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Ozet: Tiirkiye’nin Akdeniz kiyilarinda bulunan mavi yenge¢ (Callinectes sapidus) populasyonlari
arasindaki genetik ¢esitliligin ortaya ¢ikarilmasinda mitokondriyal sitokrom c oksidaz | (COl)
geninin niikleotid dizisi farkliliklarindan yararlanilmistir. Akdeniz kiyist boyunca, 8 farklt po-
pulasyondan (Akyatan, Fethiye, Beymelek, Giilliik, iskenderun, K&ycegiz, Mersin ve Tasucu)
elde edilen 143 6rnek niikleotid kompozisyonu ve niikleotid ¢ifti frekans: bakimindan incelen-
mistir. DNA dizilerinin farklilig1 kullanilarak tespit edilen genetik farkliligin belirlenmesinde
Tamura 3-parameter modeli kullanilmigtir. DNA dizi analizi gerceklestirilen 143 6rnek goz
Ontine alindiginda, 655 baz ¢itlik bolgede 42 (%6.41) degisken bolge ve ortalama %1.9 varyas-
yon saptanmistir. En yiiksek genetik farlilik %2.5 ile Akyatan-Giilliik populasyonlar1 arasinda
tespit edilmis ve ortalama R degeri tiim populasyonlar igin 3.59 olarak hesaplanmustir. Filoge-
netik agacmn olusturulmasinda unweighted pair-group method of arithmetic average (UPGMA)
yontemi kullanilmistir. Dal uzunluklart toplami= 0.07232 olarak hesaplanan filogenetik agag
degerlendirildiginde, mavi yenge¢ populasyonlar: arasinda cografik uzaklikla korele bir genetik
gruplasma oldugu sonucuna varilmustir.
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Determination of Genetic Variation Among Blue Crab
(Callinectes sapidus) Popuations Along Mediterranean
Coast of Turkey Using COIl Sequences

Nucleotide sequence divergence in mitochondrial cytochrome c oxidase subunit I (COI) gene
was used to determine genetic variation of blue crab (Callinectes sapidus) populations found
along Mediterranean coast of Turkey. 143 individuals from 8 distinct populations (Akyatan,
Fethiye, Beymelek, Gulluk, Iskenderun, Koycegiz, Mersin and Tasucu) along Mediterranean
coast were investigated by means of nucleotide composition and nucleotide pair frequency.
Genetic divergence was estimated using DNA sequence variations, under Tamura 3-parameter
model. Considering 143 individuals sequenced, 42 (6.41%) variable sites and an average vari-
ation of 1.9% were found in 655 base pair long fragment. Highest genetic divergence was
found between Akyatan-Gulluk populations; with a genetic distance rate of 2.5% and an aver-
age value of R was estimated as 3.59 for all the populations. Phylogenetic tree was constructed
using unweighted pair-group method of arithmetic average (UPGMA) method. When we eval-
uated the phylogenetic tree with the sum of branch length of 0.07232, results point out a ge-
netic structuring between blue crab populations correlated with the geographic distance.

Keywords: Blue crab, Callinectes sapidus, Cytochrome oxidase I, Mitochondrial DNA,

Molecular phylogeny, Population genetics

Giris

Mavi yenge¢ (Callinectes sapidus), Atlantik
Okyanusu’nun batisi boyunca bulunan nehir
agizlar1 ve deniz ortamlarinda dagilim gosteren,
Decapoda takimindan, ekolojik ve ekonomik
Ooneme sahip bir tiirdiir. Dagilimlar1 Nova Sco-
tia’dan Arjantin’in kuzeyine kadar uzanmakta,
daha kuzey ve glineyinde ise mevsimsel olarak
degisiklik gostermektedir (Williams 1984). Ja-
ponya ve Avrupa sularina gemilerin balast sulari
ile giris yapan bu tiir, CIESM raporlaria gore
Baltik Denizi’'nde, Kuzey Denizi’'nde, Karade-
niz’de ve Akdeniz’de yerlesik populasyonlar
olusturmustur.

