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OZET

TURKIYE’DEKI JUNIPERUS EXCELSA’NIN (BOYLU ARDIC/BOZ ARDIC) TURICI
GENETIK CESITLILIGi: BOLGESEL, COGRAFIK FARKLILIKLARIN BELIRLENMESI VE
HABITAT PARCALANMASININ ETKIiLERININ DEGERLENDIRILMESI

Ozay Hasan EVREN
Doktora Tezi, Biyoloji Anabilim Dal
Damisman: Prof. Dr. Nuray KAYA

Subat 2018; 97 sayfa

Ardi¢ (Juniperus L.) popiilasyonlar1 Tiirkiye’deki toplam orman alanlarinin
%4.29’unu (1,113,085 hektar) kaplamaktadir. Ardi¢ ormanlarinin %82’lik bir kismini da
J. excelsa M. Bieb. (Boylu ardi¢/bozardi¢) tiiri olusturmaktadir. Diinya genelinde 75
civarinda, Tiirkiye genelinde ise dokuz ardig tiirii bulunmaktadir. J. excelsa tiirii Tiirkiye
ve komsu iilkelerinde yayilis gostermektedir. Bu ¢alismanin temel amaci, J. excelsa’nin
Tiirkiye’deki yayilis alanlarindan ve marjinal popiilasyonlarindan genis bir érneklemin
ele alinarak, popiilasyonlarin genetik ¢esitliginin belirlenmesi ve karsilagtiritlmasidir. Bu
amagla, dis gruplar (J. polycarpos K. Koch ve J. foetidissima Willd.) da dahil olmak tizere
21 popiilasyondan 472 bitki 6rnegi ile bu popiilasyonlara ait toprak drnekleri ¢alisiimistir.
Toprak analizi sonuglarina gore, popiilasyonlardan 6rneklenen topraklarda genel olarak
kire¢ ve kum oranlarinin yiikksek oldugu bulunmustur. Ayrica, topragin degisilebilir
katyon (Ca*™, Mg*", K*) miktarinin fazla ve fosfor miktari agisindan da zengin oldugu
bulunmustur. Bakir ve ¢inko gibi agir metal diizeylerinin ise diisiikk oldugu gériilmistiir.
Molekiiler incelemelerde SSR ve ITAP belirteglerinden yararlanilmistir. Sekiz SSR
lokusunun yedisi, 134 ITAP lokusundan da 132’si polimorfiktir. J. excelsa
popiilasyonlar1 bazinda ise ITAP belirteclerinin polimorfizm yiizdesi 31.34 ile 55.97
arasinda degismektedir. SSR lokuslar i¢in beklenen ve gozlenen heterozigotluk ile
Shannon Bilgi indeksi degerlerinin ortalamalari sirasiyla 0.539, 0.448 ve 1.34 olarak
bulunmustur. SSR lokuslar1 igin hesaplanan ortalama Fis, Fst ve Nm degerleri ise
sirasiyla; 0.124, 0.043 ve 5.513’tiir. ITAP lokuslari i¢in popiilasyonlarin genetik ¢esitlilik
degerleri, SSR lokuslarindaki genetik cesitlilige gore daha diisiik bulunmustur. ITAP
lokus verilerine gére Gst ve Nm degerleri sirasiyla 0.225 ve 1.728°dir. SSR lokuslar1 i¢in
Nei’nin (1972)’nin genetik uzaklik degeri 0.023 (Eskisehir-Mihaliggik ve Denizli-
Acipayam) ile 0.292 (Mersin-Tarsus ve J. polycarpos) arasinda degismektedir. ITAP
lokuslar1 igin ise Nei (1972)’nin genetik uzaklik degeri 0.010 (Antalya-Termessos ve
Mugla-Seydikemer) ile 0.110 (Konya-Hadim ve Isparta-Senirkent) arasindadir. Yapilan
AMOVA analizi sonuglari, genetik varyasyonun biiyiik yiizdesinin popiilasyon i¢inden
kaynaklandigini gostermektedir (SSR’lar igin %97, ITAP’lar i¢in %79). Her iki belirteg
bakimindan da yapilan Mantel-testi bulgular1 cografik uzakligin genetik izolasyonla
anlamli bir istatistiksel iligkisinin olmadigini gostermistir. PCoA analizleri popiilasyonlar
arasinda cografik olarak dogu ve bat1 ayrigsmasinin ipuglarint gostermistir. D1 gruplar, J.
excelsa popiilasyonlarindan genetik uzaklik degerleri bakimindan belirgin bir sekilde
farkli bir yapr sergilemistir. Ancak, J. excelsa popiilasyonlarinda ise 6zgilin yapilar
olusturma egiliminin az oldugu gorilmistir. Elde edilen bu bulgular, J. excelsa
poplilasyonlariin benzer sekilde analiz edildigi ¢aligmalarin sonuglar ile 6rtiismektedir.



Bu c¢alismada, J. excelsa popiilasyonlarmin genetik ¢esitliliklerini koruduklar1 ve
aralarindaki genetik farklilagmanin az oldugu gorilmiistir. Bu nedenle, habitat
parcalanmasi ile baglantili uyum giicii kaybina yonelik bir belirtiye rastlanmamistir.
Buradan da bu tiiriin koruma stratejilerinin uygulanmasinda zengin genetik kaynaklarin
kullanilabilecegi avantajli bir konumun var oldugu sonucuna ulagilmistir.
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pargalanmasi, ITAP, J. excelsa, SSR.
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ABSTRACT

INTRA-SPECIFIC GENETIC VARIATION OF JUNIPERUS EXCELSA IN
TURKEY: EVALUATION OF REGIONAL AND GEOGRAPHIC
DIFFERENCES AND EFFECT OF HABITAT FRAGMENTATION

