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ONSOZ

Biyolojik cesitliligin, kiiresel diizeyde onemli oldugunun farkina
varilmasiyla, bu zenginligin korunmasi i¢in Ozellikle son yillarda
uluslararas1 kuruluslar harekete ge¢mislerdir. Ulkemizdede Kiiresel
Cevre Fonu (GEF) tarafindan mali olarak desteklenen bir proje
baslatilmistir.

Diinya Bankasinca desteklenen “Genetik Cesitliligin ~ Yerinde
Korunmasi Projesi” kapsaminda Bolkar Daglar1 pilot bolgelerden biri
olarak secilmistir. Karacam, Bolkar Daglarinda korunmas1 gereken hedef
tiirlerden biri olarak programa alinmis ve secilen populasyonlarin genetik
yapilariin belirlenmesi i¢in izoenzim analizi kullanilmistir. Analiz
sonuclarina gore karagam icin “Gen Koruma ve Yonetim Alanlar
(GEKYA)” onerilmistir.

Bu arastimada, kozalaklarin toplanmasi i¢in is¢i temin eden AGM ve
Mugla Fidanlik Miidiirligi'ne, ayrica c¢alismanin her asamasinda
destegini gordiigiimiiz eski miidiir yardimcimz Ismail PEKCAN’a,
laboratuvar calismalarina katilan stajyer &grenci ODTU  Biyoloji
boliimiinden Evrim DEMIREL’e, her zaman yardimlarmi gordiigiimiiz
orman miihendisi Turgay EZEN’e, bantlarin yorumlanmasinda ilgi ve
elestirilerinden  dolayr  Prof. Dr. W.T.ADAMS’a ve c¢alismanin
gerceklesmesinde destegini  esirgemeyen basta miidiirimiiz Ziya
ARGIMAK olmak iizere tim Miidiirliigiimiiz personeline tesekkiir
ederiz.

Bu ¢aligmanin iilke ve meslegimize yararli olmasini dileriz.

Ankara, 1999 Ercan VELIOGLU
A. Ayper TOLUN
Burcu CENGEL
Prof. Dr. Zeki KAYA



O0Z

Diinya bankasinca desteklenen “Genetik Cesitliligin ~ Yerinde
Korunmasi Projesi” kapsaminda yapilan bu calismada; Bolkar
Daglari’nda hedef tiir olarak se¢ilen Anadolu karagaminin (Pinus nigra
Arnold subsp. pallasiana (Lamb.) Holmboe) belirlenmis 4
populasyonunda (Camliyayla, Cehennemdere, Ulukisla ve Giilekdere)
izoenzim ¢esitliligi izerinde ¢alisilmistir.

Calisilan 14 enzim sisteminde 24 aktif zon goriildii. Polimorfizim
ortalama %47.9 olarak bulundu. Lokus basina allel sayis1 1.6 civarinda
olup beklenen heterozigotluk (genetik ¢esitlilik) yaklasik %21 olarak
bulundu. Toplam genetik c¢esitliligin populasyonlar arasindaki genetik
cesitlilige orani, ortalama 0.070 olarak hesaplandi. Bu, toplam genetik
cesitliligin - sadece  %7’sinin  populasyonlar arasinda  oldugunu
gostermektedir. Ayrica, Nei’nin genetik mesafe degerleri, biitiin olas1
populasyon ciftleri (6) dikkate alindiginda; ortalama deger 0.021 olarak
bulundu.Bu sonu¢  populasyonlar arasindaki farkliligin c¢ok fazla
olmadigini géstermektedir.

Son olarak, bulgularin degerlendirilmesiyle Bolkar Daglarinda;
Ulukisla ve Giilekdere populasyonlarinin karagam i¢in Gen Koruma ve
Yonetim Alani-(GEKY A) olarak ayrilmasi onerimistir.

Anahtar Kelimeler: Pinus nigra, Karacam, Izoenzim, Genetik Cesitlilik,
GEKYA.



ABSTRACT

In this study, which was supported by the World Bank as a part of
“In-situ Conservation of Plant Genetic Diversity Project”, to determine
the magnitude and pattern of genetic diversity Anatolian Black pine
(Pinus nigra Arnold subspecies pallasiana (Lamb.) Holmboe)
populations (Camliyayla, Ulukisla, Cehennemdere and Giilekdere) were
investigated.

24 loci were resolved for the 14 enzyme systems assayed.
Polymorphism was 47.9% on the average. The mean number of alleles
per locus was around 1.6 and the expected heterozygosity was about
21%. Genetic diversity among populations relative to the total genetic
diversity was averaged as 0.070, indicating that only 7% of the total
genetic diversity was among populations. Furthermore, Nei’s genetic
distance values was averaged as 0.021 when 6 possible population pairs
were considered confirming that the diversity among populations was not
very high.

Finally, based on the results of this study, it is recommended that
Ulukisla and Giilekdere populations could be considered as a Gene
Management Zone (GMZ) in the Bolkar Mountains.

Keywords: Pinus nigra, Black pine, Isozyme, Genetic Diversity, GMZ.



1.GIRIS

Anadolu bati dillerinde Kii¢iik Asya (Asiaminorkleinasien) olarak
adlandirilmaktadir. Anadolu’ya bu ismin verilmesi topografik olarak
cevresindeki tilkelerden yiiksek olmasi ve kisa mesafede biiyiik degisiklikler
gostermesidir. Degisiklik biiylik dlgiide cografik yapida goriilmekte ve dar
bolgelerde bile iklim karakterlerindeki farklilasmada, daglarin denizlere
gore konumu, yiikseklikleri, kiitleleri, jeolojik ve jeomorfolojik yapilar1 rol
oynamaktadir. Ayrica Tiirkiye diinyada {i¢ kita ile birden yakin iligkideki tek
tilkedir. (Anonim, 1994).

Tiirkiye’nin kitalar arasindaki stratejik konumu insanlik tarihinin
baslangicindan bu yana {i¢ kitanin arasindaki hareketlerinin odak noktasini
olusturmustur. Son derece hareketli bir tarih yasamis olan Anadolu dogal
degerlerini insan miidahaleleri sonucu derece derece kaybetmistir. 4000-
3000 y1l oncesinden baglayan dogal vejetasyon oOrtiistindeki tahribat, dogal
dengenin altiist olmas1 yaninda, bitki tiir ve topluluklarinin da bozulmasina
neden olmustur. Anadolu’da 54 milyon hektar sahayr kaplayan orman
varhigi, asirlardan beri siiregelen tahribat sonucu giiniimiizde 20,1 milyon
hektara diismiistiir. (Atalay, 1994).

Tiirkiye’nin eski diinya kitalar1 arasindaki konumu ile kiiclik Asya
ozellikleri gostermesi dogal ¢evre degerleri agisindan biiyiik bir ¢esitlilik ve
zenginlige sahip olmasina neden olmustur. Ulkemizdeki tiir ve tiir alt:
diizeydeki takson sayisit 10245, endemik sayist ise 3747’yi bulmaktadir
(Gemici-a, 1994). Biitiin Avrupa kitasinda 12000 bitki tiiri oldugu
hatirlanirsa bu zenginligin 6l¢iisii daha iyi anlagilir.

