardindan 200 pl
Protein Precipitation Solution (Promega A7953) eklenir ve vorteks yardimiyla 20
saniye siiresince yiiksek hizda karistirilir.

e Karistirilan 6rnek sogumasi i¢in 5 dakika boyunca buz iizerinde bekletilir ve
ardindan 16.000 g’de 4 dakika santrifiijlenir.

e DNA’yi igeren iist faz dikkatli bir bicimde pipet yardimiyla alinarak icerisinde 600
ul izopropanol (Riedel-de Haen 24137) igeren temiz santrifiij tiipiine aktarilir. Ornek
alt iist edilerek karistirilarak DNA iplikgikleri goriiniir hale getirilir.

e Ornek 16.000 g’de 1 dakika santrifiijlenir ve {ist faz pipet yardimiyla uzaklastirilir.

e Ornek iizerine 600 pl %70 etanol eklenir ve alt {ist edilerek karistirildiktan sonra bir
kez daha 16.000 g’de 1 dakika boyunca santrifiijlenir.

e Tiipteki etanol pipet yardimi ile uzaklastirilir ve 6rnekler 15 dakika boyunca ¢eker
ocak altinda kurumaya birakilir.

e Kurutma isleminin ardindan DNA peleti {izerine 100 pl DNA Rehydration Solution
(Promega A7963) eklenir ve 65°C’ye ayarlanmis etiiv igerisinde 1 saat inkiibasyona

birakilir.
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4.2.3.1.3. Qiagen DNeasy Blood & Tissue Kit ile DNA izolasyonu

e Sivinitrojen ile dondurulup porselen havanda toz haline getirilen 10 mg doku 6rnegi
1,5 pl’lik santrifiij tiipii icerisine alinir ve tizerine 180 pl Buffer ATL (Qiagen 19076)
ile 20 pl proteinaz K (Qiagen 19133) eklenerek vorteks yardimiyla yiiksek hizda
karistirilir.

e Ardindan 6rnekler 3 saat 56°C’de etiivde inkiibasyona birakilir.

e Inkiibasyonun ardindan 6rnek iizerine 4 ul RNase A (100mg/ml, Qiagen 19101)
eklenir ve vorteks yardimiyla karigtirilarak 2 dakika oda sicakliginda inkiibasyona
birakilir.

e Ornek iizerine 200 pl Buffer AL (Qiagen 19075) eklenip vorteksle karistirilir ve
sonra 200 pl %96 etanol eklendikten sonra bir kez daha vorteks yardimiyla
karistirilir.

e Elde edilen karisim pipet yardimiyla 2 ml’lik tiip icerisine yerlestirilen DNeasy Mini
Spin kolona (Qiagen 19201) aktarilir ve 6.000 g’de 1 dakika santrifiijlenir.

e DNeasy Mini Spin kolon yeni bir tiipe aktarilir ve iizerine 500 pl Buffer AW1
(Qiagen 19081) eklenerek 6.000 g’de santrifiijlenir.

e Ardindan DNeasy Mini Spin kolon tekrar yeni bir tlipe alinir ve tizerine 500 pl Buffer
AW2 (Qiagen 19072) eklenerek 18.000 g’de 3 dakika santrifiijlenerek kolonun
membrani kurutulur.

e DNeasy Mini Spin kolon yeni bir santrifiij tiipiine aktarilir ve 200 pl Buffer AE
(Qiagen 19077) dogrudan memba iizerine pipetle birakilir.

e 1 dakika oda sicaklifinda inkiibasyona biraktiktan sonra 6.000 g’de 1 dakika

santrifiijlenerek DNA’nin kolondan tiipe aktarilmas1 saglanir.
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4.2.3.2. DNA kalite ve miktarimin tayini

DNA izolasyonlarinin gergeklestirilmesinin ardindan kalip DNA’larin  kalite ve
miktarlarinin tayininde spektrofotometre (NanaDrop ND-1000) kullanilmistir. DNA
miktarinin spektrofotometrik analizi ¢ift zincir DNA’nin 260 nm’de 1 OD’nin 50 ng/ml
absorbsiyon degerine sahip olmasi temel alinarak gerceklestirilmistir. DNA kalitesinin
tayininde ise protein kontaminasyonu (260/280 nm) ve fenol kontaminasyonu (260/230 nm)

deger esiklerinden yararlanilmistir. Bu esik 1,70-2,00 olarak ayarlanmistir.

4.2.3.3. DNA biitiinliigiiniin goriintillenmesi

Elde edilen kalip DNA’larda degredasyon olup olmadiginin belirlenmesinde agaroz jel
elektroforezinden yararlanilmigtir. Agaroz jel elektroforezinin dncesinde gerekli ¢ozeltiler

hazirlanmigtir:

e 5X Trisma Base EDTA (TBE)
54 gr Trisma Base (Sigma T6066), 27,5 gr Borik Asit (Sigma B6768) ve 20 ml EDTA
(5M, pH: 8,0) 1.000 ml distile su igerisinde ¢oziiliir.

e DNA Ladder
1 tiip DNA Ladder (Fermentas Gene Ruler 100 bp DNA Ladder) tizerine 166 pl 6X
Loading Dye (Fermentas 0611) ve 734 ul distile su eklenerek vorteks yardimiyla

karistirilir.

e Ethidyum Bromid (10 mg/ml)
1 gr ethidyum bromid ( Sigma E7637) 100 ml su icerisinde manyetik karigtirict

yardimiyla ¢oziiliir.

e %1’lik Agaroz Jel
Hassas terazi (Shimadzu BX320H) yardimu ile 1 gr agaroz ( Sigma A5093) tartilir ve
100 ml 1X Trisma Base EDTA (TBE) igerisinde mikrodalga firin yardimi ile ¢oziiliir.

Sogutulduktan sonra igerisine 5 pl ethidyum bromid eklenir ve ¢alkalanarak homojen
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hale getirilir. Son olarak jel plakasi iizerine dokiilerek 30 dakika boyunca oda

sicakliginda donmasi beklenir.

Hazirlanan %1’lik agaroz jel, igerisinde 1X TBE bulunan elektroforez tankina (Scie-Plas
HUI10W) yerlestirilir ve DNA 6rnekleri 6X Loading Dye ile karistirilarak kuyulara ytiklenir.
Ornek biiyiikliiklerinin tespit edilebilmesi igin agaroz jelin ilk kuyusuna DNA Ladder
yiiklenir. Ornekler 80 voltta 45 dakika yiiriitiildiikten sonra agaroz jel UV gériintiileme
sistemine (Syngene Gene Genius Bio Imaging System) aktarilir. Jel lizerindeki DNA’nin
goriintiisii GeneSnap 7.12.01 yazilimu ile analiz edilerek degredasyon olup olmadig: tespit

edilmistir.

4.2.3.4. Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR)

COI geninin PCR ile ¢ogaltilmasinda baliklar i¢in Fish F1-R1 ve Fish F2-R2, omurgasiz
tiirler igcin LCO1490-HCO2198 primer giftleri (Cizelge 4.2.) kullanilmustir.

Cizelge 4.2. COI geninin ¢ogaltilmasinda kullanilan primer ¢iftlerinin dizileri

Primer Adi  Primer Dizisi Referans

Fish F1 5'-TCAACCAACCACACCGACATTGGCAC-3" Ward etal. ¥
Fish R1 5'-TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA-3'  Ward et al. ©
Fish F2 5'-TCGACTAATCATAAAGATATCGGGAC-3' Ward et al. ¥
Fish R2 5'-ACTTCAGGGTGACCGAAGAATCAGAA-3' Wardetal. ¥

LCO1490 5-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3' Folmer et al. **
HCO2198 5'-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3'"  Folmer et al. **

Gradient termal dongii cihazinda (MJ Research DNA Engine Tetrad2), farkli baglanma
sicakliklar1 ve farkli MgClz konsantrasyonlari ile gerceklestirilen optimizasyon ¢alismalari

sonucunda uygun dongii kosullar1 ve kullanilacak reaktif miktarlar1 saptanmistir (Cizelge

43.ve 4.4)).
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Cizelge 4.3. PCR amplifikasyonunda (50 pl toplam hacim) kullanilacak reaktiflerin miktar

ve konsantrasyonlari

FishF1-R1/FishF2-R2 | LCO1490-HCO2198
Reaktif Miktar Miktar Konsantrasyon
10XBuffer 4,5 ul 5l 10 X
(Fermentas B38)
MgCl2 2,5 ul 4 pl 25 mM
(Fermentas R0971)
F-R Primer 0,5 ul I ul 10 pM/pl
(10 pM/pul)
dNTP 1 ul 1,25 ul 10 mM
(Fermentas R0192)
Taq Polimeraz 1,5 ul 1 ul 5 U/ul
(Fermentas
EP0402)
DNA 2 ul 2 ul 50 ng/pl
Distile Su 38 ul 35,75 ul
Cizelge 4.4. PCR dongii kosulu
FishF1-R1/FishF2-R2 | LCO1490-HCO2198
Dongii

Sicakhik Siire Sicakhik Siire

95°C 2 dakika 95°C 2 dakika 1

94°C 30 saniye 95°C 1 dakika 35

54°C 30 saniye 50°C 1 dakika 35

72°C 1 dakika 72°C 1 dakika 35

72°C 10 dakika 72°C 10 dakika 1

Belirtilen sartlarda negatif kontrol kullanilarak gerceklestirilen reaksiyonlar sonrasinda

cogaltilan DNA’lar %2’lik agaroz jele yiiklenerek 100 voltta 30 dakika yiiriitilmustiir.

Ardindan UV goriintiileme sisteminde uygun bant boyu ve negatif kontrol bakimindan

degerlendirilerek saflastirma islemi 6ncesinde 4°C’de saklanmustir.
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4.2.3.5. Saflastirma

Saflastirma islemi Wizard SV Gel and PCR Clean-Up System (Promega A9282) kullanilarak

tiretici firmanin 6nerdigi protokole gore gergeklestirilmistir:

e Her PCR 06rnegi i¢in bir tane SV Mini kolon (Promega A129B) tiip (Promega
A130B) igerisine yerlestirilir ve PCR {irtini SV Mini kolona aktarilarak oda
sicakliginda 1 dakika inkiibasyona birakilir.

e Inkiibasyon sonrasinda 16.000 g’de 1 dakika boyunca santrifiijlenir ve tiipe gecen
s1v1 dokiilerek uzaklastirilir.

e Ardindan tiipe tekrar yerlestirilen kolon iizerine 700 ul Membrane Wash Solution
(Promega A929C) eklenir ve 16.000 g’de 1 dakika santrifiijlenir.

e Tiipe gecen kisim dokiildiikten sonra yikama islemi 500 ul Membrane Wash Solution
eklenerek bu kez 16.000 g’de 5 dakika santrifiijlenecek sekilde tekrarlanir.

e Tiipe gecen kisim dokiilerek bosaltildiktan sonra kolonlar temiz santrifiij tiiplerine
aktarilir ve pipet yardimiyla kolonun ortasina 50 ul Nuclease Free Water (Promega
P119E) membrana degmeyecek sekilde birakilir.

¢ Bu sekilde oda sicakliginda 1 dakika inkiibasyona birakilir ve ardindan 16.000 g’de
1 dakika santrifiijlenir.

e Kolon tiipiin igerisinden ¢ikarilir ve tiip igerisinde kalan piirifiye PCR {iriinleri DNA

dizi analizinde kullanilincaya kadar 4°C’de saklanir.

4.2.3.6. DNA dizi analizi

DNA dizi analizini gergeklestirmek i¢in Beckman Coulter CEQ Dye Terminator Cycle
Sequencing (DTCS) Quick Start Kit (Beckman Coulter 608120) kullanilmistir. DNA dizi
analizi reaksiyonu i¢in optimize edilen protokol ve dongii kosulu Cizelge 4.5. ve Cizelge

4.6.’da gosterilmistir.
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Cizelge 4.5. DNA dizi analizi reaksiyonu i¢in optimize edilen protokol

Bilesen Hacim

DTCS Quick Start Master Mix 4 ul

Primer (1,6 pM/pl) 1 ul
DNA 2 ul
Distile Su 2 ul
Tampon* 1 ul
Toplam Hacim 10 pl

*Beckman Coulter Sequencing Reaction Buffer (S505175)

Cizelge 4.6. DNA dizi analizi reaksiyonu dongii kosulu

Sicakhik Siire Dongii
96°C 20 saniye 30
50°C 20 saniye 30
60°C 4 dakika 30

4.2.3.7. Etanol/EDTA/Sodyum Asetat presipitasyonu

e Dideoksiniikleotid zincir sonlanmasi reaksiyonu sonrasinda elde edilen {irtinler 96
kuyulu sekans plakalarina (Beckman Coulter 609801) aktarilir.

e Orneklerin iizerine 2 pl EDTA (125 mM), 2 ul sodyum asetat (3M) ve 50 ul %100
etanol otomatik dispenser (Brandy Handy Step) yardimu ile ilave edilir. Plakalarin
tizeri aliiminyum bant ile kapatilip ve alt iist edilerek karistirilir.

e 15 dakika oda sicakliginda inkiibasyona birakilan plakalar 4°C sicaklikta, 1.650 g’de
45 dakika santrifiijlenir.
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e Santrifiij iglemi sonrasinda plakalarin iizerinden aliiminyum bant ¢ikarilip plakalar
ters sekilde kurutma kagitlari iizerinde santrifiij cihazina (Beckman Coulter Allegra
X15-R) yerlestirilir ve 185 g’de 1 dakika boyunca santrifiijlenir.

e Buislemin ardindan 6rneklerin iizerine 70 pl %100 etanol eklenir ve 4°C sicaklikta,
1.650 g’de 15 dakika santrifiijlenir.

e Ardindan haznelere tekrar kurutma kagidi yerlestirilerek plakalar lizerine ters olarak
koyulur ve 1.650 g’de 1 dakika boyunca son kez santrifiijlenir.

e Presipitasyon islemi tamamlanan Ornekler otomatik sekans cihazina (Beckman
Coulter CEQ8000 Genetic Analysis System) yerlestirilmeden dnce tlizerlerine 20 pl
stvi formamid (Amersham Biosciences 324838) eklenir ve tizerlerine buharlagsmay1
engellemek icin birer damla mineral yag (Beckman Coulter S505019) damlatilir.

e Bu islemlerin ardindan sekans plakalari otomatik sekans cihazina yerlestirilerek

orneklerin DNA dizi analizleri gergeklestirilir.

4.2.4. Veri analizleri

4.2.4.1. Dizilerin hizalanmasi

Tiim orneklere iliskin DNA dizileri GenBank ve BOLD veri tabanlarindan elde edilen
referans diziler yardimi ile ClustalW '8, MEGA 5.1 '8! ve Sequencher 5.0 yazilimlari
kullanilarak hizalanmistir. Veri tabaninda ayni tiire iliskin referans gen bolgesi bulunamayan
orneklerin hizalanmasinda ayni cinsten en yakin tiirlerin dizilerinden yararlanilmistir.
Dizilerin en son halinin verildigi MEGA 5.1 yaziliminda kullanilan hizalama parametreleri

Cizelge 4.7.’de gosterilmistir.
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Cizelge 4.7. DNA dizilerinin hizalanmasinda kullanilan parametreler

Parametre Deger
Pairwise Hizalama

Gap opening penalty 15
Gap extension penalty 6.66
Coklu Hizalama

Gap opening penalty 15
Gap extension penalty 6.66
DNA weight matrix IUB
Transition weight 0.5
Use negative matrix Kapali
Delay divergent cutoff (%) 30
Keep predefined gaps Kapali

4.2.4.2. Tiir ici genetik analizler

Calisma kapsaminda drnekleme yapilan tiirlerin, haplotip analizleri DNASP v5 '8 ve
Arlequin 3.5 '8 yazilimm kullamlarak haplotip analizi gergeklestirilmistir. Haplotipler
belirlendikten sonra, genetik analizlerin geri kalaninda, populasyonlar1 temsil eden

haplotiplerden olusan veri seti kullanilmistir.

4.2.4.3. Tiirler arasi genetik analizler

4.2.4.3.1. Niikleotid kompozisyonu

Hizalanmas1 gerceklestirilen DNA dizilerinin niikleotid kompozisyonlar1 ve ortalama A-
T/G-C igerikleri yiizde olarak, veri setleri 5 grup (Actinopterygii, Arthropoda,
Chondrichthyes, Cnidaria ve Mollusca) altinda ayrilarak analiz edilmistir. Analizlerin

gerceklestirilmesinde MEGA 5.1 ve Sequencher 5.0 yazilimlar1 kullanilmugtir.

90



4.2.4.3.2. Niikleotid cifti frekans1 analizi

DNA dizilerinin niikleotid ¢ifti frekans1 analizleri tim 6rneklerin bir arada degerlendirilmesi
ve gruplar altinda degerlendirilmesi seklinde gerceklestirilmis ve her veri setine iliskin sonug
tablolar1 olusturulmustur. Chondrichthyes ve Cnidaria gruplart tek bir tiir ile temsil
edildiginden bu gruplar altinda bulunan tiirler (Squatina squatina ve Aurelia aurita) tim
orneklerin bir arada analiz edildigi veri setinde degerlendirilmistir. Analizler MEGA 5.1 ve

Arlequin 3.5 yazilimlari ile gergeklestirilmistir.

4.2.4.3.3. Kodon kullanimi

DNA dizilerinin olusturdugu kodonlar analiz edilmis ve kodon frekanslar1 ile RSCU
(Relative Synonymous Codon Usage) oranlar tespit edilmistir. RSCU oranlar1, gézlenen
kodon frekanslarinin beklenen kodon frekanslarina (ayni amino asit i¢in kullanilan tiim es
kodonlarn esitligi durumunda) orani olarak hesaplanmustir %4, Analizler ortak veri seti ve

gruplara ayrilmis veri setleri tizerinden MEGA 5.1 yazilimi kullanilarak gerceklestirilmistir.

4.2.4.3.4. Niikleotid substitiisyon modelinin belirlenmesi

Veri setinin filogenetik analizlerinde kullanilacak modelin belirlenmesinde MEGA 5.1
yazilimi kullanilarak belirlenen BIC (Bayesian Information Criterion) degerlerinden
yararlanilmistir. En diisiik BIC degerine sahip model veri setinin substitiisyon yapisini en iyi
yansitacak model olarak belirlenmistir '®°. Her model i¢in BIC degerinin yan1 sira AICc
(Akaike Information Criterion, corrected) ve InL (maximum likelihood benzerlik degeri)

degerleri de hesaplanmistir.
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4.2.4.3.5. Substitiisyon matrisi ve transisyon/transversiyon orani (R)

Substitiisyon yapisinin ve oranlarinin hesaplanmasinda General Time Reversible (GTR)
modeli kullamlmistir '*¢. Ortak ve gruplara ayrilmis veri setlerinde olusan bir bazdan
digerine substitiisyon ihtimalleri transisyonlar ve transversiyonlar olarak MEGA 5.1

yaziliminda hesaplanmustir.

4.2.4.3.6. Neutrality testi

Diziler arasindaki baz substitiisyonlarinin istatistiksel olarak anlamli olup olmamasinin

187

degerlendirilmesinde MEGA 5.1 yaziliminda kodon temelli Z-testi yontemi

kullanilmistir. P degeri 0,05°den kiigiik olan degerler anlamli olarak kabul edilmistir.

4.2.4.3.7. Genetik uzakhk

Tiir ici, tiirler aras1 ve taksonomik seviyelerde gruplar arasi ortalama genetik uzaklik
analizleri ortak veri seti ile gruplara ayrilmis veri setleri iizerinden K2P '*% modeli
kullanilarak MEGA 5.1 ve Arlequin 3.5 yazilimlan ile gerceklestirilmistir. Uzaklik

degerlerinin standart hata hesaplamalarinda 1000 tekrarl bootstrap testleri kullanilmistir.

4.2.4.3.8. Evrimsel iliski analizi

Evrimsel iliski analizlerinin gerceklestirilmesinde MEGA 5.1, PAUP 4.0 '%° ve PHYLIP '°
yazilimlar1 kullanilmistir. Ornekler arasindaki evrimsel iliskinin hesaplanmasinda kullanilan
yontemin sonuca etkisinin degerlendirilebilmesi i¢in en ¢ok kullanilan ii¢ olasilik analiz
yontemi olan minimum evolution (ME), neighbor joining (NJ) ve unweighted pair group

method with arithmetic average (UPGMA) yontemleri, en ¢cok kullanilan parsimoni yontemi
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olan maximum parsimoni (MP) ile yeni bir olasilik yontemi olan maximum likelihood

181 " Calismada DNA barkodlamas: gergeklestirilen tiirlerin

(ML)’dan yararlanilmistir
tamaminin birbirleriyle olan iligkilerini gdsteren ve taksonomik gruplarin isaretlendigi veri
seti kullanilarak olusturulan agaclarin yani1 sira daha detayli bir degerlendirme
gerceklestirebilmek amaciyla Actinopterygii, Arthropoda, Chondrichthyes, Cnidaria ve
Mollusca subeleri altinda toplanan canlilarin gesitli taksonomik kiimelere ayrilmasiyla

olusturulan veri setlerine iliskin agaclar da olusturulmustur.

93



5. ARASTIRMA BULGULARI

5.1. Molekiiler Analizler

5.1.1. Farkh doku saklama yontemlerinin DNA kalitesine etkisi

Saklama ¢ozeltilerinde en 1yi sonug¢ (en az DNA degredasyonu) %100 etanol kullanimi
sonrasinda elde edilmistir. -20°C’de saklanan orneklerden gerceklestirilen DNA
izolasyonlar1 sonrasinda elde edilen DNA’larda, oda sicakligi ve 4°C’de saklanan
orneklerden yapilan DNA izolasyonlar1 sonucunda elde edilen DNA’lara oranla daha az
degredasyon tespit edilmis, -80°C’de saklanan 6rneklerle arasinda ise belirgin bir farkliliga
rastlanmamistir. Farkli kosullarda saklanan ve farkli dokulardan elde edilen DNA’larin

agaroz jel goriintiileri Sekil 5.1.’de, elde edilen DNA miktarlari ise Sekil 5.2.’de verilmistir.

Sekil 5.1. Farkli kosullarda saklanan dokulardan elde edilen DNA’larin agaroz jel
goriintiileri

DNA izolasyonlar1 ayni yontem ile 2 tekrarl olarak gergeklestirilmistir. a) DMSO/NaCl
tampon ¢ozelti icerisinde 4°C’de saklanan karaciger dokusundan izole edilen DNA’larin
goriintlisti. DNA miktar1 az ve yliksek oranda degredasyon goriilmekte. b) %100 etanol
icerisinde -20°C’de saklanan karaciger dokusundan izole edilen DNA’larin goriintiisii. DNA
miktar1 yiiksek ve neredeyse degredasyon goriilmemekte. c) %100 etanol icerisinde
-20°C’de saklanan kas dokusundan izole edilen DNA’larin goriintiisi. DNA miktar
karacigerden az fakat hi¢c degredasyon goriilmemekte
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Yapilan 6n caligma sonucunda karaciger dokusunun, %100 etanol igerisinde, -20°C’de
saklanmasinin, DNA kalitesi ve miktar1 bakimindan en iyi sonucu verdigi goriilmiistiir.
Bununla birlikte enzimatik aktivitesi yiiksek bir doku olmasindan dolayi, karaciger
dokusunun o6rnekten alinir alinmaz soguk zincir altina alinmasi zorunlulugu bazi arazi
sartlarinda tam olarak gerceklestirilemediginden dokuda bozulmalar meydana
gelebilmektedir. Bu nedenle hemen soguk zincir saglanamayacak durumlarda 6rneklemenin
kas dokusundan yapilmasi, miktar bakimindan karaciger kadar yiiksek olmasa da yeterli

miktarda ve degrede olmamis DNA’nin izolasyonuna imkan sagladigi gézlemlenmistir.
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Sekil 5.2. Dokulardan elde edilen ortalama DNA miktarlari

260/280 nm ve 260/230 nm’de 1,70-2,10 arasinda absorbans veren DNA 6rnekleri dikkate
almmustir

Calismanin devaminda, %100 etanol igerisinde, -20°C’de saklanan dokulardan izole edilen
kalip DNA’lar kullanilarak tiim dokulardan, FishF1-R1, Fish F2-R2 ve LCO1490-HCO2198
primer ciftleri kullanilarak hedeflenen bolge basari ile ¢ogaltilmistir (Sekil 5.3.).
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Sekil 5.3. FishF1-R1, Fish F2-R2 ve LCO1490-HCO2198 primer ciftleri kullanilarak
cogaltilan PCR {iriinlerinin agaroz jel goriintiileri

a) goz, b) pul, ¢) karaciger, d) ylizgeg, ¢) kalp, f) kas dokusu (balik), g) kas dokusu (diger),
h) solungac

5.2. Veri Analizleri

5.2.1. Tiir i¢i genetik analizler

5.2.1.1. Haplotip analizi

Tiir i¢i genetik analizlerin gerceklestirilmesinde 114 tiiriin tamamina ait toplam 2265 COI
barkod dizisi analiz edilmistir. COI barkod dizilerinin karsilagtirilmasi sonrasinda her tiir

i¢in 1-6 arasinda degisen, toplam 322 haplotip belirlenmistir (Cizelge 5.1.).
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Cizelge 5.1. Veri setinde tiirlere gore tespit edilen haplotip sayisi, ¢esitliligi, frekanslar1 ve degisken lokuslar

Haplotip Haplotip Haplotip Bagil
Tiir sayis1  cesitliligi Haplotipler frekans1 frekans Degisken lokuslar
Acipenser gueldenstaedtii 1 10 0,667 CGC
Acipenser gueldenstaedtii 3 0,5143  Acipenser gueldenstaedtii 2 4 0,267 TAC
Acipenser gueldenstaedtii 3 1 0,0667 CAT
Acipenser nudiventris 2 0,2476  Acipenser nudiventris 1 13 0,867 CT
Acipenser nudiventris 2 2 0,133 TC
Acipenser stellatus 1 8 0,533 CATCT
Acipenser stellatus 4 0,6762  Acipenser stellatus 2 3 0,2 CACCC
Acipenser stellatus 3 3 0,2 CATTC
Acipenser stellatus 4 1 0,0667 TCTCT
Alburnus alburnus 2 0,4421  Alburnus alburnus 1 14 0,7 GGAT
Alburnus alburnus 2 6 0,3 CAGC
Alburnus tarichi 2 0,4421  Alburnus tarichi 1 14 0,7 CTCAGATC
Alburnus tarichi 2 6 0,3 TCTGAGCT
Alosa alosa 2 0,5211  Alosa alosa 1 11 0,55 A
Alosa alosa 2 9 0,45 GGAT
Anguilla anguilla 1 9 0,45 AGCTTACC
Anguilla anguilla 3 0,6789  Anguilla anguilla 2 6 0,3 AACCCACC
Anguilla anguilla 3 5 0,25 GGTTTGTG
Argyrosomus regius 1 10 0,5 ACCAT
Argyrosomus regius 3 0,6368  Argyrosomus regius 2 7 0,35 AAAAC
Argyrosomus regius 3 3 0,15 CCCCT
Atherina hepsetus 2 0,3947  Atherina hepsetus 1 15 0,75 ATC
Atherina hepsetus 2 5 0,25 GCT
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Cizelge 5.1. (devam)

Haplotip Haplotip Haplotip Bagil

Tiir sayis1  cesitliligi Haplotipler frekans1 frekans Degisken lokuslar
Aurelia aurita 2 0,3947  Aurelia aurita 1 15 0,75 ACACTC
Aurelia aurita 2 5 0,25 GAGACA
Auxis thazard 1 9 0,45 CCTGG
Auxis thazard 4 0,7316  Auxis thazard 2 4 0,2 CTAGA
Auxis thazard 3 4 0,2 TCTAG
Auxis thazard 4 3 0,15 CTAAG
Balistes capriscus 1 10 0,5 TCGGCATT
Balistes capriscus 2 5 0,25 GTAGCAAT
Balistes capriscus 5 0,7 Balistes capriscus 3 2 0,1 TCAATGTT
Balistes capriscus 4 2 0,1 GTGACATT
Balistes capriscus 5 1 0,05 GTGATGTA
Belone belone 1 8 0,4 CGGGTTTACTG
Belone belone 3 0,6947  Belone belone 2 6 0,3 GCTAGCGGTCG
Belone belone 3 6 0,3 CGGAGCGGTCA
Boops boops 2 0,4789  Boops boops 1 13 0,65 CTATGGCC
Boops boops 2 7 0,35 TATCTCGT
Callinectes sapidus 2 0,3947  Callinectes sapidus 1 15 0,75 TATCT
Callinectes sapidus 2 5 0,25 CGATG
Cancer pagurus 2 0,5053  Cancer pagurus 1 12 0,6 AGCCTCCTCACTGTTTA
Cancer pagurus 2 8 0,4 CATTCTTCTTTCAAAAG
Capoeta capoeta 1 - Capoeta capoeta 20 - -
Carcinus aestuarii 1 - Carcinus aestuarii 20 - -
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Cizelge 5.1. (devam)

Haplotip Haplotip Haplotip Bagil
Tiir sayis1  cesitliligi Haplotipler frekans1 frekans Degisken lokuslar
Chelidonichthys cuculus 1 7 0,35 AGACAGAATAC
Chelidonichthys cuculus 4 0,7737  Chelidonichthys cuculus 2 5 0,25 AGATAGAGCAT
Chelidonichthys cuculus 3 4 0,2 GAGCGGAATGC
Chelidonichthys cuculus 4 4 0,2 GAGTAAGGTGC
Chelidonichthys lucerna 1 8 0,4 TTCGCATCGGTAT
Chelidonichthys lucerna 4 0,7421  Chelidonichthys lucerna 2 6 0,3 CTCGTACTGGCGT
Chelidonichthys lucerna 3 3 0,15 TTTACGCCAATAC
Chelidonichthys lucerna 4 3 0,15 TCTGTATCGATGC
Citharus linguatula 2 0,4421  Citharus linguatula 1 14 0,7 TCTATT
Citharus linguatula 2 6 0,3 CTCTCC
Clarias gariepinus 1 - Clarias gariepinus 20 - -
Cyprinus carpio 2 0,3368  Cyprinus carpio 1 16 0,8 GCC
Cyprinus carpio 2 4 0,2 CTT
Dentex dentex 1 7 0,35 TATTCGTT
Dentex dentex 2 5 0,25 AATCCGTT
Dentex dentex 5 0,7895  Dentex dentex 3 4 0,2 TTATTGGT
Dentex dentex 4 3 0,15 TTTCCGTA
Dentex dentex 5 1 0,05 AAATCATT
Dentex macrophthalmus 1 9 0,45 ACGAGG
Dentex macrophthalmus 3 0,6789  Dentex macrophthalmus 2 6 0,3 TTAACG
Dentex macrophthalmus 3 5 0,25 TCGTCA
Dicentrarchus labrax 2 0,4789  Dicentrarchus labrax 1 13 0,65 ACCT
Dicentrarchus labrax 2 7 0,35 TTTA
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Cizelge 5.1. (devam)

Haplotip Haplotip Haplotip Bagil
Tiir sayis1  cesitliligi Haplotipler frekans1 frekans Degisken lokuslar
Diplodus annularis 1 10 0,5 TTATGAGCCGGTGTACCCCCGTTACG
Diplodus annularis 3 0,6526  Diplodus annularis 2 6 0,3 ACACATATAAACGCTTACCATCCGCG
Diplodus annularis 3 4 0,2 TCGCGAGTAAACTTTTATTAGTCGTA
Diplodus cervinus 1 11 0,55 GGAGCTT
Diplodus cervinus 3 0,6263  Diplodus cervinus 2 5 0,25 TCTAGTC
Diplodus cervinus 3 4 0,2 GGTGGCC
Diplodus puntazzo 2 0,2684  Diplodus puntazzo 1 17 0,85 TGC
Diplodus puntazzo 2 3 0,15 GAT
Diplodus sargus 1 8 0,4 ACGACGTATTTA
Diplodus sargus 2 4 0,2 GTCGCACACTTA
Diplodus sargus 5 0,7737  Diplodus sargus 3 4 0,2 GTGACATATTTG
Diplodus sargus 4 3 0,15 ATGATGTGTCTG
Diplodus sargus 5 1 0,05 GCCATGTATTCG
Diplodus vulgaris 2 0,5053  Diplodus vulgaris 1 12 0,6 GAT
Diplodus vulgaris 2 8 0,4 AGC
Dussumieria elopsoides 2 0,5211  Dussumieria elopsoides 1 11 0,55 TCCCTT
Dussumieria elopsoides 2 9 0,45 CTTTCC
Engraulis encrasicolus 1 12 0,6 CAA
Engraulis encrasicolus 3 0,5842  Engraulis encrasicolus 2 5 0,25 TAG
Engraulis encrasicolus 3 3 0,15 TGA
Epinephelus aeneus 1 7 0,35 ATTACACA
Epinephelus aeneus 4 0,7737  Epinephelus aeneus 2 5 0,25 ACTACCCG
Epinephelus aeneus 3 4 0,2 CTTTTACA
Epinephelus aeneus 4 4 0,2 CTCACATG
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Cizelge 5.1. (devam)

Haplotip Haplotip Haplotip Bagil
Tiir sayis1  cesitliligi Haplotipler frekans1 frekans Degisken lokuslar
Epinephelus marginatus 1 12 0,6 CTATCAGTAT
Epinephelus marginatus 2 3 0,15 CTAAACGCTT
Epinephelus marginatus 0,6263  Epinephelus marginatus 3 2 0,1 CTGTACGTAT
Epinephelus marginatus 4 2 0,1 CTATACGTAC
Epinephelus marginatus 5 1 0,05 TCAAACCCAT
Epinephelus tauvina 0,1895  Epinephelus tauvina 1 18 0,9 ATACCT
Epinephelus tauvina 2 2 0,1 GCGTTC
Esox lucius 1 10 0,5 TCGGTATCGCC
Esox lucius 0,7 Esox lucius 2 4 0,2 TTAGTGTTACC
Esox lucius 3 3 0,15 TCAACATTGTT
Esox lucius 4 3 0,15 CCAGCACTGCC
Euthynnus alletteratus 1 9 0,45 AACTCAA
Euthynnus alletteratus 0,6789  Euthynnus alletteratus 2 6 0,3 GAACCGT
Euthynnus alletteratus 3 5 0,25 ATAGTAT
Gobius niger 1 15 0,75 CCCTCCA
Gobius niger 0,4368  Gobius niger 2 2 0,1 CATTTCG
Gobius niger 3 2 0,1 CATGCTG
Gobius niger 4 1 0,05 ACTGCCA
Homarus gammarus 0,4789  Homarus gammarus 1 13 0,65 ATTCCA
Homarus gammarus 2 7 0,35 GAAAGG
Lichia amia 1 11 0,55 ATT
Lichia amia 0,6263  Lichia amia 2 5 0,25 CGC
Lichia amia 3 4 0,2 ATC
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Cizelge 5.1. (devam)

Haplotip Haplotip Haplotip Bagil
Tiir sayis1  cesitliligi Haplotipler frekans1 frekans Degisken lokuslar
Lithognathus mormyrus 1 11 0,55 TCCTTAACTTG
Lithognathus mormyrus 4 0,6579  Lithognathus mormyrus 2 4 0,2 AGGCTAAGCCC
Lithognathus mormyrus 3 3 0,15 ACCTTGGGCCC
Lithognathus mormyrus 4 2 0,1 AGGTAAAGCCC
Liza aurata 1 9 0,45 CAAA
Liza aurata 3 0,6789  Liza aurata 2 6 0,3 TGAG
Liza aurata 3 5 0,25 TAGA
Liza carinata 2 0,2684  Liza carinata 1 17 0,85 AGC
Liza carinata 2 3 0,15 GAT
Lobotes surinamensis 1 7 0,35 ACGCTGTGCTTC
Lobotes surinamensis 2 5 0,25 AGGCTGTGCTCC
Lobotes surinamensis 5 0,7895  Lobotes surinamensis 3 4 0,2 ACATAGCGCTTT
Lobotes surinamensis 4 3 0,15 GCATTACACTTT
Lobotes surinamensis 5 1 0,05 GCATTACATCTC
Loligo vulgaris 1 13 0,65 TTTATTTT
Loligo vulgaris 3 0,5421  Loligo vulgaris 2 4 0,2 ACCGAATT
Loligo vulgaris 3 3 0,15 TTCAATCA
Lophius piscatorius 1 11 0,55 AGCC
Lophius piscatorius 3 0,6158  Lophius piscatorius 2 6 0,3 AATT
Lophius piscatorius 3 3 0,15 TGTC
Maja squinado 1 12 0,6 TTAACCTATGTC
Maja squinado 3 0,5842  Maja squinado 2 5 0,25 TTAGACAGCGCC
Maja squinado 3 3 0,15 CCGACTGGCATG
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Cizelge 5.1. (devam)

Haplotip Haplotip Haplotip Bagil
Tiir sayis1  cesitliligi Haplotipler frekans1 frekans Degisken lokuslar
Marsupenaeus japonicus 1 14 0,7 GTGC
Marsupenaeus japonicus 3 0,4842  Marsupenaeus japonicus 2 4 0,2 ATTCCA
Marsupenaeus japonicus 3 2 0,1 GATT
Melicertus kerathurus 2 0,4421  Melicertus kerathurus 1 14 0,7 TAAGGC
Melicertus kerathurus 2 6 0,3 AGGATT
Merlangius merlangus 1 12 0,6 GACC
Merlangius merlangus 3 0,5842  Merlangius merlangus 2 5 0,25 AAGC
Merlangius merlangus 3 3 0,15 GTCA
Merluccius merluccius 2 0,3947  Merluccius merluccius 1 15 0,75 ACG
Merluccius merluccius 2 5 0,25 GTA
Mugil cephalus 1 9 0,45 TGATA
Mugil cephalus 3 0,6789  Mugil cephalus 2 6 0,3 CAGCA
Mugil cephalus 3 5 0,25 CAATC
Mullus barbatus 2 0,4421  Mullus barbatus 1 14 0,7 TTT
Mullus barbatus 2 6 0,3 CCC
Mullus surmuletus 2 0,4789  Mullus surmuletus 1 13 0,65 GTT
Mullus surmuletus 2 7 0,35 CCC
Mytilus galloprovincialis 1 - Mytilus galloprovincialis 20 - -
Necora puber 2 0,3947  Necora puber 1 15 0,75 GTC
Necora puber 2 5 0,25 AAT
Neogobius melanostomus 2 0,2684  Neogobius melanostomus 1 17 0,85 CT
Neogobius melanostomus 2 3 0,15 AC
Nephrops norvegicus 1 - Nephrops norvegicus 20 - -
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Cizelge 5.1. (devam)

Haplotip Haplotip Haplotip Bagil
Tiir sayis1  cesitliligi Haplotipler frekans1 frekans Degisken lokuslar
Oblada melanura 1 10 0,5 ATCGATTGAGG
Oblada melanura 4 0,7 Oblada melanura 2 4 0,2 ATTTATTAGGC
Oblada melanura 3 3 0,15 ATCTGTAGGGC
Oblada melanura 4 3 0,15 GCCTACTGAAA
Octopus vulgaris 1 9 0,45 TTCCCTTACTTACCAAATATGTTTAACTAAGC
Octopus vulgaris 2 5 0,25  TTCCCTAACTAACCAAATATGTTTAACTAAGC
Octopus vulgaris 5 0,7263  Octopus vulgaris 3 4 0,2 TTCACTAACTAACTAAATACATCTGACTAAGC
Octopus vulgaris 4 1 0,05  CCTCTAAGTTATTCTCTCTTAACTATTTTGAT
Octopus vulgaris 5 1 0,05 TTCCCTAACAAACCAAATATGTTAAACAAAGC
Pagellus erythrinus 1 11 0,55 GTACAT
Pagellus erythrinus 3 0,6263  Pagellus erythrinus 2 5 0,25 GCATGT
Pagellus erythrinus 3 4 0,2 CTGTAC
Pagrus auriga 2 0,3947  Pagrus auriga 1 15 0,75 TT
Pagrus auriga 2 5 0,25 CC
Pagrus pagrus 1 14 0,7 AGTGC
Pagrus pagrus 3 0,4684  Pagrus pagrus 2 5 0,25 TGAGC
Pagrus pagrus 3 1 0,05 AATAT
Palinurus elephas 2 0,5053  Palinurus elephas 1 12 0,6 ATCC
Palinurus elephas 2 8 0,4 GATA
Pecten jacobaeus 1 - Pecten jacobaeus 20 - -
Platichthys flesus 2 0,3368  Platichthys flesus 1 16 0,8 CTA
Platichthys flesus 2 4 0,2 TCG
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Cizelge 5.1. (devam)

Haplotip Haplotip Haplotip Bagil
Tiir sayis1  cesitliligi Haplotipler frekans1 frekans Degisken lokuslar
Pomatomus saltatrix 1 9 0,45 TGTCCAT
Pomatomus saltatrix 2 5 0,25 TGCCCAA
Pomatomus saltatrix 5 0,7368  Pomatomus saltatrix 3 3 0,15 TCTTCAT
Pomatomus saltatrix 4 2 0,1 TGCCCGA
Pomatomus saltatrix 5 1 0,05 CGTCTAA
Pontastacus leptodactylus 1 - Pontastacus leptodactylus 20 - -
Ponticola kessleri 2 0,2684  Ponticola kessleri 1 17 0,85 CG
Ponticola kessleri 2 3 0,15 AA
Rapana bezoar 1 - Rapana bezoar 20 - -
Ruditapes decussatus 2 0,1895  Ruditapes decussatus 1 18 0,9 TA
Ruditapes decussatus 2 2 0,1 AG
Salmo trutta 1 8 0,4 AAGA
Salmo trutta 4 0,6158  Salmo trutta 2 10 0,5 AGGC
Salmo trutta 3 1 0,05 AGGA
Salmo trutta 4 1 0,05 GAAA
Sander lucioperca 1 - Sander lucioperca 20 - -
Sarda sarda 1 12 0,6 CCATT
Sarda sarda 3 0,5842  Sarda sarda 2 5 0,25 CGATC
Sarda sarda 3 3 0,15 TCGCT
Sardina pilchardus 1 9 0,45 TCCGCG
Sardina pilchardus 4 0,7 Sardina pilchardus 2 6 0,3 TCCGTA
Sardina pilchardus 3 4 0,2 TCCATG
Sardina pilchardus 4 1 0,05 GTTGCG
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Cizelge 5.1. (devam)

Haplotip Haplotip Haplotip Bagil
Tiir sayis1  cesitliligi Haplotipler frekans1 frekans Degisken lokuslar
Sargocentron rubrum 2 0,4789  Sargocentron rubrum 1 13 0,65 CAA
Sargocentron rubrum 2 7 0,35 TGT
Sarpa salpa 1 9 0,45 GGACAC
Sarpa salpa 3 0,6789  Sarpa salpa 2 6 0,3 GTTCGA
Sarpa salpa 3 5 0,25 TTATGA
Saurida undosquamis 1 10 0,5 TTAC
Saurida undosquamis 3 0,6368  Saurida undosquamis 2 7 0,35 TCGC
Saurida undosquamis 3 3 0,15 ATAT
Scardinius erythrophthalmus 1 8 0,4 CCGTGAG
Scardinius erythrophthalmus 2 5 0,25 CCGTAAC
Scardinius erythrophthalmus 5 0,7474  Scardinius erythrophthalmus 3 5 0,25 CCAAGAG
Scardinius erythrophthalmus 4 1 0,05 TTGTGAG
Scardinius erythrophthalmus 5 1 0,05 CCGTGGG
Scomber japonicus 1 8 0,4 CACCAA
Scomber japonicus 2 5 0,25 TACCAG
Scomber japonicus 5 0,7632  Scomber japonicus 3 4 0,2 CGCAAA
Scomber japonicus 4 2 0,1 CATAAA
Scomber japonicus 5 1 0,05 TATCGA
Scomber scombrus 1 8 0.4 GCATC
Scomber scombrus 2 3 0,15 ATATC
Scomber scombrus 5 0,7895  Scomber scombrus 3 3 0,15 GTGTC
Scomber scombrus 4 3 0,15 GCGCT
Scomber scombrus 5 3 0,15 GCGCC
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Cizelge 5.1. (devam)

Haplotip Haplotip Haplotip Bagil
Tiir sayis1  cesitliligi Haplotipler frekans1 frekans Degisken lokuslar
Scomberomorus commerson 1 8 0,4 AATTT
Scomberomorus commerson 3 0,6895  Scomberomorus commerson 2 7 0,35 GCCTT
Scomberomorus commerson 3 5 0,25 GCCCC
Scophthalmus maximus 2 0,5211  Scophthalmus maximus 1 11 0,55 TCGGA
Scophthalmus maximus 2 9 0,45 CGATC
Scorpaena porcus 1 7 0,35 TATCCC
Scorpaena porcus 4 0,7737  Scorpaena porcus 2 5 0,25 CAACAG
Scorpaena porcus 3 4 0,2 TAATAC
Scorpaena porcus 4 4 0,2 TCACCG
Scorpaena scrofa 2 0,4421  Scorpaena scrofa 1 14 0,7 ACTTCCT
Scorpaena scrofa 2 6 0,3 GGGATGC
Scyllarides latus 1 12 0,6 TTA
Scyllarides latus 3 0,5421  Scyllarides latus 2 7 0,35 CAG
Scyllarides latus 3 1 0,05 TAG
Scyllarus arctus 2 0,3368  Scyllarus arctus 1 16 0,8 TTTC
Scyllarus arctus 2 4 0,2 GGCT
Sepia officinalis 1 11 0,55 CcC
Sepia officinalis 3 0,6263  Sepia officinalis 2 5 0,25 AG
Sepia officinalis 3 4 0,2 CG
Seriola dumerili 1 10 0,5 TAT
Seriola dumerili 4 0,6684  Seriola dumerili 2 6 0,3 CGT
Seriola dumerili 3 3 0,15 TGT
Seriola dumerili 4 1 0,05 CAA

107



Cizelge 5.1. (devam)

Haplotip Haplotip Haplotip Bagil
Tiir sayis1  cesitliligi Haplotipler frekans1 frekans Degisken lokuslar
Serranus cabrilla 1 9 0,45 GAAGCT
Serranus cabrilla 3 0,6789  Serranus cabrilla 2 6 0,3 CAGGCC
Serranus cabrilla 3 5 0,25 CTAATT
Serranus scriba 1 9 0,45 CTAC
Serranus scriba 3 0,6789  Serranus scriba 2 6 0,3 CATT
Serranus scriba 3 5 0,25 TTAT
Silurus glanis 1 - Silurus glanis 20 - -
Solea solea 2 0,4789  Solea solea 1 13 0,65 AGA
Solea solea 2 7 0,35 GAG
Sparisoma cretense 2 0,4421  Sparisoma cretense 1 14 0,7 AAT
Sparisoma cretense 2 6 0,3 GGC
Sparus aurata 1 10 0,5 TTCCT
Sparus aurata 3 0,6368  Sparus aurata 2 7 0,35 AATCT
Sparus aurata 3 3 0,15 TTCTG
Sphyraena sphyraena 1 9 0,45 TCAGTCC
Sphyraena sphyraena 4 0,7263  Sphyraena sphyraena 2 5 0,25 TTAGTTT
Sphyraena sphyraena 3 3 0,15 TCGATCC
Sphyraena sphyraena 4 3 0,15 CCAGCCC
Spicara smaris 2 0,2684  Spicara smaris 1 17 0,85 GAG
Spicara smaris 2 3 0,15 CGC
Spondyliosoma cantharus 1 8 0,4 CTATCA
Spondyliosoma cantharus 2 4 0,2 CTACTA
Spondyliosoma cantharus 5 0,7737  Spondyliosoma cantharus 3 4 0,2 CCATCG
Spondyliosoma cantharus 4 3 0,15 TCATCA
Spondyliosoma cantharus 5 1 0,05 TCGTCA
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Cizelge 5.1. (devam)

Haplotip Haplotip Haplotip Bagil
Tiir sayis1  cesitliligi Haplotipler frekans1 frekans Degisken lokuslar
Sprattus sprattus 1 9 0,45 ACAA
Sprattus sprattus 3 0,6789  Sprattus sprattus 2 6 0,3 ATGA
Sprattus sprattus 3 5 0,25 CTAG
Squatina squatina 1 9 0,45 TTGAG
Squatina squatina 4 0,7263  Squatina squatina 2 5 0,25 GTAAG
Squatina squatina 3 3 0,15 TCGGG
Squatina squatina 4 3 0,15 TCGAA
Squilla mantis 2 0,5211  Squilla mantis 1 11 0,55 TTTG
Squilla mantis 2 9 0,45 GCGA
Thunnus alalunga 1 12 0,6 TTTCC
Thunnus alalunga 3 0,5842  Thunnus alalunga 2 5 0,25 CTTTT
Thunnus alalunga 3 3 0,15 CGGCC
Thunnus thynnus 1 13 0,65 CATA
Thunnus thynnus 3 0,5421  Thunnus thynnus 2 4 0,2 TACA
Thunnus thynnus 3 3 0,15 TGTT
Tinca tinca 2 0,4789  Tinca tinca 1 13 0,65 TC
Tinca tinca 2 7 0,35 CT
Trachinotus ovatus 2 0,4421  Trachinotus ovatus 1 14 0,7 AGT
Trachinotus ovatus 2 6 0,3 TCA
Trachurus mediterraneus 2 0,4789  Trachurus mediterraneus 1 13 0,65 GCT
Trachurus mediterraneus 2 7 0,35 CTC
Trachurus trachurus 1 9 0,45 TGCT
Trachurus trachurus 3 0,6789  Trachurus trachurus 2 6 0,3 CATT
Trachurus trachurus 3 5 0,25 TACC

109



Cizelge 5.1. (devam)

Haplotip Haplotip Haplotip Bagil
Tiir sayis1  cesitliligi Haplotipler frekans1 frekans Degisken lokuslar
Trigla lyra 1 10 0,5 ACTCG
Trigla lyra 4 0,6684  Trigla lyra 2 6 0,3 AGTCA
Trigla lyra 3 3 0,15 AGCTG
Trigla lyra 4 1 0,05 GGTTG
Umbrina cirrosa 1 10 0,5 CAGG
Umbrina cirrosa 3 0,6368  Umbrina cirrosa 2 7 0,35 TATA
Umbrina cirrosa 3 3 0,15 TCGA
Upeneus moluccensis 1 12 0,6 ATCAG
Upeneus moluccensis 3 0,5842  Upeneus moluccensis 2 5 0,25 GCCAC
Upeneus moluccensis 3 3 0,15 ATTGG
Vimba vimba 1 - Vimba vimba 20 - -
Xiphias gladius 1 9 0,45 CTTTTG
Xiphias gladius 4 0,7263  Xiphias gladius 2 5 0,25 CATCTA
Xiphias gladius 3 3 0,15 TACTTG
Xiphias gladius 4 3 0,15 TTCTCG
Zeus faber 1 7 0,35 TCAACCTAGC
Zeus faber 2 4 0,2 TCAATTTAAC
Zeus faber 6 0,8211  Zeus faber 3 3 0,15 CTAATCTAGT
Zeus faber 4 3 0,15 TCGACCCAGC
Zeus faber 5 2 0,1 TCAGCCTGAC
Zeus faber 6 1 0,05 TCAGTCTGAC
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5.2.1.2. Tiir i¢i genetik uzakhk

Haplotip veri seti kullanilarak, K2P yontemi ile gerceklestirilen tiir i¢i genetik uzaklik analizi
sonuclart Cizelge 5.2.°de verilmistir. Tiir i¢i ortalama genetik uzaklik 0,006 olarak

hesaplanmustir.

Cizelge 5.2. Tiir i¢i genetik uzaklik (d) ve standart hata (S.H.) degerleri

Tiir d S.H.
Acipenser gueldenstaedtii 0,003 0,002
Acipenser nudiventris 0,003 0,002
Acipenser stellatus 0,004 0,002
Alburnus alburnus 0,006 0,003
Alburnus tarichi 0,012 0,004
Alosa alosa 0,002 0,001
Anguilla anguilla 0,008 0,003
Argyrosomus regius 0,005 0,002
Atherina hepsetus 0,005 0,003
Aurelia aurita 0,009 0,004
Auxis thazard 0,005 0,002
Balistes capriscus 0,007 0,002
Belone belone 0,011 0,003
Boops boops 0,012 0,004
Callinectes sapidus 0,009 0,004
Cancer pagurus 0,028 0,006

Capoeta capoeta - -
Carcinus aestuarii - -

Chelidonichthys cuculus 0,010 0,003
Chelidonichthys lucerna 0,012 0,003
Citharus linguatula 0,009 0,004
Clarias gariepinus - -

Cyprinus carpio 0,005 0,003
Dentex dentex 0,006 0,002
Dentex macrophthalmus 0,006 0,002
Dicentrarchus labrax 0,003 0,003
Diplodus annularis 0,027 0,005
Diplodus cervinus 0,007 0,003
Diplodus puntazzo 0,005 0,003
Diplodus sargus 0,009 0,003
Diplodus vulgaris 0,005 0,003
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Cizelge 5.2. (devam)

Tiir d S.H.
Dussumieria elopsoides 0,009 0,004
Engraulis encrasicolus 0,003 0,002
Epinephelus aeneus 0,007 0,002
Epinephelus marginatus 0,007 0,002
Epinephelus tauvina 0,009 0,004
Esox lucius 0,009 0,003
Euthynnus alletteratus 0,008 0,003
Gobius niger 0,006 0,002
Homarus gammarus 0,009 0,004
Lichia amia 0,002 0,002
Lithognathus mormyrus 0,009 0,003
Liza aurata 0,004 0,002
Liza carinata 0,005 0,003
Lobotes surinamensis 0,010 0,003
Loligo vulgaris 0,008 0,003
Lophius piscatorius 0,004 0,002
Maja squinado 0,013 0,004
Marsupenaeus japonicus 0,004 0,002
Melicertus kerathurus 0,009 0,004
Merlangius merlangus 0,004 0,002
Merluccius merluccius 0,005 0,003
Mugil cephalus 0,005 0,002
Mullus barbatus 0,005 0,003
Mullus surmuletus 0,005 0,003
Mytilus galloprovincialis - -

Necora puber 0,006 0,003

Neogobius melanostomus 0,003 0,002
Nephrops norvegicus - -

Oblada melanura 0,009 0,003
Octopus vulgaris 0,022 0,004
Pagellus erythrinus 0,006 0,002
Pagrus auriga 0,003 0,002
Pagrus pagrus 0,005 0,002
Palinurus elephas 0,006 0,003
Pecten jacobaeus - -

Platichthys flesus 0,005 0,003
Pomatomus saltatrix 0,005 0,002
Pontastacus leptodactylus - -

Ponticola kessleri 0,003 0,002
Rapana bezoar - -

Ruditapes decussatus 0,003 0,002
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Cizelge 5.2. (devam)

Tiir d S.H.
Salmo trutta 0,003 0,002
Sander lucioperca - -

Sarda sarda 0,005 0,002
Sardina pilchardus 0,005 0,002
Sargocentron rubrum 0,005 0,003
Sarpa salpa 0,006 0,002
Saurida undosquamis 0,004 0,002
Scardinius erythrophthalmus 0,004 0,002
Scomber japonicus 0,005 0,002
Scomber scombrus 0,004 0,002
Scomberomorus commerson 0,005 0,002
Scophthalmus maximus 0,008 0,003
Scorpaena porcus 0,005 0,002
Scorpaena scrofa 0,011 0,004
Scyllarides latus 0,003 0,002
Scyllarus arctus 0,006 0,003
Sepia officinalis 0,003 0,002
Seriola dumerili 0,003 0,002
Serranus cabrilla 0,006 0,002
Serranus scriba 0,004 0,002
Silurus glanis - -

Solea solea 0,005 0,003
Sparisoma cretense 0,005 0,003
Sparus aurata 0,005 0,002
Sphyraena sphyraena 0,005 0,002
Spicara smaris 0,005 0,002
Spondyliosoma cantharus 0,004 0,002
Sprattus sprattus 0,004 0,002
Squatina squatina 0,004 0,002
Squilla mantis 0,006 0,003
Thunnus alalunga 0,005 0,002
Thunnus thynnus 0,004 0,002
Tinca tinca 0,003 0,002
Trachinotus ovatus 0,005 0,003
Trachurus mediterraneus 0,005 0,003
Trachurus trachurus 0,004 0,002
Trigla lyra 0,004 0,002
Umbrina cirrosa 0,004 0,002
Upeneus moluccensis 0,005 0,002
Vimba vimba - -

Xiphias gladius 0,005 0,002
Zeus faber 0,007 0,002
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5.2.2. Tiirler arasi genetik analizler

Calisma sonucunda olusturulan 114 tiire ait 322 haplotipin mitokondriyal COI boélgesinin 5
ucundan 655 baz ciftlik (okuma ¢ercevesinin kaymamasi i¢in 654 baz ¢iftlik kisim
kullanilmigtir) niikleotid dizileri GenBank (erisim numaralart KC500088-KC501912;
KC789074-789513) ve BOLD veri tabanlarina (proje adi: DNA Barcoding Commercially
Important Aquatic Species of Turkey; proje kodu: DNATR; 6rnek numaralari: DNATR115-
DNATR2379) kayit edilmistir. Calisma kapsaminda olusturulan 114 tiire iliskin COI
barkodlariin tamami Tiirkiye’den gerceklestirilen ilk DNA barkod kayitlar1 olma 6zelligini
tagimaktadir. Kayit edilen niikleotid dizilerinin BOLD ve GenBank veri tabanlarina erigim
numaralar1 ile BOLD ve GenBank veri tabanlarina ilk kez bu ¢alisma ile girisi yapilan

tiirlerin listesi Cizelge 5.3.’te verilmistir.

Cizelge 5.3. Calisma kapsamindaki tiirler i¢in olusturulan COI barkodlarinin BOLD ve
GenBank veri tabanlarindaki kayit numaralari ile ilk kez girisi yapilan tiirler

Tiur BOLD no. GenBank no. Kayit Durumu
Acipenser gueldenstaedtii DNATR115-129  KC500088-500102

Acipenser nudiventris DNATRI130-144 KC500103-500118* G*
Acipenser stellatus DNATRI145-159  KC500119-500132

Alburnus alburnus DNATR160-179  KC500133-500152

Alburnus tarichi DNATR180-199  KC500153-500172 B
Alosa alosa DNATR200-219  KC500173-500192 B
Anguilla anguilla DNATR220-239  KC500193-500212
Argyrosomus regius DNATR240-259  KC500213-500232 B,G
Atherina hepsetus DNATR280-299  KC500253-500272

Aurelia aurita DNATR1940-1959 KC789074-789093

Auxis thazard DNATR300-319  KC500273-500292

Balistes capriscus DNATR320-339  KC500293-500312

Belone belone DNATR340-359  KC500313-500332 G*
Boops boops DNATR360-379  KC500333-500352 G*
Callinectes sapidus DNATR1960-1979 KC789094-789113
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Cizelge 5.3. (devam)

Tiir BOLD no. GenBank no. Kayit Durumu
Cancer pagurus DNATRI1980-1999 KC789114-789133 G*
Capoeta capoeta DNATR380-399  KC500353-500372 G*
Carcinus aestuarii DNATR2000-2019 KC789134-789153 B, G*
Chelidonichthys cuculus DNATR260-279  KC500233-500252
Chelidonichthys lucerna DNATR400-419  KC500373-500392

Citharus linguatula DNATR420-439  KC500393-500412

Clarias gariepinus DNATR440-459  KC500413-500432

Cyprinus carpio DNATR460-479 KC500433-500452

Dentex dentex DNATR480-499 KC500453-500472 B,G
Dentex macrophthalmus DNATRS500-519  KC500473-500492 G
Dicentrarchus labrax DNATRS520-539  KC500493-500512 G*
Diplodus annularis DNATR540-559  KC500513-500532

Diplodus cervinus DNATR560-579  KC500533-500552 G*
Diplodus puntazzo DNATRS580-599  KC500553-500572 B,G
Diplodus sargus DNATR600-619  KC500573-500592

Diplodus vulgaris DNATR620-639  KC500593-500612 G
Dussumieria elopsoides DNATR640-659  KC500613-500632

Engraulis encrasicolus DNATR660-679  KC500633-500652
Epinephelus aeneus DNATR680-699  KC500653-500672 G
Epinephelus marginatus DNATR700-719  KC500673-500692
Epinephelus tauvina DNATR720-739  KC500693-500712

Esox lucius DNATR740-759  KC500713-500732

Euthynnus alletteratus DNATR760-779  KC500733-500752

Gobius niger DNATR780-799 KC500753-500772

Homarus gammarus DNATR2020-2039 KC789154-789173

Lichia amia DNATR&800-819  KC500773-500792
Lithognathus mormyrus DNATRS820-839  KC500793-500812 G*
Liza aurata DNATRS840-859  KC500813-500832

Liza carinata DNATR&60-879 KC500833-500852 B, G*
Lobotes surinamensis DNATRS880-899  KC500853-500872

Loligo vulgaris DNATR2040-2059 KC789174-789193 G*
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Cizelge 5.3. (devam)

Tiir

BOLD no.