Ozay Hasan EVREN
Ph. D. Thesis in Biology

Supervisor: Prof. Dr. Nuray KAYA

February 2018; 97 pages

Juniperus L. populations cover 4.29% (1,113,085 ha) of Turkey’s forests area.
There are about 75 juniper species around the World, nine of them are in Turkey. About
82% of the total juniper forests in Turkey consist of J. excelsa M. Bieb (Crimean/Greek
juniper) species. It distributes mainly in Turkey and neighbor countries. The main aim of
this study is to determine genetic variation of J. excelsa populations distributed main and
marginal areas, and to compare for their genetic diversity. For this purposes, including
the out-group (J. polycarpos K. Koch and J. foetidissima Willd.), 472 plant samples
belonging to 21 populations and the soil specimens therein were collected and analyzed.
According to the results of soil analysis; lime and sand proportions were high;
exchangeable cations (Ca++, Mg++, K+) and phosphorus were rich; and heavy metals
levels like copper and zinc were low. SSR and ITAP markers were used for molecular
analysis. Seven of eight SSR and 132 of 134 ITAP loci were polymorphic. At the
population level for J. excelsa, the percentage of polymorphism for ITAP loci ranged
from 31.34 to 55.97. For SSR loci, average expected/observed heterozygosity and
Shannon information index values were calculated to be 0.539, 0.448 and 1.34,
respectively. Also, Fis, Fst, Nm values were 0.124, 0.043 and 5.513, respectively. Genetic
diversity values for ITAP loci were lower than that of SSR loci. For ITAP loci, Gst and
Nm values were 0.225 and 1.728 respectively. Nei’s Genetic distance values for SSR loci
ranged between 0.023 (Eskisehir-Mihallig¢ik and Denizli-Acipayam) and 0.292 (Mersin-
Tarsus and J. polycarpos). Nei’s Genetic distance values for ITAP loci also ranged
between 0.010 (Antalya-Termessos and Mugla-Seydikemer) and 0.110 (Konya-Hadim
and Isparta-Senirkent). The results of AMOVA indicated that most of the genetic
variation was originated from intra-population level (97% for SSRs, 79 % for ITAPS).
Furthermore, Mantel-test results for both of two markers type showed that there was no
statistically significant correlation between geographical distance and genetic distance.
PCoA analysis hinted the presence of geographical divergence of east and west
populations. It was seen that out-group showed apparently different structure from J.
excelsa populations, while J. excelsa populations had less tendency to establish specific
structures. The results of this study coincide with conclusions of studies J. excelsa
populations were analyzed in a similar manner. In this study, it was seen that J. excelsa
populations were protected their genetic diversity, and genetic differentiation among
them was low. Therefore, a sign about the loss of fitness related habitat fragmentation
wasn’t found. The conclusion was reached that the existence of an advantageous position
in the implementation of the conservation strategies of this species.



KEYWORDS: Genetic differentiation, genetic diversity, habitat fragmentation, ITAP,
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ONSOZ

Bu c¢alismada Tiirkiye’de boylu/bozardi¢ adiyla bilinen Juniperus excelsa M.
Bieb. tiirtiniin tiir i¢i genetik ¢esitliliginin ortaya konulmasi hedeflenmistir. Tirkiye’de
tarihten bugiline degin, ardiclar da dahil olmak {izere, ormanlik alanlarda yogun bir
tahribat siiregelmistir. Bu sekilde orman bitkilerinin yasam alanlar1 (habitatlar)
biitiinligiinii kaybederek parcalanmis ve daralmistir. Tiirkiye’deki ardi¢ sahalarinin
baskin tiirii boylu ardi¢ olup, bu tiir s6zii edilen tahribattan en ¢ok etkilenen tiirlerdendir.

Yasam alanlarimin tahrip olmasi bir tiire ait olan popiilasyonlar arasindaki gen
akisinin kesilmesi, soy i¢i iireme baskisi gibi nedenlerle tiirler, genetik ¢esitliliklerini
biiyiik 6l¢iide yitirebilir ve bu durum da onlarin degisken ¢evre kosullarina uyum saglama
giiclinii olumsuz etkileyebilir. Bu sekilde popiilasyonlarin varligini siirdiirme sansi tehlike
altina girebilir. Bu nedenle, tiirlerin genetik cesitliliklerinin arastirilmasi, popiilasyon
genetigi literatiirlinli  zenginlestirmenin, bilimsel meraki gidermenin yaninda
popiilasyonlarin uyum giici hakkinda fikir sahibi olunmasini ve genetik rezervlerin
belirlenmesini saglar. Boylece, tiirlerin korunmasina yonelik stratejilerin belirlenmesi ve
gelistirilmesine kilavuzluk eder. Basta J. excelsa tiirii olmak tizere ardi¢ tiirlerinin
Tiirkiye’de yayilis gosteren popiilasyonlarinin  korunmasina yonelik stratejilerin
gelistirilmesine katki saglamasi i¢in gerekli olan molekiiler c¢alismalara gereksinim
bulunmaktadir.

Juniperus excelsa popiilasyonlari basta olmak tizere Tiirkiye’de yayilis gosteren
ardi¢ tiirlerinin molekiiler belirteclere dayali olarak analiz edildigi ¢alismalar siirh
sayidadir. Mevcut ¢aligmalar ise Tirkiye’deki popiilasyonlarin geneli igin yeterince
kapsayici degildir. Bu ¢alismanin bir diger amaci da bu boslugu doldurmaktir. J. excelsa
tirii poptilasyonlarinin ¢ok biiyiik bir yiizdesine Tiirkiye’nin ev sahipligi goz Oniine
alindiginda bu ¢alismanin 6nemi daha ¢ok artmaktadir.

Bu c¢alismanin yapilabilmesi icin Tiirkiye’de c¢ok sayida popiilasyondan
ornekleme yapmak amaciyla arazi ¢aligmalari yapilmis ve arazilerdeki agaglardan yaprak
ornekleri ile toprak ornekleri alinmustir. Arazi ¢aligmalari sirasinda, popiilasyonlarin
bulundugu alanlara ulagsmak adina bdlgedeki Tiirkiye Cumhuriyeti Orman ve Su Isleri
Bakanlig1’na bagli ¢esitli Orman Isletme Miidiirliikleri ve Seflikleri’nden yardim alimis
ve arazi ¢alismalarinin tamamlanmasi bu kurumlarin araglari ile soforlerinin hizmetimize
tahsis edilmesi ile miimkiin olmustur. Bu yiizden, aga¢c ve toprak oOrneklerinin
toplanmasinda bana yardimi dokunmus, adlarin1 burada sayamayacagim tiim Orman
Isletme Miidiirleri, sefleri ve arazi ¢alismalarinda bizzat bana eslik eden Orman Isletme
Miidiirliiklerinde ve sefliklerde calisan personellerin hepsine tesekkiirii bir borg bilirim.

