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ONSOZ

Orman genetik kaynaklarinin korunmasi, ulusal, bolgesel ve
kiiresel diizeyde onemli bir konudur. Populasyon i¢i ve arasi genetik
varyasyon, agaclarin hastalik, zararli ve iklim degisikliklerinin
etkilerine karsi adapte olabilmeleri i¢in temel oldugu gibi aga¢ 1slah
calismalarinda da yararlanilan 6nemli bir unsurdur. Gilinlimiizde
populasyonlarin genetik yapilarinin belirlemesinde izoenzim, RFLP,
RAPD ve PCR analizleri gibi yontemler kullanilmaktadir.

“Genetik Cesitliligin Yerinde Korunmasi Projesi” kapsaminda
Kazdaglari’nda hedef tiirlerden biri olan karagam i¢in segilen
populasyonlarda, izoenzim analizi ile genetik yap1 belirlenerek, Gen
Koruma ve Yonetim Alanlar1 (GEKYA) onerilmistir.

Bu calisgmada kozalaklarin toplanmasi i¢in is¢i temin eden
AGM ve Mugla Fidanlik Midirliigii'ne, ayrica ¢aligmanin her
asamasinda destegini gordiigiimiiz eski miidiir yardimcimiz Ismail
PEKCAN’a, laborant Ozlem KOSE’ye, yardimmlarini gordiigiimiiz
Midirligiimiiz orman mihendisleri Turgay EZEN ve Belkis
KORKMAZ ile bu c¢alismanin gerceklesmesinde hicbir destegi
esirgemeyen basta miidiiriimiiz Ziya ARGIMAK olmak {izere tim
Miidiirliigiimiiz personeline tesekkiir ederiz.

Bu ¢alismanin iilke ve meslegimize yararli olmasini dileriz.

ANKARA, 1998 Ercan VELIOGLU
Burcu CENGEL
Prof. Dr. Zeki KAYA
Adviye Ayper TOLUN
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oz

Bu ¢alismada, Kazdaglari’'nda belirlenen yedi karagam (Pinus
nigra subspecies pallasiana (Lamb.) Holmboe) populasyonunun
(Eybekli, Asar, Katrandag, Kalkim, Giirgendag, Kapidag, Mihlidere)
genetik yapisi izoenzim markorleri yardimiyla belirlenmistir. Calisma
Diinya Bankasi’nca desteklenen “Genetik Cesitliligin ~ Yerinde
Korunmasi Projesi” kapsaminda gergeklestirilmistir. Belirlenen
populasyonlardan Miidiirliiglimiizce tesadiifi 6rnekleme yontemiyle
45’er agactan kozalak toplanmistir. Kozalaklardan elde edilen
tohumlar, nisasta jel elektroforezi yontemiyle izoenzim analizine tabi
tutulmus, elde edilen veriler POPGENE ve BIOSYS istatistik
programlari kullanilarak degerlendirilmistir.

[zoenzim analizi sonuglarma gore; calisilan 16 enzim
sisteminde 29 lokus gozlenmis olup bunlardan 17’si polimorfiktir.
Heterozigotluk 0.122 ile 0.186 degerleri arasinda degismektedir.
Polimorfik lokus yiizdesi ise Asar ve Mihlidere’de en yiiksek (58.6),
Kapidag’da ise en diisiik (51.7) degerindedir. Toplam genetik
cesitliligin % 94’1 populasyon i¢inde gdzlenmistir. Nei’nin genetik
mesafe degerleri de populasyonlar arast farklilagmanin fazla
olmadigini1 gostermistir.

Sonu¢ olarak populasyonlarin genetik ¢esitlilik ve genetik
mesafe degerlerine bakilarak Asar, Mihlidere ve Giirgendag
populasyonlarinin genetik agidan farklilastigi belirlenmis ve bu alanlar
“Gen Koruma ve Yonetim Alani-GEKY A” olarak onerilmistir.

Anahtar Kelimeler: Karagam, izoenzim, genetik cesitlilik, GEKYA.
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ABSTRACT

This study was carried out to determine the genetic structure of
the seven black pine (Pinus nigra subspecies pallasiana (Lamb.)
Holmboe) populations (Eybekli, Asar, Katrandag, Kalkim,
Giirgendag, Kapidag, Mihlidere) sampled from Kazdaglar.
Kazdaglar1 is one of the pilot sites selected for the “In situ
Conservation of Plant Genetic Diversity in Turkey Project” which is
financed by the World Bank. Cones were collected from 45 mother
trees for each selected population by random sampling. Isoenzymes
from female megagametophytes were analyzed by starch gel
electrophoresis, and data were analyzed by POPGENE and BIOSYS
softwares.

Data provided by the isozyme analysis showed that
heterozygosity ranged from 0.122 in Giirgendag to 0.186 in Asar.
Percentage of polymorphic loci was the highest in Asar and Mihlidere
populations (58.6) and lowest in Kapidag (51.7). The ninety-four
percent of total genetic variation was observed within populations.
Nei’s genetic distances also showed that differentiation among
populations is relatively low.

Finally, based on the genetic diversity measures and genetic
distance between populations; Asar, Mihlidere and Gilirgendag seem
to be genetically differentiated from others. Thus, these populations
were recommended for in Situ conservation as Gene Management
Zones (GMZ).

Key Words: Pinus nigra, isoenzymes, genetic diversity, GMZ.



1.GIRIS

Ulkemizin kuzeyinde Avrupa ve Sibirya, dogusunda Iran-Turan ve
batisinda Akdeniz flora bélgeleri bulunmaktadir. Ulkemiz topografyasinin
yiiksek ve ozellikle dag kugsaklarimizin son derece engebeli olmasi; yiikseklik,
egim ve bakinin kisa mesafelerde sik sik degismesine neden olmaktadir. Buna
bagli olarak, dag kusaklarimizda lokal iklim sartlarinin ortaya ¢ikmasi,
vejetasyon formasyonlarmin da kisa mesafelerde farkli 6zellik almasina yol
acmustir. Engebeli topografya relikt bitkilerin barinmasina, bu sahalarda

izolasyonun kuvvetli olmasi1 da endemik tiirlerin fazla sayida olmasina yol
acmustir (Atalay, 1994).

Yapilan ¢alismalar iilkemizde tiir ve alttiir diizeyindeki takson sayisinin
10245 ve endemik takson sayisinin da 3747 oldugunu ortaya koymustur
(Gemici, 1994). Balkan Yarimadasi’nda 5000, Finlandiya’da 1500 tiiriin
bulundugu gbézoniine alindiginda iilkemizin bitki tiirii zenginligi acisindan
ekvatoral bolgelerden sonra geldigi sdylenebilir (Atalay,1994).

Sahip oldugumuz biyolojik ¢esitliligin yanisira kiiltiir bitkilerinin yabani
akrabalarini, gecit formlarini ve orman agaglarimizin genetik ¢esitliligini de
korumak zorundayi1z.

Genetik cesitliligi yiiksek olan tiirler ve irklar, zamana ve yere gore
degisen c¢evre kosullarina daha bagsarili uyum gdsterme yetenegine sahiptirler.
Ayrica genetik cesitliligi yiiksek olan tiirler ve irklar, bilimsel ve teknolojik
gelismelere bagl olarak degisen insan isteklerini karsilamada daha etkili ve
yararli olurlar (Isik, 1996).