GenBank no.

Kayit Durumu

Lophius piscatorius
Maja squinado
Marsupenaeus japonicus
Melicertus kerathurus
Merlangius merlangus
Merluccius merluccius
Mugil cephalus

Mullus barbatus

Mullus surmuletus
Mytilus galloprovincialis
Necora puber
Neogobius melanostomus
Nephrops norvegicus
Oblada melanura
Octopus vulgaris
Pagellus erythrinus
Pagrus auriga

Pagrus pagrus
Palinurus elephas
Pecten jacobaeus
Platichthys flesus
Pomatomus saltatrix
Pontastacus leptodactylus
Ponticola kessleri
Rapana bezoar
Ruditapes decussatus
Salmo trutta

Sander lucioperca

Sarda sarda

Sardina pilchardus

Sargocentron rubrum

DNATR900-919
DNATR2060-2079
DNATR2080-2099
DNATR2100-2119

DNATR920-939

DNATR940-959

DNATR960-979

DNATR980-999
DNATR1000-1019
DNATR2120-2139
DNATR2140-2159
DNATR1020-1039
DNATR2160-2179
DNATR1040-1059
DNATR2180-2199
DNATR1060-1079
DNATR1080-1099
DNATR1100-1119
DNATR2200-2219
DNATR2220-2239
DNATR1120-1139
DNATR1140-1159
DNATR2240-2259
DNATR1160-1179
DNATR2260-2279
DNATR2280-2299
DNATR1180-1199
DNATR1200-1219
DNATR1220-1239
DNATR1240-1259
DNATR1260-1279

KC500873-500892
KC789194-789213
KC789214-789233
KC789234-789253
KC500893-500912
KC500913-500932
KC500933-500952
KC500953-500972
KC500973-500992
KC789254-789273
KC789274-789293
KC500993-501012
KC789294-789313
KC501013-501032
KC789314-789333
KC501033-501052
KC501053-501072
KC501073-501092
KC789334-789353
KC789354-789373
KC501093-501112
KC501113-501132
KC789374-789393
KC501133-501152
KC789394-789413
KC789414-789433
KC501153-501172
KC501173-501192
KC501193-501212
KC501213-501232
KC501233-501252

G*

G*
G*

G*

G*

G*
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Cizelge 5.3. (devam)

Tiir BOLD no. GenBank no. Kayit Durumu
Sarpa salpa DNATRI1280-1299 KC501253-501272 G*
Saurida undosquamis DNATRI1300-1319 KC501273-501292

Scardinius erythrophthalmus ~ DNATR1320-1339 KC501293-501312

Scomber japonicus DNATRI1340-1359 KC501313-501332

Scomber scombrus DNATRI1360-1379 KC501333-501352
Scomberomorus commerson DNATR1380-1399 KC501353-501372
Scophthalmus maximus DNATR1400-1419 KC501373-501392

Scorpaena porcus DNATR1420-1439 KC501393-501412 B, G*
Scorpaena scrofa DNATR1440-1459 KC501413-501432 G*
Scyllarides latus DNATR2300-2319 KC789434-789453 B
Scyllarus arctus DNATR2320-2339 KC789454-789473 B
Sepia officinalis DNATR2340-2359 KC789474-789493

Seriola dumerili DNATRI1460-1479 KC501433-501452

Serranus cabrilla DNATR1480-1499 KC501453-501472 G*
Serranus scriba DNATRI1500-1519 KC501473-501492 G*
Silurus glanis DNATR1520-1539 KC501493-501512

Solea solea DNATRI1540-1559 KC501513-501532

Sparisoma cretense DNATRI1560-1579 KC501533-501552

Sparus aurata DNATR1580-1599 KC501553-501572

Sphyraena sphyraena DNATR1600-1619 KC501573-501592 G
Spicara smaris DNATRI1620-1639 KC501593-501612 G
Spondyliosoma cantharus DNATR1640-1659 KC501613-501632

Sprattus sprattus DNATR1660-1679 KC501633-501652

Squatina squatina DNATRI1680-1699 KC501653-501672

Squilla mantis DNATR2360-2379 KC789494-789513

Thunnus alalunga DNATRI1700-1719 KC501673-501692

Thunnus thynnus DNATRI1720-1739 KC501693-501712

Tinca tinca DNATR1740-1759 KC501713-501732
Trachinotus ovatus DNATR1760-1779 KC501733-501752 G*
Trachurus mediterraneus DNATR1780-1799 KC501753-501772 G

Trachurus trachurus

DNATR1800-1819

KC501773-501792
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Cizelge 5.3. (devam)

Tiir BOLD no. GenBank no. Kayit Durumu
Trigla lyra DNATR1820-1839 KC501793-501812 G*
Umbrina cirrosa DNATR1840-1859 KC501813-501832 G
Upeneus moluccensis DNATR1860-1879 KC501833-501852 G*

Vimba vimba
Xiphias gladius
Zeus faber

DNATR1880-1899
DNATR1900-1919
DNATR1920-1939

KC501853-501872
KC501873-501892
KC501893-501912

B: BOLD veri tabaninda ilk kayit, G: GenBank veri tabaninda ilk kayit, G*: GenBank veri
tabaninda en az 648 baz ¢ifti igeren ilk kayit

5.2.2.1. Niikleotid kompozisyonu

Hizalanmalar gergeklestirilen DNA dizilerinin niikleotid kompozisyonlari ile ortalama A-T
ve G-C igerikleri yiizde olarak bes grup altinda (Actinopterygii, Arthropoda,
Chondrichthyes, Cnidaria ve Mollusca) Cizelge 5.4.-5.8.’de verilmistir.

Cizelge 5.4. Actinopterygii veri setindeki drneklerin niikleotid kompozisyonlari (%)

A C G T A-T G-C
Acipenser gueldenstaedtii 22,73 30,02 1993 27,32 50,05 49,95
Acipenser nudiventris 23,09 30,73 19,57 26,61 49,69 50,31

Acipenser stellatus 22,44 30,35 20,18 27,03 49,46 50,54
Alburnus alburnus 24,16 27,06 19,04 29,74 53,90 46,10
Alburnus tarichi 23,47 2836 19,65 28,52 51,99 48,01

Alosa alosa 22,86 29,36 20,26 27,52 50,38 49,62
25,33 27,62 18,14 2890 54,23 45,77

22,32 29,10 20,18 28,39 50,71 49,29

Anguila anguilla

Argyrosomus regius

Atherina hepsetus 21,64 32,57 19,04 26,76 48,39 51,61
Auxis thazard 23,59 28,78 18,39 29,24 52,83 47,17
Balistes capriscus 23,85 27,68 17,89 30,58 54,43 45,57
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Cizelge 5.4. (devam)

A C G T A-T G-C
Belone belone 25,89 23,80 15,55 34,76 60,65 39,35
Boops boops 23,70 28,98 17,97 29,36 53,06 46,94
Capoeta capoeta 27,06 29,36 16,82 26,76 53,82 46,18
Chelidonichthys cuculus 21,14 32,19 19,07 27,60 48,74 51,26
Chelidonichthys lucerna 21,44 31,57 18,92 28,06 49,50 50,50
Citharus linguatula 23,93 26,99 18,96 30,12 54,05 45,95
Clarias gariepinus 27,06 26,15 17,74 29,05 56,12 43,88
Cyprinus carpio 26,45 28,06 17,35 28,13 54,59 4541
Dentex dentex 23,21 27,71 18,65 30,43 53,64 46,36
Dentex macrophthalmus 21,97 28,19 19,67 30,17 52,14 47,86
Dicentrarchus labrax 22,32 2798 18,96 30,73 53,06 46,94
Diplodus annularis 24,57 27,37 17,89 30,17 54,74 45,26
Diplodus cervinus 24,11 26,40 1891 30,58 54,69 45,31
Diplodus puntazzo 24,54 26,53 17,74 31,19 55,73 44,27
Diplodus sargus 23,82 27,40 1847 30,31 54,13 45,87
Diplodus vulgaris 23,55 26,22 19,27 30,96 54,51 45,49
Dussumieria elopsoides 24,16 25,69 19,57 30,58 54,74 45,26
Engraulis encrasicolus 25,13 26,04 18,45 30,38 55,50 44,50
Epinephelus aeneus 25,00 2794 17,51 29,55 54,55 45,45
Epinephelus marginatus 2431 27,49 17,74 30,46 54,77 4523
Epinephelus tauvina 24,62 27,37 17,89 30,12 54,74 45,26
Esox lucius 2324 26,83 17,28 32,65 55,89 44,11
Euthynnus alletteratus 22,63 2849 19,11 29,77 52,40 47,60
Gobius niger 22,67 29,20 18,65 2947 52,14 47,86
Lichia amia 23,96 25,38 18,09 32,57 56,52 43,48
Lithognathus mormyrus 21,64 2748 2041 30,47 52,10 47,90
Liza aurata 23,70 28,80 18,35 29,15 52,85 47,15
Liza carinata 22,48 28,98 18,65 29,89 52,37 47,63
Lobotes surinamensis 22,51 2823 1823 31,04 53,55 4645
Lophius piscatorius 23,09 3043 18,60 27,88 50,97 49,03
Merlangius merlangus 24,97 25,28 16,51 33,23 58,21 41,79
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Cizelge 5.4. (devam)

A C G T A-T G-C
Merluccius merluccius 22,78 33,72 1820 25,31 48,09 5191
Mugil cephalus 24,62 26,66 17,69 31,04 55,66 44,34
Mullus barbatus 21,10 29,28 19,42 30,20 51,30 48,70
Mullus surmuletus 20,64 3096 19,34 29,05 49,69 50,31
Neogobius melanostomus 21,48 29,36 19,88 29,28 50,76 49,24
Oblada melanura 23,09 28,71 18,96 29,24 52,33 47,67
Pagellus erythrinus 22,68 27,12 18,86 31,35 54,03 45,97
Pagrus auriga 23,39 26,76 18,96 30,89 54,28 45,72
Pagrus pagrus 23,19 2747 18,86 30,48 53,67 46,33
Platichthys flesus 24,08 29,05 19,19 27,68 51,76 48,24
Pomatomus saltatrix 23,61 28,04 18,65 29,69 53,30 46,70
Ponticola kessleri 23,55 27,29 18,43 30,73 54,28 45,72
Salmo trutta 22,52 30,01 17,81 29,66 52,18 47,82
Sander lucioperca 2401 27,22 17,89 30,89 54,89 45,11
Sarda sarda 23,34 28,75 17,84 30,07 53,41 46,59
Sardina pilchardus 20,57 28,59 21,98 28,86 4943 50,57
Sargocentron rubrum 24,16 25,92 18,12 31,80 55,96 44,04
Sarpa salpa 23,50 27,98 18,76 29,77 53,26 46,74
Saurida undosquamis 20,03 30,58 20,23 29,15 49,18 50,82
Scardinius erythrophthalmus 25,17 25,78 19,05 30,00 55,17 44,83
Scomber japonicus 2291 30,24 19,05 27,80 50,70 49,30
Scomber scombrus 23,33 28,87 18,10 29,69 53,03 46,97
Scomberomorus commerson 23,50 28,75 17,84 29,92 53,41 46,59
Scophthalmus maximus 22,17 27,29 19,19 31,35 53,52 46,48
Scorpaena porcus 24,92 27,71 18,27 29,09 54,01 45,99
Scorpaena scrofa 24,92 26,76 17,89 30,43 55,35 44,65
Seriola dumerili 23,20 28,67 19,19 28,94 52,14 47,86
Serranus cabrilla 23,34 25,64 1947 31,55 54,89 45,11
Serranus scriba 2431 26,15 17,89 31,65 55,96 44,04
Silurus glanis 24,16 29,82 18,96 27,06 51,22 48,78
Solea solea 24,69 29,97 16,90 28,44 53,13 46,87
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Cizelge 5.4. (devam)

A C G T A-T G-C

Sparisoma cretense 23,55 2943 18,65 28,36 51,91 48,09
Sparus aurata 23,96 2696 17,94 31,14 55,10 44,90
Sphyraena sphyraena 24,62 26,57 18,50 30,31 54,93 45,07
Spicara smaris 23,70 27,75 17,35 31,19 54,89 45,11
Spondyliosoma cantharus 23,18 29,39 18,41 29,02 52,20 47,80
Sprattus sprattus 24,01 27,17 19,22 29,61 53,62 46,38
Thunnus alalunga 2401 2798 1891 29,10 53,11 46,89
Thunnus thynnus 24,06 28,08 18,71 29,15 53,21 46,79
Tinca tinca 26,15 25,84 17,43 30,58 56,73 43,27
Trachinotus ovatus 24,31 2745 17,81 30,43 54,74 45,26
Trachurus mediterraneus 23,39 2592 19,19 31,50 54,89 45,11
Trachurus trachurus 23,19 26,20 19,01 31,60 54,79 45,21
Trigla lyra 22,02 31,19 18,62 28,17 50,19 49,81
Umbrina cirrosa 22,83 29,31 18,96 28,90 51,73 48,27
Upeneus moluccensis 23,96 2722 19,16 29,66 53,62 46,38
Vimba vimba 25,38 27,37 17,89 29,36 54,74 45,26
Xiphias gladius 22,90 29,89 18,31 28,90 51,80 48,20
Zeus faber 24,11 27,73 17,48 30,68 54,79 45,21
Ortalama 23,55 28,14 18,59 29,72 53,27 46,73

Cizelge 5.5. Arthropoda veri setindeki 6rneklerin niikleotid kompozisyonlari (%)

A C G T A-T G-C

Callinectes sapidus 2523 22,02 17,13 35,63 60,86 39,14
Cancer pagurus 25,69 2095 17,81 35,55 61,24 38,76
Carcinus aestuarii 25,54 18,04 19,42 37,00 62,54 37,46
Homarus gammarus 2791 20,64 17,97 33,49 61,39 38,61
Maja squinado 25,79 20,59 18,14 35,47 61,26 38,74
Marsupenaeus japonicus 26,55 18,45 19,11 35,88 62,44 37,56
Melicertus kerathurus 25,08 19,04 20,34 35,55 60,63 39,37
Necora puber 2492 1843 17,97 38,69 63,61 36,39
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Cizelge 5.5. (devam)

A C G T A-T G-C

Nephrops norvegicus 27,98 16,82 18,50 36,70 64,68 35,32
Palinurus elephas 26,99 21,87 17,51 33,64 60,63 39,37
Pontastacus leptodactylus 25,38 15,29 20,18 39,14 64,53 35,47
Scyllarides latus 25,23 20,39 1891 3547 60,70 39,30
Scyllarus arctus 26,15 22,63 19,42 31,80 57,95 42,05
Squilla mantis 26,83 18,27 19,04 3586 62,69 37,31
Ortalama 26,09 19,53 18,67 35,71 61,80 38,20

Cizelge 5.6. Chondrichthyes veri setindeki 6rnegin niikleotid kompozisyonu (%)

A C G T A-T G-C
Squatina squatina 25,42 24,39 16,67 33,52 58,94 41,06

Cizelge 5.7. Cnidaria veri setindeki 6rnegin niikleotid kompozisyonu (%)

A C G T A-T G-C
Aurelia aurita 24,96 20,31 19,24 35,50 60,46 39,54

Cizelge 5.8. Mollusca veri setindeki 6rneklerin niikleotid kompozisyonlar1 (%)

A C G T A-T G-C
Loligo vulgaris 28,95 17,33 16,11 37,61 66,56 33,44
Mytilus galloprovincialis 25,69 15,14 22,94 36,24 61,93 38.07
Octopus vulgaris 28,81 19,85 14,37 36,97 65,78 34,22
Pecten jacobaeus 19,11 15,14 23,70 42,05 61,16 38,84
Rapana bezoar 23,09 16,21 20,18 40,52 63,61 36,39
Ruditapes decussatus 21,87 15,29 23,17 39,68 61,54 38.46
Sepia officinalis 25,89 19,27 17,07 37,77 63,66 36,34
Ortalama 24,77 16,89 19,65 38,69 63,46 36,54
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5.2.2.2. Niikleotid c¢ifti frekans1 analizi

DNA dizilerinin farkli veri setlerine ayrilmis niikleotid cifti frekansi analizi sonuglari
Cizelge 5.9.-5.12.de gosterilmistir. Analizler tiim 6rneklerin bir arada degerlendirilmesi ve
subeler altina ayrilarak degerlendirilmesi seklinde gergeklestirilmistir. Chondrichthyes ve
Cnidaria gruplari tek bir tiir ile temsil edildiginden bu grup altinda bulunan S. squatina ve

A. aurita tim Orneklerin bir arada analiz edildigi veri setinde degerlendirilmistir.

Cizelge 5.9. Tim orneklere iligkin veri setinin kullanildigi niikleotid ¢ifti frekansi analizi
sonuclari

Korunmus Bélgeler 162/654
Degisken Bolgeler 492/654
Parsimoni Anlamh Bolgeler 430/654
Tekrar Bolgeleri 62/654

Ortalama Kodon 1/2/3
Es Ciftler (ii) 504 194/211/99
Transisyonel Ciftler (si) 81 16/3/62
Transversiyonel Ciftler (sv) 69 7/5/57
R (si/sv) 1,17 2,20/0,55/1,09

Cizelge 5.10. Actinopterygii veri setinin kullanildig1 niikleotid ¢ifti frekansi analizi sonuglar

Korunmus Bolgeler 283/654
Degisken Bolgeler 371/654
Parsimoni Anlamh Bolgeler 342/654
Tekrar Bolgeleri 29/654

Ortalama Kodon 1/2/3
Es Ciftler (ii) 525 205/216/104
Transisyonel Ciftler (si) 74 10/1/62
Transversiyonel Ciftler (sv) 56 3/2/51
R (si/sv) 1,32 3,79/0,50/1,22
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Cizelge 5.11. Arthropoda veri setinin kullanildig1 niikleotid ¢ifti frekansi analizi sonuglari

Korunmus Bolgeler 363/654
Degisken Bolgeler 291/654
Parsimoni Anlamh Bolgeler 274/654
Tekrar Bolgeleri 17/654

Ortalama Kodon 1/2/3
Es Ciftler (ii) 526 197/213/116
Transisyonel Ciftler (si) 66 16/2/47
Transversiyonel Ciftler (sv) 62 5/2/55
R (si/sv) 1,06 3,22/1,17/0,86

Cizelge 5.12. Mollusca veri setinin kullanildig1 niikleotid ¢ifti frekansi analizi sonuglari

Korunmus Bolgeler 226/654
Degisken Bolgeler 428/654
Parsimoni Anlamh Bolgeler 338/654
Tekrar Bolgeleri 90/654

Ortalama Kodon 1/2/3
Es Ciftler (ii) 483 172/195/116
Transisyonel Ciftler (si) 74 23/9/42
Transversiyonel Ciftler (sv) 97 22/14/60
R (si/sv) 0,76 1,03/0,62/0,69

5.2.2.3. Kodon kullanimi

DNA dizi analizi sonrasinda elde edilen 654 baz ¢iftlik niikleotid dizilerinin ortak veri seti
ve subelere ayrilmis veri setleri kullanilarak analizi sonrasinda tespit edilen kodon

frekanslar1 ve RSCU oranlar Cizelge 5.13.-5.16.’da verilmistir.
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Cizelge 5.13. Ortak veri setinin analizi sonucunda olusan kodonlar, frekanslart ve RSCU

oranlar1

Kodon Frekans RSCU | Kodon Frekans RSCU | Kodon Frekans RSCU
UUU(F) 6,8 0,95 CCA(P) 4,6 1,25 GAU(D) 23 0.65
UUC(F) 74 1,05 CCG(P) 0,9 0,25 GAC(D) 48 135
UUA(L) 6 1,03 ACU(T) 3,2 1 GAA(E) 1.7 1,58
UUG((L) 1 0,18 ACC(T) 3,1 0,97 GAG(E) 0.4 0.42
CuulL) 9,8 1,69 ACA(T) 5,7 1,76 UuGU(C) 0 1,2
CUCL) 6,5 1,11 ACG(T) 0.9 0,27 UGCIC) 0 0,8
CUA(L) 84 1,46 GCU(A) 6,5 1,14 UGA(W) 4,1 1,63
CUG(L) 3,1 0,54 GCC(A) 8.8 1,56 uGgG(w) 0,9 0,37
AUUI) 123 1,4 GCA(A) 64 1,12 CGUR) 0,5 0,65
AUCI) 5.3 0,6 GCGA) 1 0,18 CGC(R) 0,2 0,19
AUAI) 7 1,2 UAU(Y) 2,6 1,08 CGARR) 24 2,89
AUG(M) 4,7 0,8 UAC(YY) 2,2 0,92 CGG(R) 0,2 0,27
GUU(V) 5 1,41 UAA(*) 0 0 AGU(S) 1 0,61
GUC(V) 27 0,76 UAG(*) 0 0 AGCS) 2,2 1,35
GUA(V) 5,6 1,57 CAUMH) 1,5 0,76 AGA(**) 0,1 0,07
GUG(V) 0,9 0,26 CACH) 2.5 1,24 AGG(**) 0 0,02
UucuS) 3,1 1,86 CAA(Q) 3,2 1,36 GGU(G) 4,5 0,86
UCC(S) 29 1,75 CAG(Q) 1,5 0,64 GGC(G) 3,1 0,58
UCAS) 33 1,99 AAUN) 4,1 0,92 GGA(G) 8,6 1,64
UCG(S) 0,6 0,36 AAC(N) 49 1,08 GGG(G) 4.9 0,92
CCU(P) 4,6 1,26 AAA(K) 0,8 1,75

CCC(P) 4,6 1,24 AAG(K) 0,1 0,25

* Stop kodonlar koyu olarak gosterilmistir. Kodonlar omurgali mitokondriyal genomuna
gore kodlanmastir

** AGA ve ACG kodonlarinin RSCU oranlarinda tespit edilen sirasiyla 0,07 ve 0,02
degerleri omurgasizlar grubundan canli tiirlerinin niikleotid dizilerinden kaynaklanmaktadir.
Omurgasizlarda AGA ve AGG kodonlar1 mitokondriyal genomda stop kodonu ile
sonug¢lanmamaktadir.
oldugundan omurgalilara gére kodon kodlamasi yapilmustir.
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Cizelge 5.14. Actinopterygii veri setinin analizi sonucunda olusan kodonlar, frekanslar1 ve
RSCU oranlar

Kodon Frekans RSCU | Kodon Frekans RSCU | Kodon Frekans RSCU
UUU(F) 6,1 0,88 CCA(P) 4,7 1,26 GAUD) 1,9 0,56
UUCF) 7.8 1,12 CCG(P) 0,9 0,25 GACD) 5 1,44
UUA(L) 43 0,74 ACU(T) 2.8 0,87 GAA(E) 1,6 1,55
UUG(L) 0,8 0,13 ACC(T) 3,2 1 GAG(E) 0,5 0,45
CUU(L) 10,3 1,76 ACA(T) 6 1,85 uGU(C) 0 2
cucwL) 72 1,23 ACG(T) 0,9 0,28 UuGCIC) 0 0
CUA(L) 8,9 1,53 GCU(A) 6,3 1,06 UGA(W) 4,1 1,62
CUG(L) 3.6 0,61 GCC(A) 9,9 1,67 uGG(W) 0,9 0,38
AUUI) 12,2 1,36 GCA(A) 64 1,09 CGUR) 0,4 0,5
AUC(I) 5.8 0,64 GCGA) 1,1 0,18 CGC(R) 0,2 0,21
AUAM) 5,9 1,07 UAU(Y) 2,6 1,05 CGAR) 23 3,02
AUGM) 5,2 0,93 UAC(Y) 23 0,95 CGG(R) 0,2 0,27
GUU(V) 4,6 1,32 UAA(*) 0 0 AGU(S) 0,5 0,26
GUC(V) 3 0,85 UAG(*) 0 0 AGC(S) 2,5 1,2
GUA(V) 5,5 1,59 CAUH) 1,4 0,68 AGA(*) 0 0
GUG(V) 0,8 0,23 CACH) 2,7 1,32 AGG(*) 0 0
UCuUlS) 2.8 1,31 CAA(Q) 3,2 1,32 GGU(G) 4,2 0,81
UCC(S) 3.1 1,47 CAG(Q) 1,7 0,68 GGC(G) 3.4 0,66
UCAS) 3,2 1,49 AAUN) 3,7 0,83 GGA(G) 8.2 1,57
UCG(S) 0,6 0,27 AACN) 5.3 1,17 GGG(G) 5 0,97
CCU(P) 43 1,14 AAA(K) 0,9 1,75

CCCP) 5 1,35 AAG(K) 0,1 0,25

* Stop kodonlar koyu olarak gosterilmistir. Kodonlar omurgali mitokondriyal genomuna
gore kodlanmustir
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Cizelge 5.15. Arthropoda veri setinin analizi sonucunda olusan kodonlar, frekanslar1 ve

RSCU oranlari

Kodon Frekans RSCU | Kodon Frekans RSCU | Kodon Frekans RSCU
UUU(F) 9,6 1,24 | CCA(P) 3.8 1,17 | GAU(D) 4 1,05
UUC(F) 59 0,76 | CCG(P) 0,7 0,22 | GAC(D) 3,6 0,95
UUA(L) 13 2,51 | ACU(T) 5,6 1,79 | GAA(E) 1,9 1,79
UUG(L) 1,5 0,29 | ACC(T) 2,5 0,79 | GAG(E) 0,2 0,21
CUU(L) 7,3 1,41 | ACA(T) 4 1,25 | UGU(C) 0 0
CUC(L) 2,8 0,54 | ACG(T) 0,5 0,17 | UGC(C) 0 0
CUA(L) 59 1,14 | GCU(A) 8,2 1,71 | UGA(W) 4.5 1,79
CUG(L) 0,5 0,1 | GCC(A) 3,5 0,73 | UGG(W) 0,5 0,21
AUU(D) 11,6 1,6 | GCA(A) 6,1 1,28 | CGU(R) 1,9 1,59
AUC(D) 2,9 0,4 | GCG(A) 1,4 0,28 | CGC(R) 0,1 0,09
AUAM) 14,3 1,74 | UAU(Y) 2,8 1,34 | CGA(R) 2,5 2,14
AUG(M) 2,2 0,26 | UAC(Y) 1,4 0,66 | CGG(R) 0,2 0,18
GUU(V) 8,4 1,87 | UAA(¥) 0 0 AGU(S) 3.8 2,03
GUC(V) 1,6 0,36 | UAG(¥) 0 0 AGC(S) 0,3 0,15
GUA(V) 6,8 1,5 | CAU(H) 2,3 1,11 | AGA(S) 0,5 0,27
GUG(V) 1,2 0,27 | CAC(H) 1,8 0,89 | AGG(S) 0,2 0,1
UCU(S) 4,4 2,38 | CAA(Q) 3 1,78 | GGU(G) 5 0,85
UCC(S) 1 0,54 | CAG(Q) 0,4 0,22 | GGC(G) 1,3 0,23
UCA(S) 4,1 2,21 | AAU(N) 6 1,43 | GGA(G) 13,2 2,27
UCG(S) 0,6 0,31 | AAC(N) 2,4 0,57 | GGG(G) 3.8 0,65
CCU(P) 6,5 1,98 | AAA(K) 0,1 2

CCC(P) 2,1 0,63 | AAG(K) 0 0

* Stop kodonlar koyu olarak gosterilmistir. Kodonlar omurgasiz mitokondriyal genomuna
gore kodlanmustir
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Cizelge 5.16. Mollusca veri setinin analizi sonucunda olusan kodonlar, frekanslar1 ve RSCU

oranlar1

Kodon Frekans RSCU | Kodon Frekans RSCU | Kodon Frekans RSCU
UUU(F) 12,4 1,51 | CCA(P) 4,3 1,27 | GAU(D) 0,1 0,25
UUC(F) 4,1 0,49 | CCG(P) 0,9 0,28 | GAC(D) 4,4 1,23
UUA(L) 17,9 2,97 | ACU(T) 5,4 1,71 | GAA(E) 2,8 0,77
UUG(L) 3,6 0,6 | ACC(T) 1,8 0,56 | GAG(E) 3 1,66
CUU(L) 6,3 1,04 | ACA(T) 43 1,37 | UGU(C) 0,1 0,67
CUC(L) 2,1 0,34 | ACG(T) 1,1 0,36 | UGC(C) 0,3 1,33
CUA(L) 55 0,91 | GCU(A) 6,4 1,89 | UGA(W) 3,9 1,33
CUG(L) 0,8 0,13 | GCC(A) 1,4 0,4 | UGG(W) 2 0,67
AUU(I) 14,1 1,79 | GCA(A) 5 1,47 | CGU(R) 0,8 0,6
AUC(D) 1,7 0,21 | GCG(A) 0,8 0,24 | CGC(R) 0,3 0,2
AUA(M) 11,8 1,67 | UAU(Y) 2,9 1,23 | CGA(R) 3,5 2,8
AUG(M) 2,3 0,33 | UAC(Y) 1,8 0,77 | CGG(R) 0,5 0,4
GUU(V) 59 1,8 | UAA(¥) 0 0 AGU(S) 3,5 1,58
GUC(V) 0,9 0,27 | UAG(*) 0 0 AGC(S) 0,6 0,25
GUA(V) 4,7 1,44 | CAU(H) 2,6 1,24 | AGA(S) 1,2 0,54
GUG(V) 1,6 0,5 | CAC(H) 1,6 0,76 | AGG(S) 0,2 0,08
UCU(S) 5,5 2,48 | CAAQ) 2,1 1,84 | GGU(G) 8,3 1,56
UCC(S) 1,8 0,82 | CAG(Q) 0,2 0,16 | GGC(G) 0,5 0,09
UCA(S) 4,1 1,83 | AAU(N) 6,8 1,4 GGA(G) 8,5 1,6
UCG(S) 0,9 0,42 | AAC(N) 2,9 0,6 GGG(G) 3,9 0,74
CCU(P) 6,8 2,02 | AAA(K) 0,9 1,75

CCC(P) 1,4 0,43 | AAG(K) 2,9 1,23

* Stop kodonlar koyu olarak gosterilmistir. Kodonlar omurgasiz mitokondriyal genomuna
gore kodlanmustir
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5.2.2.4. Niikleotid substitiisyon modelinin belirlenmesi

Filogenetik analizlerde kullanilacak substitlisyon modelinin belirlenmesi igin tiim
modellerin BIC, AICc ve InL degerleri hesaplanmistir. Yapilan hesaplamalar sonucunda veri
setinin substitlisyon yapisini en iyi yansitacak model olarak en diigiik BIC degerine sahip
olan GTR+G+I modeli belirlenmistir. Analiz edilen modellerin hesaplanan BIC, AICc ve

InL degerleri Cizelge 5.17.’de verilmistir.

Cizelge 5.17. Niikleotid substitiisyon modellerinin BIC, AICc ve InL degerleri

Model BIC AlCc InL

GTR+G+l  75668,81 68995,12 -33844,54
TNO93+G+I 75785,73 6914277 -33921,38
HKY+G+I  75815,92 69183,21 -33942,61
GTR+G 7590491 69241,46 -33968,72
TNI3+G 75932,40 69299,69 -34000,85
HKY+G 75963,87 6934141 -34022,71
T92+G+I 76190,42 6957820 -34142,11
T92+G 7634270 69740,72 -34224,38
K2+G+I 76622,10 70020,12 -34364,08
K2+G 76776,26 70184,54 -34447,30
JC+GH+I 79860,36 73268,63 -35989,34
JIC+G 79998,56 73417,08 -36064,57
GTR+I 84745,68 78082,23 -38389,10
TNI93+I 85055,81 78423,10 -38562,55
HKY+I 85070,88 78448,41 -38576,21
T92+1 85416,65 78814,67 -38761,36
K2+1 85501,73 78910,00 -38810,03
JC+HI 88245,03 81663,54 -40187,80
GTR 89465,45 82812,25 -40755,12
TNO93 89814,56 83192,09 -40948,05
HKY 8982393 83211,71 -40958,87
T92 90128,56 83536,83 -41123,44
K2 90262,64 83681,16 -41196,61
JIC 92916,16 86344,92 -42529,50

GTR: General Time Reversible; HKY: Hasegawa-Kishino-Yano; TN93: Tamura-Nei; T92:
Tamura 3-parameter; K2: Kimura 2-parameter; JC: Jukes-Cantor; +G: Gama dagilimi; +I:
Evrimsel sabit.
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5.2.2.5. Substitiisyon matrisi ve transisyon/transversiyon orani (R)

Ortak veri seti ve subelere ayrilmis veri setlerinden GTR+G+I modeli kullanilarak
hesaplanan substitiisyon oranlar1 ve transisyon/transversiyon orani (R) Cizelge 5.18.-
5.21.’de gosterilmistir. Transisyonlar koyu olarak gdsterilmistir. Sonuglarin kolay anlasilir

olabilmesi i¢in substitiisyon degerlerinin toplami 100 olacak sekilde diizenlenmistir.

Cizelge 5.18. Ortak veri seti kullanilarak olusturulan niikleotid substitiisyon matrisi

A T C G
A - 7,06 2,95 11,52
T 5,47 - 20,03 1,54
C 2,62 22,95 - 3,46
G 14,82 255 5,01 -

Hesaplamada kullanilan niikleotid frekanslari: A=%23,84, T=%30,77, C=%26,85 ve
G=%18,54. Transisyon oranlar1 koyu olarak gdsterilmistir. Transisyon/Transversiyon orani
(R) 2,35 olarak hesaplanmustir.

Cizelge 5.19. Actinopterygii veri seti kullanilarak olusturulan niikleotid substitiisyon matrisi

A T C G
A - 5,32 3,71 12,59
T 4,19 - 20,59 2,90
C 3,09 21,75 - 2,14
G 1586 4,64 3,24 -

Hesaplamada kullanilan niikleotid frekanslari: A=%23,44, T=%29,77, C=%28,18 ve
G=%18,60. Transisyon oranlar1 koyu olarak gosterilmistir. Transisyon/Transversiyon orani
(R) 2,54 olarak hesaplanmustir.
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Cizelge 5.20. Arthropoda veri seti kullanilarak olusturulan niikleotid substitiisyon matrisi

A T C G
A - 1138 074 811
T 835 - 1503 346
C 097 268 - 346
G 11,36 660 3,69 -

Hesaplamada kullanilan niikleotid frekanslari: A=%26,04, T=%35,49, C=%19,86 ve
G=%18,61. Transisyon oranlar1 keyu olarak gosterilmistir. Transisyon/Transversiyon orani
(R) 1,47 olarak hesaplanmustir.

Cizelge 5.21. Mollusca veri seti kullanilarak olusturulan niikleotid substitiisyon matrisi

A T C G
A - 12,40 1,85 10,30
T 8,55 - 10,39 1,98
C 2,72 22,12 - 5,11
G 1522 423 514 -

Hesaplamada kullanilan niikleotid frekanslari: A=%26,26, T=%38,07, C=%17,88 ve
G=%17,78. Transisyon oranlar1 keyu olarak gosterilmistir. Transisyon/Transversiyon orani
(R) 1,23 olarak hesaplanmustir.

5.2.2.6. Neutrality testi

Kodon temelli Z-testi yontemi kullanilarak, 114 tiirden 322 haplotip arasinda hesaplanan ve
toplam 103.362 farkli karsilastirmay1 igeren baz substitiisyonlarinin degerlendirilmesinde
sadece iki tiir arasindaki genetik uzaklik, istatistiksel olarak anlamsiz olarak sonuglanmustir.
Diger tiim karsilagtirmalar (Tiir i¢i ve farkli subeler arasindaki karsilagtirmalar harig) 0,05
degerinden kiiclik P degerlerine sahip oldugundan istatistiksel olarak anlamli olarak kabul
edilmistir. Istatistiksel olarak anlamli kabul edilmeyen karsilastirmalar Cizelge 5.22.°de

verilmistir.
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Cizelge 5.22. Kodon temelli Z-testi (ZT) yontemi kullanilarak elde edilen ve P degerleri
0,05’den biiyiik hesaplanan karsilagtirmalar

1.Tiir 2.Tir P @)
Trachurus mediterraneus 1 Trachurus trachurus 1 0,063

Trachurus mediterraneus 2 Trachurus trachurus 1 0,080

5.2.2.7. Genetik uzakhk

Ortalama K2P genetik uzaklik 114 tiirden 322 haplotipin tamamu i¢in 0,2838, Actinopterygii
veri seti i¢in 0,2333, Arthropoda veri setinde 0,2304 ve Mollusca veri setinde 0,3493 olarak
hesaplanmistir. Gruplara (Actinopterygii, Arthropoda, Chondrichthyes, Cnidaria ve
Mollusca) gore olusturulan veri setlerine iliskin grup ici genetik uzaklik ve gruplar arasi
genetik uzaklik degerleri hesaplanarak Cizelge 5.23.-5.24.’te verilmistir. Farkli taksonomik
seviyelerde gruplara ve veri setlerine gore hesaplanan genetik farklilik degerleri Cizelge
5.25.-5.27.°de ve grafikler Sekil 5.4.-5.8.’de gosterilmistir. Chondrichthyes, Cnidaria ve
Mollusca veri setlerinde ayni cins, familya ve takimdan farkl: tiirler bulunmadigi i¢in bu veri
setlerine iligkin hesaplama yapilmamistir. Neutrality testi sonucunda istatistiksel olarak

anlamli olmadig1 hesaplanan karsilastirmalar genetik uzaklik analizlerinde kullanilmamastir.

Cizelge 5.23. Veri setlerine gore olusturulan ortalama K2P genetik uzaklik degerleri

d S.H.
Actinopterygii 0,2333 0,0137
Arthropoda 0,2304 0,0142
Chondrichthyes* 0,0041 0,0017
Cnidaria* 0,0092 0,0035
Mollusca 0,3493 0,0175

d: genetik uzaklik, S.H.: standart hata

*Chondrichthyes ve Cnidaria veri setleri tek tiir ile temsil edildiginden gosterilen deger
Squatina squatina ve Aurelia aurita tirl i¢in tiir i¢i genetik varyasyon degeridir.
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Cizelge 5.24. Veri setlerine gore olusturulan gruplar arasi K2P genetik uzaklik matrisi

Actinopterygii ~ Arthropoda  Chondrichthyes Cnidaria  Mollusca
Actinopterygii 0,0287 0,0235 0,0255 0,0200
Arthropoda 0,4603 0,0261 0,0241 0,0344
Chondrichthyes 0,3952 0,4366 0,0199 0,0239
Cnidaria 0,4751 0,4581 0,3943 0,0253
Mollusca 0,3007 0,4561 0,3621 0,4260

Standart hatalar koyu olarak gdsterilmistir.

Cizelge 5.25. Tim veri seti kullanilarak olusturulan, farkli taksonomik seviyelerdeki K2P

genetik uzaklik degerleri

Taksonomik Seviye = En Kiiciik  En Biiyikk  Ortalama  Standart Hata
Ayni Tiir 0,0015 0,0271 0,0063 0,0004
Ayni Cins 0,0124 0,1703 0,0969 0,0026
Ayni Familya 0,0865 0,2653 0,1640 0,0007
Ayni Takim 0,1061 0,3212 0,2298 0,0003

Cizelge 5.26. Actinopterygii veri seti kullanilarak olusturulan, farkli taksonomik
seviyelerdeki K2P genetik uzaklik degerleri

Taksonomik Seviye  En Kiiciik  En Biiyilk  Ortalama  Standart Hata
Ayni Tiir 0,0015 0,0271 0,0059 0,0004
Ayni Cins 0,0124 0,1703 0,0969 0,0026
Ayni Familya 0,0865 0,2491 0,1636 0,0007
Ayni Takim 0,1061 0,3212 0,2298 0,0003

Tiim veri seti kullanilarak hesaplanan degerlerden sapmalar koyu olarak gdsterilmistir.

133



Cizelge 5.27. Arthropoda veri seti kullanilarak olusturulan, farkli taksonomik seviyelerdeki
K2P genetik uzaklik degerleri

Taksonomik Seviye  En Kiigilk  En Biiyiik  Ortalama  Standart Hata

Aynt Tir 0,0031 0,0265 0,0087 0,0020
Aynt Familya 0,1242 0,2653 0,1945 0,0098
Ayni Takim 0,1894 0,2858 0,2428 0,0012

Ayni cinsten farkli tiirler bulunmadigi igin cins i¢i genetik uzaklik hesaplanmamistir. Tim
veri seti kullanilarak hesaplanan degerlerden sapmalar koyu olarak gdsterilmistir.

Tiim Veri Seti
0,3500 0,3212

0,3000 02653
0,2500 0,2298

0,2000
0.1703 0,1640

0,1500
0.0969 0,1061

0,1000 0,0865

0,0271
0,0500 0,0063 0,012
0,0015 0,0004 ,0026 ,0007 0.0003

0,0000
Aymn Tiir Ayni Cins Ayni Familya Ayni Takim

EEn Kiigiik ®Ortalama = En Biiylik = Standart Hata

Sekil 5.4. Tim veri seti kullanilarak olusturulan, farkli taksonomik seviyelerdeki K2P
genetik uzaklik degerleri
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Actinopterygii
0,3500 0,3212
0,3000
0,2491
0,2500 0,2298
0,2000
0,1703 0,1636
0,1500
0,0969 0.0865 0,106
0,1000 ’
0,0500 0,0059 0%"1 00124
0,0015 0,0004 0026 0,000 0,0003

0,0000

Aymni Tiir Ayni Cins Ayni Familya Ayni Takim

® En Kiigiik ®Ortalama ®En Biiyilk ™ Standart Hata

Sekil 5.5. Actinopterygii seti kullanilarak olusturulan, farkli taksonomik seviyelerdeki K2P
genetik uzaklik degerleri

Arthropoda 0.2858
0,3000
0,2653
0,2428
0,2500
0,1945 0,1894
0,2000
0,1500 0,124
0,1000
0,0500 0.0087 0,0265
0,0031 0,0098 0,0012
0,0000
Ayni Tiir Ayni Familya Ayni Takim
®m En Kiigiik ®™Ortalama ® En Biiyilk ™ Standart Hata

Sekil 5.6. Arthropoda veri seti kullanilarak olusturulan, farkli taksonomik seviyelerdeki K2P
genetik uzaklik degerleri
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Ortalama K2P Genetik Uzakhik
0,9
0,8015

0,8
0,7 0,6465
0,6
0,5

0,4 0,3361 0,3493
0,2838 0,2858
0.3 0,2333 0,2304
0,2008
0.2 0,1242

0.1 0,012
’ 0,012 0,0004 0,000 0,002 0,0181

Tiim Veri Seti Actinopterygii Arthropoda Mollusca

® En Kiigiik ®Ortalama ®En Biiyilk ™ Standart Hata

Sekil 5.7. Veri setlerine gore hesaplanan tiirler aras1 K2P genetik uzakliklar (En kii¢iik
genetik uzakliklara tiir i¢i genetik uzaklik degerleri dahil edilmemistir)

Tiir I¢i K2P Genetik Uzakhk
0,0300

0,0271 0,0271 0,0265
0,0250
0,0206

0,0200

0,0150

0,0100 0,0087 0,0086

0,0063 0,0059 0,0060
0:0050 0,0015 00 0020
0,0015 ,
0,000 000!
0,0000
Tiim Veri Seti Actinopterygii Arthropoda Mollusca

®mEn Kiigiik ®™Ortalama = En Biiyiilk ™ Standart Hata

Sekil 5.8. Veri setlerine gore hesaplanan tiir i¢i K2P genetik uzakliklar
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5.2.2.8. Evrimsel iliski analizi

Ornekler arasindaki evrimsel iliskinin analizinde benzer calismalardan elde edilen
sonugclarla karsilagtirma yapabilmek i¢in literatiirde en ¢ok kullanilan ve DNA barkodlamada
standart olarak kullanilan model olan K2P kullanilmistir. Agaclarin ¢izilmesinde kullanilan
yontemin sonuca etkisini degerlendirilebilmek amaciyla, en ¢ok kullanilan ii¢ olasilik
yontemi (ME, NJ, UPGMA), parsimoni yontemi (MP) ve yeni bir yontem olan ML yontemi
kullanilarak c¢izilen agaclar (Sekil 5.9.-5.13.) arasinda olusan kiimeler bakimindan farklar
oldugu tespit edilmistir. Bes farkli yontem kullanilarak c¢izilen detayli agaglar Ek 115-
119°da verilmistir. Cizilen agaglarin tamaminda tiirlerin hepsi farkli dallar altinda

kiimelenerek, tiir seviyesinde %100 isabet saglanmistir.

5.2.2.8.1. Agac ciziminde kullanilan yontemlerin sonuca etkisinin degerlendirilmesi

Farkli yontemler (ME, UPGMA, ML, MP ve NJ) ile ¢izilen evrimsel agaglarin genel yapilari
Sekil 5.9.-5.13.’te verilmistir. Cizilen agaclar gerek olusturduklar1 dallanma profili gerekse
olusturduklar1 kiimeler bakimindan birbirlerinden farklilik gostermektedir. Mevcut

taksonomik siniflandirmadan sapmalar isaretlenerek belirtilmistir.

ME yontemi kullanilarak olusturulan aga¢ (Sekil 5.9.) incelendiginde Pomatomidae
familyasindan P. saltatrix’in Scombridae familyasindan tiirler ile birlikte kiimelendigi
goriilmektedir. Mugilidae familyasinin iki farkli cinsi olan Liza ve Mugil, tek bir dal altinda
degil, agacin farkli dallar1 altinda kiimelenmistir. Bir baska goze ¢arpan farklilik
Centracanthidae familyasindan S. smaris’in Sparidae familyasindaki tiirler ile birlikte
kiimelenmesi olarak goriilmektedir. Son olarak Moronidae familyasindan olan D. labrax,

Gobiidae familyasindan tiirler ile birlikte kiimelenmistir.
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UPGMA yo6ntemi ile olusturulan agaca (Sekil 5.10.) bakildiginda en belirgin farkliliklarin
ME yontemi ile olusturulan aga¢ ile benzer sekilde Pomatomidae familyasindan P.
saltatrix’in  Scombridae familyasindan tilirler ile birlikte kiimelenmesi, Mugilidae
familyasindan iki cinsin agacin farkli bdolgelerinde bulunmasi ve Centracanthidae
familyasindan S. smaris’in Sparidae familyasi altinda kiimelenmesi goriilmektedir. Bunlarin
disinda, Gobiidae ve Clupeidae familyalarinin farkli cinslerinin agacin farkli dallarinda
kiimelenmesi ile birlikte en ¢ok gbze carpan farklilik Mollusca subesinin ikiye boliinerek
Bivalvia sinifindaki tiirlerin, Cephalopoda ve Gastropoda sinifindaki tiirlerden ayrilmasi ve

agacin farkl bir dalinda kiimelenmesi olarak goriilmektedir.

Agac cizme yontemleri igerisinde yeni bir yontem olan ML kullanilarak cizilen agac¢ (Sekil
5.11.) incelendiginde ME ve UPGMA yontemleri ile olusturulan agaclarla benzer sekilde S.
smaris’in Sparidae grubu ile birlikte kiimelendigi, Mugilidae familyasinin cinslerinin agacin
farkli dallarima ayrilmasi, Moronidae familyasindan D. labrax’in Gobiidae familyasi
altindaki tiirlerle birlikte kiimelenmesi ve Cnidaria subesi altinda bulunan A. aurita’nin
Mollusca subesi altinda bulunan Bivalvia sinifini, Cephalopoda ve Gastropoda siniflarindan

ayirdigini1 gérmekteyiz.

Diger ii¢ yontemden farkli bir algoritmaya sahip MP yontemi kullanilarak c¢izilen agacta
(Sekil 5.12.) fark edilen ilk degisiklik, agagtaki subelerin yerlerinin ilk ii¢ agacin tam tersi
siralanmalari olarak goze carpmaktadir. Diger ii¢ yontem ile ¢izilen agaclar ile benzer
sekilde Cnidaria subesi altinda bulunan A4. aurita’nin Mollusca subesi altinda bulunan
Bivalvia smnifini, Cephalopoda ve Gastropoda smiflarindan ayirdigii, Gobiidae
familyasinin farkli cinslerinin agacin farkli dallari altinda kiimelendigini, Centracanthidae
familyasindan S. smaris’in Sparidae familyas1 altinda kiimelendigini ve Mugilidae
familyasinin iki farkli cinsi olan Liza ve Mugil’in agacin farkli dallar1 altinda
kiimelendiklerini gérmekteyiz. Bunlarin diginda Serranidae familyasi altindaki Serranus ve
Epinephelus cinslerinin agacin farkl dallar altinda ayrilmasi ve Scombridae familyasindan
Scomber cinsinin diger cinslerden farkli bir dal altinda kiimelenmesi en belirgin farkliliklar

olarak goriilmektedir.
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DNA barkodlama g¢alismalarinda standart yontem olarak NJ yontemi ile olusturulan agaci
(Sekil 5.13.) inceledigimizde diger yontemler ile olusturulan agaclar ile benzer sekilde
Moronidae familyasindan D. labrax’in Gobiidae familyas: altindaki tiirlerle birlikte
kiimelenmesi, Mugilidae familyasinin farkli cinslerinin agacin farkli dallarina ayrilmasi,
Pomatomidae familyasindan P. saltatrix’in Scombridae familyasindan tiirler ile birlikte
kiimelenmesi ve Centracanthidae familyasindan S. smaris’in Sparidae familyasindaki tiirler
ile birlikte kiimelenmesi goze ¢arpan farkliliklar olarak belirlenmistir. Mollusca subesi ise
UPGMA, ML ve MP yontemleri ile ¢izilen agaglarin aksine tek bir dal altinda
kiimelenmistir. Mollusca subesi altinda bulunan ii¢ smif (Bivalvia, Cephalopoda ve
Gastropoda) birbirlerinden kesin bir sekilde ayrim gdstermektedir. Cnidaria subesi altinda
bulunan A4. aurita’da Arthropoda ve Mollusca subelerinden net bir sekilde ayrilarak farkl

bir dal altinda bulunmaktadir.
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Scombridae
Pomatomus saltatrix
(Pomatomidae)

Scienidae

Mugilidae

Triglidac £29)

@ Mugilidae (Mugil)

Clupeiformes

Acipenseridae
Cyprinidae

Serranidae

Spicara smaris
(Centracanthidae)

Sparidae

Gobiidae )
Dicentrarchus labrax
(Moronidac)

Carangidae

Pleuronectiformes

Siluriformes
Scorpaenidae
Mullidae

Cephalopoda

Gastropoda
Bivalvia

Sekil 5.9. Veri setinde bulunan farkli taksonomik gruplarin ayrimini gésteren, 114 tiiriin
322 haplotipine iliskin COI dizileri kullanilarak olusturulan ME agaci1
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Scombridae

Pomatomus saltatrix
(Pomatomidae)

Carangidae

Serranidae

Scorpaenidae

Mugilidae (Liza)
Triglidae

Mullidae

Sparidae

@ Spicara smaris

(Centracanthidae)

@ Gobiidae

Acipenseridae

Clupeidae
(Dussumeria elopsoides)
Siluriformes

Clupeidae
Cyprinidae

Sciaenidae

Mollusca

Mollusca 4 —> (Cephalopoda/Gastropoda)

Mollusca
(Bivalvia)

Sekil 5.10. Veri setinde bulunan farkli taksonomik gruplarin ayrimimi gdsteren, 114 tiiriin
322 haplotipine iliskin COI dizileri kullanilarak olusturulan UPGMA agaci
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Sparidae

@ Spicara smaris
(Centacanthidae)
Mullidae

@ Mugilidae (Liza)

Triglidae
Serranidae

Scombridae

Gobiidae

@ Dicentrarchus labrax
Sciaenidae
Siluriformes

Mugilidae (Afugil)
Clupeiformes

Acipenseridae

Cyprinidae

@ Mollusca

Sekil 5.11. Veri setinde bulunan farkli taksonomik gruplarin ayrimini gosteren, 114 tiiriin
322 haplotipine iliskin COI dizileri kullanilarak olusturulan ML agaci
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@ Mollusca

Gobiidae

©,

Gobiidae (Gobius)

Siluriformes

@ Serranidae (Epinephelus)

@ Spicara smaris (Centracanthidae)

Sparidae

Triglidae

@ Mugil (Liza)

@ Scombridae (Scomber)

@ Serranidae (Serranus)
@ Scombridae

Scorpaenidae

Cyprinidae

Acipenseridae

Clupeidae
Mullidae

@ Mugil (Mugil)

Carangidae

Sciaenidae

Sekil 5.12. Veri setinde bulunan farkli taksonomik gruplarin ayrimini gosteren, 114 tiiriin
322 haplotipine iliskin COI dizileri kullanilarak olusturulan MP agaci
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@ Dicentrarchus labrax (Moronidae)

Gobiidae

Mullidae
Scorpaenidae

@ Mugilidae (Liza)

Triglidae

Serranidae

@ Mugilidae (Mugil)

@ Pomatomus saltatrix (Pomatomidae)

Scombridae

Cyprinidae

Acipenseridae

Siluriformes
Sciaenidae

@ Spicara smaris (Centracanthidae)

Sparidae

Chondrichthyes |

Sekil 5.13. Veri setinde bulunan farkli taksonomik gruplarin ayrimini gosteren, 114 tiiriin
322 haplotipine iligskin COI dizileri kullanilarak olusturulan NJ agac1
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5.2.2.8.2. Evrimsel iliskinin gruplara ayrilmis veri setlerine gore analiz edilmesi

5.2.2.8.2.1. Arthropoda

Arthropoda veri seti 9 familya ve 14 tiirden 28 haplotipe iliskin COI barkodlar1 kullanilarak
analiz edilmistir. Ortalama genetik uzaklik 0,2304 (S.H.=0,0142) olarak hesaplanmuistir.
Ortalama transisyonel ¢iftlerin sayis1 (si=66) ile ortalama transversiyonel ¢iftlerin sayisinin
(sv=62) hemen hemen esit oldugu ve ortalama 1,06’lik bir orana sahip olduklar
goriilmektedir. NJ agaci iki ana dala ayrilmistir: birinci ana dal yengeg tiirleri olan N. puber,
C. sapidus, C. aestuarii, C. pagurus ve M. squinado’yu belirgin bir bigimde ayirirken ikinci
ana dal altinda 1stakoz tiirleri olan S. arctus, P. elephas, H. gammarus, N. norvegicus, S.
latus ve P. leptodactylus ile karides tiirleri olan S. mantis, M. kerathurus ve M. japonicus
kiimelenmistir. Ikinci ana dalda dikkat ¢eken bir nokta ise tatli su istakoz tiirii olan P.
leptodactylus’un deniz 1stakozlarmin kiimelendigi dalin altinda degil de karideslerin
kiimelendigi dalin altinda bulunmamasidir (Sekil 5.14.). Bootstrap degerleri %14-100

arasinda tespit edilmistir.

5.2.2.8.2.2. Mollusca

Mollusca veri seti 7 farkli familya ve 7 tiirden 16 haplotipe iligkin COI barkodlar
kullanilarak analiz edilmistir. Ortalama genetik uzaklik 0,3493 (S.H.=0,0175) olarak
hesaplanmistir. Ortalama transisyonel ciftlerin sayisi1 (si=74) ortalama transversiyonel
ciftlerin sayisinin (sv=97) altinda ve ortalama 0,76’lik bir orana sahip olduklar
goriilmektedir. NJ agaci iki ana dala ayrilmistir: birinci ana dalda Bivalvia sinifindan P.
jacobaeus ve M. galloprovincialis tiirleri kiimelenirken ikinci ana dal altinda Bivalvia
siifindaki tlirlerden ayrilan R. decussatus ve ondan net bir sekilde ayrim gdsteren iki sinifin
tiyeleri olan Gastropoda smifindan R. bezoar ile Cephalopoda sinifindan O. vulgaris, L.
vulgaris ve S. officinalis bulunmaktadir. Ikinci ana dal altinda bulunan Cephalopoda smifina
ait tiirler kendi dallar1 altinda kiimelenirken en ¢ok goze c¢arpan R. decussatus’un diger
Bivalvia sinifi tiirlerinden ayrilarak birinci ana daldan ayr1 kiimelenmis olmasidir (Sekil

5.15.). Bootstrap degerleri %58-100 arasinda tespit edilmistir.
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55 Marsupenaeus japonicus 1

100 - Marsupenaeus japonicus 3 A~
99 Marsupenaeus japonicus 2 %,
4o  Melicertus kerathurus 1 §
100 = Melicertus kerathurus 2 o
M r Squilla mantis 1 -

100 - Squilla mantis 2

0.02

Sekil 5.14. Arthropoda veri seti i¢in olugturulan NJ agaci
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581 Sepia officinalis 2
100k Sepia officinalis 3

64 Sepia officinalis 1 A
Loligo vulgaris 1 %
93 100 i:Loligo vulgaris 2 g
66 Loligo vulgaris 3 o
— Octopus vulgaris 4 g
; o,
99 00 Octopus vulgaris 3 )

Octopus vulgaris 1

95
g2 | Octopus vulgaris 2

89k Octopus vulgaris 5

Sekil 5.15. Mollusca veri seti i¢in olusturulan NJ agaci

5.2.2.8.2.3. Actinopterygii ve Chondrichthyes

Actinopterygii ve Chondrichthyes veri seti Actinopterygii sinifindan 91, Chondrichthyes
simifindan 1 olmak iizere toplamda 92 tiirden 276 haplotipi kapsadigindan, daha detayl
incelenebilmesi bakimindan daha kiigiik veri setleri halinde analiz edilmistir. Anlaml1
bootstrap testleri gergeklestirebilmek icin en az 3 farkli tiire ait DNA dizisinin
karsilagtirilmasi gerektiginden licten az sayida tiir ile temsil edilen taksonomik gruplar bagka
tiirler ile birlikte analiz edilmistir. Veri setinin tamami goz Oniine alindiginda, ortalama
genetik uzaklik 0,2352 (S.H.=0,0138) olarak hesaplanmistir. Ortalama transisyonel ¢iftlerin
sayis1 (si=74) ortalama transversiyonel ciftlerin sayisindan (sv=56) fazla ve ortalama

1,32°1ik bir orana sahip olduklar1 gortilmektedir.
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5.2.2.8.2.3.1. Acipenseridae

Acipenseridae veri seti ayni cinsten 3 tiirden 9 haplotipe iliskin COI barkodlar1 kullanilarak
analiz edilmistir. Ortalama genetik uzaklik 0,0370 (S.H.=0,0050) olarak hesaplanmuistir.
Ortalama transisyonel ¢iftlerin sayisi1 (si=22) ortalama transversiyonel ciftlerin sayisindan
(sv=2) fazla ve ortalama 13,86°1lik bir orana sahip olduklar1 goriilmektedir. NJ agaci iki ana
dala ayrilmistir; birinci ana dal A. stellatus tiirlinii, ikinci ana dal altinda kiimelenen A.
nudiventris ve A. gueldenstaedtii tiirlerinden ayirmaktadir (Sekil 5.16.). Bootstrap degerleri
%35-100 arasinda tespit edilmistir.

