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ONSOZ
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esirgemeyen basta sevgili annem ve babam olmak iizere tiim aileme c¢ok tesekkiir

ederim.

Ismail AKSU
Rize 2013



OZET

Tiirkiye Kiyisal Sularinda Dagihm Gosteren Sparidae Familyasina Ait
Taksonlarin Mitokondriyal DNA Dizilerine Dayah Genetik Analizi

Mercan baliklar1 en degerli balik tiirleri arasinda olup tropik ve sicak kiyisal
sularda genis dagilim gosteren 33 genusa ait yaklagik 115 tiirden olugsmaktadir. Sparidae
icindeki genus ve alt familya iligkilerini izah edebilmek i¢in Akdeniz, Ege, Marmara ve
Karadeniz’i iceren Tiirkiye kiyr sulari i¢in tanimlanan 22 mercan tiiriiniin dort
mitokondriyal DNA bdolgesi (16S rDNA, COI, Cyt b genleri ve kontrol bdlgesi)’nin
3562 bg’lik segmenti analiz edilmistir. Dort farkli metot (NJ, MP, ML ve BI)
kullanilarak olusturulan filogenetik agaglar parafiletik alt familyalara sahip Sparidae
familyasmin monofilisini gostermistir. Tiirk kiy1 sularindaki sparid tiirleri, beslenme
stratejileri ve dis yapilarina gore Sparidae familyasini 3 ila 6 alt familyaya ayiran 6nceki
taksonomik hipotezlerin aksine iki ana bliyiik gruba ayrilmistir. Genetik analizlerle elde
edilen filogenetik agaglar Sparidae familyasi i¢indeki alt familyalarin varhigini izah
edemez. Bu nedenle bu tekniklerle belirlenen familya alt1 yapilanmay1 destekleyecek ve
bu gruplar iginde tutarli olacak birlestirici karakterler arastirilmalidir ve Sparidae

familyasi i¢indeki genuslar arasindaki filogeni yeniden olusturulmalidir.

Anahtar Kelimeler: Sparidae, mtDNA, filogeni, Tiirkiye kiyisal sular1



SUMMARY

Genetic analysis of the taxa belonging to the family Sparidae (Pisces: Perciformes)
distributed in Turkish coastal waters based on mitochondrial DNA sequences

Seabreams are among the most valuable fish species and consist of approximately
115 species in 33 genera that are largely distributed in tropical and temperate coastal
waters. We analyzed a 3562 bp segment of the four mitochondrial regions (16S rDNA,
COlI, Cyt b genes and control region) of 22 seabream species identified for Turkish
coastal waters including the Mediterranean, Aegean, Marmara and Black Sea to clarify
their genus and subfamily level relationships. The phylogenetic trees constructed using
four different methods (NJ, MP, ML and BI) showed monophyly of the family Sparidae
with paraphyletic their subfamilies. The sparid fishes in Turkish waters are divided into
two major groups that contradicts the previous taxonomic hypothesis, which divided the
family into three or six subfamily based on their feeding strategies and dentition. The
phylogenetic structure obtained with genetic analysis does not explain the presence of
subfamilies within Sparidae. Therefore, the unifying characters supporting the existence
of these subfamilies within the Sparidae should be investigated. It should be necessary

to reconstruct phylogeny between genera within Sparidae.

Keywords: Sparidae, mtDNA, phylogeny, Turkish coastal waters



ICINDEKILER

Sayfa No

ONSOZ. .. i
OZET .. ii
SUMMARY ..ottt e e iii
ICINDEKILER. ... oottt e, iv
SEKILLER DIZINI.. ..o, vii
TABLOLAR DIZINI......ooiiiiiiiiii e X
SEMBOLLER ve KISALTMALAR DIZINI.........cooooiiiiiiiiii Xi
1. GENEL BILGILER........ooiiiiiiii e, 1
i ] | 5 SO 1
1.2. Tiirkiye Denizlerinde Yasayan Sparidae Familyasma Ait Tiirlerin

SISEEMALIGI. .ottt 2
1.3. Sparidae Familyasina Ait Tiirlerin Morfolojik, Biyolojik ve Ekolojik

(07731 11415 s TP 3
1.3.1. Boops boops (Linnaeus, 1758).......coiuiiriiiiiii e 4
1.3.2. Dentex dentex (Linnaeus, 1758).......ovviiiiiiiiii e 5
1.3.3. Dentex gibbosus (Rafinesque, 1810)...........coiviiiiiiiiiiiiii e, 6
1.3.4. Dentex macrophthalmus (Bloch, 1791)........ccoiiiiiiiii e, 7
1.3.5. Dentex maroccanus (Valenciennes, 1830)..........ccoviiiiiiiiiiiiiiiiiiiininn, 8
1.3.6. Diplodus annularis (Linnacus, 1758)........ccovriiiiiiiiiiiie e, 9
1.3.7. Diplodus cervinus (Lowe, 1841).........ciiiiiiiiiiiii e, 10
1.3.8. Diplodus puntazzo (Cetti, 1777) ... cuiniriiiieiee e e 11
1.3.9. Diplodus sargus (Linnaeus, 1758).........c.ciiiriiiiiiiiiiiiei e, 12
1.3.10. Diplodus vulgaris (Geoffroy Saint-Hilaire, 1817)..............cooiiiiieninn.... 13
1.3.11. Lithognathus mormyrus (Linnaeus, 1758).........cccooiiiiiiiiiiiiiiiiiiii, 14
1.3.12. Oblada melanura (Linnaeus, 1758).........ciiiiiiriiiiiiiieeieeeeeeeeas 15
1.3.13. Pagellus acerne (Risso, 1826).........c.oiiiiiiiiiiiiii e 16
1.3.14. Pagellus bogaraveo (Briinnich, 1768)...........ccoevviiiiiiiiniiiiiieeee, 17
1.3.15. Pagellus erythrinus (Linnaeus, 1758).......ccvviiiiiiiiiiiiiiiieieeeeee, 18



1.3.16. Pagrus auriga (Valenciennes, 1843).........ccooviiiiiiiiiiiiiiiiiiieiiae 19

1.3.17. Pagrus caeruleostictus (Valenciennes, 1830)...........cccoveviiiiiiiniinnnn.... 20
1.3.18. Pagrus major (Temminck ve Schlegel, 1843)..........cccevviiiiiiiiiiiiiiiiii, 21
1.3.19. Pagrus pagrus (Linnaeus, 1758).........coeiiiiiiiiiiie e 22
1.3.20. Sarpa salpa (Linnaeus, 1758).......cuiiriiiiiiii e 23
1.3.21. Sparus aurata (Linnaeus, 1758)........couiiiiiiii i, 24
1.3.22. Spondyliosoma cantharus (Linnacus, 1758).........ccoiviiiiiiiiiiniiianne 25
1.4. Sistematikte Kullanilan Genetik Teknikler....................ooiiiiiiiiiiiniiinnes 26
1.4.1. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR)...........coooiiiiiiiiiiiiea 26
1.4.2. DNA DIZI ANANZI....uiiiiii e 27
1.4.2.1. Maxam ve Gilbert’in Kimyasal Kirilma Yontemi.......................oe.an.. 28
1.4.2.2. Sanger Zincir Sonlanma Yontemi.............coovviiiiiiiiiiiniiineanen, 29
1.5. Filogenetik Analiz Metotlart .............oooviiiiniiiii e 31
1.5.1. Mesafe Temelli YOntemler...........o.oieiiiiiiiiiii e 32
1.5.1.1. UPGMA (Aritmetik Ortalamay1 Kullanan Agirliksiz Cift Grup)

IMIBEOTU. . . . e 32
1.5.1.2. Neighbor Joining (Komsu Katilim) Metodu..........cc.oooivviiiiiiiininiinn 33
1.5.2. Karakter Temelli Yontemler. ..........cooveieiiiniiiiiiiiiiiiieeae 33
1.5.2.1. Maksimum Parsimoni (Farkliliklar1 En Aza Indirme Yéntemi)............... 33
1.5.2.2. Maksimum Likelihood (En Yiiksek Olasilik Yontemi)..................ccvveees 34
1.5.2.3. Bayesian Cikarsama Metodu.............cooiiiiiiiiiiiiiii e 35
1.6. Mitokondriyal DNA (MEDNA). ...ttt 35
1.7, LAteratlir OZeti. ......ivie e 36
1.7.1. Morfolojik Calismalar.............c.oovuiiiiiiiii e 36
1.7.2. Genetik Calismalar.............coooiiiiiii e 38
2. YAPILAN CALISMALAR. ...t e, 42
2.1 MAEIYaL. ... e 42
B (1) 1113 43
2.2.1. GenOMIK DNA EIdeSi.....uvvinititiii e 43
2.2.2. DNA ve PZR Uriinlerinin Kalite ve Miktarmnin Belirlenmesi.................... 44



2.2.3. PZR Uygulamalar1 ve Primer Tasartmi..............coooviiiiiiiiininiiienniiinin, 45

2.2.4. DNADIZIN ANANZI.....ovieii i e e 47
2.2.5. Dizi Hizalama ve Filogenetik Analiz.................coooiiiiiiiiiiiiii 48
3. BULGULAR oo e 49
3 L LB  TRIN A e 49
3.1.1. Dizi OZIlKIETi. ... e 49
3.1.2. Filogenetik THSKIIET. .. ........cc.oiuieie it 49
3.2. Sitokrom Oksidaz Alt Unite I (COI)...........oevuiiiiiiiiiiieeie e, 55
3.2.1. DiIzi OZEIIKIETT ... 55
3.2.2. Filogenetik THSKIIET. .. ........co.oiuiieiii it 55
3.3. Sitokrom b (Cyt D). 60
3.3.1. Dizi OZEIIKIETT ... 60
3.3.2. Filogenetik THSKIIEr. . .. ... ..oouoiuiieie et 60
3.4. Kontrol BOIZesi (D-100P) .. ..uuiueiriititie e 66
3.4.1. Dizi OZeIlKIETT ... 66
3.4.2. Filogenetik THSKIlEr...........oouiiuiii et 66
3.5. Kombine Veri Seti (16S rRNA+COI+Cyth+D-100p)......cccevviiiiiiiinn, 71
3.5.1. DizZi OZEIIKIETT .. ... 71
3.5.2. Filogenetik THSKIIEr ..........c.uiuiiniiie e, 75
4. TARTISMA ve SONUCLAR ...cooiiiii e 81
5. ONERILER. ...ttt e 86
6. KAYNAKLAR. ...ttt e e e e 87
OZGECMIS

Vi



SEKILLER DiZiNi

Sayfa No
Sekil 1. Boops boops (Linnaeus, 1758) gorinimii............c.oevevienininnnn.... 4
Sekil 2. Dentex dentex (Linnaeus, 1758) gOrinimil.............ccovvviniinininnnn, )
Sekil 3. Dentex gibbosus (Rafinesque, 1810) goriinimii...................cevveenen. 6
Sekil 4. Dentex macrophthalmus (Bloch, 1791) gérintimii........................... 7
Sekil 5. Dentex maroccanus (Valenciennes, 1830) gorinimii........................ 8
Sekil 6. Diplodus annularis (Linnaeus, 1758) gorintimii............................. 9
Sekil 7. Diplodus cervinus (Lowe, 1841) goriniimii..............c.oeveniininnnn... 10
Sekil 8. Diplodus puntazzo (Cetti, 1777) gorinimii..............ccoeviiviiininnnn. 11
Sekil 9.  Diplodus sargus (Linnaeus, 1758) goriniimii....................ceevnnn. 12
Sekil 10. Diplodus vulgaris (Geoffroy Saint-Hilaire, 1817) goriiniimd............. 13
Sekil 11. Lithognathus mormyrus (Linnaeus, 1758) gortinimi........................ 14
Sekil 12. Oblada melanura (Linnacus, 1758) gortinimii.....................coeeee. 15
Sekil 13. Pagellus acerne (Risso, 1826) gorintimii...............oeeviveniiniininnnnn. 16
Sekil 14. Pagellus bogaraveo (Briinnich, 1768) gorinimii............................ 17
Sekil 15. Pagellus erythrinus (Linnaeus, 1758) gortiniimii............................. 18
Sekil 16. Pagrus auriga (Valenciennes, 1843) gériniimii....................ceevenn, 19
Sekil 17. Pagrus caeruleostictus (Valenciennes, 1830) goériniimii................... 20
Sekil 18. Pagrus major (Temminck ve Schlegel, 1843) gériiniimdi.................... 21
Sekil 19. Pagrus pagrus (Linnaeus, 1758) goriniimii.............coevvivieiniennnnnnnn. 22
Sekil 20. Sarpa salpa (Linnaeus, 1758) gortintimii...............coeoveevieeinieninn.... 23
Sekil 21. Sparus aurata (Linnaeus, 1758) gortiniimii.............c.cvveiieenininnnnnn 24
Sekil 22. Spondyliosoma cantharus (Linnaeus, 1758) gortinimii...................... 25
Sekil 23. DNA dizi kromatogrami...............oooiiiiiiiiiiiiii e 30
Sekil 24. Balik mitokondriyal genomu..............cooooiiiiiiiiiiiii 35
Sekil 25. Ornekleme alanini ve segilen lokaliteleri gosteren harita................... 42

Sekil 26. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal 16S rRNA dizilerinden belirlenen
toplam 36 adet haplotipin komsu katilim (NJ) metodu yardimyla
olusturulan filogenetik agac topolojisi. .......ccovceriieriieeieeiiieiie e 51

vii



Sekil 27.

Sekil 28.

Sekil 29.

Sekil 30.

Sekil 31.

Sekil 32.

Sekil 33.

Sekil 34

Sekil 35.

Sekil 36.

Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal 16S rRNA dizilerinden belirlenen
toplam 36 adet haplotipin maksimum tutumluluk (MP) metodu
yardimiyla olusturulan filogenetik agac topolojisi............ccceevininnn.
Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal 16S rRNA dizilerinden belirlenen
toplam 36 adet haplotipin maksimum olasilik (ML) metodu yardimiyla
olusturulan filogenetik agac tOPOlOJiSi.......uveneueiiiriiiiiieieeeeee i
Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal 16S rRNA dizilerinden belirlenen
toplam 36 adet haplotipin Bayesian ¢ikarsama (BI) metodu yardimiyla
olusturulan filogenetik agag¢ topolojisi.........coovvvviiiiiiiiiiiiiiienn.nn.
Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom oksidaz alt tinite I (COI)
dizilerinden belirlenen toplam 23 adet haplotipin komsu katilim (NJ)
metodu yardimiyla olusturulan filogenetik agag topolojisi................
Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom oksidaz alt {inite I (COI)
dizilerinden belirlenen toplam 23 adet haplotipin maksimum tutumluluk
(MP) metodu yardimiyla olusturulan filogenetik aga¢ topolojisi. .........
Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom oksidaz alt {inite I (COI)
dizilerinden belirlenen toplam 23 adet haplotipin maksimum olasilik
(ML) metodu yardimiyla olusturulan filogenetik agag topolojisi. .........
Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom oksidaz alt iinite I (COI)
dizilerinden belirlenen toplam 23 adet haplotipin Bayesian ¢ikarsama
(BI) metodu yardimiyla olusturulan filogenetik agag topolojisi. .........
Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom b (Cyt b) dizilerinden
belirlenen toplam 37 adet haplotipin komsu katilim (NJ) metodu
yardimiyla olusturulan filogenetik agac topolojisi. .......ccccoccevverriennnnnnn
Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom b (Cyt b) dizilerinden
belirlenen toplam 37 adet haplotipin maksimum tutumluluk (MP)
metodu yardimiyla olusturulan filogenetik aga¢ topolojisi..................
Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom b (Cyt b) dizilerinden
belirlenen toplam 37 adet haplotipin maksimum olasilik (ML) metodu

yardimiyla olusturulan filogenetik agac topolojisi.............c.ccoeeuenie

viii

52

53

54

56

57

58

59

62

63



Sekil 37.

Sekil 38.

Sekil 39.

Sekil 40.

Sekil 41.

Sekil 42.

Sekil 43.

Sekil 44.

Sekil 45.

Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom b (Cyt b) dizilerinden
belirlenen toplam 37 adet haplotipin Bayesian ¢ikarsama (BI) metodu
yardimiyla olusturulan filogenetik agac topolojisi. .........ccccceevverivnnnen.

Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal kontrol bolgesi (D-loop)
dizilerinden belirlenen toplam 29 adet haplotipin komsu katilim (NJ)
metodu yardimiyla olusturulan filogenetik agag topolojisi..................

Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal kontrol bolgesi (D-loop)
dizilerinden belirlenen toplam 29 adet haplotipin (MP) metodu
yardimiyla olusturulan filogenetik aga¢ topolojisi.................ooeeene..
Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal kontrol bolgesi (D-loop)
dizilerinden belirlenen toplam 29 adet haplotipin maksimum olasilik
(ML) metodu yardimiyla olusturulan filogenetik agag topolojisi.........

Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal kontrol bolgesi (D-loop)
dizilerinden belirlenen toplam 29 adet haplotipin Bayesian ¢ikarsama
(BI) metodu yardimiyla olusturulan filogenetik agag topolojisi............

Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal kombine wveri seti (16S
rRNA+COI+Cyt b+D-loop) i¢in belirlenen toplam 55 adet haplotipin
(NJ) metodu yardimiyla olusturulan filogenetik agac¢ topolojisi............

Sparidae  tiirlerine  ait  mitokondriyal kombine  veri = seti
(16SrRNA+COI+Cyt b+D-loop) igin belirlenen toplam 55 adet
haplotipin maksimum tutumluluk (MP) metodu yardimiyla olusturulan
filogenetik agag tOPOIOJIST. . ouureenri e,
Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal kombine veri seti (16S
rRNA+COI+Cyt b+D-loop) i¢in belirlenen toplam 55 adet haplotipin
(ML) metodu yardimiyla olusturulan filogenetik agag topolojisi..........
Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal kombine wveri seti (16S
rRNA+COI+Cyt b+D-loop) i¢in belirlenen toplam 55 adet haplotipin
Bayesian ¢ikarsama (BI) metodu yardimiyla olusturulan filogenetik

AZAC TOPOLOJIST. .o eet ettt

65

67

68

69

70

77

78

79



TABLOLAR DIZIiNi
Sayfa No
Tablo 1. Kimyasal kirllma yonteminde kullanilan kimyasallar..................... 29

Tablo 2. Sparidae familyasina ait tiirlerin toplanildig: istasyonlar ve G6rnek

SAYIIAT L. Lttt e 43
Tablo 3. Cyt b, 16S rRNA, COI ve D-loop genlerinin artirilmast ve dizin

analizi i¢in kullamilan primerler..................o 45
Tablo 4. Polimeraz zincir reaksiyonunda kullanilan kimyasallar.................. 46
Tablo 5. PZR dongii kosullart.............coooiiiiiiiii e, 47

Tablo 6. Sparidae genusuna ait 22 tiiriin kombine veri setinin grup ayrimina
neden olan polimorfik niikleotit pozisyonlari. Noktalar D. sargus
niikleotit dizisi ile benzerligi gostermektedir.............................. 72
Tablo 7. Kombine veri setlerine dayali olarak hesaplanan Sparidae tiirleri
arasindaki ikili dizin farkliligr degerleri..................ooooviiiiinntl. 73
Tablo 8. 16S rRNA, sitokrom oksidaz alt tinite I, sitokrom b genleri ve kontrol
bolgesinin analizi yoluyla incelenen her bir tiirlin 6rnek sayilari,
haplotip sayilar1 (N), haplotip gesitlilik (h) ve Niikleotit cesitlilik (i)
4 17453 () 74
Tablo 9. Herbir mitokondriyal bdlgenin filogenetik performans: ve baz

degisim mMOdeli......oouii e 75



SEMBOLLER ve KISALTMALAR DIiZiNi
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1. GENEL BILGILER

1.1. Giris

Diinya niifusunun biiylik bir hizla artmasi ve bazi temel gida ihtiyaglarinin
ozellikle de insan metabolizmasinda ¢ok fazla 6nemi olan protein ihtiyaciin yeteri
kadar karsilanamamasit su irilinleri kaynaklarinin 6neminin her gegen giin daha da
artmasima neden olmustur. Artan besin ihtiyaci insanlart mevcut su Uriinleri stoklarini
daha 1yi yOnetmeye ve alternatifler iiretmeye mecbur biraktig1 giiniimiizde su
iirlinlerinin tespiti, smiflandirilmasi ve korunmasini hedefleyen balik¢ilik arastirmalari
ve kontrolii ¢aligmalar1 son yillardaki modern bilimsel ve teknolojik ydntemlerin
gelistirilmesi ile ivme kazanmistir. Bu anlamda tilkemizin etrafini ¢evreleyen zengin su
kaynaklarinin ekonomik degeri yiiksek su iiriinleri barindirmasi nedeniyle kaynaklarin
korunmas1 dolayisiyla siirdiirebilir balik¢iligin saglanmasi gelecek nesillerimiz igin
oldukga onemlidir.

Tiim canlilar a¢isindan 6nemli olmakla birlikte su iiriinlerinin siniflandirilmasinda
yasanan bir takim sikintilar DNA temelli yontemlerin kullanilmasmi gerektirmistir.
Ozellikle 1953 yilinda DNA yapisinin aydinlatilmas: ve daha sonrasimdaki teknolojik
gelismeler DNA temelli yontemlerin bu konuya bir ¢are olabilecegini géstermis ve bu
alanda bir¢ok arastirma ve gelistirme caligmalar1 yer almistir. Bu yoOntemlerin
kullanilmasindan 6nce sadece morfolojik karakterlere gore yapilan siniflandirmalar ayni
tire farkli isimlerin verilmesi, cins ve familya diizeyindeki smiflandirmalarda yasanan
bir takim sorunlar1 ortaya ¢ikarmustir. Ancak DNA’ya dayali yaklasim iizerinden bu
problemin ¢6ziilmesi amaglanmis ve biiyiik 6l¢iide basar1 saglanmistir. Olusturulan gen
veri bankalari, yapilan filogenetik arastrmalar morfolojik veriler ile kiyaslanarak sz
konusu canli gruplarinda taksonomik olarak yeniden diizenlemelere gidilmistir.