Mavi yengeclerin jenerasyon siiresi yaklasik
olarak bir yildir (Williams 1984). En belirgin po-
pulasyon kayiplar ilk yil igerisinde gozlemlenir
ve yasam siireleri en fazla 6 yil olarak belirlen-
mistir (Pellegrini et al. 2001). Tiirlin yayilimi ge-
nel olarak yasam evresine ve cografik konumuna
gore degiskenlik gostermektedir. Larval gelisi-
mini kiy1 bdlgelerinde geciren mavi yengeglerin
olas1 yayilimlar1 lizerinde larval davraniglarinin
ve mevsimsel riizgarlarin etkisinin biiyiik oldugu
bilinmektedir (Epifanio and Garvine 2001). Do-
gal olarak bulunduklart Kuzey Amerika kiyila-
rindaki yetiskin mavi yengeclerin dagilim alani
genel olarak birkag nehir agiz1 ve etraftaki kiyisal
bolgelerle kisitli kalmaktadir (Benefield ve Lin-
ton 1990).

Ekolojik ve ekonomik olarak blyik 6neme
sahip olan mavi yengeclerin populasyon yapilari-
nin genetik analizine yonelik ¢aligmalarin, sasir-
tic1 bir sekilde fazla {izerinde durulmamis ve bu
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konuda, dogal populasyonlar disinda c¢ok fazla
calisma yapilmamistir. Oysa molekiiler teknikle-
rin deniz canlilariin populasyon yapilarmin ge-
netik karakterizasyonunda basariyla uygulandigi
bilinmekte, fakat Decapoda takimindan karides-
ler, 1stakozlar ve yengecler iizerinde yogunlagan
caligmalara ¢ok fazla rastlanmamaktadir.

Mitokondriyal DNA, rekombinasyon olma-
mas1, maternal kalitim 6zelligi ve niikleer ge-
noma oranla daha hizli evrimsel degisim oranin-
dan dolayi, dekapodlarin filogenetik iliskilerin
ortaya koyulmasinda ve tiir tanimlanmasinda en
cok kullanilan molekiiler belirteg olarak karsi-
miza c¢ikmaktadir (McMillen-Jackson and Bert
2004). Ayrica bu belirtegler deniz canlilarinin
larval dagilimimi ve gen akisim dolayli olarak
ortaya koymada basarili sonuglar vermistir
(Hamm and Burton 2000). Deniz canlilarinda,
mitokondriyal genomlar genellikle kompakt ya-
pida (15-20 kb), ayn1 gen siralamasina sahip ve
replikasyon ile transkripsiyonu kontrol eden
kodlama yapmayan bir bolgeden olusan dairesel
bir DNA zincirinden meydana gelmektedir (Bo-
ore 1999). Birgok tiiriin mitokondriyal DNA’s1,
niikleotid degisiklikleri veya kisa dizi degisiklik-
leri icermesine ragmen gen dizilimleri uzun sii-
reler boyunca stabil kalmigtir (Boore and Brown
1995).

Mitokondriyal genlerden sitokrom c oksidaz |
(COl), tir ayriminda ve populasyon yapisinin
belirlenmesinde en ¢ok kullanilan molekiiler be-
lirteglerden biri olarak karsimiza ¢ikmaktadir. Bu
genin yaklasik 655 baz ¢iftlik bolgesi “DNA bar-
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kodu” olarak da bilinmektedir. DNA barkodlama
son yillarda bir¢ok genetik caligmada karsimiza
¢ikmaktadir (Undheim et al. 2010). Bu ¢aligmada
amacimiz, ilk olarak Tirkiye’nin Akdeniz kiyi-
lar1 boyunca dagilim gdsteren mavi yenge¢ po-
pulasyonlarn arasinda genetik bir farklilik olup
olmadiginin ortaya ¢ikarilmasi ve ardindan bunun
tespit edilmesinde COIl gen dizilerinin analizinin
uygun bir molekiiler belirte¢ olup olmadiginin
belirlenmesidir.