Ulkemizin bitki tiirlerinin sayisal c¢oklugunun yanisira genetik
kaynak olma acisindan da diinya ¢apinda 6nemi vardir. Bugiin tarimda
kullanilan kiiltiir formlariin baslicalarinin gen merkezi Anadolu’dur.

Her giin biraz daha ileri diizeyde yasanan bozulmanin, in-situ ve ex-
situ koruma amaci ile yapilacak ¢alismalar ve korumaya yonelik teknikleri
iceren planlarin dikkatli bicimde uygulanmasi ile iyilestirilebilecegi ifade
edilmektedir. In-situ korumada ekosistem bazinda tiim biyolojik ¢esitliligin
korunmasi amaglanabilecegi gibi biyolojik kaynak olarak goriilen belirli
tiirlerin (hedef tiirlerin) korunmasi da amaglanabilir.



Bu baglamda, Kiiresel Cevre Fonu (GEF) tarafindan desteklenen
“Genetik Cesitliligin Yerinde Korunmasi Projesi” 1993 yilinda baglamstir.
Onemli bitki tiirlerinin gen kaynaklarinin korunmasma yonelik bu proje
kapsaminda Bolkar Daglar1 pilot bolgelerden biri olarak secilmistir. Bolkar
Daglar1 endemik bitki c¢esitlili§i ve orman agaglart zenginligi ile
taninmaktadir. Bu bdlge ayrica, meyva agacglar1 ve yabani akrabalar ile
endiistriyel ve tibbi aromatik bitki tiirleri agisindan da zengindir. Bolkar
Daglari‘nda yaklagik 1700 bitki tiirii bulunmakta ve bunlarin 350 tanesi
endemiktir. Bu endemiklerin 200 tanesi sadece Bolkar Daglari'nda
bulunmaktadir (Gemici-b, 1994).

Genetik kaynaklar1 korumanin amaci; genetik cesitliligi en yiiksek
diizeyde tutmak, gerektiginde bu zengin ¢esitlilikten yararlanmaktir.
Genetik ¢esitliligi yiiksek olan tiirler ve irklar zamana ve yere gore degisen
cevre kosullarmma daha iyi adaptasyon gosterirler. Ayrica bilimsel ve
teknolojik gelismelere bagl olarak degisen insan isteklerini karsilamada
daha etkili ve yarali olurlar. (Isik, 1996).

Izoenzim analizi, orman agaglarinin populasyon genetik yapisi,
taksonomik yeri ve ilireme sistemlerinin tanimlanmasinda ¢ok onemli bir
aractir. Ayrica, orman agag tiirleri i¢in gen koruma stratejileri iiretmekte
onemli bir rol oynar (Millar ve Westfall, 1992).

Gen Koruma ve Yonetim Alani (GEKYA) yaklagimi, yerinde
koruma programlarin bir ¢esididir ve Tiirkiye koruma programlarina Diinya
Bankasi tarafindan “Genetik Cesitliligin Yerinde Korunmasi1” projesi ile
tanmitilmistir. GEKYA’lar, hedef tiirdeki genetik cesitliligi korumak amaci
ile ayrilan dogal ve yari-dogal alanlardir. Bunlar, tehlikedeki
populasyonlarin, ekonomik 6nemi olan bitki tiirlerinin veya yiiksek genetik
cesitliligi olan tiirlerin evrimsel degisikliklerinin yer aldigi koruma
alanlaridir. Ek olarak, tahil tiirlerinin ve ticari 6nemi olan agag¢ tiirlerinin
yabani akrabalarinin korunmasinda uygun bir yaklagimdir (Kaya ve ark.,
1997).

Ulkemizde yaklasik 2 milyon hektar yayilisa sahip olan karagam
(Pinus nigra ssp. pallasiana), agaglandirma c¢alismalarinda kullanim
acisindan da kizilgamdan sonra ikinci sirada gelmektedir. “Ulusal Agag
Islah1 Programi” cergevesinde i1slah programina da alinmistir. Ayrica,



Tirkiye Bitki Genetik Cesitliligi Yerinde Korumasi Ulusal Plan1 (Kaya ve
ark., 1997)’nda belirtilen hedef tiirlerden biridir. [zoenzim analizleri ile
populasyonlarin genetik yapilar1 hakkinda bilgi sahibi olunabildiginden,
secilen 4 populasyonda yapilan analizler sonucunda “Gen Koruma ve
Yonetim Alanlar1” olarak ayrilabilecek populasyonlar 6nerilmistir.



2.LITERATUR OZETi

Ulkemizin énemli agag tiirlerinden biri olan Anadolu karagamryla
ilgili pek fazla calisma yoktur. izoenzim calismalari ise iilkemizde 1996
yilindan sonra baglamistir (Simsek, 1992; Giilbaba ve ark., 1996; Dogan ve
ark., 1996; Kara, 1996 ve Yahyaoglu ve ark., 1994).

Genel olarak koniferler diger organizmalarla karsilastirildiklarinda
daha yiiksek genetik cesitlilik gosterirler (Hamrick ve ark., 1981). Camlarin
diger ibrelilere gore nisbeten diisiik genetik cesitliliklerine (Schiller ve ark.,
1986; Moran ve ark., 1988 ve Kim ve ark.,1997) karsin karagam genetik
cesitliligi en yiiksek ibreli tiirlerinden biridir. (Nicoli¢ ve Tuci¢, 1983;
Scaltsoyiannes ve ark., 1994 ve Aguinagalde ve ark., 1997).

Karacamda ilk izoenzim cesitliligi ¢alismasini Bonnet-Masimbert ve
Bikay-Bikay (1978) yapmiglardir. Karacamin alttiirlerini GOT enzim
sistemini kullanarak aragtirmiglardir. Daha sonra karagam ile yaptiklar
calismada Nicoli¢ ve Tuci¢ (1983) polimorfizmi %66 olarak ve
Scaltsoyiannes ve ark. (1994) %70 olarak bulmuslardir. Scaltsoyiannes ve
ark. (1994) calismasinda ortalama allel sayisimi 2.0 ve beklenen
heterozigotlugu ise %20 olarak bulmustur.

Diger cam ve ibreli tiirleride hesaplanan (genetik farklilasma) Gst
degerleri, populasyonlar icindeki heterojenligin populasyonlar arasi
heterojenlikten fazla oldugunu gostermektedir (El-Kassaby, 1991; Miiller-
Starck ve ark., 1992).

Silin ve Goncharenko (1996) karagamda ortalama genetik mesafeyi
0.012, Scaltsoyiannes ve ark. (1994) ise 0.035 olarak bulduklarini
bildirmislerdir. Diger cam tiirlerinde de benzer sonuglar bulunmustur (Moran
ve ark., 1988 ve Kara, 1996).

Dogan ve ark. (1998), Kazdagi yoresi karagamlarinda yaptiklari
calismada kalitim ve alellerin bagliligim1 41 lokus ciftinde aramis ve 3
adedinde onemli (p<0.05) ortak segregasyon saptamislardir. Fakat sadece
6PGD’de nispeten gii¢lii bir baghilik gozlemislerdir (r=0.13).