Ozellikle vahsi dogada dagilim gosteren kiyisal balik tiirlerinin gogunu filogenetik
iligkileri yoniinden ve benzer morfolojik karakterlerine gore dogru bir sekilde
smiflandirmak oldukca zor bir istir (Duftner vd., 2007; Westneat vd., 2005). Uyelerinin
biiyiik cogunlugu ile bu gruba dahil olan ve biinyesinde degerli balik tiirlerini barmdiran
Sparidae familyas1 Ssadece kiigiik 6lgekli ve yar1 endiistriyel balik¢ilik kapsaminda degil

ayn1 zamanda Akdeniz’deki yetistiricilik potansiyeli nedeniyle de artan bir ekonomik
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oneme sahip oldugundan (Hanel ve Sturmbauer, 2000) iilkemiz denizlerinde dagilim
gosteren sparid liyelerin dagilim alanlarinin tespiti, genetik teshisi ve filogenetik
iligkilerinin belirlenmesi su iirlinleri kaynaklarimizin iyi yonetilmesi noktasinda atilmasi

gereken 6nemli bir ilk adimdir.

1.2. Tiirkiye Denizlerinde Yasayan Sparidae Familyasina Ait Tiirlerin Sistematigi
ALEM : Animalia

SUBE : Chordata
ALT SUBE : Vertebrata
UST SINIF : Osteichthyes
SINIF : Actinopterygii
ALT SINIF : Neopterygii

INFRA SINIF  : Teleostei
UST TAKIM  : Acanthopterygii
TAKIM : Perciformes
AILE : Sparidae
1. CINS :Boops
TUR :Boops boops (Linnaeus, 1758)
2. CINS :Dentex
TUR : Dentex dentex (Linnaeus, 1758)
: Dentex gibbosus (Rafinesque, 1810)
: Dentex macrophthalmus (Bloch, 1791)
: Dentex maroccanus (Valenciennes, 1830)
3. CINS :Diplodus
TUR : Diplodus annularis (Linnaeus, 1758)
: Diplodus cervinus (Lowe, 1841)
: Diplodus puntazzo (Cetti, 1777)
: Diplodus sargus (Linnaeus, 1758)
: Diplodus vulgaris (Geoffroy Saint-Hilaire, 1817)



4. CINS :Lithognathus
TUR : Lithognathus mormyrus (Linnaeus, 1758)
5. CINS :Oblada
TUR : Oblada melanura (Linnaeus, 1758)
6. CINS :Pagellus
TUR : Pagellus acerne (Risso, 1826)
: Pagellus bogaraveo (Briinnich, 1768)
: Pagellus erythrinus (Linnaeus, 1758)
7. CINS :Pagrus
TUR : Pagrus auriga (Valenciennes, 1843)
: Pagrus caeruleostictus (Valenciennes, 1830)
: Pagrus major (Temminck ve Schlegel, 1843)
: Pagrus pagrus (Linnaeus, 1758)
8. CINS :Sarpa
TUR : Sarpa salpa (Linnaeus, 1758)
9. CINS :Sparus
TUR : Sparus aurata (Linnaeus, 1758)
10. CINS : Spondyliosoma
TUR : Spondyliosoma cantharus (Linnaeus, 1758)

1.3. Sparidae Familyasina Ait Tiirlerin Morfolojik, Biyolojik ve Ekolojik

Ozellikleri

Mercan baliklar1 olarak da isimlendirilen Sparidler, tropikal iklime sahip sicak ve
derin sularda yasayan birkag istina tiiriiyle genellikle kiy1 sularinda yasayan genis bir tiir
zenginligine sahip 6nemli bir balik familyasidir. Sparidae familyasi sicak ve tropikal
denizlerde yaklagik 115 tiir 33 cinsle temsil edilir (Nelson, 2006). Bu familyanin
Akdeniz de 25 tiirli mevcuttur. Bunlarin 23’ Akdeniz’in dogu bolgesinden 2’si de Kizil
Deniz orjinlidir (Golani vd., 2006). Viicut sekli biiylik dlciide degisiklik gostermekle
birlikte en bilinen tiirlerinin yanlardan basik ve oval bigime sahip olusuyla ayirt
edilirler. 10-13 adet yiizgeg 151n1yla tekli yapida uzun bir dorsal yiizgeci vardir. Kaudal

yiizgeci ¢ogunlukla ¢atallidir. Kiigiik bir agiza sahiptir. Bu familyanin biitiin tiirlerinde
3



bilinen dis yapilariin hepsi mevcuttur. Ktenoid pullar, bir¢ok tiiriinde dorsal ve anal
yiizgeglerin bulundugu viicut kisimlarinda konumlanmistir. Bu familyaya ait tiirler
hermafrodit 6zellik gosterir. Sparidae familasina ait tiirler Dogu Atlantik'te Britanya
adalarindan Giiney Afrika’ya kadar olan bolgede Cape Verde, Madeira, Kanarya
Adalar1 dahil Akdeniz ve nadiren Karadeniz’de yayilim gostermektedir (Bauchot ve

Hureau, 1986).

1.3.1. Boops boops (Linnaeus, 1758)

Sekil 1. Boops boops (Linnaeus, 1758) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, XII-XV + 12-16; A, Il + 14-16; P, 15; V, | + 5; LL, 69-80. Sekil 1’deki tiiriin
tirkce ismi kupes, kupa, lopa olarak bilinir. Maksimum boyu 30 cm ortalama boyu 10-
22 cm’dir. Belirleyici 6zellikleri, goz ¢ap1 burnundan daha uzundur, ince uzun bir viicut
sekli vardir, c¢enesinin her iki kisminda da tek swrali disler bulunur. Cenesinin iist
kisminda 4, alt kisminda 5 ¢entikli dis mevcuttur (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd.,
2006).

100 m derinlige kadar zemini kumlu, ¢camurlu ya da tasl olan kiy1 sularinda yasar.
Yetiskin bireyleri hem omurgasiz hem de bitkisel organizmalar tiiketirken geng bireyler
planktonla beslenir. Yumurtlama sezonu subattan nisana kadardir. Yumurtalar1 ve

larvas1 planktoniktir. Eseysel olgunluga bir yildan sonra ulasir. En ¢ok erkek bireye



rastlanir. ikinci yildan sonra ticari dneme sahip olan disi bireyler olusur. Norveg’ten
Angola kryilarina kadar Atlantik okyanusunun dogusu ve Akdeniz’de bu tiire rastlamak

miimkiindiir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).

1.3.2. Dentex dentex (Linnaeus, 1758)

Sekil 2. Dentex dentex (Linnaeus, 1758) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, XI-XIII + 11-12; A, Il + 7-9; P, 14-15; V, | + 5; LL, 62-68. Sekil 2’deki tiiriin
tirkce ismi sinarit olarak bilinir. Boyu maksimum 80 cm’ye (bazi yerlerde 100 cm)
ulasirken ortalama boyu 20-60 cm’dir. Cenesinin her iki tarafinin 6n kisminda giicli
konik seklinde 4-6 tane dise sahiptir. Viicudu griden pembeye dogru renk alir. Nadiren
gogiis kismimda gok az mavi nokta vardir. Ipliksi dorsal yiizgece sahip degildir (Bauchot
ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).

Zemini tag ve kayalik olan sularda yalniz ya da kii¢iik gruplar halinde 100 m
derinliklerde yasar. Kafadan bacaklilarla ve baliklarla beslenir. Yumurtlama dénemi ki
aylaridir. Yumurtalar1 ve larvasi planktoniktir. Populasyonlariim bir boliimii ayr1 eseyli
iken diger bolimiinde hermafroditlik gorilir. Ticari olarak 6nemli sayilabilecek ¢ok
nadir ve ¢ok degerli baliklardan bir tanesidir. Mans Denizi’nden Senegal kiyilarma
kadar Atlantik okyanusunun dogusu ve Akdeniz’de bu tiire rastlamak miimkiindiir
(Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).



1.3.3. Dentex gibbosus (Rafinesque, 1810)

Sekil 3. Dentex gibbosus (Rafinesque, 1810) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, XII +10-11; A, Il + 7-9; P, 14; V, | + 5; LL, 56-62. Sekil 3 teki tiirlin tiirkce
ismi tranga, telli sinarit, altinkas, ¢avus, antenli mercan olarak bilinir. Boyu maksimum
70 cm’ye (baz1 yerlerde 100 cm) ulasirken ortalama boyu 20-60 cm’dir. Cenesinin her
iki tarafinmn 6n kisminda giiclii konik seklinde 4-6 tane dise sahiptir. Ilk iki dorsal
yiizgeci kisa iigiincii ve dérdiincii yiizgegleri digerlerine gore uzundur. 11k pelvik yiizgeg
isin1 uzundur. Dorsal yiizgecinin arka boliimiinde siyah nokta vardir (Bauchot ve
Hureau, 1990; Golani vd., 2006).

200 m derinlige kadar zeminini kayalik, iri taneli kum ve ¢akillarin olusturdugu
bolgelerde yasar. Besin olarak, yumusakgalar, kabuklular ve baliklarla beslenir.
Yumurtlama donemi kis aylaridir. Yumurtalar1 ve larvasi planktoniktir. Hermafroditlik
goriiliir. Biiyiik disi bireylerinde basinin iizerinde dikkat ¢ceken bir horgii¢ benzeri ¢ikint1
vardir. Genellikle kiyiya yakin yerlerde gapari ile yakalanabilen ticari olarak onemli
sayilabilecek ¢ok nadir ve degerli bir baliktir. Portekiz’den Angola kiyilarina kadar
Atlantik okyanusunun dogusu ve Akdeniz’de bu tiir bulunmaktadir (Bauchot ve Hureau,
1990; Golani vd., 2006).



1.3.4. Dentex macrophthalmus (Bloch, 1791)

Sekil 4. Dentex macrophthalmus (Bloch, 1791) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, XI-XII + 10-11; A, Il + 8; P, 16-17; V, | + 5; LL, 49-55. Sekil 4’teki tiiriin
tirkce ismi patlak goz mercan olarak bilinir. Boyu maksimum 40 cm’ye (bazi yerlerde
65 cm) ulasirken ortalama boyu 12-20 cm’dir. Ust cenesinin 6n kisminda 4 tane, alt
cenesinin O6n kisminda ise 10 tane konik seklinde dis vardir. Goz ¢ap1 agzindan daha
biiytiktiir. 17-20 solunga¢ dikeni operkulum iizerinde bulunur (Bauchot ve Hureau,
1990; Golani vd., 2006).

Derinligi 70-350 m arasinda degisen ve zemini camurlu ya da cakilli olan
bolgelerde sik sik dibe dalarak yasayan demersal bir balik tiiriidiir. Yetiskin bireyleri
balik ve kabuklular tiiketirken gen¢ bireyler zooplankton ile beslenirler. Yumurtlama
donemi kis aylaridir. Yumurtalar1 ve larvasi planktoniktir. Eseysel olgunluga iki
yasindan sonra ulagir. Trol ile biiyiik miktarlarda avlanilabilir fakat kiigiik boydakilerini
avlamanin ticari yasagi vardir. Biscay Koyu’'ndan Giiney Afrika kiyilarma kadar
Atlantik okyanusunun dogusu ve Akdeniz’de bu tiire rastlanilmaktadir (Bauchot ve
Hureau, 1990; Golani vd., 2006).



1.3.5. Dentex maroccanus (Valenciennes, 1830)

Sekil 5. Dentex maroccanus (Valenciennes, 1830) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, XII + 10-11; A, 11l + 8-9; P, 17-19; V, | + 5; LL, 46-51. Sekil 5’teki tiiriin
tiirkge ismi fas mercani olarak bilinir. Boyu maksimum 22 c¢cm olabilir. Ortalama boyu
10-15 cm’dir. Ust genesinde 4 tane, alt ¢cenesinde ise 10 tane konik seklinde dis vardir.
Biitiin bireyler yaklasik olarak ayni 6lgiilerdedir. Viicut rengi pembedir. 9-12 solungag
dikeni operkulum tizerinde bulunur (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).

Dipte yasayan bir baliktir. Zemini ¢amurlu olan derinligi 150-300 m arasmnda
degisen sularda yasar. Baslica kabuklu, balik ve kii¢iikk yumusakgalarla beslenir.
Yumurtlama donemi ilkbahar aylaridir. Yaklagik 10 cm olanlar1 olgundur. Yumurtalar:
ve larvasi pelajiktir. Genelde dip trolii ile avlanilir. Portekiz’den Namibya kiyilara
kadar Atlantik okyanusunun dogusu ve Akdeniz’de bu tiire rastlanilmaktadir (Bauchot
ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).



1.3.6. Diplodus annularis (Linnaeus, 1758)

Sekil 6. Diplodus annularis (Linnaeus, 1758) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, XI + 11-13; A, 11l + 11-12; P, 14; V, | + 5; LL, 48-56. Sekil 6’daki tiiriin
tirkge ismi ispari, isparoz olarak bilinir. Boyu maksimum 22 cm olabilir. Ortalama
boyu 10-15 cm’dir. 8 adet sivri 6n disi vardir. Az1 disi de mevcuttur. Viicut rengi
giimiigi-siyahtir. Kuyruk sapinda siyah bir bant bulunmaktadir (Bauchot ve Hureau,
1990; Golani vd., 2006).

Deniz bitkileriyle kapli, zemini kumlu olan alanlarda yasar. Ayrica zemini
kayalik olan sularda da yasayabilmektedir. Kiigiik bireyleri biiyiik siiriiler halinde,
olgunlastiktan sonra ise kiiciik gruplara boliinerek yasarlar. Biitiin yumusakgalarla
beslenirler. Yumurtlama donemi kis aylaridir. Yumurtalar1 ve larvast planktoniktir. Bir
yildan sonra eseysel olgunluga ulasir. Bircok metot ile avlanilabilirler. Biscay
Koyu’ndan Kanarya Adalari’na kadar Atlantik okyanusunun dogusu, Akdeniz ve

Karadeniz’de bu tiire rastlanilmaktadir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).



1.3.7. Diplodus cervinus (Lowe, 1841)

Sekil 7. Diplodus cervinus (Lowe, 1841) g6riiniimii (Golani vd., 2006)

D, XI-XII + 11-14; A, 11l + 10-12; P, 15; V, | + 5; LL, 51-62. Sekil 7°deki tiiriin
tirkge ismi ¢izgili karagéz olarak bilinir. Boyu maksimum 55 cm olabilir. Ortalama
boyu 15-40 cm’dir. Ust ¢enenin &n kisminda 10-12 tane ve alt ¢enenin 6n kismimda 8
tane keskin disleri vardir. Cenede azi disleri de mevcuttur. Viicudunda 5 tane kalin yan
yana koyu kahve renkli bant vardir. Dudaklar1 etli ve kalindir (Bauchot ve Hureau,
1990; Golani vd., 2006).

Zemini kayalik olan 10-50 m arasinda degisen sularda yasar. Fakat bazi
kayitlarda 300 m. derinlikte yasadig1 da belirtilmistir. Biiyiik bireyleri tek basma ya da
kiigiik gruplar halinde yasarken kiiciik bireyler siiriiler halinde yasarlar. Besin kaynagi
olarak, kabuklular, yumusakgalar, balik ve kiicliik boyutlardaki alg ile beslenirler.
Yumurtlama sezonu ocak aymnda nisan ayma kadar olan donemdir. Yumurtalar1 ve
larvas1 planktoniktir. Ag ve ¢apari ile avlanilabilir. Biscay Koyu’ndan Giiney Afrika
kiyilarina kadar Atlantik okyanusunun dogusu ve Akdeniz’de bu tiire rastlamak

miimkiindiir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).
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1.3.8. Diplodus puntazzo (Cetti, 1777)

Sekil 8. Diplodus puntazzo (Cetti, 1777) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, XI + 12-15; A, Il + 11-13; P, 13-15; V, | + 5; LL, 53-64. Sekil 8’deki tiiriin
tiirkce ismi sivri burun karagoz olarak bilinir. Boyu maksimum 50 cm olabilir. Ortalama
boyu 15-30 cm’dir. Alt ve iist ¢enesinin 6n boliimiinde ileri dogru 8 adet keskin disi
vardir. Ayn1 zaman da ¢enesinde basit azi disleri de mevcuttur. Agiz yapist sivridir.
Viicudunda 7-12 tane griden siyaha degisen bant vardir (Bauchot ve Hureau, 1990;
Golani vd., 2006).

Bitkilerle kapli kayalik zemini olan sularda yasarlar. Geng bireyleri si1g sularda
biiyiik siirtiler halinde yasarlar. Hem et¢il hem de otguldurlar (Omnivordurlar). Besin
olarak, karides, yumusakca, solucan ve alg tiiketirler. Yumurtalar1 ve larvasi
planktoniktir. Ag, girgir ag1 ve nadiren ¢apari ile avlanilabilirler. Bu tiiriin yetistiriciligi
yapilabilmektedir ve yiiksek degerli bir balik tiirtidiir. Biscay Koyu’ndan Giiney Afrika
kiyilarma kadar Atlantik okyanusunun dogusu ve Akdeniz’de bu tiire rastlamak
miimkiindiir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).
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1.3.9. Diplodus sargus (Linnaeus, 1758)

Sekil 9. Diplodus sargus (Linnaeus, 1758) goriinimii (Golani vd., 2006)

D, XI-XII + 12-15; A, Il + 12-14; P, 15-17; V, | + 5; LL, 58-67. Sekil 9’daki
tiiriin tirkge ismi sargoz, baltabas karagéz olarak bilinir. Boyu maksimum 40 cm
olabilir. Ortalama boyu 10-22 cm’dir. Alt ve iist genenin 6n kisminda 8 tane keskin dise
benzer disler vardir. 3-5 adet az gelismis azi diside bulunmaktadir. Kuyruk sapinda 1
tane kaln ve viicudu iizerinde 9 tane siyah bant vardir (Bauchot ve Hureau, 1990;
Golani vd., 2006).

50 m derinlikte zemini kayalik olan sularda yasarlar. Juvenil bireyleri siiriiler
halinde s1§ sularda yasarken yetiskin bireyleri kiigiik gruplar halinde yasarlar. Baslica
besin kaynaklarmi, yumusakcalar, kiiciik boyutlardaki kabuklular ve derisidikenliler
grubu olusturur. Yumurtlama sezonu ocak aymnda mart ayma kadar olan donemdir.
Yumurtalar1 ve larvasi planktoniktir. Populasyonunun bir bolimii ayr1 eseyli, diger
bolimii hermafrodittir. Cok yaygin olarak bulunabilen ve ticari 6neme sahip bir tiirdiir.
Biscay Koyu’ndan Madeira Adalarina kadar Atlantik okyanusunun dogusu ve
Akdeniz’de bu tiire rastlamak miimkiindiir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd.,
2006).
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1.3.10. Diplodus vulgaris (Geoffroy Saint-Hilaire, 1817)

Sekil 10. Diplodus vulgaris (Geoffroy Saint-Hilaire, 1817) goriiniimii (Golani vd.,
2006)

D, XI-XII + 13-16; A, Il + 12-15; P, 15; V, | + 5; LL, 51-61. Sekil 10’daki tiiriin
tirkce ismi karagéz baligi olarak bilinir. Boyu maksimum 40 cm olabilir. Ortalama
boyu 10-20 cm’dir. Alt ve iist ¢enenin 6n kisminda 8 tane keskin dise benzer disler
vardir. Ust genede 3-5 alt cenede 2-4 adet az gelismis az1 disi vardir. Dorsal yiizgecinin
on kisminda ve kuyruk sapinda kalm birer tane siyah band1 vardir (Bauchot ve Hureau,
1990; Golani vd., 2006).

Yasam alanini, zemini kayalik ve kumlu ya da yosunlu sular olusturur. Kayalik
zeminli sularda kii¢iik gruplar halinde yasarken agik sularda ¢ok genis siiriiler halinde
yasarlar. Tuzluluga kars1 tolerans1 yiiksek olan bu tiirde geng bireyler az tuzlu sulari
tercih ederler. Besin kaynaklarini, yumusakgalar, kabuklular ve solucanlar olusturur.
Yumurtlama sezonu kis aylaridir. Yumurtalar1 ve larvasi planktoniktir. Iki yasindan
sonra eseysel olgunluga ulasir. Ag ve gurgr agiyla yakalanabilirler. Kismen ticari
oneme sahiptir. Biscay Koyu’ndan Giiney Afrika kiyilarina kadar Atlantik okyanusunun
dogusu ve Akdeniz’de bu tiire rastlamak miimkiindiir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani
vd., 2006).
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1.3.11. Lithognathus mormyrus (Linnaeus, 1758)

Sekil 11. Lithognathus mormyrus (Linnaeus, 1758) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, XI-XII + 11-12; A, Il + 10-11; P, 15-16; V, | + 5; LL, 59-65. Sekil 11°deki
tiiriin tiirkge ismi mirmir balig1 olarak bilinir. Boyu maksimum 45 cm olabilir. Ortalama
boyu 7-20 cm’dir. Ust ve alt genesinin n kisminda birbirini takip eden 3-6 adet konik
ve 2-4 adet az gelismis az1 disi mevcuttur. Agiz yapisi sivridir. Viicudunda siyaha yakin
renkte cizgiler dorsalden anal yiizgece dogru ¢izgiler bulunur. Kuyruk sapmda siyah
bant bulunmamaktadir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).

50 m derinliklere kadar zemini kumlu ve yosunlu olan sularda yasar. Geng
bireyleri s1g kumlu sahillerde bulunurlar. Besin kaynaklarmi, yumusakgalar, kabuklular
ve ayrica solucan ve derisidikenliler olusturur. Yumurtlama dénemi kis ve ilkbahar
aylaridir. Yumurtalar1 ve larvasi planktoniktir. Eseysel olgunluga iki yasinda 12 cm
oldugunda ulagir. Hermafroditlik goriiliir. Ticari 6nemi olan bu tiire, Biscay Koyu’ndan
Giliney Afrika’nin Mozambik kiyilarma kadar Atlantik okyanusunun dogusu ve
Akdeniz’de rastlanilabilir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).
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1.3.12. Oblada melanura (Linnaeus, 1758)

Sekil 12. Oblada melanura (Linnaeus, 1758) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, X + 13-14; A, Ill + 12-14; P, 15; V, | + 5; LL, 64-67. Sekil 12°deki tiiriin
tiirkge ismi melanur, melanurya olarak bilinir. Boyu ortalama 12-22 cm maksimum 30
cm boya ulasabilmektedir. Cenesinin 6n kisminda 8-10 adet kesici disleri ve bu disleri
takip eden kii¢iik konik disleri vardir. Cenesinin arka kisminda ise kiigiik taneli disler
mevcuttur. Az1 disi bulunmamaktadir. Kuyruk sapinda kalin siyah bir bant vardir.
Viicudunda uzunlamasina koyu ince ¢izgiler vardir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani
vd., 2006).