0.005

Sekil 5.16. Acipenseridae veri seti i¢in olusturulan NJ agaci

5.2.2.8.2.3.2. Carangidae

Carangidae veri seti 4 farkli cins ve 5 tiirden 14 haplotipe iliskin COI barkodlar1 kullanilarak
analiz edilmistir. Ortalama genetik uzaklik 0,1701 (S.H.=0,0128) olarak hesaplanmuistir.
Ortalama transisyonel ¢iftlerin sayis1 (si=64) ortalama transversiyonel giftlerin sayisinin
(sv=31) neredeyse yarist ve ortalama 2,07’lik bir orana sahip olduklar1 goriilmektedir. NJ
agaci iki ana dala ayrilmistir: birinci ana dal Lichia cinsinden L. amia tlirtinii bulundururken
ikinci ana dal altinda Seriola cinsinden S. dumerili, Trachinotus cinsinden T. ovatus ile
Trachurus cinsinden 7. trachurus ve T. mediterraneus’un birbirinden net bir sekilde
ayrildiklarini ve Trachurus cinsine ait tiirlerin ayn1 dal altinda kiimelendiklerini gérmekteyiz

(Sekil 5.17.). Bootstrap degerleri %54-100 arasinda tespit edilmistir.
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84 L Trachurus trachurus 3

5‘6( Trachurus trachurus 2
100

Trachurus trachurus 1

5 Trachurus mediterraneus 1
99 |— Trachurus mediterraneus 2
r Trachinotus ovatus 1

100 & Trachinotus ovatus 2

0.02

Sekil 5.17. Carangidae veri seti i¢in olusturulan NJ agaci

5.2.2.8.2.3.3. Clupeiformes

Clupeiformes veri seti 2 farkli familya ve 5 tiirden 14 haplotipe iliskin COI barkodlari
kullanilarak analiz edilmigtir. Ortalama genetik uzaklik 0,1896 (S.H.=0,0125) olarak
hesaplanmigtir. Ortalama transisyonel c¢iftlerin sayisi (si=65) ortalama transversiyonel
ciftlerin sayisindan (sv=40) fazla ve ortalama 1,64’lik bir orana sahip olduklarn
goriilmektedir. NJ agaci iki ana dala ayrilmistir: birinci ana dal Engraulidae familyasindan
E. encrasicolus ile Clupeidae familyasindan D. elopsoides’i kapsamaktadir. Bu iki tiir
birbirlerinden belirgin bir bigimde ayrilmistir. ikinci ana dal ise Clupeidae familyasindan S.
sprattus, A. alosa ve S. pilchardus’u igermektedir. Bunlar arasindan S. sprattus diger iki
tiirden farkli bir dal altinda ayrilmistir. Birinci ana dalda bulunan D. elopsoides ise diger
Clupeidae familyas: tiirleri ile birlikte degil, Engraulidae familyasindan E. encrasicolus ile

birlikte kiimelenmistir (Sekil 5.18.). Bootstrap degerleri %37-100 arasinda tespit edilmistir.
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Sekil 5.18. Clupeiformes veri seti i¢in olusturulan NJ agaci

5.2.2.8.2.3.4. Cyprinidae

Cyprinidae veri seti 6 farkli cins ve 7 tiirden 15 haplotipe iliskin COI barkodlar1 kullanilarak
analiz edilmistir. Ortalama genetik uzaklik 0,1219 (S.H.=0,0098) olarak hesaplanmistir.
Ortalama transisyonel c¢iftlerin sayisi (si=52) ortalama transversiyonel ¢iftlerin sayisinin
(sv=19) iki katindan fazla ve ortalama 2,67’lik bir orana sahip olduklar1 goriilmektedir. NJ
agaci iki ana dala ayrilmistir: birinci ana dal Cyprininae alt familyasindan C. carpio ile C.
capoeta’y1 birbirinden belirgin bigimde ayrilmis sekilde icerirken, ikinci ana dal 7. tinca ile
ondan ayrilan Leuciscinae alt familyasina ait V. vimba, A. tarichi, A. alburnus ve S.
erythrophthalmus tiirlerini igermektedir. Bunlar arasinda A/burnus cinsi altindaki tiirlerin bir
arada kiimelendigi goriilmektedir (Sekil 5.19.). Bootstrap degerleri %31-100 arasinda tespit

edilmistir.
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31 Scardinius erythrophthalmus 1
32k Scardinius erythrophthalmus 5

Ol Scardinius erythrophthalmus 4
Y00 Scardinius erythrophthalmus 3
= Scardinius erythrophthalmus 2
1 100 [Alburnus alburnus 1
99 Alburnus alburnus 2

100 |—Alburnus tarichi 1
100 —— Alburnus tarichi 2
Vimba vimba

0.02

Sekil 5.19. Cyprinidae veri seti i¢in olugturulan NJ agact

5.2.2.8.2.3.5. Gobiidae

Gobiidae veri seti 3 cins ve 3 tiirden 8 haplotipe iliskin COI barkodlar1 kullanilarak analiz
edilmistir. Ortalama genetik uzaklik 0,1647 (S.H.=0,0125) olarak hesaplanmistir. Ortalama
transisyonel ¢iftlerin sayisi (si=59) ortalama transversiyonel ciftlerin sayisindan (sv=32)
fazla ve ortalama 1,86’lik bir orana sahip olduklar1 goriilmektedir. NJ agaci iki ana dala
ayrilmustir; birinci ana dal P. kessleri ve N. melanostomus tiirlerini ikinci ana dal altinda
kiimelenen G. niger’den ayirmaktadir (Sekil 5.20.). Bootstrap degerleri %40-100 arasinda
tespit edilmisgtir.
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Sekil 5.20. Gobiidae veri seti i¢in olusturulan NJ agaci

5.2.2.8.2.3.6. Mugilidae

Mugilidae veri seti 2 cins ve 3 tlirden 8 haplotipe iliskin COI barkodlar1 kullanilarak analiz
edilmistir. Ortalama genetik uzaklik 0,1647 (S.H.=0,0125) olarak hesaplanmistir. Ortalama
genetik uzaklik 0,1435 (S.H.=0,0113) olarak hesaplanmistir. Ortalama transisyonel ¢iftlerin
sayist (si=61) ortalama transversiyonel ¢iftlerin sayisindan (sv=19) fazla ve ortalama
3,19’luk bir orana sahip olduklar1 goriilmektedir. NJ agaci iki ana dala ayrilmistir; birinci
ana dal Mugil cinsinden M. cephalus’u, ikinci ana dal altinda kiimelenen Liza cinsinden L.
carinata ve L. aurata’dan ayirmaktadir (Sekil 5.21.). Bootstrap degerleri %59-100 arasinda

tespit edilmistir.

5.2.2.8.2.3.7. Mullidae

Mullidae veri seti 2 cins ve 3 tiirden 7 haplotipe iliskin COI barkodlar1 kullanilarak analiz
edilmistir. Ortalama genetik uzaklik 0,1251 (S.H.=0,0114) olarak hesaplanmistir. Ortalama
transisyonel ¢iftlerin sayisi (si=46) ortalama transversiyonel ciftlerin sayisindan (sv=27)
fazla ve ortalama 1,72’lik bir orana sahip olduklar1 goriilmektedir. NJ agaci iki ana dala

ayrilmustir; birinci ana dal Upeneus cinsinden U. moluccensis’i, ikinci dal altinda kiimelenen
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Mullus cinsine ait tiirler olan M. surmuletus ve M. barbatus’tan ayirmaktadir (Sekil 5.22.).

Bootstrap degerleri %90-100 arasinda tespit edilmistir.

0.02

Sekil 5.21. Mugilidae veri seti i¢in olusturulan NJ agaci

100 - Mullus barbatus 1
L Mullus barbatus 2

0.02

Sekil 5.22. Mullidae veri seti i¢in olusturulan NJ agac1
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5.2.2.8.2.3.8. Pleuronectiformes

Pleuronectiformes veri seti 4 familya ve 4 tiirden 8 haplotipe ilisgkin COI barkodlar1
kullanilarak analiz edilmistir. Tiirler arasindaki ortalama genetik uzakhik 0,2182
(S.H.=0,0149) olarak hesaplanmistir. Ortalama transisyonel ¢iftlerin sayisi (si=67) ortalama
transversiyonel ¢iftlerin sayisindan (sv=52) fazla ve ortalama 1,28’lik bir orana sahip
olduklar1 goriilmektedir. NJ agaci iki ana dala ayrilmistir: birinci ana dal S. maximus ve P.
flesus tiirlerini kapsarken, ikinci ana dalda ise S. solea ve C. linguatula bulunmaktadir. C.
linguatula’nin diger Pleuronectidae familyasindan tiirler ile birlikte degil Soleidae
familyasindan S. solea ile birlikte kiimelenmesi en 6nemli farklilik olarak géze ¢arpmaktadir

(Sekil 5.23.). Bootstrap degerleri %57-100 arasinda tespit edilmistir.

5.2.2.8.2.3.9. Scombridae

Scombridae veri seti 6 farkli cins ve 8 tiirden 29 haplotipe iliskin COI barkodlari kullanilarak
analiz edilmistir. Ortalama genetik uzaklik 0,1268 (S.H.=0,0097) olarak hesaplanmuistir.
Ortalama transisyonel ¢iftlerin sayisi (si=51) ortalama transversiyonel ¢iftlerin sayisinin
(sv=23) iki katindan fazla ve ortalama 2,20’lik bir orana sahip olduklar1 goriilmektedir. NJ
agaci iki ana dala ayrilmistir: birinci ana dal Scomber cinsinden S. scombrus ile S. japonicus
tiirlerini icermektedir. Ikinci ana dalda ise Scomberomorus cinsinden S. commerson, Sarda
cinsinden S. sarda, Thunnus cinsinin iki iyesi 7. thynnus ile T. alalunga, Euthynnus
cinsinden E. alleteratus ve Auxis cinsinden A. thazard kiimelenmistir. Thunnus cinsine ait
iki tiir kendilerine ait bir dal altinda kiimelenirken Auxis ve Euthynnus cinsleri ayni dal
altinda belirgin bigimde ayrilarak kiimelenmistir. Ikinci ana dalda Scomberomorus ve Sarda
cinsleri ayr bir dalda, Thunnus, Euthynnus ve Auxis cinsleri ayr1 bir dalda kiimelenmistir

(Sekil 5.24.). Bootstrap degerleri %16-100 arasinda tespit edilmistir.
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Sekil 5.23. Pleuronectiformes veri seti i¢in olusturulan NJ agaci

69 — Thunnus alalunga 2
B | Thunnus alalunga 3
Thunnus alalunga 1

100 |  Thunnus thynnus 1
oz | Thunnus thynnus 2

65 '— Thunnus thynnus 3

0.02

Sekil 5.24. Scombridae veri seti i¢in olusturulan NJ agact
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5.2.2.8.2.3.10. Scorpaeniformes

Scorpaeniformes veri seti 2 farkli familya ve 5 tiirden 18 haplotipe iliskin COI barkodlar
kullanilarak analiz edilmistir. Ortalama genetik uzaklik 0,1477 (S.H.=0,0112) olarak
hesaplanmistir. Ortalama transisyonel c¢iftlerin sayis1 (si=54) ortalama transversiyonel
ciftlerin sayisindan (sv=30) fazla ve ortalama 1,82’lik bir orana sahip olduklar
goriilmektedir. NJ agaci iki ana dala ayrilmistir: birinci ana dal Scorpaenidae familyasi
iiyeleri olan S. porcus ile S. scrofa’y1 icermektedir. Ikinci ana dalda ise Triglidae
familyasindan 7. lyra, C. lucerna ve C. cuculus birlikte kiimelenirken, 77igla cinsinden T.
lyra, Chelidonichthys cinsinden C. lucerna ve C. cuculus’tan belirgin bir bicimde

ayrilmaktadir (Sekil 5.25.). Bootstrap degerleri %45-100 arasinda tespit edilmistir.

Sekil 5.25. Scorpaeniformes veri seti i¢in olugturulan NJ agaci
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5.2.2.8.2.3.11. Serranidae

Serranidae veri seti 2 farkli cins ve 5 tiirden 17 haplotipe iliskin COI barkodlar1 kullanilarak
analiz edilmistir. Ortalama genetik uzaklik 0,1426 (S.H.=0,0110) olarak hesaplanmistir.
Ortalama transisyonel ¢iftlerin sayisi (si=51) ortalama transversiyonel ciftlerin sayisindan
(sv=31) fazla ve ortalama 1,63’liik bir orana sahip olduklar1 goriilmektedir. NJ agac1 iki ana
dala ayrilmistir: birinci ana dal Serranus cinslerinin birbirlerinden net bir sekilde ayrilan iki
liyesi S. scriba ve S. cabrilla’y1 igermektedir. Ikinci ana dal altinda ise Epinephelus cinsinin
lic iiyesi olan E. marginatus, E. tauvina ve E. aeneus kiimelenmistir. Bunlar igerisinde E.
marginatus diger iki Epinephelus tirinden belirgin bir bigimde ayrilmig, diger iki
Epinephelus tiirii ise ayn1 dal altinda kiimelenmistir (Sekil 5.26.). Bootstrap degerleri %44-

100 arasinda tespit edilmistir.

Sekil 5.26. Serranidae veri seti i¢in olusturulan NJ agaci
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5.2.2.8.2.3.12. Sparidae

Sparidae veri seti 10 farkli cins ve 16 tiirden 52 haplotipe iliskin COI barkodlar1 kullanilarak
analiz edilmistir. Ortalama genetik uzaklik 0,1497 (S.H.=0,0099) olarak hesaplanmustir.
Ortalama transisyonel ¢iftlerin sayisi (si=60) ortalama transversiyonel ciftlerin sayisindan
(sv=26) fazla ve ortalama 2,30’luk bir orana sahip olduklar1 goriilmektedir. NJ agaci iki ana
dala ayrilmistir: birinci ana dal Dentex cinsinden D. dentex ile D. macrophthalmus’u,
Pagrus cinsinden P. auriga ile P. pagrus’n ve Pagellus cinsinden P. erythrinus’u
icermektedir. Ikinci ana dal 7 farkli cinsten 11 tiirii kapsamaktadir. Bunlar igerisinden
Oblada cinsinden O. melanura digerlerinden belirgin bir bicimde ayrilmistir. Diger bir
kiimeyi ise Lithognathus cinsinden L. mormyrus ve Sparus cinsinden S. aurata
olusturmaktadir. Bir diger dalda ise Spondyliosoma cinsinden S. cantharus, Boops cinsinden
B. boops ve Sarpa cinsinden S. salpa birlikte kiimelenmistir. Diplodus cinsinden D.
annularis, D. vulgaris, D. puntazzo, D. cervinus ve D. sargus tirlerini i¢eren son dal ise
diger cinslerden belirgin bir bi¢imde ayrim gostermektedir. Olusan agagta ilk goze ¢arpan
P. erythrinus’un P. pagrus’a olan yakinliginin diger Pagrus tiirii olan P. auriga’dan daha
fazla olmasi ve birlikte kiimelenmeleridir. Yine iki Dentex tiiriiniin birlikte degil de, D.
dentex’in P. auriga ile birlikte kiimelenmesi de dikkat cekmektedir. Ikinci ana dal1 olusturan
11 tiir igerisinde O. melanura’nin digerlerinden ¢ok belirgin bir ayrim gdstermesi ve yine
Diplodus cinsine ait tiirlerin tek bir kiime halinde bulunmas1 Sparidae veri seti kullanilarak
olusturulan agagtaki dikkat cekici noktalar olarak goziikmektedir (Sekil 5.27.). Bootstrap
degerleri %18-100 arasinda tespit edilmistir.
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56[_Sparus aurata 1

100 — Sparus aurata 2

Sparus aurata 3
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| I:Lithognathus mormyrus 3

100 |y Lithognathus mormyrus 2

50 = Lithognathus mormyrus 4

0.02

Sekil 5.27. Sparidae veri seti i¢in olusturulan NJ agac1
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5.2.2.8.2.3.13. Perciformes (diger)

Perciformes (diger) veri seti, Perciformes takimindan olup diger gruplar altinda toplanmayan
11 familya ve 16 tiirden 27 haplotipe iliskin COI barkodlar1 kullanilarak analiz edilmistir.
Ortalama genetik uzaklik 0,2198 (S.H.=0,0138) olarak hesaplanmistir. Ortalama
transisyonel g¢iftlerin sayis1 (si=71) ortalama transversiyonel ciftlerin sayisindan (sv=>50)
fazla ve ortalama 1,431k bir orana sahip olduklar1 goriilmektedir. NJ agaci iki ana dala
ayrilmustir: birinci ana dalda Sciaenidae familyasindan U. cirrosa ve A. regius’u
icermektedir. Tkinci ana dal 4 dal altinda kiimelenmis 7 tiirii icermektedir. Ik ayrilan dalda
P. saltatrix ve X. gladius bulunmaktadir. Hemen ardindan gelen ikinci dalda S. lucioperca
tek basina diger tiirlerden ayrilmaktadir. Ugiincii dalda S. smaris ve S. cretense, dordiincii
dalda ise D. labrax ve L. surinamensis diger tiirlerden ayrilmaktadir. Perciformes (diger)
veri seti kullanilarak olusturulan aga¢ incelendiginde Sciaenidae familyasinin kendi
kiimesini olusturdugunu ve digerlerinde belirgin bir sekilde ayrildigi goriilmektedir (Sekil

5.28.). Bootstrap degerleri %9-100 arasinda tespit edilmistir.

5.2.2.8.3.3.14. Actinopterygii (diger) ve Chondrichthyes

Actinopterygii (diger) ve Chondrichthyes veri seti, Actinopterygii sinifindan olup diger
gruplar altinda toplanmayan 14 tiir ve Chondrichthyes siifindan tek tiire ait toplam 46
haplotipe iliskin COI barkodlar1 kullanilarak analiz edilmistir. Ortalama genetik uzaklik
0,2410 (S.H.=0,0145) olarak hesaplanmistir. Ortalama transisyonel ciftlerin sayis1 (si=74)
ortalama transversiyonel ciftlerin sayisindan (sv=58) fazla ve ortalama 1,28’lik bir orana
sahip olduklar1 goriilmektedir. NJ agaci iki ana dala ayrilmistir: birinci ana dal veri setinde
Chondrichthyes sinifi altinda bulunan tek tiir olan S. squatina’y1 diger tiim tiirlerden belirgin
bigimde ayirmustir. Ikinci ana dalda Belonidae familyasindan B. belone, Balistidae
familyasindan B. capriscus ve Anguillidae familyasindan 4. anguilla diger gruplardan
ayrilmis olarak goriilmektedir. Daha sonra Gadiformes takimindan M. merlangus ve M.
merluccius’un olusturdugu kiime ile Z. faber ile E. lucius tiirlerini igeren kiime
bulunmaktadir. Ardindan Siluriformes takimindan S. glanis ve C. gariepinus’u i¢eren kiime

digerlerinden belirgin bir sekilde ayrilmaktadir. En son dalin ilk kiimesini S. trutta ve S.
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rubrum tiirlerini i¢eren dallar olustururken ikinci kiimeyi L. piscatorius’dan olusan dal ile A4.
hepsetus ve S. undosquamis’i bulunduran dal olusturmaktadir. S. squatina’nin veri setinin
tamamindan belirgin bir sekilde ayrilmasi ve B. belone, B. capriscus ve A. anguilla tiirlerinin
diger gruplardan belirgin bir sekilde ayrilmas1 Actinopterygii (diger) ve Chondrichthyes veri
seti kullanilarak ¢izilen NJ agacinda en cok dikkat ¢eken farkliliklar olarak goze
carpmaktadir (Sekil 5.29.). Bootstrap degerleri %2-100 arasinda tespit edilmistir.

100 [ Sparisoma cretense

L Sparisoma cretense 2

[ Spicara smaris 1

100 = Spicara smaris 2

0.02

Sekil 5.28. Perciformes (diger) veri seti i¢in olusturulan NJ agaci
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45— Esox lucius 1
42|E Esox lucius 2
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Esox lucius 3
Esox lucius 4

61 EI— Zeus faber 3
9 64 1 Zeus faber 1
100 I Zeus faber 4

54k Zeus faber 2
57| Zeus faber 5
83t Zeus faber 6

Balistes capriscus 3

2dr Balistes capriscus 1

100 Balistes capriscus 2

28| Balistes capriscus 4

36— Balistes capriscus 5

0.02

Sekil 5.29. Actinopterygii (diger) ve Chondrichthyes veri seti i¢in olusturulan NJ agaci
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5.2.2.8.2.4. Cnidaria

Cnidaria veri seti, Cnidaria subesinin tek temsilcisi olan 4. aurita tiiriine genetik olarak en
yakin ve en uzak olacak sekilde Cnidaria hari¢ her 3 subeden (Arthropoda, Chordata
(Actinopterygii+Chondrichthyes) ve Mollusca) 5 tiire ait toplam 37 haplotipe iliskin COI
barkodlar1 kullanilarak analiz edilmistir. Ortalama genetik uzaklik 0,3900 (S.H.=0,0195)
olarak hesaplanmistir. Ortalama transisyonel ¢iftlerin sayisi (si=91) ortalama transversiyonel
ciftlerin sayismin (sv=100) altinda ve ortalama 0,91°lik bir orana sahip olduklari
goriilmektedir. NJ agact iki ana dala ayrilmistir: birinci ana dalda Mollusca subesinin
Bivalvia smifinin 3 temsilcisi olan R. decussatus, P. jacobaeus ile M. galloprovincialis
kiimelenirken ikinci ana dal altinda Cnidaria subesinin tek temsilcisi olan 4. aurita diger
tirlerin tamamindan belirgin bir bicimde ayrilmistir. Ardindan gelen dalda Gastropoda
siifindan R. bezoar gelirken, Mollusca subesinin bir diger sinifi olan Cephalopoda sinifinin
temsilcisi olan L. vulgaris’i igeren dal belirgin bir sekilde digerlerinden ayrilmaktadir.
Cephalopoda tiirlerini takip eden son iki dalda ise Arthropoda subesinin tiirleri ve Chordata
subesinin Chondrichthyes ve Actinopterygii sinifina ait tiirler birbirlerinden belirgin bir
bicimde ayrilarak kendi kiimelerini olusturmaktadir. Cnidaria subesinin Mollusca subesinin
Bivalvia sinifi ile Gastropoda ve Cephalopoda smiflarinin arasina yerleserek Mollusca
subesini ikiye ayirmasi Cnidaria veri seti kullanilarak olusturulan agacta en dikkat ¢eken
farklilik olarak karsimiza c¢ikmaktadir (Sekil 5.30.). Sube ayrimlari i¢in hesaplanan
bootstrap degerleri %34-100 arasinda tespit edilmistir.
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Squatina squatina 4

s3] Squatina squatina 1

o lSquatma squatina 3

79t Squatina squatina 2

0.05

Sekil 5.30. Cnidaria veri seti i¢in olusturulan NJ agaci
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6. TARTISMA VE SONUC

Bu ¢alisma sonucunda; 4 sube, 7 siif, 30 takim ve 58 familyadan, Tiirkiye denizleri ve i¢
sularinda bulunan, ekonomik ©neme sahip 114 sucul canli tirli DNA barkodlari
olusturularak kayit altina alinmis ve genetik karakterizasyonlar1 gergeklestirilmistir. DNA
barkodu c¢ikarilan tiirlerin tamami en az 15 birey ile temsil edilmis ve dizilerin tamam ¢ift
yonlii dizi analizleri ile olusturulmustur. Bu kadar genis bir taksonomik aralikta
gerceklestirilen calismada PCR amplifikasyonlarinin tamaminda sadece 3 farkli evrensel
primer ¢ifti kullanilmig ve tiirlerin tamami i¢in COI geninin 5' ucundan 654 baz ¢iftlik kisim
basar1 ile cogaltilmistir. Elde edilen niikleotid dizilerinin higbirinde delesyon ve
insersiyonlar gozlemlenmemis, ayrica stop kodonlarina rastlanmamistir. Bu durum
amplifiye edilen tiim mitokondriyal dizilerin fonksiyonel mitokondriyal COI dizileri
oldugunu desteklemektedir !°. Toplamda 654 baz iftti uzunlugunda diziler elde edilmesi ve
diziler igerisinde stop kodonlarinin bulunmamasi numt olarak adlandirilan mitokondriyal
DNA kokenli niikleer DNA dizilerinin PCR amplifikasyonlar1 sirasinda karismadigin
gostererek benzer galismalardaki sonuglarla uyum gostermistir '>%. Ayrica dizilerde numt
haricinde, stop kodon igeren kisa niikleotid dizileri veya kontaminasyon kaynakli diziler de
bulunmamis ve bu durum amino asit translasyonlar1 sirasinda veya veri tabanlarina
yiiklenirken  kullanilan ~ dijital kontaminant goriintiileme aracglari  kullanilarak
kesinlestirilmistir. Calisma balik tiirleri lizerinde yogunlagsmakla beraber Arthropoda,
Cnidaria ve Mollusca subelerinden orneklere iliskin de DNA barkodlar1 olusturularak DNA
barkodlamanin sucul canlilarin tanimlanmasindaki etkinligini ortaya koymus ve gelecek

calismalar i¢in 6nemli bir referans olusturulmustur.

6.1. Farkl Doku Saklama Yontemlerinin DNA Kalitesine Etkisinin Degerlendirilmesi

DNA dizi analizi gergeklestirilecek herhangi bir genetik calismadaki basariin temelini
DNA izolasyonu asamasi olusturmaktadir. Taberlet et al. '°! DNA izolasyonu yapilacak
caligmalarda iki farkli doku 6rnekleme yontemi kullanilabilecegini belirtmis ve bunlardan
birini yikict yontem digerini ise yikici olmayan yontem seklinde adlandirmistir. Arastiricilar

yikict yontemde genetik analiz icin gerekli doku 6rnegi temin edilmeden 6nce canlinin
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Oldiirtldiiglinli ve bu durumun soy calismalarinda veya kiiclik gruplarla c¢alisirken
dezavantaj haline gelebildigini bildirmistir. Yikic1 olmayan orneklemenin ise canlinin
oldiiriilmesine gerek kalmadan i¢ dokulardan (kan ve kas gibi) veya dis dokulardan (pul ve
ylizgee gibi) temin edilebilecegini belirten arastiricilar, ozellikle hayvan davranisi ve
fizyolojisinin 6nemli oldugu calismalarda bu tiir Orneklemenin tercih edildigini
belirtmislerdir. Bizim ¢alismamizda en uygun dokunun tespit edilmesi amaciyla yedi farkl
dokudan (goz, kalp, karaciger, kas, pul, solungac ve ylizge¢) 6rnekleme gergeklestirilmis,
fakat orneklemelerin tamaminda balikgilar tarafindan yakalanmig, canli olmayan bireyler
kullanilmigtir. Ayrica doku drnekleri sadece DNA izolasyonu amaci ile kullanilacagindan,
canliin davranis ve fizyolojisinin etkisi olmadigindan yikici olmayan 6rneklemeye gerek

duyulmamustir.

DNA biitiinliigiiniin korunmasina; kullanilan dokunun tiirii, dokunun saklandig1 kimyasal ve

192 Calisma

fiziksel ¢evre sartlar1 ile saklama siiresinin etkili oldugu bilinmektedir
kapsaminda optimum DNA kalitesinin elde edilmesi amaciyla yedi farkli doku 6rnegi, dort
farkli saklama sivis1 (%100 etanol, %70 etanol, %95 etanol+100 uM EDTA (pH: 8,0) ve
DMSO/NaCl tampon ¢ozelti) ile dort farkli saklama sicakliginin (oda sicakligi, 4°C, -20°C
ve -80°C) etkileri degerlendirilmistir. Doku seciminde en iyi sonuglar karaciger ve kas
dokusundan elde edilmistir. Karaciger dokusunda 6zellikle miktar bakimindan kas dokusuna
oranla ¢ok daha yiiksek miktarda DNA elde edilmistir. Kas dokusu ise soguk zincirin tam

olarak uygulanamadigi durumlarda kantite bakimindan karaciger dokusuna gore daha az

degrede olmus DNA elde edilmesine olanak saglamistir.

Secilen dokunun DNA Kkalitesi iizerindeki etkisini Lopera-Barrero et al. '** hiicresel
igerikleri ile iligskilendirmistir. Arastirict larvalardan elde edilecek DNA kalitesinin ylizgeg
orneklerinden elde edilecek DNA kalitesinden daha iyi olacagini ¢iinkii larvanin protein,
lipid ve kas partikiilleri gibi hiicresel igeriginin daha az olmasi nedeniyle daha saf DNA
eldesine imkan tanidigini 6ne siirmiistiir. Ayn1 6rnekte larvanin vitellin kesesini tiiketmemis
olmas1 durumunda ise tam tersi bir durum yasanacagin bildiren arastiricilar bazi protein ve
lipidlerin varligmin Taq DNA polimerazin aktivitesini inhibe edebilecegini veya
amplifikasyonda kullanilan magnezyum ile etkilesime gecerek kelat olusumuna neden

olabilecegini belirtmistir. Kullanilan doku tiiriiniin DNA kalitesine etkisi bitkilerde 7419,
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197

kuslarda "7 ve karincalarda '°® da denenmis ve sonuglar bizim ¢alismamizla benzer sekilde

bulunmustur.

Calisma kapsaminda DNA kalitesine etkisi degerlendirilen bir baska faktor de saklama
sicaklig1 olarak tespit edilmistir. Karsilagtirma yapilan dort farkli saklama sicakligi arasinda
en basarili sonuglar -20°C’de elde edilmistir. Oda sicakligi ve 4°C’nin saklama siiresi
uzadikca etkinligini kaybettigi, -80°C’nin ise DNA izolasyonu i¢in -20°C’den bariz bir
tistiinliigiiniin bulunmadigi tespit edilmistir. Dondurulmus 6rneklerin saklama siiresinden
bagimsiz olarak iyi kalitede DNA izolasyonuna imkan tanidigin1 bildiren Chakraborty et al.
99 bu sekilde saklanan dokulardan elde edilen DNA kullanilarak biiyiikk DNA
fragmentlerinin sorunsuz bir sekilde amplifiye edilebilecegini ve dizi analizlerinin
gerceklestirilebilecegini belirtmistir. Dondurularak saklanacak dokularin saklanmasinda
fiksatif bir kimyasal kullamlmasma gerek olmadigini belirten Chakraborty et al. '*°, bu
sayede DNA’nin herhangi bir kompleks olusturmayacagini ve izolasyon sirasinda daha

temiz DNA elde edilebilecegini 6ne siirmektedir.

Kullanilan doku ¢esidi ve saklama soliisyonu ile karsilastirildigi zaman, saklama siiresi ile
saklama sicakligiin DNA degredasyonuna etkisinin ikinci planda kaldigimi bildiren
Dawson et al. 2, bu durumun saklama siiresindeki artisin DNA kalite ve miktarinda

200,201

meydana getirdigi azalma ile saklama sicaklig1 azaldikca DNA degredasyon hizinin

200202 gercegini degistirmedigini dnemle vurgulamistir. Saklama sicakliginin DNA

azalmasi
miktar ve kalitesine etkisine yonelik tiim bu g¢alismalardan elde edilen sonuglar bizim

calismamizdan elde edilen sonuglar ile paralellik gostermektedir.

Calismamizda DNA kalitesine etkisi degerlendirilen son faktor kullanilan saklama sivisi
olmustur. Calisma kapsaminda ii¢ farkli konsantrasyonda etanol ve en i1yi sonug verdigi
Dawson et al. ' tarafindan bildirilen DMSO/NaCl tampon ¢ozeltisi karsilastirilmustir.
Calisma sonunda en iyi sonucun %100 etanol igerisinde saklama sonucunda elde edildigi
saptanmistir. Benzer sekilde %95 etanol de ¢ok yakin sonuglar vermistir. DMSO/NaCl
tampon ¢ozeltisi ve EDTA igeren etanol ¢ozeltisine gore daha basarili olmasinin nedenini

DNA ile kompleks olusturabilecek kimyasal igeriginin daha az olmast seklinde
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degerlendirmek miimkiindiir. Ayrica bu sonug etanoliin dokuyu dehidre etmesi sonucunda

203

katabolik enzimleri de igeren proteinlerin denatiire olmasiyla da > agiklanabilmektedir.

Calismamizda elde edilen sonuglar ile benzer sekilde, etanoliin DNAz’lar gibi hiicresel
enzimleri inhibe etmesinden dolay1 dokuyu basariyla korudugunu bildiren Chakraborty et
al. ', bu sayede DNA kalitesinin bozulmadigini veya uzun siireler sonunda sadece goz ard
edilebilir miktarda degredasyona ugradigini belirtmistir. Arastiricilar saklama sivisi olarak
etanol kullanildiginda izolasyon 6ncesi etanoliin etkili bir sekilde uzaklastirilmasi ve yiiksek
sicaklikta uzun siire inkiibasyona birakilarak parcalama agamasinin gergeklestirilmesi ile
DNA miktar ve kalitesinde artis saglanabilecegini vurgulamaktalardir. Arastiricilar, etanol
kullaniminin ekonomik olmadigi durumlarda baliktan bir parca dokunun etanol igerisinde
saklanmasini, 6rnegin geri kalaninin ise formalin gibi daha ekonomik fiksasyon sivilarinda

saklanmas1 gerektigini belirtmektelerdir.

6.2. Evrensel Primerlerin Amplifikasyon Basarisinin Degerlendirilmesi

PCR inhibitorleri, primer uyumsuzluklar1 veya DNA degredasyonlar1 nedeniyle basarisiz
PCR amplifikasyonlar1 ve dizi analizleri meydana gelebilmektedir '?*. Benzer ¢alismalarda
meydana gelen hatalarin ana sebebini mukopolisakkaritler gibi bilinen PCR inhibitdrlerini
iceren degrede olmus dokular olusturmaktadir 7. DNA barkodlamanin bu kadar ¢abuk
benimsenmesindeki ana sebeplerden birini de belirli evrensel primer ¢iftleri kullanilarak ¢ok
genis bir taksonomik Ol¢ekten canli grubuna ait COIl barkod bolgelerini kolaylikla

cogaltilabilmesi ve dolayistyla primer sorunu yasanmamasi olusturmaktadir.

Bizim ¢alismamizda Chordata (Actinopterygii+Chondrichthyes) subesi altindaki canlilarin
tamaminin CO! bolgeleri Fish F1-R1 primer ¢ifti ile (deneme amaci ile Fish F2-R2 primer
cifti de kullanilmistir), Arthropoda, Cnidaria ve Mollusca subesindeki canlilarin tamami ise
LCO1490-HCO2198 primer ¢ifti kullanilarak bagariyla ¢ogaltilmistir. Bu ¢alismada DNA
barkodlar1 ¢ikarilan 114 tiir i¢in evrensel DNA barkodlama primerlerinin basariliyla

calistiklarini sdylemek miimkiindiir.
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Hebert et al. 2°, COI geninin 5' bdlgesinin DNA barkodlama sistemi i¢in belirlenmesindeki
nedenlerden birini, bu bdlgenin farkli taksonlardan canlilarda evrensel primerler ile
cogaltilmaya uygun olmasi seklinde agiklamistir. Benzer ¢alismalarda Aquino et al. 2%
Laguna Korfezi’'ndeki balik tilirlerinin tamaminin PCR amplifikasyonlarinda basari
sagladigini; Ward et al. *° Avustralya’dan drnekledigi 211 tiir icerisinde sadece bes tanesi
icin ikinci bir primer ¢ifti kullanma gereksinimi dogdugunu ve Lakra et al. '° Hindistan’dan
ornekledigi 115 tiiriin tamamini tek bir primer cifti ile gerceklestirdigini bildirerek bizim
sonuglarimizla uyumlu sonuglar elde etmislerdir. Folmer et al. ** tasarladiklar1 primer ¢ifti
olan LCO1490-HCO2198’in omurgasiz metazoanlarin biiyliik kisminin mitokondriyal COI

genini amplifiye etmekte basarili oldugunu bildirmistir.

6.3. Tiir I¢i Genetik Uzakhgin Degerlendirilmesi

DNA barkodlamanin tiir i¢i genetik farkliliklar1 ortaya koymadaki yeterliliklerinin
degerlendirilmesi amaciyla 114 farkli tiirden toplam 2265 6rnek kendi tiirlerine ait diger
ornekler ile karsilastirilmistir. Gergeklestirilen haplotip analizi sonucunda veri setinin
tamaminda 322 haplotip tespit edilmistir. Tiirlere ait haplotip sayilar1 1-6, degisken lokus
sayist 2-32 ve haplotip cesitliligi 0,1895-0,8211 arasinda tiirlere gore degiskenlik

gostermistir.

En fazla haplotip sayisina sahip tiir 6 haplotip ile Chondrichthyes veri setinden Zeus faber
olarak tespit edilirken, Arthropoda veri setinde licer haplotip ile Maja squinado,
Marsupenaeus japonicus ve Scyllarides latus; Mollusca veri setinde ise 5 haplotip ile
Octopus vulgaris, veri setlerine gore en fazla sayida haplotipe sahip tiirler olarak tespit
edilmistir. Tek haplotipe sahip tiir sayisi, Chondrichthyes veri setinde 5, Arthropoda ve
Mollusca veri setlerinde ise 3 olarak hesaplanmistir. Chondrichthyes veri setinin tek
temsilcisi Squatina squatina’nin 4, Cnidaria veri setinin tek temsilcisi Aurelia aurita’nin ise

2 haplotipi tespit edilmistir.
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En yiiksek haplotip ¢esitliligi 0,8211 ile Chondrichthyes veri setinden Zeus faber’de tespit
edilirken, Arthropoda veri setinde 0,5842 ile Maja squinado ve Mollusca veri setinde 0,7263
ile Octopus vulgaris en ylksek haplotip cesitliligine sahip tiirler olarak belirlenmistir.
Haplotip cesitliligi, Chondrichthyes veri setinin tek temsilcisi olan Squatina squatina igin
0,7263 ve Cnidaria veri setinin tek temsilcisi Aurelia aurita igin 00,3947 olarak

hesaplanmastir.

Tiir i1¢1 K2P ortalama genetik uzakliklar degerlendirildiginde en yiiksek tiir i¢i varyasyon,
%2,71 ile Actinopterygii veri setinden Diplodus annularis’te tespit edilmistir. Arthropoda
veri setinde en yiiksek tiir i¢i varyasyon %2,65 ile Cancer pagurus’ta tespit edilirken,
Mollusca veri setinde en yiiksek tir i¢i varyasyon %2,06 ile Octopus vulgaris’te
hesaplanmistir. Elde edilen tiir i¢i ortalama genetik uzaklik degerlerinin tamami tiir igi

genetik varyasyon sinir1 olarak kabul edilen 2° %3 seviyesinin altinda bulunmustur.

Bu calismada 6rneklenen tiirlerin, tiir ici A-T oranlarindaki varyasyon yakin zamanda
meydana gelen genetik farklilasma ve denizler arasinda ge¢miste meydana gelen
izolasyonlar sonucu ortaya ¢ikmis olabilir. Ge¢mis izolasyonlara ek olarak Akdeniz’de
meydana gelen dip akintilar, yiizey akintilari ve izotermler bazi populasyonlarin
izolasyonuna neden olmus olabilir 2. Tiim veri setinde tiir i¢i ortalama genetik uzakligin
%0,63 olarak hesaplanmasi, COI barkodunun tiir i¢i genetik farkliligin tespit edilmesinde

etkin bir molekiiler ara¢ olarak kullanilabilirligini gostermektedir.

Yerel ve bolgesel 6lcekte meydana gelen genetik yapilanmalara getirilen agiklamalardan biri
de pelajik larval formlarin genis bir cografik alana yayilmalar1 ve bunun sonucunda gen akis1

209 gergeklestirdikleri galismada tiir ici

meydana gelmesidir 2°2%, Zhang and Hanner
farkliligin Carangidae, Sciaenidae ve Mullidae familyalarinda sifira kadar diistiigiinti fakat
baz1 tiirlerde (Acentrogobius caninus, Scomber japonicus, Terapon jarbua, Upeneus
sulphureus, Elops hawaiensis, Gymnothorax pseudothyrsoideus ve Dendrophysa russelii)
ise bizim caligmamizla benzer sekilde %1’in {lizerinde genetik uzaklik degerleri

saptadiklarini belirtmislerdir.
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Avise et al. *'° tiir igi genetik farkliliklarin %2’den biiyiik olmasinin ¢ok ender bir durum
oldugunu belirtirken, tiir i¢i farkliliklarin genellikle %1 seviyesinde oldugunu vurgulamistir.
Bu goriise katilan Hebert et al. ?’ bu seviyeden yiiksek olarak tespit edilen tiir i¢i genetik
varyasyonlarin genellikle cografik izolasyonlar sonucu olustugunu belirtmistir. Calismamiz
sonucunda elde ettigimiz %0,63’liikk ortalama tiir i¢i genetik varyasyon bu sonuglari

destekler niteliktedir.

DNA barkodlama kullanilarak gerceklestirilen tiir i¢i genetik varyasyon c¢alismalarinda
genellikle %1 ve altinda varyasyon tespit edilmistir. Rasmussen et al. 7 Kuzey
Amerika’daki salmon ve alabalik tiirlerinde ortalama tiir i¢i genetik varyasyonu %0,27 (%
0-1,95), Hubert et al. ® Kanada’dan 194 balik tiiriinde %0,30 (% 0-7,42), Ward et al. ¥
Avustralya’dan 6rnekledigi 207 tiir icin %0,39 (% 0-14,08), Yancy et al. ¥ Amerika Birlesik
Devletleri’ndeki ticari 6neme sahip 72 tiir i¢in %0,99 (muhtemel yanlis tanimlamalar veri

setinden ¢ikarilirsa %0,19) ve Nwani et al. '7* %0,17 olarak hesaplamislardir.

6.4. Tiirler Arasi1 Genetik Uzakhigin Degerlendirilmesi

6.4.1. Niikleotid kompozisyonu

COI barkodlar1 olusturulan 114 tiirin niikleotid kompozisyonlar1 bes grup altina ayrilarak
incelenmis ve Chordata subesi altinda toplanan Actinopterygii ve Chondrichthyes
smiflarindan balik tiirlerinin ortalama G-C oranlarinin Arthropoda, Cnidaria ve Mollusca
subeleri altinda toplanan canlilardan farklilik gosterdigi géze carpmaktadir (Cizelge 4.4-
4.8).

Toplamda 91 tiir igeren Actinopterygii veri seti degerlendirildiginde ortalama G-C degerinin
%46,73 olarak hesaplandig1 goriilmektedir. Veri seti igerisindeki tiirler degerlendirildiginde
en yliksek ortalama G-C oranina sahip tiiriin %51,91 ile Merluccius merluccius oldugunu,

en diigiik G-C degerine sahip olan tiiriin ise %39,35 ile Belone belone oldugunu gérmekteyiz.
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Chondrichthyes veri seti icerisindeki tek tiir olan Squatina squatina igin G-C degeri %41,06

hesaplanmastir.

Ward et al. * Avustralya'dan 6rnekledikleri balik tiirlerinin COI barkodlarina iliskin
niikleotid kompozisyonu degerlendirmelerinde Actinopterygii sinifindan balik tiirlerinin G-
C oranini, bizim elde ettigimiz sonugla (%46,73) cok benzer sekilde %47,1 olarak,
Chondrichthyes sinifindan balik tiirlerinin G-C oranini da yine ¢alismamizda elde ettigimiz
oran (%41,06) ile uyumlu olarak %42,2 olarak hesaplamislardir. Benzer sekilde Saccone et
al. *'!' Actinopterygii sinifindan 9 balik tiirii ve Chondrichthyes sinifindan ii¢ balik tiiriiniin
mitokondriyal genomlarinin tamamini kullanarak gerceklestirdigi niikleotid kompozisyonu
analizlerinde Actinopterygii sinifindan balik tiirleri i¢in ortalama G-C oranin1 %43,2,
Chondrichthyes sinifindan balik tiirleri i¢in ise %38,4 olarak hesaplamistir. Bu ve benzer
calismalardan elde edilen sonuglar ile bizim ¢alismamizdan elde ettigimiz veriler birlikte
degerlendirildiginde Actinopterygii sinifindan balik tiirlerinin Chondrichthyes sinifindan
balik tiirlerine oranla daha yiiksek G-C oranlarina sahip oldugu agik¢a goriilmektedir. Ward

[. %, en ¢ok es zamanli mutasyonun kodonun iigiincii bazinda gergeklestigini, daha sonra

eta
az miktarda birinci bazda gerceklestigini ve ikinci bazda hemen hemen hi¢ degisiklik
olmadigini bildirmis ve Actinopterygii ile Chondrichthyes siniflarindan tiirler arasindaki G-
C oram farkliliklarinin temel nedenini kodonun {i¢iincii bazinda meydana gelen degisimler
oldugunu belirtmistir. Costa et al. *'? COI barkodlarindan elde edilen niikleotid
kompozisyonu oranlarinin mitokondriyal genomun tamamina iliskin bir tahmin araci olarak

kullanilabilecegini belirtmistir.

Arthropda subesinden canlilara ilisin veri setinin niikleotid kompozisyonu sonuglari
incelendiginde, ortalama G-C degerinin %38,20 olarak hesaplandigi ve bunun
Actinopterygii veri setine oranla ¢ok diisiik oldugunu gormekteyiz. Arthropda veri setinde
en yiiksek G-C oram1 %42,05 ile Scyllarus arctus’da, en diisiik G-C orani ise %35,32 ile
Nephrops norvegicus’da tespit edilmistir. Mollusca subesinden canli tiirlerinin
degerlendirildigi veri setinin niikleotid kompozisyonu analizleri sonucunda ortalama G-C
oran1 %36,54 olarak hesaplanmigstir. Ortalama G-C degeri bakimindan degerlendirildiginde
Mollusca veri setindeki degerlerin Arthropoda veri setine yakin, Chordata veri setinden ise

uzak oldugunu goérmekteyiz. Mollusca veri seti igerisinde en yliksek G-C oranina sahip canli
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tiiri %38,84 ile Pecten jacobaeus olarak tespit edilirken, en diisiik G-C orani ise %33,44 ile
Loligo vulgaris’de gorilmektedir. Calismamizda Cnidaria subesi altinda bulunan tek tiir
olan Aurelia aurita’nin niikleotid kompozisyonu da incelenmis ve G-C oraninin %39,54 ile
Arthropoda ve Mollusca veri setlerindeki tiirlere daha yakin bir yapida oldugu tespit

edilmistir.

Literatiirde Actinopterygii ve Chondrichthyes siniflarindan balik tiirlerine iliskin niikleotid
kompozisyonu verilerine rastlanmaktadir ve calismamiz sonucunda elde ettigimiz veriler bu
calismalar ile birlikte degerlendirilmistir. Fakat Arthropoda, Cnidaria ve Mollusca
subesinden canlilarin COI barkodlarinin niikleotid kompozisyonuna iliskin caligmalar
bakimindan literatiirde eksiklikler bulundugundan, elde ettigimiz veriler her bir tiir icin 20
ornek iizerinden elde edildigi de gbz Oniine alinirsa benzer g¢alismalar icin referans

olusturacak niteliktedir.

6.4.2. Niikleotid cifti frekanslarinin degerlendirilmesi

COI barkodlarindaki niikleotid dizilerinin degiskenlik 06zelligini degerlendirmek
bakimindan dort farkli sube altinda bulunan canlilarin bir arada degerlendirildigi veri seti
kullanilarak gerceklestirilen niikleotid ¢ifti analizleri sonucunda, 654 baz ¢ifti
uzunlugundaki bolgenin %?24,77°lik bir kismmin hicbir degisiklige ugramadigi ve veri
setindeki canlilarin tamaminda korundugu goriilmektedir. Veri seti i¢erisindeki canlilarin
cok genis Olgekte bir taksonomik dagilima sahip oldugu diisiiniildiigiinde barkodlama
acisindan segilen bolgenin korunmusluk bakimindan 6nemli bir bolge oldugu goriilmektedir.
Ayni veri seti lizerinden yapilan degerlendirmede es ciftlerin en ¢ok ikinci kodonda, daha
sonra birinci kodonda ve en az iiglincli kodonda oldugu goriilmektedir. Transisyonel ¢iftler
ve transversiyonel ¢iftler bakimindan degerlendirildiginde ise en yiiksek tigiincii kodonda,
daha sonra birinci kodonda ve en diisiik ikinci kodonda oldugu tespit edilmistir. Transisyonel
ciftlerin transversiyonel ciftlere orani olarak hesaplanan R degeri ise en yliksek birinci
kodonda, daha sonra ii¢iincii kodonda ve en diisiik olarak ise ikinci kodonda hesaplanmuistir.

Ortalama R degeri olan 1,17’ye en yakin sonug iigiincii kodondan elde edilmistir. Bu veriler
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COI barkodlarmin niikleotid ¢ifti frekanslarina iliskin 6nemli bir referans bilgisi

olusturmaktadir.

Actinopterygii smifindan canl tiirlerini igceren veri setinin niikleotid ¢ifti frekansi analizi
sonuglar1 degerlendirildiginde korunmus bdlge oraninin %43,27°ye ¢iktigin1 gdrmekteyiz.
Bu artis veri setinin tek bir siniftan canli tiirlerini igeriyor olmasindan kaynaklanan, 6n
goriilebilir bir artigtir. Gen bdlgesi bakimindan degerlendirildiginde ise %43,27 oranindaki
korunmusluk, Actinopterygii gibi genis bir siif i¢in COI barkod bolgesinin korunmusluk
bakimindan uygun bir bdlge oldugunu gostermektedir. Es ciftler, transisyonel c¢iftler ve
transversiyonel ¢iftler ile R degeri bakimindan kodonlardaki dagilim incelendiginde ise tiim
canli tiirlerinin bir arada degerlendirildigi veri seti ile uyumlu bir yap1 goriilmektedir.
Ortalama R degeri ise 1,32 ile tiim canl tiirlerinin degerlendirildigi veri setinden daha

yiiksek olarak tespit edilmistir.

Arthropoda subesi altinda toplanan tiirlerin degerlendirildigi veri setine iliskin sonuglari
inceledigimizde, korunmus bolge oraninin %55,50 ile daha da yiiksek oldugunu
gormekteyiz. Her ne kadar kesin bir yargiya varabilmek i¢in daha ¢ok familya ve cinsten
tirler iceren bir veri seti olusturularak Ornekleme yapilmasi gerekmekle beraber,
Actinopterygii veri setine gore hesaplanan %10’dan biiyiik bir fark Arthropoda subesi
altindaki canlilarin COI barkodlar1 bakimindan balik tiirlerinden daha korunmus bir
niikleotid yapisina sahip oldugu genellemesini yapmaya imkan tanimaktadir. Arthropoda
veri seti degerlendirilirken goze ¢arpan bir baska onemli detay ise ikinci kodondaki R
degerinin, degerlendirilen ilk iki veri setinin aksine iigiincii kodondaki R degerinden yiiksek
¢ikmasidir. Bunun nedeni belirgin bir sekilde ikinci kodonda meydan gelen transisyon
sayisinin transversiyon sayisindan daha az olmasidir. Arthropoda veri setinde tespit edilen
bu farklilik bu sube altindaki canlilarin COI barkodlarinin niikleotid ¢ifti yapis1 hakkinda bir

temel olusturulmasinda referans olusturabilecek 6zelliktedir.

Mollusca subesinden canli tiirlerini icerisinde bulunduran veri seti degerlendirildiginde,
%34,56 ile en diisiik korumus bolge oraninin hesaplandigi goriilmektedir. Ayrica ortalama

R degeri de 0,76 ile 1’in altinda olan tek veri seti olarak da digerlerinden ayrilmaktadir.

174



Bunun nedeni toplam transversiyonel ¢iftlerin sayisi transisyonel ciftlerin sayisindan fazla
olmasidir. COI barkod 6zelligi bakimindan bu 6zellik Mollusca subesinden canlilarin
niikleotid ¢ifti degerlendirmelerinde referans bilgi olarak kullanilabilir. Es ciftler,
transisyonel ciftler ve transversiyonel ¢iftler ile R degeri bakimindan kodonlardaki dagilim
incelendiginde ise tiim canli tiirlerinin bir arada degerlendirildigi ve Actinopterygii veri seti

ile paralel bir yap1 goriilmektedir.

6.4.3. Kodon kullaniminin degerlendirilmesi

DNA barkodlama yonteminin giivenilirligi konusunda duyulan endiselerin basinda COI
psodogenlerinin PCR sirasinda olas1 amplifikasyonlar1 gelmektedir. Buna gore, niikleer
mitokondriyal DNA tanimlamasinin kisaltilmasiyla olusturulan ve numt adi verilen, niikleer
genoma gecis yapmis mitokondriyal DNA dizilerinin ¢ogaltilmasi sonucunda hatali diziler
elde edilmekte ve tanimlamalar dogru yapilamamaktadir 674213214 Venkatesh et al. 2'° ise
bu durumun baliklarda kolaylikla tespit edilebildigini ¢linkii numt dizilerinin stop kodonlar
igerdiklerini bildirmis ve bu stop kodonlarin BOLD veri tabaninda yiikleme sirasinda tespit

edilip sistemin sizi uyardigina dikkat cekmistir.

Calismamiz kapsaminda 114 tiire iliskin olusturulan COI barkodlarinin tamamina iliskin

kodon kullanim analizleri gerceklestirilmis ve COI barkodlarinin hi¢ birinde stop kodon

olusumu goézlenmemistir. Molekiiler genetik veriler veya molekiiler evrimsel analizler ile

tecriibesi yeterli diizeyde olmayan arastiricilarin siklikla diistiigli yanlhslarin basinda DNA

dizi analizi sonucunda temiz bir kromotogram elde etmenin yeterli olmasi1 diisiincesi
74

oldugunu soyleyen Buhay ', arastiricilarin elde ettikleri dizilerin numt igerip

icermediklerini mutlaka kontrol etmelerini 6nemle vurgulamaktadir.

Buhay 74, bu riski azaltmak icin iki 6neride bulunmaktadir. Oncelikli olarak kalpp DNA’nin
elde edilecegi dokunun, mitokondri igerigi yliksek olanlardan secilmesini Oneren arastirici
bu uygulamanin numt amplifikasyon riskini belirgin bicimde diislirecegini 6ne siirmektedir.

Bizim ¢alismamizin %80,70’ini olusturan balik tiirlerine iliskin doku 6rneklemelerinin
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tamami kas dokusu ile birlikte, mitokondri igerigi en yiiksek dokulardan olan karacigerden
gergeklestirilmistir. Arastirict benzer sekilde Malacostraca sinifindan tiirlere iliskin doku
ornegi seciminde ise abdomen kismi yerine karapaksin altindan, solungaglarin bulundugu
kisimlardan elde edilen dokularin mitokondri igerigi daha yiiksek oldugundan numt
amplifikasyonu riskinin daha diisiik oldugunu belirtmistir. Calismamizda Orneklenen
Malacostaraca sinifindan 14 canli tiirliniin tamamindan doku 6rnekleri karapaks bolgesinden
almmis ve bu sekilde hatali amplifikasyon riski en diisiik diizeyde tutulmustur. Ikinci bir
Onlem olarak da elde edilen DNA dizilerinin veri tabanlarinda yayinlanmis en yakin canl
tiiriine iligkin tiim mitokondriyal genomu ile karsilagtirilmasini 6nermektedir. Sadece COI
genlerine iliskin diziler, karsilastirilan dizilerin de hatali olabilmesi ihtimaline sahipken, tiim
mitokondriyal genom dizilerinde bdyle bir hatali amplifikasyon riski bulunmamaktadir.
Calismamiz boyunca olusturdugumuz COI barkodlarinin tamami hem BOLD tarafindan
sunulan stop kodon kontroliinden ge¢mis, hem kullandigimiz yazilimlar yardimi ile tiim
kodonlar1 tek tek incelenmis ve miimkiin olan durumlarda ilgili tiim mitokondriyal genomlar

ile karsilastirilmistir.

6.4.4. COIl barkodlarimin Kkarsilastirildigi  veri tabanlarmin yeterliliginin

degerlendirilmesi

DNA barkodlama tekniginin uygulanmasinin temelinde, karsilastirma yapilan veri tabaninda
ayni tiire iligkin veya ona ¢ok yakin baska kayitlarin olup olmadig1 yatmaktadir. Bu sebepten
veri tabanlarinda ilgili taksonlardaki canlilarin biiylik bir kismin1 kapsayacak miktarda
referans COI dizilerinin olmasi gerekmektedir. Bugiine kadar tanimlanmis balik tiirlerini géz
Oniine alirsak, 6 sinif, 62 takim ve 540 familyadan toplam tiir sayis1 yaklasik 31.000 olarak
bildirilmistir 2. Balik tiirlerine iliskin DNA barkodlar1 olusturan “FishBOL” ¢alisma
grubunun resmi internet sitesinde (http://www.fishbol.org, 2013) yayinlanan en son bilgilere
gbére 9769 (%31,73) balik tiirline iliskin DNA barkodu olusturulmustur. GenBank veri
tabanindaki dizileri de kullanan BOLD veri tabaninda kayith toplam balik tiirii sayis1 ise

15.520 (%50,06) olarak goziikmektedir.
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Becker et al. ¢, Temmuz 2010 itibariyle hemen hemen her familyani (%89) en az bir tiir
ile temsil edildigini belirtmistir. Arastiricilar sistematik olarak hatali oldugu tespit edilen bir
familya veya takima rastlanmadigini, fakat bazi takimlarda (Pristiformes, Torpediniformes,
Albuliformes, Batrachoidiformes, Gobiesociformes ve Petromyzontiformes) ¢ok yiiksek bir

hata pay1 olan %10’un lizerinde hata paylar1 hesaplandigini bildirmislerdir.

Arthropoda’ya baktigimiz zaman yaklasik 1.170.000 tiirden bahsedilmektedir 2!® ve BOLD
veri tabaninda 148.823 (%12,72) tiire iliskin DNA barkodu kayd: bulunmaktadir. Bu tiirler
icerisinde yaklagik olarak 85.000 sucul tiir oldugu diisiiniildiigiinde ve bunlar icerisinde
bizim ¢alismamizdaki Arthropodlarin tamaminin igerisinde bulundugu Malacostraca dikkate
alindiginda bu sinif altinda bulunan yaklasik 25.000 tiir oldugu 2! ve BOLD veri tabaninda
bunlardan 4.078 (%16,31) tiirin barkodlandig1 goriilmektedir.

Calismanin bir bagka énemli grubunu olusturan Mollusca subesine iligkin yaklasik 85.000
tanimlanmis yasayan tiir oldugu bildirilmistir 2'®. Bir baska calismaya 2!° gére ise Mollusca
subesi altinda yasayan tanimlanmis tiir sayis1 yaklasik olarak 93.000 ve bunun %23’{inii
(21.390 tiir) de sucul tiirler olusturmaktadir. BOLD veri tabanindaki DNA barkodu
cikarilmis kayitli Mollusca subesinden tiir sayisina baktigimizda 7.633 (%35,68) tiir
oldugunu ve bunlardan 7.457 (%34,86) tiirlin c¢alismamiz kapsamindaki Bivalvia,

Cephalopoda ve Gastropoda sinifindan tiirlere iliskin kayitlar oldugu goriilmektedir.

Calisma kapsaminda tek ornekle temsil edilen Cnidaria subesinde bilinen yaklasik 10.000
tiir oldugu belirtilmektedir '7°. BOLD veri tabanidaki Cnidaria subesine ait 730 (%7,30)
DNA barkod kaydi bulunmaktadir. Calismamiz kapsaminda sadece bir Cnidaria tiiriine
iligkin kargilastirma yapildigindan ve bu tiir kayithh oldugundan herhangi bir sorunla

karsilagilmamustir.