Bu ¢alismanin bir doktora tezine dontistiiriilmesi siirecinde; tez projesinin yazimi,
deneysel asamanin tamamlanmasi, deneysel asamalardan elde edilen verilerin istatistiksel
degerlendirilmesi ve tezin yazimu siireglerinin biitiiniinde bana yardimini esirgemeyen ve
kilavuzluk eden danisman hocam Sayin Prof. Dr. Nuray KAY A’ya tesekkiir ederim. Tez
[zleme Komitesi iiyeleri olan Sayin Prof. Dr. Nedim MUTLU’ya, Sayin Prof. Dr. Ahmet
AKSOQOY’a ¢aligmanin biitiin asamalarindaki katkilarindan dolayi, Sayin Dog¢. Dr. Yusuf
KURT’a tezimin degerlendirme asamasindaki katkilarindan dolay: siikranlarimi sunarim.
Bunun yaninda hem verilerimin degerlendirilmesi asamasinda “Structure” analizindeki



yardimlarindan dolay1 hem de tezimin degerlendirme asamasindaki katkilarindan dolay1
Saym Yrd. Dog. Dr. B. Banu BILGEN’e de ayrica tesekkiir ederim.

Tiim bunlara ek olarak, doktora 6grenimimin ilk bes yili siiresi boyunca bana
“2211-E Dogrudan Yurt I¢i Doktora Burs Programi” kapsaminda burs verdigi igin
Tiirkiye Bilimsel ve Teknolojik Arastirma Kurumu Bilim insan1 Destekleme
Daire Baskanligi’na (TUBITAK-BIDEB) ve doktora tez projemi mali olarak destekleyen
(Proje  No: FDK-15-871) Akdeniz Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri
Koordinasyon Birimi'ne (Akd. Uni. B.A.P) tesekkiir ederim.
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AKADEMIK BEYAN

Doktora tezi olarak sundugum “TURKIYE’DEKI JUNIPERUS EXCELSA’NIN
(BOYLU ARDIC/BOZ ARDIC) TUR ICi GENETIK CESITLILIGI: BOLGESEL,
COGRAFIK FARKLILIKLARIN BELIRLENMESI VE HABITAT
PARCALANMASININ ETKILERININ DEGERLENDIRILMESI” adli bu ¢aligmanin,
akademik kurallar ve etik degerlere uygun olarak bulundugunu belirtir, bu tez ¢alismasinda
bana ait olmayan tiim bilgilerin kaynagini gésterdigimi beyan ederim.
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Mikrolitre
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Bakir
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Nei (1973) e gore genetik ¢esitlilik indeksi
Beklenen heterozigotluk
Gozlenen heterozigotluk
Shannon bilgi indeksi
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MgCl; Magnezyum Kloriir

Mn Manganez

N Kuzey enlemi

n Tekrar sayisi

NaCl Sodyum klortir

P Fosfor

P Olasilik degeri

pH Bir ¢ozeltideki asitlik degerinin dl¢iisii

R? Mantel-Testi Analizi ile elde edilen, cografi uzakliklar ile popiilasyonlara

arasindaki genetik izolasyon arasindaki korelasyon degeri.

T Timin

U Unite (enzim birimi)
\% Volt

Kisaltmalar

AFLP Amplified Fragment Length Polymorphism (Cogaltilmis Fragment Uzunluk
Polimorfizmi)

AJE Agaroz Jel Elektroforezi
AMOVA Analysis of Molecular Variance (Molekiiler Varyans Analizi)

ATM Ardi¢ Tohum Mesceresi

bg Baz cifti
Bkz Bakiniz
bp Base pair (Baz ¢ifti)

cpDNA  Kloroplast DNA's1t

CSB Cevre ve Sehircilik Bakanligi

df Degree of freedom (Serbestlik derecesi)
dH20 Distile su

dk Dakika (Zaman birimi)

Xi
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Popiilasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin derecesini gosteren Katsay1
Gen Koruma Ormani

Genetik farklilasma katsayisi

Hektar (10 000 m?)

Popiilasyon-i¢i genetik ¢esitlilik
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Internal Simple Sequence Repeats (Basit Dizi Tekrarlar1 Arasi)

Intron Targeted Amplified Poymorphism (Intron Hedefli Cogaltilmis DNA
Polimorfizmi)

Internal Transcribed Spacer

Juniperus

Juniperus foetidissima
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Kilometre

Kilometrekare
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Sar1 renk olusturan floresan boya molekiilii (Ancak, “GeneMapper Software
Version 4.0” programinda siyah renkte gosterilir.)

Nanogram

Nanometre (10° metre)

Gen akis1 degeri

Numara

Ribozomal RNA’lar1 kodlayan genlerin bulundugu DNA bolgeleri
Niiklear Simple Sequence Repeat (Cekirdekteki Basit Dizi Tekrarlar)
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Primer R
PVP
PZR
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1. GIRIS

Diinya gezegeni lizerindeki kara parcalarinda yayilis gosteren ¢ok hiicreli canlt
gruplar1 ve bu gruplar olusturan tiirlerin tamamina yakini yasamini slirdiirmek ig¢in
havadaki oksijen gazina gerek duyar. Bugiiniin bilgilerine gore deniz ve okyanus
sularinda, metabolizmalar1 sonucu havaya oksijen gazi salan mikroorganizmalarin ortaya
¢ikmasi kabaca iki buguk milyar yil dncesine kadar geriye gitmektedir (Tomitani vd.
2006). Mikroorganizmalarin ve daha sonraki donemlerde ortaya ¢ikan kara bitkilerinin
tirettikleri oksijen gazi sayesinde yasamin Karalar iizerinde yayilarak g¢esitlenmesi,
miimkiin olmustur. Bu ¢esitliligin korunmasi da yine bu oksijen lireten canlilara baghdir.
Bugiiniin diinyasinda atmosferin kabaca beste birini olusturan oksijen gazinin %50 ile
%70 kadar1 deniz ve okyanuslarda yasayan fotosentetik organizmalar tarafindan
tiretilirken diger %30 ile %50 kadar1 da kara bitkileri tarafindan iiretilir (Ryther 1970;
Roach 2004). Kara bitkileri i¢inde de aga¢ ile ¢ali tiirlerinin olusturdugu orman
ekosistemleri de ¢ok degerli, yasamsal bir neme sahiptir. Ormanlar, kara yasamindaki
biyocesitliligin  biiyiik bir yiizdesine ev sahiplii yapar ve bu biyocesitliligin
siirdiiriilmesinde kilit bir isleve sahiptir. Bunun disinda ormanlar, sagladigi odun,
yiyecek, lif ilag vb. tiriinlerle 6nemli bir ekonomik deger de iiretmektedir.