30 m derinlikte zemini kumlu ya da yosunlu sularda yiizerler. Zooplankton ile
beslenirler. Yumurtlama donemi ilkbahar aylaridir. Yumurtalar: ve larvasi planktoniktir.
Populasyonunun biiyiik bir kismi gonochorstictir ve kiigiik boliimii ise hermafrodittir.
Ag ve girgir ag1 ile avlanilabilen ticari 6neme sahip bir baliktir. Biscay Koyu’ndan
Angola kiyilarmma kadar Atlantik okyanusunun dogusu ve Akdeniz’de bu tiire

rastlanilmaktadir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).
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1.3.13. Pagellus acerne (Risso, 1826)

Sekil 13. Pagellus acerne (Risso, 1826) gériiniimii (Golani vd., 2006)

D, XII-XHI + 10-12; A, Il + 9-10; P, 15-16; V, | + 5; LL, 65-72. Sekil 13’teki
tiirlin tiirkge ismi yabani mercan olarak bilinir. Boyu ortalama 10-22 cm maksimum 30
cm boya ulasabilmektedir. Cenesinin her iki kisminin 6n bolimiinde kii¢lik konik digler
ve bunlar1 takip eden azi disleri mevcuttur. Viicudu, pektoral ylizgecinden dorsal
ylizgecine dogru koyu kahverenginden kirmizi ve karin bdlgesi giimiisi pembe renk alir.
G0z capi ile agz1 hemen hemen birbirine esit biiyiiklikktedir (Bauchot ve Hureau, 1990;
Golani vd., 2006).

Demersal bir tiir olan bu balik siiriiler halinde 40-100 m arasinda degisen
derinliklerde zemini kumlu ve ¢amurlu olan sularda yasar. Bazi kayitlarda 200 m
derinliklerde yasadigi da belirtilmistir. Besin olarak baglica yumusakgalar ve kabuklular
gibi bentik organizmalar ve az miktarda da kiigiik baliklarla beslenir. Yumurtlama
donemi sonbahar aylaridir. Yumurtalar1 ve larvasi planktoniktir. Hermafroditlik goriiliir.
Eseysel olgunluga bir yasindan sonra ulasir. Kismen ticari 6nemi olan bu tiir trol ile
yakalanabilmektedir. Danimarka’dan Senegal kiyilarina kadar Atlantik okyanusunun
dogusu ve Akdeniz’de bu tiire rastlanilmaktadir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd.,
2006).
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1.3.14. Pagellus bogaraveo (Briinnich, 1768)

Sekil 14. Pagellus bogaraveo (Briinnich, 1768) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, XII-X11 + 11-13; A, Il + 11-12; P, 16-17; V, | + 5; LL, 68-74. Sekil 14’teki
tiiriin tiirkge ismi manda g6z mercan olarak bilinir. Boyu ortalama 10-22 cm maksimum
35 cm boya ulasabilmektedir. Bat1 Akdeniz’de 70 cm boyundakilerine de rastlanilmistir.
Cenesinin 6n kisminda 8-12 adet sivri dis vardir. G6z c¢ap1 agzindan daha biiyiiktiir.
Yanal ¢izgisinin baslangicinda siyah bir nokta vardir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani
vd., 2006).

100-200 m arasinda degisen zemini ¢amurlu olan sularda yasayan demersal bir
tlirdiir. Omurgasiz canlilar ve kiigiik baliklarla beslenir. Yumurtlamas: kis siiresince
donem donem gerceklesir. Eseysel olgunluga 3-4 yasinda 20 cm oldugunda ulasir.
Hermafroditlik goriiliir. Trol ile yakalanabilmektedir. Akdeniz’de olduk¢a nadir
bulunmaktadir. Norve¢’ten Angola kiyilara kadar Atlantik Okyanusunun dogusu ve
Akdeniz’de bu tiire rastlamak miimkiindiir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd.,
2006).
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1.3.15. Pagellus erythrinus (Linnaeus, 1758)

Sekil 15. Pagellus erythrinus (Linnaeus, 1758) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, XII +10; A, Il + 8-9; P, 15; V, | + 5; LL, 55-65. Sekil 15’teki tiiriin tiirkce
ismi kirma mercan olarak bilinir. Boyu ortalama 7-18 cm maksimum 30 cm boya
ulagabilmektedir. Her iki ¢enesinin 6n kisminda kiiciik konik digler ve bunlar1 takip
eden sirada iki siral kiigiik azi1 digleri vardir. Viicudu pembe-kirmizi renklidir. Bazi
tiirlerinde ¢ok az mavi nokta bulunabilir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).

40-200 m derinliklerde zemini kumlu ya da camurlu sularda siiriiler halinde
demersal olarak yasar. Biiyiik bireyleri genel olarak kayalar arasinda kiigiikk gruplar
halinde yasar. Besin kaynagi olarak, omurgasiz canlilar ve baliklar ile beslenirler.
Eseysel olgunluga bir yasindan sonra ulasir. Yumurtalar1 ve larvast planktoniktir.
Hermafroditlik goriiliir. Ticari 6nemi olan bu tiir trol ile avlanilabilir. Biiyiik bireyleri
grgir ag1 ile de avlanilabilir. Iskandinavya’dan Mauritanya’ya kadar Atlantik
Okyanusunun dogusu ve Akdeniz’de bu tiire rastlamak miimkiindiir (Bauchot ve
Hureau, 1990; Golani vd., 2006).
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1.3.16. Pagrus auriga (Valenciennes, 1843)

Sekil 16. Pagrus auriga (Valenciennes, 1843) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, XII +10-12; A, Il +8-9; P, 15; V, | + 5; LL, 50-52. Sekil 16°daki tiiriin tiirkce
ismi ¢izgili mercan, halkali mercan, kirmizi bantli mercan olarak bilinir. Boyu ortalama
15-30 cm maksimum 50 cm boya ulasabilmektedir. Ust ¢enesinin &n kisminda dort ve
alt ¢enesinin 6n kisminda alt1 tane sivri dis vardir. Bunlar1 takip eden iki veya ii¢ siralt
az1 dis vardir. Uciincii ve besinci dorsal yiizge¢ 1sm1 uzundur. Viiciidunda 4-5 tane
kiremit kirmizis1 bant vardir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).

Yaklasik 60 m derinliklerde zemini cakil veya kayalik sularda tek ya da kiigiik
gruplar halinde yasar. Bazi kayitlarda 200 m derinliklerde de yasadigi belirtilmistir.
Yumusakgalar ve kabuklular ile beslenir. Yumurtlama sezonu kis aylaridir. Yumurtalar1
ve larvasi planktoniktir. Ag ve girgir ag1 ile avlanilabilirler. Kiiciik bireyleri trol ile de
avlanilabilir. Ticari a¢idan 6nemli oldugu kadar yaygmn degildir. Cok lezzetli bir
baliktir. Portekiz’den Angola kiyilarma kadar Atlantik okyanusunun dogusu ve
Akdeniz’de bu tiire rastlanilmaktadir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).
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1.3.17. Pagrus caeruleostictus (Valenciennes, 1830)

Sekil 17. Pagrus caeruleostictus (Valenciennes, 1830) goriinimii (Golani vd., 2006)

D, XI-XII + 9-11; A, Il + 8-9; P, 16; V, | + 5; LL, 51-54. Sekil 17°deki tiiriin
tirkce ismi yalanci tranga, mavi benekli mercan olarak bilinir. Boyu ortalama 15-50 cm
maksimum 80 cm boya ulasabilmektedir. Ust cenesinin 6n kisminda dért ve alt
cenesinin &n kisminda alt1 tane sivri dis vardir. Iki veya ii¢ sirali az1 dis vardir. Ugiincii
ve besinci dorsal yiizge¢ 1511 uzundur. Viicudu pembe renklidir ve sirtinda mavi
noktalar vardir. Dorsal yiizgecinin sonunda kirmizi bir nokta vardir (Bauchot ve
Hureau, 1990; Golani vd., 2006).

30-150 m derinliklerde sert ve kayalikli zemini olan sularda yasar. Baslica besin
kaynaklari, kabuklu organizmalar ve yumusakgalardir. Kabuklu organizmalar1 giiglii az1
disleri ile kirabilirler. Yumurtlama sezonu kis ve ilkbahar aylaridir. Yumurtalar1 ve
larvast planktoniktir. Hermafroditlik gorilir. Biiyiik erkek bireylerin sari g¢enesi ile
gozleri arasinda bir ¢ikint1 vardir. Capari ve ag ile yakalanabilir. Portekiz’den Angola
kiyilarina kadar Atlantik okyanusunun dogusu ve Akdeniz’de bu tiire rastlanilmaktadir
(Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).
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1.3.18. Pagrus major (Temminck and Schlegel, 1843)

Sekil 18. Pagrus major (Temminck and Sc.hlegel; i843) gdriiniimii (Pa\;lidﬁs ve
Mylonas, 2011)

. ca®
'3 -

D, X1 +10; A, 111 +8; P, 15; V, | + 5; LL, 53-59. Sekil 18’deki tiiriin tiirk¢e ismi
kirmizi mercan olarak bilinir. Boyu 14 - 62 cm arasinda degismektedir. Terminal bir
agiza sahip olup alt ¢cene daha kisadir. Viicut fuziform sekilli olup taze iken ¢ok sayida
parlak mavi nokta goriliir. Dorsal 1ginlarin hepsi serttir ve uzamamistir. Kuyruk
yiizgecinin 6n kenari1 siyah arka kenar1 beyazdir (Nakabo, 2002).

10-50 m derinliklerde hem sert kayalikli zeminlerde hem de daha yumusak
diplerde yasar. Yetigkin bireyler baharin sonu ve yazin yumurtlamak i¢in derin yasam
alanlarmin s1g kisimlarma gog¢ ederler. Derisidikenliler, solucanlari, yumusakcgalar ve
kabuklular1 ¢eren bentik omurgasizlarla ayn1 zamanda diger balik tiirleri ile beslenir.
Cin, Kore, Japonya, Tayvan, giineydogu Asa’nin tiim denizlerinde bu tiire

rastlanilmaktadir (Watanabe ve Kiron 1995).
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1.3.19. Pagrus pagrus (Linnaeus, 1758)

Sekil 19. Pagrus pagrus (Linnaeus, 1758) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, XI-XIII + 9-10; A, Il + 7-8; P, 15; V, | + 5; LL, 50-56. Sekil 19°daki tiiriin
tirkce ismi fangri mercani olarak bilinir. Boyu ortalama 20-35 cm maksimum 70 cm
boya ulasabilmektedir. Ust ¢enesinin 6n kisminda dort ve alt ¢cenesinin 6n kisminda alt1
tane sivri dis vardir. Iki sirali az1 dis vardir. Uzun dorsal yiizgeci yoktur ve kuyruk
yiizgeci beyazdir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).

20-100 m derinliklerde sert ve kayalikli zemini olan sularda yasar. Geng bireyleri
yosunlu sularda yasar. Yumusakcalar, kabuklular ve kiiclik baliklar ile beslenir.
Yumurtlama sezonu kig ve ilkbahar aylaridir. Yumurtalar1 ve larvas: planktoniktir.
Eseysel olgunluga 20 cm oldugunda ulasir. Kanca ve capari ile yakalanabilir.
Ingiltere’den Madeira’ya kadar Atlantik okyanusunun dogusu ve Akdeniz’de bu tiire

rastlanilmaktadir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).
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1.3.20. Sarpa salpa (Linnaeus, 1758)

Sekil 20. Sarpa salpa (Linnaeus, 1758) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, XI-XII + 14-17; A, 11l + 13-15; P, 15; V, | + 5; LL, 70-80. Sekil 20’deki tiiriin
tirkce ismi sarpa, ¢itari olarak bilinir. Boyu ortalama 15-30 cm maksimum 45 cm boya
ulasabilmektedir. Ust ¢enede tek sira halinde sivri disler ve alt ¢enede de tek sira
halinde tiggen bigiminde disler mevcuttur. Viicudu giimiisi gri renklidir ve viicudunda
bastan kuyruk yiizgecine dogru 10-12 tane altin saris1 ¢izgi vardir (Bauchot ve Hureau,
1990; Golani vd., 2006).

Zemini yosun ya da algle kapli kumlu veya kayalik olan sularda biiyiik siiriiler
halinde yasar. Kiigiik bireyler kii¢iik omurgasizlar ve kabuklular ile biiyiik bireyler bazi
otcul canlilar ile beslenirler. Yumurtlama sezonu kis ve ilkbahar aylaridir. Yumurtalari
ve larvasi planktoniktir. Hermafroditlik goriiliir. Kismen ticari 6neme sahip olan bu tiir
ag ve girgir ag1 ile yakalanabilir. Biscay Koyu’ndan Giiney Afrika’nin Mozambik
kiyilarmna kadar Atlantik okyanusunun dogusu ve Akdeniz’de bu tiire rastlanilmaktadir

(Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).
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1.3.21. Sparus aurata (Linnaeus, 1758)

Sekil 21. Sparus aurata (Linnaeus, 1758) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, XI + 13-14; A, Il + 11-12; P, 16; V, | + 5; LL, 70-85. Sekil 21°deki tiiriin
tirkce ismi ¢ipura, alyanak olarak bilinir. Boyu ortalama 15-35 cm maksimum 60 cm
boya ulasabilmektedir. Alt ve {ist ¢enesinin 6n kisminda 4-6 tane sivri dis ve bunlari
takip eden sirada 2-4 swrali az1 disi vardir. Viicudu giimiisi gri renklidir ve yanal
¢izgisinin baglangicinda preoperkulumunun iistiinde siyah nokta vardir (Bauchot ve
Hureau, 1990; Golani vd., 2006).

Geng bireyleri 20 m derinlikte zemini kumlu ya da yosunlu sularda yasar. Yetigkin
bireyleri ise 60 m derinliklerde zemini kayalik olan sularda yasar. Besin kaynagi olarak
yumusakealar tiikketir. Yumurtlama donemi kasim ayindan subata kadar olan donemdir.
Yumurtalar1 ve larvasi planktoniktir. Hermafroditlik goriiliir. Yetistiriciligi yapilan
ekonomik bir tiirdiir. Atlantik okyanusunun dogusu ve biitiin Akdeniz’de dagilim

gostermektedir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).
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1.3.22. Spondyliosoma cantharus (Linnaeus, 1758)

Sekil 22. Spondyliosoma cantharus (Linnaeus, 1758) goriiniimii (Golani vd., 2006)

D, XI + 11-13; A, Il +9-11; P, 13-15; V, | + 5; LL, 66-75. Sekil 22°deki tiiriin
tirkce ismi sarigdz, iskatari olarak bilinir. Boyu ortalama 15-35 cm maksimum 60 cm
boya ulagabilmektedir. Cenesinin her iki kisminda 4-6 sirali ince sivri digleri vardir. Az1
disi bulunmamaktadir (Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).

Zemini yosunlarla kapli tashk veya kumlu olan sularda siiriiler halinde yasar.
Bitkilerle ve omurgasiz canlilarla beslenir. Yumurtlama sezonu kis aylaridir.
Hermafroditlik  goriiliir. Iskandinavya’dan Angola kiyilarma kadar Atlantik
Okyanusunun dogusu, Akdeniz ve Marmara denizinde bu tiire rastlamak miimkiindiir

(Bauchot ve Hureau, 1990; Golani vd., 2006).
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1.4. Sistematikte Kullanilan Genetik Teknikler

1.4.1. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR)

PZR, 1985 yilinda ABD’nin Cetus sirketinden Kary Mullis, Henry A. Erlich ve
Randall K. Saiki tarafindan ilk uygulamasi yapilan ve belirli bir DNA par¢asmin
milyonlarca hatta milyarlarca kopyasini in vitro ortamda kimyasal olarak kisa zamanda
yapmaya olanak saglayan bir yontemdir.

Bu yontem belli asamalardan olugmaktadir. Birinci basamakta DNA ¢ift
sarmalinin 94-97 °C arasinda bir sicaklikta birbirinden ayrilmasindan sonra sicaklik
diisiiriiliir. Ikinci basamakta, oligoniikleotid primerler (15-30 niikleotid uzunlugunda)
cogaltilacak olan DNA pargasi tizerinde karsilikli olarak eslenik dizilere primerlerin
niikleotit icerigine bagl olarak 40-70 °C’de baglanirlar. Primerlerin baglanmasindan
sonra sicaklik, bu polimerizasyonun (zincir uzamasinin) gergeklesmesi igin uygun bir
sicakliga cikarilir. Son basamakta ise PZR solusyonundaki DNA polimeraz enzimi
primerlerin arasinda kalan bolgeyi 72 °C de sentezler. DNA ¢ift sarmali tekrar denature
edilir, yeni primerler baglanir ve yeni zincir sentezi tekrar tekrar gergeklesir; Bu islem
genelde 30-50 dongii arasinda tekrarlanir.

Bir 1s11 dongiileyici (thermal cycler) sayesinde siire¢ i¢in gerekli olan sicaklik
degisimleri ayarlanabilir. Bu siiregte genellikle, DNA polimeraz olarak termofilik
bakteri Thermus aquaticus’dan izole edilen ve yiiksek sicakliklarda calisabilen Taq
DNA polimeraz enzimi kullanilir. Bu enzim, PZR dongiileri arasinda ¢ift sarmalin
acilmasi i¢in gerekli olan yiiksek sicakliga dayanabilir. Siire¢ oldukga basittir, ancak
kontaminasyon yaratan herhangi bir DNA da bu sekilde ¢ogaltilabilir (Zyskind ve
Bernstein, 1992).

DNA’nin bagka bir DNA ile kirlenmesi PZR kullanicisi i¢in istenmeyen bir
olaydir. Cok kiigiik DNA miktarinin bile amplifikasyon i¢in yeterli oldugu bir durumda,
ornek hazirlanmasi sirasinda yanlislikla karisan DNA’dan dolay1r birgok istenmeyen

PZR tirtiniiniin elde edilmesi miimkiindiir (Zyskind ve Bernstein, 1992).
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1.4.2. DNA Dizi Analizi

DNA dizi analizi, DNA birincil yapilarinin tayininde ve niikleotid baz diziliminin
belirlenmesinde kullanilan yOontemdir. Analiz bir niikleik asit dizisinin digerine
hibridizasyonuna dayanir. Bu hibridizasyon sirasinda radyoaktif ya da radyoaktif
olmayan maddelerle isaretleme yapilir.

1960’11 yillarda baslayan DNA dizi analizi ile ilgili aragtirmalar baglica su sekilde
gelismistir. 1965 yilinda Robert Holley tarafindan 74 niikleotidlik bir tRNA
molekiiliiniin dizi analizi yapilmistir. 1977 yilinda Allan Maxam- Walter Gilbert ve
Frederick Sanger tarafindan iki farkli DNA dizi analizi yontemi bulunmustur. Walter
Gilbert ve Frederick Sanger DNA dizi analizi iizerine yaptiklar1 ¢aligmalardan dolay1
1980 yilinda kimya alaninda Nobel 6diilii kazanmiglardir.1982 yilinda Akiyoshi Wada
DNA dizi analizinin otomatik olarak yapilmasimi Onermistir ve robotlar gelistirilmeye
baglanmigtir. 1986 yilinda California Teknoloji Enstitiisii’nden (Caltech) Leroy Hood ve
Llyod Smith tarafindan DNA dizi analizinde kullanilacak tam otomatik bir makine
gelistirmistir. 1990 yilinda Edward Uberbacher tarafindan bir gen bulma programi olan
Grail kullanilmaya baslanmustir. 1992 yilinda 21. kromozomun DNA dizi analizi
tamamlanmistir. 1995 yilinda Craig Venter, Claire Fraser ve Hamilton Smith tarafindan
Haemophilus influenzea’ ya ait ilk DNA dizisi yayinlanmistir. 1996 yilinda ulusal bir
kurul tarafindan bir ekmek mayasi tiirii olan Saccharomyces cerevisiae’nin DNA dizisi
yaymlanmistir. 1998 yilinda Sanger Center ve Washington Universitesi bilim adamlar1
tarafindan Caenorhabditis elegans’ n DNA dizisi agiklanmistir. 1999 yilinda Ingiltere,
Japonya ve ABD’den bilim adamlar1 tarafindan insanin 22. kromozomunun DNA dizisi
tamamlanmistir. 2000 yilinda Celera ve igbirligi i¢inde oldugu tiniversiteler tarafindan
Drosophila melanogaster’ in DNA dizisi a¢iklanmigtir. 2000 yili Haziran ay1 i¢inde
Insan Genom Projesi katilimcilari ve Celera’ nin insan gen haritas1 taslagmi
tamamladig1 agiklanmustir. Arabidopsis thaliana 2000 yilinda DNA dizisi agiklanan ilk
bitki olmugtur. 2003 yilinda Whitehead Enstitiisiinde gorevli David Page ve arkadaslar1

Y kromozomunun dizi analizini tamamlamislardir (Ziilal, 2001).
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DNA Dizi Analizinde giiniimiizde birbirinden farkli iki yontem kullanilmaktadir.
Bu iki yontem;
1- Maxam ve Gilbert’in kimyasal kirilma yontemi (Maxam ve Gilbert, 1977).
2- Sanger zincir sonlanma yontemi. (Sanger vd.,1977).
Her iki teknik de ii¢ temel basamaktan olusmaktadir.
* DNA’nin hazirlanmasi
* Reaksiyonlar
* Yiiksek voltajli jel elektroforezi
Bu iki yontemden, Sanger zincir sonlanma yontemi giiniimiizde daha yaygin

olarak kullanilmaktadir.