3.MATERYAL VE METOD
3.1.Populasyonlarin Tanitimi ve Orneklenmesi

Anadolu karacaminin acik tozlagsma iiriinii tohumlar1 daha Once
belirlenen toplam 4 Bolkar Daglar1 populasyonun (Sekil 1) 190 yarim-
kardes ailesinden, 1995 yili sonbaharinda toplanmistir. Agaglarin akrabalik
olasiligini azaltmak icin aralarinda en az 100 metre mesafe ve en fazla 300
m ylikselti farki olacak sekilde tesadiifi olarak 6rnekleme yapilmistir (Tablo

1.

Tablo 1. Populasyonlarin detayh cografik konumlari ve drnek sayilari.
Table 1. Detailed description and sample sizes of the populations.

Populasyonlar | Enlem Boylam Yiikselti | Baki (S);nlzl:
Populations | Latitude | Longitute | Elevation | Aspect yist
Sample Size
Cehennemdere | 37° 08’ 34° 30’ 1550 K 42
Ulukasla 37° 33’ 34° 29’ 1560 K 50
Camliyayla 37° 08’ 34° 33’ 1350 K 48
Giilekdere 37°12° 34° 4%’ 1500 D.B. 50

3.2. Tohumlarim Hazirlanmasi ve Laboratuar Calismalari

Bu calismada uygulanan laboratuvar teknikleri baz1 degisiklerle Conkle
ve ark. (1982)'nin laboratuvar foyili esas alinarak uygulanmigtir. Dort jel
sisteminde c¢alisilan 14 enzim Tablo 2’de verilmistir.

Tohumlar, ortalama 25 °C ve giin 1siginda, Jacopsen gimlendirme
cihazlarinda 2 ila 3 giinde ¢imlenmistir. Kokciiklerin uzunlugu 2 ila 3 mm
uzunluga ulasinca endospermleri (1N) Oziitleme tamponunda (0.2 M
phosphate tamponu, pH:7.5) ezilmistir.

Kullanilan nisasta jeller %11 oraninda hazirlanmistir. Cok sayida jelle
calisildigindan jeller bir giin Oncesinden hazirlanarak buzdolabinda
bekletilmistir. Jeller 4 ila 6 dilim elde edilebilen (12.5 cm x 21.5 cm x 1.0
cm) odlgiilerindeki cergevelere dokiilmiistiir. Oziitlenmis endospermler 3.5
mm x 11 mm olgiilerinde kesilmis (Whatman Chromatography No. 3MM)
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filtre kagitlarina emdirilmis ve her jele 4’er aileden toplam 32 adet 6rnek
yiiklenmistir. Ayrica enzimlerin katettigi mesafeleri tahmin edebilmek icin
jelin her iki yanina boyali fitiller yerlestirildi.

Yiiriitme (akim verme) islemi, yiiklenen jeller tanklara yerlestirilip
siinger tamponlart ve uygun tampon c¢ozeltileri eklendikten sonra
buzdolabinda (4°C) (katottan anoda dogru) gerceklestirilmistir. 15 dakika
akim uygulandiktan sonra akim kesilerek fitiller toplanmig, tekrar akim
verilip isleme 4-5 saat daha devam edilmistir. Boyali fitilin olusturdugu
renkli bant I ve II no’lu sistemler i¢in 8 mm, III ve IV no’lu sistemler i¢in 6
mm ilerlediginde akim kesilmigstir. Sistemlere uygulanan akim siddetleri
Tablo.2’de verilmistir. Daha sonra jeller calisilacak enzim sayisina gore
dilimlenerek, her dilim yani her enzim i¢in ayr1 hazirlanan ¢ozeltiler iginde
37°C’de inkiibe edilerek boyanmistir. Boylece elde edilen bantlar lokus ve
allellerin goriiniimlerine gore yorumlanarak kaydedilmistir.

3.3.Degerlendirme

Bantlar1 yorumlanmasinda jel lizerinde ilerledikleri mesafeler gbzoniine
almarak lokus numaralari verilmistir (en ilerdeki Lokus 1). Lokuslarin
numaralar1 belirlendikten sonra, aktif zonlar i¢cindeki bant yapilar1 dikkate
alimarak en ilerdekine Allel 1, sonrakine Allel 2 diyerek biitiin bantlar
numaralandirilmistir. Buna goére elde edilen veriler bilgisayar ortamina
girilmis ve yorumlanmaistir.

Genetik cesitliligin miktarin1 standart bir sekilde belirleyebilmek igin,
ortalama allel sayisi, polimorfik lokus orani ve heterozigotluk g6zoniine
alinmistir. H; (subpopulasyondaki bireyin gozlenen heterozigotlugu), Hs
(subpopulasyondaki bireyin beklenen heterozigotlugu), Hr (toplam
populasyondaki bireyin beklenen heterozigotlugu) ve Dst (subpopulasyonlar
arast ortalama c¢esitlilik) Hardy-Weinberg sartlarina gore hesaplanmistir
(Nei, 1987). Gsr (genetik farklilasma katsayisi) , Dsr/Hr oranindan
hesaplanmistir (Nei, 1987).

Populasyonlar  arasi1  genetik  baglantiy1  gosterebilmek  igin,
populasyonlarin Nei’'nin (1972) genetik benzerlik (I) ve uzaklik degerleri
(D), ornek sayisindan bagimsiz olarak (Nei, 1978), hesaplanmustir.
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Biitiin hesaplamalar GeneStat (Lewis, 1993) ve POPGENE bilgisayar
programi (Yeh ve ark., 1997) kullanilarak bilgisayar ortaminda
gerceklestirilmistir.

Tablo 2. Calismada kullanilan enzim sistemleri.
Table 2. The enzyme systems used in the study.

Jel/Tray Tamponlar Enzimler Kisaltmalar |E.K. No.
Gel/Tray Buffers Enzymes Abbreviation [E.C. No.
Sistem 1 (60 mA) Leucine aminopeptidase LAP 34.11.1
Tris citrate (pH 8.3) / Phosphogluco isomerase PGI 53.1.9
Lithium borate (pH 8.3) Phosphogluco mutase PGM 54.2.2
Sistem 2 (55 mA) Glutamate dehidrogenase GDH 1.4.1.2
Tris citrate (pH 8.8) / Glutamate oxaloacetate GOT 2.6.1.1
transaminase
Sodium borate (pH 8.0) Mannose phospate isomerase| PMI 5.3.1.8
Superoxide dismutase SOD 1.15.1.1
Sistem 3 (50 mA) Acid phosphatase ACP 3.1.3.2
Morpholine citrate(pH 6.1)/ [Aconitase ACO 4.2.1.3
Morpholine citrate (pH 6.1) [Menadione reductase MNR 1.6.99.2
Shikimate dehydrogenase  [SKDH 1.1.1.25
Sistem 4 (60 mA) Diaphorase DIA 1.6.4.3
Tris citrate (pH 6.2) / Isocitrate dehydrogenase IDH 1.1.1.42
Tris citrate (pH 6.2) Malate dehydrogenase MDH 1.1.1.37

12
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Sekil 1. Orneklenen 4 populasyonun yerlerini gésteren harita.
Figure 1. Locations of the 4 populations sampled.
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4. BULGULAR VE TARTISMA
4.1.izoenzim Bant Yapilar

Calisilan 14 enzim sistemi i¢in 24 aktif zon (lokus) belirlenmistir.
Bunlardan 13 tanesi cok allelli (polimorfik), 11 tanesi ise tek allelli
(monomorfik) olarak bulunmustur. Enzimler ve kisaltmalar1 Tablo 2’de
verilmistir. Zonlarin bant yapilar1 ve allellerin orijinden uzakliklar1 Sekil
2’de gosterilmistir. Enzim sistemlerinin agilma verilerine ait degerler Tablo
3’de verilmistir.