Ormanlarin tiim diinya yiizeyinde kapladig: alanlarin yiizolgtimii 2015 verilerine
gore yaklasik olarak 40 milyon km? olup; yeryiiziiniin yaklasik %31 gibi 6nemli bir
yiizdesini olusturur (The World Bank 2015). Ayn1 durum Tiirkiye i¢in de gegerlidir.
Nitekim, Orman Bolge Miidiirliigii’niin 2015 verilerine gore, Tiirkiye’de toplam ormanlik
alan 22,342,935 hektardir ve bu alan iilke yiizolgiimiiniin %28.6’sima denk gelmektedir
(OGM 2017). 1926 yilina kadar geri giden orman istatistiklerine gore; kapali orman
yiizdeleri (normal orman, agaglarin tepe ¢atilarmin alani %11-100 oraninda Orten
ormanlar), bosluklu orman yiizdeleri (bozuk orman, agaglarin tepe catilarinin alani
%10’dan daha az Orten ormanlar) ile toplam hektar biriminden orman varlig1 ve iilke
genelinde ormanlik alanlarin yiizdesi Cizelge 1.1°de verilmektedir (Dagdas ve Bilge
2015; OGM 2017). Her ne kadar ormanlik alanlar diinya genelinde azaliyor olsa da; son
64 yillik donemde Tiirkiye’deki ormanlik alanlarin miktarinda diizenli bir artis goze
carpmaktadir (The World Bank 2015; OGM 2017).

Cizelge 1.1. Tiirkiye’de 1926-2015 yillarin1 kapsayan orman istatistigi

Yillar Kapah Orman | Bosluklu Orman | Toplam Orman Ormanhk
Yiizdesi Yiizdesi Alam (ha) Alan Yiizdesi
1926 Verilmemis Verilmemis 13,093,380 16.9
1954 36.5 63.5 10,583,687 13.7
1973 44 56 20,199,296 26.1
1999 49 51 20,763,248 26.7
2004 50 50 21,188,747 27.2
2012 53 47 21,678,134 27.7
2015 57 43 22,342,935 28.6
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Orman Genel Midiirliigii’niin 2015 verileri incelendiginde, Tiirkiye’nin orman
varligiin biiyiik ¢ogunlugunu (%90) olusturan ilk alt1 agag¢ cins ve tiiriiniin yiizdeleri
strastyla; mese (%26.34), kizilgam (%25.11), karacam (%19), kaym (%8.5), saricam
(%6.8) ve ardigtir (%4.29). Ayrica koknar, sedir, ladin, fistikcami, kizilagag, giirgen,
kestane kavak ve ithlamur gibi tiirler de bulunmaktadir (OGM 2017). Tirkiye’deki ardig
ormanlarinin  kapladigi alanlarla ilgili sayisal veriler celigkilidir. Orman Genel
Midiirligi’niin 2015 verileri dikkate alindiginda normal kapali 218,303 hektar ve
bosluklu kapali da 740,120 ha olmak tizere toplamda 958,403 hektar ardi¢c orman varlig
s6z konusudur. Orman Bolge Midiirliigii’nce hazirlanmis baska yayinlarda ise 91,234 ha
normal ve 484,031 ha bozuk olmak iizere toplamda 575,315 ha ardic ormani
bulunmaktadir (Kog vd. 2012; OGM 2013). Son olarak, ayn1 kurum tarafindan 2014
yilinda hazirlanmis “Ardi¢ Ormanlarinin Rehabilitasyonu Eylem Plani” baglikli kaynaga
gore Tiirkiye genelinde 1,113,085 ha biiyiikliigiinde ardi¢ ormani bulunmaktadir ve bu
saytya ardiglarin diger tiirlerle olusturdugu karisik ormanlar dahil degildir (OGM 2014).
Tim bu kaynaklardan derlenen sayisal veriler degerlendirildiginde, Tiirkiye’deki ardig
ormanlarinin yiizdelik olarak ¢ogunun bosluklu kapali (bozuk) orman niteligi tasidig
anlagilmaktadir.

Tiirkiye’nin ardig tiirlerinin olusturduklar1 ormanlar i¢inde en baskin tiiriin %82
yayilig orantyla J. excelsa M. Bieb. oldugu bildirilmistir (OGM 2014). Bu tiiriin bireyleri
ve olusturduklar1 popiilasyonlara (ormanlara) deniz etkisinin azaldig1 ve bittigi alanlar ile
genellikle Giineydogu Anadolu digindaki bolgelerde siklikla rastlanmaktadir. Ancak,
ardig tiirleri popiilasyonlarindan olusan ormanlar yukarida paylasilan verilere gore biiyiik
6lgiide bozulmus durumdadir. Bu durumun kdkeni binyillar 6ncesine, eski Anadolu
uygarliklarina dayanmaktadir. O zamanlardan beri siiregelmekte olan ardi¢ ormanlarinin
tahribat1 s6z konusudur. Binlerce yildir Anadolu'da kurulan uygarliklar, ardi¢ odunlarini
yiiksek 1s1 enerjisi vermesi nedeniyle evlerde ve demir atdlyelerinde yakacak olarak;
clriimeye, kurtlanmaya ve suya dayanikli olmasi nedeniyle ise bina, ambar, kuyu ve
sarni¢ ingaatlarinda, mezar tahtalarinda, bahge citlerinde, yiin boyamada, miizik aleti ve
mobilya yapiminda kullanmiglardir (OGM 2014). Yukarida sayilan nedenlerle ardig
alanlar1 tahrip edildigi gibi, tarla agma ve keci-koyun otlatma gibi faaliyetler de ardig
ormanlarinin tahrip edilmesinin nedenleri arasinda sayilmaktadir. Ozellikle kiigiikbas
hayvanlarin ardi¢ fidanlarin yeni ¢ikan filizlerini yemesi ve yeni ¢ikan kii¢lik fideleri
ezmesi de ardi¢ agaclarinin biiyiimesini sekteye ugratmakta, yeni bireylerin yetismesini;
yani popiilasyonlarin genglesmesini Onlemekte ve var olan fidanlarin da bodur
kalmalarina neden olmaktadir. Bdylece ardi¢ popiilasyonlar1 kendini yenileme
ozelliklerini kaybetmektedir (Eler 2000).