Gerek 1slah gerekse koruma ¢aligmalar1 agisindan populasyonlarin
genetik yapisinin belirlenmesi 6nem tasimaktadir (Conkle, 1980). Islah
calismalar1 agisindan secilen populasyonlarin genetik ¢esitliliginin yiiksek
olmasi tercih edilir. Ciinkii genetik taban1 genis populasyonlarla baglanan 1slah
calismalarinin basartya ulagma sans1 daha yiiksek olacaktir.

Genetik yapinin bilinmesi koruma calismalar1 agisindan da onemlidir.
Ancak en emin koruma stratejisi tiim populasyonlar1 korumak olsa da pratikde
bu miimkiin degildir. Bu yiizden populasyonlarin genetik yapilarinin
belirlenerek korumada dncelikli alanlarin belirlenmesi 6nemlidir.



Orman agaglarinda genetik cesitliligin  belirlenmesinde geleneksel
yontem fidan karakteristikleri ve seri kontrollii ¢aprazlamalarla elde edilen
dollerin izlenmesidir (El-Kassaby, 1991). Bu ¢alismalar bir veya daha fazla
ortam gerektirip, ekonomik veya biyolojik dneme sahip kantitatif ve fizyolojik
karakterlere dayanir. Bu tiir karakterler birden fazla gen tarafindan kontrol
edilir ve cevrenin etkisi altindadir. Ancak, bu g¢aligmalar olduk¢a masrafli,
yorucu, uzun siireli ve pahalidir.

Bu klasik yonteme alternatif olarak son yillarda molekiiler diizeyde
caligmalar ilgi gormektedir. Bu teknikler arasinda izoenzim analizi, RAPD,
RFLP vb. teknikleri sayabiliriz.

[zoenzimler ayn1 enzimin farkli molekiiler formlar1 olduklarindan ayni
siibstrat1 kullanirlar ancak elektoforetik hareketleri farklidir. Izoenzimler,
cesitli jeller (nisasta, cellulose acetate, poliakrilamit) {izerinde elektoforeze tabi
tutulup enzime 6zel maddelerle boyandiginda gozlenebilirler. Gozlenen bant
yapilar1 genetik analize tabi tutulursa lokus ve alel yapilar belirlenebilir. Bu
teknik 1970’lerden beri kullanilmakta ve bugiin de popiilerligini korumaktadir.
Ciinkii bu markorler diger tekniklere oranla daha ucuz ve kisa siirede sonug
alinabilir, her tlire kolayca uygulanabilir. Bu yontemle belirlenen genetik
varyasyonlar diger yapilardaki varyasyonlarin tahmininde kullanilamaz ancak
bireylerin (multi-lokus kimlikleri) ve populasyonlarin karakterizasyonunda
oldukg¢a basarilidir.

“Genetik Cesitliligin Yerinde Korunmasi Projesi” 1993 yilinda, Kiiresel
Cevre Fonu (Global Environment Facility-GEF) tarafindan hibe edilen
kaynakla baglatilmistir. Bu proje ile 6nemli orman agaci tiirlerinin ve bunlarin
yabani akrabalari ile bazi otsu bitkilerin (gen kaynagi Anadolu olan tiirler) gen
kaynaklarmmin yerinde korunmasi hedeflenmistir. Bu amagla secilen pilot
bolgelerden biri de Kazdaglari’dir. Segilen pilot bolgelerde envanter
calismalar1 yapilarak hedef tiirler belirlenmistir. Kazdaglarinda belirlenen
hedef tiirlerden biri de karacamdir. Segilen yedi dogal karacam
populasyonunda genetik cesitliligin belirlenmesi i¢in kozalak toplanarak, bu
kozalaklardan elde edilen tohumlarla izoenzim analizleriyle genetik cesitlilik
belirlenmeye calisilmigtir.

Genetik agidan farklilik gosteren populasyonlar aday Gen Koruma ve
Yonetim Alant (GEKYA) olarak onerilmistir. Bu alanlarda, karagamin genetik



cesitliligi yerinde (in situ) korunarak, yalmz tiir diizeyinde degil, ¢ok tiir
diizeyinde ve evrimsel gelismelere olanak verecek boyut ve biitiinliikte
olmasina caligilmustir.



2.LITERATUR OZETi

Karagam (Pinus nigra) ilk olarak 1768’de tanimlanmustir (Vidakovic,
1991). Diinyadaki dagilimi diizensiz oldugundan ve morfolojik, anatomik ve
fizyolojik ozellikleri dnemli varyasyonlar gosterdiginden, birgok alttiirden ve
varyeteden olusan bir tiir olarak kabul edilmistir. Anadolu karagami da bu alt
tiirlerden biridir.

Ulkemizin énemli agag tiirlerinden biri olan Anadolu karagcamiyla (Pinus
nigra Arnold. subsp. pallasiana (Lamb.) Holmboe) ilgili pek fazla galisma
yoktur.

Genel olarak ibreliler diger organizmalara oranla yiiksek genetik
cesitlilige sahiptirler (Hamrick ve ark.,1981). Bu tiirler arasinda da karagam
genetik ¢esitliligi en yiiksek tiirlerden biridir. P. nigra’nin izoenzim
cesitliligine yonelik yapilan ilk ¢calismada Bonnet-Masimbert ve Bikay-Bikay
(1978) GOT enzim sisteminde 4 lokus belirlemis ve alt tiirleri de iceren 40
orjinin allel frekanslarini karsilastirmistir.

Bir diger caligmada, Nicolic ve Tucic (1983) 28 dogal karacam
populasyonunda genetik cesitliligi  izoenzim teknigiyle incelemistir. Bu
calisma da, populasyon iginde yiiksek, populasyonlar arasinda ise orta derece
de genetik cesitlilik ve %66 polimorfizm tesbit edilmistir.

1984 yilinda Fineschi, SKDH enzim sistemi yardimiyla 11 dogal
karagam populasyonunda iki alt tiiriin (subsp. laricio ve subsp. nigricans)
varyasyonlarini incelemisgtir.

Silin ve Goncharenko (1996) yaptiklar1 ¢alismada karagamda ortalama
genetik mesafeyi 0.012, Scaltsoyiannes ve ark. (1994) ise 0.035 olarak
bulmuslardir. Aguinagalde ve ark. (1997) karacamin 5 alttiiriinde yaptiklari
calismada toplam genetik cesitliligi %31.7, populasyonlar arasi genetik
cesitliligi de %9.8 olarak tesbit etmislerdir.

Son olarak Dogan ve ark. (1998) Kazdaglari’ndan orneklenen karagam
populasyonlarinda allellerin baglilik ve kalitimlarini incelemis ve 41 lokus
¢iftinin 3 adedinde 6nemli (p<0.05) ortak segregasyon gozlemlemislerdir.



3.MATERYAL VE METOD
3.1.Populasyonlarin Tanitimi ve Orneklenmesi:

Bu calismada, Kazdagindaki 7 dogal karagam populayonunda 315
aileden toplanan acik tozlasma iiriinii tohumlar kullanilmistir. Orneklenen
populasyonlarin konumlar1 (Sekil.1) ve cografik 6zellikleri (Tablo.1) asagida
verilmigtir. Her populasyonda asagidaki ilkelere uygun sekilde 45°er agac
secilerek kozalak toplanmistir:

1. Aileler arasinda en az 100 m mesafe olmalidir.
2. Aileler arasinda 300 m’den fazla yiikseklik farki olmamalidir.
3. Aileler yaklasik ayn1 yasta olmalidir.