1.4.2.1. Maxam ve Gilbert’in Kimyasal Kirilma Yodntemi

Bu yontemin prensibi hidrazin, dimetil siilfat ya da formik asitin, DNA’ da
bulunan bazlar1 6zgiil olarak degistirmesine ve daha sonra eklenen piperidinin
degisiklige ugramis niikleotitlerin bulundugu noktalardan zinciri kirmasina dayanir
(Sambrook vd., 1989). Bu yontemde, niikleotit dizisi saptanacak olan DNA 6nce 5°-
ucundan P ile ya da floresan bir boya ile isaretlenir. DNA’ nin iki iplikcigi birbirinden
ayrilarak ya da DNA uygun bir restriksiyon enzimi ile kesilerek DNA’ nin yalnizca bir
ucundan isaretlenmesi saglanir. Ikinci adimda ise DNA molekiilleri dort tiipe ayrilarak
A, C, G ya da T niikleotitlerini degistirmek ve kirmak icin gerekli tepkimeler
gergeklestirilir. Reaksiyon i¢in kisith bir siire verilerek her tiipte farkli pozisyonlardaki
hedef niikleotidlerden kirilmis DNA parcalar1 elde edilir. Sonugta kirilmanin oldugu
pozisyona gore hepsi 5' pozisyonlarindan isaretli ancak boylar1 birbirinden farkl: bir dizi
DNA fragmenti elde edilmis olur. Elde edilen boylar1 gittikge kisalan DNA dizileri, jel
elektroforezi ile birbirlerinden biiyiikliiklerine gore ayrilir ve otoradyografi uygulanarak

bantlar goriintiilenir (Klug ve Cummings, 2000)
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Tablo 1. Kimyasal kirilma yonteminde kullanilan kimyasallar (Sambrook vd., 1989).

Ozgiil Baz B_aza ozgiil B_az ayirmada kullanilan  Zincir klrm:ilda
kimyasal kimyasal kullanilan kimyasal

G Dimetil siilfat ~ Piperidin Piperidin

A+G Asit Asit Piperidin

C+T Hidrazin Piperidin Piperidin

C Hidrazin + Baz Piperidin Piperidin

A>C Baz Piperidin Piperidin

Piirinlerin kirilmasinda dimetilsiilfat kullanilir. Dimetil siilfat ile metillenen DNA’
ya bazik ortamda piperidin uygulanirsa DNA guanin bazindan kirilir. Bazik ortam
yerine asidik ortam tercih edilirse bu sefer de DNA guanin yerine adenin bazindan
kirilir (Klug ve Cummings, 2000).

Pirimidin bazlarinin kirilmasinda ise hidrazin kullanilir. Hidrazin, DNA’ y1 hem
sitozin hem de timin bazindan kirar. Bu iki reaksiyonu ayirmak i¢in ise yiiksek tuz
derisimi (2M NaCl) ve bazik ortam kullanilir. Yiiksek tuz derisimi ile bazik ortamda
DNA sitozin bazindan kirilir (Klug ve Cummings, 2000). Kimyasal kirilma yonteminde

kullanilan kimyasallar ve etkin olduklar1 bazlar Tablo 1°de verilmistir.

1.4.2.2. Sanger Zincir Sonlanma Y éntemi

DNA dizi analizinde kullanilan diger bir yontem de Sanger ve arkadaslarmin
gelistirdigi yontem olan zincir sonlanma yontemidir (Sanger vd., 1977). Bu yontem
enzimatik DNA sentezine dayanir ve gliniimiiziin en yaygin kullanilan DNA dizi analizi
teknigidir. Bu yontemde niikleotit dizisi belirlenecek olan DNA zinciri yeni
sentezlenecek zincir igin kalip olarak kullanilir. DNA sentezini saglamak i¢in Klenov,
Taq DNA polimeraz, ters transkriptaz ya da sekuenaz enzimlerinden birisi kullanilabilir.
Yontemin temeli DNA polimerazin ANTP” lerin (deoksiriboniikleozit trifosfat) yani sira
deoksiribozun  3°  pozisyonunda OH  grubu tasimayan ddNTP’leri de
(dideoksiriboniikleozit trifosfat) substrat olarak kullanabilmesine dayanir. Sentezlenen
DNA’ ya bir ddNTP’ nin katilmast 3 pozisyonunda OH grubu olmadig: i¢in sentezi
durdurur. Dizi analizi yapilirken dort ayr1 reaksiyon karisimi hazirlanir. Her bir karigim

kalip DNA zinciri, bir primer, dNTP’ lerin dordii ve az miktarda ddNTP’lerden birini
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icerir. Ozgiil zincir sonlanmasi i¢in her bir reaksiyonda farkli bir ddNTP bulunur.
Reaksiyonlarin her birinde ¢ok az miktarda modifiye niikleotit kullanildig1 i¢in yeni
zincir sentezi rastgele sonlanarak bir dizi DNA fragmenti meydana gelir (Klug ve
Cummings, 2000). Reaksiyonlar sonucu elde edilen DNA pargalarina elektroforez
uygulanarak jel lizerinde yan yana yiritiilir. Uygulanan elektriksel alanda DNA
parcaciklar1 biiyiikliikleriyle ters orantili olarak go¢ ederek jel lizerinde bir merdiven
goriintiisii olusturur. Isaretleme yontemine gére jel iizerinde, tespit edilen pargaciklar
reaksiyon karigimmna konulan ddNTP’ nin tipine gore okunur (Klug ve Cummings,
2000).

Insan genom projesi ve filogenetik calismalar1 ¢ok sayida DNA dizi analizi
yapilmasmi gerektirmektedir. Bu calismalarin is giicii ve uzun zaman almasi sebebiyle
otomasyon ka¢milmaz olmustur. Otomatik DNA dizi analizleri zaman kazanci yaninda,
standart calisma kosullar1 ve elde edilen sonuglarin degerlendirilmesinde de yarar
saglamigtir. Otomatik DNA dizi analiz, Sanger’in enzimatik DNA sentezine dayanir. Bu
yontemden tek farki radyoaktif izotop yerine floresan boyalarin kullanilmasidir.
Otomatik DNA dizi analiz cihazlar1 basit olarak, sabit bilgisayarda yiiklii programlar ile
bu programlarin yonettigi elektroforez sistemini igerir. Elektroforetik tinitelerde bulunan
lazer 151k kaynagi ile monokromatik bir 151k olusturulur. S6z konusu DNA’nin
bulundugu jelmatriks bu monokromatik 1sik ile taranir. Elektroforez siiresince DNA’ya
baglanan floresan boya 1sik ile taranan bolgeye geldiginde uyarilir. Uyarilan boya kendi
icin karakteristik olan dalga boyunda 15181 geri yansitir. Yansiyan bu 1s1k demeti bir
detektor tarafindan kaydedilir (Sambrook vd., 1989).

CAGCCTAATATAGGGCGAACCCGTCTCTGTGGC G AG

| W AAAANTA /WV\ WM WM\ AN

Sekil 23. DNA dizi kromatogrami
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Kaydedilen veriler bilgisayar programlar: ile degerlendirilerek sonuclar Sekil
23’teki kromatogram olarak bilgisayar ekranina aktarilir. Kromatogram iizerinde dort
ayr1 renkte pik vardir. Burada her renk bir bazi isaret etmektedir. Adenin bazi yesil,
sitozin bazi mavi, timin bazi kirmizi ve guanin bazi siyah renkle gosterilir. DNA dizi
analizi cihazlarinda 6 bazdan 1000 baza kadar giivenli okuma yapilabilmektedir

(Sambrook vd., 1989).

1.5. Filogenetik Analiz Metotlar:

Filogenetik, ¢esitli organizma gruplar: arasindaki evrimsel iliskinin arastirmasidir.
Bu iliskiler filogeni olarak adlandirilir. Filogenetik terimi Yunanca kokenlidir, "kabile,
k" anlamma gelen file veya filon ve  dogumla iligkili anlamindaki genetikos
terimlerinden tiiretilmistir. Organizmalarin siniflandirmast ve adlandirmast olan
taksonomi, filogenetikten biiyiik miktarda etkilenmistir ama yontemsel ve mantiksal
olarak farklidir. Bu iki saha, "kladizm" veya "kladistik" olarak bilinen filogenetik
sistematik bilim dalinda ortiigiirler. Filogenetik sistematikte taksonlar1 birbirinden ayirt
etmek icin sadece filogenetik agaglar kullanilir. Evrimsel hayat agacmin arastirilmasi
icin filogenetik analiz yontemleri vazge¢ilmez hale gelmistir (URL-1).

Evrim bir dallanma siireci olarak diisliniilebilir. Topluluklar zaman icinde
degisime ugrar ve bunun sonucu farkli dallar halinde tiirlesir, birbiriyle melezlenir veya
tilkenerek son bulur. Bu stiregler bir filogenetik agac olarak gosterilebilir. Filogenetigin
¢ozmeye calistig1 sorun, genetik verilerin sadece bugiine ait olmasi, fosil kayitlarinin ise
tesadufi ve gilivenilmez olmasidir. Tiim agacin ¢izilebilmesi i¢in evrimin nasil galistigi
hakkindaki bilgiler kullanilir. Dolayisiyla filogenetik agag, evrimsel olaylarin meydana
gelme swrasiyla ilgili bir hipoteze baghdir (URL-1). Filogenetik aga¢ olusturma
metotlar1 iki ana kategori igerisinde smiflandirilabilir. Bunlar; mesafeye dayali fenetik
metotlar ve karaktere dayali kladistik metotlardir.

Mesafe temelli yontemler:

e (UPGMA) Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean (Aritmetik
Ortalamay1 Kullanan Agirliksiz Cift Grup Metodu)

¢ Neighbour-joining (Komsu Katilim)
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Karakter temelli yontemler:
e Maksimum parsimoni
e Maksimum likelihood

e Bayesian Cikarsama Metodu

1.5.1. Mesafe Temelli Yontemler

Dizi hizalanmasi yapilarak hesaplanan dizi c¢iftleri arasindaki farkliliklarin
miktarma (mesafeye) dayanir. Dizi hizalanmas1 sonucu hesaplanan evrimsel mesafeler,
her bir dizi cifti arasindaki mesafelerin matrisinin olusturulmasinda kullanilabilirler.
Matristeki bu dizi ¢ifti arasindaki mesafe skorlar: ile tiim taksonlar i¢in bir filogenetik
agac olusturulabilir (Felsenstein, 1987). Mesafe temelli yontemlerden bazilari; UPGMA

ve Neighbour joining yontemleridir.

1.5.1.1. UPGMA (Aritmetik Ortalamay1 Kullanan Agirhksiz Cift Grup) Metodu

Aritmetik ortalamayr kullanan agirliksiz ¢ift grup metodu bir kiimelenme
yontemidir. Prosediir asagidaki gibidir:

e Baslangigta her tiiriin kendi basina bir kiimeyi ifade ettigi diisiiniilerek mesafe
hesaplamasi yapilir.

e Daha sonra iki kiime birlestirilip, iki kiimenin ortalamas1 almarak tek bir kiime
gibi mesafesi hesaplanir.

e Biitiin tiirler tek bir kiimede birlestirilinceye kadar ayni islemler tekrar edilir (L1,
2004).

Bu yontem evrimsel kdkeni yansitma amaci olmayan fenetik bir iglemdir. Bu
yontemde tahmin edilen mesafeler ile gercek evrimsel mesafeler tam olarak
uyusmamaktadir. Bu da yontemin yeterince basarili olmadigini géstermektedir. Agacin
dallar1 boyunca degisiklik hizinin sabit oldugunu varsayar. Bu nedenle hesaplamalar1

yaparken agacin kokiinii de hesaplar.
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1.5.1.2. Neighbor-Joining (Komsu Katihm) Metodu

Komsu katilim yonteminde ise kiimelenme temelli algoritmada oldugu gibi
taksonlarin kokten esit uzaklikta oldugu varsayilmaz. Bu yontem ile sadece bir tane
agac¢ olusturulur ve diger olas1 agag¢ topolojileri test edilmez. Bu sorunun giderilmesi
icin genellestirilmis komsu katilim yontemi gelistirilmistir. Komsu katilim metodu
bilgisayarli hesaplama yoluyla hizli ve yiiksek kesinlikli filogenetik sonuglar verdigi
icin agac olusturmada ¢ok yaygin olarak kullanilmaktadir (Kumar ve Gadagkar, 2000).
Bu metot UPGMA metodundan olduk¢a hizli ve daha iyi sonuglar verir. Genis veri
kiimelerini analiz edebilir fakat tiim olas1 topolojileri inceleyemez. Bu yontem i¢in

MEGA yazilimi kullanilabilir (URL-2)

1.5.2. Karakter Temelli Yontemler

Karaktere dayali yontemler atasal iligkileri belirmek i¢in bilinen biitiin evrimsel
bilgiyi kullanir. Bu evrimsel bilgi diziler arasindaki bireysel degisimler olabilir. Bu
yontem mesafeye dayali yontemlere gore daha yavastir ve daha ¢ok bilgisayar islemi
gerektirir (Li, 2004). Karakter temelli yontemlerden bazilari; Maksimum parsimoni

(MP), Maksimum likelihood (ML) ve Bayesian ¢ikarsama metodudur.

1.5.2.1. Maksimum Parsimoni (Farklihklar1 En Aza indirme Yontemi)

Maksimum parsimoni (MP) yontemi ¢ok az bir hipotez gerektirdiginden dolay1 bu
yontemde verilerin en basit sekilde a¢iklanmasi tercih edilmistir. Bu yontemde ortak bir
atadan tiiredigi i¢in biitiin dizilerin en az degismis oldugu aga¢ MP agac1 olarak kabul
edilir (Li, 2004). iki birim arasinda en az degisiklik gerektiren aga¢c en makul olan
agactir. Incelenen diziler ya da genetik uzakliklar ile uyumlu bir agac elde etmek icin
gerekli en az mutasyonlarin saptanmasina dayanan bir yontemdir. MP, minimum
evrimsel metot (parsimoni = tutumluluk) olarakta tanimlanabilir. MP analizi ile en iyi
sonuglar dizi ciftleri arasindaki benzerliklerin ¢ok gii¢lii oldugu ve az sayida dizinin
oldugu durumlarda almir. MP ile agaclarin olusturulmasinda kesin ve tahmini
yaklagimlar s6z konusudur. Maksimum parsimoni metodunu kullanmak i¢in en ¢ok
tercih edilen yazilim PHYLIP’tir (URL-3). Bu alanda oldukga kabul goren bir program
da ticretli yazilim olan PAUP’tur (URL- 4).
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Avantajlart:
e Basittirler, sezgi yolu ve yaraticilikla ¢ikarilabilirler.
®  Molekiiler ve morfolojik verilerde kullanilabilirler.
® Benzerlik gesitlerini ayirt edebiliriz.(sinapomorfik, plesiomorfik, homoplasi)

e Karakter ve orant1 analizlerinde kullanilabilirler.

Dezavantajt:

Yiiksek seviye homoplasilerde yanilabilirler.

1.5.2.2. Maksimum Likelihood (En Yiiksek Olasihk Yontemi)

Maksimum likelihood (ML), MP’ye alternatif olarak Joseph Felsenstein
tarafindan 1981 yilinda ortaya konulmus bir yontemdir (Felsenstein, 1987). MP yontemi
gibi ML yontemi de bir uyum i¢inde her pozisyonu kullanir ve olasi tiim agaglari
degerlendirir. Bu yontem olas1 aga¢ i¢in biitiin olasiliklar1 hesaplar ve maksimum
olabilirligi arar. Her bir dizi belirli bir evrimsel modelde gozlemlenen bilgiyi olasilik
degerlendirmesiyle belirler. Her bir dizi i¢in olasilik hesab1 olusabilecek biitlin agaglar1
saglamak i¢in carpilir. Cok iyi temellendirilmis istatistige dayandigindan matematiksel
olarak daha zahmetli bir yontemdir. En iyi sonucu ve en bilgilendirici agaci vermesine
ragmen ML yontemi ¢cok yavas ve olduk¢a yogun bir matematiksel islem gerektirir (Li,
2004). Bu yontem i¢in MEGA yazilimi kullanilabilir (URL-5)

Avantajlart:
¢  Mevcut metotlarin iginde genelde en tutarl olanidir.
e Karakter ve oran analizlerinde kullanilabilirler.
e  Sonmiis (hipotetik) atalarin sekanslarini tahmin etmede kullanilabilir.

® Niikleotid, aminoasit sekanslar1 ve diger veri tiplerine uygulanabilir.

Dezavantajlar:

Diger pek ¢ok metotta oldugu gibi basit ve sezgisel degildirler.

Parsimonide oldugu gibi yiiksek seviye homoplasilerde yanilabilirler.
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1.5.2.3. Bayesian Cikarsama Metodu

Filogenetigin en popiiler metodudur. Temelde ML metoduna benzer ancak sonraki
olasilik kullanimi ile bu yontemden ayrilir. Bu yontemin amac1 tek bir dogru filogeniyi
bulmayr degil, olusabilecek biitiin filogenilerin sonraki olasilik dagilimlarini
hesaplamaktir. Bunun i¢in bazi1 evrimsel parametrelerin olasiliklarini ve 6nceki olasilik
dagilimlarint kullanir. Cok sayida olusabilecek olan agacin analizi i¢in Monte Carlo
algoritmasina dayanan metotlar kullanilir (Larget ve Simon, 1999; Yang ve Rannala,
1997). Bu yontem i¢in MrBAYES (URL-6) yazilimi1 kullanilabilir.

1.6. Mitokondriyal DNA (mtDNA)

Mitokondri; kromozomal DNA’dan fiziksel olarak farkli olan ve mitokondriyal
DNA (mtDNA) olarak isimlendirilen kendi DNA’smna sahiptir. Sekil 24’te goriilen
mitokondriyal DNA baliklarda yaklasik 16-17 kb uzunlugunda halkasal ve cift zincirli
bir yapiya sahiptir. Bu DNA 13’ protein kodlayan (ND1-6, cyt b, CO I-I1l, ATP 6 ve
8), 22’s1 tRNA, 2 tanesi rRNA (12S rRNA ve 16S rRNA) ve 1 tanesi de kontrol bolgesi
(D-loop) olmak tizere 38 bolgeden olusmaktadir.

CYTB 165 rRNA

BALIK MIiTOKONDRIYAL
GENOMU

Sekil 24. Balik mitokondriyal genomu (Wilhelm vd., 2003‘den diizenlenmistir).
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Mitokondriyal DNA (mtDNA) analizinin son yillarda farkli gruplar,
populasyonlar, tiirler arasindaki evrimsel iliskinin anlasilabilmesi i¢in filogenetik
calismalarda kullanilabilirligi ispatlanmistir. Bu c¢aligmalarda mtDNA’nin tercih
edilmesi i¢in bir¢ok neden bulunmaktadir. Mitokondri genomu, filogenetik ¢alismalar
icin yararli olan pek ¢ok 6zellige sahiptir (Avise, 1994).

MtDNA haploid ve maternaldir yani bir ovumun sitoplazmas: yoluyla kalitilir.
Bununla birlikte, birkag ¢alismada heteroplazmi (bir bireyin birden fazla farkli mtDNA
icermesi) oldugu rapor edilmistir (Moritz vd., 1987; Bentzen vd., 1988; Moritz, 1991).

Heteroplazmi, tirsi balig1 (Bermingham vd., 1986), Atlantik ringas1 (Bentzen vd.,
1988), hamsi (Magoulas ve Zouros, 1993) ve mersin baliginda (Eroglu, 2009) olmak
iizere birkac balik tiirlinde goriilmiistiir.

Insersiyon - delesyon nadir olmasma ragmen bir ¢cok baz degisimleri nokta
mutasyon seklindedir (Avise, 1994). MtDNA’nin evrilme hizi ¢ekirdek DNA’dan 5-10
kez daha yiiksektir (Brown vd., 1979). Akraba tiirler ve populasyonlar arasi filogenetik
analizlerde bilgi verici bir faktor olan yiiksek evrimlesme hizi, siklikla rastlanan nokta
ve par¢a mutasyon varligindan kaynaklanmaktadir (Brown vd., 1982). MtDNA’nin
degisik bolgeleri arasindaki evrim hizi farkliligi, taksonomik diizeyde birka¢ balik
grubunun taksonlar1 arasindaki genetik caligmalar1 gergeklestirmek i¢in uygun bir yol
saglar (Kocher ve Stepien, 1997). Mitokondriyal DNA, tiirlerin ve alt tiirlerinin

biyocografyaya baglh olaylarini incelemek i¢in miikemmel bir aragtir (Avise, 1994).

1.7. Literatiir Ozeti

1.7.1. Morfolojik Cahsmalar

Sparid tiirleri morfolojik karakterlerden dis yapisi, yiizge¢ 151 sayisi, iskelet
yapisi ve rengine gore smiflandirilmistir (Akazaki, 1962; Smith, 1938; Smith ve Smith,
1986). Ozellikle dis yapis1 bircok arastirmaci tarafindan alt familya ve genus
smiflandirmasinda kullanilmistir (Smith, 1938; Akazaki, 1962).

Smith, Smith ve Smith dig yapilarma ve beslenmelerine dayali olarak Sparidae
familyasin1 Boopsinae, Denticinae, Pagellinae ve Sparinae olarak dort alt familyaya
ayiracak sekilde siniflandirmistir (Smith, 1938; Smith ve Smith, 1986). Ayrica Smith ve
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Smith sparidleri bas yapisina gore de smiflandirmistir (Smith ve Smith, 1986).
Boopsinae alt familyasma ait tiirlerin herbivor beslenme ve disa dogru uzun keskin
diglere sahip olduklarini, Denticinae’nin iiyelerinin piscivor olarak beslendiklerini ve
sivri diglere sahip olduklarini, Pagellinae’nin {iyelerinin karnivor beslenmeye evrildigi
ve disa dogru kiigiik sivri dislere sahip olduklarini ve Sparinae’nin iiyelerinin ise yine
karnivor beslenme gosterdiklerini ve azi diglerinin var oldugunu rapor etmislerdir. Bu
caligmanin sonrasinda Akazaki Sparinae’nin iiyelerinin igerisinden dis yapilarina gore
bir ayrim yaparak iki yeni alt familyanin (Diplodinae ve Pagrinae) tanimmni yapmustir
(Akazaki, 1962). Diplodinae alt familyasina ait tiirlerin ¢enesinin 6n kisminda 6-8 tane
keskin digin bulundugunu ve Pagrinae’nin iiyelerinin ise genesinin iist tarafinda 4 azi
disi ve genesinin alt tarafinda 4-6 adet sivri disin oldugunu belirtmistir (Orrell ve
Carpenter, 2004).