Yukarida sayilan nedenlerle ardi¢ popiilasyonlarinin kendini yenileyememesi ve
aga¢c  kesimleri  popiilasyonlarin  biitiinliigiiniin ~ bozularak  parcalanmasina
(fragmentasyon) neden olmaktadir. Bu durum yalnizca Tirkiye ardiglart igin degil
Avrupa kitasinin genelinde yaygin olarak bulunan J. communis L. tiirii i¢in de gegerli bir
sorundur. O kadar ki, bu kitadaki J. communis popiilasyonlarinin pargalanmasiyla olugsan
kiigiik ardi¢ topluluklar1 birbirinden oldukg¢a izole olmus goriiniimii vermektedir
(Michalczyk 2008). Bu sekilde bdliinen ve birbirinden izole olan popiilasyonlarin genetik
cesitliliklerini kaybederek soy i¢i lireme baskisi (inbreeding) altinda, genetik darbogaz
(bottleneck) sorunuyla karsi karsiya kalmalar1 ve bunlarin sonucunda izole kiigiik
popiilasyonlarin birbirinden 6nemli derecede genetik farklilagsma gostermeleri yiiksek bir



GIRIS 0O.H. EVREN

olasiliktir. Bunu sinamak i¢in Michalczyk (2008) calismasinda Avrupa kitasindaki J.
communis popiilasyonlarinin genetik ¢esitliligi, AFLP ile SSR belirtegleri kullanarak
belirlenmis ve yukarida sozii edilen olumsuz durumlarin varligina yonelik bir bulguya
ulagilamamistir. Bu popiilasyonlarin genetik cesitliliklerini koruduklar1 ve birbirinden
izole duran popiilasyonlarda istatistiksel olarak énemli bir farklilasma olmadig1 sonucu
ortaya ¢ikmuistir.

Avrupa kitasindaki hakim ardig tiirii olan J. communis popiilasyonlarinin durumu
Tiirkiye’deki hakim ardig tiirii J. excelsa ile onemli benzerlikler gostermektedir. Habitat
parcalanmasi adi verilen ekolojik sorun, J. excelsa nin Tiirkiye popiilasyonlar1 i¢in de
gecerlidir. Bu nedenle J. excelsa popiilasyonlarinin da hem genetik ¢esitliliklerinin
molekiiler belirteglerle degerlendirilmesine hem de habitat parcalanmasi sorunundan
olumsuz etkilenip etkilenmediginin sinanmasina gereksinim vardir.

Farkl1 ardig tiirleri izerinde yapilmis SSR (Simple Sequence Repeat), ISSR (Inter
Simple Sequence Repeat), RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA), AFLP
(Amplified Fragment Length Polymorphism), ITS (Internal Transcribed Spacer) ve
cpDNA (Chloroplast-DNA) belirteglerine dayali pek ¢ok genetik ¢alisma bulunmaktadir.
Ardig tizerine ilk SSR belirtegleri, J. communis, tiiriine 6zgiin olarak gelistirilmistir
(Michalczyk vd. 2006). Daha sonra J. communis primerleri J. excelsa i¢in optimize
edilmis ve calisilmistir. J. excelsa tiiriiniin popiilasyonlarma yonelik SSR belirtegleri
kullanilarak iki ¢alisma yapilmistir. Birincisi Douaihy vd. (2011)’in ¢alismasidir. Bu
yaymnda, J. excelsa tiriinin Kirim’dan iki, Yunanistan ve Giiney Kibris’tan birer,
Liibnan’dan alt1 ve Tiirkiye’den de iki popiilasyonun (Egirdir ve Ilgaz/Tosya) ¢alismaya
dahil edilmis oldugu gorilmektedir. Bir diger caligmada ise Goller Yoresi ve
dolaylarindan alt1 popiilasyon (Egirdir, Beysehir, Golhisar, Bucak, Aksu ve Siitgiiler) ele
almmistir (Yiicedag ve Gailing 2013).

J. excelsa iizerine yapilmis yukarida sozii edilen genetik galismalarin ortak
sonuclart poplilasyonlardaki genetik cesitliligin  6nemli o6l¢iide korunmus ve
popiilasyonlar arasinda dikkate deger genetik farklilagsmanin ger¢ceklesmemis oldugudur.
Onceki bu ¢alismalardan hareketle bu tez calismasinda benimsenen temel hedef; 6zellikle
daha genis bir alandan 6rnekleme yaparak, J. excelsa popiilasyonlari arasinda genetik bir
izolasyonun olup olmadigini, genetik farklilasmanin disiik olup olmadigini ve
popiilasyonlarin genetik ¢esitliliklerini 6nemli dl¢iide koruyup korumadiklarini analiz
etmek ve ortaya atilan bu sorularin yanitin1 bulmaktir.

Yukarida 6zetlenmis oldugu gibi Tiirkiye’nin en genis yayilis alanina sahip ardig
tirti olan J. excelsa popiilasyonlar1 iizerinde az sayida popiilasyon genetigi ¢aligsmasi
olup; var olan SSR temelli ¢alismalar da hem ele alinan lokus sayisinin azligi hem de
popiilasyonlarin dar bir alandan segilmis olmasindan dolayi, J. excelsa’nin Tirkiye
genelindeki popiilasyonlarinin genetik cesitlilikleri hakkinda bir sonuca varabilmek igin
yeterince kapsayici nitelikte degildir. Bundan hareketle; bu tez ¢calismasinin ana amact, J.
excelsa’nin ana yayilis alanlarindan ve marjinal popiilasyonlarindan genis bir 6rneklemin
ele alinarak, genetik cesitlilik diizeylerinin belirlenmesi ve popiilasyonlarin genetik
yapisinin karsilastirilmasidir. Calismanin amact ayrintili olarak belirtilirse; J. excelsa
tirtiniin Tirkiye’deki popiilasyon (mescere) olusturan alanlarindan alinan 6rneklerin,
SSR ve ITAP (Intron Targeted Amplified Polymorphism) belirtegleri kullanarak, genetik
cesitliliklerinin analizini yapmak, elde edilen bulgular 1s181nda ekolojik farkliliklarinin ve
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insan etkisinden kaynaklanan faktorlerin (6zellikle habitat parcalanmasi) tiiriin genetik
yapisinda ve gen havuzunda ne gibi degisiklikler olusturdugunu arastirmaktir.