Sekil 1. Cahisilan populasyonlarin konumlari.
Figure 1. Locations of the studied populations.
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Her aga¢ numaralandirilmis ve toplanan kozalaklar her aga¢ i¢in ayri
bir torbaya yerlestirilmistir. Kozalaklar Kizilcahamam tohum c¢ikarma evinde
islemlerden gegirilerek tohumlar elde edilmistir.

Tablo 1. Calisilan populasyonlarin cografik ozellikleri
Table 1. Description of the studied populations.

Populasyon Enlem Boylam Rakim Baki
Population Latitude Longitude | Elevation Aspect
Eybekli 39° 42’ 27°31° 1000 Bati
Asar 39° 49 27° 08’ 300 Giiney
Katrandag 39°52’ 27° 06’ 950 Bati
Kalkim 39°32’ 27°19° 750 Bati
Giirgendag 39°43° 26° 54° 1280 Karigik
Kapidag 39°41° 26° 52° 1450 Kuzey-Dogu
Mihhdere 39°40° 26° 42’ 680 Kuzey

3.2. Tohumlarim Hazirlanmasi ve Laboratuvar Calismalari:

Tohumlar ¢aligma zamanina kadar +4 °C’de Miidiirliiglimiiz’tin soguk
hava deposunda muhafaza edilmistir. Her aileden 10-15 adet tohum c¢alisma
Oncesi (enzim aktivitesinin baglamasi i¢in) c¢imlendirilmistir. Cimlenen
tohumlarin kokciikleri 2-4 mm’ye ulasinca oziitleme islemine kadar +4°C’de
saklanmigtir. Tohumlarin endospermleri embriyolarindan ayrilarak 6ziitleme
tamponu ile buz banyosu igerisinde 6ziitlendi. Tamamen ezilen endospermler
15x3.5 mm boyutlarinda hazirlanan filtre kagitlarina (Whatman
Chromatography Paper, No:3MM) emdirildi.

Bu caligmada uygulanan laboratuvar teknikleri bazi degisikliklerle
Conkle ve ark.(1982)’nin laboratuvar foylinden alinmustir.

Bu caligmada 16 enzim sistemini kapsayan 4 farkli jel sistemi
kullanilmigtir. Tablo.2’de calisilan enzim sistemlerine uygulanan akim

11



miktarlari, enzimlerin kisaltmalar1 ve Enzim Komisyonu tarafindan verilen
numaralar1 verilmistir.

Tablo 2. Cahsilan enzim sistemleri
Table.2. Studied enzyme systems

Tampon Sistem Enzim Sistemi Kisaltmasi E.C. No
Buffer Systems Enzyme Systems Abbreviations|

Phosphoglucomutase PGM 2.75.1

A Phosphoglucose isomerase PGI 53.1.9

(65 mA) Leucine aminopeptidase LAP 34.11.1
Alcohol dehydrogenase ADH 1.1.1.1

Mannose phosphate isomerase PMI 53.1.8

B Superoxide dismutase SOD 1.15.1.1

(60 mA) Glutamate dehydrogenase GDH 1.4.1.2
Glutamate oxaloacetate transaminase GOT 2.6.1.1

Acid phophatase ACP 3.1.3.2

C Aconitase hydrotase ACO 4213

(60 mA) Shikimate dehydrogenase SKDH 1.1.1.25
Menadione reductase MNR 1.6.99.2

Isocitrate dehydrogenase IDH 1.1.1.41
D Malate dehydrogenase MDH 1.1.1.37

(60 mA) Diaphorase DIA 1.6.4.3
6-Phosphogluconate dehydrogenase 6-PGD 1.1.1.44

Elektroforez islemi nisasta jel kullanilarak gerceklestirilmistir. Nigasta
jel proteinlerin ayrilmasi i¢in uygun ortam saglar. Zehirli olmayip, bosluklari
proteinlere yakin biiyiikliikte oldugundan elek gorevi yapar.

Bu c¢alismada %11°lik nisasta jel ¢ozeltisi kullamilmistir. Fazla sayida
jelle calisildigindan bir giin  Oncesinden hazirlanan jeller sogutulup,
buzdolabinda saklanmistir. Jeller calisilacak enzim sayisina gore ince veya
kalin gerceveler kullanilarak hazirlanmistir.

Oziitlenmis 6rneklerin emdirildigi fitiller jelin bir tarafi boylamasina 3
cm uzakliktan kesilerek, ayrilan yiize yerlestirildi. Ayrica enzimlerin katettigi
mesafeleri tahmin edebilmek i¢in jelin her iki yanina boyali fitiller yerlestirildi.

12



Yiiklenen jeller tanklara yerlestirilip slinger tamponlar1 ve uygun
tampon ¢ozeltileri eklendikten sonra yliriitme (akim verme) islemine
gecilmistir. Bu islem buzdolabinda jellere 4-5 saat siliresince sabit akim
(katotdan anota dogru) uygulanarak gergeklestirildi.

Akim uygulanmaya basladiktan 15 dk. sonra akim kesilerek fitiller
toplandi, daha sonra tekrar akim verilerek isleme devam edildi. Yiiriitme
islemine, yeniden akim verildikten sonra 4-5 saat daha devam edildi. Boyali
fitilin olusturdugu goriiniir (renkli) bant A ve B sistemleri i¢in 8 cm. ve C-D
sistemleri i¢in de yaklasik 6 cm ilerlediginde akim kesildi. Jeller calisilacak
enzim sayisina gore dilimlenerek, her dilim enzimlere ait 6zel boyalarla
boyandi. Uygun boya karisimlar jellere uygulandiktan sonra jeller 37°C’de
inkiibe edildi. Boylece elde edilen bant yapilar1 yorumlanarak kaydedildi.

3.3.Degerlendirme:

Yorumlama asamasinda bantlarin jel iizerinde gozlendigi yerler ve
mesafeleri g6zoniine alinarak lokus numaralari verilmistir. Lokuslarin
numaralar1 belirlendikten sonra (en ilerideki Lokus-1), aktif zonlar i¢indeki
bant yapilar1 dikkate alinarak en ilerideki allel Allel-1, bir sonraki de Allel-2
olarak adlandirilmis ve bu sekilde biitiin bantlar numaralandirilmistir.
Yorumlanarak kaydedilen lokus ve alleller ¢calisma sonunda son sekli verilerek
veri tabanina girilmistir. Verilerin degerlendirilmesinde POPGENE (Yeh ve
ark, 1997) ve BIOSYS-1 (Swofford ve ark, 1989) istatistik programlari
kullanilmigtir. Veriler degerlendirilerek asagidaki degiskenler hesaplanmis ve
sonuglar1 yorumlanmistir:

e Allel frekanslar

e Polimorfik lokus yiizdesi

e Beklenen ve Gozlenen Heterozigotluk
e Nei’'nin Genetik Mesafe Degerleri

e Wright'in F-Istatistik Degerleri.

13



4. BULGULAR VE TARTISMA:
4.1.1zoenzim Bant Yapilar

Calisilan 16 enzim sisteminde 29 lokus (aktif zon) ve 53 allel
gozlenmistir. Bu lokuslardan 17’si polimorfik, 12’si ise monomorfiktir. Bant
yapilar1 ve allellerin orjinden uzakliklar1 Sekil 2.’de verilmistir. Enzim
sistemlerinin agilma verilerine ait degerler Tablo 3.’de verilmistir.