Materyal ve Metot

Calismada, Akdeniz kiyist boyunca belirlenen
8 istasyondan toplam 143 &rnek elde edilmistir.
Ornekler buz iizerinde laboratuvara getirilmis,
kalp ve kas dokusu oOrnekleri alindiktan sonra
DNA izolasyonlar1 gerceklestirilene kadar %95
etanol igerisinde -20°C’de saklanmustir.

Doku ornekleri s1vi nitrojen ile dondurularak,
porselen havan yardimiyla toz haline getirilmis-
tir. Toz haline getirilen dokulardan DNA izolas-
yonu Quiagen DNeasy Blood & Tissue Kit ile
iireticinin protokoliine uygun olarak gergeklesti-
rilmistir. Elde edilen DNA’larin kalite ve mikta-
rim1 saptamak amaciyla NanoDrop ND — 1000
spektrofotometre'den yararlanilmigtir. Kalip ola-
rak kullanilacak DNA’lar bekletmeden polimeraz
zincir reaksiyonunda (PCR) kullanilmustr.

Mitokondriyal COI geninin yaklasik 700 baz
ciftik boliminin PCR ile c¢ogaltilmasinda
LCO1490f (5°-
GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3’) ve
HCO2198r (5°-
TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3’)
primer ¢iftinden yararlanilmistir (Folmer et al.
1994). PCR reaksiyonlari, son hacmi 50 ul olan
reaksiyonlar halinde ve igerigi: 5 pl 10X Taq
Buffer +KCI (100 mM Tris-HCI, 500 mM KClI,
pH 8.8), 4ul MgCl; (25mM), 1.25 pl dNTP (10
mM), her primerden 2 ul (10 pM/ul), 2.5 U Taq
polimeraz (5U/ul) ve 2 ul DNA (50 ng/ul) olacak
sekilde ayarlanmistir. PCR reaksiyonlar1 MJ Re-
search DNA Engine Tetrad2 termal dongu ciha-
zinda, negatif kontrol kullanilarak 95°C’de 2 da-
kikalik bir 6n denatiirasyon asamasini takiben 35
dongulik 95°C’de 1 dakika, 50°C’de 1 dakika,
72°C’de 1 dakika ve son olarak 72’de 10 dakika-
lik program kullanilarak gergeklestirilmistir. Elde
edilen PCR urinleri %2’lik agaroz jelde yiirdtol-
diikten sonra UV goriintiileyici altinda incelene-
rek bant boylar1 kontrol edilmistir. PCR Uriinleri-
nin DNA dizi analizi reaksiyonlar1 6ncesinde pii-
rifikasyonunda Wizard SV Gel and PCR Clean-

Up System, iireticinin sagladig1 protokol dogrul-
tusunda kullanilmistir. Temizlenmis PCR Uriinle-
rinin dizi analizleri Beckman Coulter CEQ 8000
cihazinda, Beckman Coulter CEQ Dye Termina-
tor Cycle Sequencing Kit kullanilarak gercekles-
tirilmistir.

Dizi analizi sonrasinda elde edilen niikleotid
dizileri GenBank’dan elde edilen referans diziler
kullanilarak Sequencher 5.0 programinda hiza-
lanmig, okuma hatas1 nedeniyle olusabilecek in-
sersiyon ve delesyonlar kontrol edilmistir. Diziler
hizalandiktan sonra GenBank veri tabanina kayit
ettirilmisgtir  (JN561325-JN561332). Her 06rnek
icin niikleotid kompozisyonu, korunmus bolge,
degisken bolge, tekrar bolgeleri ile parsimoni
anlamli bolgelerin analizi gerceklestirilmis ve
niikleotid ¢ifti frekanslari hesaplanmigtir. Subs-
titiisyon ile transisyon/transversiyon oraninin (R)
hesaplanmasinda Tamura 3-parameter modeli
kullanilmistir. Pairwise genetik uzaklik matrisi
olusturulmus ve populasyonlar arasindaki genetik
uzaklik diziler arasindaki baz substitiisyonlar
g6z 6nunde bulundurularak Tamura 3-parameter
modeline uygun olarak hesaplanmstir.