Bu tez ¢alismasinda kullanilan ITAP yontemi diger pek ¢ok geleneksel yonteme
gore (RFLP, RAPD, SSR, AFLP, SRAP) cok daha yenidir. Dolayisiyla, ITAP
belirteglerinin ardig¢ tiirleri icin kullanildig1 bir genetik ¢alismaya literatiirde heniiz
rastlanmamustir. Ancak Cin’de yetisen bazi muz, ejderha/kedigdzii (longan) ve yerfistigi
varyetelerinin genetik olarak analiz edildigi bir ITAP ¢alismas1 bulunmaktadir (Xiong vd.
2013). Bu nedenle bu tez ¢alismasi bu yoniiyle de 6zgiin bir nitelik tagimaktadir.

SSR ve ITAP belirtegleri ile elde edilecek bulgularla dogal ortaminda J.
excelsa’nin varligini siirdiirme yetenegi agisindan énemli olan uyum giicii hakkinda bir
degerlendirme yapilabilecektir. Ayrica, diinya Olgeginde degerlendirildiginde
Tiirkiye’nin bu ardig tiiriine ait popiilasyonlarin ¢ok biiyiik bir yiizdesini barindirmasi bu
tez ¢alismasindan elde edilen sonuglarin Onemini artirmaktadir. Yukarida sayilan
nedenlerle bu tez caligmasi ile ulasilacak sonuglar koruma biyolojisi agisindan degerli
olacaktir. Bu tez calismasiyla Tiirkiye’de J. excelsa sahalarinin korunmasi ve
gelistirilmesine yonelik stratejiler belirlenmesinde katkilar saglanmasi da bu tez
calismasinin hedefleri arasindadir.

1.1. Juniperus L. Cinsi ve Juniperus excelsa Tiirii Hakkinda Sistematik Bilgiler

Ardig, agik tohumlu bitkilerin 6nemli bir grubu olan koniferler igerisinde yer alan
servigiller (Cupressaceae) familyasindan olup, Juniperus cinsine ait igne veya pul
yaprakli aga¢ ve cali formundaki taksonlarin ortak adidir. Diinya iizerinde J. procera
Hochst. ex Endl. (Afrika ardici) tlirliniin ekvatorun giineyindeki bazi popiilasyonlari
(Tanzanya, Zimbabve, Mozambik) hari¢ tutulursa, Juniperus tamamen kuzey
yarimkiirede yayilis gosteren kozmopolit bir cinstir. Diinya genelinde Farjon ve Filer
(2013)’e gore 53, Adams vd. (2007)’ye gore 67 ardig tiirii bulunmaktadir. Bunun yani
sira Juniperus cinsi tizerine yazilmig R.P. Adams’mn “Junipers of the World: The Genus
Juniperus” baglikli kitabinin 2014 baskisinda da diinya genelinde ardiglarin 75’1 tiir
kategorisinde olmak tizere 117 tiir ve tiir-alt1 taksonu oldugu belirtilmektedir.

Juniperus tiirleri iki veya tek evcikli herdem yesil ¢ali ve agaclardir. Agac
kabuklari incedir. Geng yapraklar ibre seklinde ve sert; eriskin yapraklar ise ayn1 sekilde,
tabanda tg¢lii demetler halinde veya pul benzeri, dekuzat ve tabanda serbesttir. Erkek
kozalaklar ¢ok sayida sporofil igerir. Disi kozalaklar ise tabanda kiigiik ve kalici
braktelerle ¢evrilidir. Disi kozalaklar 3-8 puldan olusmus, pullar sert ve etlidir; 1-3 yilda
olgunlagir. Tohumlar ise kanatsizdir (Coode ve Cullen 1982). Olgun kozalaklarin her bir
pulunda 1-3 tohum bulunur. Tohumlardaki ¢enek sayisi 2-6 arasindadir. Polenlerin
dagilmasi riizgarla, tohumlarin dagilmasi ise kuslar araciligiyla gerceklesir (Adams
2014).

Ardiglarda diploit kromozom sayist 22 olup J. chinensis ve J. thurifera gibi
tiirlerde tetraploidi de goriiliir (Adams 2014). Ayrica, Kuzey Amerika’da bulunan bazi
tirler arasinda (J. horizontalis, J. virginiana, J. grandis, J. occidentalis ve J.
osteosperma) melezlesme oldugunu bildiren ve esansiyel yaglarin (terpenoid bilesikler)
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analizlerine dayanan bazi arastirmalar da bulunmaktadir (Palma-Otal vd. 1983; Adams
2013a,b). Ayrica; esansiyel yag, ITS ve cpDNA verilerine dayanilarak J. maritima ile J.
scopulorum tiirleri arasinda melezlesme ve gen katiminin (introgresyon) varligi da
gosterilmistir (Adams 2015a,b).