Caligma kapsaminda olusturulan COI barkodlarina baktigimizda 14 (%12,28) tanesinin
BOLD veri tabanina tiiriin ilk kaydi olarak girildigi, 11 (%9,65) COI barkodunun ise

GenBank veri tabani i¢in tiire iligkin ilk kayit oldugu goriilmektedir. Yine GenBank veri
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taban1 bakimindan degerlendirildiginde 28 (%24,56) tiriin de COI barkod olarak
degerlendirilebilmesi i¢in gerekli en az 648 baz cifti uzunluguna sahip tiiriin ilk kayitlar
oldugu tespit edilmistir. Calisma kapsaminda COI barkod kayitlar1 gerceklestirilen tiirlerden
3 tanesi (%2,63) hem BOLD hem de GenBank veri tabanlari i¢in tiire iliskin ilk COI barkod
girisi olarak kaydedilmistir.

Calisma boyunca olusturulan 114 tiire iliskin COI barkodlarindan, GenBank veri taban1 103
(%90,35) tanesini, BOLD veri tabani ise 100 (%87,72) tanesini tiir seviyesinde tanimlamada
basarili olmusturlar. Her iki veri tabani birlikte kullanildiginda ise 114 tiiriin 111 (%97,37)
tanesi tlir seviyesinde basariyla tanimlanmistir. GenBank veri tabani kullanilarak
gergeklestirilen DNA dizisi karsilastirmalarinda elde edilen ortalama benzerlik orani
%98,12, BOLD veri tabani1 kullanilarak gerceklestirilen karsilagtirmalarda ise %97,96 olarak
hesaplanmistir. Her iki veri tabaninin ortalama benzerlik oran1 %98,04 olarak hesaplanmis
ve bunun karsilastirilan diziler arasinda 1-13 baz cifti arasinda bir farkliliga denk geldigi

hesaplanmistir.

GenBank veri taban1 kullanilarak elde edilen veriler incelendiginde 11 COI barkodunun tiir
seviyesinde tanimlanmasinin gergeklestirilemedigi goriilmektedir. Bu 11 COI barkodunun
10°u (%8,77) cins seviyesinde, biri (%0,88) familya seviyesinde eslesmeler ile
sonuclanmistir. Tir seviyesinde gerceklesen bu eslesmelerin higbirinde tiir seviyesinde
yanlis eslesmeye rastlanmamus, farkli seviyeden eslesmelerin nedeninin veri tabaninda tiiriin
COI barkoduna iliskin referans kayit bulunmamasi nedeniyle gergeklestigi goriilmiistiir.
GenBank veri tabani kullanilarak gerceklestirilen karsilastirmalar sonucunda 89 (%78,07)
COI barkodu %99 benzerlik orani ile eslesmistir. COI barkod bélgesini 654 baz c¢ifti
uzunlugunda oldugu goz Oniine alinirsa bu %]1°lik farkliligin 1-6 baz ¢ifti uzunlugunda
oldugu goriilmektedir. Bu 89 COI barkod kaydina %98 benzerlik gosteren dokuz (%7,89)
barkodu da eklersek 114 tiriin 98’inin (%85,96) yiiksek benzerlik oranlariyla
tanimlandigini, varyasyon seviyesinin 654 baz c¢iftinde 1-13 baz cifti araliginda oldugunu

gormekteyiz.
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GenBank veri tabaninda gerceklestirilen karsilastirmalarda, tiir seviyesinde eslesme
saglanip, %98’in altinda benzerlik oranina sahip sadece alt1 (%5,26) COI barkodu tespit
edilmistir. Yalmz dort (%3,51) COI barkodu %100 benzerlik oranit gostermis fakat
eslestikleri referans diziler 600 baz ¢iftinden kisa diziler olduklarindan karsilastirilamayan
bolgelerdeki olas1 varyasyonlar goz oniinde bulundurularak en yakin diger diziden elde
edilen benzerlik oram1 degerlendirilmeye alinmistir. Referans diziler ile karsilagtirma
sonucunda elde edilen benzerlik oranlar1 degerlendirildiginde sadece bir (%0,88) COI
barkodunda %90’dan daha diisiik eslesme oranlari elde edilmistir. Epinephelus aeneus’a ait
dizi tiir seviyesinde bir eslesme gergeklestirememis ve ayni cinsten bir tiire ait referans dizi

ile %89 oraninda bir benzerlik gdstermistir.

BOLD veri tabani kullanilarak gerceklestirilen karsilastirmalar analiz edildiginde, tiir
seviyesinde karsilastirma gerceklestirilemeyen COI barkodu sayisiin 14 (%12,28)
oldugunu gormekteyiz. Bunlar icerisinde 11’1 (%9,65) cins seviyesinde, ti¢li (%42,63)
familya seviyesinde eslesme gostermistir. GenBank veri tabaninda elde edilen sonuglar ile
benzer sekilde farkli eslesmelerin sebebi veri tabaninda ayni tiire iliskin referans dizinin
bulunmamasi1 olarak goziikmektedir. BOLD veri tabani kullanilarak gergeklestirilen
eslestirmeler sonucunda 87 (9%76,32) COI barkodu %99 benzerlik orani gostermistir. Bu 87
barkoda, en az %98 benzerlik gosteren 6 (%5,26) barkod kaydi da eklenince 114 tiiriin 93’1
(%81,58) i¢in olusturulan barkodlarin 1-13 baz ¢ifti araliginda bir varyasyon ile eslesme
sagladig1 gorilmektedir. Tiir seviyesinde eslesme saglamasina ragmen benzerlik orani
%98’den kii¢lik olan COI barkodlarinin sayist dokuz (%7,89) olarak tespit edilmistir. Bu
saymin GenBank’ta tespit edilen sayidan daha fazla olmasinin ana nedeni BOLD veri
tabaninin benzerlik oranlarini sifirdan sonra iki hane seklinde gosteriyor olmasi. Bu nedenle
GenBank veri tabaninda %97,50 ve daha biiylik tiim benzerlik oranlart %98 olarak
degerlendirilmektedir. BOLD veri tabaninda %100 benzerlik gdsteren bir eslesme
gerceklesmemistir. GenBank’ta bulunan standart COI barkodundan kisa dizilerin BOLD
veri tabaninda bulunmamasi bunun en onemli sebebi olarak gdziikmektedir. Son olarak
BOLD veri tabaninda %90’1n altinda eslesme gosteren dort (%3,51) COI barkodu tespit
edilmistir. Bunlar sirastyla cins seviyesinde eslesme gosteren Carcinus aestuarii (%89,35),
Rapana bezoar (%86,48), Scyllarides latus (%88,94) ve Scyllarus arctus (%84,34). Balik
tiirleri (Actinopterygii ve Chondrichthyes) igerisinde %90’1n altinda eslesme gosteren tiire

rastlanmamustir.
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6.4.5. Genetik uzakhgin degerlendirilmesi

Genetik uzaklik hesaplamalarinin gergeklestirilmesinde DNA barkodlama caligsmalarinin
standart modeli olan K2P’den yararlanilmistir. Veri setinin tamami analiz edildiginde
ortalama genetik uzaklik 0,2838 olarak hesaplanmigtir. Veri setinin gruplara gore ayrilmasi
ile olusturulan alt veri setlerinde ise, Mollusca subesi diginda, ortalama genetik uzakligin
beklendigi sekilde diistiigiinii gormekteyiz. Actinopterygii veri seti i¢in 0,2333 ve
Arthropoda veri seti i¢in 0,2304 ortalama genetik uzaklik hesaplanirken, Mollusca veri
setinde dort farkli subeden canlilarin bulundugu veri setinden bile yiiksek sekilde 0,3493

olarak hesaplanmistir.

Ug farkli smiftan 7 farkli tiir arasinda hesaplanan genetik uzaklik degerlerinin yiiksek
cikmasinin asil nedeni Bivalvia sinifindan canlilar arasindaki genetik uzakligin genel
ortalamay1 etkilemesi olarak goziikmektedir. Bivalvia sinifindan tiirlerin kendi aralarindaki
genetik uzaklik (K2P) hesaplandiginda 962,02 gibi yiliksek bir genetik uzaklik degeri
karsimiza ¢ikmaktadir. Benzer sekilde Bivalvia sinifindan tiirlerin Gastropoda sinifindan
tirler ile karsilagtirllmasinda hesaplanan uzaklik degeri %57,83, Cephalopoda siifindan
tirleri ile karsilastirmalarinda hesaplanan genetik uzaklik ise %56,20 olarak karsimiza
cikmaktadir. Bu yiiksek genetik uzaklik degerinin Mollusca subesinden mi yoksa Bivalvia
siifina 6zel mi oldugunu anlamak i¢in yapilan analizlerde, Cephalopoda siifindan tiirlerin
kendi aralarindaki genetik uzakligin %23,49, Gastropoda ile Cephalopoda siniflarina ait
tiirler arasindaki genetik farkliligin %30,46 oldugu tespit edilmistir. Bu sonuglar, Mollusca
subesi icerisindeki yliksek genetik uzakhigin Bivalvia smifindaki canlilardan

kaynaklandigini gostermektedir.

Gruplar aras1 ortalama genetik uzaklik degerlerine gore hesaplanan degerler incelendiginde,
en diisiik genetik farkliligin Actinopterygii ile Mollusca subeleri arasinda, %30,07 ile
hesaplandig1, en yiliksek genetik farkliligin ise %47,51 ile Cnidaria ile Actinopterygii

subeleri arasinda gézlemlendigi goze ¢arpmaktadir.
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Calisma kapsaminda tiir, cins, familya ve takim seklinde gruplara ayrilmis veri setlerinde
hesaplanan en yiiksek, en diisiik ve ortalama genetik degerleri detayli bir sekilde
incelenmistir. Buna gore ayni tlirden Ornekler arasi en biiylik genetik uzaklik %2,71
(Diplodus annularis), en kiigiik genetik uzaklik %0,15 (Alosa alosa) ve ortalama genetik
uzaklik %0,63 olarak hesaplanmistir. Ayni cinsten tiirler aras1 en biiylik genetik uzaklik
%17,03 (Epinephelus marginatus-Epinephelus aeneus), en kiigiik genetik uzaklik %1,24
(Thunnus  thynnus-Thunnus alalunga) ve ortalama genetik uzaklik %9,69 olarak
hesaplanmistir. Ayn1 familyadan tiirler aras1 genetik uzaklik hesaplamalari sonucunda en
biiyiik genetik uzaklik %26,53 (Carcinus aestuarii-Callinectes sapidus), en kiigiik genetik
uzaklik %8,65 (Euthynnus alleteratus-Thunnus thynnus) ve ortalama genetik uzaklik
%16,40 olarak tespit edilmistir. Ayn1 takim altinda toplanan tiirlere iliskin veri setinin analizi
sonucunda en biliylik genetik uzaklik %32,12 (Sphyraena sphyraena-Lithognathus
mormyrus), en kiiciik genetik uzaklik %10,61 (Spicara smaris-Spondylisoma cantharus) ve
ortalama genetik uzaklik %22,98 olarak hesaplanmistir. Veri setlerinin taksonomik seviyesi

arttik¢a ortalama genetik uzaklik degerlerinin de beklendigi sekilde arttig1 gézlemlenmistir.

Aquino et al. **

gergeklestirdikleri ¢alismada, bizim c¢alismamizla benzer sekilde artan
taksonomik seviye ile dogru orantili olarak K2P genetik uzaklik degerlerinin de arttigim

belirtmisgtir.

COI barkod bolgesinin mitokondriyal gen standartlarinin da tizerinde bir mutasyon hizina
sahip oldugunu belirten Hubert et al. %%, gerceklestirdikleri caligmada tiir i¢i genetik
varyasyonu %0,3, ayn1 cinsten tiirler arasindaki ortalama genetik uzaklig1 ise %7,5-%8,3
arasinda hesaplamislardir. Arastiricilar, i¢ su baliklari i¢in hesaplanan bu degerlerin deniz
baliklar1 i¢in hesaplanan ortalama genetik uzaklik degerlerinden daha diisiik olduklarini ve
bunun genellenebilecegini vurgulamislardir. Literatiirdeki veriler ile benzer sekilde, bizim
calismamizda da cogunlugu (80/92; %86,96) deniz baliklarindan olusan veri setinin
(Actinopterygii+Chondrichthyes) analizi sonucu elde edilen ortalama tiir i¢i genetik uzaklik

degeri %0,59, yalnizca i¢ su baliklarininki ise %0,34 olarak hesaplanmistir.
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Nwani et al. '7?, Nijerya’dan &rnekledikleri tath su baliklarina iliskin olusturduklar1 COI
barkodlarinin genetik uzakliklarini karsilagtirdiklarinda, tiir i¢i genetik uzakligi ¢cok diisiik
(%0,17), ayn1 cinsten tiirler arasindaki genetik uzakligi bizim ¢alismamizla (%9,3) benzer

sekilde %10,29 olarak hesaplamislardir.

Hindistan’da gerceklestirilen bir baska DNA barkodlama ¢alismasinda ise, Lakra et al. '°
115 deniz baligt tiiriinii barkodlamuis ve tiir i¢i genetik uzaklig1 %0,30, ayni cinsler arasindaki
genetik uzaklik degerini ise %6,60 olarak hesaplamistir. Taksonomik seviyeyi ylikselten
arastiricilar ortalama genetik uzakligi familya seviyesinde %15,5, takim seviyesinde %22,20
ve smuf seviyesinde ise %?23,35 olarak hesaplamislardir. Cins seviyesinin iizerindeki
taksonomik seviyeden elde edilen bu sonuglar bizim ¢alismamizda elde ettigimiz sonuglar
ile cok biiyilik benzerlik gostermektedir. Tiir i¢i genetik uzaklik degerindeki fark ise tiir
basimna Orneklenen birey sayisinin (1-5), bizim c¢alismamizdakinin dortte biri olmast

nedeniyle daha diisiik hesaplandig1 sonucuna varilmigtir.

Salmonidae familyasindan tiirlerin DNA barkodlarina iliskin bir calisma gerceklestiren
Rasmussen et al. ”°, tiir i¢i ortalama genetik uzaklig1 %0,26 olarak bulmus ve bunu ¢ok diisiik
olarak yorumlamis; ayni cinsten tiirler arasindaki genetik farkliligi ise bizim ¢alismamiz ve

diger calismalarla paralel bir sekilde %8,22 olarak hesaplamistir.

Baliklarda gergeklestirilen DNA barkodlama alaninda yapilmis en genis kapsamli derleme
calismalarindan birini gergeklestiren Ward et al. '3, 273 cinsten, 546 tiire iliskin olusturulan
1677 COI barkodunu kullanarak c¢esitli taksonomik seviyelerde genetik uzaklik degerlerini
karsilagtirmiglardir. Buna gore tiir i¢i ortalama genetik uzaklik %0,35, ayni cinsten tiirler
arasi ortalama genetik uzaklik %8,11, ayn1 familyadan tiirler arasi ortalama genetik uzaklik
%16,19, ayn1 takimdan tiirler aras1 ortalama genetik uzaklik %21,74 ve ayni siniftan tiirler
arasi ortalama genetik uzaklik %24,46 olarak hesaplanmistir. Elde edilen bu sonuglar tiir ici
(ki bu fark ayni tiirden 6rneklenen birey sayisindaki fazlalik ile agiklanmistir) ortalama

genetik uzaklik disinda calismamiz ile ¢ok biiyiik benzerlik gostermektedir.
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DNA barkodlamanin Arthropoda subesinden canlilarin tanimlanmasinda basarili bir
molekiiler ara¢ oldugu Radulovici et al. '*° tarafindan belirtilmistir. Arastiricilar, St.
Lawrance Korfezi’nden ornekledikleri 80 tiirden 460 6rnegi, %95 basar1 ile morfolojik
olarak tanimlanmuis, bilinen tiirler ile eslestirmislerdir. Bu oran bizim ¢alismamizda %100

olarak bulunmustur.

Arthropoda subesinden canlilarin drneklendigi ¢alismalardan birinde ise Costa et al. 2'2,
Crustacea alt subesinden canlilarda gerceklestirdikleri DNA barkodlama ¢aligsmasinda tiir i¢i
genetik uzaklig1 %0,46, ayni cinsten tiirler arasindaki genetik uzaklik degerini de %17,16
olarak hesaplamiglardir. Bizim c¢alismamizda Arthropda subesi altindaki canlilara iliskin
ayni cinsten tiirler bulunmadigindan, tiir i¢i ve ayn1 familyadan tiirler aras1 genetik uzakliklar
hesaplanabilmistir. Bizim c¢alismamizda hesaplana tiir i¢i genetik farklilik %0,87 ile
neredeyse iki kat daha yiiksek olarak hesaplanmistir.

Bu calismada orneklenen Arthropod tiirlerinin, Squilla mantis (Stomatopoda) harig
tamamini Decapoda takimindan tiirler olusturmaktadir. Decapoda takimindan tiirler, eriskin
formlarinda, morfolojik olarak kolaylikla tanimlanabilir olmakla beraber larval veya yavru
formlarinda morfolojik tanimlanmalarinin gergeklestirilmesi zordur 2. Calismamizda, COI
barkodlarindan yararlanarak Malacostraca sinifindan 280 6rnegin tamamini 14 tiir altinda
basariyla siniflandirilmistir. Malacostraca sinifindan canlilara yonelik benzer ¢calismalarda,

kuzeybati Hint Okyanusu’ndan 6rneklenen Uca cinsinden yengecler

ve Japonya’'nin
Ryuku Takim Adalari’ndan &rneklenen Clibanarius cinsi yengegler %, COI barkodlar

kullanilarak basariyla tiir seviyesinde tanimlanmustir.

Arthropoda subesinden canlilara iliskin benzer ¢aligmalarda tiir i¢i ortalama genetik uzaklik,
sucul tiirlerde %0,91 ', karasal tiirlerde ise %0,25 2 olarak hesaplanmistir. Bizim
calismamizda, Arthropoda subesinden tiirlere iliskin hesaplanan tiir i¢i ortalama genetik

uzaklik (%]1,1) beklendigi sekilde sucul tiirlerde hesaplanan degere yakin bulunmustur.
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Calismamizda, Cnidaria subesinden tek tir olan Aurelia aurita, avlanmasi sirasinda
gordiikleri hasar nedeniyle morfolojik olarak tanimlanmasi neredeyse imkansiz bir sekilde
orneklenmis, fakat COI barkodlar1 kullanilarak iki farkli haplotip halinde tiir seviyesinde
basartyla tanimlanmistir. Daha once gerceklestirilen birgok ¢alismada °39%101-106 COr
barkodlarinin Cnidaria subesinden tiirlerin tanimlanmasinda basariyla kullanilabilecegi

gosterilmistir.

Arthropoda ve Cnidaria subesinden tiirler ile benzer sekilde, Mollusca subesinden tiirlerin,

114- 118,119

ozellikle de bizim galismamizda bulunan Bivalvia ''*!1¢, Cephalopoda ve Gastropoda

28.109.110 gymiflaridakilerin DNA barkodlama yardimu ile tiir seviyesinde tanimlanmalarinin
basariyla gergeklestirildikleri ortaya koyulmustur. Mollusca subesinden tiirlere iligkin tek
sikintinin, veri tabanlara karsilastirilabilir referans dizi bulma oldugu Puillandre ef al. '3
tarafindan belirtilmistir. Calismamizda elde edilen referans diziler, bu eksikligin

giderilmesine de katkida bulunacaktir.

Feng et al. ''**, Mollusca subesinin Bivalvia sinifindan Pectinidae familyasina ait sekiz farkli
tire iliskin 63 Ornegin tiir seviyesinde tanimlanmasinda DNA barkodlama yaklagimini
denemislerdir. Tiir i¢i ve tiirler aras1 K2P genetik uzakliklari hesaplayan aragtiricilar, tiir ici
genetik uzaklig1 0,000-0,020 (ortalama 0,0048) arasinda, tiirler aras1 uzakhigi ise 0,133-0,344
(ortalama 0,284) arasinda hesaplamislardir. Elde edilen bu sonugclar, bizim ¢alismamizdaki
Mollusca tiirlerinin ortalama tiir i¢i genetik uzakliklar1 (0,0020-0,0206; ortalama 0,0036) ile

benzerlik gostermektedir.

Mollusca subesinin bir bagka 6nemli familyas1 olan Veneridae familyasindan, 60 tiire iliskin
315 &rnek iizerinde ¢alisan Chen et al. '°, DNA barkodlama ydntemi ile bir drnek harig tiim
orneklerin tiir seviyesinde tanimlandigini ve toplamda bes monofiletik kiime olustugunu ve
bunlarin, Cin’den ilk defa bildirilen tiirler olduklarini belirtmislerdir. Tiir i¢i genetik uzakligi
%0-3,17 arasinda tespit eden arastiricilar, farkli tiirler arasindaki genetik uzakligi ise %5,45-
34,17 araliginda hesaplamislardir. Mollusca subesinden tiirlere iliskine elde edilen tiir igi

genetik uzaklik degerleri bizim ¢alismamizda hesaplanan degerler ile ortiismektedir.
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Calismamizda elde edilen genetik uzaklik wverileri farkli taksonomik seviyelerde
incelendikten sonra, taksonomik gruplara goére olusturulan veri setlerine gore de
degerlendirilmeye tabi tutulmustur. Olusturulan 322 haplotipe iliskin DNA barkodlarinin
tamamint kapsayan veri seti kullanilarak gerceklestirilen genetik uzaklik (K2P) analizi
sonucunda en biiylik genetik uzaklik 0,8015 (Merluccius merluccius-Pecten jacobaeus), en
kiigiik (ayni tiiriin haplotipleri aras1 hari¢) genetik uzaklik 0,0124 (Thunnus alalunga-
Thunnus thynnus) ve ortalama genetik uzaklik 0,2838 olarak hesaplanmistir. Actinopterygii
(+Chondrichthyes) grubu altinda toplanan tiirlere iliskin COI barkodlarindan olusan veri seti
incelendiginde en biiyiik genetik uzakligin 0,3611 (Argyrosomus regius-Squatina squatina),
en kiiciik genetik uzakhigin 0,0124 (Thunnus alalunga-Thunnus thynnus) ve ortalama
genetik uzakligin 0,2333 oldugu goriilmektedir. Benzer sekilde Arthropoda subesinden
tiirlere iliskin COI barkodlarinin degerlendirildigi veri setinde, en biiyiik genetik uzaklik
0,2858 (Callinectes sapidus-Scyllarus arctus), en kii¢iik genetik uzaklik 0,1242 (Hommarus
gammarus-Nephrops norvegicus) ve ortalama genetik uzakligin 0,2304 seklinde ortaya
ciktig1 goriilmektedir. Taksonomik seviyelere gore olusturulan veri setlerinde en yiiksek
genetik uzakliklarin tespit edildigi Mollusca subesi altinda toplanan tiirlere iliskin COI
barkodlar1 incelendiginde taksonomik gruplara gore olusturulan veri setlerinde de en yiiksek
genetik uzaklik degerlerinin bu grup altinda toplanan canlilara ait COI barkodlariin
karsilastirilmast sonucunda elde edildigi goziikmektedir. En yiiksek genetik uzaklik 0,6465
(Mytilus galloprovincialis-Ruditapes decussatus) olarak tespit edilirken, en kiigiik genetik
uzaklik 0,2008 (Loligo vulgaris-Sepia officinalis) ve ortalama genetik uzaklik 0,3493 olarak

tespit edilmistir.

Bu degerlendirme sonucunda en yiiksek genetik farkliligin Mollusca veri seti ile
Actinopterygii veri seti arasinda gozlemlendigi goriilmektedir. Tiim veri setinde tespit edilen
en kiiclik genetik uzaklik ise Scombridae familyasinin ayni cinse ait iki iiyesi olan Thunnus
alalunga ve Thunnus thynnus arasinda tespit edilmistir. Ayrica balik tiirleri igerisinde tespit
edilen en yiiksek genetik uzaklik beklendigi sekilde Actinopterygii sinifindan bir balik tiirii
olan Argyrosomus regius ile veri setinde Chondrichthyes smifindan tek balik tiirii olan
Squatina squatina arasinda bulunmustur. Arthropoda grubu incelendiginde, Actinopterygii
ile benzer bir ortalama genetik uzaklik degerine sahip oldugu ve en kiiciik genetik uzaklik
degerinin Nephrophidae familyasinin iki {iyesi arasinda gozlemlendigi goriilmektedir.

Genetik uzaklik degerlerinin en yiiksek oldugu Mollusca subesinde ise en biiylik genetik
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uzaklik Bivalvia siifinin iki iiyesi arasinda, en kii¢iik genetik uzaklik ise Cephalopoda

sinifinin iiyeleri arasinda tespit edilmistir.

6.4.6. Evrimsel iliskinin olusturulan agaclar iizerinden degerlendirilmesi

Bes farkli yontem (ME, UPGMA, ML, MP ve NJ) kullanilarak ¢izilen agaglarin tamami
incelendiginde taksonomik gruplarin birbirlerinden ¢ok net bir sekilde ayrildigi
goriilmektedir. Calisma kapsaminda degerlendirilen bes veri seti olan Actinopterygii,
Arthropoda, Chondrichthyes, Cnidaria ve Mollusca, kullanilan aga¢ ¢izim ydnteminden
bagimsiz olarak her kosulda birbirlerinden ayrilmaktadir. Yalnizca Mollusca veri setinde,
UPGMA, ML ve MP yontemi ile ¢izilen agaglarda Bivalvia simifinin diger iki sinif olan
Cephalopoda ve Gastropoda’dan ayrildigi, fakat diger veri setleri ile de karigmadig:
gbzlemlenmektedir. Her beg yontem ile de ¢izilen agaglarda Mollusca veri seti igerisindeki
canlilarin siniflarina gore de ayrim gosterdigi goziikmektedir. Caligsmada tek bir tiir (Aurelia
aurita) ile temsil edilen Cnidaria veri seti de yine ¢izilen agaglarda diger veri setlerinden tek
basma ayrilmaktadir. Arthropoda veri setini inceledigimizde ise, diger veri setleri ile
karigmadigini, hatta kendi igerisinde familyalara gore bile bir kiimelenme oldugunu
gormekteyiz. Portunidae, Nephrophdiac ve Penaeidae familyalarinin kendilerine o6zel
kiimeler olusturdugu agik bir sekilde goriilmektedir. Calisma kapsaminda COI barkodu
olusturulan tiirlerin yaklasik %80’ini olusturan Actinopterygii veri seti ile sadece Squatina
squatina ile temsil edilen Chondrichthyes veri seti beklendigi sekilde birbirlerinden belirgin
bicimde ayrilmaktadir. Actinopterygii veri seti incelendiginde ise tiirlerin familyalarina,
hatta cinslerine gore kiimelendikleri ve agac ¢cizmede kullanilan yonteme gore bazi tiirlerde
goriilen istisnalar disinda olusan kiimelerin tiirleri cinslerine ve familyalarina gore net bir

sekilde gruplandirdig: goriilmektedir.

Agac iizerinde olusan gruplar incelendiginde biri dnemli olmak {izere toplamda dokuz goze
carpan nokta oldugu goriilmektedir. Bunlar icerisinde en 6nemlisi UPGMA, ML ve MP
yontemleri kullanilarak olusturulan agaclarda Mollusca subesinin Bivalvia takiminin,
Cephalopoda ve Gastropoda takimlarindan ayr1 olarak gruplandirilmasi goriilmektedir. Bu

durum yine kullanilan agac ¢izim yontemleri ile alakali olmakla beraber, Bivalvia takiminin
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tiim veri seti igerisinde, diger tiirlerden en ¢ok genetik uzaklik gésteren takim olmasi da etkili

olmustur.

Bir bagka 6nemli farklilik, Moronidae familyasindan Dicentrarchus labrax’in Gobiidae
familyasindan tiirler ile birlikte kiimelenmesi olarak bulunmustur. Bu durum ME, ML ve NJ
yontemleriyle ¢izilen agaglarda goriilmektedir. Bu durum, veri seti igerisinde Moronidae
familyasina ait baska tiir bulunmadigindan, diger tiirlere olan uzaklik ve yakinliklarina gore

muhtemel en yakin familya olarak Gobiidae’nin belirlenmesi ile agiklanmaktadir.

MP yontemi kullanilarak cizilen aga¢ incelendiginde diger agaclarda goriilmeyen bir
farklilik dikkati ¢ekmektedir. Veri setinde tiir sayis1 bakimindan énemli bir yere sahip olan
iki familyadan Serranidae’de Epinephelus ve Serranus cinslerinin birbirlerinden ayrilmast;
bir diger onemli familya olan Scombridae’de ise Scomber cinsinin digerlerinden ayrilmasi
belirgin bir sekilde goriilmektedir. Diger higbir agacta goriillmeyen bu durumun tamamen

parsimoni tabanli yontem ile olusturulan agagc ile alakali oldugu diisiiniilmektedir.

Benzer sekilde UPGMA ve MP yontemleri kullanilarak olusturulan agaglarda Gobiidae
familyasinin {iyelerinden Gobius niger’in, familyanin diger tiirlerinden ayr1 olarak
gruplandirilmis oldugu goriilmektedir. Bu hata da yine agag ¢iziminde kullanilan yontem ile

iligkilendirilmistir.

Gruplandirma sirasinda tiim gozlenen bir bagka durum ise Spicara smaris’in, bes farklh
yontem (ME, UPGMA, ML, MP ve NJ) kullanilarak ¢izilen agagta da Sparidae familyast
tiyeleri ile birlikte kiimelendigi goriilmektedir. Oysa bilindigi lizere Spicara smaris
Centracanthidae familyasi1 altinda bulunan bir tiirdiir. Veri seti incelendiginde bu tiiriin kendi
familyasinin tek temsilcisi oldugu goriilmekte ve bu nedenle kendi familyasindan tiirlerin
birlikte kiimelendigi bir dal bulunmamaktadir. Bu nedenle kullanilan bes yontemle de bu tiir,
genetik olarak en yakin veya en az uzak olduklar tiirlerin ait oldugu familyanin altinda

kiimelenmistir.
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Bir baska tek tiir ile temsil edilen familya olan Pomatomidae i¢in de benzer bir durum sz
konusudur. Pomatomidae familyasindan Pomatomus saltatrix, ME, UPGMA ve NJ
yontemleri ile ¢izilen agaclarda Scombridae familyasindan tiirler ile birlikte kiimelenmistir.
Veri seti igerisinde tek tiir ile temsil edilen baz1 familyalarda goriilen bu durum, tiiriin en
yakin genetik uzaklik iliskisine sahip oldugu tiirlerin bulundugu grup altinda

siniflandirilmasi ile agiklanmaktadir.

Bes yontemin tamaminda da gozlemlenen bir baska durum ise Mugilidae familyasi
icerisindeki iki cins olan Mugil ve Liza’nin agacin farkli dallar1 altinda kiimelenmesidir. Bes
yontemin tamaminda da bu sekilde bir sonug elde edilmesi, iki cins arasindaki niikleotid
degisikliklerinin parsimoni anlamli bdlgelerde ortaya ¢ikmasindan dolayi, agag¢ ¢iziminde
kullanilan algoritmalarin bu degisikligi sayisal olarak kiiciik fakat anlamsal olarak biiyiik

kabul etmesiyle iligkilendirilmistir.

Son olarak, Clupeidae familyasi igerisinde bulunan tlirlerden yalnizca Dussumeria
elopsoides’in diger tiirlerden ayr olarak agacin farkli bir dalinda kiimelenmesi yalnizca
UPGMA yontemi ile ¢izilen agagta gozlemlene bir durum oldugundan, farkliligin

yontemden kaynaklandigi diigiiniilmektedir.

Agaglar genel olarak degerlendirildiginde, en az sayida (4) beklenmeyen kiimelenmenin
ME, ML ve NJ yontemleri ile ¢izilen agaglarda tespit edildigi goriilmektedir. Bunlar arasinda
ML yontemi ile ¢izilen agagta, onemli bir farklilik olarak degerlendirilen Mollusca subesinin
iki farkli grup altinda toplanmasi goriildiigiinden ME ve NJ yontemleri daha basarili olarak
degerlendirilmistir. Bu iki yontem icerisinde de NJ yontemi, ¢izilen agacin hem mevcut
taksonomik siniflandirma ile daha uyumlu hem de daha yiiksek bootstrap degerlerine sahip

olmasindan dolay1 ME yonteminden daha basarili bulunmustur.

Elde edilen bu veriler 1s1¢inda, en uygun aga¢ ¢izme yonteminin, COIl barkodlama
caligmalarinin standart yontemi olan NJ yontemi oldugu bu ¢aligsma ile de bir kez daha ortaya

koyulmustur. Diger COI barkodlama ¢aligmalarinin aksine, birden fazla subeden canlilari

188



kapsayan veri seti kullanilmasi, bu ¢alismanin sonuglarimi literatiire yapilmis onemli bir

katki haline getirmektedir.

DNA barkodlama ¢alismalarinda standart yontem olarak kullanilan NJ yontemi kullanilarak
cizilen agac, bizim g¢alismamizda da mevcut taksonomik siniflandirma ile en uyumlu
sonuglar1  verdiginden K2P bootstrap modeli bu aga¢ iizerinde kullanilarak

degerlendirilmistir.

Genel anlamda bootstrap degerleri incelendiginde tiir seviyesindeki ayrim diigtimlerindeki
tim degerlerin %100 oldugu gorilmektedir. Tiir seviyesinin iizerindeki diigiimlerin
(%10’dan kiigiik bootstrap degerleri hesaplamada kullanilmamistir) ortalama bootstrap
degeri ise %61,89 olarak hesaplanmistir. Haplotipler arasindaki ayrim diigtimlerindeki
ortalama bootstrap degeri ise %58,41 olarak hesaplanmistir. Yiiksek seviyeden taksonlarin
kiimelenmesindeki daha diisiik bootstrap degerleri, veri setinin dort farkli siniftan canlilar
igermesi ile aciklanmaktadir. Bu kadar genis bir taksonomik aralikta olusturulan bir veri seti
icin bu seviyedeki bootstrap degerleri beklenen bir sonuctur. Haplotiplerin ayrim
diigiimlerindeki ortalama bootstrap degeri ise haplotipler arasindaki %0,6 seviyesindeki
diisiik genetik varyasyondan kaynaklandigi diistiniilmektedir. Daha dnce de belirtildigi tizere
DNA barkodlama ¢alismalarinda beklenen tiirlerin net bir sekilde ayrilmasi ve filogenetik
iligkilerine yonelik bir 6n veri saglayabilmesidir. Bu nedenle yiiksek taksonomik seviyelerde
hesaplanan  diisiik bootstrap degerleri bu ¢alismanin  kapsami  bakimindan

degerlendirildiginde bir sorun olusturmamaktadir.

Lakra et al. '° in gerceklestirdigi ¢alismanin sonuglari incelendiginde, bizim ¢alismamizla
benzer sekilde yakin tiirlerin ayni1 dallar altinda kiimelendikleri, birbirinden uzak tiirlerin ise
farkl dallar altinda kiimelendikleri goriilmektedir. Arastiricilar COI barkodlarinin 6ncelikli
olarak tiirlerin birbirinden ayrilmasi amaciyla kullanildiklarini, fakat olusturulan agaclar
incelendiginde, bu diziler iizerinden gerceklestirilen analizlerde belirgin bir filogenetik

sinyalin de tespit edildigi belirtilmistir.

189



Bu filogenetik sinyal Ward et al. *° tarafindan da ortaya koyulmus ve olusturulan agaclarin
ayni cins veya ayni familya altinda toplanan tiirlerin filogenetik iligkileri hakkinda bilgi
verebildigi belirtilmistir. Arastiricilar mitokondriyal bir genin yalnizca 655 baz ¢iftlik bir
bolgesinden elde edilen filogenetik sinyalin, hi¢bir zaman derinlemesine bir filogenetik veri
olarak degerlendirilmemesi gerektigini ancak gerceklestirilmesi diisiiniilen bir filogenetik

calisma Oncesinde bir fikir sahibi olunmasi bakimindan 6nem tasidigini vurgulamislardir.

Tim bu sonuglar, COI barkodlarinin kullanislilig1 ¢ercevesinden degerlendirildiginde, tiir
ayrimlarinin ~ gergeklestirilmesi ve sonrasinda temel filogenetik iliskilerin ortaya
koyulmasinda COI barkodlarmin etkinligi ve giivenilirligi bugiine kadar gergeklestirilen

bir¢ok ¢aligsma ile birlikte bu ¢alisma sonucunda da ortaya koyulmustur.

Benzer bir ¢alismada Costa et al. 22, COI barkodlarinin Crustacea alt subesindeki tiirlerin
ayriminda %95°lik bir etkinlik ile sonu¢ verdigini ortaya koymustur. Pectinidae
familyasindan tiirlerin ayriminda COI barkodlarindan yararlanan Feng et al. ''4, COI
barkodlarinin daha 6nce bu familyadaki tiirlerin ayriminda kullanilan 768 ¥RNA dizilerine

gore ¢cok daha uygun bir molekiiler belirte¢ oldugunu belirtmistir.

Bir bagka calismada, Holmes et al. 77, Chondrichthyes sinifindaki tiirlerin COI barkodlar
kullanilarak basarili bir sekilde tiir seviyesinde tanimlanabildigini bildirmistir. Kuzey
Amerika’daki tath su baliklarina iliskin COI barkodlarindan olusturulan bir veri setinin
degerlendirildigi ¢alismada ise Hubert et al. 8, veri setindeki tiirlerin tamaminin ayr1 bir COI
barkodu ile tanimlanabildigini ve filogenetik iligkileri hakkinda fikir sahibi olunabilecegini

belirtmistir.

Pegg et al. '?7, zellikle balik tiirlerinin tammlanmasinda COI barkodlarini ¢ok etkili
oldugunu, benzer sekilde HVRI geni kullanilarak da ayrimlarin gergeklestirilebildigini fakat
COI barkodlarinin ¢ok genig bir veri tabanina sahip olmasi nedeniyle tiir seviyesinde

tanimlamada daha basaril1 olduklarini belirtmistir.
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COI barkodlarim diger gen dizileri ile karsilastiran Radulovici et al. ', diger genlerde
karsilagilan en 6nemli sorunun PCR amplifikasyonlar1 sirasinda numt olarak adlandirilan
niikleer gen bolgelerinin de farkinda olmadan ¢ogaltilmasini ve elde edilen dizilerin ¢ok
fazla insersiyon ve delesyon igermesi oldugunu belirtmistir. Arastiricilar, COI barkodlarinin
diger genlerden ayriminda en Onde gelen avantajlarindan birinin, cogaltilan bolge
bakimindan PCR amplifikasyonlarinda en az sorun yasanan bodlge olmasi seklinde bir

degerlendirme gerceklestirmislerdir.

Benzer sekilde Zhang and Hanner 2% de 165 rRNA ve 18S rRNA dizilerindeki insersiyon ve
delesyonlarin dizilerin hizalanmasi sirasinda sorunlara neden oldugunu, benzer sorunlarin
sitokrom b geninin amplifikasyonunda da gozlemlendigini belirtmistir. Diger genler ile
karsilastirildiginda hem PCR amplifikasyonu hem de delesyon ve insersiyon icermemesi

bakimindan COI barkodlarinin daha uygun molekiiler belirtegler oldugu bildirilmistir.

Steinke et al. 78, COI barkodlarinin etkinligini degerlendirirken, farkli yasam evrelerinde
gerceklestirilen orneklemelerde de basarili sonuglar verdigini ve 6zellikle istilact tiirlerin
yasam evrelerinin erken sathalarinda tanimlanarak gerekli Onlemler alinmasin

kolaylastirdigini belirtmistir.

6.5. Sonuc ve Oneriler

Calisma sonucunda, iilkemiz denizleri ve i¢ sularinda bulunan, ekonomik 6neme sahip sucul
canlilar lizerinde gerceklestirilen molekiiler analizler COI gen bolgesi bakimindan DNA
barkodlarinin benzer bir genetik yapiya sahip oldugunu ortaya koymustur. Veri seti
igerisinde degerlendirilen tlirlerin tamaminin, farkli bir mitokondriyal DNA dizisine sahip
oldugu tespit edilmis ve COI barkodlarinin tiir tanimlamada ve tiir i¢i haplotipleri
belirlemede etkin bir molekiiler ara¢ olduguna iliskin goriisleri destekleyen sonuglar elde

edilmistir.
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Bu calismada olusturulan veri setinin analiz edilmesi ile elde edilen sonucglar, FAO
tarafindan olusturulan morfolojik tanimlamalara gore gerceklestirilen taksonomik
siiflandirma ile uyum igerisinde bulunmustur. Calismada elde edilen veriler COI
barkodlarinin sucul canlilarin tanimlanmasindaki etkinligini belirgin sekilde ortaya

koymaktadir.

Calisma kapsaminda analiz edilen tiirler bakimindan degerlendirildiginde, ¢aligmamiz
Tirkiye denizleri ve i¢ sularinda bu denli genis bir taksonomik kapsamda gergeklestirilen
ilk DNA barkodlama ¢alismasi olarak benzer g¢alismalardan ayrilmaktadir. Calisma
kapsaminda 6rneklenip, molekiiler analizleri gergeklestirilen tiirlerin tamami bolgesel veya
daha genis c¢apta ticari dneme sahip olup, Tiirkiye’nin sucul biyogesitliligi iizerinde

dogrudan ekolojik ve ekonomik etkiye sahiptir.

Olusturulan COI barkod kiitiiphanesi ile ileride gergeklestirilecek su tirlinleri aveilig takip
ve etiketleme c¢alismalar1 hizli ve giivenilir bir sekilde uygulanabilecektir. Boylece, bu
molekiiler ara¢ kullanilarak asir1 avciligi yapilan veya bagka tiir ad1 altinda avlanan veya
satilan, tehlike altindaki tiirler kesin bir sekilde teshis edilerek balik¢ilik yonetim ¢aligmalari
daha etkin hale getirilebilecektir. Calismamizda olusturulan referans DNA kiitiiphanesi
sayesinde, lilkemiz sularinda bulunan ve ticari 6neme sahip en 6nemli tiirler bundan sonra
hizli bir sekilde tanimlanabilecektir. Bir tiirlin tehlike altinda olup olmadigini tespit etmenin

ilk adiminin, o tiirin dogru olarak tanimlanmasi oldugu unutulmamalidir.

DNA barkodlama yaklasimai ile sucul canlilarin yalnizca yumurtalari, larvalari, filetolar1 ve
ylizgecleri kullanilarak bile tiir tanmimlamalari gergeklestirilebilir, sucul canlilarin
korunmasina yonelik genetik ¢alismalar ortaya koyulabilir. Sistematik bir bakis agisiyla
degerlendirildiginde, COI barkodlar1 kullanilarak belirli tanimlayic1 karakterlere sahip
tiirlerin hizh bir sekilde ayrimlar1 gerceklestirilebilir. DNA barkodlama sonrasinda yapilacak
ve farkli karakterlerin kullanilacag: bir taksonomik analiz ile biyogesitliligin kayit altina

alinmasi ¢ok daha kolay gerceklesecektir.
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Tirkiye denizleri ve i¢ sularindaki tiirlere yonelik olusturulacak bir ulusal DNA barkod veri
taban1 ile morfolojik tanimlamalarinda zorluk yasanan Ornekler veya farkli yasam
evrelerindeki ornekler, ¢ok kisa siirede ve etkin bir sekilde tiir seviyesinde tanimlanabilir.
Ayrica bu ¢alisma ile BOLD ve GenBank veri tabanlarina kayitlar1 gerceklestirilen tiirlerin
tamami Tirkiye’den bildirilen ilk ornekleri, bir kismi ise o tiire iliskin ilk COI barkod
kayitlarini olusturarak bundan sonra gergeklestirilecek caligsmalar i¢in referans diziler olarak

kullanilabilecektir.

Insan davramislar belirgin bicimde degismedigi takdirde 2050 y1l1 itibariyle biyogesitlilik ve
ckosistemlerde onemli degisimlerin meydana gelecegi tahmin edilmektedir *?°. Bu
calismada uygulanan barkodlama teknigi kullanilarak daha giivenilir avcilik kayitlari
tutulabilir, tehlike altinda olan tiirlerin tiikenme durumlar takip edilebilir ve satigsa sunulan
tiriinlerin  kontrolleri gergeklestirilerek, balik¢ilik kaynaklarinin korunmasina katkida

bulunulabilir.

Sonugta, DNA barkodlama yonteminin {ilkemiz sularindan 6rneklenen ve genis bir
taksonomik Olgekte dagilim gosteren tiirlerin tamamini bagar1 ile tiir seviyesinde
tanimlayabildigi ortaya koyulmustur. Ulkemiz sucul canlhlarmma yonelik olusturulan bu
referans COI barkodlari, bundan sonra gergeklestirilecek caligmalar i¢in Onemli bir

molekiiler kaynak olusturacaktir.
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EKLER

EK 1: Acipenser gueldenstaedtii*

Acipenser gueldenstaedtii

Rus Mersini
Russian sturgeon

YASAM ALANI

Demersal

Anadrom

Tatl1, ac1 ve tuzlu sularda yasarlar
1 m ve alt1 derinliklerde bulunurlar
IlIiman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal ylizgec sert 1s1n sayisi: 0

Dorsal ylizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 27-48
Anal ylizgec sert 151n sayisi: 0

Anal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 16-35

Alt ¢ene daha geride olup, merkeze kadar
devam etmez

e Bes sira halinde plakalar1 vardir. Bunlarin
bulundugu yerler ve sayilari:

Dorsal: 7-19
Lateral: 24-44 (her bir lateralde)
Ventral: 6-13 (ventralin her bir lateralinde)

e Dorsal ve ventral siralar arasinda kiigiik
yildiz seklinde kemik plakalar bir hat
tizerine dizilmistir

BiYOLOJiSi

e Tatli sularda, biiyiik nehirlerin hizli akintil
orta kismimin dip bolgelerinde dagilim
gosterirler

e @Genellikle kiy1 seridinin kumlu ve balgikl
kisimlarinda bulunmaktadirlar

e Bentik yumusakealar, kabuklular ve kii¢iik
baliklarla beslenirler

e 1-1,5 m/s hizla akan genis nehirlerin tash
veya ¢akilli bolgelerine yumurta birakirlar

EKONOMIK ONEMi

e Kamuya acik akvaryumlar ve tliketimde
kullanilmast  i¢in  ticari  yetistiriciligi
yapilmaktadir.
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BILIMSEL SINIFLANDIRMA
Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Acipenseriformes

Familya : Acipenseridae
Cins : Acipenser

Tiir : A. gueldenstaedtii

BINOMIAL ADI

Acipenser gueldenstaedtii
Brandt & Ratzeburg, 1833

Tehlike Altinda
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*Bilgiler “FishBase 2?! ve BIUCN 222 den degistirilerek alinmistir
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EK 2: Acipenser nudiventris*

Acipenser nudiventris

YASAM ALANI

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMIi

Demersal

Anadrom

Tatl1, ac1 ve tuzlu sularda yasarlar
30-60 m derinlik araliginda bulunurlar
[liman

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 0

Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 45-57
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 0

Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 23-37
Burun orta uzunlukta ve sivri ug¢ludur

Alt ¢ene, c¢ene merkezinde kesintiye
ugramaksizin devam eder

Barbeller burun ucu ile agi1z arasinda yer alir
Bes sira halinde plakalari1 vardir. Bunlarin
bulundugu yerler ve sayilari:

Dorsal: 11-17
Lateral: 49-70 (her iki lateralde 55-56 adet)
Ventral: 10-16

Dorsal ve ventral arasinda daha kiigiik
plakalar bulunmaz

Plakalarin arkasi gri renktedir, ortaya dogru
renk aciklasir ve ortada beyazdir

Camur icinde ve genelde yalniz yasarlar
Yumusakcalar, amfipodlar ve chironomid
larvalariyla beslenirler

Derin nehirlerin giiglii akintili, tagh ve
cakilli tabanlarina yumurta birakirlar

Ticari avciligi ve yetistiriciligi yapilir

Sip Bahg
Ship sturgeon
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| BILIMSEL SINIFLANDIRMA
Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Acipenseriformes
Familya : Acipenseridae
Cins : Acipenser
Tiir : A. nudiventris

BINOMIAL ADI

Acipenser nudiventris
Lovetsky, 1828

Tehlike Altinda
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*Bilgiler “FishBase 2*! ve BIUCN 2?2 den degistirilerek alinmustir
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EK 3: Acipenser stellatus*

Acipenser stellatus

YASAM ALANI

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMIi

Demersal

Anadrom

Tatl1, ac1 ve tuzlu sularda yasarlar
10-100 m derinlik araliginda bulunurlar
Iliman

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 0

Dorsal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 40-46
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 0

Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 24-29

Bes sira halinde plakalar1 vardir. Bunlarin
bulundugu yerler ve sayilari:

Dorsal: 11-14
Lateral: 30-36 (her iki lateralde)
Ventral: 10-11 (ventralin her bir lateralinde)

Her iki tarafta da kiiclik yildizims1 kemik
plaklar ve kiiciik tanecikler ana plaklarin
arasinda bulunur
Plakalar ¢ok koyu gir renkte, neredeyse
siyahtir. Ortaya dogru renk aciklasir ve
ortada beyazdir

Cogunlukla baliklarla beslemekle beraber
yumusakgealar ve kabuklularla da beslenirler
Derin nehirlerin gii¢lii akintili bolgelerindeki
tas ve ¢akillara yumurta birakirlar

Ticari avciligr ve yetistiriciligi yapilir

Mersin Bahigi
Star sturgeon

BIiLIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia

Sube : Chordata

Sinif : Actinopterygii
Takim  : Acipenseriformes

Familya : Acipenseridae
Cins : Acipenser

Tiir . A. stellatus

BINOMIAL ADI

Acipenser stellatus
Pallas. 1771

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda
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EK 4: Alburnus alburnus*

Alburnus alburnus

YASAM ALANI

Bentopelajik

Potamodrom

Tatli ve ac1 sularda yasarlar

Im ve alt1 derinlikler bulunurlar
[liman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 2-4

Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 7-9

Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 3

Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 14-20

Dorsal 1sinlarin 4. ve 5. dallanmalarinin

altindan anal yiizgec baslar

Yanal ¢izgide 45-48+3 pul vardir

Anal yiizgecte 17-20 dallanmis 151n vardir

16-22 solungag dikeni vardir

Ventral omurga pelvik bolgesinden aniise

kadar uzanir

e Yanal ¢izgi hayattayken belli degildir,
korunmus Orneklerinde ise neredeyse yok
gibidir

e Agiz belirgin ve ileridedir

e Kuyruk yiizgeci 19 1smhdir

BiYOLOJiSi

e Su yiizeyine diismiis bocekler, omurgasizlar
ve planktonlarla beslenirler

e Si18, cakilli akarsu yataklar1 ya da gollerin
taslt kiyilarina, bazen de su alt1 bitkilerinin
izerine yumurta birakirlar

EKONOMIK ONEMi

e Ticari avciligi yapilmaktadir
e Yetistiriciligi  genelde = yem = olarak
kullanilmak tizere yapilmaktadir

Inci Bah@
Bleak

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simf : Actinopterygii
Takim : Cypriniformes

Familya : Cyprinidae
Cins : Alburnus

Tiir - A. alburnus

BiINOMIAL ADI

Alburnus alburnus
Linnaeus. 1758

Tehlike Alunda
|
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*Bilgiler “FishBase 22! ve BIUCN 2?2 den degistirilerek alinmustir
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EK 5: Alburnus tarichi*

Alburnus tarichi

inci Kefali
Pearl Mullet

YASAM ALANI

e Bentopelajik
e Tath sularda yasarlar
e [liman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Inci kefalinin viicut sekli fusiform olup, bas
uzunlugu yaklasik olarak biitiin boyun 1/6’s1
kadardir

e Agiz terminal pozisyonlu olup oldukca
egiktir ve fazla agilmaz

e Viicut uzunlugu bas uzunlugunun 4,6-5,4
kat1, viicut yiiksekliginin 4,9-6,2 katidir

e Gozler oldukea iri, agiz orta biiyiikliikte ve
one dogru cikiktir

e Biyik yoktur, ventral ve anal yiizgecler
arasinda pulsuz bir karina mevcuttur

e Pullar tizerinde acgik siyah renkte noktalar
tagidiklarindan parlakliklarint yitirmistirler
ve renk giimiisi yesildir

BiYOLOJiSi

e Baharda iiremek icin nehirlere giris yaparlar

e (Goldeki zooplankton ve fitoplanktonlarla
beslenirler

e Yaz aylarinda goliin 25 m derinliklerine
kadar dagilim gosterebilirken, kis1 gdliin 70
m derinliklerine kadar olan kisimlarinda
gecirirler

EKONOMIK ONEMi

e Ticari avecililigl yapilmaktadir

L ] BI
BILIMSEL SINIFLANDIRMA
Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Cypriniformes
Familya : Cyprinidae
Cins : Alburnus
Tiir . A. tarichi

BINOMIAL ADI

Alburnus tarichi
Giildenstadt, 1814

Tehlike Altinda
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*Bilgiler FishBase 2!, BEUNIS 22, IUCN 222 ve ASar1 224 dan degistirilerek alinmistir
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EK 6: Alosa alosa*

Alosa alosa

Tirsi
Allis Shad

YASAM ALANI

e Pelajik-neritik
e Anadrom
e Tatl, ac1 ve tuzlu sularda yasarlar

e 5 m ve alt1 derinliklerde bulunurlar
e Iliman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal ylizgec sert 151n sayisi: 4-6

Dorsal ylizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 13-18
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 3-4

Anal ylizge¢ yumusak 1s1n sayist: 18-24
Viicut kismen yanlardan basik, pektoral

ylizgece kadar olan viicut derinligi kafa
uzunlugundan daha genis, alt cene {ist
¢enenin i¢gine oturmus ve tist durumludur

e Solungac kapagi acikliginin arkasinda koyu
bir nokta bulunmaktadir

BiYOLOJiSi

e (Geng baliklar tath sularda bocek larvalari,
denizlerde planktonik kabuklularla, daha
biiylik olan yetiskinler ise kiigiik baliklarla
beslenmektedirler

EKONOMIK ONEMi

e Ticari aveiligi ve olta  balik¢ilig
yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Clupeiformes

Familya : Clupeidae
Cins : Alosa

Tiir - A. alosa

BiINOMIAL ADI

Alosa alosa
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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EK 7: Anguilla anguilla*

Anguilla anguilla

Yilan Bahig:
Common eel

YASAM ALANI

Demersal

Katadrom

Tatl1, ac1 ve tuzlu sularda yasarlar
0-700 m derinlik araliginda bulunurlar
[liman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgeg 151n sayist: 0

e Anal yiizgec 151n sayist: 0

e Alt ¢ene daha geride olup, merkeze kadar
devam etmez

e Viicut anteriorda silindirik, posteriyorda

daralmistir

e Alt c¢ene belirgin bicimde uzun ve
cikintilidir

e Solungac¢ agikliklart yanlarda kiigiikk ve

diktir
e Dorsal ve anal yiizgecler uzayarak kuyruk BILIMSEL SINIFLANDIRMA

ylizgeciyle birleserek, en az 500 yumusak

1s1nl1 6zel bir yiizgeg halini almistir Alem - Animalia
e Dorsal yiizge¢ pektoral yiizgeglerin Sube : Chordata
arkasindan, anal yiizge¢ aniislin arkasindan Simif  Actinopterygii

ve anal ylizge¢ dorsal ylizgece oranla daha

geriden baslar Takim  : Anguilliformes

e Pelvik yiizgec yoktur Familya : Anguillidae
e Yesilimsi kahve renklidir Cins - Anguilla
BiYOLOJiSi Tiir - A. anguilla

e Uremek i¢in Sargasso Denizi’nin
derinliklerine go¢ eder
e 3 yasindan sonra elvere doniisiirler

BiINOMIAL ADI

e Geng yilan baliklart bityiime donemlerini, Anguilla anguilla
metamorfozlar1 bitene kadar tatli sularda Linnaeus, 1758
gecirirler

EKONOMIK ONEMIi

Tehlike Altinda

e Ticari avciligl, yetistiriciligi ve sportif  ———
balik¢ilig1 yapilmaktadir @ . N vu NT (L€) DD (N

*Bilgiler ~BFishBase 2?! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 8: Argyrosomus regius*

Argyrosomus regius

Sariagiz

YASAM ALANI

Bentopelajik

Oseanodrom

Act ve tuzlu sularda yasarlar

15-300 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgec sert 151n sayisi: 10-11
e Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 27-29
e Sert pulludur

e ikinci dorsal yiizge¢ ilk yiizgecin iki kati
kadar ve yumusak 1sinlidir
e Dorsal yiizgec dikenlidir

BiYOLOJiSi

e Kiy1 ve si1g sularda, tabana yakin

olabildikleri gibi ylizey ve orta boliimde de :
bulunurlar BiLiMSEL SINIFLANDIRMA

e Sardalya ve kefal siiriilerini takip ederler

e {lkbahar ve yaz aylarinda yumurtlamak igin
kiyilarda toplanirlar

e Geng ve yar yetiskinler nehir agizlarina ve Sube : Chordata
lagiinlere giris yaparlar

o Yetiskinler ve gencler sicaklik degisimine
bagli olarak kiyr boyunca veya kiyidan ig Takim : Perciformes
kisimlara dogru go¢ ederler

e Baliklar ve kabuklularla beslenirler

Alem : Animalia

Simif : Actinopterygii

Familya : Sciaenidae

L . Cins : Argyrosomus
EKONOMIK ONEMI )
Tir : A. regius

e Ticari avciligt ve sportif balik¢iligi
yapilmaktadir

BiINOMIAL ADI

Argyrosomus regius
Asso. 1801

Tehlike Altinda
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EK 9: Atherina hepsetus*

Atherina hepsetus

Giimiis
Meditterranean sand smelt

YASAM ALANI

e Pelajik-neritik
Act ve tuzlu sularda yasarlar

Iliman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal ylizgec sert 1s1n sayisi: 0

Dorsal ylizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 27-48
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 0

Anal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 16-35

Alt ¢ene daha geride olup, merkeze kadar
devam etmez

Bes sira halinde plakalar1 vardir. Bunlarin
bulundugu yerler ve sayilari:

Dorsal: 7-19
Lateral: 24-44 (her bir lateralde)
Ventral: 6-13 (ventralin her bir lateralinde)

Dorsal ve ventral siralar arasinda kiigiik
yildiz seklinde kemik plakalar bir hat
tizerine dizilmigtir

BiYOLOJiSi

e Genellikle kiyiya yakin, littoral bolgede
bulunurlar

Toplu halde yasayan baliklardir

Denizlerde, lagiinlerde deniz-nehir

baglantilarinda yasarlar

Ve

Pelajik kopepodlar ve bentik kabuklular ile
beslenirler

EKONOMIK ONEMIi

e Yogun ticari avcilig1 yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Atheriniformes
Familya : Atherinidae
Cins : Atherina

Tiir : A. hepsetus

BiINOMIAL ADI

Atherina hepsetus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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EK 10: Aurelia aurita*

Aurelia aurita

Denizanasi
Common jellyfish

YASAM ALANI

e Pelajik
e 0-120 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropik

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Maksimum ¢ap1: 50 cm

e Yiikseklik: 10-12,5 cm

e (Cap140-50 cm’ye ulasabilir

e Semsiyeye benzerler

e Pek cok tentakiilii vardir

e Dort agiz kolu, dort cinsel organ ve halka
veya at nali seklinde pek ¢ok kanalcik vardir

e Renkleri genellikle saydam, mavi, mor veya
hafif pembe olabilir

e C(insel organlar daha agik renkli kirmizi
veya pembe renkli olabilir

BIYOLOJiSI
e Yakict kapsiilleri insan derisini delip
gecemez
e Suda asili duran hemen herseyi yerler
e Balik larvalari, rotiferler, kopepodlar,

kopepodlarin larvalari
beslenirler

ve nauplileri ile

e Sonbaharin sonuna dogru ephyra
asamasindaki bireylerin artig1, ¢ok diskli
larvalarin ephyra goriiniimiine bu dénemde
geciyor olmasindan dolayidir

arasinda

e Polipler Agustos—Eyliil

goriilmeye baslar

aylar

e Kis aylarinda tomurcuk olugsmaz
e ki y1l yasayabilir
EKONOMIK ONEMI

e Ticari aveiligl yapilmaktadir
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BILIMSEL SINIFLANDIRMA
Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Scyphozoa
Takim : Semaeostomeae
Familya : Ulmaridae
Cins : Aurelia
Tiir : A. aurita