LAP: LAP i¢in boyanan jellerde bir aktif zon belirnenmistir. Biitiin
populasyonlarda iki allel goriilmiistiir. Bunlarin ikiside ¢ift banth
varyantlardi. Her bir zonun Mendel a¢ilim yasalarina gore tek bir lokusun
kontrolii altinda oldugu bulunmustur.

PGI: PGI jellerinde iki zon tespit edilmistir. Birinci zonun, PGII,
koyu boyanan iki bolgeye yani iki farkl allele sahip oldugu belirlenmistir.
Buna ters olarak, ikinci zon, PGI2, kayda deger bicimde boyanmadigindan
dolay1 sonuglart analizlere katilmamistir. Tek lokus kontrolii altindadir.

PGM: PGM jellerinde iki zon tespit edilmistir, PGM1 ve PGM2. i1k
zonda, PGM1, biri ¢ift bantli digeri tek bantli yapiya sahip iki allel
gozlemlenmistir. Ikinci zondada, PGM2, aym yapiya sahip bantlar tespit
edilmistir. Ancak ikinci zondaki bu bantlar diger zondaki bantlara gére daha
yavas bir mobilite géstermiglerdir. Her bir zonun Mendel agilim yasalarina
gore tek bir lokusun kontrolii altinda oldugu bulunmustur.

GOT: GOT ig¢in boyana jellerde ii¢ zon tespit edilmistir. GOT1’in
koyu boyanmis bir allele sahip oldugu gézlemlenmistir. Buna ek olarak bu
zon biitiin GOT zonlar1 i¢inde en hizli hareket eden zon olarak bulunmustur.
GOT2’nin iki allele sahip oldugu tespit edilmistir. Daha yavas hareket eden
cift bantli digeri ise tek bantli olarak gorilmiistiir. GOT3’iin iki adet ii¢
bantl1 varyanta sahip oldugu tespit edilmistir. GOT3{lin ilk allelinin bir banti
katod yoniine dogru bir mobilite gdstermistir. Her bir zon Mendel agilim
yasalarina uygundur.

PMI: PMI i¢in boyana jellerde iki zon ¢6ziimlenmistir. En hizli olan
ilk zonun tek bir banta sahip oldugu tespit edilmistir. Daha yavas olan
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zonun, PMI2, biri tek bantli digeri ¢ift banth iki varyanta sahip oldugu
bulunmustur. Her iki zon da tek lokus kontrolii altinda bulunmaktadir.

SOD: SOD jellerinde iki lokus gézlemlenmistir. SOD1’de ¢ift bantl
tek allel tespit edilmistir. Daha yavas hareket eden ikinci lokusta, SOD2, ise
tek banth tek allele goriilmiistiir.

GDH: Tek bir aktif zon belirlenmistir. Buna gore bu enzimin tek bir
lokus tarafindan kontrol edildigini sOyleyebiliriz. Bu lokusun tek bir alleli
oldugu tespit edilmistir.

ACP: ACP i¢in boyanan jellerde ii¢ allelli tek bir aktif zon
belirlenmistir. 11k ve ii¢iincii allellerin ¢ift bantl ikincinin ise tek bantli bir
yapiya sahip oldugu goriilmiistiir. Her bir zonun Mendel a¢ilim yasalarina
gore tek bir lokusun kontrolii altinda oldugu bulunmustur.

ACO: GDH ig¢in boyanan jeller gibi ACO jellerindede tek bir aktif
zon tespit edilmistir. Bu tek zonun, tek bantli bir allele sahip oldugu
gorilmiistiir.

MNR: iki aktif zon belirlenmistir. Bunlar1 ilkinin, MNR1, ii¢ allele
sahip oldugu gorilmiistiir. MNR1’1in ilk alleli {i¢ bantli, ikincisi ¢ift bantl ve
lictlinciisii ise dort bantli olarak belirlenmistir. MNR2’nin tek bantl iki allele
sahip oldugu goriilmiistiir. Her bir zonun Mendel agilim yasalarina gore tek
bir lokusun kontrolii altinda oldugu bulunmustur.

SKDH: SKDH’de, sadece bir aktif zon goriilmiistiir. Bu zonun,
birincisi ¢ift bantl ikincisi tek bantl iki allelle sahip oldugu belirlenmistir.
Her zon Mendel yasalarina uygun bulunmustur.

DIA: Bu enzimin iki zona sahip oldugu belirlenmistir. DIA1’in, hizli
olanmi tek bantli yavag olani ¢ift banth iki allele sahip oldugu gozlenmistir.
Ikinci aktif zonun, DIA2, ise tek bir banttan olustugu belirlenmistir. Tek
lokus kontrolii altindadir.

IDH: Bu enzim i¢in boyanan jellerde iki zon belirlenmistir. ilk
zonun koyu boyanan bir allele sahip oldugu ve birinci zondan daha yavas
hareket eden ikinci zonunda tek bir allele sahip oldugu tespit edilmistir.

MDH: MDH jellerinde ii¢ aktif zon belirlenmistir. Ik zonda,
MDHI1, sadece bir tane koyu boyanan bant gériilmiistiir. ikinci locusun,
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MDH2, hizli hareket edenin ¢ift bantli, digerinin tek bantli oldugu iki allele
sahip oldugu belirlenmistir. Son olarak, ii¢lincii lokusun, MDH3, ¢ift bantli
tek bir allelden olustugu tespit edilmistir. Her bir zon tek lokus kontrolii
altindadir.

Biitiin populasyonlarda, bazi lokuslarda; LAP, PGM1 ve 2, GOT2 ve
3, PMI2, SOD1, ACP, SKDH, MNR1, DIA1 ve son olarak MDH?2 ve 3 gibi;
¢ift veya daha fazla bant olusumu gozlenmistir. Nicoli¢ ve Tuci¢ (1983) ve
Dogan ve ark. (1998) karagam ile olan ¢alismalarinda benzer sonuclar elde
etmiglerdir. Bu ¢oklu bantlasmanin sebebi genin muhtemel dublikasyonu
olabilir.