Filogenetik agacin olusturulmasinda unwe-
ighted pair — group method of arithmetic average
(UPGMA) yontemi kullanilmigtir. Agacin olustu-
rulmasinda kullanilan evrimsel uzakliklarin he-
saplanmasi Tamura 3-parameter modeline goére
gerceklestirilmistir. Elde edilen filogenetik aga-
cin giivenilirliginin tespitinde 1000 tekrarli bo-
otstrap testlerinden yararlanilmistir. Tiim filoge-
netik analizler MEGA 5 programinda ger¢eklesti-
rilmisgtir.

Bulgular ve Tartisma

Toplam 143 6rnege ait COIl gen dizisi analizi
gergeklestirilmis ve 8 populasyon arasindaki ge-
netik farklilik ortaya koyulmustur. Ayni populas-
yona ait bireylerin dizi analizi sonuglart birebir
ortiistiiglinden her populasyon tek bir 6rnegin
COlI dizisi ile temsil edilmistir. G-C oranlarina
bakildiginda (Tablo 1) degerlerin %38.8-39.8
arasinda degiskenlik gésterdigi saptanmis ve oOr-
talama G-C oram1 %39.3 olarak belirlenmistir.
Tim Ornekler géz Oniine alindiginda 655 baz
ciftlik bolgede 42 niikleotidde degisiklik oldugu
(%6.41) gorilmistiir. Transisyon/transversiyon
orant (R), es ciftler, tekrar bolgeleri ve parsimoni
anlaml1 bolgeler Tablo 2’de verilmistir.
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Tablo 1. Nukleotid kompozisyonu (%).

Table 1. Nucleotide composition (%)

TU) C A G GC AT
Akyatan 353 220 256 171 39.1 609
Beymelek 347 224 255 174 39.8 60.2
Fethiye 344 226 258 17.3 39.8 60.2
Gulluk 350 221 256 173 394 60.6
Iskenderun 353 21.8 26.0 169 38.8 61.2
Koycegiz 348 221 258 173 394 60.6
Mersin 348 223 261 168 39.1 609
Tasucu 350 218 261 171 389 611
Ortalama 349 222 258 171 39.3 60.7

Tablo 2. Nukleotid ¢ifti frekanslari.
Table 2. Nucleotide pair frequencies

Korunmus Bolge 613/655 (%93.59)
Degisken Bolge 42/655 (%6.41)
Parsimoni Anlaml1 Bolge 7/655 (%1.07)
Tekrar Bolgeleri 35/655 (%5.34)
Es Ciftler (ii) 643
Transisyonel Ciftler (si) 10
Transversiyonel Ciftler (sv) 3
R (si/sv) 3.59

Substitiisyon oranlarinin maximum likelihood
yontemiyle belirlenmesinde Tamura 3-parameter
modeli kullanilmistir (Tablo 3). Substitiisyon
oranlar1 bir bazdan digerine substitiisyon gegis
ihtimalini temsil etmektedir. Transisyonel subs-
titiisyon oranlart A/G ve T/C igin 15.34, C/T ve
G/A igin ise 23.71 olarak hesaplanmistir. Trans-
versiyonel oranlar Tablo 3’te verilmistir. Bu so-
nuglar 15181nda hesaplanan transis-
yon/transversiyon orani (R) 3.40 olarak hesap-
lanmistir. Hesaplamalarin yapilmasinda kullani-
lan nilkleotid frekanslar1 A ve T igin %30.35, G
ve C icin %19.65’dir.

Tablo 3. Substitiisyon matrisi*.