BiINOMIAL ADI

Aurelia aurita
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

EN| VU NT '.Q;Lc"_': DD

*Bilgiler IUCN 222 ve ABSeal ifeBase 22 den degistirilerek alinmigtir
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EK 11: Auxis thazard*

Auxis thazard

Tombik
Frigate tuna

YASAM ALANI

Pelajik-neritik

Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar

50 m ve alt1 derinlik araliginda bulunurlar
Iliman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 10 -12

e Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 10 -13

e Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 0

e Anal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 11-14

e Arkast grimsi, 6ne dogru koyu mor veya
neredeyse siyah renk hakimdir

e Viicutlar1 neredeyse yatay obliktir

e Yanal ¢izgi Ustiindeki pulsuz alanda koyu
dalgali cizgiler vardir

e Karin beyazdir

e Pektoral ve pelvik yiizgecler mor, i¢ taraflari
siyah renktedir

e Pektoral ylizgecler kisadir

e Pelvik yiizgegler arasinda biiyiik tek bir sivri
kapaktan olusan yap1 bulunur

e Viicut, zirh hari¢ ¢iplaktir; arka pargalar iyi
gelismis ve daralmistir

BiYOLOJiSi

e Kiiciik baliklar, yumusakgalar, planktonik
kabuklular ve stomatopod larvalariyla
beslenirler

EKONOMIK ONEMIi

e Yogun ticari avciligi ve sportif balik¢ilig
yapilmaktadir

BIiLIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Scombridae
Cins : Auxis
Tiir : A. thazard

BINOMIAL ADI

Auxis thazard
Lacepéde, 1800

Tehlike Altinda
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EK 12: Balistes capriscus*

Balistes capriscus

YASAM ALANI
e Resifler
e Tuzlu sularda yasarlar
e 0-100 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropik

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMi

Dorsal ylizgeg sert 1s1n sayisi: 3

Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 26-29
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 0

Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 23-26
Uzun, kiiciik bir agz1 ve plaka gibi pullu bir
yapis1 vardir

Viicutta {i¢ adet genis, soluk renkli,
diizensiz, koyu serit bulunur

Cenede dar, soluk renkli, capraz bantlar;
ylizgeclerde ve viicudun iist yarisinda kiiciik,
acik mavi noktalar; ventralde kisa, diizensiz
cizgiler bulunur

Yumusakcalar ve kabuklular gibi bentik
omurgasizlarla beslenirler
Yumurta birakarak ¢ogalirlar

Ticari aveiligt  ve sportif  balik¢ilig
yapilmaktadir

Akvaryum baligi olarak ticari degere
sahiptir

Ciitre
Grey triggerfish

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia

Sube : Chordata

Simif : Actinopterygii
Takim : Tetraodontiformes

Familya : Balistidae
Cins : Balistes

Tiir : B. capriscus

BINOMIAL ADI

Balistes capriscus
Gmelin, 1789

Tehlike Altinda
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*Bilgiler #BFishBase 22! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 13: Belone belone*

Belone belone

Zargana
Garpike

YASAM ALANI

Pelajik

Oseanodrom

Act ve tuzlu sularda yasarlar

0 m ve alt1 derinlik aralifinda bulunurlar.
[liman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 0

e Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 16-20

e Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 19-23

e Cene disleri nispeten biiyilk ve genis
araliklidir

e Vomer disi 20 den fazla tirnaktan olusmus
ve uzundur

e Alt cene iist ¢ceneden biraz daha uzundur

BiYOLOJiSi

. BiLIMSEL SINIFLANDIRMA
e Yiizeye yakin yasarlar ve uskumrulara

benzer bir gé¢ modelleri vardir

e Kiiciik baliklarla, ozellikle de Clupeidae Alem : Animalia
familyasindan tiirler ve Engraulis cinsleri ile )
beslenirler Sube : Chordata
e Yumurta birakarak ¢ogalirlar Simif : Actinopterygii
e Yumurtalar su i¢indeki nesnelere tutunmus Takim - Beloniformes
halde bulunabilirler '
L . Familya : Belonidae
EKONOMIK ONEMI .
Cins : Belone
e Ticari aveiligt ve sportif  balikeihigt || iy - B. belone
yapilmaktadir

BINOMIAL ADI

Belone belone
Linnaeus, 1761

IUCN Kirmiz: Liste Durumu

Tehlike Altinda
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EK 14: Boops boops*

Boops boops

YASAM ALANI

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

e Omnivordurlar
e Temel olarak kabuklular, ayrica
planktofagus baliklarla beslenirler
e Hermafrodittirler
EKONOMIK ONEMI

Demersal

Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar

0-350 m derinlik araliginda bulunurlar
[liman

Dorsal ylizgec sert 151n sayisi: 13-15

Dorsal ylizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 12-16
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 3

Anal ylizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 14-16
Viicut ince, 3-5 adet altin rengi, boyuna
cizgiye sahiptir ve pektoral yiizgecte siyah
nokta bulunur

Kiyida veya sigliklarda, pelajik olarak cesitli
tabanlarda (kum, c¢amur, taslar, deniz
cayirlart) bulunurlar

Toplu halde yasarlar ve ozellikle geceleri
ylizeye dogru hareket ederler

Yiiksek oranda ticari avcilifi ve sportif
balik¢ilig1 yapilmaktadir
Yem olarak kullanilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Sparidae
Cins : Boops

Tiir : B. boops

BINOMIAL ADI

Boops boops
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler #BFishBase 22! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 15: Callinectes sapidus*

2Callinectes sapidus

Mavi Yengec
Blue crab

YASAM ALANI
e Demersal
e Tath ve ac1 sularda yasarlar
e 0-90 m derinlik araliginda bulunurlar
e Tropik

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Karapaks genisligi, boyunun iki katindan
daha uzun; kemerli yapidaki anterolateral
kenarda dokuz adet korelmis sivri dis (dis
yoriingedeki digler ve giligli yan diken
dahil); onde ikisi korelmis sivri dis (ice
bakanlar harig), sik, kivrimli, genis, liggen
dislerin i¢ kenarlarn dis kenarlarindan
uzundur

e Konveks dorsal ylizeyin ¢ogu piirlizsiizdiir,
enine ve daginik ince graniil ¢izgiler vardir - ol _

e Merkez yakinindaki oyuklar ¢ok sayida || — B
pliriizsiiz graniillerle oldukea sert bir sekilde

yikselmistir BILIMSEL SINIFLANDIRMA
o Kiskaglar gii¢lii, ayr1 ve boyuna ¢ikintilidir

e 5. bacak yassilasmis pedal formundadir

e Renk grimsi, mavimsi veya kahverengimsi || Alem : Animalia
yesildir Sube : Chordata
BiYOLOJISI Simif : Malacostraca
e Kulugka s1g deniz sular1 ve nehir agizlarinda || Takim  : Decapoda
gergeklesir Familya : Portunidae

e Megalopa evresini takiben larvalarin
gelisimi denizde devam eder

Cins : Callinectes

e Geng yengecler nehir agz1 sularina doner ve Tiir : C. sapidus

burada yetiskin hale gelirler

EKONOMIK ONEMIi BINOMIAL ADI

Callinectes sapidus
Rathbun, 1896

e Ticari avcilig1 yapilmaktadir

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler IUCN 222 ve ABSeaLifeBase 2%° den degistirilerek alinmigtir
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EK 16: Cancer pagurus*

Cancer pagurus

YASAM ALANI

e Demersal
e 0-100 m derinlik araliginda bulunurlar
e Iliman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Oval sekilli viicut yapisi ve tirtikli, biiyiik
siyah uclu kiskaglar1 ile diger yengec
tiirlerinden kolaylikla ayirt edilebilir

e Bu bireyler, ortalama 15 cm olmalarina
ragmen c¢ok biiyilk bireylerde karapaks
genigligi 25 cm’ye kadar ulasarak
kirmizimsi-kahverengi renk alabilirler

e Kahverengi yengec olarakta bilinmektedir

BiYOLOJiSi

e Avrupa’nin en Onemli yenilebilir yengec
tirtidir

o Gelgit bolgelerinde 100 m derinligine kadar,
genellikle 6-40 metre arasinda bulunurlar

e Taslik ve kumluk diplerde yasarlar

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari avciligi yapilmaktadir

Pavurya
Edible crab

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Malacostraca
Takim : Decapoda
Familya : Cancridae
Cins : Cancer

Tiir : C. pagurus

BINOMIAL ADI

Cancer pagurus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler EOL 22°, [IUCN 222 ye ABSeaLifeBase ?2° den degistirilerek alinmigtir
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EK 17: Capoeta capoeta*™

Capoeta capoeta

Siraz
Trancaucasian barb

YASAM ALANI

e Bento-pelajik
e Potamodrom

e Tatl sularda yasarlar
e Jliman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 0

e Dorsal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 13

e Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 0

e Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 10

e Dudaklarinda dik dokiilen kaplamalar
vardir, alt ¢genede bir ¢ift barbel bulunur

e Dorsal yiizgecin son 1511 kemiksi, giiclii
tirnaklidir

e Pektoral ylizge¢ler uzundur

e Bas kismi, burun harig kii¢lik pulludur

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

BIYOLOJiSI
e Genel olarak daglarin nehir baslangiglarinda Alem - Animalia
ve nehirlerin ulastigt kumluk boélgelerde
yasarlar Sube : Chordata
e Oncelikli besinleri planktonlardir Sumf : Actinopterygii
e Cogunlukla nehirlerde, kayalarin tzerine || Takim  : Cypriniformes
yumurtlarlar Familya : Cyprinidae
EKONOMIK ONEMI Cins . Capoeta
e Ticari avciligi yapilmaktadir Tiir : C. capoeta

BINOMIAL ADI

Capoeta capoeta
Gildenstadt, 1773

Tehlike Altinda
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*Bilgiler AFishBase **!, BGBIF 227 ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 18: Carcinus aestuari*

Carcinus aestuarii

Akdeniz Kiy1 Yengeci
Mediterranean shore crab

YASAM ALANI

e Demersal
e 0-200 m derinlik araliginda bulunurlar
e Tropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Karapaks yelpaze seklindedir
e Karapaksin 6n kismi (gdzlerin arasi) uzun ve

diiz olur
e (Gonopodlar diizgiin ve paraleldirler
e Gozlerin  arkasinda bes adet  sivri

anteriyolateral dis bulunmaktadir
BIYOLOJiSI

e Balast sulann ile taginma yoluyla yayilim
alan1 artmistir

e Aclk, sicaklik ve tuzluluk toleransi
yiiksektir
e Algler, kabuklular, yumusakcalar ve

baliklarla beslenirler
e Uygun kosullar altinda her iki cinsiyette bir
yilda cinsel olgunluga ulasgir

EKONOMIK ONEMi

e Ticari avciligi yapilmaktadir

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Malacostraca
Takim : Decapoda
Familya : Portunidae
Cins : Carcinus
Tiir : C. aestuarii

BINOMIAL ADI

Carcinus aestuarii
Nardo, 1847

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler IUCN 222, ABSeal ife Base 2012, Yamada ve Hauck ?2® dan degistirilerek alinmigtir
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EK 19: Chelidonichthys cuculus*

Cheliodonichthys cuculus

YASAM ALANI
e Demersal
e Tuzlu sularda yasarlar
e 15-400 m derinlik araliginda bulunurlar
e Iliman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal ylizgec sert 1s1n sayisi: 9-10

Dorsal ylizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 17-18
Anal ylizge¢ yumusak 1s1n sayist: 16-18

Bas kismu biiyiiktiir

Ik dorsal omur 6ne dogru disli, ikinci omur
uzamamigtir

Yanal ¢izgi pullan plaka gibi dikey olarak
geniglemistir

Gogiis ve karnin 6n pargalar pulsuzdur
Pektoral yiizgeg li¢ serbest 1s1nla sonlanir

Burun dik, rostrum ileri dogru uzamis ve ¢ift
lobludur

BiYOLOJiSi

Nadiren siirii olustururlar

Kita sahanliginda tas, c¢akil, kaya ve kumlar
arasinda bulunurlar

Bentik kabuklular, diger omurgasizlar ve
dipte yasayan baliklarla beslenirler

EKONOMIK ONEMIi

Ticari avciligi yapilmaktadir

Dikenli Kirlangi¢
Red gurnard

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia

Sube : Chordata

Simif : Actinopterygii
Takim : Scorpaeniformes

Familya : Triglidae
Cins : Chelidonichthys

Tiir : C. cuculus

BINOMIAL ADI

Chelidonichthys cuculus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler “FishBase 22!, BEOL 22 ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 20: Chelidonichthys lucerna*

Chelidonichthys lucerna

YASAM ALANI
e Demersal
e Tuzlu sularda yasarlar
e 20-318 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Pektoral yiizgecin en uzun 151 anal
ylizgecin 0n pargasina kadar ulasir

¢ Yanal ¢izgi pullar diiz ve kirmiz1 renklidir
BIYOLOJiSI

e 8-24°C arasinda yasarlar

e Kum ve bal¢ik tabanlarda bulunurlar

e Dogu Iyonya Denizi’nde 318 m’ye kadar
bulunurlar

e Baliklar,

beslenirler

kabuklular ve yumusakcalarla
e Pektoral ylizgecin yalitilmis ti¢ 6zel 151n1,
bacak fonksiyonludur. Bu yap1 baligin

dinlenmesine ve yemek bulmasina yardimci

olur
EKONOMIK ONEMIi
e Ticari aveiligi ve sportif balik¢ilig
yapilmaktadir

Kirlangic
Tub gurnard

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia

Sube : Chordata

Simif : Actinopterygii
Takim : Scorpaeniformes
Familya : Triglidae

Cins : Chelidonichthys
Tiir : C. lucerna

BINOMIAL ADI

Chelidonichthys lucerna
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler ~PFishBase 2*! ve [UCN 22 den degistirilerek alinmustir
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EK 21: Citharus linguatula*

Citharus linguatula

Kancaagiz Pisi
Spotted flounder

YASAM ALANI
e Demersal
e Tuzlu sularda yasarlar
e 0-300 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Yivli olmamasina ragmen bas kismi biiyiik,
ticgenimsi, kemikli ve ¢cok sayida dikenli bir
yaptya sahiptir

Iki parca halinde dorsal yiizgeci vardir.
Bunlardan ilkinde 8-10 adet 1s1n, ikincisinde
ise 16-17 adet yumusak 151n vardir

Anal yiizgecte 16-17 adet yumusak 1smn
vardir

Pembe ya da kirmizimsi kahve renktedir
Siyahtan altin saris1 ve beyaza kadar ventral
benekler bulunur

Pektoral yiizgecin dis yiizii pembemsi mor
veya mavi, yesil ya da beyaz lekeli ve uglari
mavi ya da kirmuzi lekeli olabilir. I¢ yiizii ise
mavimsi siyah lekeli ve beyaz benekli
olabilir

BiYOLOJiSi

Yumusak tabanli kiy1 seridinde, 300 m
derinlige kadar yasarlar

Nadiren 200 m’nin ¢ok daha derinlerinde
avlanirlar

Kiigiik baliklar ve kabuklularla beslenirler

EKONOMIK ONEMIi

Ticari avcilig1 yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem
Sube
Simf
Takim

Cins

Tiir

Familya : Citharidae

: Animalia
: Chordata
: Actinopterygii

: Pleuronectiformes

: Citharus

: C. linguatula

BINOMIAL ADI

Citharus linguatula

Linnaeus, 1758

@ :

Tehlike Altinda
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*Bilgiler FAO 2%, ~BFishBase 2*! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmustir
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EK 22: Clarias gariepinus*

Clarias gariepinus

Karabalk
North African catfish

YASAM ALANI

Bentopelajik

Potamadrom

Tatl sularda yasarlar

0-80 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Viicut derinligi standart uzunlugun 6-8
katidir

e Kafa, dorsal ana hatta dikdortgen ve sivri
sekildedir, burun genisge yayilmistir

e Gozler superolateral pozisyonda ve nispeten
kiictiktiir

e Cene barbelleri genellikle kafadan uzundur
ve dorsal yiizgecin baslangi¢c noktasi ile
pelvik yiizgecin eklendigi yer arasindaki
orta noktaya kadar uzanir

e Dias alt ¢ene barbelleri icteki ¢iftten uzundur

e Yanal ¢izgi kiigiik, basin arka ucundan
kuyruk ylizgeci tabani ortasinda beyaz bir
¢izgi olarak goriiniir

BiYOLOJiSi

e Ekstrem ¢evre kosullarina toleransi genistir

e Nefes alma organi ile ¢ok kuru sartlarda
veya ¢ok aktif olduklarinda havadan nefes
alabilirler

e Gece pektoral yilizgeclerini ve dikenlerini
kullanarak sudan ayrilip karadan gida
arayisina girebilir, sig alanlardan iireme
noktalarina gidebilirler

e Bocekler, planktonlar, omurgasizlar ve
baliklarin yani sira ¢iiriimiis et, bitkiler ve
kiiciik kuslarla da beslenirler

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari avciligl, yetistiriciligi ve sportif

balik¢ilig1 yapilmaktadir

B

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Siluriformes

Familya : Clariidae
Cins : Clarias

Tiir : C. gariepinus

BINOMIAL ADI

Clarias gariepinus
Burchell, 1822

Tehlike Altinda
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*Bilgiler BFAO 22°, AFishBase #2! ve IUCN 22 den degistirilerek alinmistir
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EK 23: Cyprinus carpio*

Cyprinus carpio

YASAM ALANI

Bentopelajik

Potamodrom

Act ve tuzlu sularda yasarlar

0-25 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 3-4

Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 17-23
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 2-3

Anal ylizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 5-6

Derin, tirtikli bir kuyruk yiizgeci vardir
Pullar biiytik ve kalindir

Anal ylizgegteki 1s1inlarin sonuncusu kemiksi
ve arka kisma dogru tirtiklidir

Dort adet barbeli vardir

Viicut griden bronza kadar farkli renklerde
olabilir

BiYOLOJiSi

Genellikle biiyiik su kiitlelerinin yavas akan
ya da durgun kesimlerindeki yumusak zemin
sedimentlerinde yasamay1 tercih ederler

Cok ¢esitli ve zor sartlara toleranshdirlar
Alacakaranlik ve safak wvakitlerinde c¢ok
aktiftirler

Yetigkin ve geng bireyler ¢esitli bentik
organizmalar ve bitki artiklar1 ile beslenirler

EKONOMIK ONEMi

Yiiksek oranda ticari avciligi, yetistiriciligi
ve sportif balik¢ilig1 yapilmaktadir
Akvaryum baligi olarak ticari degere
sahiptir

Sazan
Common carp

Ro-28 96at. 31.16

B

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Cypriniformes

Familya : Cyprinidae
Cins : Cyprinus

Tiir : C. carpio

BINOMIAL ADI

Cyprinus carpio
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

CO®& w1 ® @

*Bilgiler BFAO 2%, AFishBase 22! ve IUCN 2?2 den degistirilerek alinmsgtir
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EK 24: Dentex dentex*

Dentex dentex

Sinagrit
Common dentex

YASAM ALANI
e Bentopelajik
e Tuzlu sularda yasarlar
e 0-200 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMi

Dorsal ylizgec sert 151n sayisi:11

Dorsal ylizge¢ yumusak 1sin sayisi: 11-12
Anal sert 151n sayisi: 3

Anal yumusak 1s1n sayisi: 7-9

Viicut oval ve basiktir

Her bir ¢enede 4-6 arasinda degisen iyi
gelismis kaniniform disler bulunur

Sert zeminlerde (kayalik ve cakillik)
yasarlar

Yetiskinler yalniz, gencler topluluk halinde
yasarlar

Baliklar, = yumusakcalar = ve  kafadan
bacaklilar ile beslenirler

Ticari avciligi, yetistiriciligi ve sportif
balik¢ilig1 yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Sparidae
Cins : Dentex
Tiir : D. dentex

BINOMIAL ADI

Dentex dentex
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler ~#PFishBase *' ve [UCN 2?2 den degistirilerek almmustir
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EK 25: Dentex macrophthalmus*

Dentex macrophthalmus

Patlakgoz Mercan
Large-eye dentex

YASAM ALANI

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMIi

Bento-pelajik

Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar

30-500 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 11- 12

Dorsal yilizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 10 -11
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 3

Anal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 8

Viicut ve yiizgecler kirmizimsi; anal yiizgeg
ve kuyruk yiizgecinin sonlar1 beyazimsidir

Taslik veya kumluk alanlarda yasarlar
Biiyiidiikce daha derinlere inerler

Bolgesel su hareket parametrelerine ve
yasam dongiilerine bagli olarak siiriiler
halinde, kiy1 ve derin sular arasinda goc
ederler

Temel olarak balik, kabuklu ve planktonlarla
beslenirler

Ticari avciligt  ve sportif  balik¢iligi
yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Sparidae
Cins : Dentex

Tiir : D.macrophthalmus

BINOMIAL ADI

Dentex macrophthalmus
Bloch, 1791

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler ~#PFishBase *' ve [UCN 2?2 den degistirilerek almmustir
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EK 26: Dicentrarchus labrax*

Dicentrarchus labrax

YASAM ALANI

Demersal
Oseanodrom
Tatl1, ac1 ve tuzlu sularda yasarlar

10-100 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal ylizgeg sert 151n sayisi: 8-10

Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi:12-13
Anal sert 151n sayisi: 3

Anal yumusak 1s1n sayisi: 10-12
Operkulumun arka kenar1 ince dislidir, alt
kenar1 kuvvetli, uzamus, disli ve ¢ikintilidir
Iki diiz operkulum dikeni vardir

Agi1z ortadan uzamistir

Geng bireylerin viicut iist parcalarinda
birkag siyah leke vardir

Basin tistii sikloid pullarla kaplidir
BIYOLOJiSi

e Basta yumusakcalar olmak tizere, kabuklular

ve baliklar ile beslenirler

Geng baliklar omurgasizlarla beslenirken,
yas ilerledik¢e daha ¢ok balikla beslenmeye
baslarlar

e Yetiskinler pisivordur

e Toplu yumurtlarlar

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari avciligi yapilmaktadir

e Akvaryum baligt olarak ticari Oneme

sahiptir

Levrek
European seabass

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simf : Actinopterygii
Takim : Perciformes
Familya : Moronidae
Cins : Dicentrarchus
Tiir : D. labrax

BINOMIAL ADI

Dicentrarchus labrax
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler #PFishBase ?*' ve [IUCN 222 den degistirilerek almmustir
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EK 27: Diplodus annularis*

Diplodus annularis

YASAM ALANI

e Bentopelajik
e Aci ve tuzlu sularda yasarlar

e 0-90 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Kaudal yiizgecin kaidesinde siyah bir bant
vardir

¢ Genel olarak giimiisiimsii gri ve sarimsidir

e Pelvik yiizgeci sar1 renkte olup diger
yuzgegler agik renktedir

e Pektoral aksilin lizerinde siyah benekler

bulunur
BIYOLOJiSI
e Temel olarak Zostera ve Posidonia

yataklarinda, dip kumlarinda nadiren de
kayalik alanlarda bulunurlar

e Karnivordurlar

e Solucanlar, kabuklular,  yumusakgalar,
ekinodermler ve hirozoanlarla beslenirler

e Bu baliklar potansiyel hermafrodit olmakla

birlikte bazilar1 protandrik hermafrodizm

gostermektedirler
EKONOMIK ONEMI
e Ticari aveciligi ve sportif balik¢ilig

yapilmaktadir

Isparoz
Annular seabream

it}
BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes
Familya : Sparidae

Cins : Diplodus

Tiir : D. annularis

BINOMIAL ADI

Diplodus annularis
Linnaeus, 1758

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda
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*Bilgiler #BFishBase 22!, IUCN %22 ve MarineSpecies 23° den degistirilerek alimmigtir
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EK 28: Diplodus cervinus*

Diplodus cervinus

YASAM ALANI

Birlesmis resiflerde yasarlar
Oseanodrom

3-300 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Altinims1 yesil ve glimiisiimsi renktedir
Viicutta bes adet genis siyah enine bant
bulunur

Pelvik yiizgecler koyu renkte olup diger
ylizgecler yesilimsidir

BiYOLOJiSi

Sig  bentopelajik  bolgelerin - 30-80 m
derinliklerdeki kayalik altlarinda ve ayrica
camurlu zeminlerde 300 m’ye kadar olan
derinliklerde yasayabilmektedirler

Farkli boyutlarda 4-5 bireylik siiriiler
kurarlar

Omnivordurlar

Kiiciik omurgasizlar ve deniz bitkileri ile
beslenirler

EKONOMIK ONEMIi

Ticari avciligt  ve sportif  balik¢iligi
yapilmaktadir

Cizgili isparoz
Zebra seabream

BILIMSEL SINIFLANDIRMA |

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Sparidae
Cins : Diplodus

Tiir : D. cervinus

BINOMIAL ADI

Diplodus cervinus
Lowe, 1838

Tehlike Altinda

QO®a v v ® » ()

*Bilgiler ~#PFishBase 2!, IUCN 2?? ve MarineSpecies 2** den degistirilerek almmustir
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EK 29: Diplodus puntazzo*

Diplodus puntazzo

Sivriburun Karagoz
Sharpsnout seabream

YASAM ALANI

e Bentopelajik
e Oseanodrom
e Aci ve tuzlu sularda yasarlar

e 0-150 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Ik dorsal 1511 ¢ok kisadir

e (Glmiisi gri renktedir

e Viicutta 11-13 adet enine siyah bant
bulunmaktadir. Bunlar doniisiimlii olarak

¢ok koyu ve solgundur

e Kuyruk yilizgeci kaidesinde siyah bir bant
bulunur

e Kaudal ylizgecin arka kenarlart koyu
renktedir

e Diger yiizgecler yesilimsi ve distalde koyu
renktedir

e Pektoral yiizgecin iist kisminda ¢ok koyu bir
leke vardir

BiYOLOJiSi

e Deniz ¢ayirlari, solucanlar, yumugakcalar ve
karidesler ile beslenirler

e Bazilan protandrik hermafrodit (erkekler ilk
cinsel  olgunluklarindan  sonra  disiye
doniistirler), bazilar ise siirekli hermafrodit
bireylerdir

e Yumurta ¢apt 0,85 mm, yumurtadan ¢ikan
larvalarin uzunluklar: 1,7 mm’dir

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari avciligt ve sportif balik¢ilhigi
yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Sparidae
Cins : Diplodus
Tiir : D. puntazzo

BINOMIAL ADI

Diplodus puntazzo
Cetti, 1777

Tehlike Altinda

@ - EN) VU (NT LC DD

*Bilgiler EOL 22, ABFishBase #!, IUCN 2?2 ve MarineSpecies 2** den degistirilerek alinmistir
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EK 30: Diplodus sargus*

Diplodus sargus

Sargoz
White seabream

YASAM ALANI

e Demersal

e (Oseanodrom

e Aci ve tuzlu sularda yasayabilmektedirler
e (-50 m derinlik araliginda bulunurlar

e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgeg sert 151n sayisi:11-12

e Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist:12-15

e Anal sert 151n sayisi:3

e Anal yumusak 1s1n sayisi:11-14

e Viicutta bes siyah, dort gri dikey bant
bulunur

e Burun goz ¢capindan uzundur

BiYOLOJisi i P ‘ 5

) Kly%lard:akl taglik resif bolgelerinde ve BILIMSEL SINIFLANDIRMA
Posidonia yataklarinda yasarlar

e Diger Sparidler gibi ¢ok aktif baliklardir o
e Giines dogumunun ilk saatlerinde kirilan Alem  Animalia
dalga alanlarinda bulunurlar Sube : Chordata
e Sedimentten kopan diger bentik Simif : Actinopterygii
omurgasizlar ve kabuklu deniz canlilart ile Takim . Perciformes
beslenirler
Familya : Sparidae
EKONOMIiK ONEMI Cins . Diplodus
o Ticari avciligi, yetistiriciligi ve sportif || Tiir : D. sargus
balik¢ilig1 yapilmaktadir

BINOMIAL ADI

Diplodus sargus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler ~PFishBase *! ve [UCN 222 den degistirilerek alinmustir
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EK 31: Diplodus vulgaris*

Diplodus vulgaris

YASAM ALANI

Bentopelajik

Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar

0-160 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Genellikle gri, kahverengimsi ve yesilimsi
renktedir

Enseden pektoral ylizgecin aksiline kadar
genis siyah bir bant bulunur

Anal ylizgecin arka kismindan dorsal
ylzgecin arka kismina ve kaudal yilizgeg
kaidesine kadar genis siyah bir bant bulunur
Pektoral yiizgecin iist kisminda siyah bir
leke bulunur

Kaudal yilizge¢ koyu renkte olup uglart
siyahtir

BiYOLOJiSi

Gengler nadiren Posidonia yataklarinda
bulunurlar

Yetiskin bireyler kabuklular, yumusakgalar
ve solucanlarla beslenirler

EKONOMIK ONEMIi

Ticari avciligt  ve sportif  balik¢iligi
yapilmaktadir

Akvaryum baligt olarak ticari Oneme
sahiptir

Karagoz
Common two-banded seabream

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim  : Perciformes

Familya : Sparidae
Cins : Diplodus

Tiir : D. vulgaris

BINOMIAL ADI

Diplodus vulgaris
Forster, 1801

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler ~#BFishBase 2?!, IUCN ?2? ve MarineSpecies 23° den degistirilerek almmigtir
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EK 32: Dussumeria elopsoides*

Dussumieria elopsoides

Hint Sardalyasi
Slender rainbow sardine

YASAM ALANI

Pelajik-neritik

Tuzlu sularda yasarlar

0-50 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgeg sert 151n sayist: 0
e Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 16-18

e Anal sert 151n sayisi: 0

e Anal yumusak 151n sayisi: 14-18

e Bransiyostegal 1sinlar 13-17 den fazladir
e Pullarn arka kisimlar ¢izgisizdir

e W seklindeki pelvik ylizgeci, yarim ay
seklinde ve esit uzunluktadir

e Anal yiizgec 1s1nlar fazladir

BIYOLOJiSi
. BILIMSEL SINIFLANDIRMA
e Pelajik  evredeyken kiy1  bolgelerde

beslenirler o
e Genellikle zooplankton, 6zellikle kabuklular || Alem : Animalia
ve kiigiik baliklarla beslenirler Sube - Chordata
e Uremesi genellikle ilkbaharda ger¢eklesir ) N
e Larvalar metamorfoz gecirerek serbest Simf : Actinopterygii
ylizen baliklar haline dontistir Takim : Clupeiformes
EKONOMIK ONEMI Familya : Clupeidae
e Ticari avciligi yapilmaktadir Cins : Dussumieria
Tiir : D. elopsoides

BINOMIAL ADI

Dussumieria elopsoides
Bleeker, 1849

Tehlike Altinda

@ EN) VU (NT LC DD

*Bilgiler ~BFishBase 22!, IUCN 22 ve Whitehead >*! den degistirilerek almmustir
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EK 33: Engraulis encrasicolus*

Engraulis encrasicolus

YASAM ALANI

e Pelajik-neritik
e (Oseanodrom

e Tuzlu ve ac1 sularda yasarlar
e 0-400 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgeg sert 151n sayist: 0

e Dorsal yiizge¢ yumusak 151n sayisi: 16-18

e Anal sert 151n sayisi: 0

e Anal yumusak 1sin sayisi: 13-15

e Burun sivri, altcene kisa ve ucu Kkiit,
operkulumun o6niine kadar ulasir. Ancak iist
maksillanin ikinci kismini gegmez

e Alt ¢enenin ucu neredeyse burun deligine
kadar uzanir

e Yan ylizeyi boyunca gri bir ¢izgi bulunur ve
bu ¢izgi yas ilerledik¢e kaybolur

BiYOLOJiSi

e Biiylik siiriiler halinde bulunurlar

e Tuzluluk tolerans1 5-41 ppt arasindadir

e Yazin kuzeye ve su yiizeylerine hareket
etme egilimindedirler

e Kisin ise geri ¢ekilip tekrar derinlere inmeye
baslarlar

e Planktonik organizmalarla beslenirler

EKONOMIK ONEMIi

e Yogun ticari avciligl yapilmaktadir
e Yem olarak kullanilmaktadir

Hamsi
European anchovy

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim  : Clupeiformes

Familya : Engraulidae
Cins : Engraulis

Tiir : E. encrasicolus

BINOMIAL ADI

Engraulis encrasicolus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

@ 29 @) v vu Nt (LS\] DD@

*Bilgiler ~BFishBase ??! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 34: Epinephelus aeneus*

Epinephelus aeneus

YASAM ALANI

Demersal

Oseanodrom

Act ve tuzlu sularda yasarlar

20-200 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 11

e Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 14-16
e Anal sert 151n sayisi: 3

e Anal yumusak 1s1n sayist: 7-9

BiYOLOJiSi

e Yetigkinler kayalik ve kumluk-camurluk
tabanlarda bulunurlar

e Gengler mercan resiflerinde, kiy1
lagiinlerinde ~ ve  akarsu  girislerinde
bulunurlar

e Genellikle baliklar, ayrica stomatopod,
yenge¢ ve kafadan bacaklilarla da
beslenirler

e Protojin hermafrodittirler

EKONOMIK ONEMIi

o Ticari avciligt ve sportif balik¢ilig
yapilmaktadir

e Yetistiriciligi deneme asamasindadir

Lahoz
White grouper

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Serranidae
Cins : Epinephelus

Tiir : E. aeneus

BINOMIAL ADI

Epinephelus aeneus
Saint-Hilaire, 1817

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda

0D EN VU @ @9 oo (ne

*Bilgiler #BFishBase 2! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmistir
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EK 35: Epinephelus marginatus*

Epinephelus marginatus

YASAM ALANI

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMi

Resif birlesimlerinde ve tuzlu sularda
yasarlar

8-300 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

Dorsal yiizgeg sert 151n sayist: 11

Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 14-16
Anal sert 151n sayisi: 3

Anal yumusak 1s1n sayisi: 8

Kayalik tabanlari tercih ederler

Tek yasarlar ve bolge belirlerler

Gengleri sahil kenarlarinda ve kayaliklarin
gel-git havuzlarinda bulunurlar

Yengec ve ahtapotlarla beslenirler

Biiyiik bireyler biiyiik baliklarla beslenirler

Resifte bulunan bireyler genellikle protojin
hermafrodit 6zelliktedir

Yogun ticari avciligi ve sportif balik¢ilig
yapilmaktadir

Orfoz
Dusky grouper

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Serranidae
Cins : Epinephelus

Tiir : E. marginatus

BINOMIAL ADI

Epinephelus marginatus
Lowe, 1834

Tehlike Altinda

l_A_'|
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*Bilgiler ~BFishBase 2?! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 36: Epinephelus tauvina*

Epinephelus tauvina

YASAM ALANI

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMIi

Birlesmis resiflerde bulunurlar
Oseanodrom
Tuzlu suda yasarlar

1-300 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

Dorsal ylizgec sert 151n sayisi:11

Dorsal yilizge¢ yumusak 1s1n sayisi:13-16
Anal sert 151n sayis1:3

Anal yumusak 1s1n say1s1:8

Bas1t ve govdesi soluk yesilimsi gri ya da
kahverengi olup koyu noktalar
bulunmaktadir. Orta kismi kenarlarindan
daha koyu olan bu noktalar koyu
turuncudan, kirmizi-koyu kahveye kadar
cesitlilik gosterebilirler

Dorsal yiizgecin son dort sert 1sininda
siklikla siyah hareler bulunur

Viicutta yariya kadar dik halde uzanan 5
tane koyu seritleri vardir

Denizdeki yetiskinler o6zellikle baliklarla
beslenirler

Mercan resiflerindeki temiz su alanlarim
tercih ederler

Ticari avciligl, yetistiriciligi ve yaygin
olarak sportif balik¢ilig1 yapilmaktadir

Tas Hanisi
Greasy grouper

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Serranidae
Cins : Epinephelus

Tiir : E. tauvina

BINOMIAL ADI

Epinephelus tauvina
Forsskal, 1775

Tehlike Altinda

@ EN' VU NT -.’Lc:! NE
&

*Bilgiler ~PFishBase ?*! ve [UCN 222 den degistirilerek alinmustir
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EK 37: Esox lucius*

Esox lucius

YASAM ALANI

Demersal
Potamodrom
Aci ve tath sularda yasarlar

0-30 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal ylizgec sert 151n sayisi: 6-8

Dorsal yilizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 17-25
Anal sert 151n sayisi: 4-7

Anal yumusak 11n sayisi: 10-22

Omur sayist: 57-65

Uzun burunlu ve genis agizlidir

Dorsal yiizgec ¢ok arkada bulunur

Pektoral ylizgec¢ viicudun alt kismina dogru
bulunur ve hemen solunga¢ kapaginin
altindadir

Pelvik ylizge¢ viicudun alt kismina dogru
bulunur

Es ylizgegler yuvarlak ve pedal seklindedir

BiYOLOJiSi

Genellikle yalniz ve yiiksek oranda bolge
belirleyen tiirlerdir

Yetiskinler agirlikli  olarak  kurbagalar,
kerevitler ve baliklarla beslenirler
Kanibalizm yaygindir

Uyarn1 feromonlar igerdiginden, diskilar
diger baliklar1 kagirir

Geng baliklar, suda yasayan bocek larvalari,
kus ve suda yasayan memeliler ile
beslenirler

Ovipardirlar

EKONOMIK ONEMi

Ticari aveiligy, sportif balikgiligt  ve
yetistiriciligi yapilmaktadir

Turna
Northern pike

. Bl
BILIMSEL SINIFLANDIRMA
Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Esociformes

Familya : Esocidae
Cins : Esox

Tiir : E. lucius

BINOMIAL ADI

Esox lucius
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

@ E\ EN VU NT@ DD (NE

*Bilgiler AFishBase ?*! ve BIUCN 222 den degistirilerek alinmistir
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EK 38: Euthynnus alletteratus*

Euthynnus alletteratus

Yazili Orkinos
Little tunny

YASAM ALANI

e Resif birlesimlerinde yasarlar
e (Oseanodrom
e Aci ve tuzlu sularda yasarlar

e 1-150 m derinlik araliginda bulunurlar
e Tropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgeg sert 151n sayist: 15-16

e Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 11-13

e Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 0

e Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 11-15

e Dorsal ylizgecin baslangicindaki 1sinlar,
ylizgecin orta kismindaki 1sinlara gore daha
uzundurlar

e Bu yap1 dorsal ylizgece disa dogru sert ve
konkav bir yap1 kazandirir

e Pelvik ylizgegler arasinda kiigiik ve iki esit
parcal1 ¢ikint1 vardir

e Geride kirik egik ¢ubuklar halinde 7-8 adet
ylizgecimsi kaudal pedinkiil mevcuttur

e Pelvik ve pektoral ylizgecler arasinda 3-7
adet koyu leke ile geride koyu c¢izgiler
bulunur

BiYOLOJiSi

e Firsat¢i avcilardir

e Bulunduklan ortamdaki her tiirlii canli ile
beslenirler

e Yumurta ve larvalari pelajiktir

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari avecilifi ve sportif balik¢ilig
yapilmaktadir

- - eehs . el
BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Scombridae
Cins : Euthynnus
Tiir : E. alletteratus

BINOMIAL ADI

Euthynnus alletteratus
Rafinesque, 1810

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler #BFishBase 2! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmistir
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EK 39: Gobius niger*

Gobius niger

YASAM ALANI

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMIi

Demersal
Act su ve denizlerde yasarlar

1-75 m derinlik araliginda bulunurlar
[liman

Her dorsal yiizgecin basiyla sonu arasindaki
boyun pullarinda bir siyah nokta bulunur

Haliglerin lagiin ve kiy1 kesimlerinde kum
veya ¢camur i¢inde bulunurlar

Posidonia yataklar1 ve yosunlu alanlarda
bulunurlar

Kabuklular, ¢ift kabuklular, karindan

bacaklilar, poliketler, chironomid larvalari
ve kiigiik baliklarla beslenirler

Akvaryum balig1 olarak ticari Oneme
sahiptir

Kaya Bahigi
Black goby

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Gobiidae
Cins : Gobius

Tiir : G. niger

BINOMIAL ADI

Gobius niger
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler #BFishBase ?*! ve [IUCN 222 den degistirilerek alimmustir
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EK 40: Homarus gammarus*

Homarus gammarus

YASAM ALANI

e Bentik

e 0-150 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Ustiinde i¢ ice mavi noktalar bulunmaktadir

e Alt kismi1 sarimsi renktedir

e Karapaks ve karinda kuvvetli diken ve
cikintilar yoktur, sadece kiigiik graniiller
vardir

e Rostrum oldukga kisa ve dikenlidir
o Kuvvetli gastro-orbital oluk ile birlikte
altinda servikal oluk bulunmaktadir

BiYOLOJiSi

e Yogun balcik ve kaya gibi sert ylizeylerde
bulunurlar

e Geceleri aktif ve bolge belirleyen canlilardir

e Yarik ve tlinellerde yasarlar

e  Yumurtalt bir

bulunabilirler

disiler yil  boyunca
e Yumurtalar Temmuz ay1 civari birakilir ve
10-11 ay tasinirlar

o (Ciftlesme disiler kabuk degistirdikten birkac
giin sonra gergeklesir

EKONOMIK ONEMIi

e Yogun ticari avciligl yapilmaktadir

Istakoz
European lobster

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Malacostraca
Takim : Decapoda
Familya : Nephropidae
Cins : Homarus
Tiir : H. gammarus

BINOMIAL ADI

Homarus gammarus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler IUCN 222, MarineSpecies 23° ve ABSealLifeBase 2*° den degistirilerek alinmsgtir
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EK 41: Lichia amia*

Lichia amia

Akya
Leerfish

YASAM ALANI

e Pelajik-neritik
e Oseanodrom
e Aci su ve denizlerde yasarlar

e (0-50 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizge¢ sert 151n sayist: 8

e Dorsal yiizge¢ yumusak sayis1:19-21

e Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 3

e Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 17-21

e Ust kismi kahverengi, yan ¢izginin alti
glimiisi beyaz renktedir

e Dorsal ve anal yiizgecin merkezinden uzak
loblar siyahtir

e Geng bireylerin her iki tarafinda kahverengi-
siyah bantlar bulunur

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

BIYOLOJISI
Alem : Animalia
e Ana besin kaynaklar1 baliklardir
e Gengler kabuklular1 tercih ederler Sube : Chordata
e Yumurtalar pelajiktir Simf : Actinopterygii
EKONOMIK ONEMi Takim  : Perciformes

. ) Familya : Carangidae
e Ticari aveciligi ve sportif balik¢ilig

yapilmaktadir Cins : Lichia
Tiir : L. amia

BINOMIAL ADI

Lichia amia
Linnaeus, 1758

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda
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*Bilgiler ~BFishBase ??! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 42: Lithognathus mormyrus*

Lithognathus mormyrus

YASAM ALANI

e Demersal
e Aci ve tuzlu sularda yasarlar

e 0-150 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 11

e Dorsal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 12-13
e Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 3

e Anal yiizge¢ yumusak 151 sayist: 10-11

BiYOLOJiSi

e Kurtlar, yumusakgalar
kabuklularla beslenirler
e Protendrik hermafrodittirler

ve kiiciik

EKONOMIK ONEMi

e Ticari avciligt ve

yapilmaktadir

sportif  balikgilig1

Mirmir
Striped seabream

=
BILIMSEL SINIFLANDIRMA
Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes
Familya : Sparidae
Cins : Lithognathus
Tiir : L. mormyrus

BINOMIAL ADI

Lithognathus mormyrus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler #BFishBase 22! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 43: Liza aurata*

Liza aurata

Altinbas Kefal
Golden grey mullet

YASAM ALANI

e Pelajik-neritik
e Katadrom
e Tatli su, ac1 su ve denizlerde yasarlar

e 0-10 m derinlik araliginda bulunurlar
e [liman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgeg sert 151n sayist: 5

e Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 7-9

e Anal yiizgec sert 151n sayisi: 3

e Pektoral yiizgecler uzundur ve kaidesinde

siyah lekeler yoktur
e Solunga¢ kapaginda altin renkli bir nokta
bulunur
BIYOLOJiSI

e Kiiciik bentik organizmalarla, detrituslarla, BILIMSEL SINIFLANDIRMA

boceklerle ve planktonlarla beslenirler

e Temmuz’dan Kasim’a kadar denizlerde e
) Alem : Animalia
treme alanlarinda bulunurlar
e Yumurtalar pelajiktir, yapiskan degildir Sube : Chordata
EKONOMIK ONEMI Simif : Actinopterygii
Takim : Mugiliformes
e Ticari avciligt ve sportif balik¢ilig ! ve
yapilmaktadir Familya : Mugilidae
Cins : Liza
Tiir : L. aurata

BINOMIAL ADI

Liza aurata
Risso, 1810

Tehlike Altinda
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*Bilgiler ~#PFishBase *' ve [UCN 2?2 den degistirilerek almmustir
254



EK 44: Liza carinata*

Liza carinata

Bildircin Kefal
Keeled mullet

YASAM ALANI

e Pelajik-neritik
e Act su ve denizlerde bulunurlar
e Tropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 5

e Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 8-9

e Anal yiizgeg sert 151n: 3
e Anal yiizge¢ yumusak 151mn: 9

BiYOLOJiSi

e Yumurtalar pelajiktir, yapiskan degildir

e Denizlerin s1g kesimlerinde bulunurlar.
Ayrica giris sularinda ve nehirlerin
hali¢lerinde bulunmaktadirlar

EKONOMIK ONEMi

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

e Ticari avciligi yapilmaktadir

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim  : Mugiliformes

Familya : Mugilidae
Cins : Liza

Tiir : L. carinata

BINOMIAL ADI

Liza carinata
Valenciennes, 1836

Tehlike Altinda
@ eNn' vu nt (L6 b @

*Bilgiler BEOL 2%, AFishBase ?*! ve IUCN 2?2 den degistirilerek alinmigtir
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EK 45: Lobotes surinamensis*

Lobotes surinamensis

Uckuyruk Bahg
Tripletail

YASAM ALANI

e Bento-pelajik
e Oseanodrom
e Aci su ve denizlerde yasarlar

e 0-70 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgeg sert 151n sayist: 11-12

e Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 15-16

e Anal sertisin: 3

e Anal yumusak 1smn: 11-12

e Yetiskinlerin sirt kismi koyu kahve ve
yesilimsi sar1 renktedir

e Alt kistmlar1 glimiisi gri renktedir
e Pecktoral yiizgecler soluk sari, diger S =
ylizgecler viicuttan daha koyu renktedir —
e Kuyruk yilizgecinin kenarlari sar1 renktedir
e Yuvarlak olan kuyruk yiizgeci iic parca
halinde gdziikiir

Alem : Animalia
BIYOLOJISI Sube : Chordata
e Akdeniz’de yiizen cisimlerin yamnda, || Simf : Actinopterygii
ylzeye yakin yerlerde agirkanh bir sekilde Takim - Perciformes

yuzerler Familya : Lobotidae

e Geng bireyler ylizen Sargassum ¢evrelerinde

bulunurlar ve yapraklari taklit ederler Cins : Lobotes
e Bentik kabuklularla beslenirler Tiir : L. surinamensis
EKONOMIK ONEMI
o Ticari avciligt ve sportif balik¢ilig BINOMIAL ADI
yapilmaktadir Lobotes surinamensis
e Akvaryum baligi olarak ticari Oneme Bloch, 1790
sahiptir

Tehlike Altinda
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*Bilgiler #BFishBase ?*' ve IUCN %22 den degistirilerek almmstir
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EK 46: Loligo vulgaris*

Loligo vulgaris

YASAM ALANI

e Bentopeljik
e (0-500 m derinlik araliginda bulunurlar
e [liman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Genis manto boslugunda birkag biiyiik
dorsal kromatofor ve c¢ok sayida ventral
kromatofor bulunmaktadir

e Manto kisminda yesil-mavi, parlak kirmizi
kromatofor noktalar bulunur

e Ventral kollarinda iki aboral kromatofor ve
tentakiiliinde dort aboral kromatofor vardir

BiYOLOJiSi

e Maksimum yasam siireleri disilerde 1,5-2
yil, erkeklerde 3-3,5 yildir

e Litoral ortamlarda ve batiyal sistemin iist
kisimlarinda yasarlar

e Yumurtalama zamanlarinda bentik, diger
zamanlarda pelajik davranislar sergilerler

e Karnivor predatordiirler

e Yetiskinler baliklar, kafadan bacaklilar ve

kabuklularla beslenirken; gencler
kopepodlar ve mysidler gibi canlilarla
beslenirler

EKONOMIiK ONEMI

e Ticari avciligi yapilmaktadir

Kalamar
European squid

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Sinif : Cephalopoda
Takim : Teuthida
Familya : Loliginidae
Cins : Loligo

Tiir : L. vulgaris

BINOMIAL ADI

Loligo vulgaris
Lamarck, 1798

Tehlike Altinda
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*Bilgiler [UCN 222 ye ~BSeal ifeBase ?2° den degistirilerek almmistir
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EK 47: Lophius piscatorius*

Lophius piscatorius

YASAM ALANI

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMIi

Batidemersal
Denizlerde yasarlar

20-1000 m derinlik araliginda bulunurlar
[liman

Karin kismi acik renklidir. Basg ve viicut
basiktir

Ag1z genis ve basiktir

Deri ince ve gevsektir

Pul yoktur

Iyi gelismis tendrilleri tasiyan uzun, kalin
dorsal dikenleri vardir

Dordiincii dorsal diken burun genisliginden
biiytiktiir

Avlanmak i¢in sedimentte yar1 gomiilii
olarak beklerler

Avlarmi filamentleri ile cezbederler

Temel olarak baliklarla beslenirler

Yogun ticari avcilig1 yapilmaktadir

Fener Bahg
Angler

BIiLIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim  : Lophiiformes

Familya : Lophiidae
Cins : Lophius

Tiir : L. piscatorius

BINOMIAL ADI

Lophius piscatorius
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler ~PFishBase *! ve [UCN 222 den degistirilerek alinmustir
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EK 48: Maja squinado*

Maja squinado

Ayna
Spiny spider crab

YASAM ALANI

e Demersal
e 0-75 m derinlik araliginda bulunurlar
e Tropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Karapaks oval-yuvarlak yapidadir

e Karapaks uzunlugu maksimum 18 cm’dir

o Karapaks iizerinde ¢ok sayida dikensi
tiiberkiiller bulunur

e Median dorsal {izerindeki tiiberkiiller ¢ok

gelismistir
e Lateral karapaks dikenleri daha uzun ve diiz
yapidadir
BIYOLOJiSI

e Alg bakimindan zengin, tashk, sublittoral
bolgelerde 75 m’ye kadar olan derinliklerde
bulunurlar

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari avcilig1 yapilmaktadir

& |

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Malacostraca
Takim : Decapoda
Familya : Majidae
Cins : Maja

Tiir : M.squinado

BINOMIAL ADI

Maja squinado
Herbst, 1788

Tehlike Altinda
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*Bilgiler IUCN 222, Neumann 2*? ve #BSeaLifeBase 2*° den degistirilerek almmugtir
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EK 49: Marsupenaeus japonicus*

Marsupenaeus japonicus

Kruruma Karidesi
Kuruma shrimp

YASAM ALANI

e Demersal
e 0-90 m derinlik araliginda bulunurlar
e Iliman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Viicut solgun beyaz, ilizerinde kahverengi
bantlar bulunur

e Yiiriime bacaklari ve pleopodlari agik sar1 ve
mavi renktedir

e Uropodlar1 sar1 ve mavi cizgili, kismen
kirmizi renkli

e Rostrumun {izerinde 7-11, altinda 1 dis
bulunur

BiYOLOJiSi

e Maksimum karapaks genisligi erkeklerde
5,3 cm, disilerde 6,6 cm’dir

e Zemini kumlu, ¢amurlu ve deniz kumu olan
yerlerde bulunurlar

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari avciligi yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Malacostraca
Takim : Decapoda
Familya : Penaeidae
Cins : Marsupenaeus
Tiir : M. japonicus

BINOMIAL ADI

Marsupenaeus japonicus
Bate, 1888

Tehlike Altinda
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*Bilgiler AEOL 226, IUCN 222, Pérez-Farfante and Kensley >33 ve BSeaL.ifeBase *° den degistirilerek alinmigtir
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EK 50: Melicertus kerathurus*

Melicertus kerathurus

Jumbo Karides
Caramote prawn

YASAM ALANI

e Demersal
e Aci suda yasarlar

e 5-75 m derinlik araliginda bulunurlar
e Jliman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Karapaksin st tarafinda ve yanlarinda
kiregten oluklar bulunur

e Sirt kismunin  yanlarindaki  ¢ikintilar
rostruma kadar uzanir

e Kuvvetli bir hepatik dikeni vardir

e Rostrumun iistiinde 10, altinda 1 dis bulunur

BiYOLOJiSi

e Ortalama uzunlugu erkeklerde 11-14 cm,
disilerde 13-17 cm’dir

e Camurlu kumluklarda, deniz ve halig . —
cevrelerinde, 5-75 m derinlik araliginda BILIMSEL SINIFLANDIRMA

bulunurlar
e Geceleri kiigiik, bentik organizmalarla || Ajem - Animalia
beslenirler
Sube : Chordata
EKONOMIK ONEMI Sinif : Malacostraca
e Ticari aveiligl yapilmaktadir Takim : Decapoda

Familya : Penaeidae
Cins : Melicertus

Tiir : M. kerathurus

BINOMIAL ADI

Melicertus kerathurus
Forskal, 1775

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda
—_—
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*Bilgiler Atay 234, IUCN 222 ve ABSeaLifeBase ?2° den degistirilerek alinmigtir
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EK 51: Merlangius merlangus*

Merlangius merlangus

YASAM ALANI

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMIi

Bentopelajik
Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar
10-200 m derinlik araliginda bulunurlar
[liman

Dorsal ylizgeg sert 151n sayist: 0

Dorsal ylizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 30-40
Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 30-25
Viicut uzamis kafa kiigiik, alt ¢ene barbelleri
kisa ya da hi¢ yoktur.

Bas bolgesindeki yanal ¢izgi kanallar1 porlu
yapidadir

Renk degiskendir, sarimsi kahve, koyu mavi
veya yesil, yanlar sarims1 gri, karin beyaz
veya giimiisi renktedir

Pektoral ylizgecin list kisimlarina dogru sik
ve koyu lekeler goriiniir

Karides, yenge¢, yumusakcalar, kiiciik
baliklar, poliketler ve kafadan bacaklilarla
beslenirler

Yumurtalar1 pelajiktir

Larvalar1 ve gencleri denizanalari ile birlikte
bulunurlar

Yogun ticari avcilifi ve sportif balik¢ilig
yapilmaktadir

Mezgit
Whiting

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Gadiformes

Familya : Gadidae
Cins : Merlangius

Tiir : M. merlangus

BINOMIAL ADI

Merlangius merlangus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler #BFishBase 22! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 52: Merluccius merluccius*

Merluccius merluccius

YASAM ALANI
e Demersal
e Tuzlu sularda yasarlar
e 30-1075 m derinlik araliginda bulunurlar
e Iliman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMIi

Dorsal ylizgec sert 151n sayisi: 0

Dorsal yilizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 43-51
Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 36-40.
Ag1zin i¢i ve brangiyal bosluk siyahtir

Ikinci dorsal yiizgec ve anal yiizgec
centiklidir

[1k omur ve noral diken kafatasina bitisiktir
Omur sayist 50-52 arasindadir

Yetiskinler giin i¢inde tabana yakin olarak
yasar; geceleri zeminden yukart dogru
hareket ederler

Yetiskinler genelde kiiciik baliklar ve
kalamarlar ile beslenirler

Gengler kabuklular ile beslenirler

Toplu olarak yumurtlarlar

Yogun ticari aveiligl yapilmaktadir

Bakalorya
European hake

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Gadiformes

Familya : Merlucciidae
Cins : Merluccius

Tiir : M. merluccius

BINOMIAL ADI

Merluccius merluccius
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler ~PFishBase ?*! ve [UCN 222 den degistirilerek alinmustir
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EK 53: Mugil cephalus*

Mugil cephalus

Kefal
Flathead mullet

YASAM ALANI

e Bentopelajik
e Katadrom
e Tatl, ac1 ve tuzlu sularda yasarlar

e 0-120 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Toplam dorsal sert 151n sayisi: 5

e Toplam dorsal yumusak 151n sayisi: 7-9

e Anal sert 151n sayisi: 3

e Anal yumusak 1s1n sayist: 8-9

e Dorsali yesilimsi gridir

e Yanlar ventrale dogru giimiisten beyaza
dogru agilmaktadir

e Yanal cizgi bazen belirgindir

e Dudaklar incedir

e Pektoral yiizge¢ kisadir, 06ne dogru BIiLIMSEL SINIFLANDIRMA

katlandiginda goze ulasmaz

e lyi gelismis adipoz gdz kapag1 vardir

Alem : Animalia
e Yetiskinlerde anal diken ii¢ adet, anal
yumusak 1sin sekiz adet; larvalarda ise Sube : Chordata
dokuz adettir Simif : Actinopterygii
BIiYOLOJIiSI Takim : Mugiliformes

) ) Familya : Mugilidae
e Larvalar zooplankton, detritus ve mikroalg ) _
ile beslenirler. Geng ve yetiskin baliklar ise Cins : Mugil

genellikle bentik organizmalarla beslenirler Tiir : M. cephalus

e Ureme bolgeye bagl olarak yiln degisik

zamanlarinda denizlerde gerceklesir

e Disiler 0,8-2,6 milyon adet yumurta N
birakirlar Mugil cephalus
e Cinsel olgunluga ulasma siiresi 3-4 yildir Linnaeus, 1758
EKONOMIiK ONEMI
e Yogun ticari avciligi, sportif balik¢iligi ve Tehlike Altinda
yetistiriciligi yapilmaktadir @ ™ - @ @ e

*Bilgiler ~#PFishBase *' ve [UCN 2?2 den degistirilerek almmustir
264



EK 54: Mullus barbatus*

Mullus barbatus

Barbunya
Red mullet

YASAM ALANI

e Demersal

e Tuzlu sularda yasarlar
e 10-328 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Bas kismi ¢ok diktir

e Viicut ve ylizgeclerde leke veya ¢izgi yoktur
BIYOLOJISI

e Kiiciik bentik kabuklular, kurtlar ve
yumusakgalarla beslenirler

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari aveciligi ve sportif balik¢ilig
yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Mullidae
Cins : Mullus

Tiir : M. barbatus

BINOMIAL ADI

Mullus barbatus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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EK 55: Mullus surmuletus*

Mullus surmuletus

YASAM ALANI

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMIi

Demersal

Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar

5-409 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

Bas kismi daha az diktir

Barbeller pektoral yiizgecten daha uzundur
Viicut boyunca kahverengi ve kirmizi
seritler vardir

[k dorsal yiizgecte koyu isaretler vardir

Kalamarlar, amfipodlar, yumusakcalar ve
baliklar ~ gibi  bentik  organizmalarla
beslenirler

Yumurtlama donemleri Mayis-Temmuz
aylar1 arasindadir

Yumurtalar1 ve larvalari pelajiktir

Ticari avciligt  ve sportif  balik¢ilig
yapilmaktadir

Tekir
Striped red mullet

BiLIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim  : Perciformes

Familya : Mullidae
Cins : Mullus

Tiir : M. surmuletus

BINOMIAL ADI

Mullus surmuletus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler ~BFishBase 2*! ve IUCN 2?2 den degistirilerek alinmistir
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EK 56: Mytilus galloprovincialis*

Mytilus galloprovincialis

Akdeniz Midyesi
Mediterranean mussel

YASAM ALANI

e Demersal
e 125-200 m derinlik araliginda bulunurlar
e Tropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Kabuk, gaganin altindaki ii¢ kiiclik dis
iceren ve yayilan sirtlardan yoksundur

e Dis kismi mavimsi siyah, i¢ kismi donuk
mavidir

BiYOLOJiSi

e Toplam uzunlugu 10 cm civarindadir
e Gelgitler ile kayalik ylizeylere tutunarak
ylizeye yakin ve si1g sularda yasarlar

e Kiiciik bireyler kolonilerin diglarina hareket
edeler

EKONOMIK ONEMi

e Ticari avciligi yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Smif : Bivalvia

Takim  : Mytiloida
Familya : Mytilidae
Cins : Mytilus

Tiir : M. galloprovincialis

BINOMIAL ADI

Mytilus galloprovincialis
Lamarck, 1819

Tehlike Altinda
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*Bilgiler IUCN 222 ve ABSeaLifeBase 2%° den degistirilerek alinmigtir
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EK 57: Necora puber*

Necora puber

Calpara
Velvet crab

YASAM ALANI

e Demersal

e 0-50 m derinlik araliginda bulunurlar
e [liman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Mavi renklidir; ancak kirmizi ¢ikintilarla
birlikte  kahverengi
gizlenmistir

tiyleri  tarafindan

e Dorsal yiizeyi ince, kadifemsi bir dokudan
olusmaktadir
e  Gozleri kirmizidir

BiYOLOJiSi

e Hizli hareket eden ve ¢ok agresif bir tiirdiir

e Gengler, kabuklular, kiigiikk yengecler ve
midyeler gibi canlilar ile beslenirken;
yetigkinler kahverengi deniz yosunlari,
yumusakealar ve kabuklular ile beslenirler

EKONOMIK ONEMi

e Ticari avciligi yapilmaktadir

BIiLIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Malacostraca
Takim : Decapoda
Familya : Portunidae
Cins : Necora

Tiir : N. puber

BINOMIAL ADI

Necora puber
Linnaeus, 1767

Tehlike Altinda

@ EN) VU (NT i\/LC:_Z DD@
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EK 58: Neogobius melanostomus*

Neogobius melanostomus

Kaya Bahigi
Round goby

YASAM ALANI

e Demersal
e Amfidrom
e Aci, tath ve tuzlu sularda yasarlar

e 0-30 m derinlik araliginda bulunurlar
e [liman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgeg sert 151n sayist: 7-8

e Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 12-17

e Anal sert 151n sayist: 1

e Anal yumusak 151n sayisi: 9-14

e  Omur sayist: 31-34

e Ikinci dorsal yiizgecin ilk 1511 sondan bir
onceki 1sindan daha uzundur

e Preoperkulum  Oniinde, ensenin  orta

cizgisinde pul yoktur — .
° Hk dorsal yﬁzgecin pOSteriyOﬂlna dogru BiLIMSEL SINIFLANDIRMA
biiylik bir siyah leke bulunmaktadir
BIYOLOJISI Alem : Animalia
e Birka¢ giin disiik oksijen icerigine sahip Sube : Chordata
sular1 tolere edebilmektedirler Simif : Actinopterygii
* Ovipardirlar Takim : Perciformes

e Yumurtalar1 demersaldir . ) .