ACO: Tek lokus tarafindan kontrol edilen bu enzim monomorfiktir. G6zlenen
bant yapisi diger Pinus tiirlerinden elde edilenlere benzerdir (Guries ve Ledig
1978, Adams ve Joly 1980b, Strauss ve Conkle 1986). Bu enzim sisteminin ilk
karagam o6rneklerindendir.

ACP: Iki lokus tarafindan kontrol edilen bu enzim sisteminde 3 allel
gozlenmistir. ACP-1 monomorfik olup her ailede gézlenememistir, ACP-2 ise
polimorfiktir. Ancak Dogan ve ark. (1998) ve Scaltsoyiannes ve ark. (1994)
karagamda tek lokus gozlemlemislerdir. Diger cam tiirlerinde 1-4 lokus
gozlenmistir (Adams ve Joly 1980a, Strauss ve Conkle 1986).

ADH: Bu enzim sisteminde iki lokus gdzlenmesine ragmen ADH-2 tiim
orneklerde gozlenemediginden analize dahil edilmemistir. ADH-1"de iki allel
gbzlenmistir. Bu enzim sistemi daha once karacamda ¢alisiimamustir.

DIA: iki lokus tarafindan kontrol edilen bu enzimde DIA-1"de 2 ve DIA-2’de
ise tek allel elde edildi. Ancak DIA-2 analize dahil edilmedi. Sonuglar diger
Pinus tiirlerinden elde edilenlere benzerdir (Parker ve Hamrick 1996, Conkle
1979). Her zon tek lokus kontrolii altindadir.

GDH: Bu enzim sisteminde monomorfik tek bant gézlenmistir. Sonuglar diger
koniferlerle benzerdir (Millar 1985, Adams ve Joly 1980a, Neale ve Adams
1981, Suyama et al.1992) ancak Scaltsoyiannes ve ark.(1994) 3 allel
gozlemlemistir.

GOT: Ug lokus tarafindan kontrol edilen bu enzim sisteminde GOT-1’de tek
GOT-2 ve GOT-3de ise 2 allel gozlendi. GOT-3"1in ikinci allelinin bir banti
katot yoniinde gozlenmistir. Sonuglar Dogan ve ark.(1998) ve Scaltsoyiannes
ve ark. (1994)’in elde ettigi sonuclara uygundur.

IDH: Bu enzim sisteminde 2 lokus ve her lokusta 2 allel gézlendi. Ibrelilerde
nadir olarak polimorfik oldugu bildirilmektedir. King ve Dancik (1983) Picea
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glauca’da bir lokusta {i¢ allele bazende katod tarafinda ikinci lokus
gozlemislerdir. Strauss ve Conkle (1986)’da Pinus attenuata i¢inde buna
benzer sonuglar bulmuslardir. Her bir zonun, Mendel agilim yasalarina gore,
tek bir lokusun kontrolii altinda oldugu bulunmustur.

LAP: 2 aktif zonda toplam 3 allel gozlendi. LAP-1"de tek LAP-2"de ise 2 allel
elde edildi. Beklenen 1:1 oranindan sapma olmasina ragmen sonuglar Dogan
ve ark. (1998)’nin sonuglariyla paraleldir.

MDH: Bu enzim sisteminde 4 lokus tesbit edildi. MDH-1 ve MDH-3"de iki
allel, MDH-4"de ii¢ allel ve MDH-2"de ise ¢ift bantli tek allel elde edildi. Elde
edilen sonuglar Dogan ve ark. (1998)’1n calismasiyla ve diger koniferlerde
yapilan c¢aligmalarla (Millar 1985, Strauss ve Conkle 1986, Adams ve ark.
1990) paraleldir. MDH-3 lokusu 1:1 oranindan sapma gdstermistir. A¢ilimda
goriilen sapmalar muhtemelen tesadiifi 6rneklemeden ileri gelmektedir.

MNR: Bu enzim sisteminde ikiser allelli 2 lokus gozlenmistir. Karacamla ilgili
veri bulunmamakla beraber diger ibrelilerde (Kim ve ark.1997, Fallour 1997)
benzer sonuglar elde edilmistir. Her bir zonun Mendel agilimi yasalarina gore
tek bir lokusun kontrolii altinda oldugu bulunmustur.

PGI: iki lokusa ait 4 allel (PGI-1’de 1, PGI-2’de 3) gozlendi. Elde edilen
sonuglar Dogan ve ark.(1998)’nin ¢aligmasiyla ayni olup diger ibrelilerde elde
edilen sonuglarla (Strauss ve Conkle 1986, King and Dancik 1983, Cheliak ve
Pitel 1985, Adams ve ark. 1990) benzerdir. Her bir zonun Mendel agilimi
yasalaria gore tek bir lokusun kontrolii altinda oldugu bulunmustur.

PGM: Bu enzim sisteminde 2 lokus elde edilmesine ragmen ikinci lokus
analize dahil edilmemistir. PGM-1’de 2 allel gozlendi. Elde edilen sonuglar
Dogan (1998)’in c¢alismasiyla ve diger koniferlerde yapilan calismalarla
(Guries ve Ledig 1978, Adams ve Joly 1980a, Yeh ve El-Kassaby 1980,
Adams ve ark. 1990) benzerdir. Her bir zon tek lokus kontrolii altinda
bulunmaktadir.

PMI: Bu enzim sisteminde tek lokus ve tek allel gozlenmistir. Karagama ait
baska ¢alisma yoktur ancak Millar (1985) iki monomorfik zon tesbit etmistir.
Ayrica Strauss ve Conkle (1986) 2 polimorfik zon belirlemistir.
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SKDH: Gozlenen 2 lokusta 3 allel tesbit edilmistir. SKDH-1 monomorfik
ancak SKDH-2 polimorfiktir. Elde edilen sonuglar diger calisma sonuglariyla
(Dogan ve ark. 1998; Fineschi, 1984) aynidir.

6PGD: Bu enzim sisteminde 2 lokus ve 5 allel gézlenmistir. Birinci lokusta 2
ve ikinci lokusta da 3 allel elde edilmistir. Sonuglar Dogan ve ark.(1998) ve
Scaltsoyiannes ve ark. (1983)’nin sonuclartyla aynidir. Her bir zonun Mendel
acilimi yasalarina gore tek bir lokusun kontrolii altinda oldugu bulunmustur.

SOD: Gozlenen iki lokusta da tek allel tesbit edilmistir. Sonuclar Dogan ve
ark. (1998)’nin sonuglariyla aynidir. Bu enzim sisteminde yapilan ikinci
caligmadir.

4.2.Populasyonlarin Genetik Yapilar

Caligilan 16 enzim sisteminde toplam 29 lokus ve 53 allel gézlenmistir.
Bu lokuslardan 17’si polimorfik 12’si ise monomorfiktir (LAP-1, PGI-1, GOT-
1, GOT-2, PMI, SOD-1, SOD-2, GDH, ACP-1, ACO, SKDH-1,MDH-2).
Gozlenen allel frekanslart Tablo 3.’de verilmistir.

Bazi alleller her populasyonda gézlenmemis veya bir populasyonda sik
gozlenen bir allel diger bir populasyonda nadiren gdzlenmistir. Ornegin
PGM’in ikinci alleli Kalkim populasyonunda goézlenmemistir, diger
populasyonlardaki frekansi ¢ok diisiiktiir. IDH nin ikinci alleli Katrandag ve
Kapidag disinda tiim populasyonlarda gozlenmistir.