Bu ¢aligmalarin disinda Fiedler ise sparidleri dis yapilar1 ve beslenme durumlarina
gore Boopsinae, Denticinae ve Sparinae olarak ti¢ alt familyaya aywrmustir (Fiedler,
1991). Smith, Smith ve Smith’in ¢alismalarina gore farki Pagellinae’yi Sparinae alt
familyasi igerisinde degerlendirmis olmasidir.

Akazaki ayrica Sparidae, Nemipteridae ve Lethrinidae’yi iskelet yapilarmin
(osteoloji) benzerliginden dolay1 spariform olarak tanimlamaktadir (Akazaki, 1962).
Buna ek olarak, Johnson Centracanthidae familyasinida iskelet yapismnin bu ii¢
familyaya cok benzer olmasindan dolayr bu gruba dahil etmis ve Sparoidea siiper
familyas1 olarak siniflandirmistir (Johnson, 1980). Carpenter ve Johnson bu dort
familyay1 54 morfolojik karakter iizerinden yapilan kladistik analize gore ve monofiletik
bir yap1 gosterdiginden dolay1r Sparoidea siiper familyas: igerisinde yer vermislerdir
(Carpenter ve Johnson, 2002).

Nelson ise Sparoidea siiper familyas1 perciformes takimi igindeki diger tiyelerinde
filogenetik ve morfolojik karakterler {izerinden ¢alismalar1 yapilmadigi i¢in
siniflandirmada bu sekilde bir isimlendirme yapilamayacagini belirtmistir (Nelson,
2006). Centracanthidlerin daha hala filogenetik iliskileri tam olarak aydmlatilamadigi
icin Sparidae familyas1 igerisinde yer alip almayacagi belirsizligini korumaktadir

(Carpenter ve Johnson, 2002; Day, 2002; Orrell vd., 2002; Orrell ve Carpenter, 2004).
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1.7.2. Genetik Cahsmalar

Sparidae familyasina ait Pagrus major (Miya vd., 2001), Pagrus auriga (Ponce
vd., 2003), Pagellus bogaraveo (Ponce vd., 2008), Parargyrops edita (Xia vd., 2007),
Acanthopagrus latus (Xia vd., 2008) ve Acanthopagrus schlegelii (Shi vd., 2012)
tiirlerinin mitokondriyal genomu tamamen aydmlatilmigtir.

Bununla birlikte mtDNA’nin sitokrom b (cyt b) ve 16S rRNA genleri gibi balik
tiirlerinin smiflandirilmasinda ¢ok yaygin kullanilan genetik markirlar (Teletchea, 2009)
cok sayida ekonomik degere sahip balik tiiri igeren Sparidae familyasmin filogenetik
iliskileri iizerine yapilan ¢alismalarda da siklikla tercih edilmistir. Sitokrom oksidaz alt
inite I geninin 655 b¢’lik kismi dizisi ise daha ¢ok barkodlama c¢alismalarinda
kullanilmaktadir. Sitokrom b geni evrim hizinin diger genlere oranla daha diisiik olmasi
nedeniyle taksonlar arasinda filogenetik iliskilerin degerlendirilmesinde (Meyer vd.,
1990) ve daha ¢ok tiir diizeyindeki ¢aligmalar (Mulligan vd., 1992) kapsaminda
kullanilmaktadir. Mitokondriyal 16S rRNA geni ise daha da diisitk mutasyon biriktirme
kapasiteleri nedeniyle familya ve genus diizeyindeki filogenetik iliskilerin
degerlendirilmesi igin kullanilmaktadir (Moum ve Bakke, 2001). Ayrica, mitokondriyal
DNA’nin replikasyonundan sorumlu olan ve herhangi bir protein kodlamayan kontrol
bolgesi (D-loop)’de daha az siklikla da olsa aymi amagla kullanilmaktadir. Kontrol
bolgesinin mutasyon hizi, mitokondriyal DNA’daki protein kodlayan genlerde
oldugundan 2 ila 5 kat daha yiiksektir (Meyer, 1993). Kontrol bélgesi ¢ok korunmus
fonksiyonel bolgelerin arasinda yerlesik yiiksek oranda degisken, kodlama yapmayan
bolgelere sahiptir. Bu sebeple, kontrol bolgesindeki yiiksek varyasyon son evrimsel
olaylar1 gosterebileceginden dolay:r taksonlarin filogenetik analizi i¢in kullanilir
(Lockhart vd., 1995). Mitokondriyal DNA’daki bu bdlgelerin niikleotit dizileri
iizerinden Sparidae familyas: ile ilgili yapilmis ¢ok sayida filogeni ve populasyon
calismalar1 bulunmaktadir.

Hanel ve Sturmbauer Sparidlerin ekonomik agidan 6nemli tiirler olduklar1 halde
filogenetik iliskileri hakkinda yeteri kadar bilgiye sahip olunmadigini belirtmislerdir.
Yaymlamis olduklar1 ¢alismada Kuzey Dogu Atlantik ve Akdeniz de yasayan 24
Sparidae tiiriiniin mtDNA’nin 16S rRNA geninin 486 bg’lik kismi dizisini tanimladilar

ve bu familyaya ait 24 tiiriin filogenetik iligkilerini ve alt familya olarak tanimlanan
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taksonlarin iligkilerini ortaya koymuslardir. Yaptiklar1 ¢alismanin sonucunda Fiedler ve
Smith  ve Smith’in morfometrik verileri kullanarak yaptiklar1 alt familya
smiflandirmasmin filogenetik verilerle uyusmadigimi ifade etmislerdir (Hanel ve
Sturmbauer, 2000).

Summerer vd., mtDNA kismi 16S rRNA geni (482 bg) ve kontrol bolgesini (461
b¢) kullanarak 16 Diplodus tiirti, Pagellus bogaraveo, Pagellus acarne ve Oblada
melanura’nin filogenisini cografik dagilimlar tizerinden degerlendirerek yapmuslardir.
D. sargus kompleksi i¢indeki kolonizasyon olaylarini takiben asamali tiirlesme hipotezi
filogenetik yapilanma yoluyla tam olarak desteklenmistir (Summerer vd., 2001).

De La Herran vd., Kuzeydogu Atlantik ve Akdeniz kiy1 sularinda dagilim
gosteren Sparidae familyasina ait tiirlerin taksonomik durumunu ve filogenetik
iliskilerini iki satelit DNA (sentromerik EcoRI ve subtelomerik Dral aileleri) ailelerine
dayali olarak inceledikleri bu ¢alismada familyanin iki ana soy grubundan olustugunu
(soy I: Sparus, Diplodus, Lithognathus, Boops, Sarpa, Spondyliosoma genuslar1 ve
Pagellus genusunun P. bogaraveo tiirii, soy II: Pagrus ve Dentex tiirleri ve Pagellus
genusuna ait P. erythrinus tiirii) ortaya koydular. Bu smiflandirma agik bir sekilde dis
yapisina dayali olan dnceki morfolojik filogenilerle ¢elismektedir. Ayrica bazi tiirlerin
bugiinkii durumu ve filogenetik pozisyonlar1 yaptiklart ¢alismalar tarafindan
desteklenmemistir. Bu sebeple bu grubun dogru smiflandirmasinin yapilabilmesi i¢in
giinimiize dek kullanilan morfolojik karakterlerin degerinin tartigilmasi gerektigini
rapor ettiler (De La Herran vd., 2001).

Orrell vd., 33 sparid tiirtiniin filogenisini mitokondriyal DNA sitokrom b gen
dizilerini kullanarak arastrmiglardir. Bu ¢alismada 10 yakin iliskili, 10 Perciformes tiir
ve 2 dis grup kullanarak Sparidlerin hem kendi igerisindeki durumlarini hem de
Perciformes igerisindeki iligkilerini ortaya koymuslardir. Ayn1 zamanda bu caligma ile
morfometrik verilere gore siniflandirilan Sparoidea ve Sparidae’nin 6 alt familyasinin
gecerliligini mitokondriyal genlerin filogenetik analizi ile test etmisler ve bu 6 alt
familyanin monofiletik olmadigini1 ve Spicara genusuna ait tiiriin Sparidae igerisinde yer
alabilecegini belirtmislerdir. Biitlin analizlerde Lethrinidae’nin Sparidae familyasmin

kardes taksonu oldugunu belirtmislerdir (Orrell vd., 2002).
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Takiben Orrell ve Carpenter, yaptiklar1 ¢alismada ise 38 sparid tiirii ile birlikte
Perciformes takimi igerisinde Sparidae familyasina yakin olan 17 tiir ve 1 dis grup
kullanarak mtDNA’nm 16S rRNA geninin kismi dizisi (574 bg) ve Orrell vd., 2002
yilinda yapmis olduklari ¢alismada kullandiklar1 sitokrom b geninin tamamini ve bu iKi
genin birlestirilmis dizilerini kullanarak filogenisini incelemislerdir. Rapor ettikleri
sonuglara gore Sparoidea ve Sparidae’nin 6 alt familyasinin monofiletik olmadigini
filogenetik analizlerle agiklamislardir. Filogenetik analizlerin sonucunda Sparidae
familyasinin iki biiylik soy igerdigini bildirmislerdir. Dis grup olarak koyduklar1 Spicara
genusuna ait tiirlin Sparidae familyasi icerisinde yer almasindan dolay1r ve Pagrus,
Pagellus genuslarininda monofiletik olmayisindan dolay1 bir revizyon c¢aligmasi
yapilmasini 6nermislerdir (Orrell ve Carpenter, 2004).

Chiba vd., Sparidae familyasina ait 66 tiir ve Genbank’tan yakin takson olarak
degerlendirerek aldiklar1 23 dis grubun mtDNA’nin sitokrom b bdlgesi (1141 bg) baz
diziliminin maksimum olasilik ve bayesian ¢ikarsama analizleri yoluyla filogenetik
iliskilerini incelediler. Filogenetik analizler sonucunda olusan agag¢ topolojileri
Sparidae’nin diger farkl gruplar ve Centracanthidae familyasi ile monofilisini gosterdi.
Olusturulan agaglarda aymi zamanda Sparidae’nin alt familyalarinin monofiletik
olmadigmi ve sonuglarinin boyle bir siniflandirmay1 desteklemedigini belirtmislerdir.
Acanthopagrus, Cheimerius, Dentex, Diplodus, Pagellus, Pagrus ve Spicara
genuslarmm monofiletik olmadiginin tespiti nedeniyle Sparidae familyasinin
smiflandirmasimin filogenetik iligskiler ve morfolojik karakterlerin analizi ile tekrardan
gbzden gegirilmesi gerektigini belirtmislerdir (Chiba vd., 2009).

Cawthorn vd., Giiney Afrika kiyilarinda dagilim gosteren icerisinde 8 adet
sparidae taksonunu da igeren 53 tane ticari dnemi olan balik tiiriiniin tiir seviyelerini
kismi 16S rRNA (570 bg) ve 12S rRNA genleri (543 bg) lizerinden teshis etmek icin bir
calisma yapmislar ve tiirlerin birbirlerine olan yakmliklarmi filogenetik analizler
tizerinden degerlendirmislerdir (Cawthorn vd., 2012).

Glinlimiize dek gerceklestirilen bu ¢aligmalar karsimiza ¢ikmakta iken tlilkemizde
Sparidae familyasmin temsilcilerinin teshisi ve filogenetik iligkilerinin belirlenmesine

dair herhangi bir ¢alismanin yapilmadigi goriilmektedir. Bu anlamda sparid tiirlerinin
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iilkemiz denizlerinde dagilimi, varsa yeni katilan ve varlig1 bilinen taksonlarm genetik

teshisi ve filogenetik iliskilerinin belirlenmesi hedeflenmektedir.
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2. YAPILAN CALISMALAR

2.1. Materyal

Bu c¢aligmanin hedefi olan Sparidae familyasina ait tiirler ilkemiz denizlerimizde
biyolojik ve ekolojik ozelliklerine uygun olarak dagiiim gosterdikleri Karadeniz,
Marmara, Ege ve Akdeniz’den yapildi. Marmara ve Karadeniz’de Sparidae familyasi az
sayida tiirle temsil edildiginden oOrnekleme ¢alismast diger denizlerimizde
yogunlasmustir. Ornekleme icin tiim denizleri temsil edecek sayida ve cografik

pozisyonda secilen lokaliteler Sekil 25°te verilmistir.

BULGARISTAN EARADENIZ CIRCISTAN

siNOP

TURKIYE

Sekil 25. Ornekleme alanini ve secilen lokaliteleri gdsteren harita

Calisma i¢in gerekli olan balik ornekleri ¢alisma alaninda avcilik yapan yerel
balik¢ilardan temin edildi. Sparidae familyasina ait 22 tiir i¢in toplam 138 adet 6rnek
toplanildi. Her bir tiiriin 6rnek sayilar1 Tablo 2°de verilmistir. Orneklenen baliklarin 25-
50 mg beyaz kas dokusu diseksiyon yontemi ile almarak % 70’lik etil alkolde fikse
edildi ve calismanin yapilacagi Recep Tayyip Erdogan Universitesi Su Uriinleri

Fakiiltesi Genetik Laboratuvar’ina getirildi.
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Tablo 2. Sparidae familyasina ait tiirlerin toplanildig1 istasyonlar ve 6rnek sayilari
ISTASYONLAR

ANT 1ZM IST SNP TRB TOPLAM

2 - - 8

TUR I
Boops boops
Dentex dentex
Dentex gibbosus
Dentex macrophthalmus
Dentex maroccanus
Diplodus annularis
Diplodus cervinus
Diplodus puntazzo
Diplodus sargus
Diplodus vulgaris
Lithognathus mormyrus
Oblada melanura
Pagellus acarne
Pagellus bogaraveo
Pagellus erythrinus
Pagrus auriga
Pagrus caeruleostictus
Pagrus pagrus -
Pagrus major -
Sarpa salpa 2
Sparus aurata 2
Spondyliosoma cantharus 2

TOPLAM 37 26 38 28 4 5 138
Not: ISK: Iskenderun, ANT: Antalya, IZM: Izmir, IST: Istanbul, SNP: Sinop, TRB: Trabzon
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2.2. Yontem

2.2.1. Genomik DNA Eldesi

Balik Orneklerinin beyaz kas veya ylizge¢ dokusundan DNA eldesi, Promega
Wizard® Genomik DNA Izolasyon Kiti (Madison, WI, USA) protokoliine gore yapildi.

Bir sonraki isleme kadar -20°C’de saklanan 6rneklerin kas dokusundan 10-20 mg
kadar alinip 1,5 ml’lik eppendorf tiipiine konuldu. Ornek basma 500 pl Nuclei Lizis
cozeltisi ve 120 pl 0,5 M EDTA (pH 8) c¢ozeltisi karistirilip buzda donma sinirina
gelinceye kadar yaklagik 5 dakika bekletildi. Nuclei Lizis ve EDTA karigimindan 600
pul almip Orneklerin - oldugu eppendorf tipiine konuldu. Tiipe 20 mg/ml

konsantrasyonundaki Proteinaz K’ dan 20 pl eklendi. Isitmali c¢alkalayici cihazinda

43



55°C’ de ve 1000 rpm‘de doku tamamen parcalanincaya kadar yaklagik 3 saat inkiibe
edildi. 3 pl RNase solusyonu eklenip tiipiin iyice karigmasi i¢in birka¢ defa ters diiz
edilip 30 dakika 37 °C*de inkiibe edildi. inkiibasyondan sonra karisimm sicakligmin oda
sicakligina diismesi i¢in 5 dakika bekletildi ve oda sicakligindaki 6rnege 200 pl protein
coktiirme cozeltisi eklenip yliksek hizda 20 saniye vortekslendikten sonra 5 dakika
buzda bekletildi. Karisim 4 dakika 16000 rpm’de santrifiij edildi. Bu asamada ¢okelen
protein kiigiikk beyaz bir pellet halinde goriinmektedir. DNA igeren siipernatant
dikkatlice almarak 600 pl izopropanol iceren mikrosantrifiij tiipiine aktarildi ve karisim
DNA ipliksi yapida goriiniinceye kadar yavasga ters diiz etmek suretiyle karistirildi. Bu
asamadan daha sonra 16000 rpm’de 1 dakika santrifiij edilerek ¢okelen DNA pellet
stipernatant uzaklastirildiktan sonra 600 pl etanol ile yikandi. Takiben 16000 rpm’de 1
dakika santriigasyondan sonra etanol mikropipet yardimiyla dikkatlice alindi. Etanolii
tamamen ortamdan uzaklastirmak i¢in 37°C deki etiivde 10-20 dakika bekletildi. Etanol
tamamen uzaklastiktan sonra 100 ul DNA rehidrasyon ¢6zeltisi eklenip 65 °C’de 1 saat
inkiibasyona birakildi. Izole edilen DNA kisa siireli muhafaza igin 2-8 °Cde, uzun

stireli muhafaza icin ise -20 OC’de saklandu.

2.2.2. DNA ve PZR Uriinlerinin Kalite ve Miktarimin Belirlenmesi

Genomik DNA eldesi ve PZR iiriinlerinin varlig1 ve biiyiikliigliniin tespiti icin 1X
TAE ve agaroz karisimi kaynatilip sogutulurken etidyum bromiir ile boyanan % 0.8 ve
1.2’°1ik agaroz jele yiiklendi, 1X TAE tamponunu igeren elektroforez kiivetinde 90 voltta
20 dakika elektrik alana maruz birakildi. Orneklerin yiiriitiildiigii agaroz jelin
goriintillenmesi islemi Quantum-Capt ST4 sistem (Vilber Lourmat, France)’deki
ultraviyole transilliminatorde gerceklestirildi. Total DNA ve PZR iiriinlerinin
konsantrasyonunu, safligin1 ve kalitesi Nanodrop 2000C model spektrofotometre
(Thermo Fisher Scientific, Wilmington, DE, USA) kullanilarak belirlendi.
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2.2.3. PZR Uygulamalar ve Primer Tasarimi

Caligmanin hedefine ulagsmasi i¢in kullanilacak olan mitokondriyal DNA sitokrom
b (cyt b), 16S rRNA, sitokrom oksidaz alt tinite I (COI) ve kontrol bdlgesi (D-loop)
genleri daha 6nce Genbank veri tabanina girilmis olan Sparidae familyasina ait tiirlerin
s6z konusu gen dizileri BioEdit (Thompson vd., 1997) programinin ClustalW ¢oklu
mukayese opsiyonu kullanilarak ¢akistirildi. Daha sonra bu gen dizilerinin ug
kisimlarinda belirlenen korunmus bolgelere uygun primer ciftleri FastPCR (Kalendar
vd., 2009) programi yardimiyla tarafimizdan tasarlanarak ticari bir firmaya (lontek,

Istanbul) sentez ettirildi.

Tablo 3. Cyt b, 16S rRNA, COI ve D-loop genlerinin artirilmasi ve dizin analizi igin
kullanilan primerler.

Primerin Adi Niikleotid Dizisi (5'-3") Tm(?ce;geri Kaynak

5 SpaCytF2 AATYGCTAAYCAYGCAGTAG 515 Bu ¢aligma
&  SpaCytR2 AYYGTCAGCCTARBACTTT 51.3 Bu gahisma
< Dpl16SF GTATGGGCGACAGAAAAGG 53.4 Bu calisma
% Dpl16SR ACTGACCTGGATTACTCCGG 56.1 Bu ¢aligma
- COXIF GGCACCCTTTACCTAGTATTTGCGG 57.4 Bu ¢aligma
_ COXIR AGTTTGCTTGTACCTGTACGA 57.6 Bu ¢alisma
3 SpdCOIF GTGGCAATCACACGCTGA 56.1 Bu calisma

SpdCOIR CVAAGTGGATTTTAGTTCAGG 55.5 Bu ¢aligma

SprdCRF1 YCTYCAYACHTCYAARCAACG 535 Bu ¢aligma

SprdCRF2 GTAARCCGRACGYCGGAGG 59.5 Bu ¢aligma
§ SGDF GCGCCGGTCTTGTAATCCGG 61.1 Bu calisma
o

R-Prol ACTCTCACCCCTAGCTCCCAAAG 60.2  Ostellari vd., 1996
SprdCRR TGTGCCTGATACCRGCTCC 59.5 Bu ¢alisma

Orneklerin izolasyonundan elde edilen total DNA’lardan cyt b, 16S rRNA, COI
ve D-loop genlerinin arttirilmasi igin Polimeraz Zincir Reaksiyonunda gerekli

kimyasallar ve konsantrasyonlar1 Tablo 4’te verilmistir. Polimeraz Zincir Reaksiyonunu
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gerceklestirmek icin Techne® TC-3000G (Bibby Scientific, Cambridge, Ingiltere)
model gradient 6zellikli PZR cihazi kullanildi.

Tablo 4. Polimeraz zincir reaksiyonunda kullanilan kimyasallar.

Kimyasallar Konsantrasyon  Cytb  16S rRNA COl D-loop
5X PZR tamponu 10ul 10ul 10ul 10ul
dNTP karigimi 10 mM 4ul 4ul 4ul 4ul
MgCl, 25 mM 3.5ul 3.5ul 3.5ul 3.5ul
Primerler* 10 pmol Tpl+1pl  Apl+lpl  Ipl+1pl Lpd +1pd
Taq DNA polimeraz 5 U/ul 0,2ul 0.2ul 0.2ul 0.2ul
Total DNA 50 (ng/ml) 3ul 3ul 3ul 3ul
ddH,O 27.3ul 27.3ul 27.3ul 27.3ul
Toplam 50ul 50ul 50ul 50ul

*[leri ve geri primerler

Primerlerin erime sicakligimmi (Tm) ve PZR ig¢in gerekli olan bilesenlerin
miktarlarmin optimizasyonu igin gradient reaksiyonlar olusturuldu. Sitokrom b geninin
arttirilmasi i¢in Tablo 3’teki SpaCytF2 ve SpaCytR2 primerlerinin erime sicakliklari
(Tm) dikkate alinarak 47.0 °C ve 8 gradient (43.1-50.4 °C) bir reaksiyon olusturuldu ve
en uygun sicakligin 46.0 °C oldugu belirlendi. Ayn1 sekilde 16S rRNA geni i¢inde
Tablo 3’teki Dpl16SF ve Dpll6SR primerlerinin erime sicakliklart (Tm) dikkate
alinarak 56.0 °C ve 10 gradient (51.1-60.3 °C) bir reaksiyon olusturuldu ve en uygun
erime sicakligmm 59.0 °C oldugu belirlendi. COI geni i¢in Tablo 3’teki COXIF ve
COXIR, SpdCOIF ve SpdCOIR primerlerinin erime sicakliklar1 (Tm) dikkate alinarak
her iki ¢ift primer i¢in olusturulan gradient reaksiyonlarda 52.0 °C degerinin uygun
oldugu belirlendi. Kontrol bolgesinde ise 4 adet ileri primer ve bunlara karsilik 1 adet
geri primer kullanildi. SprdCRF1 ve SprdCRR primerlerinin kullanildig:1 reaksiyonda
52.0 °C de en uygun bant elde edilirken diger kontrol bolgesi ileri primerlerinin ve
SprdCRR geri primerinin kullanilarak olusturulan gradient reaksiyonlarda en uygun

bandin gozlenildigi deger 57.0 °C olarak belirlendi. Primerler i¢in uygun erime sicakligi
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belirlendikten sonra Tablo 4’te verilen konsantrasyonlardaki kimyasallar ile Tablo
5’teki dongii kosullar1 kullanilarak Polimeraz zincir reaksiyonu gergeklestirildi. PZR
uygulamalarinda olusabilecek bir kirlenmenin olup olmadigini anlayabilmek amaciyla

her uygulamada, genomik DNA igermeyen negatif kontroller kullanildi.