Table 3. Nucleotide substitution matrix

A T C G
A - 3.32 215 1534
T | 332 - 1534 215
C| 332 2371 - 2.15
G| 2371 332 2.15 -

*Her sayr bir bazdan (satir) digerine (siitun) substitlisyon
ihtimalini gostermektedir. Transisyonel substitisyonlar koyu
renkte, transversiyonel substitiisyonlar: ise italik olarak goste-
rilmistir.
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Pairwise genetik uzaklik matrisi Tamura 3-pa-
rameter modeline gore olusturulmustur (Tablo 4).
Populasyonlar arasindaki evrimsel degisimin he-
saplanmasinda diziler arasindaki baz substitiisyon
sayilar1 kullanilmistir. Mavi yenge¢ populasyon-
lar1 arasindaki ortalama genetik uzaklik 0.019
(1.9%) olarak bulunmustur. Elde edilen sonuglar
populasyonlar arasindaki genetik farkliligin po-
pulasyonlarin  bulundugu cografik alanlarin
uzaklig1 ile korele olarak artis gdsterdigini isaret
etmektedir. En yiiksek niikleotid farkliligi Giilliik
ve Akyatan populasyonlari arasinda 0.025 (%2.5)
olarak saptanmistir. En diisiik genetik farklilik ise
birbirine daha yakin populasyonlar olan Kdyce-
giz ve Fethiye populasyonlar1 arasinda 0.012
(%1.2) olarak hesaplanmistir. Diger populasyon-
lardan en belirgin bi¢cimde ayrilan mavi yengec
populasyonu ise 0.021 (%2.1) genetik uzaklik
degeri ile Akyatan populasyonu olarak belirlen-
mistir. Genetik uzaklik sonuglar1 143 mavi yen-
ge¢ Orneginin dizilerinin pairwise analizlerine
gore hesaplanmig ve standart hatalarin hesaplan-
masinda 1000 tekrarli bootstrap testlerinden fay-
dalanilmistir (Tablo 4).

Mavi yenge¢ populasyonlarinin evrimsel ilis-
kilerinin hesaplanmasinda ve filogenetik agacin
olusturulmasinda UPGMA yontemi kullanilmis-
tir. Populasyonlar arasi genetik uzakliklarin be-
lirlenmesinde ise Tamura 3-parameter yontemin-
den yararlanilmistir. Agacin giivenilirligini sag-
lamak icin 1000 tekrarli bootstrap testi gercek-
lestirilmistir. Evrimsel gecmis analizlerinde tiim
orneklerin niikleotid veri setlerinden yararlanil-
mugtir. Toplam dal uzunlugu 0.07232 olarak he-
saplanan filogenetik agac¢ Sekil 1’de gosterilmis-
tir.

Akdeniz boyunca farkli alanlarda populas-
yonlar olusturan mavi yengeglerin mitokondriyal
COl dizilerinden elde edilen sonugclar, tirin Ak-
deniz’e yerlesmesinin ardindan farkli cografik
konumlarda genetik farkliliklar1 bulunan popu-
lasyonlar olusturdugunu gostermektedir. Bu ca-
lismada belirte¢ olarak kullanilan COl geni, sik-
likla kullanilan 12S ve 16S rRNA’ya kiyasla ko-
donlarindaki ii¢iincii niikleotidin daha yiiksek
oranda substitiisyon gostermesinden dolay1 3 kat
daha yiiksek bir evrim hizina sahip olmasi
(Knowlton and Weigt 1998) nedeni ile tercih
edilmistir. Bu evrim hizi, COI dizilerinin sadece
birbirine yakin tiirlerin ayriminda degil, ayn1 za-
manda bir tiiriin farkli populasyonlarinin ayri-
minda da basarili bir molekuler belirte¢ olarak
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kullanilmasin1 saglamaktadir (Cox and Hebert 2001).

Tablo 4. Genetik uzaklik matrisi*.