Populasyonlarin  genetik c¢esitliligini belirlemede polimorfik lokus
yiizdesi, lokus basina diisen ortalama allel sayisi (allelik zenginlik) ve ortalama
heterozigotluk gibi kriterler kullanilmistir. Bulunan degerler Tablo 4.’de
verilmigtir.

a Polimorfik Lokus Yiizdesi: 0.99 kriterinde hesaplanan polimorfik
ylizdesi %55.17 ile %58.62 arasinda degismistir. Asar, Gilirgendag ve
Mihlidere populasyonlarinin  polimorfik  lokus yiizdesi 58.62 diger
populasyonlarinki ise 55.17°dir. Ortalama polimorfik ylizdesi ise %56.65
(£0.007) olarak hesaplanmustir. Ibreliler igin polimorfik lokus orani %53.4
olarak bildirilmistir (Hamrick ve ark. 1992). Gozlenen polimorfik lokus orani
bu degerle uyumludur.
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Tablo 3. Heterozigot bireylerde endosperm acilimlari ve 1:1 uygunluk
(X?) testi.

Table 3: Segragation of megagametophytes in heterozygous individuals and
goodness-of-fit to the expected 1:1 ratio (XZ).

Allelik Gozlenme Sayisi
Lokus . Sapmalar
Locus Kombinasyonlar Number.of Deviation
Allelic Combinations | Observations
Olasihk
F S F T X Probability

PGM 1 2 64 128 0.008 >0.05
IDH-1 2 3 130 248 0.488 >0.05
IDH-2 1 2 32 64 0.016 >0.05
DIA 1 2 214 440 0,275 >0.05
LAP-2 1 2 296 512 12.18 <0.001
MNR-1 1 2 350 688 0.17 >0.05
MNR-2 1 2 271 552 0.14 >0.05
ACP-2 1 2 295 624 1.74 0.1-0.25
GOT 1 2 391 769 0.187 >0.05
ADH 1 2 383 704 5.28 0.01-0.025
SKDH-2 1 2 377 744 0.19 >0.05
6PGD-1 1 3 370 728 0.166 >0.05
MDH-1 1 2 386 792 0.456 >0.05
MDH-3 1 2 296 512 12.18 <0.001
6PGD-2 1 2 231 472 0.17 >0.05
6PGD-2 2 3 200 384 0.58 0.25-0.5
MDH-4 1 2 104 221 0.652 0.25-0.5
MDH-4 2 3 134 272 0.033 >0.05
MDH-4 1 3 29 64 0.391 >0.05
PGI-2 1 2 422 833 0.12 >0.05
PGI-2 2 3 388 752 0.7 0.25-0.5
PGI-2 1 3 63 128 0.008 >0.05
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a Ortalama Allel Sayisi: Lokus basina allel sayis1 1.65 ile 1.69 arasinda
degismis olup ortalamas1 1.67 (£0.1)’dir. Ortalama allel sayis1 Eybekli, Kalkim
ve Kapidag’da 1.65, Katrandag’da 1.66, Asar, Giirgendag ve Mihlidere’de 1.69
olarak hesaplanmistir. Ibreliler icin bu deger 1.83 olarak verilmistir ( Hamrick
ve ark. 1992). Bulunan ortalama allel say1s1 bu degere uyumludur.

o Ortalama  Heterozigotluk:  Gozlenen  heterozigotluk  0.122
(Giirgendag) ile 0.186 (Asar) arasinda degismis olup ortalamasi 0.151’dir.
Diger taraftan beklenen heterozigotluk ise 0.248 (Katrandag) ile 0.283 (Asar)
arasinda olup ortalama 0.262°dir.Beklenen heterezigotluk tiim ibreliler igin
ortalama olarak 0.151 ve ¢amlar i¢in 0.136 verilmistir (Hamrick ve ark. 1992).
Bizim buldugumuz sonuglar belirtilen ortalama degerlerle paraleldir.

Beklenen ve gozlenen heterozigotluklar karsilastirildiginda gozlenen
heterozigotlugun beklenenden fazla oldugu gorilmistir. Bu fark
populasyonlarda heterozigotlugu azaltir yonde baz1 etkenler oldugunu
gostermektedir.

Tablo 4. Cahlisilan Populasyonlarda Goézlenen Allel Frekanslar
Table 4. Allele Frequencies Observed for the Studied Populations

i‘(’)‘c‘l‘l‘: Iflllzelz EYB | ASR | KAT | KAL | GUR| KAP | MIH
LAP-1 | 1 1 1 1 1 1 1 1
LApa |L_[0522]0611[0.744] 0622 [0.733 | 0.756 | 0411
2 | 0478]0389 0256 | 0378 | 0.267 | 0.244 | 0.589
PGI-1 1 1 1 1 1 1 1 1
1 |0.119[0.156 | 0.167 | 0.179 | 0.36 | 0.578 | 0.344
PGI-2 | 2 [0393[0433[0489| 056 | 043 | 0389 | 0.44
3 0488 ] 0411|0344 0262 | 0209 0.033 | 0211
PGM 1 087807780889 | 1 [0956]| 0976 | 0.744
2 |o0122]0222]0.111| 0 |0044| 0.024 | 0256
GOT-1 | 1 1 1 1 1 1 1 1
GOT-2 | 1 1 1 1 1 1 1 1
Gor3 L_L_103890356]0603[ 03 J0456] 03 [ 0.256
2 |0611]0644]0397| 07 |0544| 0.7 | 0.744
PMI 1 1 1 1 1 1 1 1
SOD-1 | 1 1 1 1 1 1 1 1
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SOD-2 1 1 1 1 1 1 1 1
GDH 1 1 1 1 1 1 1 1
ADH 1 1 0.804 1 0.756 | 0.538 [ 0.714 [ 0.663 | 0.553

2 0 0.196 | 0.244 | 0.463 | 0.286 | 0.338 | 0.447

ACP-1 1 1 1 1 1 1 1 1

ACP-2 1 0.378 1 0.467 | 0.533 0.5 0.756 | 0.644 | 0.489

2 0.622 1 0.533 1 0.467 | 0.5 0.244 1 0.356 | 0.511
ACO 1 1 1 1 1 1 1 1
MNR-1 1 0.556 [ 0.711 1 0.689 | 0.593 [0.411 | 0.578 | 0.722
2 0.44410.289 1 0.311 | 0.407 [ 0.589 | 0.422 | 0.278
MNR-2 1 0.73310.556 1 0.578 | 0.558 [ 0.6 | 0.622 0.6
2 0.26710.444 10422 | 0442 [ 0.4 | 0.378 0.4
SKDH-1 1 1 1 1 1 1 1 1
1 0.567 1051110578 | 0.7 [0.622] 0.5 0.711
SKDH-2 2 0.4331048910.422| 0.3 03781 0.5 0.289
6PGD-1 1 0.567 1 0.568 1 0.789 | 0.489 [0.622 | 0.511 | 0.511
2 0.433 104320211 | 0.511 [0.378 | 0.489 | 0.489
1 0.44410.273 1 0.167 | 0.389 [0.256 | 0.156 | 0.244
6PGD-2 2 0.46710.62510.489 | 0.5 0.7 | 0.622 | 0.622
3 0.08910.102 1 0.344 | 0.111 [ 0.044 | 0.222 | 0.133
DIA 1 0.533 | 0.65 | 0.611 | 0.837 [0.844 | 0.722 | 0.467
2 0.467 | 0.35 |1 0.389 | 0.163 [ 0.156 | 0.278 | 0.533
IDH-1 1 0.64410.613 1 0.744 | 0.678 [0.722 | 0.7 0.933
2 0.356 [ 0.388 1 0.256 | 0.322 [ 0.278 | 0.3 0.067
1 0.5 ]0.557 1 0.5 0.5 1 0.875
1DH-2 2 0.5 ]0.429 0 0.5 0.5 0 0.125
MDH-1 1 0.478 1 0.557 1 0.644 | 0.556 [0.544 | 0.611 | 0.611
2 0.52210.443 1 0356 | 0.444 [0.456 | 0.389 | 0.389
MDH-2 1 1 1 1 1 1 1 1
1 0.578 1 0.682 1 0.411 0.5 0.589 1 0.6 0.5
MDH-3 2 0422103180589 | 0.5 0.411 0.4 0.5
1 0.48910.205]0.022 | 0.189 (0476 0.3 0.044
MDH-4 2 0.356 [ 0.4551 0.714 | 0.733 [ 0.478 | 0.456 | 0.744
3 0.156 [ 0.341 | 0.264 | 0.078 [ 0.056 | 0.244 | 0.211
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Tablo 5. Calisilan Populasyonlarin Genetik Cesitlilik Degiskenleri
Table 5. Genetic Variability Parameters for Studied Populations