Tablo 5. PZR dongii kosullari

Sicaklik (°C) Zaman (dk) Dongii Sayist
Ik 94 1
3
Ayrilma
Ayrilma 94 1
Yapisma  46.0%/52.0°/ 59.0°/52.0°-57.0° 1 35
Uzama 72 1
Son 72 1
7
Uzama
4 o0

Not: a.Sitokrom b primerleri igin erimesicakligi (Tm)
b. COI primerleri i¢in erime sicakligi (Tm)
c. 16S rRNA primerleri i¢in erime sicakligi (Tm)
d. Kontrol bolgesi primerleri igin erime sicakligi (Tm)

PZR fdiriinlerinin kontroliinii gergeklestirmek i¢in genomik DNA’nin kalitesinin
belirlenmesinde yapilan islemler % 1’lik agaroz jel hazirlanarak tekrarlandi. PZR
iirtinleri 100 bg’lik DNA Leader (Promega) ile yiiriitillerek biiyiikliikkleri belirlendi.
Biitiin islemler tamamlandiktan sonra istenilen konsantrasyon ve biiylikliikte oldugu

tespit edilen PZR iirlinleri DNA dizin analizi islemine kadar -20 °C de muhafaza edildi.

2.2.4. DNA Dizin Analizi

Cift zincirli PZR driinleri temizlendi ve dizin analizleri BigDye Terminator v3.1
Cycle Sequencing Ready Reaction Kit (Applied Biosystem) kullanarak ABI PRISM
3730x1 Genetic Analyser (Applied Biosystem, USA) ile ¢ift zincir igin Macrogen Inc.
(Amsterdam, Hollanda)‘de gergeklestirildi.
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2.2.5. Dizi Hizalama ve Filogenetik Analiz

Cyt b, 16S rRNA, COIl ve D-loop gen dizilerini filogenetik analizlerde
kullanilmak tiizere uygun hale getirmek igin Bioedit versiyon 7.0.0 (Hall, 1999)
yardimiyla diizenlendi. Tiir i¢i ve tiirler arasi genetik varyasyon ve polimorfizmin tiim
6lctimleri MEGA versiyon 4.0 (Tamura vd., 2007) tarafindan hesaplandu.

Haplotipler arasmdaki iliskiler, PAUP versiyon 4.0b10 (Swofford, 2003)
programindaki komsu katilim (NJ: Neighbour-Joining), maksimum tutumluluk (MP:
Maximum Parsimony), maksimum olasilik (ML: Maximum Likelihood) ve Bayesian
cikarim (BI: Bayesian Inference) analizleri yardimiyla tahmin edilmistir. Epinephelus
stictus (GenBank erisim numarast NC_021133), Trachurus trachurus (AB108498) ve
Morone saxatilis (NC_014353) filogenetik analizler igin dis grup olarak secilmistir.
Maksimum olasilik ve Bayesian ¢ikarim analizleri i¢in en uygun baz degisim modeli,
Posada (2008)’ya gore Akaike Bilgi Kriteri (AIC) and Bayesian Akaike Bilgi Kriter
(BIC)’lerini  kullanarak jModelTest 0.1.1 (Posada, 2008) programi kullanilarak
belirlenmistir. Model se¢iminden sonra, NJ ve MP analizleri, PAUP programi
kullanilarak horistik (bulussal) metoda gore jModelTest ile belirlenen en uygun baz
degisim modelini Tablo 9°u dikkate alarak 10000 rasgele ilave tekrarlar olusturmak ve
TBR (Tree-bisection-reconnection) yontemi kullanmak suretiyle gergeklestirilmistir.
Agac topolojisindeki dallar arasindaki destek degerleri 1000 tekrar Seg-bagla
(Bootstrap) testi (Felsenstein, 1985) ile belirlenmistir.

Maksimum olasilik analizi bulussal metoda goére en uygun model Tablo 9‘u
dikkate alarak 10 rasgele ilave kopya, TBR (Tree-bisection-reconnection) yontemi ve
100 tekrarli se¢-bagla testi ile yapilmistir. Bayesian analizi, 6n olasiliklarn Markov
chain Monte Carlo (MCMC) teknigi kullanilarak elde edildigi MrBayes versiyon 3.1.2
(Huelsenbeck ve Ronquist, 2001) ile gerceklestirilmistir.
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3. BULGULAR

3.1. 16S rRNA

3.1.1. Dizi Ozellikleri

Sparidae familyasinimn tiirlerine ait 138 bireyin mitokondriyal DNA 16S rRNA
geni kismi (1008 bg) baz dizilimi ¢ikartilmigtir (Tablo 9). Mukayese edilen 16S rRNA
geni kismi dizisi (1008 bg) 'nin 739 (%73) pozisyonunun korunmus ve 223 (%23)’si
polimorfik bilgi verici olan 269 (%27) niikleotid pozisyonunda degisken oldugu
belirlenmistir. 16S rRNA geni itibariyla D. sargus hl dizisi referans alinmak suretiyle
tanimlanan toplam 269 degisken niikleotit pozisyonu (Tablo 9) i¢in transisyonlar
transversiyonlardan daha yaygm olmakla birlikte transisyon/transversiyon orani 2.61
olarak gergeklesmistir. 16S rRNA geninin dizin analizi 22 farkh tiire toplamda 36
haplotipin varligin1 ortaya koymustur (Tablo 8). Taksonlarin dagilim gosterdigi hemen
hemen tiim lokasyonlardan drneklenen Sparidae tiirlerinden L. mormyrus, B. boops, D.
maroccanus, D. macropthalmus, P. major, D. dentex, P. auriga, D. gibbosus ve P.
pagrus ‘un tek bir haplotip ile temsil edildigi belirlenmistir. Bunun yaninda, 16S rRNA
geni dizin analizi itibariyla bu taksonlar arasinda tiirlere 6zgii olan ve her bir tiir ¢iftini
birbirlerinden kesin bir sekilde ayirma yeteneginde 46 adet niikleotid farklilig1 tespit
edilmistir. Ayrica iki 16S rRNA haplogrubu arasindaki ikili dizin farklilig1 0.1116, grup
ici genetik varyasyon ise grup I i¢in nisbeten daha yiiksek olup 0.0724, grup II i¢cinde
ise 0.0399 olarak belirlenmistir.

3.1.2. Filogenetik iliskiler

Sparidae familyasimin Tiirkiye kiyr sularinda dagilim gosteren 22 tiirliniin
mitokondriyal 16S rRNA haplotiplerinin tiim filogenetik analizleri i¢in dis grup olarak
E. stictus, T. trachurus ve M. saxatilis kullanilmistir. NJ, MP, ML ve Bayesian
cikarsama analizleri sonucu ortaya ¢ikan agac topolojileri hemen hemen birbirinin
aynidir ve yiiksek seg-bagla degerleri (NJ:65-100, MP:58-100, ML:58-100 ve BI:0.86-
1.0) ile hem tiirlerin familya igerisindeki pozisyonlarmi hem de alt familya diizeyindeki

gruplanmay1 desteklemektedir (Sekil 26, 27, 28, 29). Biitiin filogenetik agaclarda
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monofiletik Sparidae iki ana grup ortaya c¢ikarmustir. Birinci grup Diplodus, Oblada,
Pagellus, Sparus, Lithognathus, Sarpa, Boops ve Spondyliosoma genusuna ait tiirleri
icermektedir. Ikinci grup ise Dentex, Pagrus ve Pagellus tiirlerini kapsamaktadir.
Oblada genusunun tem temsilcisi olan O. melanura Diplodus genusu iginde D.
puntazzo tiirii ile ¢ok yakin pozisyon almistir. Ayrica Pagellus genusuna ait tiirlerden P.
bogaraveo ve P. acarne 1. grup i¢inde P. erythrinus ise II. grup i¢inde konumlanacak

sekilde parafiletik oldugu tespit edilmistir.
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Sekil 26. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal 16S rRNA dizilerinden belirlenen toplam
36 adet haplotipin komsu katilim (NJ) metodu yardimiyla olusturulan
filogenetik agag¢ topolojisi. T. trachurus, E. stictus ve M saxatilis dis grup
olarak kullanilmigtir. 1000 tekrara dayali sec-bagla degerleri %50’ den

yiiksek olanlar verilmistir.
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Sekil 27. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal 16S rRNA

36 adet haplotipin maksimum tutumluluk
olusturulan filogenetik aga¢ topolojisi. T. trach
dis grup olarak kullanilmistir. 1000 tekrara da
den yiiksek olanlar verilmistir.
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Sekil 28. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal 16S rRNA dizilerinden belirlenen toplam
36 adet haplotipin maksimum olasilik (ML) metodu yardimiyla olusturulan
filogenetik agag topolojisi. T. trachurus, E. stictus ve M saxatilis dis grup
olarak kullanilmistir. 100 tekrara dayali se¢-bagla degerleri %50’ den yiiksek

olanlar verilmistir.

Morone saxatilis
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Sekil 29. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal 16S rRNA dizilerinden belirlenen toplam
36 adet haplotipin Bayesian ¢ikarsama (Bl) metodu yardimiyla olusturulan

filogenetik aga¢ topolojisi. T. trachurus, E. stictus ve M saxatilis dis grup
olarak kullanilmistir.
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3.2. Sitokrom Oksidaz Alt Unite I (COI)

3.2.1. Dizi Ozellikleri

Sparidae familyasinin tiirlerine ait 138 bireyin mitokondriyal DNA COI geni
kismi sekansimin (1092 bg) baz dizilimi ¢ikartilmistir (Tablo 9). Mukayese edilen COI
geni kismi dizisi (1092 bg)’nin 699 (%64) pozisyonunun korunmus ve 336 (%31)’si
polimorfik bilgi verici olan 393 (%36) niikleotid pozisyonunda degisken oldugu
belirlenmistir. COl geni itibartyla D. sargus hl dizisi referans alinmak suretiyle
tanimlanan toplam 393 degisken niikleotit pozisyonu (Tablo 9) i¢in transisyonlar
transversiyonlardan daha yaygin olmakla birlikte transisyon/transversiyon orani 3.36
olarak gergeklesmistir. COI geninin dizin analizi, 22 farkli tiire toplamda 23 haplotipin
varligin1 ortaya koymustur (Tablo 8). Taksonlarin dagilim gosterdigi hemen hemen tiim
lokasyonlardan Orneklenen Sparidae iiyelerinden Pagrus caeruleostictus harici tiim
tiirlerin tek bir haplotip ile temsil edildigi belirlenmistir. Bunun yaninda, COI geni
dizin analizi dagilim gosterdikleri hemen hemen tiim lokalitelerden 6rneklenen bu
taksonlar arasinda tiirlere 6zgii olan ve herbir tiir ¢iftini birbirlerinden kesin bir sekilde
ayirma yeteneginde 57 adet niikleotid farklilig: tespit edilmistir. Ayrica iki COI haplotip
grubu arasindaki ikili dizin farklihgi 0.1777 olarak belirlenmistir. Grup i¢i genetik
varyasyon ise grup I i¢in nisbeten daha yiiksek olup (0.1418) grup II i¢inde ise 0.1355

olarak belirlenmistir.

3.2.2. Filogenetik Iliskiler

Sparidae familyasimin Tiirkiye kiyr sularinda dagilim gosteren 22 tiirliniin
mitokondriyal COI haplotiplerinin tiim filogenetik analizleri i¢in dis grup olarak E.
stictus, T. trachurus ve M. saxatilis kullanilmistir. NJ, MP, ML ve Bayesian ¢ikarsama
analizleri sonucu ortaya c¢ikan agag¢ topolojileri hemen hemen birbirinin aynidir ve
yliksek se¢-bagla degerleri (NJ:53-100, MP:54-100, ML:59-100 ve BI1:0.67-1.0) ile hem
tiirlerin familya igerisindeki pozisyonlarini hem de alt familya diizeyindeki gruplanmay1
desteklemektedir (Sekil 30, 31, 32, 33). Biitiin filogenetik agaglarda monofiletik
Sparidae iki ana grup ortaya c¢ikarmustir. Birinci grup Diplodus, Oblada, Pagellus,
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Sparus, Lithognathus,

Sarpa,

Boops ve Spondyliosoma genusuna ait tiirleri

icermektedir. Ikinci grup ise Dentex, Pagrus ve Pagellus tiirlerini kapsamaktadir.
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Sekil 30. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom oksidaz alt tinite I (COI)
dizilerinden belirlenen toplam 23 adet haplotipin komsu katilim (NJ)
metodu yardimiyla olusturulan filogenetik agac¢ topolojisi. T. trachurus, E.
stictus ve M saxatilis dig grup olarak kullanilmistir. 1000 tekrara dayali seg-
bagla degerleri %50’ den yiiksek olanlar verilmistir.
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Sekil 31. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom oksidaz alt tinite I (COI)
dizilerinden belirlenen toplam 23 adet haplotipin maksimum tutumluluk
(MP) metodu yardimiyla olusturulan filogenetik agag topolojisi. T.
trachurus, E. stictus ve M saxatilis dis grup olarak kullanilmistir. 1000
tekrara dayali se¢-bagla degerleri %50’ den yliksek olanlar verilmistir.
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Sekil 32. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom oksidaz alt tinite I (COI)
dizilerinden belirlenen toplam 23 adet haplotipin maksimum olasilik (ML)
metodu yardimiyla olusturulan filogenetik agag topolojisi. T. trachurus, E.
stictus ve M saxatilis dis grup olarak kullanilmistir. 100 tekrara dayali seg-
bagla degerleri %50’ den yiiksek olanlar verilmistir.
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Sekil 33. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom oksidaz alt tinite I (COI)
dizilerinden belirlenen toplam 23 adet haplotipin Bayesian ¢ikarsama (BI)
metodu yardimiyla olusturulan filogenetik agac topolojisi. T. trachurus, E.
stictus ve M saxatilis dis grup olarak kullanilmustir.
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3.3. Sitokrom b (Cyt b)

3.3.1. Dizi Ozellikleri

Sparidae familyasinin tiirlerine ait 138 bireyin mitokondriyal DNA Cyt b geni
kismi dizisinin (1141 bg) baz dizilimi ¢ikartilmistir (Tablo 9). Mukayese edilen COI
geni kismi dizisi (1141 bg)’nin 687 (%60) pozisyonunun korunmus ve 409 (%36)’si
polimorfik bilgi verici olan 454 (%40) niikleotid pozisyonunda degisken oldugu
belirlenmistir. Cyt b geni itibariyla D. sargus hl dizisi referans alinmak suretiyle
tanimlanan toplam 454 degisken niikleotit pozisyonu (Tablo 9) i¢in transisyonlar
transversiyonlardan daha yaygm olmakla birlikte transisyon/transversiyon orani 3.51
olarak ger¢eklesmistir. Cyt b geninin dizin analizi, 22 farkl tiire toplamda 37 haplotipin
varligini ortaya koymustur (Tablo 8). Taksonlarin dagilim gosterdigi hemen hemen tiim
lokasyonlardan 6rneklenen Sparidae iiyelerinden O. melanura, L. mormyrus, S. aurata,
P. bogaraveo, P. acarne, B. boops, S. salpa, D. maroccanus, D. macrophthalmus, P.
pagrus, P. major, D. dentex ve D. maroccanus tiirlerinin tek bir haplotip ile temsil
edildigi belirlenmistir. Bunun yanisira Cyt b geni dizin analizi dagilim gosterdikleri
hemen hemen tiim lokalitelerden 6rneklenen bu taksonlar arasinda tiirlere 6zgii olan ve
herbir tiir ¢iftini birbirlerinden kesin bir sekilde ayirma yeteneginde 45 adet niikleotid
farklilig1 tespit edilmistir. Ayrica iki Cyt b haplotip grubu arasindaki ikili dizin farklilig1
(0.2033), grup i¢i genetik varyasyon ise grup I i¢in nispeten daha yiiksek olup 0.1504,
grup II i¢inde ise 0.1480 olarak belirlenmistir.

3.3.2. Filogenetik iliskiler

Sparidae familyasimin Tiirkiye kiyr sularinda dagilim gosteren 22 tiirliniin
mitokondriyal Cyt b haplotiplerinin tiim filogenetik analizleri ig¢in dis grup olarak E.
stictus, T. trachurus ve M. saxatilis kullanilmistir. NJ, MP, ML ve Bayesian ¢ikarsama
analizleri sonucu ortaya ¢ikan aga¢ topolojileri hemen hemen birbirinin aynidir ve
yliksek se¢-bagla degerleri (NJ:50-100, MP:52-100, ML:53-100 ve BI1:0.53-1.0) ile hem
tiirlerin familya i¢erisindeki pozisyonlarini hem de alt familya diizeyindeki gruplanmay1
desteklemektedir (Sekil 34, 35, 36, 37). Biitiin filogenetik agaclarda monofiletik
Sparidae iki ana grup ortaya g¢ikarmistir. Birinci grup Diplodus, Oblada, Pagellus,
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Sparus, Lithognathus, Sarpa, Boops ve Spondyliosoma genusuna ait tiirleri

icermektedir. Ikinci grup ise Dentex, Pagrus ve Pagellus tiirlerini kapsamaktadir.
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Sekil 34. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom b (Cyt b) dizilerinden belirlenen

toplam 37 adet haplotipin komsu katilim (NJ) metodu yardimiyla olusturulan
filogenetik agag¢ topolojisi. T. trachurus, E. stictus ve M saxatilis dis grup

olarak kullanilmistir. 1000 tekrara dayali seg-bagla degerleri %50° den
yiiksek olanlar verilmistir.
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Sekil 35. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom b (Cyt b) dizilerinden belirlenen
toplam 37 adet haplotipin maksimum tutumluluk (MP) metodu yardimiyla

olusturulan filogenetik agac¢ topolojisi. T. trachurus, E. stictus ve M saxatilis

dis grup olarak kullanilmistir. 1000 tekrara dayali se¢-bagla degerleri %50’
den yiiksek olanlar verilmistir.
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Sekil 36. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom b (Cyt b) dizilerinden belirlenen
toplam 37 adet haplotipin maksimum olasilik (ML) metodu yardimiyla
olusturulan filogenetik agac¢ topolojisi. T. trachurus, E. stictus ve M saxatilis

dig grup olarak kullanilmigtir. 100 tekrara dayali se¢-bagla degerleri %50° den
yiiksek olanlar verilmistir.
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Sekil 37. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal sitokrom b (Cyt b) dizilerinden belirlenen

toplam 37 adet haplotipin Bayesian ¢ikarsama (BI) metodu yardimiyla

olusturulan filogenetik agag topolojisi. T. trachurus, E. stictus ve M saxatilis
dis grup olarak kullanilmistir.
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3.4. Kontrol Bolgesi (D-loop)

3.4.1. Dizi Ozellikleri

Sparidae familyasmin tiirlerine ait 138 bireyin mitokondriyal DNA kontrol
bolgesi kismi dizisinin (321 bg) baz dizilimi ¢ikartilmistir (Tablo 9). Mukayese edilen
kontrol bolgesi kismi dizisi (321 bg)’nin 65 (%20) pozisyonunun korunmus ve 233
(%72)’si polimorfik bilgi verici olan 256 (%80) niikleotit pozisyonunda degisken
oldugu belirlenmistir. Kontrol bolgesi itibartyla D. sargus hl dizisi referans alimmak
suretiyle tanimlanan toplam 256 degisken niikleotid pozisyonu (Tablo 9) i¢in
transisyonlar transversiyonlardan daha yaygin olmakla birlikte transisyon/transversiyon
oran1 (.86 olarak ger¢eklesmistir. Kontrol bolgesinin dizin analizi 22 farkli tiire
toplamda 29 haplotipin varligin1 ortaya koymustur (Tablo 8). Taksonlarn dagilim
gosterdigi hemen hemen tiim lokasyonlardan drneklenen Sparidae iiyelerinden Boops
boops, Lithognathus mormyrus, Oblada melanura, Sparus aurata, Spondyliosoma
cantharus, Diplodus vulgaris ve Diplodus sargus tiirlerinin en az 2, geri kalanlarin 1
haplotip ile temsil edildigi belirlenmistir. Bunun yanisira kontrol bélgesi dizin analizi
dagilim gosterdikleri hemen hemen tiim lokalitelerden 6rneklenen bu taksonlar arasinda
tiirlere 6zgili olan ve herbir tiir ¢iftini birbirlerinden kesin bir sekilde ayirma yeteneginde

23 adet niikleotid farklilig1 tespit edilmistir.