Table 4. Genetic distance matrix

1 2 3 4 5 6 7 8

1 Akyatan 0.006 0.006 0.006 0.005 0.006 0.005 0.006
2 Beymelek 0.022 0.005 0.005 0.005 0.005 0.006 0.006
3 Fethiye 0.020 0.017 0.005 0.005 0.004 0.005 0.005
4  Gullik 0.025 0.019 0.020 0.005 0.005 0.006 0.005
5 Iskenderun 0.019 0.019 0.017 0.019 0.005 0.005 0.005
6 Koycegiz 0.020 0.017 0.012 0.017 0.017 0.005 0.005
7 Mersin 0.020 0.023 0.019 0.020 0.017 0.015 0.005
8 Tasucu 0.023 0.023 0.022 0.020 0.017 0.015 0.019

Ortalama 0.019

*Diziler arasindaki baz substitiisyonu sayilari verilmistir. Standart hata hesaplamalar1 bootstrap testi (1000 tek-
rar) ile hesaplanmis ve diyagonalin iist kisminda verilmistir.

97 Fethiye
76 Koycegiz

Beymelek
Gulluk
Tasucu

68 [skenderun

73 Mersin

Akyatan

0010 0008  0.006 0004  0.002  0.000

Filogenetik agacin olusturulmasinda UPGMA yontemi kullanilmistir. Populasyonlar arasi genetik uzaklik Tamura 3-para-
meter modeline gore hesaplanmustir. Agacin giivenilirligini saglamak i¢in 1000 tekrarli bootstrap testi ger¢eklestirilmistir.

Sekil 1. Mavi yengeg populasyonlar: arasindaki evrimsel iliski (UPGMA).
Figure 1. Evolutionary relationship among blue crab populations (UPGMA).
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Caligmadan elde edilen sonuglar, mitokondri-
yal COI geninin amino asit dizilerinin mavi yen-
ge¢ populasyonlart arasindaki filogenetik sinyali
tespit etmede basarili oldugunu gostermektedir.
Mavi yengec Orneklerinin ortalama nikleotid
kompozisyonlarindan da goriildiigii lizere (Tablo
1) COI geni yiksek A-T orani bakimindan bir
seleksiyonun etkisi altinda bulunmaktadir. Bu
bolgedeki yiksek A-T igerigi COIl genini popu-
lasyon seviyesinde bile hassas bir molekuler be-
lirteg yapmaktadir (Sanchis et al. 2001). Bu ¢a-
lismada, mavi yengec populasyonlarinin ortalama
A-T oram1 %60.7 olarak tespit edilmistir. Ornek-
leme yapilan 8 populasyonun A-T degerlerinin
farkli olmasi ise gegmiste meydana gelmis olasi
cografik izolasyonlar ile agiklanabilmektedir.

COIl geninin 655 baz ciftlik bu bdélgesinin
mavi yenge¢ populasyonlarinin filogenetik fark-
liliklarini tespit etmede basarili bir molekiiler be-
lirte¢ oldugunun bir baska gostergesi de niikleo-
tid ¢ifti frekansi analizi sonrasinda tespit edilen
%6.41°lik degisken bolge oranidir (Tablo 2).
Substitlisyon oranlar incelendiginde, en yiiksek
oranin C/T ve G/A degisimlerinde tespit edilen
%23.71 oldugunu gérmekteyiz. C-G den A-T’ye
bu yiiksek oranli gegislerin sonuglari, niikleotid
kompozisyonu analizinde gordiigiimiiz yliksek A-
T oranini agiklamaktadir. Substitiisyon matrisinin
Tamura 3-parameter modeli kullanilarak yapilan
tahmininde elde edilen transisyon/transversiyon
oraninin (R) 3.40 ile nikleotid cifti frekansi son-
rasi elde edilen 3.59’luk R degerinden kiiciik ve
ona yakin ¢ikmasi sonuglarin giivenilirligi agisin-
dan 6nemli bir detay olarak degerlendirilmistir.