Ortalama Pohmorﬁk . | Ortalama Heterozigotluk
Allel Sayis1| Lokus Yiizdesi ..
Populasyon . Gozlenen Beklenen
f Mean Proportion of .
Population ) Mean Heterozygosity
Number of | Polymorphic
. Observed  Expected
Alleles Loci
EYBEKLI 1.65 55.17 0.138 0.270
ASAR 1.69 58.62 0.186 0.283
KATRANDAG 1.66 55.17 0.166 0.248
KALKIM 1.65 55.17 0.138 0.265
GURGENDAG 1.69 58.62 0.122 0.260
KAPIDAG 1.65 55.17 0.16 0.25
MIHLIDERE 1.69 58.62 0.148 0.259
Ortalama 1.67 56.65 0.151 0.262
(Mean)
St. Hata (s.e.) 0.1 0.007 0.036 0.045

Ayrica populasyonlarin genetik c¢esitliligin belirlenmesinde Nei’nin G-
Istatistigi (Nei, 1973) ve Wright’mn F-Istatistigi (Nei, 1987) kullanilmistir. Tiim
populasyonlar i¢in (polimorfik lokuslar igin) hesaplanan genetik c¢esitlilik
degerleri Tablo 5.”de, Wrightin F-Istatistigi sonuclar1 da Tablo 6’da verilmistir.

Orneklenen 7 populasyonda genetik cesitlilik oldukca yiiksektir ancak
%94 oraninda populasyonlar icinde yogunlagsmistir, populasyonlar arasinda
belirgin farkliliklar yoktur. Populasyonlar arasi genetik ¢esitliligin toplam
genetik cesitlilige orani (Gsr) ortalama 0.06 olarak bulunmustur.Bu sonug
karagam 1slah programinda populasyon i¢i seleksiyone Onem verilmesi
gerektigini ve GEKYA se¢iminde c¢ok sayida kiigiik populasyonun ayrilmasi
yerine, genetik ¢esitliligi fazla olan bir ka¢ populasyonun se¢ilmesinin uygun
olacagini gosterir (Kara, 1996).

21



Ibreliler genelde yiiksek genetik cesitlilige sahiptirler. Izoenzim
analizleri de 6zellikle ormen agaglarinin genetik cesitliliginin yiiksek oldugunu
ortaya koymustur (Hamrick ve Godt, 1989). Bu yiiksek varyasyon genis
cografik dagilim ve baz1 hayat karakteristikleriyle aciklanmaktadir. Bunlar;
generasyon uzunugu, populasyon yapisi, polinasyon mekanizmasi ve gen
akisidir (El1 Kasaby, 1991). Karacamin yiiksek genetik cesitliligi de mikro
cevrelere adapte olabilme mekanizmalarina baglanmistir (Kaya ve Temerit,
1994).

Tohum ve poleninin % 90°lik kisminit yaklasitk 100 m yaricapina
yayabilen orman agaclarinda dogal olarak populasyon i¢i genetik ¢esitlilik
yiiksek olmaktadir. Izoenzimler ¢evresel faktdrlerden etkilenmemelerine
ragmen, evrimsel giicler (dogal se¢ilim, gen akimi veya goc¢, mutasyon )
enzimleri kodlayan genlerin yapisini ve allel frekanslar1 degistirebilir. Her bir
populasyonda yerel seleksiyon farkliliklarindan dolay1 farkli alleller bulunabilir
veya biitlin populasyonlar ayni allele sahip olsalar bile, bu allelin her bir
populasyondaki frekansi farkli olabilir. Kisacasi, orman agaglarinin tiir igi
genetik zenginligi de yerel kosullara uyum yapmis alt populasyonlardan olusur
(Kaya,1996). Ayrica populasyon i¢i genetik ¢esitliligin fazla olmasi, karagamin
1slah ¢alismalarinda iistiin genetik kazang verecegininde isaretidir.

Wright'in F-Istatistigi ile genetik gesitliligin populasyonlar arasindaki
dagilimi1 ve Hardy-Weinberg dengesinden sapmalar bulunmustur. Fis degeri her
bir populasyon icindeki, Fip ise tim populasyonlarda Hardy-Weinberg
dengesinde beklenen heterozigotluk  diizeyindeki sapma  derecesini
vermektedir. Fgr degeri ise her bir lokusun populasyonlar arasindaki
farklilasmasin1 gostermektedir. F,s degeri sadece PGI-2 lokusunda negatif
bulunmus olup ortalama olarak 0.4159°dir. Fis degerinin 0.4159 olmasi
calisilan populasyonlarda homozigotlugun beklenenden yaklagik %42 fazla
olduguna isarettir. Populasyonlarin tiimii diisiiniildiiglinde ortalama sapma
yaklasik %45 olarak belirlenmistir. Homozigotluktaki asirilik disaridan
dollenen tiirlerde genel olarak bulunmaktadir. Wahlund etkisi, benzer
genotipler arasindaki eslesme gibi nedenlerden dolay1r homozigotlarin asiriligi
gbzlenebilir. Ayrica Fis, Fsr, Fir degerlerinin biitiin lokuslarda farkli degerlerde
olmasit her populasyondaki her bir Ilokusun ¢evresel faktorlerdeki
degisimlerden bagimsiz olarak etkilendigini gosterir.
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Tablo 6. Calisilan Populasyonlarin Genetik Cesitlilik Parametreleri
Table 6. Genetic Diversity Parameters Observed for Studied Populations

LOCUS Hry Hs Dsr Gsr
6-PGD-1 0.488 0.471f 0.017 0.035
6-PGD-2 0.571 0.546[ 0.025 0.044
ACP-2 0.666 0.608[ 0.057 0.086
ADH 0.405 0.361f 0.043 0.107
DIA 0.442 0.409( 0.034 0.077
GOT-3 0.471 0.446[ 0.025 0.053
IDH-1 0.404 0.385( 0.019 0.046
IDH-2 0.415 0.316[ 0.099 0.239
LAP-2 0.467 0.439( 0.028 0.061
MDH-1 0.49 0.485( 0.005 0.011
MDH-3 0.494 0.481f 0.013 0.026
MDH-4 0.583 0.522| 0.061 0.105
MNR-1 0.476 0.456 0.21 0.044
MNR-2 0.476 0.468| 0.008 0.018
PGI-2 0.651 0.614| 0.037 0.057
PGM 0.198 0.181f 0.017 0.084
SKDH-2 0.481 0.47] 0.011 0.024
Mean 0.288 0.269 0.025 0.060
s.e. 0.048 0.043 | 0.0058 | 0.010