PGI, PGM, GOT, SOD, GDH, ACO ve DIA sistemlerinde gézlenen
bant yapilar1 diger caligmalarin sonuglar1 ile paralelllik gostermektedir
(Bonnet-Masimbert ve Bikay-Bikay, 1978; Conkle, 1979; Adams ve Joly,
1980a; Adams ve Joly, 1980b; Millar, 1985; Cheliak ve Pitel, 1985;
Gullberg, 1985; Strauss ve Conkle, 1986; Moran ve ark., 1988; Shiraishi,
1988a; Shiraishi, 1988b; Adams ve ark., 1990; Scaltsoyiannes ve ark., 1994;
Aguinagalde ve ark., 1997, Kim ve ark., 1997, Dogan ve ark., 1998).
Ancak, LAP, ACP, SKDH, IDH ve MDH sistemlerindeki bantlasmalar
eldeki P.nigra ve diger konifer tiirlerine ait literatiir ile karsilastirildiginda
baz1 farkliliklara rastlanmistir (Pei-show ve Stotzky, 1973; Conkle, 1979;
Adams ve Joly, 1980a; Adams ve Joly, 1980b; Moran ve ark., 1980; El-
Kassaby, 1981; Nicoli¢ ve Tuci¢, 1983; Fineschi, 1984; Millar, 1985;
Grunwald ve ark., 1986; Strauss ve Conkle, 1986; Moran ve ark., 1988;
Shiraishi, 1988a; Shiraishi, 1988b; Matheson, 1989; Thormann ve Stephan,
1993; Scaltsoyiannes ve ark., 1994; Aguinagalde ve ark., 1997; Kim ve ark.,
1997 ve Dogan ve ark., 1998). Bu farkliliklarin sebebi kullanilan
sistemlerdeki  degisiklikler ~ veya  calisilan  Anadolu  karagami
populasyonlarinin genetik yapisindaki farkliliklar olabilir.

PMI ve MNR sistemleri Anadolu karagaminda ilk defa ¢alisildigindan
sonuclarin karsilastirabilecegi literatlir bulunamamustir. Bu ¢alismada, PMI
jellerinin biri tek allelli digeri iki allelli iki zona sahip oldugu tespit
edilmistir. Millar (1985) diger konifer tiirleri ile yapilan caligmalarda
PMI’'1in iki monomorfik zona sahip oldugunun tespit edildigini belirtmistir.
Diger yandan, Strauss ve Conkle (1986) knobcone cami ile yapilan
calismalarinda PMI’da iki polimofik zon tespit ettiklerini belirtmiglerdir.

16



MNR jellerinde, iki aktif zon belirlenmistir. Diger ¢am tiirlerindede iki
lokusun varlig1 tespit edilmistir (Kim ve ark., 1997 ve Fallour ve ark. 1997).
Millar (1985) Bishop ¢ami, Strauss ve Conkle (1986) Knobcone ¢cami ile
yaptiklari ¢alismalarda MNR i¢in {i¢ lokus tespit etmislerdir.

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).

Locus | Allelic Combinations Observed No. Deviation
Lokus Allelik Gozlenme Sayist Sapmalar
Kombinasyonlar
F S F T X2(1) Olasihk
Probability
LAP-1 1 2 23 48 0.021 0.25-0.50
PGI-1 1 2 417 776 4.187 0.05-0.025
PGM-1 1 2 445 928 1.475 0.25-0.10
PGM-2 1 2 19 40 0.025 >0.50
GOT-2 2 3 48 96 0.01 >0.50
GOT-3 1 2 28 48 1.021 0.50-0.25
PMI-2 1 2 202 376 1.939 0.25-0.10
ACP 1 2 334 672 0.013 >0.5
ACP 2 3 14 32 0.281 >0.50
MNR-1 1 2 138 264 0.458 0.50-0.25
MNR-1 2 3 304 584 0.906 0.50-0.25
MNR-1 1 3 107 216 0.005 >0.50
MNR-2 1 2 551 1040 3.578 0.10-0.05
SKDH 1 2 368 784 2.818 0.10-0.05
DIA-1 2 3 416 856 0.618 0.5-0.25
MDH-2 1 2 530 1056 0.009 >0.5

F: Hizl, S: Yavas ilerleyen aleller.
F: Fast, S: Slow migrating alleles.
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Sekil 2. Anadolu karacaminin 24 isoenziminin endosperm bant yapilari (dikey eksendeki sayilar bantlarin
orijinden uzakhgm mm olarak gosterir).

Figure 2. Megagametophyte banding patterns for 24 isoenzyme loci of Anatolian Black pine (numbers on vertical
axis refer to migration distances from the origin in mm).



4.2.Populasyonlarin Genetik Yapilar

POPGENE (Yeh ve ark., 1997) bilgisayar programi ile belirlenen allel
frekanslar1 Tablo 4’de verilmistir.

Populasyonlarin genetik c¢esitliliginin belirlenmesinde 6nemli olan
degiskenler hesaplanmis ve sonuclar Tablo 5°de verilmistir. Calisilan Anadolu
karagami populasyonlarinda, polimorfik lokuslarin oram1 (P) Camliyayla’da
0.417 ve Ulukigla’da 0.542 degerleri arasinda farklilasma gostermistir. Biitiin
populasyonlar  disiiniildiglinde, polimorfizm ortalama 0.479 olarak
bulunmustur. Karagam ile yaptiklar1 calismalarda Nicoli¢ ve Tuci¢ (1983)
(66%) ve Scaltsoyiannes ve ark. (1994) (70%) bu calisma (48%) ile
karsilastirildiginda daha yiiksek polimorfik degerler bulmuslardir. Nicoli¢ ve
Tuci¢ (1983) calismalarinda az sayida enzim sistemi kullanmig (ACP, LAP ve
a-EST) ve 4 zon tespit etmiglerdir. Scaltsoyiannes ve ark. (1994) ise 10 enzim
sisteminde 16 zon tespit etmistir. Sonuglar arasindaki farklar biiyiik ihtimalle
kullanilan enzim sistemleri ve c¢alisilan zonlara bagh idi. Hamrick ve ark.’nin
(1992) ibreliler i¢in 53.4 olarak bildirdikleri ortalama polimorfik lokus yiizdesi
bu caligma ile paralelllik gostermektedir.

Ortalama allel sayisi, Camliyayla ve Giilekdere populasyonlarinda
(1.500) en diisiik, Ulukisla populasyonunda ise en yiiksek (1.625) degerini
almistir. Ortalama allel sayis1 biitiin populasyonlar diisiiniildiigiinde ortalama
1.552 olarak hesaplanmistir. Scaltsoyiannes ve ark. (1994) calismasinda
ortalama allel sayisint 2.0 ve beklenen heterozigotlugu ise %20 olarak
bulmustur. Karagamda bulunan sonuglar bu ¢alismanin sonuglari ile paralellik
gostermektedir. Ayrica Hamrick ve ark.’nin (1992) ibreliler icin verdikleri
ortalama allel sayisina (1.83)’de uygundur.

Genetik ¢esitliligin belirlenmesinde ortalama allel sayis1 ve Hardy-
Weinberg sartlarinda tahmin edilen heterozigotluk diizeyi, polimorfizm
oranindan daha iyi bir parametredir (Nevo 1978, Giannini ve ark.1991).

Populasyonlar arasinda, genotiplerden direkt olarak hesaplanan
heterozigotluklar (H,) Cehennemdere’de 0.216’den Camliyayla’da 0.278’e
varan degisik degerler gostermistir. Hardy-Weinberg kurallarina gore tahmin
edilen heterozigotluklar (Hs) ise Cehennemdere’de 0.193’den Giilekdere’de
0.224’ye varan degisik degerler gostermistir. H, ve Hs icin hesaplanan
ortalama degerler sirast ile 0.256 ve 0.211 olarak bulunmustur. Beklenen

19



heterozigotluk ¢amlarda ortalama olarak 0.136 olarak bildirilmistir (Hamrick
ve ark., 1992).