3.4.2. Filogenetik Iliskiler

Sparidae familyasmin Tiirkiye kiyr sularinda dagilim gosteren 22 tiiriiniin
mitokondriyal D-loop haplotiplerinin tiim filogenetik analizleri ig¢in dis grup olarak E.
stictus, T. trachurus ve M. saxatilis kullanilmistir. NJ, MP, ML ve Bayesian ¢ikarsama
analizleri sonucu ortaya c¢ikan aga¢ topolojileri hemen hemen birbirinin aynidir ve
yiksek se¢-bagla degerleri (NJ:52-100, MP:52-100, ML:53-100 ve BI:0.60-1.0) ile
desteklenmektedir (Sekil 38, 39, 40, 41). Biitiin filogenetik agaglarda monofiletik
Sparidae familyasinin diger gen bdlgelerinin analiz sonuglarindan farkli olarak iki ana
grubu tam olarak ayirramamaktadir. Birinci gruba ait D. annularis, S. aurata, L.

mormyrus ve S. salpa genusuna ait tiirleri ikinci grup ile yakinlastig1 goriilmektedir.
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[ ] 100 [I)iplodus vulgaris hl
Diplodus vulgaris h2

Diplodus puntazzo
96 _lg 100 — Oblada melanura hl
I: Oblada melanura h2
I:Diplodus sargus h2
100 — Diplodus sargus hl

Diplodus cervinus _

Trachurus trachurus

Epinephelus stictus

Morone saxatilis

81

0.1
Sekil 38. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal kontrol bolgesi (D-loop) dizilerinden

belirlenen toplam 29 adet haplotipin komsu katilim (NJ) metodu yardimiyla
olusturulan filogenetik aga¢ topolojisi. T. trachurus, E. stictus ve M saxatilis
dig grup olarak kullanilmistir. 1000 tekrara dayali se¢-bagla degerleri %50’

den yiiksek olanlar verilmistir.
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100 [Pageflus acarne
Pagellus erythrinus

Pagrus major

Pagrus pagrus

Pagrus caeruleostictus
Grup I1

Dentex dentex

92 63 Dentex gibbosus

Pagrus auriga
63 Dentex maroccanus
W: Dentex macrophthalmus
Sarpa salpa
( Sparus aurata hl
100 ' Sparus aurata h2

Spondyliosoma cantharus hl

99 - Spondyliosoma cantharus h2
100 [ Boops boops h2
Boops boops hl

Pagellus bogaraveo

Diplodus cervinus
. P ) Grup 1
98 r Diplodus vulgaris hl

95 Diplodus vulgaris h2

Diplodus puntazzo
100 [ Oblada melanura hl
Oblada melanura h2
I: Diplodus sargus h2
] 99 - Diplodus sargus hl

Diplodus annularis

74 r Lithognathus mormyrus hl

100 ! Lithognathus mormyrus h2

Trachurus trachurus

Epinephelus stictus

81 Morone saxatilis

0.1
Sekil 39. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal kontrol bolgesi (D-loop) dizilerinden
belirlenen toplam 29 adet haplotipin maksimum tutumluluk (MP) metodu
yardimiyla olusturulan filogenetik agag topolojisi. T. trachurus, E. stictus ve
M saxatilis dis grup olarak kullanilmigtir. 1000 tekrara dayali se¢-bagla
degerleri %50’ den yiiksek olanlar verilmistir.
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63

99

95

74

I: Dentex maroccanus
100 Dentex macrophthalmus
100 ’Spams aurata h2

Spondyliosoma cantharus hl
Spondyliosoma cantharus h2

100  Boops boops h2

—y

98 r Diplodus vulgaris hl
Diplodus vulgaris h2

Diplodus puntazzo
100 [ Oblada melanura hl
Oblada melanura h2

I: Diplodus sargus h2
99 - Diplodus sargus hl

100 [ Pagellus acarne
Pagellus erythrinus

Pagrus major

Pagrus pagrus
Pagrus caeruleostictus
Dentex dentex

63 Dentex gibbosus

Pagrus auriga

Sarpa salpa

Sparus aurata hl

Boops boaps hl
Pagellus bogaraveo

Diplodus cervinus

Diplodus annularis

r Lithognathus mormyrus hl

100 } Lithognathus mormyrus h2 _|

Trachurus trachurus

Epinephelus stictus

E—

Morone saxatilis

0.1

Sekil 40. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal kontrol bolgesi (D-loop) dizilerinden
belirlenen toplam 29 adet haplotipin maksimum olasilik (ML) metodu
yardimiyla olusturulan filogenetik agag topolojisi. T. trachurus, E. stictus ve
M saxatilis dis grup olarak kullanilmistir. 100 tekrara dayali seg-bagla

degerleri %50’ den yiiksek olanlar verilmistir.
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Pagellus bogaraveo

Sparus aurata hl
|: Sparus aurata h2

[ Spondyliosoma cantharus hl Gr up I
Spondyliosoma cantharus h2
Sarpa salpa
-
0.6 Dentex maroccanus
{Dentex macrophthalmus
L0 Pagrus major
Pagellus acarne
Pagelius erythrinus
Pagrus pagrus Grup II
Pagrus caer
Dentex dentex
Dentex gibbosus
Pagrus auriga -
[ Oblada melanura hl .
Oblada melanura h2
Diplodus cervinus
Diplodus sargus hl
_[ Diplodus sargus h2
0.9 Diplodus puntazzo
Diplodus vuigaris h1 Gru, 1p I
Diplodus vulgaris h2
| r Lithognathus mormyrus hl
L Lithognathus mormyrus n2
ip

|_— Boops boops hl
Boops boops h2
Epii stictus

1.0 pinep
[N —— Trachurus trachurus
|

Morone saxatilis

0.1
Sekil 41. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal kontrol bolgesi (D-loop) dizilerinden
belirlenen toplam 29 adet haplotipin Bayesian ¢ikarsama (Bl) metodu
yardimiyla olusturulan filogenetik agag topolojisi. T. trachurus, E. stictus ve
M saxatilis dis grup olarak kullanilmustir.
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3.5. Kombine Veri Seti (16S rRNA+COI+Cyt b+D-loop)

3.5.1. Dizi Ozellikleri

Sparidae familyasinin tiirlerden 6rneklenen 138 bireyin mitokondriyal DNA
kombine veri setinin (16S rRNA+COI+Cyt b+D-loop) (3562 bg) baz dizilimi
cikartilmistir (Tablo 9). Mukayese edilen COI geni kismi sekansi (3562 b¢) nin 2183
(%60) pozisyonunun korunmus ve 1309 (%38)’si polimorfik bilgi verici olan 1372
(%40) niikleotid pozisyonunda degisken oldugu belirlenmistir.

Kombine edilmis veri seti itibariyla D. sargus hl dizisi referans alinmak suretiyle
tanimlanan toplam 1372 degisken niikleotit pozisyonu (Tablo 9) igin transisyonlar
transversiyonlardan daha yaygin olmakla birlikte transisyon/transversiyon orani 2.87
olarak gerceklesmistir. Kombine edilmis veri setinin dizin analizi 22 farkli tiire
toplamda 55 haplotipin varhigin1 ortaya koymustur. Taksonlarin dagilim gosterdigi
hemen hemen tiim lokasyonlardan oOrneklenen Sparidae iiyelerinden Dentex
maroccanus, Dentex macrophthalmus, Pagrus pagrus, Pagrus major, Dentex dentex ve
Dentex gibbosus tiirleri tek bir haplotip digerlerinin ise en az iki haplotip ile temsil
edildikleri belirlenmistir. Bunun yanisira kombine veri seti dizin analizi dagilim
gosterdikleri hemen hemen tiim lokalitelerden 6rneklenen bu taksonlar arasinda tiirlere
0zgii olan ve herbir tiir ¢iftini birbirlerinden kesin bir sekilde ayirma yeteneginde 63
adet niikleotid farklilig: tespit edilmistir (Tablo 6). Ayrica kombine veri setine ait diziler
mukayese edildiginde 82 polimorfik baz pozisyonunun (Tablo 6) varhgindan
kaynaklanan iki haplotip grubu arasindaki ikili dizin farklihg: 0.1821 olarak
belirlenmistir. Grup i¢i genetik varyasyon ise grup I i¢in nisbeten daha yiiksek olup
0.1299, grup II i¢inde ise 0.1158 olarak belirlenmistir.
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Tablo 6. Sparidae genusuna ait 22 tiiriin kombine veri setinin grup ayrimina neden olan polimorfik niikleotit pozisyonlari. Noktalar
D. sargus niikleotit dizisi ile benzerligi gostermektedir.

Tiirler Polimorfik niikleotit pozisyonlar1

1111111111111112222222333333333333
1111222222222222222222233333444455555555666667777999990000333334566684444666012222444444
440388123455566777788899901128006911146667257880113333383457133487414497778999381777555999
154015790578969468935808941464139101862380388453120456713278509317902610382568127014567057

D. sargus CTGAGCGCTGTTACTTTCGTTTCGCATAATTTACAGCTATGTTAACCTATGCTCTAATAACTTTTAACCTGATGTCTACTTTAAGCACTG
D. cervinus 1 A G T..oo... C ittt ittt ettt ettt e e GCiv e e e e i TA
0. melanura 1 A G T..... S Covvvinnin. C G.T.......
D. puntazzo L Ao, T e e e e T e e e C...C....AT.ATGT..
D. vulgaris 1 O (C N Cuoviiiiii AC..GC.T.AT.T..
D. annularis T.C.Auvennnn.. R (TR L - W Coe e et e C...C.TCATGTA.
L. mormyrus T.C T...CG.C..T....TAA.CG..... T.AG..A...Covvrrnnnnn. Covnn. cc TCC....GC...C..C.TGTGA
S. aurata T.C TC..CG.C..T..... A..C C.TGAA..A..A...T.CC...... Tt Covunn TCG....TCTTGT. .
P. bogaraveo T.C T.ACCGTC..TA....... Covinn T.AA..A..C.ovviviiin.. T G.TCAT.T..
P. acarne T.C .T...CGTC.CT........ Covinn T.AA..A..... Gttt e it e e e e e e G..CATCTTGAAT
B. boops T.C...AT...CG.CCCTA.C..CTGCG...C.T.AAA.AA..CG..CCC..C..G...C....C...Tu.... C.CC....TC..GTA.

S. salpa T.C....T...CG..CCTA.C.TCTGCG...C.T.AAA.AA..C...... A.C olc IR A.C...CT....TC.TGT..

S. cantharus T.C....T...CG....TA.C..TT.CGG..C...AA..AA..C.uu..... Coe'euCGT.vnn.n.. TC.C..C..... CATC-T.TA.
D. maroccanus  ACCGATATCACCG. .A...AACTTT.CGC.CC.AGAA.GAACCT.AGATAA.CTCGTCCTTACCATTTTCTTACATCTAGAATCATTTA.
D. macrophthalmus ACCGATATCACCGT.A...AAC.TT.CGC.CC.AGAA.GAACCCGAGATAA.CTCGTCCTTACCATTTTCTCACATCTAGAATCAT . TA.
P. erythrinus GCC.ATATCAACGT.A....ACTTA.CGTACC.AGAG.GAACCT.AGATAATCTCTTCCTTAACATTTTCTTACATCCAGAATCTTGAAT
P. pagrus ACCGATATCAGCGT.A....ACTTT.CGTACCGAGAG.GAACCC.AAATAATCTCTTCCTTAACATTTTCTTACATCTAGAATCTTGGAT

P. major ACCGATATCAACGT.A...AACTTT.CGTACCGTGAA.GAACCTGAGATAA.CTCTTCC.TACCATTT.CTTCCATCTAGA . TCATGTAT

P. caeruleostictus ACCGATATCAGCGT.A....ACTTT.CGTACCGAGAA.GAACCTGAGATAATCTCGTCCTTACCATC . TCTTACATCCAGG. TCATGAAT
D. dentex ACCGATATCAACGT.A....ACTTT.CGTAC.GAGAG.GAACCTGAGATAATCTCTTCCTTG.CATTTTCTTACATCTAGAATCTTGAAT

D. gibbosus ACCGATATCAACGT.A. ...ACTTT.CGTACCGAGAG.GAACCTGAGATAATCTCTTCCTTACCATTTTCTTACATCTAGAATCTTGAAT
P. auriga ACC.ATATCACCGT.A. ..CACTTT.CGTACCGAGAG.GAACCTGAGACGATCTC. . CCTTACCATTT . CTTACATCTAGAATCTTGAAT
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Tablo 7. Kombine veri setlerine dayali olarak hesaplanan Sparidae tiirleri arasindaki ikili dizin farkliligi degerleri

3
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A o o A A o @ 4 O v b 0O 0O O a O $. 0o 0o o Ao A

Pc

Pp 0112

Pm 0.126 0.119

Pac 0.169 0.166 0.177

Pe  0.136 0.101 0.126 0.159

Pb  0.186 0.185 0.192 0.118 0.192

B 0.185 0.187 0.194 0.163 0.187 0.157

Lm 0.199 0.190 0.195 0.174 0.192 0.168 0.185

Om 0.173 0.174 0.173 0.147 0.184 0.140 0.160 0.163

Ss  0.186 0.184 0.186 0.165 0.183 0.158 0.139 0.175 0.161

Sa  0.175 0.174 0.181 0.152 0.179 0.147 0.161 0.160 0.143 0.159

Dd 0.118 0.121 0.130 0.172 0.133 0.192 0.194 0.202 0.185 0.188 0.192

Dg 0.100 0.111 0.116 0.165 0.115 0.185 0.190 0.190 0.177 0.185 0.174 0.078

Dm 0.138 0.131 0.135 0.169 0.145 0.176 0.188 0.185 0.171 0.178 0.166 0.148 0.126

Pa  0.116 0.135 0.141 0.190 0.144 0.194 0.200 0.206 0.184 0.189 0.190 0.122 0.110 0.151

Dm 0.148 0.139 0.148 0.175 0.146 0.176 0.185 0.189 0.179 0.189 0.179 0.154 0.141 0.107 0.164

Sc  0.179 0.179 0.180 0.151 0.188 0.147 0.154 0.185 0.157 0.150 0.158 0.197 0.176 0.171 0.181 0.185

Da 0.191 0.193 0.189 0.150 0.184 0.154 0.179 0.165 0.128 0.167 0.153 0.199 0.190 0.186 0.207 0.192 0.171

Dc  0.176 0.182 0.175 0.143 0.185 0.144 0.164 0.167 0.105 0.160 0.142 0.178 0.168 0.178 0.191 0.182 0.147 0.131

Dp 0.173 0.173 0.174 0.136 0.183 0.124 0.147 0.152 0.083 0.155 0.134 0.180 0.173 0.172 0.188 0.180 0.146 0.122 0.09

Dv  0.169 0.169 0.170 0.140 0.174 0.134 0.159 0.164 0.104 0.159 0.138 0.177 0.174 0.166 0.189 0.176 0.149 0.119 0.10 0.082

Ds 0.178 0.179 0.183 0.138 0.183 0.132 0.152 0.166 0.093 0.158 0.137 0.189 0.177 0.176 0.193 0.186 0.148 0.129 0.07 0.076 0.092
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Tablo 8. 16S rRNA, sitokrom oksidaz alt tinite I, sitokrom b genleri ve kontrol bolgesinin analizi yoluyla incelenen her bir tiiriin
ornek sayilari, haplotip sayilari (N), haplotip gesitlilik (h) ve Niikleotit ¢esitlilik () degerleri.

16S rRNA COl Sitokrom b Kontrol bolgesi

Tir Ad: fxcf2 5f =% 22 5§ =% 922 2% =% 2% 2% =%

CrrE & 28 & IS 28 TE TS 20 I8 IO z o
P. caeruleostictus 9 2 050000 000050 2 022222 0,00245 4 0,75000 0,00331 1 0,00000 0,00000
P. pagrus 3 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000
P. major 2 1 0,00000 000000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000
P. acarne 6 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 2 0,33333 0,00263 1 0,00000 0,00000
P. erythrinus 6 6 1,00000 0,00231 1 0,00000 0,00000 2 0,33333 0,00292 2 0,60000 0,00956
P. bogaraveo 4 1 0,00000 000000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000
B. boops 8 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 3 0,71429 0,01707
L. mormyrus 7 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 2 057143 0,00683
O. melanura 6 2 0,60000 0,00060 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 2 053333 0,01700
S. salpa 6 2 0,60000 0,00060 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000
S. aurata 8 2 057143 0,00057 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 2 057143 0,00911
D. dentex 2 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000
D. gibbosus 3 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000
D. maroccanus 2 1 0,00000 000000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000
P. auriga 6 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 2 0,33333 0,00058 2 0,60000 0,00239
D. macrophthalmus 6 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000 1 0,00000 0,00000
S. cantharus 8 3 060714 0,00067 1 0,00000 0,00000 6 092857 0,00304 2 057143 0,00911
D. annularis 12 2 054545 000054 1 0,00000 0,00000 2 054545 0,00239 1 0,00000  0,00000
D. cervinus 6 2 0,60000 0,00060 1 0,00000 0,00000 2 053333 0,00187 2 0,60000 0,00239
D. puntazzo 12 1 0,00000 000000 1 0,00000 0,00000 3 072727 0,00127 2 0,54545 0,00217
D. vulgaris 8 2 057143 0,00113 1 0,00000 0,00000 2 057143 0,00050 3 0,75000 0,01494
D. sargus 8 2 057143 0,00057 1 0,00000 0,00000 2 057143 0,00150 3 0,75000 0,01793
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Tablo 9. Herbir mitokondriyal bdlgenin filogenetik performansi ve baz degisim modeli.

Gen 16S rRNA COl Cythb D-loop Kombine
Biiyiikliik (bg) 1008 1092 1141 321 3562
Baz degisim
AIC GTR+I+G HKY+1+G TPM1uf+lI+G  TVM+G HKY+1+G
BIC TPM2uf+l+G HKY+1+G HKY+1+G TPM1uf+I+G HKY+1+G
Degisken Bolge 269 393 454 256 1372
Parsimonik Bolge 223 336 409 233 1309
PB (%) 23 31 36 72 38
Nst 6 2 6 6 2
Ngen 500.000 450.000 600000 350000 1200000
Chains 4 4 4 4 4

3.5.2. Filogenetik iliskiler

Sparidae familyasinin Tiirkiye kiy1r sularinda dagilim gosteren 22 tiirliniin
mitokondriyal haplotip veri seti haplotiplerinin tim filogenetik analizleri i¢in dig grup
olarak E. stictus, T. trachurus ve M. saxatilis kullanilmistir. NJ, MP, ML ve Bayesian
cikarsama analizleri sonucu ortaya ¢ikan aga¢ topolojileri hemen hemen birbirinin
aynidir ve yiiksek se¢-bagla degerleri (NJ:62-100, MP:55-100, ML:56-100 BI:0.68-1.0)
ile hem tiirlerin familya igerisindeki pozisyonlarini hem de alt familya diizeyindeki
gruplanmay1 desteklemektedir. Biitiin filogenetik agaglarda monofiletik Sparidae
familyas1 yiliksek giivenirlilik degerleri (NJ:100, MP:100, ML:100, UPGMA:100,
BI1:0.1) ile iki ana grup ortaya ¢ikarmustir (Sekil 42, 43, 44, 45). Birinci grup Diplodus,
Oblada, Pagellus, Sparus, Lithognathus, Sarpa, Boops ve Spondyliosoma genusuna ait
tirleri igermektedir. Orrell’in 2000’inde belirttigi gibi B. boops ve S. salpa gibi
kupesgiller Sparidae i¢inde polifiletiktir ve diger tiim sparidlerle mukaye edildiginde
daha bazal konumlanmistir. ikinci grup ise Dentex, Pagrus ve Pagellus tiirlerini
kapsamaktadir.