Familya : Gobiidae

e Yapiskan yumurtalar kayalara, kabuklara ve
sucul bitkilere tutturulurlar

e Erkekler yavrular yumurtadan ¢ikana kadar || Tir : N. melanostomus
yumurtalart korur ve genellikle {reme

sezonu sonunda oliirler

Cins : Neogobius

< BINOMIAL ADI
e Omurgasizlar, ¢ogunlukla yumusakcalar ve
kiiciik baliklarla beslenirler Neogobius melanostomus

.. . Pallas, 1814
EKONOMIK ONEMI

e Ticari aveiligl yapilmaktadir

e Akvaryum baligt olarak ticari Oneme
sahiptir
e Olta yemi olarak da kullanilmaktadir =0 LA @ &\Z

*Bilgiler #PFishBase ?*! ve [IUCN 222 den degistirilerek almmustir
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EK 59: Nephrops norvegicus*

Nephrops norvegicus

Norveg Istakozu
Norway lobster

YASAM ALANI

e Demersal

e 20-800 m derinlik araliginda bulunurlar
e [liman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Kiiciik bir 1stakoz tiiriidiir
e Soluk turuncu renktedir

o Kafa ve gdgiis bolgesi sefalotoraks seklinde
olup segmentsizdir

o Karm kismi belirgin sekilde segmentlidir ve
uzundur

e Yelpaze seklinde kuyrugu vardir

e Ilk ii¢ bacag: kiskaclhidir

e [lk bacaklar ¢ok uzun ve dikenlidir

e ki cift anteni vardir; ikinci anten ilkinden
daha uzun ve incedir

e (Gozler biiyiik, siyah ve hareketlidir BiLiMSEL SINIFLANDIRMA

BIYOLOJIiSi
Alem : Animalia
e Toplam viicut uzunlugu 8-24 cm arasinda
olup ortalama 10-20 cm arasindadir Sube : Chordata
e Kazarak tiinel agtiklar1 ¢camurlu zeminlerde Simif : Malacostraca
bulunurlar Takim  : Decapoda

e (QGeceleri avlanan bir tirdlir ve detritus, . )
} Familya : Nephropidae
kabuklular ve kurtlarla beslenirler

e Disiler bir yil boyunca yumurtali || Cins : Nephrops

bulunabilirler Tiir : N. norvegicus

e Temmuz aymnda yerlestirilen yumurtalar

dokuzay boyunca tagmirlar

e Bir yilda damizlik boya gelirler. Postlarva BINOMIAL ADI
uzunlugu 1,6 cm’dir ve pelajik donemleri bir Nephrops norvegicus
ay siirer Linnaeus, 1758
EKONOMIK ONEMIi

e Ticari aveiligl yapilmaktadir Tehlike Altinda
I'—""—\
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*Bilgiler EOL 226, TUCN 222 ve ABSeal ifeBase ?* den degistirilerek almmustir
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EK 60: Oblada melanura*

Oblada melanura

Melanurya
Saddled seabream

YASAM ALANI

Bentopelajik

Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar

30 m ve iistii derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Viicut uzun ve oval sekillidir

e (Gozler iri, burun kisa ve agiz kiigiiktiir

e Giimigimsii gri renkte olup arka kisma
dogru daha koyu bir hal alir

e Uzunlamasina ince uzun ¢izgileri vardir

e Kuyruk kaidelerinde beyaz bir seritle ¢evrili
siyah bir bant bulunur

e Tiim yiizgecler agik renklidir

BIYOLOJiSI
e Siiriiler halinde kayalik zeminlerde ve
Posidonia yataklarinda yasayan, agresif
yapilt baliklardir
e Omnivordurlar, temel olarak  kii¢iik
omurgasizlarla beslenirler
EKONOMIK ONEMIi
e Ticari avciligt ve sportif balik¢ilig

yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes
Familya : Sparidae

Cins : Oblada

Tiir : O. melanura

BINOMIAL ADI

Oblada melanura
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler ~BFishBase 22!, IUCN 2?2 ve MarineSpecies *° den degistirilerek alinmistir
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EK 61: Octopus vulgaris*

Octopus vulgaris

YASAM ALANI

Birlesmis resiflerde bulunurlar
Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar

0-200 m derinlik araliginda bulunurlar
Tropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Manto uzamis ve konik yapidadir

e Bas genis, gozler disa dogru c¢ikik
konumdadir

e Incelen uclari ile kollar kisa ve esittir

e Her kolunda ii¢ primer emici bulunmaktadir

e Kolun dis yiizeyinde tek sira halinde iki adet
siyah kromatofor bulunmaktadir

BiYOLOJiSi

e Ik cinsel olgunluga ulastigindaki manto
uzunlugu:
Erkeklerde: 9,5 cm
Disilerde: 13,5 cm

e Yaygin olarak bulundugu maksimum
derinlik 150 m’dir

e Tashik, kumluk ve c¢amurlu kita
sahanliklarinin sahil seritlerinde bulunurlar

EKONOMIK ONEMi

e Ticari aveiligi yapilmaktadir

Ahtapot
Common octopus

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Sinif : Cephalopoda

Takim : Octopoda
Familya : Octopodidae
Cins : Octopus

Tiir : O. vulgaris

BINOMIAL ADI

Octopus vulgaris
Cuvier, 1797

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler IUCN 222, MarineSpecies 2*° ve ABSeal ifeBase ?*° den degistirilerek alinmigtir
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EK 62: Pagellus erythrinus*

Pagellus erythrinus

Mercan
Common pandora

YASAM ALANI
e Bentopelajik
e Tuzlu sularda yasarlar
e 300 m ve istii derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgeg sert 151n sayist: 12

e Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 10-11

e Anal sert 151n sayisi: 3

e Anal yumusak 1s1n sayist: 8-9

e Serit ya da ¢izgiler olmaksizin viicut
kirmizidir

e Burun goz ¢apimin en az iki katidir

BiYOLOJiSi

e Omnivordurlar

e Temel olarak be.ntlk omurgasizlar ve kiiciik BILIMSEL SINIFLANDIRMA
baliklarla beslenirler

e Protojinik hermafrodittirler. Disiler ii¢ yil o
sonra boylar1 yaklasik 17 cm olduklarinda Alem + Animalia
erkege dontisiirler Sube : Chordata

EKONOMIK ONEMi Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

e Ticari aveciligi ve sportif balik¢ilig . .

yapilmaktadir Familya : Sparidae
Cins : Pagellus
Tiir : P. erythrinus

BINOMIAL ADI

Pagellus erythrinus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

@ - EN) VU (NT LC DD

*Bilgiler ~#PFishBase *' ve [UCN 2?2 den degistirilerek almmustir
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EK 63: Pagrus auriga*

Pagrus auriga

Cizgili Mercan
Redbanded seabream

YASAM ALANI

Bentopelajik

Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar

170 m ve istii derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Viicut uzunlamasina ve derindir

[1k iki dorsal yiizgeg 1511 ¢ok kisadir

3-5. dorsal yilizge¢ 1sinlart ¢ok uzun ve
filament halindedir

Glmiisiimsii pembe renkte olup 4-5 adet
koyulu agikli bir sira ile birbirini takip eden,
enine kirmizi bantlar ile ¢evrelenmistir

Agiz acikligindan enseye kadar koyu
renklidir

Pelvik yiizgegleri sarap kirmizisi ve uglari
siyah renktedir

BiYOLOJiSi

Yetigkinler kayalik veya cakillik sert
zeminlerde yasarlar

Gengler sahil yakinlarinda yasarlar

Temel olarak kafadan bacaklilar da dahil
olmak 1iizere yumusakgalar ve hatta
kabuklularla beslenirler

EKONOMIK ONEMIi

Ticari avciligt  ve sportif balik¢ilig
yapilmaktadir

Akvaryum baligt olarak ticari Oneme
sahiptir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Sparidae
Cins : Pagrus

Tiir : P. auriga

BINOMIAL ADI

Pagrus auriga
Cuvier, 1816

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler ~BFishBase 2?!, IUCN ?2? ve MarineSpecies 23’ den degistirilerek almmigtir
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EK 64: Pagrus pagrus*

Pagrus pagrus

Fangri
Common seabream

YASAM ALANI

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMIi

Bentopelajik

Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar

0-250 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

Dorsal ylizgec sert 1s1n sayisi: 12

Dorsal yilizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 10

Anal sert 1$1n sayisi: 3

Anal yumusak 1s1n sayisi: 8

Viicudun her iki tarafinin iist yarisindaki
pullar silik sar1 lekeli giimiisi pembe lekeler
olusturmaktadir. Bu lekeler sar1 c¢izgili
goriinlimiinii vermektedir

G0z gukurunun iistiinde karsilikli olarak bir
adet, list dudak ile burunda da birka¢ adet
sar1 serit bulunmaktadir

Dorsal, kaudal ve pektoral yiizgegler
pembedir

Kabuklular, baliklar ve yumusakcalarla
beslenirler

Toksik yapilar belirsizdir

Ticari avcilign  ve sportif  balik¢iligt
yapilmaktadir

Akvaryum baligt olarak ticari Oneme
sahiptir

B

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Sparidae
Cins : Pagrus

Tiir : P. pagrus

BINOMIAL ADI

Pagrus pagrus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

@ / @ vu Nt (@6 DD NE

*Bilgiler ~PFishBase ' ve [UCN “““den degistirilerek almmugtir
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EK 65: Palinurus elephas*

Palinurus elephas

Bocek
Spiny lobster

YASAM ALANI

e Bentik bolgede yasamaktadirlar

e 5-200 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Karapaks yari silindirik, iizerinde ¢ok sayida
dikensi ¢ikintilar bulunur

o (Gozlerin tlizerinde iki kuvvetli dikeni ve
ortalarinda rostrum bulunur

e Renk kahverengi-kirmizidan menekseye
kadar degisir ve karinda siyah noktalar
bulunur

BiYOLOJiSi

e Kayallkk zeminlerde  saklanabilecekleri
koruyucu tiinel ve mikro magaralarda 200 m

derinlik ile kiy1 arasinda bulunmaktadirlar
e Yetiskinler tek baslarina, ¢iftler halinde veya BILIMSEL SINIFLANDIRMA
kiiciik gruplar halinde bulunabilirler

e Yiiksek derecede omnivordurlar ve dipte

Alem : Animalia
yasayan kabuklu organizmalarla beslenirler
e Bentik organizmalarm bolluguna bagh || Sube : Chordata
olarak firsatg1 bir beslenme sekli gosterirler Simf : Malacostraca

e Eyliil’den Ekim’e ve Subat’tan Mart’a kadar Takim : Decapoda

yumurtali disiler gézlenmistir

e Haziran ve Ekim aylar1 arasinda yilda bir Familya : Palinuridac

kere tirerler Cins : Palinurus

e Kiigiik disiler iireme donemlerinin sonuna Tiir : P. elephas
dogru yumurtlarken, biiylik disiler daha
erken es secip yumurtalarini daha erken

birakirlar BIiNOMIAL ADI

EKONOMIK ONEMi Palinurus elephas
Fabricius, 1787

e Ticari avcilig1 yapilmaktadir

Tehlike Altinda
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*Bilgiler Atay 1997, IUCN 222 ve ABSeal ifeBase 22° den degistirilerek alinmigtir
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EK 66: Pecten jacobaeus*

Pecten jacobaeus

YASAM ALANI

e Demersal

e 0-500 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Yari dairesel bir sekle sahiptir

e Kabuklar iistten basik ve birbirine esittir

e Kabuklar iizerinde belirgin dikey oluklar ve
daha az belirgin yatay ¢izgiler bulunur

BIYOLOJiSi
e Acik denizlerde bulunmaktadirlar

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari avciligl yapilmaktadir

Tarak
Great scallop

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Sinif : Bivalvia
Takim : Ostreoida
Familya : Pectinidae
Cins : Pecten

Tiir : P. jacobaeus

BINOMIAL ADI

Pecten jacobaeus
Linnaeus, 1758

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda
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*Bilgiler BEOL 226, [IUCN 222 ve ASeaLifeBase 2° den degistirilerek alinmistir
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EK 67: Platichthys flesus*

Platichthys flesus

Dere Pisisi
European flounder

YASAM ALANI

Demersal
Katadrom
Tatl1, ac1 ve tuzlu suda yasarlar

1-100 m derinlik araliginda bulunurlar
Iliman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal ylizgec sert 151n sayisi: 0

Dorsal ylizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 53-62
Anal sert 151n sayisi: 0

Anal yumusak 1s1n sayisi: 37-46

Yanal ¢izgi diiz olup pektoral yiizgeg¢lerin
tizerinden hafif bir kavis yaparak devam
etmektedir

Zemine temas eden ylizeyi beyaz olup zeytin
yesili bir renge sahiptir

GoOzlin bulundugu tarafta rasgele kirmizi
lekeler bulunmaktadir
Yass1 bir baliktir
Viicut  derinligi
yarisindan daha azdir

viicut  uzunlugunun

Agz kiiciiktiir
BIYOLOJiSI

e Gengler en az bir yi1l kadar stire ile plankton
ve bocek larvalari ile beslenirler

Bir yasindan daha biliyiik gencler ve
yetiskinler kii¢iik baliklar ve omurgasizlarda
dahil olmak iizere bentik fauna ile
beslenirler

Geceleri aktif halde yasarlar ve oyuklarda
saklanirlar

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari avcilig

yapilmaktadir

ve sportif balik¢iligi

\L '.xh
Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Pleuronectiformes
Familya : Pleuronectidae
Cins : Platichthys
Tiir : P. flesus

BINOMIAL ADI

Platichthys flesus
Linnaeus, 1758

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda

f—l—|
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*Bilgiler ~#PFishBase *' ve [UCN 2?2 den degistirilerek almmustir
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EK 68: Pomatomus saltatrix*

Pomatomus saltatrix

Liifer
Bluefish

YASAM ALANI

Pelajik

Oseanodrom

Tuzlu ve ac1 sularda yasarlar

0-200 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 8-9

Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 23-28
Anal sert 151n sayisi: 2-3

Anal yumusak 1s1n sayisi: 23-27

Disleri keskin, belirgin, sikistirilmis, tek bir
dizi halindedir

e ki dorsal yiizgegten ilki kisa ve diisiik bir
zar ile birbirine bagh 7 veya 8 adet giigsiiz
dikene sahiptir

e Arka kismi yesilimsi, yanlart ve karn || - = 3
glimiigi renktedir
BiYOLOJiSi BILIMSEL SINIFLANDIRMA
e Yetiskinler seyrek gruplar halinde beslenme || Alem - Animalia
gereksinimleri fazla olmasa da genellikle
sayilari ¢ok fazla olan kefal siiriilerine veya || Sube : Chordata
diger balik stirtilerine saldirirlar Simif - Actinopterygii

e Diger baliklar, kabuklular ve kafadan
bacaklilar ile beslenirler

e Kopek baligi ve kilig baliklar ile birlikte || Familya :Pomatomidae
bulunurlar

e (Cok istahli ve saldirgandirlar

Takim : Perciformes

Cins : Pomatomus

Tiir : P. saltatrix

EKONOMIK ONEMIi

 Yetistiriciligi, yogun ticari avciligi ve sportif | EESINISVTIN IR |
balik¢ilig1 yapilmaktadir

Pomatomus saltatrix
Linnaeus, 1766

e Olta yemi olarak kullanilmaktadir

Tehlike Altinda
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*Bilgiler #BFishBase 2! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmistir
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EK 69: Pontastacus leptodactylus*

Pontastacus leptodactylus

Kerevit
Narrow clawed crayfish

YASAM ALANI

Tatli ve aci sularda bulunurlar

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Toraksin kenarlar1 ¢ok kaba olup, soluk
yesil renkli, genellikle soluk sar1 renklidir
Iki ¢ift postorbital sirt1 vardir ve ikincisinde
dikenler olabilir

Karapaksin omuz kismi {lizerinde belirgin bir
tiiberkiil (nodiil) vardir

Kiskaglar1 uzun ve dardir

Ust yiizeyleri piiriizlii ve alt gdvdeleri ile
ayni1 renktedir

BIYOLOJiSI
e Oldukg¢a uysal bir tiirdiir
o  Ogzellikle erkekler biiyiik kiskaglidirlar
e @Goller ve kanallarda yasarlar
e Sicaklik  degisikliklerine, az  oksijen

igerigine ve suyun diisiik 151k gecirgenligine
toleranshdirlar

Giindiiz ve kis aylarinda aktiftirler
Omnivordurlar

Zoobentoslarla beslenirler

EKONOMIK ONEMi

Ticari aveiligi ve yetistiriciligi yapilmaktadir

B

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Malacostraca

Takim : Decapoda
Familya : Astacidae
Cins : Pontastacus

Tiir : P. leptodactylus

BINOMIAL ADI

Pontastacus leptodactylus
Eschscholtz, 1823

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda
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*Bilgiler PBEOL 22¢, IUCN 2?2 ve ASealLifeBase ?*° den degistirilerek alinmistir

280



EK 70: Ponticola kessleri*

Ponticola kessleri

Kaya Bahigi
Bighead goby

YASAM ALANI

Bentopelajik
Tatl ve ac1 sularda yasarlar
[liman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Baslangi¢ ve aniis arasi viicut uzunlugunun
%75-95’1 kadardir

Ense ve predorsal bolge tamamen ktenoid
pullarla kaplanmigtir

Yanal cizgi iizerindeki pullar 68-72+3-4
adet seklindedir

Burun uzunlugu, géz ¢apimin 1,5-2 katidir
Ik dorsal yiizgeci ikinci dorsal yiizgece
baglayan 151n, son 1s1n dizisi kadar uzundur
Ilk dorsal
harelidir

ylizgecin arka kismi siyah

BiYOLOJiSi

[lk yumurtlama Mart ile Mayis aylar
arasinda iki yasindayken olur

Yapiskan yumurtalar kayalar, kabuklar ve su
bitkileri tizerlerine birakilirlar

Erkek kulugka siiresince yumurtalari korur

(zech Republic

[
Sna Yol

Ry
P . ¥

Sarbiy

Bugaria:

B

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

e Kabuklular ve kiiciik baliklar ile beslenirler
EKONOMIiK ONEMI

e Ticari aveiligi yapilmaktadir

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes
Familya : Gobiidae
Cins : Ponticola
Tiir : P. kessleri

BINOMIAL ADI

Ponticola kessleri
Giinther, 1861

Tehlike Altinda

D@ & v sr @) oo e

*Bilgiler “FishBase ?*! ve BIUCN 2?2 den degistirilerek alinmustir
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EK 71: Rapana bezoar*

Rapana bezoar

Deniz Salyangozu
Rapa whelk

YASAM ALANI
e Demersal
MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Tek parca olan kabugun kanal kismi sifon
seklindedir

e Kanal iizerindeki
tiiberkiil bulunur

her kivrimda bir sira

e Kabuk renkleri beyazimsi-sarimsi, i¢
kisimlart ise acik sari, disa dogru parlak
kirmizidir

BIYOLOJiSI

e Yumusakg¢alarla beslenir
e Kumlu, camurlu zeminlerde yasarlar

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari aveiligl yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Gastropoda
Takim : Neogastropoda
Familya : Muricidae
Cins : Rapana

Tiir : R. bezoar

BINOMIAL ADI

Rapana bezoar
Linnaeus, 1767

Tehlike Altinda
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*Bilgiler BEOL 2%, TUCN 222 ve ASeaLifeBase ?>° den degistirilerek almmistir
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EK 72: Ruditapes decussatus*

Ruditapes decussatus

YASAM ALANI

Demersal
0-20 m derinlik araliginda bulunurlar
Tropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Kabuk genelde dort koseli oval seklindedir
Arka mentese hatt1 diizdiir

Posteriorun kenar boslugu kesiklidir

Asag1 egimli 6n kenar boslugunda mentese
hatt1 dereceli olarak daralmaktadir

Gelisme asamalar1 net olarak goriilmektedir
Her valfte ii¢ adet kardinal dis mevcuttur
Krem rengi, sarims1 ve agik kahverengi
renktedir ve siklikla koyu isaretleri vardir

BiYOLOJiSi

Kum ve silt camurlarinda yasarlar

Iki adet sifon aracihgiyla  sudaki
fitoplankton ve organik cisimleri filtre
ederek beslenirler

Iki c¢ift filamentten olusan solungagclar
plakalar arasinda bulunur

Birkag  metre derinlikte ki = gelgitli
bolgelerde, 15-20 cm kumun altinda
bulunurlar

Ayrt eseylidirler ancak nadirende olsa
hermafrodit bireyler bulunabilir

EKONOMIK ONEMIi

Ticari avcili@1 yapilmaktadir

Akivades
Grooved carpet shell

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simf : Bivalvia
Takim : Veneroida

Familya : Veneridae
Cins : Ruditapes

Tiir : R. decussatus

BINOMIAL ADI

Ruditapes decussatus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler EOL 226, FAO 2%, TUCN 222, MarineSpecies 23* ve #BSealifeBase 2*° den degistirilerek alinmigtir

283



EK 73: Salmo trutta*

Salmo trutta

Alabalik
Sea trout

YASAM ALANI
e Pelajik
e Anadrom
e Tatly, ac1 ve tuzlu sularda yasarlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMIi

Dorsal ylizgec sert 1s1n sayisi: 3-4

Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 10-15
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 3-4

Anal yilizge¢ yumusak 151n sayisi: 9-14
Fusiform yapidadirlar

Kafalar1 kiigiik ve noktalidir

Agiz biiyiiktiir ve genellikle goziin arkasina
kadar devam eder

Kii¢iik pulludur

Viicut grimsi mavi renktedir ve yanal
cizginin altt da dahil c¢ok sayida nokta
bulunur

Viicudun tst kismi siyahimsi renktedir
Genellikle yanlar solgun harelerle ¢evrili ve
turuncu renktedir

Adipoz yiizgecin kenarlar1 kirmizidir

Soguk ve bol oksijenli sular tercih ederler
Uygun olmayan kosullara  gokkusagi
alabaliklarindan daha diisiiktiir

Gengler yaygin olarak sucul ve karasal
boceklerle beslenirler

Yetiskinler yumusakegalar, kabuklular ve
kiiciik baliklarla beslenirler

Ticari aveciligt  ve sportif balik¢ilig
yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Salmoniformes

Familya : Salmonidae
Cins : Salmo
Tiir : S trutta

BINOMIAL ADI

Salmo trutta
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler #BFishBase 22! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 74: Sander lucioperca*

Sander lucioperca

YASAM ALANI

Pelajik

Potamodrom

Tatli ve ac1 sularda yasarlar

2-30 m derinlik araliginda bulunurlar
[liman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal ylizgeg sert 1s1n sayisi: 13-20

Dorsal ylizge¢ yumusak 1sin sayisi: 18-24
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 2-3

Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 10-14
Omur sayist: 45-47

Her iki ¢enenin de anterior kisminda 1-2
adet genislemis kanin dis bulunur

¢ Yanal ¢izgi lizerinde 80-97 adet pul vardir

BiYOLOJiSi

e Toplu halde yasayan pelajik baliklar ile
beslenirler

e Ik cinsel olgunluklarina genellikle dérdiincii
yil itibariyle gelmelerine ragmen, bu siire
3-10 y1l arasinda degismektedir

e Kisaiireme gogleri yaparlar

e Bireyler yem aramak i¢in ac1 sulardan tath
sulara girerler

EKONOMIK ONEMIi
e Ticari avciligl, sportif balik¢iligr ve
yetistiriciligi yapilmaktadir
e Akvaryum balig1 olarak ticari Oneme

sahiptir

Sudak
Pike perch

o
BILIMSEL SINIFLANDIRMA
Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes
Familya : Percidae
Cins : Sander
Tiir : S. lucioperca

BINOMIAL ADI

Sander lucioperca
Linnaeus, 1758

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda
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EK 75: Sarda sarda*

Sarda sarda

YASAM ALANI

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMIi

Pelajik-neritik

Oseanodrom

Act ve tuzlu sularda yasarlar

80-200 m derinlik araliginda yasarlar
Subtropikal

Dorsal ylizgec sert 1s1n sayisi: 20-23

Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 15-18
Anal ylizgec sert 151n sayisi: 0

Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 14-17
Omur sayist: 50-55

Agizlar1 oldukga genis yapidadir

Viicut boyunca kirmizi renkli 21-39 adet
serit bulunmaktadir

Interpelvik ¢ikintis1 iki esit pargali ve
kiictiktiir

Posteriyora dogru bir zirh seklini alan pullar
tiim viicudu kaplamaktadir

Egik dorsal yiizgecin yaptig1 biiyiik ac1 ile
diger  Sarda  tiirlerinden  rahatlikla
ayrilmaktadir

Kanizbalizm egilimi gosterdikleri
bilinmektedir

Yetiskinler kiiciik balik stiriilerini avlarlar

Ayrica  kalamar  ve  karides  gibi
omurgasizlarla da beslenirler

Yogun ticari aveiligt ve sportif balik¢iligi
yapilmaktadir

Palamut
Atlantic bonito

=5

BIiLIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simf : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Scombridae
Cins : Sarda

Tiir : S. sarda

BINOMIAL ADI

Sarda sarda
Bloch, 1793

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda
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EK 76: Sardina pilchardus*

Sardina pilchardus

Sardalya
European pilchard

YASAM ALANI

e Pelajik-neritik
e Oseanodrom
e Tatl, ac1 ve tuzlu sularda yasarlar

e 10-100 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizge¢ sert 151n sayist: 0

e Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 13-21

e Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 0

e Anal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 12-23

e Viicut yar silindirik, karn1 daha yuvarlaktir
(gengler daha basiktir)

e Solunga¢ acikhiginin arka kismi daha
pliriizsiiz ve yuvarlaktir

e Operkulumun alt kismindan asagi dogru

viicut boyunca belirgin 3-5 adet ince serit BiLiMSEL SINIFLANDIRMA
bulunmaktadir

e Alttaki solunga¢ filamentleri ilk solungag

Alem : Animalia
lamelinin kdsesinden daha kisa olmaz !
e Son iki anal ylizge¢ 1sin1 daha genistir Sube : Chordata
. - Simf : Actinopterygii
BiYOLOJisi pee
Takim  : Clupeiformes

e Temel olarak planktonik kabuklular ile Familya : Clupeidac

beslenirler _
e 1,5 mm’lik 50.000-60.000 adet yumurtayr || CIns + Sardina
acik deniz ya da sahil kenarlarina birakirlar Tiir . S. pilchardus

e Toplu olarak yumurtlarlar

EKONOMIK ONEMIi BINOMIAL ADI

e Yogun ticari avciligi yapilmaktadir Sardina pilchardus
Walbaum, 1792

Tehlike Altinda
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EK 77: Sargocentron rubrum*

Sargocentron rubrum

YASAM ALANI

e Resif birlesimlerinde ve tuzlu suda yasarlar

1-84 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal ylizgec sert 151n sayisi: 11

Dorsal ylizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 12-14
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 4

Anal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 8-10
Viicut kahverengimsi kirmizi ve giimiisi
beyaz, esit cizgilere sahiptir

Dikenli dorsal ylizge¢ genis, koyu kirmizi,
dortgen seklinde ve her zarin ortasinda
beyazimsi leke (ilki hari¢) bulunan orta bant
lardan olusmaktadir

Posteriyor kismi hari¢ dorsal membranin
uclar1 beyazdir

Yanak kisminda bes sira egik pul bulunur
Burun kisa ve kiittiir

Ag1z terminal yapida, kismen inferiyordur
Premaksilla  ¢izgisi  gdz  c¢ukurunun
anteriyoruna dogru sonlanir

BiYOLOJiSi

e Bentik yenge¢ ve karideslerin yanisira
kiiciik baliklarla da beslenirler
Yumurta ve larvalar1 pelajiktir

Preoperkulumda zehirli diken vardir

EKONOMIK ONEMi

e Ticari aveiligi yapilir

Hindistan Bahg
Redcoat

B

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Beryciformes
Familya : Holocentridae
Cins : Sargocentron
Tiir : S. rubrum

BINOMIAL ADI

Sargocentron rubrum
Forsskal, 1775

Tehlike Altinda
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EK 78: Sarpa salpa*

Sarpa salpa

Sarpa
Salema

YASAM ALANI

Bentopelajik

Oseanodrom

Act ve tuzlu sularda yasarlar

5-70 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 11-12

Dorsal ylizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 14-17
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 3

Anal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 13-15
Pektoral yiizgecin dibinde siyah lekeler
vardir

e Viicut boyunca 10 adet altin renkli ince ¢izgi
bulunur

BiYOLOJiSi

e Algal biliylimenin yogun oldugu kumluk _—
alanlarda ve taglik zeminlerde bulunurlar BILIMSEL SINIFLANDIRMA

e Toplu halde yasamalarina ragmen bazen

boylanmis stirtiler halinde de || Alem - Animalia
bulunabilmektedirler
e Gengler temelde  karnivordurlar  ve Sube : Chordata
kabuklularla beslenirler Simf : Actinopterygii
e Yetigkinler neredeyse sadece herbivordurlar .
. . . Takim : Perciformes
ve deniz ¢ayirlari ile beslenirler
e Protandrik hermafrodittirler Familya : Sparidae
EKONOMIK ONEMI Cins : Sarpa
Tiir : S. salpa

e Ticari avecilifi ve sportif balik¢ilig
yapilmaktadir
e Olta yemi olarak kullanilir

BINOMIAL ADI

Sarpa salpa
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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EK 79: Saurida undosquamis*

Saurida undosgquamis

Zurna Bahg
Brushtooth lizardfish

YASAM ALANI

Resif birlesimlerinde bulunurlar
Amfidrom

Tuzlu sularda yasarlar

1-350 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 0

Dorsal ylizge¢ yumusak 1sin sayisi: 11-12

Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 0

Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 11-12

Puro seklinde yuvarlanmig veya hafifce

basik bir viicut yapisina sahiptirler

Kafa kismi noktali ve basik sekildedir

e Burun yuvarlaklagmistir

e Dorsal yiizgecin baslangic1 adipoz yiizgecin
baslangicina burun ucundan daha yakindir

e Anal yiizgecin  baslangici, kuyruk
ylizgecinin kaidesine operkulumdan daha
yakindir

e Alt kismu grimsi kahve, iist kismi1 krem
rengidir

e Yan taraflarinin orta kisimlar1 boyunca 8-10

adet diizensiz siyah leke bulunur

BiYOLOJiSi

e Sahil kesimlerinin kumluk ve c¢amurluk
bolgelerinin 100 m’ye kadar olan sublitoral
bolgelerinde bulunurlar

e Baliklar, kabuklular ve diger omurgasizlarla
beslenirler

EKONOMIK ONEMi

e Ticari avciligi yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim  : Aulopiformes

Familya : Synodontidae
Cins : Saurida

Tiir : S. undosquamis

BINOMIAL ADI

Saurida undosquamis
Richardson, 1848

Tehlike Altinda
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EK 80: Scardinius erythrophthalmus*

Scardinius erythrophthalmus

Kizilkanat
RUGLGH

YASAM ALANI

Bentopelajik

Potamodrom

Tatli ve ac1 sularda yasarlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal ylizgeg sert 1s1n sayisi: 3

Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 8-9

Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 3

Anal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 8-12

Omur sayist: 36-39

Basin sirt kismindaki profili diiz ve hafif
konveks bir yapidadir

Burun disa doniiktiir

G0z orta hizanin iist kisminda, uca yakindir
Kafa ve viicut basiktir i : A s
Tiim ylizgegler kirmizimsi renktedir s L & ke A1

Pelvik yiizge¢ koyu kirmizidir
. L BILIMSEL SINIFLANDIRMA
BIYOLOJISI

e Planktonlar, karasal bocekler ve bitki Alem : Animalia
artiklar1 ile beslenirler

e Bitki koklerinin ya da su alti bitkilerinin || SUP¢ ~ *Chordata
yogun oldugu bolgelere yumurtlarlar Sinif : Actinopterygii

e Olumsuz gevre  kosullarma  uyum || pop
kabiliyetleri yiiksektir —

: Cypriniformes

e ) Familya : Cyprinidae
EKONOMIK ONEMI -
Cins : Scardinius

e Yetistiriciligi, ticari avcilign ve sportif
balik¢ilig1 yapilmaktadir

e Akvaryum baligt olarak ticari Oneme
sahiptir

e Olta yemi olarak kullanilmaktadir

Tiir : S. erythrophthalmus

BINOMIAL ADI

Scardinius erythrophthalmus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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EK 81: Scomber japonicus*

Scomber japonicus

Kolyoz
Chub mackerel

YASAM ALANI

Pelajik-neritik

Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar

0-300 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 9-11

Dorsal ylizge¢ yumusak 1sin sayisi: 11-12
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 1

Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 12-14
Omur sayist: 31

Interpelvik ¢ikintis1 kiiciik ve tektir

Iyi gelismis bir zirth1 yoktur

Kaudal pedinkiiliin iistiinde ve alt kenarinda
bes adet kii¢iik kuyruk vardir — e
e Arkadaki dar ¢izgi zikzak bi¢iminde ve |L— - il

dalgalidir
. .. BiLIMSEL SINIFLANDIRMA
BIYOLOJISI

e Yetiskinler giin iginde zemine yakin dururlar Alem : Animalia

e Yetigkinler geceleri  kopepod, diger )
kabuklular, baliklar  ve  kalamarlar Sube : Chordata
avlayabilecekleri acik denizlere dogru || Simf : Actinopterygii
giderler .

Takim : Perciformes

e Gruplar halinde yumurtlarlar

c . Familya : Scombridae
EKONOMIK ONEMI
Cins : Scomber

e Yetistiriciligi, yogun ticari avciligt ve sportif
balik¢ilig1 yapilmaktadir
e Genellikle olta yemi olarak kullanilir

Tiir : S. japonicus

BINOMIAL ADI

Scomber japonicus
Houttuyn, 1782

Tehlike Altinda
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EK 82: Scomber scombrus*

Scomber scombrus

YASAM ALANI

Pelajik-neritik

Oseanodrom

Act ve tuzlu sularda yasarlar

0-1000 m derinlik araliginda bulunurlar
Iliman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 8-14

Dorsal ylizge¢ yumusak 1sin sayisi: 11-13
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 1

Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 12-13
Interpelvik ¢ikintis1 kiiciik ve tektir

Iyi gelismis bir zirh1 yoktur

Anal yiizge¢ ikinci dorsal ylizgecin tam
karsisindadir

Vertikale yakin arka egik kisminda isaretler
vardir ve nispeten daha az dalgalidir

Karm kisminda isaretler yoktur

BiYOLOJiSi

Kisin derin sulara hareket ederler ancak
baharda su sicakligi 11-14°C yi buldugunda
sahillere geri donerler

Giinliik olarak zooplankton ve kii¢iik
baliklarla beslenirler

Yumurta ve larvalar pelajiktir

Toplu halde yumurtlarlar

EKONOMIK ONEMi

Yogun ticari avciligi ve sportif balik¢ilig
yapilmaktadir

Uskumru
Atlantic mackerel

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Scombridae
Cins : Scomber

Tiir : S. scombrus

BINOMIAL ADI

Scomber scombrus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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EK 83: Scomberomorus commerson

Scomberomorus commerson

Ceylan
Narrow-barred Spanish mackerel

YASAM ALANI

Pelajik-neritik

Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar

5-200 m derinlik araliginda bulunurlar
Tropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal ylizgec sert 151n sayisi: 15-18

Dorsal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 15-20
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 0

Anal yiizge¢ yumusak 151n sayisi: 16-21
Interpelvik ¢ikintis1 kiiciik ve tek parcadir
Yiizme kesesi yoktur

Yanal ¢izgi aniden ikinci sirt yiizgecinin
sonunun alt kisminda asagiya dogru egilir

e Govde lizerinde dikey cubuklar ve bazen de - e
kirik lekeler vardir — " B

e GQGenglerin viicutlarinda oval koyu lekeler
vardir BiLIMSEL SINIFLANDIRMA

e Ik dorsal yiizgecin orta kismindaki ii¢ 151
beyaz, ylizgecin geri kalani ise siyahtir

Alem : Animalia
BIYOLOJISI Sube : Chordata
e Kiigiik siiriiler halinde bulunurlar Sinif : Actinopterygii
e Genellikle hamsi, Clupeidler, Carangidler, ) .
Takim : Perciformes

miirekkep baligi ve Penaid karidesler gibi
kiiciik canlilarla beslenirler Familya : Scombridae

e Yumurta ve larvalar pelajiktir Cins . Scomberomorus

EKONOMIiK ONEMi Tiir - S. commerson

e Yogun ticari avciligi ve sportif balik¢ilig
yapilmaktadir

BINOMIAL ADI

Scomberomorus commerson
Lacépede, 1800

Tehlike Altinda
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EK 84: Scopthalmus maximus*

Scophthalmus maximus

YASAM ALANI

e Demersal
e (Oseanodrom
e Aci ve tuzlu sularda yasarlar

e 20-70 m derinlik araliginda bulunurlar
e [liman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e (@oziin etrafinda pullar yoktur. Bunlarin
yerine tliberkiil seklinde kemiksi plakalar
vardir

BiYOLOJiSi

e Diger dip baliklariyla beslenirler

e Toplu halde yumurtlarlar
e Yumurtlama donemleri = Nisan-Agustos
aylar1 arasindadir

* Yumurtalar pelajiktir BiLiMSEL SINIFLANDIRMA

EKONOMIK ONEMI
Alem : Animalia
e Yetistiriciligi, ticari avcilifit ve sportif
balik¢ilig1 yapilmaktadir Sube : Chordata
e Akvaryum baligi olarak ticari &neme || Sumf : Actinopterygii
sahiptir Takim : Pleuronectiformes

Familya : Scophthalmidae
Cins : Scophthalmus

Tir : S. maximus

BINOMIAL ADI

Scophthalmus maximus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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EK 85: Scorpaena porcus*

Scorpaena porcus

Lipsoz
Black scorpionfish

YASAM ALANI
e Demersal
o (G0¢ etmezler
e 800 m ve istii derinlik araliginda bulunurlar
e Iliman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Bas kismu genis, burun cap1 daha kiigtiktiir

e Oksipital ¢ukur iyi geligsmistir

e Dorsal ylizgecinde 12 adet diken ve 9 adet
151n bulunmaktadir

e Ikinci anal vyiizgece kadar uslasabilen
pektoral ylizgecte 16-18 adet 151 bulunur

e Genellikle kahverengimsi renktedir

e Dorsal yilizgecin 8. Ve 9. iginlar1 arasinda
acik pigmentli bir bolge vardir

e Yiizgecler genellikle kahverengi lekelidir

e Kuyruk yiizgecinde ii¢ adet dikey bant

bulunur
BiYOLOJiSi BILIMSEL SINIFLANDIRMA

e Bireysel ve yerlesik yasarlar Alem - Animalia
e GQGenellikle kayalar ve algler arasinda
yasarlar Sube : Chordata
e Kiiciik baliklar, kabuklular ve diger Simif : Actinopterygii

omurgasizlar ile beslenirler .
8 Takim : Scorpaeniformes

EKONOMIK ONEMI Familya : Scorpaenidae
e Kiiciik capl ticari avciligi yapilmaktadir Cins : Scorpaena
e Akvaryum baligi olarak ticari Oneme . )
sahiptir Tiir : S. porcus

BINOMIAL ADI

Scorpaena porcus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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EK 86: Scorpaena scrofa*

Scorpaena scrofa

YASAM ALANI

Demersal

Gog etmezler

Act ve tuzlu sularda yasarlar

20-500 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal ylizgec sert 1s1n sayisi: 12

Dorsal ylizge¢ yumusak 1s1n sayist: 9

Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 3

Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 5

Dikenli dorsal yiizge¢ genellikle koyu
lekelidir

BiYOLOJiSi

Kumluk, kayalik ya da camurluk bolgelerde
tek ve bolgesel olarak yasarlar

Baliklarla, kabuklularla ve yumusakgalarla
beslenirler

EKONOMIK ONEMIi

Ticari avciligi yapilmaktadir
Akvaryum baligi olarak ticari Oneme
sahiptir

Iskorpit
Largescaled scorpionfish

BIiLIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia

Sube : Chordata

Simif : Actinopterygii
Takim : Scorpaeniformes

Familya : Scorpaenidae
Cins : Scorpaena

Tiir : S. scrofa

BINOMIAL ADI

Scorpaena scrofa
Linnaeus, 1758

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda
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EK 87: Scyllarides latus*

Scyllarides latus

Biiyiikay1 Istakozu
Mediterranean slipper lobster

YASAM ALANI

e Bentik bolgede yasamaktadirlar

e 100 m ve iistii derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Karapakstaki tiiberkiiller yliksek ve belirgin
sekildedir

e Dordiincii antennal segmentinin
anterolateral disi baglantili ve segmentin
diizlemi biikiimliidiir

e Dikkat ¢ekici bir bazal siglik olmaksizin ilk
pareopodun karpusu ayri bir dorsal olukta
bulunur

e {lk abdomenin dairesel orta noktasi, biikey
bir iicgen seklinde olan lateral lekeleri
ayiran dar sarimsi halka gibi bir bolge ile
ayrilmistir

e Ikinci abdomenin plevrasi, posteriorda
keskin bir nokta ile biter

BiYOLOJiSi

e Karapaks uzunlugu: 12 cm

e Kayalikk ve kumluk zeminlerde 4-100 m
derinlik araliginda bulunurlar

e Yumusakgalar ve Ozellikle deniz minareleri
(Patella sp.) ile beslenirler

e Haziran’dan Agustos’a kadar yumurtali
disiler goriilmektedir

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari aveiligl yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Malacostraca

Takim : Decapoda
Familya : Scyllaridae
Cins : Scyllarides

Tiir : S. latus

BINOMIAL ADI

Scyllarides latus
Latreille, 1802

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler IUCN 222, MarineSpecies 23° ve ABSealifeBase 2%° den degistirilerek alinmsgtir

298



EK 88: Scyllarus arctus*

Scyllarus arctus

Kiiciikay Istakozu
Small European locust lobster

YASAM ALANI

e Bentik
e 100 m ve iizeri derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Karinda keskin bir median ¢ikint1 yoktur.
Ancak her somitin ortasinda 2-5 adet uzamis
lobulat figiir vardir

e Dis kenardaki segmentte 2 dis, i¢ kenarda
ise 3-4 dis bulunur (apikal dis haric)

e V sekilli gogiis sternumunun anteriorunun
ortasi oyuk seklindedir

e Son torasik sternitte medyan tiiberkiil diisiik
ve kiittlir. Bu tiiberkiil posteriyora dogru
biraz basiktir

e Kil sacaklar olmaksizin, bacaklar daktil
seklindedir

e Renk koyu kahve, tiiylenme ile kirmizimsi
kahvedir S B BiLiMSEL SINIFLANDIRMA
e Karin kismindaki birinci somitin merkezinin

bir kismu keskindir ve koyu kahverengi bir

nokta bulunur Alem : Animalia
e Periopod segmentleri koyu mavi banthdir Sube - Chordata
BIYOLOJIiSI Simif : Malacostraca

e 4-50 m derinlik araligindaki kayalik ve Takim  : Decapoda
camurluk bolgelerde ve hatta Posidonia Familya : Scyllaridae
yataklarinda bulunurlar

e Disiler Subat ile Nisan aylari arasinda || Cins : Scyllarus
yumurtlarlar Tiir . S. arctus
EKONOMIK ONEMI
e Ticari avciligi yapilmaktadir BINOMIAL ADI

Scyllarus arctus
Linnaeus, 1758

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda

@ EN) VU (NT @ DD (NE

*Bilgiler BEOL 22, TUCN 222 ve ASeaL.ifeBase 2> den degistirilerek alinmigtir
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EK 89: Sepia officinalis*

Sepia officinalis

Miirekkep Bahgi
Common cuttlefish

YASAM ALANI

e Demersal
e 0-200 m derinlik araliginda bulunurlar
e Iliman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Viicut genis ve uzundur

e Manto, dorsal anteriyor kenar kiit, yuvarlak
bir lob olarak gelismistir

e Yiizgecler dogrudan mantonun 6n kenarinda
baslar

e Kollar goreceli olarak kisa, bas ve kollarin
birlesik uzunlugu viicudun yaridan daha az
bir kismini olusturur

e Kollarda dort adet emici sira bulunur

e Kollarin genis ve merkezde bulunan cifti
dorsoventral olarak yassilagsmistir

e Belirgin olarak  goriilen, bes adet
uzunlamasina emici grup tentakiil sirasi
bulunur

BIYOLOJiSI

e Manto uzunlugunun maksimum boyutu
tropikal sularda 30 cm, iliman sularda 45
cm’dir

e Ortalama agirhigr tropikal sularda 2 kg,
tliman sularda 4 kg civarindadir

e 200 m derinliklerindeki gelgit bolgelerinde
bulunurlar

e Kiiciik yumusakcalar, yengecler, karidesler
ve ahtapotlarla beslenirler

e Gengler ise demersal baliklarla beslenirler

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari avciligi yapilmaktadir

BIiLIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Cephalopoda
Takim : Sepiida
Familya : Sepiidae
Cins : Sepia

Tiir : S. officinalis

BINOMIAL ADI

Sepia officinalis
Linnaeus, 1758

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda

@n @ EN) VU (NT @ DD @

*Bilgiler BEOL 22, IUCN 222, MarineSpecies >° ve ASeaLifeBase 2’ den degistirilerek alinmistir
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EK 90: Seriola dumerili*

Seriola dumerili

Avel
Greater amberjack

YASAM ALANI

Resif birlesimlerinde yasarlar
Oseanodrom

Tuzlu suda yasarlar

1-360 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 8

Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 29-35
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 3

Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 18-22

Ust kism1 mavimsi gri ya da zeytinimsi yesil
renktedir

Alt kismi1 giimiisi beyazdir z
e Yan kismi boyunca kehribar renkli seritleri ¢
vardir 5
e Yiizgecler siyahimsidir
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e Ikinici dorsal ve anal yiizge¢ anteriyor lobun

arkasina diigmektedir BiLIMSEL SINIFLANDIRMA
BIYOLOJISI
Alem : Animalia

e Deniz resiflerinde genelliklede limanlarin ‘
sahil giriglerinde bulunurlar Sube : Chordata

e Oncelikli olarak istavrit gibi baliklarla ve Simif : Actinopterygii
omurgasizlarla beslenmektedirler Takim  : Carancidae

e Geng bireyler denizlerdeki ve ' £
okyanuslardaki enkazlarda ya da yiizen Familya : Carangidae
bitkilerin e%.ltl'rilda yasarlar . Cins . Seriola

e Gengler kiigiik gruplar halinde veya yalniz N
olarak bulunurlar Tiir : S. dumerili

e Yumurtalar pelajiktir

EKONOMIK ONEMIi

BINOMIAL ADI

e Yetistiriciligi, ticari avciligt ve sportif Seriola dumerili
balik¢ilig1 yapilmaktadir Risso, 1810
e Akvaryum baligt olarak ticari Oneme

sahiptir

Tehlike Altinda

g vu (vt @0 DD

Y

*Bilgiler EOL 226, ABFishBase 2*! ve [UCN 2?2 den degistirilerek alinmigtir
301




EK 91: Serranus cabrilla*

Serranus cabrilla

YASAM ALANI

e Demersal
e Tuzlu sularda yasarlar
e 5-500 m derinlik araliginda bulunurlar

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal ylizgec sert 151n sayisi: 10

Dorsal ylizge¢ yumusak 1sin sayist: 13-15
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 3

Anal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 7-8

BiYOLOJiSi

e Kayalik yamaglarin iist kisimlarinda ve s1g
kesimlerinde, Posidonia yataklari, kumluk
ve ¢camurluk zeminlerde bulunurlar

e Kabuklular, kafadan bacaklilar ve baliklarla
beslenirler

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari avciligi ve sportif balik¢iligr yapilir
e Akvaryum baligi olarak ticari Oneme
sahiptir

Asil Hani

B

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Serranidae
Cins : Serranus

Tiir : S. cabrilla

BINOMIAL ADI

Serranus cabrilla
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler #PFishBase ?*' ve IUCN %22 den degistirilerek almmstir
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EK 92: Serranus scriba*

Serranus scriba

Yazihh Hani
Painted comber

YASAM ALANI
e Demersal
e Tuzlu sularda yasarlar
e 5-150 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Viicut uzamistir ve bas kismi genellikle
noktalidir

e Kuyruk yiizgeci
yuvarlaktir

e Rengi yesil, morumsu ya da kirmizimsidir

e Her iki tarafinda da 5-7 adet koyu
kahverengi dikey bant bulunur

e Bas kisminda ¢ogu acik renkli, dalgali mavi
ya da kirmiz1 lekeleri bulunur

kesikli ve hafifge

e Vertikal yiizgeglerde kirmizi noktalar
bulunmaktadir
BIYOLOJISI
e Kayalik  zeminlerde ve  Posidonia

yataklarinda bulunmaktadirlar
e Balik ve kabuklularla beslenirler

EKONOMIK ONEMi

e Ticari avciligt ve
yapilmaktadir

sportif  balikgiligi

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes
Familya : Serranidae
Cins : Serranus

Tiir : S. scriba

BINOMIAL ADI

Serranus scriba
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

o A
(€R) EN' vu NT (LC)
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@ DD @

*Bilgiler ~BFishBase 2?!, IUCN 2?? ve MarineSpecies 2** den degistirilerek alinmistir
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EK 93: Silurus glanis*

Silurus glanis

Yaymn
Wels catfish

YASAM ALANI

Bentopelajik

Gog etmezler

Tatli ve ac1 sularda yasarlar

0-30 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 1

Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 4-5
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 1

Anal yiizge¢ yumusak 151n sayisi: 83-95
Iki ¢ift mental barbelleri vardir

Viicut ¢iplaktir

Biiytik ve basik bir kafa yapisina sahiptir

Kuyruk yiizgeci yuvarlak veya kesik
yapidadir

Adipoz yiizgeci yoktur
e Anal yiizgeg ile kaudal yiizgec birbirleri ile
neredeyse bitisiktir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia

Sube : Chordata

BiYOLOJiSi

e Nehirlerin alt kismina yapilan barajlarin
derin sularinda bulunurlar

e Gece avlanan, predator canlilardir Sinif : Actinopterygii

e Sularin zeminlerinde 'avlam?la.r N Takim

e Larvalar1 ve gencleri bentiktir. Cok cesitli
omurgasizlarla ve baliklarla beslenirler Familya : Siluridae

e Yetiskin baliklar ve diger sucul omurgalilar
da avlarlar

: Siluriformes

Cins : Silurus

Tiir : S. glanis

EKONOMIK ONEMIi

e Yetistiriciligi, ticari avcilifit ve sportif BINOMIAL ADI
balik¢ilig1 yapilmaktadir

Silurus glanis
Linnaeus, 1758

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda

vu NT@ DD [NE

*Bilgiler BEOL 2%, AFishBase #*! ve [IUCN 222 den degistirilerek alinmistir
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EK 94: Solea solea*

Solea solea

Dil Bahigi
Common sole

YASAM ALANI

Demersal

Oseanodrom

Act ve tuzlu sularda yasarlar

0-150 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 0
Dorsal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 73-86
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 0
Anal yiizge¢ yumusak 151n sayisi: 61-74
Viicut oval, kafa yuvarlaktir
Kor taraftaki anteriyor burun deligi
geniglememistir
e Dorsal yiizge¢ basin st kismindan ; :
baslamaktadir Sy -‘
e (Go0ziin oldugu taraf biiyliik ve dagmik koyu : v
lekeli olup, grimsi kahveden kirmizimsi
Kahveye kadar degisik renklerde olabilir
e GOz  tarafindaki  pektoral  yiizgecin
posteriyorunun sonuna dogru siyahimsi bir
leke bulunur

e Kaudal yiizgecin arka pargas: genellikle geri Sube : Chordata
kalanindan daha koyudur

Alem : Animalia

Simif : Actinopterygii
BIYOLOJISI Takim : Pleuronectiformes
e Genellikle yalniz yasarlar Familya : Soleidae
e Kumun ya da camurun altina yuva yaparlar Cins . Solea

e Kis aylarinda daha derin sulara dogru
cekilirler Tiir : S. solea

e Geceleri solucanlar, yumusakcalar ve kii¢iik
kabuklularla beslenirler

N : BINOMIAL ADI
EKONOMIK ONEMI
Solea solea
e Yetistiriciligi, yogun ticari avciligt ve sportif Linnaeus, 1758

balik¢ilig1 yapilmaktadir
e Akvaryum baligi olarak ticari Oneme
sahiptir

Tehlike Altinda

Q0@ w v ® ()

*Bilgiler ~BFishBase 2*! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 95: Sparisoma cretense*

Sparisoma cretense

YASAM ALANI

Resif birlesimlerinde bulunurlar
Tuzlu sularda yasarlar

20-50 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Kafanin biiylik kismi da dahil viicut biiytlik
pullarla kaplidir

Burun konik sekilli ve kisadir

Erkekler gri-kahverengi, morumsu-
kahverengi renktedir ve karin kisimlar1 daha
acik renklidir

Disiler kirmizimsi renk tonlaria sahiptirler
ve kafa kismina yakin biiyiik kahverengi bir
lekeleri vardir

Disilerin kuyruk kaidesinin {ist kisminda
yesil bir leke vardir

Disi ve erkeklerin her iki tarafinda da
boyuna beyaz ¢izgi seklinde lekeler vardir

BiYOLOJiSi

S1g sularin kayalik kiyilarinda bulunurlar
Kiiciik omurgasizlarla ve alglerle beslenirler
Herbivor tiirlerde faringeal kemikler ve
kaslar 6zellesmistir

Ureme Temmuz ve Eyliil aylarn arasinda
gergeklesir

EKONOMIK ONEMIi

Ticari avciligi yapilmaktadir

iskaroz
Parrotfish

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Scaridae
Cins : Sparisoma

Tiir : S. cretense

BINOMIAL ADI

Sparisoma cretense
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

CO®= w @) »

*Bilgiler #BFishBase 22!, IUCN 22? ve MarineSpecies *° den degistirilerek almmugtir
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EK 96: Sparus aurata*

Sparus aurata

YASAM ALANI
e Demersal
e Aci ve tuzlu sularda yasarlar
e 1-150 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal ylizgec sert 151n sayisi: 11

Dorsal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 13-14
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 3

Anal yiizge¢ yumusak 11n sayist: 11-12
Viicut uzun ve solunga¢ kapaginda biiyiik
siyah bir leke vardir

Burun uzunlugu goz ¢apinin iki katidir

BiYOLOJiSi

Gog etmeyen tiirlerdir

Tek baglarina veya kiiciik topluluklar
halinde bulunurlar

Bahar aylarinda siklikla hali¢lerin veya sahil
lagiinlerinin ac1 sularinda bulunurlar
Genellikle karnivordurlar fakat bazen
herbivor davranis gosterirler

Midye, istiridye ve benzeri kabuklu
canlilarla beslenirler

EKONOMIK ONEMIi

Yetistiriciligi, ticari avciligt ve sportif
balik¢ilig1 yapilmaktadir

Cipura
Gilthead seabream

BiLIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Sparidae
Cins : Sparus
Tiir : S. aurata

BiINOMIAL ADI

Sparus aurata
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler EOL 226, ABFishBase 2*! ve [UCN 2?2 den degistirilerek alinmistir
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EK 97: Sphyraena sphyraena*

Sphyraena sphyraena

Iskarmoz
European barracuda

YASAM ALANI

Pelajik-neritik

Tuzlu sularda yasarlar

0-100 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Viicut uzunlamasina dikdortgen seklindedir

Ceneleri uzun ve alt ¢cene ¢ikintilidir

Solungag kapagi yoktur

Kaniniform disleri vardir

Pelvik yiizgec ilk dorsal yiizgecin altindadir

Goglis  ylizgeglerinin - uglart  pelvik

ylzgeglerine kadar ulagir

e Viicudun iist kismi koyu alti  kismu
glimiisiimsii renktedir

e (apraz cizgilerin higbiri belirgin degildir

BiYOLOJiSi

e Kiy1 ve agik denizlerde bulunur BILIMSEL SINIFLANDIRMA

e Genellikle baliklarla, onun disinda kafadan

bacaklilarla ve kabuklularla beslenirler Alem - Animalia
EKONOMIK ONEMI Sube : Chordata
o Kiiciik c¢apta ticari avciligt ve sportif Simif : Actinopterygii

balik¢ilig1 yapilmaktadir Takim - Perciformes
Familya : Sphyraenidae
Cins : Sphyraena
Tiir : S. sphyraena

BiNOMIAL ADI

Sphyraena sphyraena
Klein, 1778

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda
—_—
i, Y
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*Bilgiler ~BFishBase 2?!, IUCN ?2? ve MarineSpecies 23° den degistirilerek almmigtir
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EK 98: Spicara smaris*

Spicara smaris

Izmarit
Picarel

YASAM ALANI

Pelajik

Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar

15-328 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Viicut yapist uzundur
e Ust kisimlar1 grimsi kahverengi, alt kisimlari
glimiigi renktedir