H; : Populasyon i¢i genetik ¢esitlilik (expected heterozgosity in subpopulations)
Hr : Toplam genetik ¢esitlilik (total genetic diversity)

Dgsr: Populasyonlar arasi gentik gesitlilik (average diversity between populations)
Ggr : Genetik farklilagma katsayisi (relative magnitude of genetic differentiation)
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F degerlerindeki sapmalara ragmen populasyon i¢i genetik ¢esitliligin
yiksek olmasi populasyonlarda genetik c¢esitliligin  homojen olarak
dagilmadigini gosterir. Fst degeri 0.063 olan Fsr-Ggr esitligine ve ¢camlar igin
ortalama olarak verilen 0.065’¢ (Hamrick ve ark. 1992) uygundur.
Populasyonlarin genetik ¢esitliligini belirleyen faktorlerden biri olan gen akisi
Nm=3.719’dur. Bu rakam ortalama gen akis1 olan 4.750’e¢ (Hamrick ve ark.
1992) paraleldir.

Tim populasyonlarda beklenen heterozigotlugun (Hy) 0.198 (PGM) ile
0.666 (ACP-2) arasinda degistigi tesbit edildi. Hg yani alt populasyonlarda
beklenen heterozigotluk ise 0.181 (PGM) ile 0.614 (PGI-2) degerleri
arasindadir. Beklenen ortalama genetik cesitlilik ise Hs=0.269 olarak belirlendi
ki bu da genetik ¢esitliligin biiyiik oranda populasyonlar i¢inde yogunlastigini
gostermistir. Populasyonlar arasi ortalama heterozigotlugun Dgr=0.025 olarak
bulundugu goriilir. Bu da populasyonlar arasi farklilasmanin ¢ok diistik
oldugunu gostermistir. Gsy’de 0.06 olarak hesaplanmis olup toplam genetik
cesitliligin yanmizca %6’sinin  alt-populasyonlar arasinda, %94’iiniin ise
populasyonlar i¢inde oldugunu gdstermistir.
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Tablo 7. 17 Polimorfik LoKuslar icin Wright’in F-istatistigi Sonuglari
Table 7. Summary of F-Statistics for 17 Polymorphic Loci

Locus Fis Fir Fsr Nm
6PGD-1 0.3877| 0.4105| 0.0372 6.4625
6PGD-2 0.3742| 0.4021| 0.0446 5.3547
ACP-2 0.4669| 0.4955| 0.0536 4.4121
ADH 0.0917| 0.1887| 0.1069 2.0896
DIA 0.5626| 0.5977| 0.0803 2.8643
GOT-3 0.2971] 0.3331| 0.0513 4.6228
IDH-1 0.7414| 0.7534| 0.0464 5.1404
IDH-2 0.8857| 0.913] 0.239 0.7959
LAP-2 0.5305| 0.559| 0.0609 3.8575
MDH-1 0.3348| 0.3419| 0.0108 22.9832
MDH-3 0.4308| 0.4461| 0.0268 9.0719
MDH-4 0.5886] 0.6312| 0.1035 2.1657
MNR-1 0.3896| 0.4163| 0.0437 5.4707
MNR-2 0.5544| 0.5603| 0.0133 18.5789
PGI-2 -0.1583| -0.0764| 0.0707 3.2861
PGM 0.7084| 0.7327| 0.0833 2.7494
SKDH-2 0.3699| 0.3857| 0.0252 9.6855

Mean 0.4159| 0.4522| 0.063 3.719

Fis : Populasyon i¢i fiksasyon indeksi (Fixation index for subpopulations)

Fir : Tiim populasyonlar i¢in fiksasyon indeksi (Total fixation index)

Fsr: Populasyonlar arasi genetik ¢esitlilik (Average diversity between populations)
N : Gen akis katsayisi (Gene flow)
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4.3. Populasyonlarda Genetik Mesafe

Nei’nin genetik benzerlik-mesafe 6l¢iitlerinde populasyonlarin genetik
olarak uzakliklariin belirlenmesinde kullanilmistir.

Calisilan populasyon ¢iftleri icin Nei’nin (1972) Standart Genetik
Benzerligi (I) ve Standart Genetik Mesafesi (D) ornek sayisindan bagimsiz
olarak (Nei, 1978) hesaplanarak Tablo 6.’da verilmistir.

Populasyonlar arasindaki genetik mesafe 0.0099 ila 0.0396 arasinda
degismistir. Genetik benzerlik ise 0.9610 ile 0.9902 arasinda degisen
degerlerdedir. Calisilan populasyonlardan Eybekli-Asar en yakin, Eybekli-
Kapidag ise en uzak populasyonlar olarak belirlenmistir. Ortalama genetik
mesafe 0.0253 olarak hesaplanmistir. Bu sonu¢ Scaltsoyiannes ve
ark.(1994)’nin sonuglartyla paraleldir. Bu sonucglara gore Kazdaglarindaki
Karagcam populasyonlar1 arasinda genetik mesafenin  fazla olmadigin
sOyleyebiliriz.

Tablo 8. Populasyonlarin genetik mesafe ve benzerlik degerleri
Table 8. Genetic identities and distances of the populations

EYB ASR | KAT | KAL GUR KAP MIH

EYB 0.9902| 0.9623] 0.9746] 0.9762 0.9610[ 0.9621
ASR 0.0099 0.9775[ 0.9851 0.9818 0.9775| 0.9776
KAT 0.0384 10.0228 0.9699|  0.9663 0.9793| 0.9773
KAL 0.0257 10.0151 [0.0306 0.9869 0.9774] 0.9772
GUR 0.0241 ]0.0183 [0.0343 0.0132 0.9809| 0.9612
KAP 0.0389 10.0228 0.0209 ]0.0259 10.0193 0.9767
MIH 0.0386 [0.0227 0.0230 [0.0231 [0.0396  [0.0236

Ayrica populasyonlar arasi farklilasmanin belirlenmesi i¢in Nei’nin
genetik benzerlik degerleri (Nei 1978) ve UPGMA (Unweighted Pair Group
Method with Aritmetic Means) metodu kullanilarak bir dendogram
olusturulmustur (Sekil 2.). Dendogramin olusumunda populasyonun cografik
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konumlar1 belirleyici olmustur. Dendograma gore ¢alisilan populasyonlar 2 ana
kola ayrilmistir. Her iki kol da kendi arasinda iki gruba ayrilmistir. Birinci
kolun birinci gurubunda Eybekli ve Asar, ikinci gurubunda ise Kalkim ve
Giirgendag populasyonlar1 gériilmektedir. Ikinci kolda Katrandag ve Kapidag
bir gurup olusturmustur, Mihlidere ise tek basina ayr1 grup olusturmustur.

Birinci kola ayrilan populasyonlar; tablo 6’dan goriilecegi gibi genetik
olarak birbirine yakin olan popasyonlardir (Asar-Eybekli,Kalkim-Asar,
Giirgendagi-Asar).