Juniperus cinsi ii¢ seksiyondan meydana gelmistir. Bunlardan ilki Caryocedrus
seksiyonu olup yalnizca Dogu Akdeniz Havzasi’nda yayilis gosteren J. drupacea Labill.
(And1z) tiirlinii igerir. Andizlarda yaprakta mavi renkli iki stoma bandi vardir ve yapraklar
lanseolat-akuminat, tam kenarlidir ve pul seklinde yaprak bulunmaz. Kozalaklarinda tiger
adet tohum bulunur ve tohumlar bir ¢ekirdege benzer sekilde birlesmistir (Se¢men vd.
2004). Kozalaklar yaprak koltuklarindan ¢ikar, olgunlastiklarinda 18-25 mm c¢apinda,
odunsu ve mor renkte olur. ikinci seksiyon, Juniperus seksiyonudur ve 14 tiir igerir.
Bunlardan J. communis’in Asya, Avrupa ve Kuzey Amerika’da pek ¢ok alt tiirii yayilis
gosterir ki bu durum onu Diinya’da en yaygin bulunan ardi¢ tiirii yapmaktadir. J. jackii
yalnizca Kuzey Amerika’da, diger 12 tiir ise Dogu Yarimkiire’de yayilig gostermektedir.
Bu seksiyon tiirlerinin hepsi erigskin yapraklarinin ignemsi, tabanda tiglii demetler halinde
olmasi, kozalaklarinin tiger adet sabit sayida ve ayrik tohum icermeleriyle karakterizedir.
Caryocedrus seksiyonunda oldugu gibi kozalaklar yaprak koltuklarindan g¢ikar. Olgun
kozalaklar 8-18 mm capinda regineli veya odunsudur. ikinci seksiyon Juniperus
seksiyonu da kendi altinda iki alt gruba ayrilir. Bunlardan birincisi J. communis ve onunla
iligkili alt1 tiiri igermektedir. Yaprakta mavi renkli tek stoma bandi vardir, olgun kozalak
renkleri mavi ve mavi-siyahtir. Diger grup ise J. oxycedrus ve onunla iliskili alt1 tiirii
kapsamaktadir. Yaprakta mavi renkli iki stoma bandi vardir ve olgun kozalaklarin
renkleri kirmizi, kahverengi ve mor renklerinin arasindaki degisik tonlardadir. Ugiincii
seksiyon ise, Sabina olup 60 tiirii vardir. Bu seksiyon, diinyada bulunan en yaygin ardig
tiiri olan J. communis tiiriinden sonra pek ¢ok alt tiirii ile Avrasya geneline yayilmis olan
diinya genelinde en genis yayilis gosteren ikinci ardi¢ tiirii J. sabina tiirini de
icermektedir. Karakteristik 6zellikleri; ergin yapraklarin kiremitsi veya dekurrent olmasi,
tohum sayisinin degisken olmasi (1-13) ve yapraklarin tabanda demet olusturmamasi olup
diger seksiyonlardan ayirt edilir. Kozalaklar da diger iki seksiyondan farkli olarak yaprak
uclarindan ¢ikar. Ayrica bu seksiyon serrat yapraklilar ve tam kenarli yapraklilar olarak
iki gruba ayrilir (Adams 2014). Serrat yapraklilar (22 tiir) Bat1 Yarimkiire’de yayilis
gosterirken tam kenarli yapraklilar ise her iki yarim kiirede de bulunur. Tam kenarli
yapraklilar ise kendi aralarinda kozalaklar1 tek tohumlu olanlar ve ¢ok tohumlu olanlar
olmak tizere iki alt gruba ayrilmaktadir. Tek tohumlular alt grubu (16 tiir, 3 varyete)
yalnizca Dogu Yarimkiire’de goriiliirken, ¢ok tohumlular (23 tiir ve 16 varyete) alt
grubuna ise her iki yarimkiirede de rastlanir. Diger seksiyonlardaki tiirler yalnizca dioik
(iki evcikli) iken Sabina seksiyonunda hem dioik hem de monoik (tek evcikli) tiirlere
rastlanir. Tiim bunlarin diginda, jeolojik devirlerde yasamis J. pauli (Kvacek 2002), J.
creedensis (Axelrod 1987) ve J. desatoyana (Axelrod 1991) gibi fosil ardig¢ tiirleri de
bulunmaktadir (Mao vd. 2010).

Morfolojik karakterlere gore yapilan taksonominin yaninda Juniperus cinsi tiirleri
tizerinde molekiiler sistematik yaklasimlara gore de calisilmis ve tiim seksiyonlarin
filogenetik agidan monofiletik bir grup olusturdugu sonucuna varilmistir. Bu sekilde
ardiglarin morfolojik taksonomileri molekiiler verilerle desteklenmistir (Little 2006; Mao
vd. 2010; Adams 2014). Ardig tiirlerinin diinya {lizerinde yayilis alanlart Sekil 1.1°deki
haritada seksiyon bazinda gosterilmistir.
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Sekil 1.1. Juniperus cinsi seksiyonlarinin diinya tizerindeki yayilis1 (Mao vd. 2010)

Tiirkiye’de yayilig gosteren ardig tiir ve alttiirleri Coode ve Cullen (1982) ve
Giiner vd. (2012)’ye gore; andiz (J. drupacea), adi/ciice ardi¢ (J. communis L. subsp.
hemisphaerica (J. & C. Presl) Nyman ve subsp. nana (Willd.) Syme in Sowerby),
katran/diken ardici (J. oxycedrus L. subsp. oxycedrus Clinton-Baker ve subsp.
macrocarpa (Sibth. & Sm.) Ball., J. oblanga M. Bieb., sabin/kara ardic1 (J. sabina L.),
Finike/servi ardic1 (J. phoenicea L.), kokulu/yag ardig¢ (J. foetidissima Willd.), boylu/boz
ardig (J. excelsa subsp. excelsa) ve daltaban ardici (J. excelsa subsp. polycarpos K. Koch)
seklindedir. Morfolojik veriler kullanilarak yapilan tiir ayrimina ek olarak, daha sonraki
yillarda ise molekiiler veriler 15181nda tiirlerde sistematik revizyonlar yapilmistir. Buna
gore, J. oblanga, J. communis igerisine alinmis (Adams ve Schwarzbach 2012a); J.
oxycedrus subsp. macrocarpa, J. macrocarpa olarak ayr1 bir tiir kategorisine sokulmus
(Adams 2000a); J. oxycedrus subsp. oxycedrus alttiiriiniin adi1 J. deltoides R.P. Adams
olarak revize edilmistir (Adams vd. 2005). Bunun yaninda J. excelsa’nin iki alt tiirii olan
J. excelsa subsp. polycarpos, J. polycarpos ve J. excelsa subsp. excelsa da J. excelsa
olarak ayr1 birer tiir olarak birbirinden ayrilmigtir (Adams 2001).