BIYOLOJiSI
e Posidonia yataklarinda ve ¢amurlu diplerde
yasarlar
e Ureme dénemleri hari¢ siiriiler meydana

getirebilirler
e Genellikle 15-170 m derinlik araliginda

bulunurlar. Iyonya Denizi’nde 328 m’ye —
kadar bulunmaktadirlar BILIMSEL SINIFLANDIRMA

EKONOMIK ONEMi o
Alem : Animalia
e Ticari avciligt ve sportif balik¢iligi Sube - Chordata
yapilmaktadir '
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Centracanthidae
Cins : Spicara

Tiir : S. smaris

BINOMIAL ADI

Spicara smaris
Linnaeus, 1758

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda

@ 29 @) v vu Nt (LS\] DD@

*Bilgiler EOL 226, ABFishBase 2?!, IUCN ??? ve Marine Species 2012’den degistirilerek almmstir
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EK 99: Spondyliosoma cantharus*

Spondyliosoma cantharus

YASAM ALANI

Bentopeljik

Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar

5-300 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal ylizgeg sert 1s1n sayisi: 11
Dorsal ylizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 11-13

Uzun, zayif viicutta boyuna ¢izgi ve koyu
noktalar1 yoktur
Burun, goz ¢apindan daha uzundur

BiYOLOJiSi

Posidonia yataklari, kayalik ve kumlu
zeminlerde bulunurlar

Bazen biiyiik siiriiler olusturabilmektedirler
Omnivordurlar

Ozellikle kabuklular, kii¢iik omurgasizlar ve
deniz cayirlar ile beslenirler

Projinik hermafrodittirler

EKONOMIK ONEMIi

Ticari aviligt ve sportif  balik¢iligt
yapilmakladir

Akvaryum baligi olarak ticari Oneme
sahiptir

Sarigoz
Black seabream

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim  : Perciformes

Familya : Sparidae
Cins : Spondyliosoma

Tiir : S. cantharus

BINOMIAL ADI

Spondyliosoma cantharus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler EOL 226, ABFishBase 2*! ve [UCN 2?2 den degistirilerek alinmigtir
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EK 100: Sprattus sprattus*

Sprattus sprattus

YASAM ALANI

Pelajik-neritik

Oseanodrom

Act ve tuzlu sularda yasarlar

10-150 m derinlik araliginda bulunurlar
Iliman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 0

Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 13-21
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 0

Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 12-23

Alt ¢gene biraz ¢ikintilidir

Yayilan kemiksi ¢izgiler solungag kapaginda
yoktur

Vomerde nadiren dis vardir

Karin giiclii, yaprak damar1 seklinde
plakalar ile kaplidir

Son iki anal yiizgec¢ 1511 genis degildir
Yanlarda koyu lekeler yoktur

BiYOLOJiSi

Kisin beslenmek yazin ise yumurtlamak i¢in
uzun gogler yaparlar

Geceleri ylizeyde hareket ederler

Planktonik kabuklular ile beslenirler
Yumurtalari pelajiktir

EKONOMIK ONEMi

Yogun ticari avciligi ticareti yapilmaktadir
Yem olarak degerlendirilmektedir

Caca
European sprat

’;

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim  : Clupeiformes

Familya : Clupeidae
Cins : Sprattus
Tiir : S. sprattus

BINOMIAL ADI

Sprattus sprattus
Linnaeus, 1758

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda

@n @ EN) VU (NT @ DD @

*Bilgiler EOL 226, ABFishBase 2*! ve IUCN 2?2 den degistirilerek alinmistir
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EK 101: Squatina squatina*

Squatina squatina

YASAM ALANI

Demersal

Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar

150 m ve istii derinlik araliginda bulunurlar.
Iliman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgeg 151n sayist: 0
e Ocelli yoktur

BiYOLOJiSi

e Sahiller ve nehir agizlarindan kita
sahanligmin 150 m’den s1§ kesimlerine
kadar bulunurlar

e Kuyilarda (5 m’ye kadar) ortaya ¢ikan bentik
tirlerdir

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari avcilig1 yapilmaktadir

Keler
Angelshark

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia

Sube : Chordata

Simif : Chondrichthyes
Takim : Squatiniformes
Familya : Squatinidae
Cins : Squatina

Tiir : S. squatina

BINOMIAL ADI

Squatina squatina
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler ~BFishBase 22! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 102: Squilla mantis*

Squilla mantis

Cekirge Karidesi
Spottail mantis shrimp

YASAM ALANI

e Demersal
e 0-200 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Ortalama 12-18 cm

e Viicut siperi ile dikkat c¢ekerler. Siper
besinci abdominal segmentle arka dikenlerin
yerine geger ve besinci toraks segmentinin
bitis lateraline kadar uzanir

e Telsonun dorsal yiizii bir merkezi tepe ve
pek cok kiiciik ¢okiintiiyle iyi belirlenmis,
fakat yumrularin ¢izgileri yoktur

e Bacagin daktili diizgiin, konveks ve dis
kenarlr alt1 dikeni ile hizli hareket ederler

e Renk sarimsi1 veya kahverengimsi, siklikla
kirmiz1 veya tepeleri mavimsidir
e lkinci abdominal segmentte dik acili

merkezi bir ¢izgi vardir
e Telson sari isaretlidir ve beyaz bir halka
cevresinde iki koyu kestane rengi isaret

bulunur
BIYOLOJiSi
e QGenellikle camur {istiinde yatarlar
e 200 m’ye kadar sublittoral bolgede,
genellikle 50 m’den daha az derin yerlerde
bulunurlar
EKONOMIiK ONEMI

e Ticari avcilig1 yapilmaktadir

BiLIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simf : Malacostraca
Takim  : Stomatopoda
Familya : Squillidae
Cins : Squilla

Tiir : S. mantis

BINOMIAL ADI

Squilla mantis
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda

ME & v r li.C\ DD
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*Bilgiler IUCN 222 ve ~BSeaLifeBase ?2° den degistirilerek almmigtir
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EK 103: Thunnus alalunga*

Thunnus alalunga

Albakor
Albacore

YASAM ALANI

Pelajik

Oseanodrom

Tuzlu sularda yasarlar

0-600 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

Dorsal yiizgec sert 151n sayisi:11-14

Dorsal ylizge¢ yumusak 1s1n sayist: 12-16

Anal ylizgec sert 151n sayisi: 0

Anal ylizge¢ yumusak 1s1n sayist: 11-16

On taraftaki sert 1sinlar arka taraftakilerden

cok daha yiiksektir. Bu yap1 tlirekonkav bir

goriinlim kazandirir

e Pelvikler arasi mesafe kisadir ve iki es
parcalidir

e Viicut ¢ok kiiclik pulludur

e Pektoral yiizgegler ¢atal uzunlugunun %30’u
kadar (50 cm’ye yakin) hatta daha uzundur

e Karacigerin ventral yiizeyi ¢izgili ve merkez

lobu en biiyiik lobdur

BiYOLOJiSi

e Baliklar, yumusakg¢alar ve kabuklularla
beslenirler

e Yumurtalar ve larvalar1 pelajiktir

e 90 cm’de cinsel olgunluga ulasirlar

EKONOMIK ONEMIi

e Yogun ticari avciligi ve sportif balik¢ilig
yapilmaktadir

&
- - ; ) - . = B
BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Scombridae
Cins : Thunnus

Tiir : T. alalunga

BINOMIAL ADI

Thunnus alalunga
Bonnaterre, 1788

Tehlike Altinda
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*Bilgiler EOL 22°, ABFishBase #2! ve IUCN 22 den degistirilerek alinmistir
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EK 104: Thunnus thynnus*

Thunnus thynnus

YASAM ALANI

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMIi

Pelajik

Oseanodrom

Act su ve denizlerde yasarlar

0-985 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 12-14

Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 13-15
Anal yiizgeg sert 151n say1s1:0

Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi:13-16
Omur sayist: 39

Ik dorsal yiizgecin orta tabani ¢ok genistir.
Ikinci dorsal yiizgeg ilkinden daha yiiksektir
Pektoral yiizgecler ¢ok kisadir (kafanin
%80’inden kisadir)

Alt tarafi ve karm1 glimiisi beyaz veya
renksiz, enine ¢izgili ve noktalidir

[k dorsal yiizgeg sar1 veya mavimsi, ikincisi
kirmizimsi1 kahverengidir

Anal ylizge¢ koyu sar1 ve siyah kenarlidir
Orta kuyruk omuru yetiskinlerde geridedir

Okyanuslarda yasarlar fakat mevsimsel
olarak kiyilara gelir ve genis sicaklik
degisimlerine dayaniklidirlar

Boylarina gore siirtiler olustururlar

Hamsi ve uskumru gibi kiigiik siiriilerle veya
kalamarlar ve kirmiz1 yengeclerle beslenirler
Yumurta ve larvalari pelajiktir

Yetistiriciligi, ticari avciligt ve sportif
balik¢ilig1 yapilmaktadir

Orkinos
Northern bluefin tuna

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Scombridae
Cins : Thunnus

Tiir : T. thynnus

BINOMIAL ADI

Thunnus thynnus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler #BFishBase 22! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 105: Tinca tinca*

Tinca tinca

YASAM ALANI

Demersal

Potamodrom

Tatl1 ve ac1 sularda bulunur

1 m ve alt1 derinlik araliginda bulunurlar
IlIiman

MORFOMETRIK KARAKTERLER

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 4

Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 8-9

Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 3-4

Anal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 6-8

Viicut  tiknaz, agir ve lateraldan
sikistirilmistir

Kaudal pedinkiil karakteristik olarak koyu
ve kisadir

Deri koyulasmis ve yapiskandir

Pullar kiigiik ve gomiiltidiir

Ucgtan uca renklenme zeytin yesildir

Bazen koyu yesil veya siyah olabilir

Karin yiizeyinden altinsi bir yansima vardir
Kafa {i¢genimsi, gbéz turuncu-kirmizi ve
kiictiktiir

Burun olduk¢a uzundur

GO0z cukurlar1 aras1 genistir

Ag1z terminal durumludur

Kiiciik, ince dudaklar1 ve agzin kdselerinde
bir ¢ift, iyi gelismis barbeli vardir

BiYOLOJiSi

Detritus, dip canlilar1 ve  bitkisel
materyallerle beslenirler

Yetiskinler sik sik yumusakgalar1 temel
avlar1 yaparlar

EKONOMIK ONEMi

Yetistiriciligi, ticari avciligt ve sportif
balik¢ilig1 yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim  : Cypriniformes

Familya : Cyprinidae
Cins : Tinca

Tir : T. tinca

BINOMIAL ADI

Tinca tinca
Linnaeus, 1758

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda
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*Bilgiler BEOL 226, AFishBase 2! ve IUCN 2?2 den degistirilerek alinmistir
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EK 106: Trachinotus ovatus*

Trachinotus ovatus

Yaladerma
Pompano

YASAM ALANI

Pelajik-neritik

Act ve tuzlu sularda yasarlar

50-200 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e ikinci dorsal yiizge¢ bolgesi uzunlugu, anal
ylizgec bolgesi uzunluguna esittir

e Viicudun basinda ve sonunda 3-5 adet koyu
¢izgi vardir

BiYOLOJiSi

e QGelgit bolgelerinde, s1g yerlerde bulunurlar

e Temiz sularda kum ve ¢amur zeminlerin
tizerinde bulunurlar

e Siiriiler olustururlar

e Kiiciik bireyler geceleri kiymin dik ve taglik

yerlerinde bulunur —
e Kiicik kabuklular, yumusakcalar ve |[ERCILELAZEIOIPRSIINIEY SENIMIITIG LY

baliklarla beslenirler

e Yumurtalar pelajiktir Alem - Animalia
EKONOMIK ONEMi Sube : Chordata
e Yetistiriciligi, ticari aveihg ve sportif || Simf + Actinopterygii
balik¢ilig1 yapilmaktadir Takim  : Perciformes

Familya : Carangidae
Cins : Trachinotus

Tiir - T. ovatus

BINOMIAL ADI

Trachinotus ovatus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler ~BFishBase ?*! ve IUCN 222 den degistirilerek alimmistir
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EK 107: Trachurus mediterraneus*

Trachurus mediterraneus

stavrit
Mediterranean horse mackerel

YASAM ALANI

Pelajik

Oseanodrom

Act ve tuzlu sularda yasarlar

0-500 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Yanal c¢izgi dorsal omurga boyunca devam
eder ve dorsal yiizgecin sekizinci yumusak
1sininda kirik bir gériintim alir

e Kiiglik, siyah operkiiler nokta bulunmaktadir

e (Govde ve basin iist kismi1 neredeyse siyah,
gri ya da mavimsi-yesil renktedir

e @Genellikle viicudun iigte ikisi ve bas kismi
beyazdan glimiis rengine kadar daha acik
renkte olurlar

BiYOLOJiSi

o Genelde dip bolgelerde, nadiren su | [ELBLIEI YN IYWENINRUTVY

ylizeyinde, pelajik ve toplu goc¢ halinde

bulunurlar Alem : Animalia
e Diger baliklar, 6zellikle sardalya, hamsi ve
kiiciik kabuklularla beslenirler Sube : Chordata
* Yumurtalan pelajiktir Simf : Actinopterygii
EKONOMIiK ONEMI Takim  : Perciformes
e Ticari avecilifi ve sportif balik¢ilig Familya : Carangidac
yapilmaktadir Cins : Trachurus
Tiir : T. mediterraneus

BIiNOMIAL ADI

Trachurus mediterraneus
Linnaeus, 1758

IUCN Kirmizi Liste Durumu

Tehlike Altinda
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*Bilgiler ~PFishBase 2!, IUCN 2?? ve MarineSpecies 2** den degistirilerek almmustir
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EK 108: Trachurus trachurus*

Trachurus trachurus

YASAM ALANI

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMi

Pelajik-neritik

Oseanodrom

Denizlerde yasarlar

0-1050 m derinlik araliginda bulunurlar
Subtropikal

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 9

Dorsal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 30-36
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 3

Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 24-32
Ustii mavimsi yesil, gri veya siyahtir

Alt1 giimiisi beyaz, operkulum siyah noktali
Yan pullar1 uzun ve dallidir

Solunga¢ kapaginda agik siyah bir nokta
vardir

[k dorsal yiizgeci uzundur

Yetiskinler kiyr bolgelerde ve kum zeminli
yerlerde biiytik siiriiler olusturur

Baliklarla,  kabuklularla  ve  kafadan
bacaklilarla beslenirler

Toplu yumurtlarlar

Yogun ticari avcilifi ve sportif balik¢ilig
yapilmaktadir

Istavrit (Kraca)
Atlantic horse mackerel

BIiLIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Carangidae
Cins : Trachurus

Tiir : T. trachurus

BINOMIAL ADI

Trachurus trachurus
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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EK 109: Trigla lyra*

Trigla lyra

10) 1V
Piper gurnard

YASAM ALANI

e Batidemersal
e Denizlerde yasarlar

e 100-700 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgec sert 151n sayisi: 9-10

e Dorsal yiizge¢ yumusak 151n sayisi:15-16
e Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 0

e Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 15-16

BiYOLOJiSi

o Kumlu ve ¢camurlu tabanlarda bulunurlar
e Yumusakcalar ve yengeclerle beslenirler

EKONOMIK ONEMIi

e Ticari aveiligl yapilmaktadir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia

Sube : Chordata

Simif : Actinopterygii
Takim : Scorpaeniformes

Familya : Triglidae
Cins : Trigla
Tiir :T. lyra

BINOMIAL ADI

Trigla lyra
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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*Bilgiler ~BFishBase 22! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 110: Umbrina cirrosa*

Umbrina cirrosa

Minekop
Shi drum

YASAM ALANI
e Demersal
e Aci su ve denizlerde yasar
e 0-100 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Viicut uzun, derin ve basiktir

e Agiz kiigik ve inferiyor yapida, disler
viliform yapidadir

e Kaudal ylizgeg ¢entiklidir

e (G0giis, burun ve suborbital bolge disindaki
pullar ktenoid yapidadir

e Renk grimsi-giimiis renginden kahverengine
kadar degiskenlik  gosterir;  genellikle
metalik bir ton hakimdir ve uzunlamasina
cizgiler bulunur

e Yiizgecleri koyu renklidir

BiYOLOJiSi

e Kiyilarin tashk ve kumluk tabanlarinda
bulunurlar

e Gengler haliclere giris yaparlar
e Dip omurgasizlariyla beslenirler

EKONOMIK ONEMi

e Ticari aveiligi ve sportif balik¢ilig
yapilmaktadir

BiLIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Sciaenidae
Cins : Umbrina

Tiir : U. cirrosa

BINOMIAL ADI

Umbrina cirrosa
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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EK 111: Upeneus moluccensis*

Upeneus moluccensis

Pasa Barbunu
Goldband goatfish

YASAM ALANI

e Resif ¢evrelerinde bulunurlar
e Aci su ve denizlerde yasarlar

e 10-120 m derinlik araliginda bulunurlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgeg sert 151n sayist: 8

e Dorsal yiizge¢ yumusak 151n sayisi: 9

o Kirmiz1 kuyruk yiizgeci ¢izgisi vardir

e (izgi alt lobda bulunmaz fakat biitiin lob
boyunca merkezin disindan kirmizi genis bir
cizgi vardir ve ice bakar sekilde zaman
zaman koyulagmistir

e Viicudun orta lateralinde, gézden tist kuyruk

ylizgeci bolgesine kadar sar1 veya altin rengi
bir bant bulunur

e lIk dorsal yiizgecin ucu koyudur

e Barbelleri beyazdir

e Viicut glimiisi pembe renkte, yan c¢izginin
iist kism1 koyulagmustir

BiYOLOJiSi

e Sahillerin ¢amurlu tabanlarinda bulunurlar

e Biiyiik siiriiler olustururlar

e Genellikle hizli yiizen ve beslenmek icin
duran baliklardir

EKONOMIK ONEMi

e Ticari avciligt yapilmakta ve balik unu
olarak degerlendirilmektedir

BILIMSEL SINIFLANDIRMA |

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Carangidae
Cins : Upeneus

Tiir : U. moluccensis

BINOMIAL ADI

Upeneus moluccensis
Bleeker, 1855

IUCN Kirmiz: Liste Durumu

Tehlike Altinda
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*Bilgiler ~BFishBase 2?! ve IUCN 222 den degistirilerek alinmigtir
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EK 112: Vimba vimba*

Vimba vimba

Egrez Bahg
Vimba bream

YASAM ALANI
e Bentopelajik
e Anadrom
e Tath ve ac1 sularda yasarlar
e Subtropikal

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgeg sert 151n sayist: 3

e Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 8-9

e Anal yiizgeg sert 151n sayist: 3

e Anal yiizge¢ yumusak 1s1n sayist: 16-22

e Ureme sezonlarinda erkeklerde yanak
siyahims1 kahverengi, bazen de karinlari
turuncu renk alir

BIYOLOJiSI

e Kiigiik yumusakcalar ve bdcek larvalarn [ - e e
temel besinleridir & N
e Hizl akan, ¢akilli nehirlerin s1g oluklarinda

tirerler BIiLIMSEL SINIFLANDIRMA

e Yart anadrom populasyonlar denizlerin

temiz  bolgelerinde  yem  arar ve Alem - Animalia
yumurtlamak i¢in uzaklara go¢ ederler
e Gol populasyonlart hizh akan 1mak || Sube : Chordata
kollarina giris yaparlar Simf . Actinopterygii
e Yumurtlayan anaglar yiyecek arama .
bolgelerine geri donerler Takim  : Cypriniformes

e Uzaklik ve su yatagi tikamkliklari bu || Familya : Cyprinidae

baliklar i¢in tehdit olust ktad i
aliklar 1¢in tehdit olusturmaktadir Cins : Vimba

EKONOMIK ONEMI Tiir V. vimba

e Yetistiriciligi, ticari avcilign ve sportif
balik¢ilig1 yapilmaktadir

BINOMIAL ADI

Vimba vimba
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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EK 113: Xiphias gladius*

Xiphias gladius

YASAM ALANI

MORFOLOJIK KARAKTERLER

BiYOLOJiSi

EKONOMIK ONEMIi

Pelajik

Oseanodrom

Denizlerde yasarlar

0-800 m derinlik araliginda bulunurlar
[liman

Dorsal yiizgec sert 151n sayist: 0

Dorsal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 38-56
Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 0

Anal yiizge¢ yumusak 151n sayisi: 16-18
Siyahimsi-kahverengi olan renk asagiya
dogru solarak agik kahverengiye doner;
Birinci dorsal yiizgeci siyahimsi-kahverengi
zarhdir

Uzun, diiz, kilic gibi bir burnu vardir ve
pelvik yiizgegleri yoktur

Yetigkinler firsatc1 beslenirler. Yiizeyden
diplere kadar genis bir bolge beslenme
sahalaridir

Genellikle baliklarla ayrica kabuklular ve
miirekkep  baliklar1  ile  beslenirler.
Avlarmi oldiirmek i¢in kilig yapisindaki
burunlarini kullanirlar

Ticari avcilign  ve sportif  balikgiligt
yapilmaktadir

Kili¢
Swordfish

BILIMSEL SINIFLANDIRMA

Alem : Animalia
Sube : Chordata
Simif : Actinopterygii
Takim : Perciformes

Familya : Xiphiidae
Cins : Xiphias
Tiir : X. gladius

BINOMIAL ADI

Xiphias gladius
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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EK 114: Zeus faber*

Zeus faber

Diilger
John dory

YASAM ALANI

e Bento-pelajik
e Oseanodrom
e Aci ve tuzlu sulara yasarlar

e 5-400 m derinlik araliginda bulunurlar
e [liman

MORFOLOJIK KARAKTERLER

e Dorsal yiizgeg sert 151n sayisi: 9-11

e Dorsal yiizge¢ yumusak 1s1n sayisi: 22-24
e Anal yiizgeg sert 151n sayisi: 4

e Anal yiizge¢ yumusak 151n sayist: 20-23

e Solungag dikenleri gelismemistir

e Kiigiik pullar1 vardir

e Viicut ¢ok sikidir _
e Viicudun her iki tarafinda halka seklinde e i -
koyu lekeler vardir

BiYOLOJiSi BILIMSEL SINIFLANDIRMA

e Temel olarak kemikli balik siiriileriyle, Alem - Animalia
bazen de kafadan bacaklilar ve kabuklularla
. Sube : Chordata
beslenirler
e Ureme kuzeydogu Atlantik’te kis sonu ve || Simf : Actinopterygii
bahar baslangicinda, Akdeniz’de ise daha Takim - Zeiformes
erkendir

. Familya :Zeidae
e Yumurtalar pelajiktir

e Cinsel olgunluga dort yaslarinda ulasirlar Cins : Zeus

EKONOMIK ONEMi Tiir : Z. faber

e Ticari aveciligi ve sportif balik¢ilig . .
yapilmaktadir BINOMIAL ADI

Zeus faber
Linnaeus, 1758

Tehlike Altinda
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Abstract

DNA barcoding was used in the identification of 89 commercially important freshwater and marine fish species
found in Turkish ichthyofauna. A total of 1765 DNA barcodes using a 654-bp-long fragment of the mitochondrial
cytochrome ¢ oxidase subunit I gene were generated for 89 commercially important freshwater and marine fish
species found in Turkish ichthyofauna. These species belong to 70 genera, 40 families and 19 orders from class Actin-
opterygii, and all were associated with a distinct DNA barcode. Nine and 12 of the COI barcode clusters represent
the first species records submitted to the BOLD and GenBank databases, respectively. All COI barcodes (except
sequences of first species records) were matched with reference sequences of expected species, according to morpho-
logical identification. Average nucleotide frequencies of the data set were calculated as T =29.7%, C = 28.2%,
A =23.6% and G = 18.6%. Average pairwise genetic distance among individuals were estimated as 0.32%, 9.62%,
17,90% and 22.40% for conspecific, congeneric, confamilial and within order, respectively. Kimura 2-parameter
genetic distance values were found to increase with taxonomic level. For most of the species analysed in our data set,
there is a barcoding gap, and an overlap in the barcoding gap exists for only two genera. Neighbour-joining trees
were drawn based on DNA barcodes and all the specimens clustered in agreement with their taxonomic classification
at species level. Results of this study supported DNA barcoding as an efficient molecular tool for a better monitoring,

conservation and management of fisheries.

Keywords: barcoding, Cytochrome oxidase I, freshwater fish, marine fish, mitochondrial DNA
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Introduction

Fishes are the largest vertebrate group comprising more
than 30 000 species (Eschmeyer et al. 2010). Besides their
importance in biodiversity, they also have a major
impact on the economy of many nations through fisher-
ies, providing a significant amount of world food supply.
To provide sustainability, better control and manage-
ment of fisheries should be implemented. Identification
of fish species still stands high as one of the most basic
but important issues in fisheries management. Today,
many fish species are put on the market with their com-
mon names, and these names vary among regions, even
within regions.

A total of 248 freshwater and 434 marine fish species
have been reported in Turkey (Fricke et al. 2007). Among
these, 17 freshwater species and 65 marine species were
evaluated as commercially important major fish species
according to the Ministry of Food, Agriculture and

Correspondence: Emre Keskin, Fax: +903123185298;
E-mail: keskin@ankara.edu.tr

© 2013 John Wiley & Sons Ltd

Livestock, comprising 653 080 tons of production in
which 167 141 tons was from aquaculture and 485 939
tons from capture fisheries. Fisheries industry provides
an export income of 395.341.929 US$ in 2011 (Celik et al.
2012), which represents the leading animal product.
Conservation and monitoring of fish biodiversity
depends on incisive determination and the identification
of species (Dayrat 2005). Today it is becoming more
important as the influence of mankind on nature through
environmental disturbances, and climate change has
resulted in deterioration of many ecosystems, causing
extinction of various species (Triantafyllidis et al. 2011).
The Food and Agriculture Organization (FAO) has con-
sidered species identification as a major fisheries issue
since 1960s. Data and reports gathered from FAO show
that approximately 35% of the fisheries catch failed to be
identified into species (Lleonart et al. 2006), although this
level varies across regions. Identification of fish species
and taxonomic knowledge is also highly variable among
taxa and regions of the world. Some regions provide
greater attention to taxonomic research and catch record,
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thus providing solid fisheries statistics for a healthy
management and conservation policy.

Exact and reliable identification of fish species is
important in many aspects, such as detection of fraudu-
lent substitution in processed seafood (to increase profit
or hide illegal catches) (Keskin & Atar 2012a), monitor-
ing fisheries landings for stock assessment and manage-
ment (Hanner et al. 2011), identifying species in early life
stages (Victor ef al. 2009) and for scientific purposes
(Yancy et al. 2008). Identification of fish species has been
carried out mostly by examination of morphometric and
meristic characters of specimens (Strauss & Bond 1990).
However, it is not always possible to identify a specimen
through its morphological features, as they may not be
available (as specimens may have already been pro-
cessed) or not developed yet (like fish egg or larvae)
(Hanner et al. 2011).

To implement such conservation and management
effort, a quick, efficient and affordable method to iden-
tify fish species is essential; especially in such cases
where it is impossible to use morphological characteris-
tics of the specimen, molecular-level indicators like DNA
may serve as unique markers to identify specimens to
species level (Arnot et al. 1993; Floyd et al. 2002).

Recently, DNA barcoding has risen as a fast and reli-
able molecular tool for species identification. It consists
of using a small portion of mitochondrial DNA from a
standard agreed-upon position in the genome that can
be searched and compared with sequences deposited in
databases such as NCBI GenBank and BOLD. Approxi-
mately 655-bp-long fragment from the 5 region of

mitochondrial cytochrome c oxidase subunit 1 (COI) gene
was proposed as the standard region for DNA barcoding
of animal species (Hebert ef al. 2003a,b; Hajibabaei et al.
2007). One of the most important features that DNA bar-
coding offers is the use of same primer pairs for species
from a wide taxonomic range (Roe & Sperling 2007). A
good barcode is expected to exhibit a greater interspecific
distance than intraspecific variation (Hebert ef al. 2003a,b;
Hajibabaei et al. 2007) and a pattern generally known as
‘barcode gap’ (Meyer & Paulay 2005). Such a global
molecular identification tool that is easily applicable to
most animal species will provide a simple solution for
identification of fish species to develop better manage-
ment and conservation policies (Lakra et al. 2011).

In this study, we used DNA barcoding in the identifi-
cation of most of the important commercial fish species,
both from freshwater and marine environments. This is
the first study where DNA barcoding approach was
applied to 89 species from Black Sea, Marmara Sea,
Aegean Sea and Mediterranean Sea. DNA barcode
records generated in this study will be available to
researchers for monitoring and conservation of fish
diversity in this region.

Materials and methods

Sampling

Sampling of 89 commercially important fish species was
made from 2006 to 2011 from 26 sites around Turkey
(Fig. 1, Table 1). Each species was represented with 20

o
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Fig. 1 Sampling locations (location names were given in Table 1).
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DNATR1800-1819

KC501773-501792

41°29'31"N 36°25'11"E

Samsun

24
15
12
10
26

Carangidae
Triglidae

Perciformes

Trachurus trachurus

Trigla lyra

DNATR1820-1839

36°35'00"N 30°46"24"E KC501793-501812

Antalya Bay

Scorpaeniformes

Perciformes

Iskenderun Bay
Mersin Bay

DNATR1840-1859

KC501813-501832

36°36'30"N 35°55'33"E

Sciaenidae
Mullidae

Umbrina cirrosa

DNATR1860-1879

KC501833-501852

36°37'58"N 34°36'12"E

Perciformes

Upeneus moluccensis

Vimba vimba

DNATR1880-1899

40°43'14"N 30°17'41"E KC501853-501872

Lake Sapanca

Fethiye

Cyprinidae

Cypriniformes
Perciformes
Zeiformes

DNATR1900-1919

KC501873-501892

36°34'42"N 28°56'14"E

Xiphiidae
Zeidae

Xiphias gladius
Zeus faber

DNATR1920-1939

36°37'58"N 34°36'12"E KC501893-501912

Mersin Bay

10

*GenBank accession number KC500105 was assigned to Acipenser stellatus (DNATR145).

BARCODING FISH SPECIES 5

specimens, except for three species from Acipenseridae
wherein only 15 specimens were collected per species.
Samples were collected with the help of local commercial
trawlers and local fishermen using push nets or gill
nets. Major fish markets (Ankara, Antalya, Istanbul,
Iskenderun, Izmir, Mersin, Sinop and Trabzon) were also
visited for specimen collection. Morphological identifica-
tion of the specimens was performed according to fish
identification keys of Whitehead (1986) and Food and
Agriculture Organization (FAO) Species Identification
Guide for Fishery Purposes (Fischer 1973). After
morphological examination, muscle and liver tissue
samples were dissected from each specimen and stored
in 95% ethanol at —20 °C.

DNA isolation

DNA isolations were performed using Qiagen DNeasy
Blood & Tissue Kit according to manufacturer’s protocol,
with minor modifications. Quality and quantity of
extracted DNA was estimated using NanoDrop ND-1000
spectrophotometer, and DNA was diluted to a final con-
centration of 50 ng/uL.

PCR amplification and sequencing

DNA barcoding region, 654-bp-long fragment from the
5' region of the mitochondrial cytochrome c oxidase subunit
I (COI) gene, was amplified using universal fish barcod-
ing primer pair Fish-F2 (5-TCGACTAATCATAAAGA
TATCGGGAC-3) and Fish-R2 (5'-ACTTCAGGGTGA
CCGAAGAATCAGAA-3') (Ward et al. 2005). PCRs were
conducted in 50-uL volumes, containing 4.5 uL of 10x
Taq Buffer with KCI (100 mm Tris—HCI, 500 mm KC1, pH
8.8), 2.5 uL of MgCl, (25 mm), 1 uL of ANTPs (10 mm),
0.5 uL of each primer (10 pm/uL), 1.5 uL of Taq poly-
merase (5 U/ul) and 2 uL. of DNA (50 ng/uL). Thermal
cycler parameters were set to 95 °C for 2 min for an ini-
tial denaturation step, followed by 35 cycles at 95 °C for
30 s, annealing at 54 °C for 30 s, 72 °C for 1 min and
finally 72 °C for 10 min (Keskin & Atar 2012b). PCR
products were checked for optimal fragment size using
agarose gel (2%) electrophoresis. Purification of PCR
products was conducted using Promega Wizard SV
Genomic DNA Purification System, according to sup-
plier’s protocol. DNA sequencing was performed on a
Beckman Coulter CEQ 8000 Genetic Analysis System
using Beckman Coulter CEQ Dye Terminator Cycle
Sequencing kit.

Data analyses

Nucleotide sequences were aligned using ClustalW
(Thompson et al. 1994), MEGA 5 (Tamura et al. 2011) and
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edited with Sequencher 5.0. Aligned sequences were
compared with existing data and submitted to GenBank
and BOLD (Table 1). Haplotypes were detected using
DnaSP v5 (Librado & Rozas 2009). Nucleotide composi-
tion, nucleotide pair frequencies, transition/transversion
bias, codon usage and Kimura 2-parameter (Kimura
1980) genetic distances were calculated using MEGA 5.0
software. TaxonDNA /Speciesldentifier v1.7.7 (Meier
et al. 2006) was used to quantify the proportion of cor-
rectly identified queries according to Best Close Match
(BCM), with a 3.0% threshold. Neighbour-joining (NJ)
tree was constructed based on Kimura 2-parameter
genetic distance on MEGA 5.0 with bootstrap tests of
1000 replicates to verify the robustness of the tree.

Results

A total of 1765 COI barcodes were generated represent-
ing 89 species, 70 genera, 40 families, 19 orders of the

Actinopterygii class. A total of 267 unique haplotypes
(1-6 for each species) were present among 1765 COI
barcodes. Specimens of only five species (Capoeta capoeta,
Clarias gariepinus, Sander lucioperca, Silurus glanis and
Vimba vimba) showed no intraspecific variation and clus-
tered under a single haplotype of their own species. Zeus
faber was found to be the species with the most haplo-
types (6) in the data set. The number of specimens clus-
tered under the same haplotype is indicated in Fig. 2. All
the barcode sequences were trimmed to 654 bp. Codon
usage analyses were conducted to detect any possible
stop codons, but none was observed. Nucleotide compo-
sition analysis revealed the mean frequencies for the
complete data set to be 29.70% for T, 28.16% for C,
23.56% for A and 18.57% for G. The highest percentage
G-C at 51.99% was detected in Merluccius merluccius,
while the lowest 39.14% was in Belone belone. Nucleotide
pair frequency analysis of the complete data set resulted
in conserved sites of 284 of 654 (43.43%) bp, variable sites

95 — Diplodus cervinus 1

100" pipiodus cervinus 3

Diplodus sargus 3

Diplodus sargus I
Diplodus sargus 5

Diplodus vulgaris 1

100 L Diplodus vuigaris 2
Diplodus annularis 1

Diplodus annularis 2

Diplodus annule

100 L sparus aurata 3

B Pl |(@)

Spondyliosoma cantharus 2

Spondyliosoma cantharus |

Dentex macrophthalmus 2

49 Dentex dentex 1

Pagellus erythrinus 3

Pagrus pagrus 2

99 etus
100 & Mulius surmuletus 2

—{100 A anguilla
641 Anguilla anguilla 2

dina pilchardus |

46| sardina pilchardus 3
100 B

[I—

100 (- Cyprinus carpio 1

Capoeta capoeta

100 [ Tinca tinca 1

rdinius erythrophthalmus 3

Scardinius eryihrophthalmus 1

27\ Scardinius erythrophthalmus 5 e

Fig. 2 Neighbour-joining tree including all haplotypes of 89 species.

NJ tree was divided into four parts from top to bottom and parts

put in order from left to right. Number of individuals clustered under the same haplotype was given in parenthesis. Deviations
explained in Results section were marked with a box: (a) Spicara smaris, (b) Mugilidae, (c) Sander lucioperca, (d) Mugilidae, (e) Pomatomus

saltatrix.
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of 370 of 654 (56.57%) bp, parsimony informative sites of
368 of 654 (56.27%) bp and singleton sites of 2 of 654
(0.31%) bp. The average number of identical pairs (i) was
525 of which 205, 216 and 105 were found for first, second
and third codon, respectively. Transitional pairs (si) were
found to be higher (73) than transversional pairs (sv = 56).
Both transitional and transversional pairs were highest at
the third codon position (62 and 52 for si and sv, respec-
tively). Ratio of si/sv (R) was 1.30 for the data set.

The Kimura 2-parameter distance model was used to
infer genetic distances in terms of number of base substi-
tution per site. Mean genetic distance was 0.32% within
species, 9.62% and 17.90% between species of same
genus and family, respectively, and 22.40% within order.
Mean pairwise genetic distance was estimated as 0.232
among 1765 barcodes belonging to 89 fish species. High-
est genetic distance was calculated between Scophthalmus
maximus—Sphyraena sphyraena (0.327) and the lowest
genetic distance (except intraspecific distances) was
between Thunnus alalunga—Thunnus thynnus (0.012).
Detailed information on mean genetic distances within
taxonomic levels is shown in Table 2. When representa-
tive COI sequences for the 89 species were compared
with existing data, 77 (87% of species) shared 99-100%
identity with existing BOLD and GenBank database
entries, 4 (4%) shared 97-98% and two shared < 97% sim-
ilarity. The remaining 6 (7%) species (Argyrosomus regius,
Dentex dentex, Dentex macropthalmus, Diplodus puntazzo,
Scorpaena porcus and Umbrina cirrosa) were not compared
with existing entries as they were the first submissions
for the species. Percentage of correct identifications
according to ‘Best Close Match’ was calculated as 98.12%.
No ambiguous or incorrect identifications were detected.

The NJ tree including 89 species with all haplotypes
was given in Fig. 2. All the specimens of the same spe-
cies were clustered together. No taxonomic deviation
was detected at the species level. Only four species
showed deviations at higher levels (genus and family).
Although Spicara smaris is a member of Centracanthidae,
specimens were clustered together (but under separate
nodes) with species from Sparidae. Also Sander lucioperca
(Percidae) clustered with species in Serranidae and
Pomatomus saltatrix (Pomatomidae) clustered within
Scombridae. In each of these three cases, they (S. smaris,
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S. lucioperca and P. saltatrix) were clearly separated at
the species level and clustered under the correct order
(Perciformes); they were both single representatives of
their families throughout the data set. Another deviation
from expected was detected in Mugilidae. The genera
Mugil and Liza were supposed to be clustered under the
same family, but instead they formed two separate clus-
ters on the NJ tree.

Discussion

In this study, we successfully amplified a 654-bp-long
sequence from 5’ region of COI gene for 89 marine and
freshwater fish species. The universal primer pair we
used in this study was able to amplify the target region
without any deletions or insertions. Also, no stop codons
were found after translation of the nucleotide sequences.
Lack of stop codons detected and comparison with refer-
ence sequences found in GenBank and BOLD database
were used to confirm that our data set was free of numts,
supporting the lack of evidence for their existence in
Actinopterygii (Bensasson et al. 2001). The applicability
of these primers to 89 marine and freshwater fish species
is a significant indicator that DNA barcoding could be
used as a global standard for identifying fish species.
Average G-C content of the data set was 46.74%, con-
gruent with previous studies, such as Lakra et al. (2011)
and Ward et al. (2005) who reported it as 47.1%. Compar-
ing each specimen in the data set to reference sequences
previously submitted to BOLD and GenBank database
resulted in only two conflicts (intraspecific variation of
> 3%). There is only one set of sequences (1 = 10) from
an unpublished study to compare Oblada melanura
sequences within the database. Sequences of this unpub-
lished study were shorter than standard COI barcode
size (592-624 bp) and have an intraspecific variation of
0.103-0.178 among specimens. The genetic distance was
calculated as 0.081-0.143 between this data set and our
O. melanura specimens. This level of high intraspecific
genetic distance (8.1%) was probably a result of a
misidentification in the data set we used for comparison,
as an intrageneric distance of 12.5% was calculated for
those sequences. We consider our identification more
reliable as intraspecific variation in our O. melanura data

Table 2 Mean Kimura 2-parameter genetic distance (%) within taxonomic levels

Number of Standard
Taxonomic level comparisons Minimum Maximum Average error
Conspecific 33 310 0.00 3.13 0.32 0.03
Congeneric 9875 1.24 17.03 9.62 0.04
Confamilial 72 000 5.28 24.91 17.90 0.07
Within order 390 000 10.60 32.10 22.40 0.06

© 2013 John Wiley & Sons Ltd
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set was calculated as 0.6% as expected and clustered
with other species from Sparidae on the NJ tree.

Mean intraspecific genetic distance from 0.040 to
0.062 was calculated among our Scorpaena scrofa speci-
mens and the data set (1 = 6) we gathered from BOLD
database. Mean intraspecific genetic distance of 4% was
considered high, but it is also valid among specimens of
the data set gathered from the database that was calcu-
lated as 0.060. This slight deviation at the intragenic vari-
ation level could be specific to this species as they
clustered together but separately with S. porcus from the
same genus on the NJ tree as expected.

Mean intraspecific genetic distance was calculated as
< 1% in previous DNA barcoding studies: Rasmussen
et al. (2009) found the intraspecific genetic distance
between salmon and trout species of North America as
0.27% (0-1.95%); Hubert et al. (2008) found 0.30%
(0-7.42%) for 194 fish species from Canada ichthyofauna;
Ward et al. (2005) found 0.39% (0-14.08%) for 207 marine
fish species from Australia; Yancy et al. (2008) found
0.99% for 72 commercially important fish species from
Unites States of America; and Nwani et al. (2011) found
0.17% for freshwater fish species from Nigeria.

Mean genetic distance between congeneric species
was found to be 30-fold greater than the conspecific indi-
viduals, which is higher than previous studies of Lakra
et al. (2011) and Ward et al. (2005), who found the ratio
to be 22 and 25.5, respectively. The divergence among
congeneric species was found to be higher than conspe-
cific individuals as expected. Consistent with previously
published fish barcoding studies, pairwise genetic dis-
tance values were increasing at higher taxonomic levels.
Kimura 2-parameter distance values of 0.32%, 9.62%,
17.90% and 22.40% were obtained for conspecific, conge-
neric, confamilial and within order. This increase in
genetic distance through the higher taxonomic levels
supports the significant change in genetic divergence at
the species boundaries (Hubert et al. 2008; Lakra et al.
2011). When we compare our results with one of the
most comprehensive review on fish DNA barcoding
(Ward et al. 2009), it could be easily seen that the average
genetic distances were similar. Ward et al. (2009) have
barcoded 546 fish species belonging to 273 genera and
generated 1677 unique COI barcodes with an average
distance of 0.35% conspecific, 8.11% congeneric, 16.19%
confamilial and 21.74% within order.

A maximum conspecific genetic distance of 0.031
(among Diplodus annularis specimens) was found in our
data set. When we consider all the specimens from the
species D. annularis, a mean genetic distance of 0.0187
was found among them. D. annularis was evaluated as
the only species close to the 3% threshold, which has
been cited as the genetic variation level to characterize
different species (Hebert et al. 2003a,b).

Results of our study indicate that for the vast major-
ity of the species analysed in our data set, the ‘barcoding
gap’ (Meyer & Paulay 2005) was observed, and the
mean intraspecific genetic distance was generally smal-
ler than the mean interspecific genetic distance. Accord-
ing to our data set, overlap in the barcoding gap exists
for only two genera. Congeneric genetic distance was
low for Trachurus and Thunnus genera (0.015-0.025 and
0.012-0.022) and resulted in an overlap in conspecific
and congeneric genetic distance. Other than these gen-
era, the next lowest congeneric mean genetic distance
was calculated as 0.041 (Acipenser genus), making the
barcoding gap valid for the rest of the data set.

Ward (2009) indicated that at greater divergence
ranges from 2%, probability of conspecifity is very low
for fish species, whereas in the 2-4% range, congeneric
comparisons predominate. If the divergence rate was
considered more than 5%, probability of conspecifity
becomes < 1% and confamilial comparisons becomes
more probable than the congeneric comparisons as the
divergence increases. Our range of confamilial compari-
sons was calculated as 5.28% based on species in our
data set.

Genetic relationship between species was shown in
NJ tree. Each species was associated with a specific DNA
barcode cluster, and the relationship among these spe-
cies was clearly revealed. Closer species, in terms of
genetic divergence, were clustered at the same nodes,
and the distance between the terminal branches of the NJ
tree widened as they got more distinct. When we exam-
ine the NJ tree, there is a clustering pattern that could be
informative about phylogenetic relationships between
conspecific, congeneric and confamilial levels. Ward
et al. (2005) suggested that such information gathered
from 655-bp fragment of a single mitochondrial gene
could be used to plan a phylogenetic study, but is not
suitable for deep phylogenetic resolution.

Four minor deviations were detected on the NJ tree
when compared with current taxonomy of the species.
Spicara smaris specimens were clustered separately but
with specimens of Sparidae. While it is a deviation in
family level, they were all species from Perciformes. This
could be explained with the genetic distance between
S. smaris specimens and specimens from Sparidae. We
calculated a mean genetic distance of 0.168 between
S. smaris and specimens from Sparidae, within threshold
limits of confamilial species (17.9%) found in the data
set. In addition to genetic distance, existence of no other
species from the Centracanthidae in our data set resulted
in clustering of S. smaris specimens under the genetically
closest family of Perciformes. Similar explanation could
be considered for Sander lucioperca, as it is the only spe-
cies from Percidae and clustered separately, but under
the same cluster with Serranidae that was the genetically
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closest family to Percidae in the data set. Species under
Perciformes showed a genetic distance of 0.179-0.303
with S. lucioperca, and the lowest genetic distance of
0.179 was detected with Epinephelus marginatus speci-
mens. Also, this is valid for Pomatomus saltatrix as it clus-
tered under Scombridae, which was the genetically
closest family to Pomatomidae in the data set. Genetic
distance between P. saltatrix and species other than
scombrids resulted in a genetic distance range of 0.169—
0.283, and mean genetic distance was calculated as 0.174
between P. saltatrix and scombrid species in the data set.

The only significant deviation at genus level was
observed in Mugilidae as Liza and Mugil have clustered
under two distinct clusters on the NJ tree. Liza species
were clustered close to Triglidae, and Mugil species were
clustered along with species from the Gadiformes. This
could be a result of genetic distance relationships
between Mugil, Liza, Gadiformes and Triglidae taxa.
Mean genetic distance between Mugil-Liza and Mugil—
Gadiformes was calculated as 0.215 and 0.221, respec-
tively. But because the genetic distance between Liza—
Triglidae was lower (0.210), Liza clustered together with
Triglidae. This error was considered allowable in a data
set including species from a wide range of taxa. Also the
NJ tree was supposed to cluster species. A better resolu-
tion of phylogenetic relationship at different taxonomic
levels was not the primary target of this COI barcoding
study.

As a result, this study provides invaluable data sug-
gesting the robustness of a DNA barcoding approach
in the identification of commercially important fresh-
water and marine fish species of Turkey. Among 89
COI barcode clusters submitted to GenBank and BOLD
databases, 12 of them were first records of the species
in BOLD and 17 of them for GenBank. Also, 17 COI
barcode clusters represent the first records of the spe-
cies with a proper barcode length of > 648 bp. These
public records will constitute a great reference for the
future studies.

The NJ tree constructed in this study provides a well-
matched classification with the current morphological
taxonomy, with only minor discrepancies or potential
misidentifications at taxonomic levels higher than
species. Results clearly underline the efficiency of DNA
barcoding in the identification of the fish fauna of Turkey
and the Mediterranean Sea (including Aegean Sea,
Marmara Sea and Black Sea). A better knowledge of the
species identification supported by this approach could
be used in enhancing monitoring, conservation and man-
agement of fisheries. This is the first DNA barcoding
study targeting 89 commercially important species of
Turkish ichthyofauna. We have already started further
studies to catalogue every freshwater and marine fish
species found in Turkey.

© 2013 John Wiley & Sons Ltd
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Abstract

DNA barcoding was used in order to identify aquatic invertebrates sampled from fisheries bycatch and discards. A total of 440
unique c¢yrochrome c oxidase sub unit I (COI) barcodes were generated for 22 species from three important phyla (Arthropoda,
Cnidaria, and Mollusca). All the species were sequenced and submitted to GenBank and Barcode of Life Database (BOLD)
databases using 654 bp-long fragment of mitochondrial COI gene. Two of them (Pontastacus leptodactylus and Rapana bezoar)
were first records of the species for the BOLD database and six of them (Carcinus aestuarii, Loligo vulgaris, Melicertus
kerathurus, Nephrops norvegicus, Scyllarides latus, and Scyllarus arctus) were first standard (> 648 bp) COI barcode records for
the GenBank database. COI barcodes were analyzed for nucleotide composition, nucleotide pair frequencies, and Kimura’s
two-parameter genetic distance. Mean genetic distance among species was found increasing at higher taxonomic levels.
Neighbor-joining trees generated were congruent with morphometric-based taxonomic classification. Findings of this study
clearly demonstrate that DNA barcodes could be used as an efficient molecular tool in identification of not only target species
from fisheries but also bycatch and discard species, and so it could provide us leverage for a better understanding in
monitoring and management of fisheries and biodiversity.

Keywords: Arthropoda, Cnidaria, cytochrome oxidase I, DNA barcoding, Mollusca

Introduction on morphological characters (Aravind et al. 2007).
It is not always possible to identify specimens
with only morphological characters, especially during
different life stages, from specimens without integrity
or species processed into products. In some cases,
the morphometric key could be so doubtful that
even an expert taxonomist could suffer great
difficulties during the identification process (Ward
et al. 2009).

It is only possible to take precautions on regulation

Identification of the species was encountered as the
primary problem in fisheries management. All
around the world, fish species were commercialized
with their local names. These local names vary from
region to region, even inside the same region.
Accurate identification of the species is mandatory in
order to provide a sustainable fisheries management
(Marko et al. 2004).

Morphologic characters were used in classical
taxonomic identification of aquatic species. Although
other characters, such as anatomical and physio-
logical properties, behavioral characters, isoenzyme
profiles, and geographic data, were also considered
in today’s taxonomic studies, still most of it was based

and management of fisheries with the help of data
based on accurate identification of the species. For
this purpose, molecular tools were being used as a
fast, accurate, and economic identification method
for species of different life stages and for partial or
processed specimens (Ardura et al. 2010).
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Figure 1. Sampling locations (location names are given in Table I).

DNA barcoding has become one of the most widely
used molecular identification approach in recent
years. This method was based on using a standard
DNA fragment for fast, accurate, and automated
identification of species (Hebert and Gregory 2005).
Potential users of DNA barcoding method were not
only taxonomists, but it is also useful in forensic
science, biotechnology, food industry, and animal

nutrition (Chase et al. 2005). Previous studies
demonstrated that 655bp-long fragment of mito-
chondrial cytochrome ¢ oxidase sub unit I (COI) gene
successfully identified specimens from a wide range
of taxa. Many species, previously known as same
species, were found to be including more than one
species and these were revealed using DNA barcoding
approach.

Species, sampling information, and GenBank accession numbers.

Station

Coordinate

GenBank no.

Table I.
Species No. Name
Aurelia aurita 1 Sinop
Callinectes sapidus 5 Beymelek
Cancer pagurus 1 Sinop
Carcinus aestuarii 3 Izmir Bay
Homarus gammarus 7 Saros Bay
Loligo vulgaris 2 Yumurtalik
Maja squinado 3 Izmir Bay
Marsupenaeus japonicus 4 Mersin Bay
Melicertus kerathurus 4 Mersin Bay
Myrtilus galloprovincialis 3 Izmir Bay
Necora puber 3 Izmir Bay
Nephrops norvegicus 3 Izmir Bay
Octopus vulgaris 2 Yumurtalik
Palinurus elephas 7 Saros Bay
Pecten jacobaeus 3 Izmir Bay
Pontastacus leptodactylus 9 Lake Egirdir
Rapana bezoar 10 Trabzon
Ruditapes decussatus 8 Marmara Bay
Scyllarides latus 3 Izmir Bay
Scyllarus arctus 3 Izmir Bay
Sepia officinalis 4 Mersin Bay
Squilla mantis 6 Iskenderun Bay

41°48'17"N, 35°24/54"E
36°15'53"N, 30°03'19"E
41°48'17"N, 35°24/54"E
38°37'29"N, 26°39'11"E
40°30'09"N, 26°22'06"E
36°44'18"N, 35°43/55"E
38°37'29"N, 26°39'11"E
36°37'58"N, 34°36'12"E
36°37'58"N, 34°36'12"E
38°37'29"N, 26°39'11"E
38°37'29"N, 26°39'11"E
38°37'29"N, 26°39'11"E
36°44'18"N, 35°43/55"E
40°30'09"N, 26°22'06"E
38°37'29"N, 26°39'11"E
38°03'36"N, 30°53/25"E
40°59'57"N, 39°50'10"E
40°44'12"N, 28°14'15"E
38°37'29"N, 26°39'11"E
38°37'29"N, 26°39'11"E
36°37'58"N, 34°36'12"E
36°36'30"N, 35°55'33"E

KC311384-KC311385
KC311386-KC311387
KC311388-KC311389
KC311390

KC311391-KC311392
KC311393-KC311395
KC311396-KC311398
KC311399-KC311401
KC311402-KC311403
KC311404

KC311405-KC311406
KC311407

KC311408-KC311412
KC311413-KC311414
KC311415

KC311416

KC311417

KC311418-KC311419
KC311420-KC311422
KC311423-KC311424
KC311425-KC311427
KC311428-KC311429




Taxonomically complex groups, such as Arthro-
poda, Cnidaria, and Mollusca, have a great importance
on fisheries. They were economically and ecologically
important both as target species and as bycatch or
discard species. COI barcodes were successfully used
in identification of Cnidarian species, resolving their
evolutionary relationship and revealing cryptic
species (Dawson and Jacobs 2001; Holland et al.
2004; Dawson 2005a,b,c). Many of the decapods
could be morphologically identified when they have
reached maturity but it is almost impossible to identify
them through morphometric characters when they
are in larval or juvenile form. Therefore, a molecular
approach in identification of decapod species seems
to be the most efficient way. Same difficulties are
also valid for mollusks. These easily miscible species
could be correctly identified using COI barcodes.

It is not always possible to identify these
invertebrates accurately, especially when they were
catched without body integrity or key morphometric
characters were missing. In this study, we used COI
barcodes to identify commercially important aquatic
invertebrates.

Methods
Specimens

Specimens (n = 20 for each species) of commercially
important aquatic invertebrates were sampled through
eight locations (Figure 1 and Table I). Most of them
were bycatch species gathered from local trawlers and
were missing most of the morphological character-
istics. Also samples in uncorrupted morphological
form were obtained from eight major fish markets
(Ankara, Antalya, Istanbul, Iskenderun, Izmir,
Mersin, Sinop, and Trabzon) around Turkey for
comparison and as a reference. Tissue samples were
taken from each species and stored in 95% ethanol
at —20°C.

DNA extraction, amplification of COI, and sequencing

DNA extractions were done through tissue samples
using Qiagen DNeasy Blood & Tissue Kit, (Qiagen,
Valencia, CA) according to protocol supplied by
the manufacturer. Estimation of DNA quality
and quantity was conducted on a NanoDrop
ND-1000 spectrophotometer and each sample was
diluted to a final concentration of 100ng/pl, in
order to standardize the template DNA amount
used in PCR amplifications.

HCO (5-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAA-
ATCA-3") and LCO (5'-GGTCAACAAATCATAA-
AGATATTGG-3") primer pair (Folmer et al. 1994)
was used to amplify barcode region of the mitochon-
drial COI gene of invertebrate samples. PCRs were set
according to Keskin and Atar (2011) in 50-pl
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volumes, consisting of 5 pl of 10 X Taq Buffer with
KCI (100 mM Tris—HCI, 500 mM KCI, pH 8.8), 4 pl
of MgCl, (25mM), 1ul of deoxyribonucleotide
triphosphate (dNTPs) (10mM), 1.25pl of each
primer (10 pM/pl), 1 pl of Taq polymerase (5 U/ul),

Table II. Mean nucleotide frequencies (%) of sampled species.
A C G T G-C
Arthropoda

Callinectes sapidus 1 252 220 17.0 358 39.0
Callinectes sapidus 2 252 220 173 355 393
Cancer pagurus 1 255 21.1 17.9 35,5 39.0
Cancer pagurus 2 25.8 20.8 177 35.6 38.5
Carcinus aestuarii 255 180 194 370 375
Homarus gammarus 1 27.8 20.8 177 33.6 38.5
Homarus gammarus 2 28.0 205 182 333 387
Maja squinado 1 25.8 205 179 358 384
Maja squinado 2 258 20.6 18.2 353 38.8
Maja squinado 3 25.7 20.6 183 353 39.0

Marsupenaeus japonicus 1 26.5 18.5 19.3 35.8 37.8
Marsupenaeus japonicus 2 26.6  18.5 19.0 35.9 37.5
Marsupenaeus japonicus 3 26.6 18.3 19.1 359 375

Melicertus kerathurus 1 25.1 19.1 203 355 394
Melicertus kerathurus 2 25.1 19.0 203 356 39.3
Necora puber 1 24.8 185 18.0 38.7 365
Necora puber 2 25.1 183 179 38.7 36.2
Nephrops norvegicus 280 16.8 185 36.7 353
Palinurus elephas 1 269 22.0 174 33.6 394
Palinurus elephas 2 27.1 21.7 17.6 33.6 393
Pontastacus leptodactylus 254 153 202 39.1 355
Scyllarides latus 1 252 203 18.8 356 39.1
Scyllarides latus 2 252 205 19.0 353 394
Scyllarides latus 3 252 203 19.0 355 393
Scyllarus arctus 1 26.1 22.6 19.3 32.0 41.9
Scyllarus arctus 2 26.1 22.6 19.6 31.7 422
Squilla mantis 1 26.8 18.2 19.0 36.1 372
Squilla mantis 2 269 183 19.1 356 37.5
Average 26.0 199 18.6 355 385
Mollusca
Loligo vulgaris 1 287 17.1 16.1 38.1 33.2
Loligo vulgaris 2 29.1 174 16.2 37.3 33.6
Loligo vulgaris 3 29.1 174 16.1 375 335
Myulus galloprovincialis 25.7 15.1 229 36.2 38.1
Octopus vulgaris 1 28.6 19.9 144 372 343
Octopus vulgaris 2 289 199 144 369 343
Octopus vulgaris 3 29.1 199 144 36.7 343
Octopus vulgaris 4 28.1 19.7 144 37.8 34.1
Octopus vulgaris 5 294 199 144 364 343
Pecten jacobaeus 19.1 15.1 237 42.0 38.8
Rapana bezoar 23.1 16.2 20.2 405 36.4
Ruditapes decussatus 1 219 153 23.1 39.8 384
Ruditapes decussatus 2 219 153 232 39.6 385
Sepia officinalis 1 258 194 17.0 37.8 364
Sepia officinalis 2 26.0 19.1 17.1 37.8 36.2
Sepia officinalis 3 25.8 19.3 17.1 37.8 364
Average 26.3 17.9 17.8 38.1 35.7
Cnidaria

Aurelia aurita 1 249 203 19.1 356 394
Aurelia aurita 2 25.1 20.0 194 355 394
Average 25.0 202 193 356
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and 2pl of DNA (100ng/pl). Reactions were
conducted in a MJ Research DNA Engine Tetrad2
thermal cycler using a protocol set to 95°C for 2 min,
followed by 30 cycles of 95°C for 1 min, 54°C for 30,
and 72°C for 1 min, followed by a final extension at
72°C for 10 min.

Amplified fragments were mixed with ethidium
bromide and loaded to 2% agarose gel and checked
for contamination and optimal fragment size. PCR
products were then purified with Promega Wizard SV
Genomic DNA Purification Kit (Promega, Madison,
WI) according to the manual. Purified products
were exposed to ethanol precipitation prior to DNA
sequencing. DNA sequencing reactions were con-
ducted on a Beckman Coulter CEQ 8000 Genetic
Analysis platform using Beckman Coulter CEQ Dye
Terminator Cycle Sequencing Kit (Beckman Coulter,
Fullerton, CA).