Tirkiye’nin Akdeniz sahillerinden elde edilen
mavi yengec Ornekleri arasinda belirgin bir gene-
tik uzaklik gbéze carpmaktadir (Tablo 4). Mavi
yenge¢ populasyonlari arasindaki bu genetik
uzaklik 0.012 ile 0.025 arasinda, ortalama
0.019'uk bir degiskenlik gostermektedir. Genetik
uzaklik bakimindan birbirinden en c¢ok ayrilan
populasyonlar Akyatan-Giillik populasyonlar
olarak saptanirken (0.025), birbirine en yakin po-
pulasyonlar Koycegiz-Fethiye populasyonlar
(0.012) olarak tespit edilmistir. Akyatan populas-
yonu diger tim populasyonlara olan ortalama
0.021°1ik genetik uzaklik degeri ile en farkli po-
pulasyon olarak gézikmektedir.

Dal uzunluk toplami 0.07232 olan agactaki
kiimelenmeler dikkatli olarak incelendiginde ge-
netik uzaklik ile cografik uzaklik arasinda korele
bir iliski géze ¢arpmaktadir (Sekil 1). Filogenetik
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agac incelendiginde 2 ana dala ayrildig1 goriil-
mektedir. Birinci ana dalda genetik uzaklik ana-
lizleriyle uyumlu bir sekilde Akyatan populasyo-
nunun digerlerinden ayrildigi, diger 7 populasyo-
nun ikinci bir dalda kiimelendigi goriilmektedir.
Ikinci ana dal kendi iginde 2 dala ayrilmaktadir.
Birinci dalda Akyatan populasyonuna cografik
olarak daha yakin olan Iskenderun, Mersin ve
Tasucu populasyonlar1 kiimelenmistir. Bunlar da
kendi arasinda Iskenderun ve Mersin ayr1 bir alt
dal, Tasucu ayr1 bir alt dal olusturacak sekilde
kiimelenmistir. Ikinci dalda ise daha bat1 da bu-
lunan diger 4 populasyon kiimelenmistir. Burada
dikkat ceken nokta ise Gullik ve Beymelek po-
pulasyonlarinin ayr1 alt dallarda, Koycegiz ve
Fethiye populasyonlar1 ise birbirinden belirgin
bicimde ayrilmis olmakla beraber ayni alt dalda
kiimelenmis olmasidir. Dallarin yanlarinda bo-
otstrap testleri (1000 tekrar) sonucunda olusturu-
lan tekrar agaclarinin yiizde orani verilmistir (Se-
kil 1). Hesaplanan tiim bootstrap degerlerinin
%68 seviyesinde ve iizerinde oldugu goriilmekte
ve %70 in iizerindeki bootstrap degerlerinin
olusturdugu gruplandirmanin %95’in lizerinde bir
dogruluga sahip oldugunu bilinmektedir (Hillis
and Bull 1993). Filogenetik agacta sadece bir bo-
otstrap degeri %70’den kiiclik (%68) olarak bu-
[unmustur.

Sonug

Tirkiye’nin Akdeniz kiyis1 boyunca 8 farkli
istasyondan oOrnekleme yapilan bu caligmada,
mavi yenge¢ populasyonlarinin COl gen dizileri
arasinda belirgin farkliliklar tespit edilmistir.
Elde edilen sonuclar hem mavi yengec populas-
yonlarmmin genetik olarak degerlendirilmesinde
ilk kez COI geni kullanilmasi bakimindan, hem
de Akdeniz kiyisinda yerlesik populasyonlar
olusturan mavi yengegclerin molekiiler ayrimina
yonelik ilk ¢alisma olmasi bakimindan 6nem ta-
simaktadir. Gerek populasyonlar arasindaki A-T
degerleri arasindaki farklilik, gerekse genetik
uzaklik degerlerinin ve bununla iligkili olarak
populasyonlarin filogenetik agagtaki yerlesimle-
rinin cografik dagilimla uyumlu olmasi, mavi
yengeclerin uygun olmayan cevre kosullarinda
bulunduklan yerden ¢ok fazla dagilim gosterme-
meleri sonucunda olusan cografik izolasyonlar ile
aciklanabilmektedir. Mavi yengec¢ populasyonla-
rina yonelik tim Akdeniz’den 6rnekleme yapila-
cak sekilde genisletilecek bir ¢alisma bu konuda
daha detayli sonuglar elde etmemize yardimci
olacaktir.
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