Tablo 4. Calisilan biitiin populasyonlarin allel frekanslari.
Table 4. Allele frequencies of loci studied in all the populations.

Locus | Allel | Camhiyayla Cehennemdere | Ulukisla | Giilekdere
Lokus | Allele
LAP 1 0.573 0.929 0.870 0.792
2 0.427 0.071 0.130 0.208
PGI1 1 0.600 0.893 0.710 0.542
2 0.400 0.107 0.290 0.458
PGM1 1 0.583 0.524 0.702 0.424
2 0.417 0.476 0.298 0.576
PGM2 1 1.000 0.786 0.964 0.300
2 0.000 0.214 0.036 0.700
GOT1 1 1.000 1.000 1.000 1.000
GOT2 1 1.000 1.000 0.872 1.000
2 0.000 0.000 0.128 0.000
GOT3 1 1.000 0.940 0.970 1.000
2 0.000 0.060 0.030 0.000
PMI1 1 1.000 1.000 1.000 1.000
PMI2 1 0.500 0.488 0.470 0.625
2 0.500 0.512 0.530 0.375
SOD1 1 1.000 1.000 1.000 1.000
SOD2 1 1.000 1.000 1.000 1.000
GDH 1 1.000 1.000 1.000 1.000
ACP 1 0.427 0.714 0.565 0.540
2 0.479 0.274 0.402 0.460
3 0.094 0.012 0.033 0.000
ACO 1 1.000 1.000 1.000 1.000
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MNR1 1 0.208 0.107 0.160 0.220
2 0.448 0.524 0.460 0.410
3 0.344 0.369 0.380 0.370
MNR2 1 0.573 0.488 0.560 0.580
2 0.427 0.512 0.440 0.420
SKDH 1 0.513 0.679 0.510 0.570
2 0.488 0.321 0.490 0.430
DIA1 1 0.576 0.724 0.595 0.485
2 0.424 0.276 0.405 0.515
DIA2 1 1.000 1.000 1.000 1.000
IDH1 1 1.000 1.000 1.000 1.000
IDH2 1 1.000 1.000 1.000 1.000
MDHI1 1 1.000 1.000 1.000 1.000
MDH2 1 0.500 0.588 0.340 0.500
2 0.500 0.412 0.660 0.500
MDH3 1 1.000 1.000 1.000 1.000

Ibreliler heterojen cevrelere adaptasyonlar: bakimindan degisiklikler
gosterselerde (Aguinagalde ve ark., 1997), Anadolu karacaminin yiiksek
genetik c¢esitliligi mikro ¢evrelere adapte olabilme mekanizmalarina (Kaya ve
Temerit, 1994). baglanmstir.

Bu sonu¢ populasyon igindeki heterojenligin populasyonlar arasi
heterojenlikten fazla oldugunu ya da populasyonlar arasi heterojenligin
yeterince belirgin olmadigini gosterir. Populasyonlar arasi genetik ¢esitliligin
az olmasi karacamin genis alanlara yayilim gostermesinin ve disardan
dollenmesinin bir sonucudur. Populasyon i¢i genetik ¢esitliligin yiiksek olmasi
karagamda toplam genetik cesitliliginin yiiksek oldugunu gosterir. Bu da
karagam i¢in yapilacak 1slah ¢alismalarinda genetik kazancin fazla olacagini
gosterir. F degerlerinde gozlenen sapmalara ragmen populasyon i¢i genetik
cesitliligin fazla olmasi; genetik cesitliligin biiytik bir olasilikla homojen olarak
dagilmadigi seklinde yorumlanabilir (Kara, 1996).
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Tablo 5. Calisilan populasyonlar icindeki genetik cesitlilige ait degiskenler.
Table 5. The parameters related to the within population diversity of the
studied populations.

P A Ho Hs
Camhiyayla 0.417+0.103 | 1.500 £0.135 | 0.278 £0.077 | 0.217 £ 0.054
Cehennemdere | 0.500 £0.104 | 1.583 £ 0.133 | 0.216 £0.064 | 0.193 + 0.046
Ulukisla 0.542+0.104 | 1.625£0.132 | 0.254 £ 0.064 | 0.209 + 0.048
Giilekdere 0.458 £0.104 | 1.500 £0.120 | 0.268 £ 0.076 | 0.224 £ 0.052
Ortalamazs.h. | 0.479 +0.027 | 1.552 £ 0.031 | 0.256 + 0.076 | 0.211 + 0.007

: Polimorfik locus orani (proportion of polymorphic loci)

: Lokus bagina diisen ortalama allel sayis1 (mean number of alleles / locus)
: Gozlenen heterozigotluk (observed heterozygosity)

: Beklenen heterozigotluk (expected heterozygosity)

EET

Nei’nin G-Istatistigine gore, Hr 0.227, Hs 0.211, ve Dst 0.016 olarak
hesaplanmistir. Bunlara gore genetik cesitliligin biiyilik bir boliimii populasyon
icindedir. Ayrica genetik farklilasma (Gst) 0.070 olarak hesaplanmistir. Buda
toplam genetik ¢esitliligin sadece %7 sinin populasyonlar arasinda oldugunu
gosterir (Tablo 6). Bu c¢aligmanin sonuglart sunu gostermektedir ki;
populasyonlar i¢indeki heterojenlik populasyonlar arasi heterojenlikten fazladir
ve bu Nicoli¢ ve Tuci¢, 1983 ile Scaltsoyiannes ve ark., 1994 calisma sonuglari
ile tutarhdir. Diger cam ve ibreli tiirlerinde hesaplanan Gst degerleride
populasyonlar i¢cindeki heterojenligin populasyonlar arasi heterojenlikten fazla
oldugunu gostermektedir (El-Kassaby, 1991; Miiller-Starck ve ark., 1992).

Wright’in F-Istatistii sonuglar1 Tablo 7°de verilmistir. Fis degeri her
bir populasyon icinde, Fit ise populasyonlarin tiimiinde Hardy-Weinberg
dengesinde beklenen heterozigotluk diizeyinde olan sapmanin derecesini
vermektedir. Fis’nin ortalama degeri —0.218, Fir’nin ortalama degeri ise —0.148
olarak bulunmustur. Bu negatif degerler heterozigotlarin populasyonlar icinde
nispeten fazla olduklarin1 ancak Hardy-Weinberg degerlerinden ciddi bir
sapmanin olmadigin1 gostermektedir. Bu negatif degerlere dogru sapmanin
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sebepleri, degisik genotipler arasi c¢aprazlamanin tercih edilmesi ve/veya
heterozigotlarin yararina seg¢ilimi olabilir (El-Kassaby ve ark., 1987; Fady ve
Conkle, 1993). Bir lokusun Fst degeri, o lokusun populasyonlar arasindaki
farlilasmanin boyutuna olan etkisini gostermektedir. Fst’nin ortalama degeri
0.060 olarak bulunmustur. Bu degerin ¢ok diisiik olmasi populasyolar
arasindaki genetik farklilasmanin ¢ok az oldugunu gostermektedir. Bu sonug
Gsr (0.070) degerini desteklemektedir. Ayrica, Nm degeri Hamrick ve ark.’nin
(1992) 4.750 olarak bildirdigi degere paraleldir.