Asar 300 m.’lik rakimiyla karacamin ekstrem populasyonlarindan
biridir. Populasyonlarin bakilar1 ve karagamin kuzey bakilar1 tercih etmedigi
gozoniine alindiginda Kapidag (kuzey-dogu) ve Mihlidere (kuzey)
populasyonlarmin farkli oldugu goriiliir. Alt gruplarin olusumunda ortalama
allel sayis1 ve polimorfik lokus yiizdesi belirleyici olmustur.

skosk ke sk sk skosk skeskok ok
sk sfe s seoskoskoskok
skeskosk skoskok skook

skeskesk

* K ¥k K ¥ *

*

Sekil 2. Populasyonlarin farklilagsmasini gosteren dendogram.
Figure 2. Dendogram constructed for population’s differentiation
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5.SONUC VE ONERILER

Bu calismada, Diinya Bankasi’nca desteklenen “Genetik Cesitliligin
Yerinde Korunmast Projesi” kapsaminda pilot bolge olarak segilen
Kazdaglari’nda hedef tiirlerden karacamin izoenzim ¢esitliligi {izerine
calisiimustir.

Yapilan analizler ve istatistiki degerlendirmeler karacamin genetik
yapist hakkinda 6nemli bilgiler vermistir.

Calisilan 16 enzim sisteminde, 17’°si polimorfik 29 lokus gozlenmistir.
Gozlenen genel fenotipler diger ibreli tilirlerle benzerlik gosterdi. En yaygin
allelin frekansinin 0.99 veya daha fazla (p<0.01) oldugu durumlarda
polimorfizim %355.17 ile %58.62 arasinda degismistir. Ortalama allel sayis1
1.67 ve beklenen heterozigotluk %26 olarak belirlenmistir. Gozlenen
heterozigotluklar agisindan Eybekli ve Asar en yliksek heterozigotluga sahiptir.

Beklenen ve gozlenen heterozigotluklar karsilastirildiginda gozlenen
heterozigotlugun beklenenden fazla oldugu goriilmiistir. Bu fark
populasyonlarda heterozigotlugu azaltir yonde baz1 etkenler oldugunu
gostermistir.

Orneklenen populasyonlarin genetik cesitliligi oldukea yiiksektir fakat
cesitlilik %94 oraninda populasyonlar icinde yogunlasmistir, populasyonlar
arasi belirgin farkliliklar yoktur. Populasyonla raras1 genetik ¢esitliligin toplam
genetik cesitlilige oran1 (Gsr) ortalama 0.06 olarak bulunmustur.

Ibreliler genelde yiiksek genetik cesitlilige sahiptirler. Izoenzim
analizleri de 6zellikle orman agaglarinin genetik ¢esitliliginin yiiksek oldugunu
ortaya koymustur (Hamrick ve Godt, 1989). Bu yiiksek varyasyon genis
cografik dagilim ve bazi hayat karakteristikleriyle agiklanmaktadir, bunlar
jenerasyon uzunlugu, populasyon yapisi, polinasyon mekanizmasi ve gen
akisidir. Karacamin yiiksek genetik cesitliligi de mikro ¢evrelere adapte
olabilme mekanizmalarina baglanmistir (Kaya ve Temerit, 1994).

Nei’nin genetik benzerlik-mesafe dlciitleri de populasyonlarin genetik
uzakliklarinin  belirlenmesinde kullanilmistir. Calisilan  populasyonlardan
Eybekli ve Asar en yakin, Eybekli ve Kapidag ise en uzak populasyonlar
olarak belirlenmistir.
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UPGMA kullanilarak olusturulan dendogramda populasyonlar 2 ana
kola ayrilarak, 4 gurup olusturmaktadirlar. Rakim ve cografik mesafe
guruplasmada etkili faktorler olarak goze carpmaktadir.

Koruma  stratejileri  a¢isinan  diisiiniildiiginde, tiim  dogal
populasyonlarin korunmasi miimkiin olmadig1 gibi bu populasyonlarin genetik
yapilar1 insan etkisiyle degismektedir (Ledig, 1998). Bu yiizden genetik
yapinin belirlenmesi ve korunacak alanlar arasinda bu yonde se¢im yapilmasi
daha uygundur. Ancak bu da yeterli degildir, korunacak alanlarin mutlaka ayni
yapida yedekleri de korunmalidir.

Polimorfik lokus, ortalama allel sayis1 ve ortalama heterezigotlugu
ylksek olan Asar populasyonunun GEKYA olarak secilmesi uygun olacaktir.
Genetik mesafe olarak diger populasyonlardan ayrilan Mihlidere 2. GEKYA
olarak Onerilmistir. Karacamin optimal yayilis alanindaki Gilirgendag
populasyonunun polimorfik lokus ve ortalama allel sayisinin yiiksek olmasi
nedeniyle 3. GEKY A olarak se¢ilmesi uygun olacaktir.
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OZET

Bu ¢alismada Kazdaglari’ndan 6rneklenen 7 dogal Anadolu karagami
(Pinus nigra subsp. pallasiana) populasyonunun genetik ¢esitliligi izoenzim
markdrleri yardimiyla belirlendi. 16 enzim sisteminden izoenzimler, tohumun
disi gametofitik dokusundan 6ziitlendi ve nisasta jel elektroforez teknigiyle
ayrildi.

Calisilan 16 enzim sisteminden 17’°si polimorfik, 29 lokus elde edildi.
Polimorfizm Asar ve Mihlidere’de en yiiksek (%58.6), Kapidag’da ise en
diisiik (%51.7) degerindeydi. Lokus basina diisen allel sayis1 1.67 ve beklenen
heterozigotluk ise yaklasik olarak %?27olarak belirlendi. Higbir populasyonda
nadir allel gézlenmedi. Toplam genetik cesitliligin %94 iinlin populasyonlar
icinde ve kalan %6’sinin da populasyonlar arasinda oldugu tesbit edildi. Ayrica
Nei’nin genetik mesafe degerleri 0.0099 (Eybekli-Asar) ile 0.0389 (Eybekli-
Kapidag) arasinda gozlendi, ortalama ise 0.0253 olarak belirlendi. Bu deger de
populasyonlar arasi farklilasmanin fazla olmadigini gosterdi. Bu degerlere
olusturulan dendogramda ise Mihlidere’nin diger 6 populasyondan farklilastig
gozlendi.

Sonu¢ olarak tiim kriterler dikkate alinarak Asar, Mihlidere ve
Giirgendag populasyonlarinin Kazdaglari’nda Gen Koruma ve Yonetim Alani-
GEKYA olarak ayrilmalar1 6nerildi.
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SUMMARY

In this study, the genetic diversity of 7 natural Anatolian black pine
populations sampled from Kazdaglar1 was determined by isoenzyme markers.
Isoenzymes from 16 enzyme systems were investigated from haploid female
megagametophytes by starch gel electrophoresis.

Data provided by isoenzyme analysis revealed 17 polymorphic and 12
monomorphic loci, a total of 29 loci. Polimorphism was highest in Asar and
Mihlidere (%58.6), lowest in Kapidag (%51.7). Number of allelles per loci was
determined as 1.67 and expected heterozygosity as %27. 94 percent of total
genetic variation was observed within populations. Moreover, Nei’s genetic
distance measures showed that Eybekli and Asar (0.0099) are the most related
and Eybekli and Kapidag (0.0389) are the most distant populations.
Furtheremore, the average genetik distance between populations was 0.0253,
indicating that populations were not much differentiated, they were almost
identical. A dendogram was constructed by using UPGMA method also
showed that Mihlidere is differentiated from other 6 populations.

As a result of the study; Asar, Mihlidere and Giirgendag populations
were recommended for the in situ conservation of Anatolian black pine as
Gene Management Zones, in Kazdag:.
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