DNA sequence analyses

Alignments of the amplified COI fragments were
performed using Sequencher 5.0 software. Aligned
COI sequences were then trimmed to 654bp and
submitted to GenBank (Table I) and Barcode of Life
Database (BOLD) databases, under project name
DNA-TR. Nucleotide composition, nucleotide pair
frequencies, codon test, and pairwise genetic distance
were calculated using DNA barcoding standard
method of Kimura’s two-parameter (Kimura 1980).
Evolutionary relationship among species/haplotypes
was shown on a neighbor-joining (NJ) tree con-
structed on Molecular Evolutionary Genetics Analysis
(MEGA) 5 software (Tamura et al. 2011) and
supported with bootstrap tests of 1000 replicates in
order to verify the robustness of the tree. All the
calculations were made using the haplotypes instead
of the complete dataset.

Results

A total of 46 DNA barcodes (one to five haplotypes
detected for each species) for 22 species were
generated from 440 COI sequences of 655bp long
and matched up with 22 aquatic invertebrate species
belonging to 22 genera, 17 families, 10 orders, 5
classes, and 3 phyla. One to five haplotypes were
detected for each species. Nucleotide composition
and nucleotide pair frequencies were calculated
under three subgroups (Arthropoda, Mollusca, and
Cnidaria) and are shown in Tables II and III.
Nucleotide pair frequency analysis was not conducted
on Cnidaria taxon as it is represented with only one
species (Aurelia aurita). Mean nucleotide frequencies
according to taxon were calculated as A = 26.0%,
C=19.9%, G=18.6%, and T = 35.5% for Arth-
ropoda; A =26.3%, C=17.9%, G=17.8%,
and T =38.1% for Mollusca; and A = 25.0%,

Table III. Nucleotide pair frequency analyses of Arthropoda and
Mollusca datasets.
Arthropoda
Conserved sites 363/654
Variable sites 291/654
Parsimony informative sites 274/654
Singleton sites 17/654

Average Codon 1/2/3
Identical pairs (ii) 526 197/213/116
Transitional pairs (si) 66 16/2/47
Transversional pairs (sv) 62 5/2/55
R (si/sv) 1.06 3.22/1.17/0.86
Mollusca
Conserved sites 226/654
Variable sites 428/654
Parsimony informative sites 3388/654
Singleton sites 90/654

Average Codon 1/2/3
Identical pairs (ii) 483 172/195/116
Transitional pairs (si) 74 23/9/42
Transversional pairs (sv) 97 22/14/60
R (si/sv) 0.76 1.03/0.62/0.69
C=20.2%, G=19.3%, and T=35.6% for

Cnidaria. Highest G-C content was calculated in
Scyllarus arctus 2 (42.2%) for Arthropoda, Pecten
jacobaeus (38.8%) for Mollusca, and A. aurita (39.4%)
as only representative of the phylum Cnidaria. Species
with the lowest G-C composition were Nephrops
norvegicus (35.3%) for Arthropoda and Loligo vulgaris
1 (33.2%) for Mollusca.

Average G-C content of the Arthropoda dataset
was found to be 38.5% while the Mollusca dataset was
calculated as 35.7%, lower than the Arthropoda
dataset. The G-C content of the only Cnidarian
species A. aurita was calculated as 39.4%. These
values could be used as reference ratios as this is the
first study presenting average G-C contents of 22
species (440 specimens) from Arthropoda, Cnidaria,
and Mollusca.

Nucleotide pair frequency analysis revealed that the
R value of first codon was higher than the R value of
third codon. This ratio could be explained with higher
number of transitions over transversions at the first
codon, which could be considered another new finding
about codon structure of Arthropod species. The
low R ratio (0.76) calculated in the Mollusca dataset
was a result of having higher number of transversional
pairs over transitional pairs in second and third
codons. This dominant transversional pair structure
could be used as a significant key in evaluation of
COI barcodes belonging to species from Mollusca.

Pairwise genetic distance matrix for Arthropoda and
Mollusca datasets was given in Tables IV and V. Also
pairwise genetic distance within species, family, order
and class levels were shown in Table VI. A NJ tree
including all the 22 species/46 haplotypes was given in
Figure 2. When we examine the NJ tree, each phylum
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Table V. Kimura’s two-parameter genetic distance (%) matrix of Mollusca dataset.
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16

15

14

13

12

11

10

0.003 0.041 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.041 0.025 0.035 0.035 0.019 0.019 0.019

0.004

Loligo vulgaris 1

1
2
3
4
5
6
7
8
9

0.042 0.021 0.021 0.021 0.021 0.022 0.041 0.025 0.036 0.036 0.019 0.019 0.019

0.009 0.004

Loligo vulgaris 2
Loligo vulgaris 3

0.021 0.021 0.021 0.022 0.022 0.041 0.025 0.035 0.036 0.019 0.019 0.019
0.042 0.041

0.041

0.009

0.006
0.581

0.039 0.044 0.044 0.038 0.038 0.038

0.041

0.041 0.041

0.041

0.588
0.219

0.591

Mytilus galloprovincialis

Octopus vulgaris 1
Octopus vulgaris 2
Octopus vulgaris 3
Octopus vulgaris 4
Octopus vulgaris 5

10 Pecten jacobaeus

0.024
0.024
0.024
0.025

0.024
0.024
0.024
0.025

0.024 0.037 0.037 0.024
0.023

0.023
0.024

0.043
0.043
0.043
0.042

0.597 0.002 0.004 0.007 0.003
0.591 0.004 0.003
0.005

0.219

0.213

0.038 0.024

0.037

0.007

0.219 0.223 0.003
0.012

0.217

0.037 0.024

0.037

0.008

0.009
0.036

0.588
0.594

0.221
0.591

0.217

0.215

0.039 0.025

0.039

0.008

0.039

0.039

0.234
0.229

0.229

0.227

0.024
0.042

0.026

0.024
0.042

0.024 0.038 0.038 0.024
0.026

0.040

0.044

0.005 0.014 0.041

0.008
0.590

0.284

0.225

0.223

0.042
0.026

0.044

0.044
0.034

0.603
0.286

0.582
0.288

0.592
0.284

0.596

0.593
0.550
0.639
0.647
0.541

0.581 0.578
0.311

0.575
0.309

0.035

0.538
0.625

0.284

0.315

Rapana bezoar
12 Ruditapes decussatus 1

0.035 0.035 0.035

0.002

0.464

0.522 0.516 0.541 0.525

0.525
0.271

0.499 0.494 0.517
0.497

0.485

0.035 0.035

0.035

0.545 0.532 0.625 0.470 0.003
0.277

0.285

0.519

0.519

0.496
0.211

0.487

13 Ruditapes decussatus 2
14 Sepia officinalis 1
15 Sepia officinalis 2
16  Sepia officinalis 3

0.001

0.476 0.476 0.002

0.316

0.592
0.591

0.267

0.267

0.209

0.201

0.001

0.476 0.473 0.003

0.318

0.211 0.541 0.269 0.273 0.269 0.287 0.280
0.269 0.269

0.211

0.203

0.280 0.591 0.318 0.476 0.476 0.002 0.002

0.287

0.273

0.213 0.211 0.541

0.203

Note: Standard error estimates were shown above the diagonal.

Table VI. Mean Kimura’s two-parameter genetic distance (%) of
complete dataset within taxonomic levels.

Taxonomic level Minimum Maximum Average Standard error

Conspecific 0.2 4.1 1.1 0.002
Confamilial 12.4 26.5 19.4 0.010
Within order 18.3 28.6 24.2 0.001
Within class 20.1 64.7 26.5 0.009

was significantly diverged from each other. Species
from the Mollusca phylum was separated according to
their classes. A. aurita is the only species from the
Cnidaria phylum and separated from mollusks and
arthropods as expected, while arthropod species were
clustered according to their families in which
Portunidae, Nephropidae, and Penaeidae were clus-
tered under separate nodes.

Arthropoda

Arthropoda dataset consists of 14 species belonging
to nine different families. Average Kimura’s two-
parameter genetic distance was calculated as 0.230.
The number of average transitional (si = 66) and
transversional (sv = 62) pairs was almost the same and
R value (si/sv) was calculated as 1.06. NJ tree was
separated under two main branches. First main branch
consists of crab species and divided under two nodes:
species from Portunidae family were clustered
together with Cancer pagurus under the first node
and Maja squinado of Majidae family clustered under
the second. Second main branch includes lobster (and
crayfish) and shrimp species, in which lobster and
shrimp species were well separated. Scyllarus arctus
was expected to be clustered under the same node with
confamilial species, Scyllarides latus, but instead it was
clustered with Palinurus elephas and they were
significantly separated from rest of the lobster species.
Pontastacus leptodactylus is the only crayfish species
separated from the rest of the lobster species. Penaid
shrimp species (Marsupenaeus japonicus and Melicertus
kerathurus) were clustered together as expected and
significantly part from Squilla mantis (Figure 3).

Mollusca

Mollusca dataset consists of seven species belonging
to seven different families. Average Kimura’s two-
parameter genetic distance was calculated as 0.349.
The number of average transitional pairs (si = 74) was
lower than that of transversional pairs (sv = 97) and
the R value (si/sv) was calculated as 0.76. NJ tree was
separated into two main branches. First main branch
consist of two bivalve species (Pecten jacobaeus and
Myulus galloprovincialis) clustered under the same
node. Third bivalve species (Ruditapes decussatus) was
clustered under the second main branch, along with
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Figure 2. NJ tree of complete dataset.

gastropod and cephalopod species, but significantly
separated from them. Only Gastropod species
(Rapana bezoar) of the dataset was separated
from both bivalves and cephalopods. Finally, three

cephalopod species (Octopus vulgaris, Sepia officinalis,
and L. vulgaris) were clustered together as expected,
under the same node of the second main branch
(Figure 4).
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Figure 3. NJ tree of Arthropoda dataset.

Discussion

Results of our study suggested that utility of COI gene
as DNA barcode region in identification of aquatic
invertebrates was successfully established. DNA
barcoding will provide assistance to taxonomic
identifications as a highly effective molecular identi-
fication tool. DNA barcoding was also evaluated as
an effective molecular tool by Radulovici et al. (2009)
for 80 crustacean species sampled from the Estuary
and Gulf of St Lawrence. They have successfully
clustered 460 specimens to known morphological
species in 95% of cases, as we identified all the
specimens in our study.

Mean genetic distance among conspecific and
confamilial species ranged from 1.1% to 19.4%.
Mean genetic distance within taxonomic levels was
found increasing at higher levels. Increasing genetic
distance through higher taxonomic levels supports

the robustness of genetic divergence at the species
boundaries (Hubert et al. 2008; Lakra et al. 2011).

All the arthropod species identified in this study
were decapods except the species Squilla mantis
(Stomatopoda). Decapods were known to be easily
distinguished as they were in adult forms but it is
difficult to identify them during larval and juvenile
forms (Bucklin et al. 2011). We have successfully
clustered 280 Malacostracan specimens into 14
species just using their COI barcodes. Similar studies
were conducted on fiddler crab Uca sampled from the
northwestern Indian Ocean (Shih et al. 2009) and the
hermit crab Clibanarius from the Ryukyu Archipelago
of Japan (Hirose et al. 2010).

Previous studies targeting arthropod species
calculated the mean intraspecific variation as 0.91%
for aquatic species (Radulovici et al. 2009) and
0.25% for terrestrial species (Hebert et al. 2003),
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Figure 4. NJ tree of Mollusca dataset.

keeping our intraspecific variation finding (1.1%)
close to aquatic species as expected. The threshold
calculated for interspecific variation by Radulovici
et al. (2009) was 25 times higher than the intraspeci-
fic variation. Also Hebert et al. (2003) calculated
the interspecific variation 27 times higher than the
intraspecific variation. Our dataset does not contain
congeneric species, so we compared conspecific
variation with confamilial variation, which was 18
times higher as it was found 44 times higher by Hebert
et al. (2003). This difference was an expected result of
high intraspecific variation calculated in our dataset.
One of the species in our study was A. aurita from
Cnidaria, and we successfully identified two haplo-
types from the remains of damaged specimens that
were impossible to identify morphologically. Many
other Cnidarian species were identified and cryptic
species were revealed (Dawson and Jacobs 2001;
Holland et al. 2004; Dawson 2005a,b,c; Moura et al.
2008; Folino-Rorem et al. 2009) using DNA barcod-
ing. COI was also shown to be useful in constructing
evolutionary relationship among species from Cnidar-
ian subphylum Medusozoa (Ortman et al. 2010).
Similar to the Cnidarian and Malacostracan
species, DNA barcoding has been widely used in the
identification of aquatic mollusks, especially bivalves
(Mikkelsen et al. 2007; Lorion et al. 2009; Feng et al.
2011), cephalopods (Allcock et al. 2010; Undheim
et al. 2010), and gastropods (Meyer and Paulay 2005;
Krug et al. 2007; Jennings et al. 2010). The only
problem encountered in barcoding of mollusk species
is that the lack of comparable sequence data available

in database for species other than inhabiting shallow
water (Puillandre et al. 2009).

High level of mean genetic distance (0.349)
calculated for Mollusca dataset was based on
large genetic variation found in bivalve species.
Kimura 2-parameter genetic distance among bivalve
species was calculated as 0.626. Also genetic distances
calculated among bivalves—gastropods and bivalves—
cephalopods were 0.506 and 0.543, respectively.
In order to understand the source of high genetic
variation, we calculated the distance among cephalo-
pod species and among cephalopods—gastropods.
Results were 0.239 among cephalopod species and
0.301 between gastropods and cephalopods, almost
half to one third of the genetic distance among bivalve
species. These results could easily be interpreted as
the reason behind the high genetic variation found in
Mollusca dataset was based on species from Bivalvia
class. Genetic variation levels among different
taxonomic levels could not be calculated for Mollusca
dataset as there are no species from the same genus,
family, or order.

Conclusions

In this study, we have successfully generated 440 COI
barcodes belonging to 22 commercially important
aquatic invertebrates from 22 genera, 17 families,
10 orders, 5 classes, and 3 phyla. Unique barcodes of
654 bp-long region of mitochondrial COI gene was
sequenced using the same universal primer pair. None
of the nucleotide sequences contain any deletions,
insertions, or stop codons, indicating that all the
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amplified fragments were functional mitochondrial
COI sequences (Lakra et al. 2011). This lack of
stop codons clearly shows that mitochondrial DNA-
based nuclear DNA sequences, known as numts, were
not amplified during PCR reactions. This supports
our sentiment that DNA barcoding could be used as
an efficient molecular tool in identification of aquatic
invertebrates even if they are missing parts, in early-
life forms or processed into seafood. Results gathered
from analyzing our dataset were congruent with
taxonomic classifications based on morphometric
characters published by Food and Agriculture
Organization of the United Nations (FAO).

All the species sampled and barcoded in this study
has both economic and ecologic impact on biodiver-
sity and fisheries of Turkey. Barcode record generated
in this study will help developing DNA Barcode
database and creating a molecular reference that will
help in monitoring and management of fisheries and
biodiversity. Morphologically corrupted and uniden-
tified bycatch species gathered from fisheries will be
easily identified using those molecular references. It is
a fact that the first step in management or conserva-
tion of a species is to identify it correctly. This study
was just a beginning for a barcoding initiative of all the
aquatic invertebrates in Turkey. Studies with wider
species range have already begun and results will
improve our knowledge on population structures,
possible cryptic species, and biodiversity of these
aquatic invertebrates.
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Ozet
Bu derlemede, giiniimiizde biyolojik tanimlama amaci ile en ¢ok kullanilan molekiiler yontem olan DNA barkodlama teknigi tiim

yonleri ile ele alinmistir. DNA barkodlamanin diger yontemlerden farki agiklanmis, hedef gen olarak neden sitokrom oksidaz c alt tinite I
geninin se¢ildigi gerekgeleri ile birlikte verilmis, DNA barkodlama tekniginin uygulanmasi ve is akisi ortaya koyulmustur. DNA barkodlama
ile ilgili bilgiler verilirken, uygulamada karsilasilan zorluklar da konu kapsamina alinmig ve bagliklar altinda incelenmistir. Son olarak DNA
barkodlama ile ilgili en ¢ok tartisilan konu olan, DNA barkodlama g¢aligmalar: ile filogeni ve populasyon genetigi ¢alismalarinm hangi
noktalarda kesistikleri ve hangi noktalarda ayrildiklari konusu agikliga kavusturulmaya c¢alisilarak, oneriler ortaya koyulmustur.

Anahtar kelimeler: COl, DNA barkodlama, DNA kiitiiphanesi, mitokondriyal DNA, tiir tanimlama.

DNA Barcoding: Molecular Identification Using Mitochondrial COI Gene

Abstract

In this review, DNA barcoding, which is the most commonly used molecular tool in biological identifications, was discussed in
every respect. Difference of DNA barcoding from other molecular tools, the main reasons of using cytochrome oxidase ¢ subunit | was given
together with application and work flow of this approach. While explaining DNA barcoding, the difficulties encountered during application
was also discussed under several subtitles within the scope of this review. Finally, the most contentious issue of relationship between DNA
barcoding, phylogeny and population genetics was tried to be clarified along with suggestions related to subject.

Keywords: COl, DNA barcoding, DNA library, mitochondrial DNA, species identification.

GIRIS

DNA barkodlama terimi, literatirde yaygin olarak
kullanilmaya baglanan bir ifadedir. Bu yontem temelde
mitokondriyal DNA’nin 600-700 baz ¢ifti uzunlugundaki
standart bir bolgesinin hizli, dogru ve otomatik bir sekilde
tir tanimlamada kullanilmasina dayanmaktadir [1]. Fakat
DNA barkodlamanin, incelendiginde ¢ok da yeni bir kavram
olmadig1 goriilmektedir. “DNA barkodu” terimi ilk kez 1993
yilinda, bilimsel gevrelerin ¢ok da dikkatini ¢ekmeyen bir
calismada [2] kullanilmigtir. Hatta molekiiler araglar
kullanilarak tiir tanimlamalarinin gergeklestirilmesi ifadesi,
bundan da eski bir kavram olarak, Sanger dizileme
tekniginden de oOnce ortaya c¢ikmustir. Fakat DNA

barkodlamanin gergek “altin ¢agi” 2003 yilinda baslams [3]
ve konuyla ilgili yaymlarin sayisi hizla artarak, gliniimiizde
bu konuda yayinlanmis makale sayisi 1000'iasmistir. DNA
barkodlamanin potansiyel kullanicilart sadece
taksonomistler  degildir. Bu yontem adli bilimler,
biyoteknoloji, gida endiistrisi, hayvan besleme, genetik
cesitlilik, ve tiir ayrimi gibi birgok alanda kullanilabilecek
bir arag olarak literatiirdeki yerini almustr.

Bugiine kadar gerceklestirilen caligmalarda,
mitokondriyal sitokrom c oksidaz alt iinite T (COI) geninin
yaklasik 655 baz ciftlik kiiglik bir bolimii kullanilarak
kuslar, baliklar ve kelebekler gibi karmasik gruplara ait
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birgok canli tiiriinde %98-100 seviyelerinde tanimlama
bagariyla gerceklestirilmistir. Barkodlama yonteminin
kullanilmastyla 6nceden tek bir tiir olarak tanimlanan birgok
ayrimi zor tlirin ortaya ¢ikarilmast miimkiin olmustur.
Barkodlama ile hizli ve giivenilir tiir tanimlamanin yani sira,
farkli gruplar arasindaki filogenetik iliskiler de daha kolay
¢oziimlenebilir olmaktadir [4].

DNA Barkodlama Nedir?

Tiirlere 6zgii DNA profillerini ortaya ¢ikaran DNA
barkodlama yOntemi, temelde basit bir Onermeye
dayanmaktadir. Bu Onerme, organizmalarin genomlarinin
kiiciik pargalarindaki DNA dizisi farkliliklarinin herhangi
bir canlimin tiir seviyesinde tanimlanmasini saglayacak
biyolojik barkodlar olarak kullanilabilecegidir. Boylece,
tanimlanamayan tiirlerin DNA dizileri ile DNA barkod veri
tabanlarindaki DNA dizilerinin eslestirilmesi yontemiyle bu
tirlerin tanimlanmasint saglayacak evrensel bir tiir teshis
anahtar1 olusturulmast miimkiin olmaktadir. Kisa DNA
dizilerinin kullanilmasinin temelinde, dizinin tiir i¢erisindeki
farklilik seviyesinin tiirler arasindaki farklilik seviyesinden
daha diisik oldugu varsayimi bulunmaktadir. Yontem,
canlilardan elde edilen doku 6rneklerinden DNA izolasyonu

gerceklestirilmesi, bu DNA’nin  PCR ile hedeflenen
bolgenin ¢ogaltilmasinda  kullanilmast ve c¢ogaltilan
bolgenin DNA  dizi analizinin  gergeklestirilmesi

asamalarindan olusmaktadir. Bu iglemler sonucunda elde
edilen DNA dizileri tiirlerin tanimlanmasinda kullanilan
barkodlar olarak veri bankalarina kayit edilmektedir [4].

DNA Barkodlamanin Diger Yontemlerden Farki

DNA barkodlamay:r diger yontemlerden ayiran temel
ozellik tek bir gen bolgesi kullanilarak tim hayvan tiirlerine
yonelik evrensel bir biyolojik tanimlama sistemi prensibine
sahip olmasidir [3]. COI geninin 5' ucundan 655 baz ¢iftlik
bolgesi, farkli subelerden birgok canliya gore tasarlanabilen
primerler ile cogaltilabilmesi nedeniyle DNA barkodlama
i¢in en uygun bolge olarak belirlenmistir [5].

Bir gen bolgesinin DNA barkodu kadar kullanigh
olabilmesi i¢in {i¢ 6zellige sahip olmasi gerekmektedir. Bu
ozellikler:

1. Tiir seviyesinde belirgin bir genetik varyasyon ve ayrim
giiciine sahip olmast,

2. Genis bir taksonomik ol¢ekten canlilar i¢in uygun
evrensel primerler ile c¢ogaltilabilen, korunmus ug
bolgelerine sahip olmast,

3. DNA ekstraksiyonu ve PCR sirasinda sorun yaratmayacak
kisa dizi uzunluguna sahip olmasi seklinde siralanabilir.

COlI geni tiim bu 6zelliklere sahip dolayr hayvanlarda
tiir seviyesinde ayrim giiciine sahip, standartlagtirilmig
barkodlama bolgesi olarak kabul gormiistiir [6].

Neden Sitokrom C Oksidaz Alt Unite I (COI) Geni?

COIl barkod bolgesinin, metazoan mitokondriyal
genomu bakimindan tiir igerisinde %3’ten kiigiik, tiirler
arasinda ise ortalama %10 ila %25 arasinda belirgin bir
farklilik gosterdigi yapilan caligmalar ile ortaya koyulmus
bir gergektir [7]. Giiniimiizde metazoan tiirler i¢in kullanilan
standart barkodun tanimi, COl geninin 5’ ucundan 652-658
baz ciftlik bolgesi olarak ifade edilmektedir [3]. Metazoan
tirler i¢in evrensel bir barkod bolgesi arayiginda,
mitokondriyal genomun niikleer genoma kiyasla bir¢ok

avantaj s6z konusudur. Bu avantajlar intronlarin
bulunmamasi, rekombinasyona smirli sekilde maruz
kalmasi, tiim hiicrelerde yiiksek kopya sayisi, haploit
ozellikte olmast ve maternal bir kalitima sahip olmasi
seklinde siralanabilir. Gegmiste yapilan bir¢ok sistematik
analiz ¢alismasinda kullanilan 12S rRNA ve 16S rRNA
genleri, gostermis olduklar1 yiiksek insersiyon ve delesyon
frekansi nedeniyle elde edilen dizilerin hizalanmasinda ve
karsilastirilmasinda  bilyiikk zorluklara neden olmustur.
Metazoan tiirlerin mitokondriyal genomlarinda bulunan 13
protein  kodlayan gen genellikle bu insersiyon ve
delesyonlar1 icermektedir. COIl geninin diger protein
kodlayan mitokondriyal genlerden iistiinliigii, metazoan
tirler igcin  evrensel primer ¢iftleri  kullanilarak
¢ogaltilabilmesi ve bircok farkli taksonomik seviyede
kullanilabilir bir filogenetik sinyale sahip olmasidir.

Col geninde bulunan  kodonlarin tglincii
pozisyonundaki niikleotidleri yiiksek oranda substitiisyon
gostermekte ve bdylece mitokondriyal rRNA genlerine
oranla ii¢c kat daha yiiksek molekiiler evrim hizina sahip
olarak degerlendirilmektedirler. Bir baska onemli nokta da
COI geninde gergeklesen evrimin, yakin tiirlerin ayrimina
imkan tantyan ve cografik yapi ile iliskilendirilebilen tiir i¢i
varyasyonu ortaya koyabilecek bir hizda gerceklesmesidir
[8].

COl geninin standart barkod geni olarak secilmesindeki
asil neden, birden fazla tiir i¢in gostermis oldugu belirgin
aynm giicii ve tir i¢i ile tlirler arasindaki uzakligin
cakismadigi tipik varyasyon modelidir [7]. Tiir igi ve tiirler
arast  varyasyonda ¢akisma meydana  gelmemesi
“barkodlama agiklig1” olarak adlandirilmis [9] ve barkod
dizilerinin isabet ve giivenilirliginde en 6nemli nokta olarak
kabul edilmistir (Sekil 1).
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Sekil 1. Tiir igi ve tiirler aras1 genetik uzakliklarin varsayimsal
dagilim frekanslari. (a) tiir i¢i varyasyon ve tiirler arasi varyasyonun
ayr1 dagilimindan dogan barkodlama agikligi, (b) tiir i¢i ve tiirler
aras1 varyasyonun cakisan dagilimi sonucu barkodlama agikliginin
bulunmamas [9].
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Tim bu  Ozelliklerine ragmen COl  geninin
coziimleyemedigi bazi canli gruplari da bulunmaktadir.
Bunlara 6rnek, Porifera (siingerler), Ctenophora (taraklilar)

ve Anthozoa (mercanlar) olup, bu gruplardaki
mitokondriyaDNA  evrimsel hizinin diger metazoan
gruplara kiyasla 10-20 kat daha az oldugu ileri

stiriilmektedir [10]. Dahast COIl barkodlarindan elde edilen
verilerin bazi canli gruplarinda, yakin iligkili tiirlerin
giivenilir bir sekilde ayrimlarinin gerceklestirilmesinde
yetersiz kaldig1 da belirtilmektedir [11].

Bu istisnalar disinda, cografik olarak genis yayilim
gosteren farkli tiirlerin, tiirler arasi ve tir i¢i genetik
varyasyonlarini da igeren birgok calisma sonucunda elde
edilmig birbirleriyle tutarli veri setleri, COIl geninin
barkodlama ¢aligmalarinda kullanilan standart belirteg
olarak benimsenmesinde biiyiik rol oynamigtir. COI geninin
standart belirteg olarak benimsenmesinin sonuglart NCBI
(National Center for Biotechnology Information) GenBank
ve BOLD (Barcode of Life Data Systems) gibi genis, halka
actk veri tabanlarina da belirgin bir sekilde yansimstir.
Barkodlama geninde gergeklestirilen  standartlagtirma
sonrasinda GenBank ve BOLD gibi veri tabanlarina COI
gen dizilerinin girisinde biiyiik bir artis yasanmigtir. Bu veri
cesitliligi ve yogunlugu, G-C degisimleri gibi niikleotid
kompozisyondaki evrimsel degisimler de dahil olmak iizere
hayvanlar, bitkiler ve mantarlardaki birgok molekiiler
evrimsel hipotezin incelenmesine olanak saglamistir. COI
barkod bolgesi, niikleotid kompozisyonunun tahmininde
ozellikle tercih edilen bir dizi olmamasina ve mitokondriyal
genomun herhangi bir bolgesinden bu anlamda ¢ok farkl
olmamasina ragmen, farkli taksonlardan gergeklestirilen
yogun 6rneklemeler sonucunda barkod kiitiiphanelerinde bu
bolgeye iliskin bir¢ok kayit olusmakta ve bdylece ¢ok sinirl
sayida diziye sahip mitokondriyal genom veri tabanlarinin
sunamadigi karsilagtirma yapilacak bir referans DNA
kiitiiphanesi imkanini arastiricilara sunmaktadir [8].

COl gen bolgesinin tiir seviyesinde tanimlamalarda
etkin bir sekilde kullanilabilirligi gliniimiizde birgok
omurgali ve omurgasiz hayvan grubu i¢in kabul edilmistir
[12]. Barkodlama ayrica hayvan hiicre hatlarinin
tanimlanmasinda da kullanilabilmekte [13] ve biyogesitlilik
veri tabanlarindaki materyallerin  karakterizasyonunda
Onerilen bir uygulama olarak da karsimiza ¢ikmaktadir [14].
Bunlarla birlikte, COIl geninin ayni bolgesi kirmizi makro
alglerin tiir tamimlanmasinda [15], tek hiicreli protistlerde ve
bazi mantarlarda [16] da kullanilmaktadir. Bu kadar genis
6lgekte uygulama alanina sahip bu bdlgenin ayrim giiciiniin
temelinde niikleotid dizilerinde ayni anda meydana gelen
degisikliklerdeki siklik yer almaktadir.

Molekiiler biyoloji ~ yontemleri hizla gelismekte
oldugundan giiniimiizde ekonomik olarak gdriilmeyen
mikroarray ve hibridizasyon problar1 kullanilarak tek bir
prob ile ¢ok sayida tiiriin molekiiler tiir tayini uygulanabilir
olacaktir. COI geni molekiiler tir tayini 0&zelinde
degerlendirildiginde, bugline kadar yapilan ¢alismalarda
stirekli hata veren bir taksona rastlanmamis ve yukarida
bahsedilen nedenlerden 6tiirii en uygun molekiiler belirte¢
olarak degerlendirilmektedir. Fakat filogenetik caligmalarda
ve populasyon c¢alismalarinda COI geni ile birlikte niikleer
genlerden de en az bir belirteg kullanilmasi, sadece
mitokondriyal bir gen ile calismanin dogurabilecegi olasi

hatalar1 en aza indirmek bakimindan g6z Oniinde

bulundurulmasi gereken bir baska noktadir.

DNA Barkodlamanin Uygulanmasi

Genis veri dijitallestirme projeleri sayesinde, tiim
diinyada biyogesitlilik c¢alisan arastirmacilar taksonomik
literatiire rahatlikla ulasabilmektedir. Internet erisimi tabanli
veri bankalar ile gecgerli taksonomik isimlendirmeler ve
sinonimlerinin de takip edilmesi kolaylasmig durumdadir.
Tim bunlar cevrimigi tiir tayin anahtarlar1 ve yiiksek
¢ozliniirlikte dijital goriintiiler ile birlikte
degerlendirildiginde taksonomik bilgi hi¢ olmadigi kadar
kolay ulagilabilir hale gelmektedir. Tiim bu gelismelere
ragmen morfolojik analizler halen ayrimi zor tiirlerin,
larvalarin, yavrularin ve viicut pargalarinin tiir seviyesinde
tammlanmasina yetecek kadar olanak saglamamaktadir.
Tiirlerin daha iyi karakterize edilmesi ve tanimlanmasinda,
morfolojik tanimlanmasi gergeklestirilmis 6rneklerden elde
edilen standart, referans DNA dizilerinden yararlanilabilir.
Cok genis taksonomik oOlgekteki ornekler arasindan elde
edilen belirli standartta DNA dizileri herkesin ulagabilecegi
ortak bir veri tabani altinda toplanabilir. Bilinmeyen tiirlerin
tanimlanmasi i¢in bu sekilde bir veri tabaninin olusturulmasi
ve  kullanilmast  zorunludur.  Onceki  calismalar
incelediginde, GenBank veri tabaninda omurgalilara iliskin
DNA dizisi kayitlarinin biiyiik ¢ogunlugunu sitokrom b
dizileri olugturmaktaydi. Bunun nedeni sitokrom b genini
¢ogaltmak icin kullanilan birgok primer ¢iftinin
bulunmasiydi [17]. Giinlimiizde ise bu denge COI dizileri
yoniinde degismistir. Ornegin, DNA barkodlamanimn en ¢ok
kullanildig1 baliklarda ve diger sucul canlilarda sitokrom b
dizisine iliskin yaklasik 3.000 tiirden 15.000 6rnege iliskin
kayit bulunurken bugiin COI dizilerinden olusan yaklasik
8.500 tiire iligkin 70.000’in tizerinde kayit bulunmaktadir ve
sitokrom b kayitlarindaki heterojenligin aksine tiim COI
kayitlar1 genin standart bir bolgesine aittir. Ayrica BOLD
veri tabaninda kayith bu diziler “barkod” olarak kabul
edilebilmeleri agisindan belirli standartlara sahip olmalar
gerektiginden,  bilinmeyen tiirlerin  tanimlanmasinda
giivenilir bir temel olusturmaktadirlar [18].

DNA Barkodlama is Akisi

Barkodlama yolu ile tiir tanimlanmasi genel olarak,
incelenen Ornekten elde edilen genomun standart bir
kismindan elde edilmis ve DNA barkodu adi verilen kisa
DNA dizisinin kullanilmasiyla gergeklestirilir. Bilinmeyen
tiir Orneklerinden elde edilen bu barkod dizileri,
tanimlanmasi gergeklestirilmis ve veri tabanina kaydedilmis
barkodlar ile karsilagtirilir. Veri tabaninda kayith
barkodlardan biri ile eslesirse tiir tanimlamas1 gergeklesir.
Eslesme gerceklesmedigi takdirde, benzerlik oranlarina
gore, kayith tiirlere iliskin yeni bir barkod kaydi olarak
(haplotip veya cografik varyete) veya potansiyel yeni bir tiir
olarak degerlendirilir.

Tiir seviyesinde biyosistematik tanimlamalarda birgok
gen bolgesi kullanilmis fakat DNA barkodlama i¢in evrensel
bir standart olusturulmasi fikri sonucunda daha Oncede
belirtildigi iizere, hayvanlar i¢cin COIl geninin 5' ucundan
655 baz giftlik bolgesi kabul goérmiistiir. Bu boyda bir dizi
secilerek konvansiyonel dizileme platformlarinda tek
seferde giivenle okunabilecek bir barkod olusturulmustur.
DNA’da olugsan degredasyon sonucu 655 baz ¢iftlik
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bolgenin c¢ogaltilamayacagi durumlarda COI geninin daha
kisa bolgeleri de (mini barkodlar) tiir tanimlamada
kullanilabilmektedir [19].

Bazi1 arastiricilar, tiirlerin tanimlanmasinda alternatif
lokuslardan ~yararlamlabilecegini savunmaktadir. Ornek
olarak, toprak nematodlar1 ve benzer gruptaki canlilarin
tanimlanmasinda 18S rDNA dizilerinin kullanildigi ve
“DNA taksonomisi” adi verilen bir yontem gelistirilmistir
[20]. Fakat bu yaklagimda, DNA barkodlamada oldugu gibi
dizi analizi ile elde edilen genetik Ozelligin Linnaeus
taksonomisindeki tiirler ile eslestirilmesi gibi bir amag
yoktur. Bu durumda da DNA taksonomisi yaklagimi
yalnizca detayli taksonomik diizene sahip olmayan canli
gruplarinda kullanilabilir olmaktadir. COIl dizilerinin yeterli
sayida bulunmadigi durumlarda tiir icerisinde ayrim
yapabildigi tespit edilen veya ayrimi zor bir tiirlin ortaya
¢ikarilmasinda molekiiler kanit olarak kullanilabilen
alternatif belirtegler de [21] kullanilmugtir. Ayrica bitkiler
gibi bazi gruplarda COI tiir seviyesinde ayrim yapabilecek
hizda evrimlesmediginden dolayr alternatif belirtegler
kullanilmaktadir [22]. DNA barkodlamanin farkli hayvan
gruplarindaki  etkinligini  goésteren gesitli  ¢aligmalar
mevcuttur [3, 7, 19, 21, 23]. Bu calismalar ile DNA
barkodlamasi gergeklestirilen tiirlerin %95’ inden fazlasi igin
6zgiin bir COI barkod dizisi elde edilmis ve tiir seviyesinde
tamimlamalar diizenli bir sekilde yiiriitiilmiistiir. 1lk
gerceklestirilen barkodlama ¢alismalar1  6rneklemelerin
kisith  bir  taksonomik  ve  cografik  kapsamda
gergeklestirilmesi nedeniyle elestirilmistir. Daha sonra
yapilan ¢aligmalarda tropikal ortamlarda bulunan tiirlesme
bakimindan zengin taksonlar [19] ve belirli taksonomik
gruplardaki tiirlerin tamamu hedef alinarak [9] detaylh
analizler gergeklestirilmistir. Caligsmalardaki asil hizlanma,
aragtirma kuruluslar tarafindan olusturulan uluslararast bir
birlik olan ve DNA barkodlamanimn tiir tanimlanmasinda
uluslararast bir standart olmasimi destekleyen CBOL
(Consortium for the Barcode of Life)’un kurulmast ve DNA
barkodlar1 i¢in kiiresel, ¢evrimi¢i bir veri yonetim sistemi
olan BOLD’un gelistirilmesi ile miimkiin olmustur [24].

Barkodlama ¢aligmalar1 genel olarak belirli taksonomik
gruplardan 6rneklerin elde edilmesi (miimkiinse morfolojik
karakterler gibi klasik taksonomik yontemler kullanilarak
tanimlanmasi), DNA barkod dizilerinin (COIl geninin 655
baz ciftlik kismi) elde edilmesi ve diger bilgiler ile bir araya
getirilerek kataloglanmasi seklinde yapilmaktadir. DNA
barkod verilerinin analiz asamas: ise elde edilen niikleotid
dizilerinin hizalanmasi ile baglar. Hizalanan diziler, kontrol
amact ile kodon analizinden gegirilir ve herhangi bir
delesyon, insersiyon veya stop kodon olusumu olup
olmadig: tespit edilir. Ardindan Kimura 2-parameter (K2P)
modeline gore genetik uzaklik matrisi olusturulur ve
kargilastirilan diger tirler ile iliskisi neighbor-joining (NJ)
yontemine gore ¢izilen agaglar ile gosterilerek tiir igi ve
tiirler aras1 sonuglari degerlendirilebilmektedir [25].

Uygulamada Karsilasilan Zorluklar

Heteroplazmi

Bilinen sekli ile mitokondriyal DNA’daki maternal
kalitim; homoplazmi (tim hiicre veya bireylerde tek tip
mtDNA) ile sonuglanir. Fakat niikleer psodogenlerin farkli
¢ogalmalar1 [26], paternal aktarimlar [27], somatik
mutasyonlar [28] ve tiir ¢aprazlamalar1 [29] heteroplazmiye

(tim hiicre veya bireylerde birden fazla mitokondriyal
DNA’nin  karigimmin bulunmasi) neden olabilmektedir.
Bilinen mitokondriyal DNA kaliimina istisna bir ornek
olarak Mytilus edulis tiirti midyeler gosterilebilir. Bu midye
tiirlerinde heteroplazmik mitokondriyal DNA yapisina sahip
homoplazmik bireyler saptanmigtir [30]. Bu saptamalar
Mytilus tiirlerinde biparental kaliimin meydana gelebilmesi

hipotezi ile agiklanmaktadir [31]. Mytilus tiirlerinin
barkodlarinin ve diger mitokondriyal genlerin analizinde
karsilagilan  zorlugun, tiirler arasindaki hibridizasyon

sonrasinda baglayan rekombinasyondan kaynaklandigi ileri
stirilmektedir [32].

Psodogenler

Niikleusta bulunan mitokondriyal psddogenlerin (numt;
nonfunctional copies of mtDNA in the nucleus) birgok
o6nemli Okaryotik organizma grubunda tespit edildigi
bilinmektedir. Bu psédogenler korunmus evrensel primerler
kullanildigi zaman kolaylikla mitokondriyal DNA ile
birlikte amplifiye olabilmektedirler. Bu durum, niikleusta
meydana gelen niikleotid substitlisyonlarinin mitokondriyal
genomdakiler kadar hizli gergeklesmemesi nedeniyle [33]
ozellikle DNA barkodlama agisindan sorun yaratmaktadir.
Fakat son yillarda yapilan ¢aligmalarda barkodlama
sonuglarinin psodogenler nedeniyle yanlis
degerlendirilmesinin Oniine gegen analiz yontemlerinin de
gelistirilmis oldugu ifade edilmektedir [34].

Formalin
DNA barkodlamada en sik karsilasilan problemlerin
basinda doku &rneklerinin pH’s1 iyi ayarlanmamis formalin

¢ozeltilerinde  saklanmasi  gelmektedir. pH  dengesi
ayarlanmamis formalinin hizlu asidifikasyonunun
arsivlenmis  Orneklerden  zaten zor olan DNA

ekstraksiyonunu bir kat daha zorlastirdigi belirtilmektedir
[35]. Bilinenin aksine, dokularin pH dengesi ayarlanmig

formalin igerisinde uzun zaman saklanmasi molekiiler
analizde kullanilmalarma bir engel olusturmamaktadir.
Formalin  igerisinde  saklanmis  dokulardan =~ DNA

ekstraksiyonuna yonelik bir¢cok protokol bulunmakta, dahasi
formalin igerisinde saklanmis zooplankton [36] ve balik [37]
orneklerinden elde edilmis DNA barkodlarina da literatiirde
rastlanmaktadir. Mevcut sorunun asilmasina yonelik yeni
protokoller gelistirilmekle beraber, molekiiler analizde
kullanilacak dokularin saklanmasinda yine de en uygun
yontem olarak etanol igerisinde veya dondurularak
saklanmasi gosterilmektedir [35].

Hatal diziler

Canlilarin COI dizilerine iligkin kayitlarin NCBI
GenBank veri tabaninda hizla artmasi1 sayesinde bu
canlilarin  kargilagtirmali tanimlanmasinda  kaynak
olusturacak kullanighh ve detayli bir kiitiiphane meydana
gelmis ve bu kiitliphane giin gegtikge de biiylimektedir.
Fakat dikkatli bir sekilde incelendiginde GenBank veri
tabaninda taksonomik tanimlamanin yanlis yapildigi, DNA
dizisinin uygun bir sekilde kontrol edilmedigi (dizinin yanlis
hizalanmasi, stop kodonlarin olugmast, okuma
cergevesindeki insersiyon ve delesyonlar), bilinmeyen
psodogenler igeren ve mikrobiyal kontaminasyonlara maruz
kalmig birgok hatali diziye de rastlandigi da ifade
edilmektedir [8]. Bu hatali dizilerin ancak belirli taksonlarin
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karsilagtirmali olarak incelenmesi ile tespit edilebildigi
vurgulanmaktadir [38].

Hibridizasyon

Tiirler arast hibridizasyon kuskusuz barkodlama
caligmalarinda 6nemli bir sorun teskil etmektedir. Bilindigi
gibi barkod geni olan COIl, mitokondriyal bir gendir ve
genellikle maternal olarak aktarilir. Bu sebepten 6tiirii hibrit
bir canli kaginilmaz bir sekilde ve hatali olarak maternal
tirle aymi tlir olarak tanimlanacaktir. Eger tanimlamasi
yapilacak tiiriin hibritlesebilen tiirler arasinda oldugu
biliniyorsa ve dogru bir tanimlama yapmak isteniyorsa
mutlaka DNA barkodlama ile birlikte bilinen tiire 6zgii
niikkleer DNA allelleri de analiz edilmesi Onerilmektedir.
Eger ornek gercekten hibrit ise barkodlama sonucunda
maternal tiir belirlenecek, niikleer DNA dizisi yardimiyla da
paternal tiir ortaya cikarlacaktir. Omegin, ¢ok sayida
kemikli i¢ su baligi ve deniz baliginda hibridizasyon tespit
edilirken, kikirdakli baliklarda bugiine kadar tespit edilmis
bir hibridizasyon bulunmadigi bilinmektedir. Bunun en
onemli nedeni kemikli baliklarda goriilen dis dollenme
yerine, kikirdakl baliklarda ic dollenmenin
gerceklesmesidir. Buna ragmen kemikli baliklar igerisinde
bile hibridizasyon, tiirlerin yalnizca %1’inde goriilmektedir
[18]. Bu duruma 6rnek olarak i¢ su baliklarindan Carassius
gibelio tirliniin bazi populasyonlarinda tespit edilen
ginogenetik iireme gosterilebilir. Bu lireme tipinde disiler,
erkegin spermine yumurta gelisiminin baglayabilmesi igin
ihtiya¢ duyar fakat embriyo olusumuna herhangi bir katkist
olmaz [39].

DNA Barkodlamammn Taksonomi,
Populasyon Genetigi ile iliskisi

Filogeni ve

DNA barkodlama-taksonomi iliskisi

Taksonomik ¢aligmalarla birlikte yiiriitilen DNA
barkodlamanin, orneklerin tiir seviyesinde
tanimlanmalarinda sagladig: faydalar ne kadar biiyiik olsa
da, barkodlama higbir zaman kapsamli taksonomik analizin
yerini alacak bir uygulama olarak goriilmemelidir.
Bilinmeyen bir &rnek barkod veri tabanindan bir tiir ile
eslesme saglamaz ise, bu bilinmeyen Ornege ait barkod
dizisi onun yeni bir tiir olarak degerlendirilmesini saglamaz.
Aksine bu ornekler kapsamli bir taksonomik analize tabi
tutulurlar. Bu tanimlanamayan drneklerin klasik taksonomik
yontemler c¢ergevesinde degerlendirilmesi, barkodlama
analizinden ¢ok daha uzun siirse de yeni bir tiiriin ortaya
¢ikarilmasinda daha yiiksek bir potansiyele sahiptir [19].
Detayli  olarak  ¢aligilmamus  taksonomik  gruplarda
gerceklestirilen c¢aligmalarda, klasik taksonomik ¢aligma
oncesinde gergeklestirilecek DNA barkodlama caligmasi ile
orneklerin hizla genetik olarak farkli gruplara ayrilmasi
saglanabilir ve taksonomik ¢aligsmanin is yiikii azaltilabilir.
Yeni tiirlerin teshisi ve tanimlanmasi en nihayetinde
kapsamli bir taksonomik c¢alisma ile gerceklestirilse de,
DNA Dbarkodlama bu siireci belirgin bir bigimde
hizlandirmakta ~ ve  kolaylastrmaktadir.  Genellikle
morfolojik ve ekolojik verilerin toplanmasini da gerektiren
klasik taksonomik calisma yontemleri, farkli taksonomik
gruplara gore degiskenlik gosterirken (6rnegin kuslarla
baliklarin taksonomik tanimlanmasi farkli yontem ve
tecriibe gerektirir), barkodlama analizi ¢ok genis canli

gruplari i¢in (6rnegin tiim hayvan taksonlari) hemen hemen
standart hale getirilmistir [40].

DNA barkodlama - filogeni iliskisi

DNA dizisi verilerinin igin igine girmesiyle filogenetik
calismalarda son yirmi yilda ¢ok Onemli bir gelisme
yasanmis ve farkli canli gruplarma yonelik genis dlcekli
projelerin sayisinda artig goriilmiistiir. Molekiiler filogeni
temelli bir projede Oncelikle analiz edilecek hedef grubun
6lgeginin (6rnegin familya) belirlenmesi, hedef grubu temsil
edecek taksonlarin belirlenmesi, DNA dizisi bilgilerinin elde
edilmesi ve filogenetik agaclarin olusturtulmasinda en
uygun yontemin belirlenmesi (Maximum Likelihood,
Maximum Parsimony, Bayesian analizi vb.) gerekmektedir.
Bu iglemler detayli olarak farkli ¢aligmalarda anlatilmakla
beraber giiglii bir sekilde desteklenebilen filogenetik
agaclarmn olusturulmasinda lokuslarin ve hedef grubu temsil
edecek taksonlarin se¢imi ¢ok onemlidir. Kisa bir zaman
oncesine kadar hedef gen seciminde dizi analizinde sikinti
yaratmayan Ozellikte dizilere sahip olan ve evrensel
primerler ile ¢ogaltilabilen ribozomal genler tercih
edilmekteydi. Fakat giinlimiizde, mevcut teknolojik
gelismeler 1s18inda daha stratejik gen segimleri miimkiin
hale gelmistir. Dolayisiyla, son zamanlarda gercgeklestirilen
caligmalardaki filogenetik analizlerde farkli genomik
kisimlardan (6rnegin niikleus, mitokondri veya kloroplast),
birden fazla lokustan, toplamda birkag¢ kilobaz uzunlugunda
DNA dizileri elde edilmektedir. Boylece farkli taksonomik
seviyelerden elde edilen filogenetik ¢oztniirligin artirilmasi
saglanmakta [19] ve tek bir gene spesifik hatalarin 6niine
gecilebilmektedir.

Bir bagka gbzden kagirilan nokta ise takson
orneklemelerine, lokus secimine gosterildigi kadar 6zen
gosterilmemesidir. Fakat takson drneklemelerinin artirilmasi
dal uzunluklarinin kisalmasimi ve homoplasi sayisinin
azalmasin1  saglayarak  dogru  filogenetik  agacin
olusturulmasina yardimer olmaktadir. Aksi takdirde dal
uzunluklart ve homoplaside goriilecek artis, yanlis bir
filogeni olusturulmasi ile sonuglanabilir [41]. Birgok
aragtirici filogeninin ¢ozlinirliigiinii artirmak i¢in daha fazla
gen eklemektense daha fazla takson eklemenin ¢ok daha
faydali oldugunu savunmaktadir [42]. Veri setine daha fazla
takson eklemek analize yardimci olmakla beraber analizler
sirasinda hesaplamaya iligkin faktorler nedeniyle analiz
edilebilecek takson sayisi sinirli oldugundan eklenecek
taksonlarin se¢imi iyice dnem kazanmaktadir. Bu sinirlayict
nedenlerden 6tiirli arastiricilar, yiiksek sayida takson igeren
filogenetik veri setleriyle (6rnegin yiizlerce tiir) caligirken
daha  bulgusal ve basit analitk  ydntemlerden
yararlanmaktadirlar [43].

Her ne kadar barkod kiitliphaneleri ile molekiiler
filogenetik veri setleri benzerlikler gosterseler de (her ikisi
de canli gruplarina iligkin DNA dizi bilgisi igermektedir),
DNA barkodlar1 genellikle evrimsel iligkileri derinlemesine
¢ozlimleyebilecek yeterlilikte filogenetik sinyale sahip
degildirler [23]. DNA barkodlama c¢aligmalari, filogeni
olusturma ¢alismalarina takson se¢iminde yardimci olarak
katkida bulunabilmektedir. DNA barkodlar1 hem tiir
tanimlamada hem de ayrimi zor veya yeni tiirlerin ortaya
¢ikarilmast  noktasinda etkili oldugundan, kapsaml
filogenetik analiz gerektiren taksonlarin belirlenmesinde
kullanilabilecek bir molekiiler aragtir.
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DNA barkodlama - populasyon genetigi iligkisi

Biyolojik iligkilerin ortaya cikarilmasinda kullanilan
araglar ve uygulamalar biyolojinin iki 6nemli dali tarafindan
gelistirilmistir. Bunlar molekiiler filogenetik ve populasyon
genetigidir. Bu bilim dallar1 canlilar arasindaki iliskilerin
farkli seviyelerine odaklanmistir. Molekiiler filogenetik
caligmalarda genellikle canli gruplari arasindaki daha derin
evrimsel iliskiler {izerine yogunlasilirken, populasyon
genetigi calismalarinda tek bir tiirin kendi i¢indeki ve farklt
populasyonlar1 arasindaki varyasyon hedef alinmaktadir
[43]. Bu baglamda, DNA barkodlama tiirler bakimindan
kapsaml1 bir igerige sahipken, birbirleriyle iliskilerinden ¢ok
tanimlanmalarma odaklanarak iki disiplinin ortasinda bir
yerde kendine yer bulmaktadir.

Bilinenin aksine, DNA barkodlama tiir i¢i genetik
farkliliklarin ~ ortaya ¢ikarildigi  populasyon  genetigi
calismalarinda siklikla kullanilmakta ve tiir igi genetik
varyasyonu tespit etmekte gok basarili bir genetik belirteg
olarak kabul edilmektedir. Ozellikle balik tiirleri iizerinde
yogunlasan g¢alismalarda DNA barkodlamanin populasyon
genetigi ¢alismalarinda etkin bir sekilde kullanilabilecegi
elde edilen sonuglar ile ortaya koyulmustur.

Avustralya’dan toplamda 207 balik tiiriiniin COI geninin
DNA dizisini analiz eden arastiricilar [23] ortalama tiir igi
K2P uzakhigim1 %0,39 olarak hesaplamiglardir. Arastiricilar,
bu caligmadan elde edilen sonuglarin COI geninin
barkodlanmasinin baliklarda tiirlerin ve tiir i¢i farkh
populasyonlarin tanimlanmasinda kullanilabilecegini
gosterdigini belirtmiglerdir.

Bir bagka c¢aligmada [44], arastiricilar DNA
barkodlamanin  etkinligini gdstermek icin  Kanada
faunasinda bulunan ve salmonlar ile mersin baliklar1 gibi
yiikksek ekonomik Oneme sahip balik tiirlerinin de igeren
yaklagik 200 tath su baliginda, tiirler arasindaki ortalama
genetik uzaklig1 tiir igerisindeki ortalama genetik uzakligin
27 kat1 olarak hesaplamis ve tiirler arasindaki ortalama K2P
uzaklhigr %8,3, tiir igerisinde ise %0,3 olarak bildirmistirler.
Calismanin sonucunda DNA barkodlamanin tath su balik
tirlerinin ~ populasyon  i¢i  genetik  uzakliklarmin
hesaplanmasinda etkin bir bi¢imde kullanilabilecegini
savunan arastiricilar, olusturulan COI kiitiiphanesinin
populasyon genetigi, ekoloji ve sistematik alaninda
gerceklestirilecek sonraki caligmalarda kullanilabilecegini
belirtmislerdir.

Kuzey (Atlantik ve Akdeniz) ve Giiney (Avustralya ve
Asya) yarim kiiredeki denizlerden toplanan 15 balik tiiriine
ait toplam 149 6rnegin kullanildig1 bir baska ¢alismada [45]
orneklenen tiirlerden ikisinin kuzey ve gliney populasyonlari
arasinda biiylik bir farklilik (FST degerleri 0,84 ve 0,86)
oldugu tespit edilmistir. Bu tiirlerden biri Lepidopus
caudatus olarak bildirilmis ve kuzey ile giiney
populasyonlar1 arasinda %2,75’lik bir genetik uzaklik tespit
edilmistir. Ikinci tiir ise Zeus faber olarak bildirilmis ve
kuzey ile giiney populasyonlari arasinda %7,44°likk bir
genetik uzaklik oldugu belirtilmis ve bu iki tiire ait tim
orneklerin dogru populasyonlar altinda kiimelendigi
vurgulanmigtir.

Hint Okyanusu’nun karst yonlerinden, hem kiyt hem
acik deniz yasamlarini temsil edecek sekilde secilmis 35
balik tiirliniin  populasyonlar1 arasindaki farki DNA
barkodlama ile inceleyen arastiricilar [46], Giliney Afrika ve

Avustralya denizlerinden orneklenen kiyr balig: tiirlerinin
6nemli bir kisminda (ortalama %5,10) populasyonlar
arasinda derin bir farkliik oldugu tespit etmislerdir.
Calismada, benzer bir yapinin birkag kiy1 tiiriinde de
gozlemlendigi (ortalama %0,84) fakat agik deniz tiirlerinde
gozlemlenmedigi (%0,26) belirtilmistir.

SONUC VE ONERILER

DNA barkodlama ¢alismalar1 giiniimiizde hizla artarak
biyogesitlilige yonelik bugiine kadar gergeklestirilen en
genis kapsamli genomik girisim halini almistir. Tiirkiye’de
ise sucul canlilar lizerinde gergeklestirilen DNA barkodlama
caligmalar1 [47-52] disinda heniiz bu konuda yeterli sayida
caligma bulunmamaktadir. COI gen bolgesi kullanilarak
gergeklestirilen bircok ¢aligma olmasina ragmen bu
caligmalarda standart DNA barkod bolgesi kullanilmamg
veya uygun protokellere goére bir ydntem izlenilmemis,
Sadece mitokondriyal gen se¢iminde belirte¢ olarak COI
geninin herhangi bir pargasi kullanilmistir. Burada
unutulmamast gereken en 6nemli nokta COI genine iliskin
diziler kullanilarak gergeklestirilen caligmalarin  “DNA
Barkodlama” caligmast ozelligi tasimasi ic¢in caligmanin
evrensel olarak belirlenen protokollere uygun sekilde
yiiriitiilmesi ~ gerektigidir. ~ Ulkemizde bu  alandaki
¢aligmalarin sayismin az olmasinin baglica nedeni ise, tiim
diinyada devlet ve 0zel sektor tarafindan maddi destek
saglanan DNA barkodlama caligmalarimin iilkemizde ayni
destegi bulamamast olarak goriinmektedir.

Olugturulacak COI barkod kiitiiphaneleri ile ileride
gergeklestirilecek  biyogesitlilik  takip ve etiketleme
calismalar1 hizli ve giivenilir bir sekilde uygulanabilecektir.
Boylece, bu molekiiler ara¢ kullanilarak asirt aveciligt
yapilan veya bagka tiir adi altinda avlanan veya satilan,
tehlike altindaki tiirler kesin bir sekilde tanimlanarak
biyogesitlilik  yonetim c¢aligmalart daha etkin  hale
getirilebilecektir. Bir tiiriin tehlike altinda olup olmadigini
tespit etmenin ilk adiminin, o tiirlin dogru olarak
tanimlanmasi oldugu unutulmamalidir. DNA barkodlama
yaklagimi ile canlilarin yalnizca yumurtalari, larvalari, doku
ornekleri ve iglenmis pargalart kullanilarak bile tiir
tanimlamalar1 gergeklestirilebilir, canlilarin korunmasina
yonelik genetik ¢aligmalar ortaya koyulabilir. Sistematik bir
bakis agisiyla  degerlendirildiginde, COIl barkodlar
kullanilarak belirli tanimlayic1 karakterlere sahip tiirlerin
hizli bir sekilde ayrimlar1 gergeklestirilebilir. DNA
barkodlama sonrasinda yapilacak ve farkli karakterlerin
kullanilacagi bir taksonomik analiz ile biyogesitliligin kayit
altina alinmasi ¢ok daha kolay gerceklesecektir.

Tiirkiye’de bulunan tiirlere yonelik olusturulacak bir
ulusal DNA barkod wveri tabani ile morfolojik
tanimlamalarinda zorluk yasanan 6rnekler veya farkli yasam
evrelerindeki ornekler, ¢ok kisa siirede ve etkin bir sekilde
tir seviyesinde tanimlanabilir. Gergeklestirilecek DNA
barkodlama g¢alismalar1 sonrasinda BOLD ve GenBank veri
tabanlarina kayitlar1 yapilacak tiirlerin tamamu Tiirkiye’den
bildirilen COI barkodlarimi olusturarak bundan sonra
gerceklestirilecek ¢aligmalarda referans diziler olarak
kullanilabilecektir. Ulkemizin bulundugu cografya goz
oniine alindiginda, ozellikle endemik tiirlerimize yonelik
baslatilacak DNA barkodlama ¢alismalari ile mevcut
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biyocesitliligimizin evrensel standartlarda kayit altina
alinmasi1 biiyiilk O6nem tagimaktadir. Bu sayede mevcut

biyogesitliligimizin ~ korunmasina  yonelik  stratejilerin
gelistirilmesinde  6nemli  bir referans  olusturulmasi
saglanabilecektir.

Insan davranislar belirgin bicimde degismedigi takdirde
2050 yili itibariyle biyogesitlilik ve ekosistemlerde dnemli
degisimlerin meydana gelecegi tahmin edilmektedir [53].
DNA barkodlama teknigi kullanilarak daha giivenilir
biyocesitlilik kayitlari tutulabilir, tehlike altinda olan tiirlerin
tikenme durumlari takip edilebilir ve satisa sunulan
driinlerin ~ kontrolleri  gerceklestirilerek,  biyogesitlilik
kaynaklarinin korunmasina katkida bulunulabilir.
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