Populasyonlarda Hardy-Weinberg esitliginden sapma olup olmadiginin
belirlenmesi i¢in Wright’in F-Istatistigi kullanilmustir. Fis —0.633 ile 0.891
arasinda degismistir, ortalama —0.218’dir. Fir ise ortalama olarak —0.148
bulunmustur. Bu degerlerin sifirdan negatif sapmast (heterozigotlugun
fazlalig1) birbirine benzemeyen genotipler arasindaki eslesmenin fazla olmasi
(negative assortative mating) veya heterozigotlugun lehine bir se¢ilme olabilir
(Brown, 1979; El-Kassaby ve ark., 1987; Fady ve Conkle, 1993).

Fsr degerinin kiiciik olmasi (0.060) ¢alisilan populasyonlar arasindaki
genetik faklilasmanin diistik oldugunu gosterir. Tablo 7 incelendiginde
populasyonlar arasindaki farklilagsmaya en biiyiik etki yapan lokuslarin PGM-2
ve LAP oldugu goriliir. Hamrick (1989) disaridan dollenebilen tiirlerde
ortalama Nm degerini 4.750 olarak bildirmistir. Bu ¢aligmada Nm degeri
ortalama olarak 3.928 bulunmustur. Populasyonlar veya alt populasyonlar
arasindaki gen akimi genetik cesitliligin dagiliminda 6nemli bir etkiye sahiptir
(Kara, 1996). Bolkar Daglari’ndaki populasyonlarin birbirinden kopuk olmasi
nedeniyle Nm degeri, ortalamadan diisiik ¢ikmustir.

4.3.Populasyonlarda Genetik Mesafe

Biitiin populasyon ¢iftleri i¢cin Nei’nin (1972) standart genetik
benzerligi (1) ve standart genetik mesafe (D), drnek sayisindan bagimsiz olarak
(Nei, 1978) hesaplanmis ve Tablo 8’de verilmistir. Populasyonlar arasindaki
genetik mesafe degerleri 0.007’den (Camliyayla ve Ulukisla arasinda) 0.032’ye
(Ulukssla ve Giilekdere arasinda) degisen degerler gostermistir. Diger taraftan
genetik mesafe degerlerinin tamamlayicis1 olan genetik benzerlik degerleri
0.993’den (Ulukisla ve Camliyayla arasinda) 0.969’ya (Gtilekdere ve Ulukisla
arasinda) degisen degerler goOstermistir. Biitiin olagan populasyon c¢iftleri
diisiiniildiiglinde genetik mesafe ve benzerlik degerleri sirasiyla ortalama 0.021
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ve 0.980 olarak bulunmustur. Silin ve Goncharenko (1996) karacamda
ortalama genetik mesafeyi 0.012, Scaltsoyiannes ve ark. (1994) ise 0.035
olarak bulduklarmi bildirmislerdir. Diger cam tiirlerindede bu calismadaki
sonuclara benzer sonug¢lar bulunmustur (Moran ve ark., 1988 ve Kara, 1996).

Tablo 6. Polimorfik lokuslarin genetik cesitlilik parametreleri.
Table 6. Genetic diversity parameters for the polymorphic loci.

Locus Hg Hy Dgr Gst
LAP 0.297 0.343 0.045 0.132
PGI1 0.399 0.443 0.043 0.098

PGM1 0.478 0.500 0.022 0.044

PGM?2 0.209 0414 0.205 0.496

GOT2 0.056 0.064 0.008 0.119

GOT3 0.043 0.044 0.001 0.027
PMI2 0.497 0.502 0.005 0.009
ACP 0.508 0.527 0.019 0.036

MNRI1 0.627 0.625 0.000 0.000

MNR2 0.498 0.496 0.000 0.000

SKDH 0.486 0.494 0.007 0.015
DIA1 0.472 0.487 0.014 0.030

MDH?2 0.488 0.505 0.016 0.032

Ortalama | 0.211+0.049 | 0.227+0.051 | 0.016 0.070

Hs  : populasyon i¢i genetik cesitlilik (expected heterozygosity in
subpopulations)

Hr :toplam genetik c¢esitlilik (total genetic diversity)

Dgsr  :populasyonlar aras1 genetik ¢esitlilik (average diversity between
populations)

Gsr  : genetik farklilagsma katsayisi (relative magnitude of genetic
differentiation)

24



Tablo 7. Polimorfik lokuslar icin Wright’in F-Istatistigi sonuclari.
Table 7. The estimates of Wright’s F-Statistics for the polymorphic loci.

Locus Fis Fir Fsr N

LAP 0.891 0.903 0.110 2.025
PGI1 -0.357 -0.244 0.083 2.758
PGM1 -0.489 -0.428 0.041 5.819
PGM2 0.856 0918 0.430 0.331
GOT2 -0.146 -0.033 0.099 2.278
GOT3 0.228 0.249 0.028 8.120
PMI2 -0.333 -0.313 0.015 16.454
ACP 0.056 0.089 0.035 6.893
MNR1 -0.372 -0.364 0.006 40.289
MNR?2 -0.400 -0.393 0.005 45.946
SKDH -0.143 -0.122 0.019 12.891
DIAI -0.633 -0.584 0.030 8.035
MDH?2 -0.481 -0.434 0.032 7.529
Mean -0.218 -0.148 0.060 7.529

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 akisi (gene flow)
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Tablo 8. Nei’ye (1987) gore hesaplanan genetik benzerlik (yukaridaki) ve
mesafe (asagidaki).
Table 8. Nei's (1987) Genetic Identities (above) and Distances (below).

Camliyayla Cehennemdere Ulukigla | Giilekdere
Camliyayla 0.982 0.993 0.971
Cehennemdere 0.018 0.990 0.975
Ulukigla 0.007 0.010 0.969
Giilekdere 0.030 0.026 0.032

Dort populasyon arasindaki farkliligi daha agik bir sekilde gorebilmek
icin, Nei'nin genetik mesafesi (Nei, 1978) ve UPGMA (Unweighted Pair
Group Method with Arithmetic Means) metodu kullanilarak bir dendrogram
olusturulmustur  (Sekil 3). Dendrogramda genetik mesafelerine gore
populasyonlar iki ana gruba ayrilmistir. 1. grupta Giilekdere populasyonu yer
alirken, digerinde Camliyayla, Cehennemdere ve Ulukisla populasyonlar1 yer
almustir. ikinci grupta yer alan populasyonlardan Camliyayla ve Cehennemdere
kendi igerisinde bir alt grup olusturmustur. Bu sonuclardan; Giilekdere
populasyonunun diger populasyonlardan en uzak olani, Camliyayla ve
Cehennemdere populasyonlarinin ise birbirlerine en yakin populasyonlar
oldugu bulunmustur. Buna ek olarak bu iki populasyon Ulukisla’ya genetik
olarak benzerlik gostermistir. Dendrogram populasyonlarin cografik dagilimina
paralel olarak ¢ikmustir.