Birinci grupta konumlanan Diplodinae alt familyasma ait Diplodus tiirleri
Boopsinae’dan Oblada melanura ile birlikte monofiletik bir grup olusturmaktadir.
Sparinae alt familyasinin iilkemizdeki tek temsilcisi olan Sparus genusu birinci grup
icerisinde Pagellinae alt familyasi tiyeleri olan Pagellus ve Lithognathus genusu arasma

yerlesmistir. Alt familya Boopsinae’nin Oblada melanura biitiin iiyeleri (Boops, Sarpa,
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Spondyliosoma) birinci grup igerisinde bir klad igine yerlesmistir. Kardes klad i¢inde ise
Diplodus, Oblada, Pagellus ve Sparus genusuna ait {iyeler bulunmaktadir. Pagellinae alt
familyas1 tyeleri (Lighognathus mormyrus, Pagellus bogaraveo, P. erythrinus ve
Pagellus acarne) bir tiir hari¢ birinci grup altinda yerlesmis olmasi nedeniyle Sparidae
familyas1 igerisinde polifiletiktir. Bu alt familyanin Pagellus genusuna ait P. erythrinus
tiirdi ikinci grup altinda pozisyon almistir diger bir deyisle Pagellus genusu her iki grup
icinde de temsil edilmektedir. Denticinae alt familyasndan Dentex ve Pagrinae alt
familyasindan Pagrus tiirleri ikinci grup i¢inde kardes klad olarak yerlesmis oldugu
gorilmektedir. Dig grup olarak kullanilan taksonlar ac¢ik bir sekilde Sparidae

familyasinin diginda kaldig1 goriilmektedir.
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Diplodus sargus hl
Diplodus sargus h4
Diplodus sargus hS
100 Diplodus sargus h2

96 Diplodus sargus h3

Diplodus cervinus hl
100 [Dr'p!m'm‘ cervinus h2
72 60' Diplodus cervinus h3

100 ﬂ Oblada melanura h2

100 | Oblada melanura h3
Oblada melanura h1
9944 Diplodus puntazzo h1

100 Diplodus puntazzo h3
88' Diplodus puntazzo h2

Diplodus vulgaris h2

100 Diplodus vulgaris hl
100} Diplodus vulgaris h3
53} Diplodus vulgaris h4

Diplodus vulgaris hS
[l)iplmfm annularis hl Grup I
100 * Diplodus annularis h2

100 [Li.rhr)gmnhm mormyrus hl

62

{lifhﬂgrmlhu.\' mormyrus h2
—{ Sparus aurata hl
100 ' Sparus aurata h

Pagellus bogaraveo

67

Pagellus acarne hl

99 100 - Pagellus acarne h2

52 Boops boops hl
—100“ Boops boops h3
929 Boops boops h2
Sarpa salpa hl
—lllliiSarpa salpa h2

73 Spondyliosoma cantharus hS

Spondyliosoma cantharus h1

100 Spondyliosoma cantharus h2

100 | Spondyliosoma cantharus hé
79 Spondyliosoma cantharus h3
57" Spondyliosoma cantharus h4

100 Dentex maroccanus
Dentex macrophthalmus

791 Pagellus erythrinus h2

92 Pagellus erythrinus h4
100

Pagellus erythrinus h3

99

100 Pagellus erythrinus hl

60

Pagrus pagrus
Pagrus major

Grap IT

89 Pagrus caeruleostictus h2

58 Pagrus caeruleostictus hd4
100 Pagrus caeruleostictus hl
Pagrus caeruleostictus h3
Dentex dentex
Dentex gibbosus

63 Pagrus auriga hl

100 ' Pagrus auriga h2

Trachurus trachurus
Epinephelus stictus
Morone saxatilis

0.02

Sekil 42. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal kombine veri seti (L6STRNA+COI+Cytb+
D-loop) igin belirlenen toplam 55 adet haplotipin komsu katilim (NJ) metodu
yardimiyla olusturulan filogenetik agag topolojisi. T. trachurus, E. stictus ve
M saxatilis dis grup olarak kullanilmistir. 1000 tekrara dayali se¢-bagla
degerleri %50’ den yiiksek olanlar verilmistir.
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75, Diplodus sargus hl

82 Diplodus sargus h3

100 | Diplodus sargus h5

Diplodus sargus h2

75 Diplodus sargus hd
Diplodus eervinus h3

Diplodus cervinus hl

96 100 Diplodus cervinus h2

92 Oblada melanura h2

100} Oblada melanura h3

Oblada melanura hl
83 70 Diplodus puntazze hl
] W‘ Diplodus puntazzo h3

83! Diplodus puntazzo h2

81 Diplodus vulgaris h3

100 Diplodus vulgaris hS

100 | Piplodus vulgaris h1
7 Diplodus vulgaris h2
90' Diplodus vulgaris h4

Diplodus annularis h1 Grup I
4]“(}[ Diplodus annularis h2
100 | Lithognathus mormyrus hl
Lithognathus mormyrus h2
Sparus aurata hl
100 ' Sparus aurata h2

Pagellus bogaraveo

Pagellus acarne hl

100 - Pagellus acarne h2

4"]” Suarpa salpa hl

Sarpa salpa h2

Boops boops h3
100 \ Boops boops hl
60" Boaps boops h2

80| Spondyliosoma cantharus hS

97 99

Spondyliosoma cantharus hl

100 Spondyliosoma cantharus h2
Spondyliosoma cantharus h3

— 63 Spondyliosoma cantharus h6

Spondyliosoma cantharus hd
99 Dentex maroccanus
_|: Dentex macrophthalmus
100 Pagellus erythrinus h2
70 Pagellus erythrinus hd

100 Pagellus erythrinus h3

100 Pagellus erythrinus hl

Pagrus pagrus
Pagrus major

Grup IT

90 Pagrus caeruleostictus h2

84 Pagrus caeruleostictus hd
100 Pagrus caeruleostictus h3
Pagrus caeruleostictus hl

93 96 Dentex dentex

Dentex gibbosus

Pagrus auriga hl

100 ' Pagrus auriga h2

Trachurus trachurus

100 Epinephelus stictus

79 Morone saxatilis

100

Sekil 43. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal kombine veri seti (16S rRNA+COI+Cytb
+D-loop) i¢in belirlenen toplam 55 adet haplotipin maksimum tutumluluk
(MP) metodu yardimiyla olusturulan filogenetik aga¢ topolojisi. T. trachurus,
E. stictus ve M saxatilis dis grup olarak kullanilmistir. 1000 tekrara dayali
sec-bagla degerleri %50’ den yiiksek olanlar verilmistir.
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100

Diplodus sargus hl
Diplodus sargus h4
100 Diplodus sargus h2
Diplodus sargus h5
Diplodus sargus h3

I)rpim!m cervinus hl

Da;nlmfur cervinus h2

Diplodm cervinus h3

89 Oblada melanura h2
410"« Oblada melanura h3
Oblada melanura h1

Diplodus puntazze hl

100 Diplodus puntazzo h3

83! Diplodus puntazzo h

Diplodus vulgaris h2
Diplodus vulgaris hl
o | Piplodus vulgaris h4
Diplodus vulgaris h3
53! Diplodus vulgaris hS

Drpfndm annularis hl
100 I)Jplnn'us annularis h2

100 I Lithognathus mormyrus hl
Lithognathus mormyrus h2

100 ' Sparus aurata h2

99

Grup 1

Sparus awrata hl

Pagellus bogaraveo
Pagellus acarne hl

100 - Pagellus acarne h2

521 Boops boops hl
100 ’ Boops boops h3

Boops boops h2

Sarpa salpa hl
100 ' Sarpa salpa h2

98

83 Spondyliosoma cantharus hS

Spondyliosoma cantharus hl

Spondyliosoma cantharus h2

100 [ Spondyliosoma cantharus hé

Spondyliosoma cantharus h3

Spondyliosoma cantharus hd
100 Dentex maroccanus
i Dentex macrophthalmus
Pagellus erythrinus hl
100 Pagellus erythrinus h3
Pagellus erythrinus h2

99

100

Pagellus erythrinus h4

“——————— Pagrus pagrus
Pagrus major

Grup I1

92 Pagrus caeruleostictus h2

Pagrus caeruleostictus hd
100 Pagrus caeruleostictus h3
Pagrus caeruleostictus hl
Dentex dentex
Dentex gibbosus

Pagrus auriga hl

100 ' Pagrus auriga h2

Trachurus trachurus

b,

—{

72

Epine; stictus

0.05

Sekil 44. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal kombine veri seti (16S rRNA+COI+Cytb
+D-loop) i¢in belirlenen toplam 55 adet haplotipin maksimum olasilik (ML)
metodu yardimiyla olusturulan filogenetik aga¢ topolojisi. T. trachurus, E.
M saxatilis dis grup olarak kullanilmistir. 100 tekrara dayali seg-

stictus ve

Morone saxatilis

bagla degerleri %50 den yliksek olanlar verilmistir.
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0.83

0.72

Pagelius acarne hl
Pageilus acarne h2
Pageilus bogaraveo

Oblada melanura hl
4[[ Oblada melanura h3
Oblada melanura h2

Diplodus puntazzo hi
—lDiplodus puntazze h3
Diplodus puntazzo h2
Diplodus cervinus hl
Diplarlux cervinus h2
Dtplorlus cervinis h3
Diplodus sargus hl
Diplodus sargus h4
Diplodus sargus h3
Diplodus sargus hS
Diplodus sargus h2
Dipledus vuigaris h1
Dlpladus vngnm‘ h3

Igaris h2

Dlpladus vulgaris h4

Diplodus vulgaris h5
1 Diplodus annularis h1
L

ip S i
r Sparus aurata hl

L Sparus numm h2

mormyrus hl
L eragnnthus mormyrus h2
Boaps boops h2
Boops boops h3
Boops boops hl
Sarpa saipa hl
Sarpa salpa h2
Spondyliosoma cantharus hS
Spondyliosoma cantharus hl
t Spundyimmmﬂ cantharus hé

Spond cantharus h3
' Spondyliesoma cantharus h4
Spondyliosoma cantharus h2

Dentex macrophtiralmus
——————————— Pagrus major

Pagrus pagrus

Pagellus erythrinus hl
Pageilus erythrinus h4
Pageilus erythrinus h2
Pagellus erythrinus h3
Dentex dentex
Dentex gibbosus

Pagrus auriga h1
Pagrus auriga h2
Pagrus caeruleostictus h1
Pagrus caeruleostictus h3
Pagrus caeruleostictus h2
Pagrus caeruleosticius h4

1.00
1.00]
1.00 1.00
0.96
0.87
n 1.00
{ 0.78

-
Trachurus trachurus

Grup 1

Grup IT

heoli i
phelus stictus

0.2

Morone saxatilis

Sekil 45. Sparidae tiirlerine ait mitokondriyal kombine veri seti (16S rRNA+COI+Cytb
+D-loop) i¢in belirlenen toplam 55 adet haplotipin Bayesian ¢ikarsama (BI)
metodu yardimiyla olusturulan filogenetik agag¢ topolojisi. T. trachurus, E.
stictus ve M saxatilis dis grup olarak kullanilmustir.
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4. TARTISMA ve SONUCLAR

Ekonomik degeri olduk¢a yiiksek olan ve yetistiriciligine olan ilgi her gecen giin
artan Sparidae familyasi {liyelerinin Tirkiye denizleri igin daha Once verilen bilgiler
dahilinde dagilim alanlarmdan 6rneklemesi gerceklestirilmistir. Ornekleme calismalari
sonucu D. annularis ve D. puntazzo tiirlerinin tiim denizlerimizde dagilim gosterdigi
belirlenirken bu tiirlerin  disginda sadece L. mormyrus tirii Karadeniz’den
orneklenebilmistir. Omnivor beslenme gosteren bu li¢ tiirlin diger sparid tiirlerinden
farkli olarak Karadeniz’de de dagilim gostermeleri, beslenme tipine bagli olarak
yayilimcei egilimleri ve tuzluluk gibi ekolojik parametrelere toleranslarina baglanabilir.
Ege Akdeniz dagilimina sahip D. dentex, D. maroccanus, P. pagrus ve P. major tiirleri
disindaki tiim tiirler Karadeniz hari¢ diger denizlerimizde bulunmaktadir.

Ornekleme asamasinda hedeflenen tiirlerin tespiti ve morfolojik olarak benzer
olanlarin ayriminda viicut rengi ve meristik verilerden yararlanilmigtir. Bunun icin
orneklerin agiz pozisyonu, viicut rengi ve dorsal yiizgecteki sert 1s1n varligi ve sayisi
gibi karakterlerin tiir tayininde Ozellikle ayn1 genusa ait tiirlerin ayrimida kullanigh
oldugu saptanmastir.

Denizlerimizde dogal dagilima sahip tiirlerden sadece Pagrus genusuna ait uzak
dogu orjinli Pagrus major (Temminck ve Schlegel, 1843) ilk kez Dulcic ve Kralyavic
tarafindan 1999 yilinda Adriyatik denizi ve Akdeniz bolgesinden, iilkemiz Akdeniz
kiyilarindan ise Oral tarafindan 2010 yilinda kaydi verilmistir. Bagarili bir sekilde
kiiltiire edebilmek umuduyla yerel yetistiriciler tarafindan italya, Kibris ve Hirvatistan’a
sokuldugu bilinen tiiriin bolgedeki dogal liremesi ile ilgili bir kayit yoktur ancak yapay
sartlar altinda D. dentex ile hybridize edilebildigi bilinmektedir (Kraljevic ve Dulcic,
1999). Diger taraftan bu girisin bolgedeki yerli tiirler tizerine etkisi olup olmadigi halen
bilinmemektedir. Zira P. major ‘un sicakliga ve diger fiziksel kimyasal parametrelere
yiiksek toleransi nedeniyle dogal ortamda iireyerek populasyon olusturma ihtimali hicte
uzak degildir (Dulcic ve Kralyavic, 2007). Ulkemiz denizlerindeki varlig1 bir kez daha
tespit edilmis olan P. major’un dogal ortamda populasyon olusturma ve iireme
yetenegini kazanip kazanmadig: tespit edilmelidir. Zira belirli bir bolgeye sokulan veya

kendiliginden giris yapan yabanci tiirlerin uyum yetenekleri ve ekolojik rolii dlgiistinde
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besin rekabeti ve av-avci iligkisi anlaminda ortamin dengesi iizerine etkileri dikkatle
takip edilmelidir.

Su iirlinleri kaynaklarmin uygun bir sekilde yonetimi ve degerlendirilmesinin
yapilabilmesi i¢in taksonomik durumlarinin, tiir dagilimlarinin, yasam dongiilerinin ve
biyolojilerinin anlagilmasinin yani sira genetik 6zelliklerinin belirlenmesi gerekir.

Bu amacgla Tirkiye denizlerinde yasamlarini siirdiiren Sparid familyasinin
filogenetik yapisinin belirlenmesini amaglayan bu c¢aligmada Sparidae familyasinin 10
farkli genusuna ait 22 tiiriin dagilim gosterdigi tiim lokasyonlar temsil edilecek sekilde
toplam 138 adet 6rnek genetik olarak incelenmistir.

Yapilan ¢alismalar sonucunda 22 sparid tiiriiniin 16S rRNA geni itibariyla 36,
sitokrom oksidaz alt tinite I geni igin 23, sitokrom b geni i¢in 37 ve kontrol bdlgesi i¢in
29 haplotip belirlenmistir. Kombine veri seti lizerinden yapilan analiz sonucu 55
haplotipin varlig1 ortaya konulmustur. Calisma kapsamindaki sparid tiirlerinden P.
pagrus, P. major, P. bogaraveo, D. dentex, D. gibbosus, D. maroccanus ve D.
macropthalmus orneklerinde haplotip yoniinden bir g¢esitlilik goériilmemesi Ornek
sayisinin az olusundan kaynaklanmaktadir.

Niikleotit dizilerini farkli metotlar kullanarak isledigimiz mitokondriyal DNA
bolgeleri mukayese edildiginde sitokrom b geninden elde edilen haplotip sayisinin
digerlerine oranla yiiksek olmasi mitokondriyal genler arasinda en yliksek mutasyon
biriktirme hizina sahip olmasiyla izah edilebilir. Diger taraftan mitogenomik DNA
iizerindeki mevcut bolgeler arasinda en yiiksek mutasyon hizina sahip ve mitokondriyal
DNA’nin replikasyonundan sorumlu olan kontrol bdlgesinin verdigi haplotip sayisinin
beklenenin aksine diisiikk olmasi analiz edilen kontrol bolgesi kismi dizisinin oldukga
kisa olmasindan kaynaklanmaktadir.

Denizlerimizdeki sparid iiyelerinin filogenisinin gerceklestirilmesi amaciyla
belirlenen tiim mitokondriyal DNA gen ve kontrol bolgesi niikleotit dizileri, komsu
katilim, maksimum tutumluluk, maksimum olasilik ve bayesian ¢ikarsama metodu ile
analizleri sonucu elde ettigimiz filogenetik aga¢ topolojileri birbirleriyle uyum
gostermistir. Diger taraftan filogeni ¢ikarimlar1 gostermistir ki sparid familyasi
monofiletiktir yani tek bir atadan koken almaktadir ancak hicbir filogenetik agacta

monofiletik alt familya varligma rastlanmamistir. Sonuglarimiz son yillarda yapilmis
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olan molekiiler analizlerin sonuglariyla da (Hanel ve Sturmbauer, 2000; Orrell vd.,
2002; Orrell ve Carpenter, 2004; Chiba vd., 2009) uyum gostermektedir.

Genel olarak ylizge¢ 151 sayisi, iskelet yapisi ve viicut rengi gibi morfolojik
karakterlere 6zellikle dis yapilarina gore alt familya ve genus smiflandirmasi yapilmaya
caligilan Sparidae familyas1 oncelikle Smith’in 1938 ve Smith ve Smith’in 1986°da dis
yapilarina ve beslenmelerine dayali olarak Boopsinae, Denticinae, Pagellinae ve
Sparinae olarak dort alt familyaya ayirilmistir. Daha sonra Fiedler 1991°de ise sparidleri
dis yapilar1 ve beslenme durumlarina gére Smith’in 1938 ve Smith ve Smith 1986°dan
farkli olarak Pagellinae’yi Sparinae alt familyas: igerisinde degerlendirerek Boopsinae,
Denticinae ve Sparinae olarak ii¢ alt familyaya ayirmistir ki gcalismamiz sonucunda elde
ettigimiz genetik mesafeler alt familya diizeyinde 3 grubun varlhigini gostermektedir.
Benzer olarak Fiedler tarafindan 1991°de olusturulan morfolojik siniflandirmay1
destekler nitelikte oldugu soylenebilir. Ancak Boopsinae ve Denticinae gruplari
tarafimizdan gerceklestirilen tiim analizlerin sonuglarinda korunmus olmasina ragmen
O. melanura’nin dahil oldugu Diplodinae, P. erythrinus hari¢ Pagellinac ve Sparus
genusundan S. aurata’yr bulunduran 3 grubun varligi bu morfolojik smiflandirmay1
desteklememektedir.

Oysaki incelenen mitogenomik DNA bélgelerinin herbiri ayn1 zamanda kombine
veri setinin analizi Sparidae familyasi i¢inde dikkate deger bir genetik mesafe (0.1821)
gosteren iki belirgin haplogrup ortaya koymaktadir. Smith, Akazaki ve Smith ve Smith
tarafindan onerilen alt familyalarin hi¢biri elimizdeki veri setleri ile desteklenmemistir.
Ancak Orrel vd., 2002 ve 2004 yillarinda ve Hanel ve Strumbauer 2000’deki
calismalarinda elde edilmis olan bulgular1 destekler niteliktedir. Halbuki Kuzey Dogu
Atlantik ve Akdeniz sparidlerinin 16S rDNA filogenisi daha onceden ileri siiriilen alt
familyalarm acik bir sekilde gegerli olmadigint gdstermistir. Sitokrom b geni yoluyla
elde edilen herbir grup i¢inde bu ayrim i¢in mevcut kriterleri yansitan belirgin bir model
goriilmemistir. Orrel ve Carpanter’ n 2004 yilinda 486 b¢’lik 16S rDNA kismi dizisini
analiz ederek genus ve alt familya diizeyinde iliskilerini izah etmek i¢in tanimladiklar1
24 mercan tiirliniin Sparidae iginde benzer bas 6zelliklerinin ¢oklu bagimsiz orjinlerine
sahip olduklarmm1 ve halihazirda farkli beslenme stratejileri ve dis yapisina gore

belirlenmis olan 3 veya 4 alt familyanin yeniden tanimlanmaya ihtiyaci oldugunu
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gostermistir. Caligilan genuslarinin ¢ogunun, dislerin diizeni ve yapisinin daha az
Ozellesmis atasal durumdan tekrar tekrar evrilmis olmasi gerektigini gosteren sekilde
parafiletik olarak ¢oziimlenmistir.

Sparid familyasinin I. ana grubu Boopsinae (kesici 6n disli herbivorlar), Sparinae,
Pagellinae ve Diplodinae gruplarinin tiim tiyelerini igerdigi halde bu grubun iiyelerini
birlestiren ne dis morfolojik karakter ne de ortak bir beslenme tipi (herbivor, karnivor ve
omnivor) vardir. Ayni zamanda bu balik tiirlerini birlestiren cografik benzerlik icin bir
delil de bulunmamaktadir. Bu veriler, beslenme tiplerinin Sparidae i¢inde birden ¢ok
kez evrildigini isaret etmektedir. Calisilan tiim gen bélgelerine gére Sparidae genusu
monofiletiktir. Ancak bu verilerden elde edilen filogenetik agaglardan higbiri daha 6nce
belirlenen Sparidae i¢indeki alt familya ayrimin1 desteklemez. Yani bugiin mevcut olan
alt familyalar genetik verilerden elde edilen yapilanmay1 izah etmek igin yetersizdir.
Sparidae familyas: i¢inde iki grup vardir ve bu sekildeki alt familya yapismi
destekleyecek ve bu gruplar icinde tutarli olacak birlestirici karakterlerin varhigi
arastirilmalidir.

Dahas1 Sparus genusu farkli biiylik mitokondriyal soydan koken aldigi igin
Pagrus genusuna uzak ilgili olarak ¢6ziimlenmistir. O. melanura tiim filogenetik agag
topolojilerinde hem filogenetik pozisyon (Sekil 45) hem de genetik mesafe olarak
(0.083) (Tablo 7) D. puntazzo’ya kardes tiir olarak Diplodus grubu iginde yer
almaktadir. Diger taraftan P. bogaraveo ve P. acerne tiirleri I. ana grupta yer alirken P.
erythrinus 'un |1. grupta Dentex ve Pagrus tiirleri ile konumlanmasi1 Pagellus genusunun
parafiletik oldugunu gdstermektedir. Calismamiza dahil etmedigimiz ve Orrell ve
Carpenter 2004’te ve Chiba vd., tarafindan 2009 yilinda Sparidae familyasi i¢inde
oldugu rapor edilen Centracanthidae familyasindan Tiirkiye denizlerinde dagilim
goOsteren Spicara genusuna ait S. smaris, S. maena ve S. flexuosa tiirleri Boopsinae alt
familyas1 icinde konumlandig1 gosterilmistir.

Chiba vd., 2009°daki ¢alismalarinda tanimladiklar1 sparid alt familyalar1 Tetis
denizinde farklilagmaya baglamig olabilecegini ve bu tahmine gore sparidlerin yiiksek
evrimsel uyumluluklar1 sayesinde cesitli besinsel ve cevresel sartlarin avantajlarini
kullanmak i¢in uyumsal bir yayilma ge¢irmis olabilecegini ileri stirmiislerdir. Gergekten

de baz1 sparidler atalarinda olmadigi halde bagimsiz olarak gegirdikleri tekrarl
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degisimlerle kabuklular1 ve zirhli yumusakgalarla beslenmek i¢in azi disine benzer
digler gelistirmiglerdir (Akazaki, 1962). Bu nedenle farklilasmis ve diinyaya dagilmis
olan sparid tiirleri ¢akisan evrimden dolayr uzak gruplar arasinda benzer uyumsal
karakterler tasimaktadir. Bu durum morfolojik karakterlere dayali filogenetik
calismalarin kafa karistirmasma ve dogru olmayan hipotezler olusturulmasina sebep

olmaktadir.
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5. ONERILER

Asir1 avlanan ekonomik balik tiirlerinin baski altindaki populasyonlarinin kabul
edilebilir sinirlarin 6tesinde somiiriilmesi nedeniyle avciligin kontrol altinda tutulmasi
ve Ozellikle Sparid tiirleri gibi ekonomik degeri yiiksek ve tercih edilen su {iirlinlerinin
yetistiricilige kazandirilmasini hedefleyen ¢alismalarin sayisinin artmasi gerekmektedir.
Bununla birlikte Tiirkiye karasularindaki sparid tiirlerine ait dogal stoklarinin
belirlenmesi ve populasyonlarimin genetik yapisinin daha iyi anlagilabilmesi dolayisiyla
balik¢iligin daha iyi yonetilebilmesi amaciyla daha fazla bilgi elde edilmelidir. Diger
taraftan yeryiiziinde dagilim gosteren tiim sparid tiirlerini igeren daha ileri molekiiler ve
taksonomik g¢aligsmalar tiirlerin ayrilma zamanlarinin tahminine ve karmasik evrimsel

Ozelliklerinin ortaya konulmasima imkan verecektir.
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