Camliyayla

Cehennemdere

Ulukisla

Gulekdere

L | | | | | | | | | | | | | | | |
1.60 1.40 1.20 1.00 0.80 0.60 0.40 0.20 0.00

Sekil 3. Dort populasyonunun benzelik dendrogramai.
Figure 3. Dendrogram of the four Anatolian Black pine populations.
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5.SONUC VE ONERILER

Diinya bankasinca desteklenen “Genetik Cesitliligin  Yerinde
Korunmasi Projesi” kapsaminda yapilan bu ¢alismada, Bolkar Daglari’ndaki
hedef tlirlerden biri olan Anadolu karagami igin 6rneklenen 4 populasyon
tizerinde ¢alisiimistir.

[zoenzim analizi, Anadolu karagaminin genetik cesitliligi hakkinda
onemli bilgiler edinilmesini saglamistir. Datanin analiz edilmesi ile elde edilen
gen frekanslari populasyonlar arasinda onemli genetik farkliliklar oldugunu
gostermistir. Bu calismada, Anadolu karagami, genel olarak karagam tiiriine
gore daha az ancak diger tiirlere gore daha yiliksek genetik cesitlilik
gostermistir.

Bu calismada, 14 enzim sisteminde 13 tanesi polimorfik, 11 tanesi
monomorfik olmak iizere 24 lokus gozlenmistir. En yaygin allelin frekansinin
0.99 veya daha fazla (p<0.01) oldugu durumlarda polimorfizm 41% ve 55%
degerleri arasinda degismistir. Ortalama allel sayis1 (A) yaklasik 1.6 ve
beklenen heterozigotluk (Hs) %21 olarak bulunmustur. Populasyonlar arasi
genetik cesitliligin toplam genetik ¢esitlilige orani (Gsr) ortalama 0.070 olarak
bulunmustur ki bu toplam genetik cesitliligin sadece %7’sinin populasyonlar
arasinda oldugunu gostermektedir.

Biitiin populasyon ciftleri arasinda genetik mesafe ortalama 0.021olarak
bulunmustur. UPGMA kullanilarak olusturulan dendogramda populasyonlar 2
ana guruba ayrildi. Birinci gurupta Camliyayla ve Cehennemdere ile Ulukisla 2
alt grup olusturular. Giilekdere tek basina ikinci ana gurupta kaldi. Giilekdere
populasyonu diger populasyonlardan hem cografik olarak uzak, hem de baki
olarak degisik konumdadir. Ulukisla populasyonu ise Bolkar Daglari’nin I¢
Anadolu’ya bakan kisminda yer almaktadir. Bu nedenle, Giilekdere ve Ulukisla
populasyonlarinin genetik olarak en uzak iki populasyon olmasi beklenen
sonugtur.

Bu calismada, izoenzim markorleri kullanilarak se¢ilmis dort Anadolu
karagaminin populasyon i¢i ve arasindaki genetik cesitlilik belirlenmistir. Bu
veriler daha sonra uygun populasyonlari korumak amaciyla se¢ilmesi i¢in dneri
yapmak tlizere degerlendirilmistir. Bolkar Daglarinda, Anadolu karacaminda
bulunan genetik ¢esitliligin ¢ogunun korunmasi i¢in, en az iki populasyonun
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in-situ koruma amagli Gen Koruma ve Yonetim Alam1i (GEKYA) olarak
ayrilmasi yerinde olacaktir.

Yiiksek polimorfizm, ortalama allel sayisi ve diger populasyonlar ile
karsilagtirildiginda en yiiksek genetik mesafeye sahip olan Ulukisla
populasyonu GEKY A olarak ilk secenek olarak diisiiniilebilir. Ayrica, Ulukisla
populasyonunda hedef tiir olarak belirlenen Toros sediri ve Toros goknari da
bulunmaktadir. Ulukigla’ya genetik olarak en uzak ayrica en yiiksek
heterozigotluga sahip olan Giilekdere populasyonun, ikinci GEKYA olarak
se¢ilmesi uygundur.
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OZET

Bolkar Daglarindaki Anadolu karagami (Pinus nigra Arnold ssp.
pallasiana) populasyonlari (Camliyayla, Cehennemdere, Ulukisla ve
Giilekdere) arasindaki genetik ¢esitliligin boyutunun ve yapilagmasinin
belirlenmesi ve uygun populasyonlarin tiiriin gen kaynaklarin1 yerinde
korunmas1 amaciyla 6nerilmesi i¢in 14 izoenzim sistemi tohumun gametofitik
dokusu kullanilarak arastirildi.

Calisilan 14 enzim sistemi icin 24 aktif zon belirlendi. Calismada,
polimorfizimin (P) Camliyayla’da %41 ve Giilekdere’de %55 degerleri
arasinda degisti goriildi. Locus basina alel sayisi (A) 1.6 civarindaydi ve
beklenen heterozigotluk (genetik ¢esitlilik) (Hs) yaklasik %21 olarak bulundu.
Bunlara ek olarak, sadece Ulukisla populasyonunda bir tane nadir alele
rastland1 (GOT2 locusunun ikinci aleli) ve bu durum Ulukisla populasyonunun
ayirt edilmesinde Onemli bir 6zellik olmustur. Toplam genetik cesitliligin
populasyonlar arasindaki genetik c¢esitlilige orani, (Gsr), ortalama 0.070 olarak
hesaplandi. Bu, toplam genetik cesitliligin sadece %7 sinin populasyonlar
arasinda oldugunu gostermektedir. Ayrica, Nei’nin genetik mesafe degerleri,
biitiin olas1 populasyon ciftleri (6) dikkate alindiginda, 0.007 ile 0.032 arasinda
degistigi goriildli ve ortalama deger 0.021 olarak bulundu ki bu, populasyonlar
arasindaki farkliligin ¢ok fazla olmadigin1 dogrulamaktadir.

Son olarak, bulgularin degerlendirilmesiyle Ulukisla ve Giilekdere
populasyonlart Anadolu karagaminin Bolkar daglarindaki “Gen Koruma ve
Yonetim Alan1” (GEKYA) olarak ayrilmasi onerildi.
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SUMMARY

To determine the magnitude and pattern of genetic diversity among
Anatolian Black pine (Pinus nigra Arnold subspecies pallasiana) populations
(Camliyayla, Ulukisla, Cehennemdere and Giilekdere) in Bolkar Mountains
and to recommend the potential populations which may be suitable for in-situ
conservation of genetic resources in this species, isoenzymes from 14 enzyme
systems were investigated from open polinated seed megagametophytes of
half-sib families originated from the four populations, by starch gel
electrophoresis.

Twenty-four loci were resolved for the 14 enzyme systems assayed.
Polymorphism (P) varied between 41% in Camliyayla and 55% in Ulukisla.
The mean number of alleles per locus (A) was around 1.6 and the expected
heterozygosity (Hs) was about 21%. Genetic diversity among populations
relative to the total genetic diversity (Gsr) was averaged as 0.070, indicating
that only 7% of the total genetic diversity was among populations.
Furthermore, Nei’s genetic distance values ranged from 0.007 to 0.032 among
the 6 possible population pairs and was averaged as 0.021 confirming that the
diversity among populations was not very high.

Finally, based on the results of this study, it is recommended that
Ulukisla and Giilekdere populations could be considered for Gene
Management Zone (GMZ) in the Bolkar Mountains.
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