Tiirkiye’de yayilis gosteren Sabina seksiyonundan dort ardig tiiriinii birbirinden
ayirt etmek icin onlarin kendilerine 06zgii, bazi pratik morfolojik 6zellikleri
kullanilmaktadir. Bunlardan ilki Finike/servi ardicidir (J. phoenicea L.). Bu tiiriin olgun
kozalaklari koyu kirmizi renktedir ve yapraklarin kenarindaki yesil olmayan zarims1 yap1
dar, ince ve diglidir. Diger tiirlerin yaprak kenarlarinda boyle bir zarimsi1 yap1 yoktur ve
kozalak renkleri koyu mor-siyah renktedir. Sabin/kara ardicinin (J. sabina L.) kozalaklar1
4-6 mm gapinda ve geriye dogru kivrik saplidir. Diger tiirlerde ise kozalak sap1 diizdiir.
Kokulu/yag ardicinin (J. foetidissima) geng siirgiinleri dort koseli ve en az 1 mm
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kalinlikta, kozalaklar 1-3 tohum igerir. Son olarak, J. excelsa 20 m’ye kadar boylanabilen
tek veya iki evcikli agaglardir. Geng siirgiinleri diiz-yuvarlaktir, kalinliklart en ¢ok 0.8
mm’dir (Se¢men vd. 2004). Yapraklar tiggensi, kiremitsi dizilisli 1-1.5 mm boyutlarinda
ve sirtlarinda oval-linear salgi cebi vardir. Kozalaklar1 kiiresel sekilde, 7-10 mm
boyutlarinda ve 4-9 tohum tasir (Coode ve Cullen 1982).

J. excelsa tiirti Tiirkiye’de genis yayilis gosterir ve Tiirkiye merkezli olmak {izere
yayilig alanlart Sekil 1.2°deki haritada gosterildigi gibidir (Douaihy vd. 2011). Haritada
goriildiigl tizere yayilis alaninin biiyiikk ¢ogunlugu Tiirkiye topraklar tizerindedir. J.
excelsa nin Tirkiye’deki yayilis alanlar1 Bilecik, Sinop, Tokat, Giimiishane, Balikesir,
Eskisehir, Kayseri, Van, Mugla, Burdur, Antalya, Adana, Kahramanmaras ve Hakkari’dir
(Coode ve Cullen 1982). Bunun yaninda, J. excelsa’nin yayilig alanlari yukarida sayilan
yorelerden ibaret degildir. Bu sayilan alanlardan baska popiilasyon olusturacak veya
olusturmayacak sekilde (seyrek ve tek bireyler halinde) J. excelsa, Tiirkiye’nin biiyiik bir
boliimiinde goriliir. Tiirkiye tizerindeki yayilis alanlar1 géz Oniine alindiginda J.
excelsa’nm Iran-Turan ve Akdeniz fitocografik bolgelerinde yaygim sekilde goriilen bir
agag tlri oldugu goriilmektedir (Coode ve Cullen 1982). Bunun yaninda Arnavutluk,
Makedonya, Bulgaristan, Yunanistan, Giiney Kibris, Kirim-Rusya, Ermenistan,
Azerbaycan, iran, Liibnan ve Suriye’de de J. excelsa popiilasyonlar: bulunmaktadir
(Douaihy vd. 2011; Adams 2014). J. excelsa tiirii TUCN’nin tehlike altindaki tiirlerin
smiflandirildigr kategorilerden “LC (Little Concern, Asgari Endise)” kategorisi i¢erisinde
yer almaktadir (Farjon 2013).

Sekil 1.2. J. excelsa tiirlintin yayilig alanlar1 (yesil renkli alanlar, Douaihy vd. 2011)
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1.2. Juniperus Tiirlerinin Ekolojik Ozellikleri ile Ekonomik Onemleri

Ardig tiirleri, nerdeyse tiim Kuzey Yarimkiire iizerinde nemli, yari-kurak ve kurak
habitatlardaki ¢ok ¢esitli ekolojik kosullara uyum saglayarak evrimlesmis ve
cesitlenmistir. Fosil kayitlarina gore, Juniperus cinsi tiirlerinin yari-kurak Madrean
(Amerika) ve Tetyan (Avrasya) florasinin bir parcast olarak ortaya ¢iktigi
diistiniilmektedir. Bayesian yaklagimini temel alan molekiiler saat analizi yontemi
kullanilarak Juniperus cinsinin dis gruplardan (Cupressus sensu lato) yaklasik olarak
(75.9-) 71.9-49.7 (-49.7) milyon yil Once; yani Paleosen/Eosen olarak adlandirilan
jeolojik devirlerdeki bir zamanda ayrildig1 hesaplanmistir (Mao vd. 2010). Bunun yani
sira, fosil kayitlarina gore ilk Sabina seksiyonu iiyeleri Eosen/Oligosen sinirinda, yaklasik
34 milyon y1l 6nce Avrupa’da ortaya ¢ikmaya baslamistir. Juniperus ile Caryocedrus
seksiyonlarinin ortaya cikisi ise daha yeni olup Miyosen ortalarindan itibaren goriilmeye
basladiklar1 Avrupa’daki fosil kayitlarindan anlasilmaktadir (Mao vd. 2010).

Ardig tiirlerinin ortaya ¢iktig1 jeolojik devirlerden itibaren giiniimiize dek diinya
tizerinde yayildigr alanlara bakildiginda, birbirinden ¢ok farkli ekolojik kosullara uyum
saglama yeteneklerinin yiiksek oldugu goriilmektedir. Besin agisindan fakir topraklarda,
taglik, kayalik, kirecli veya kumlu topraklar tizerinde yetisebilirler. Yiiksek rakimli
alanlarda yayilis gosteren tiirleri oldugu gibi, biiyiikk kozalakli katran ardic1 (J.
macrocarpa) gibi deniz kiyilarindaki kumul alanlarda yetisebilen tiirleri de vardir.
Ardiglar, diger bitki cinslerine ait tiirlerle karsilastirildiginda ug¢ kosullara oldukca
dayaniklidir. Oyle ki, siddetli kurakliklarda ardig tiirleri ekosistemde istilac1 role
biiriinebilmektedir. Ancak biiyiime-gelisme hizlari da bir o kadar diistiktiir (Willson vd.
2008).

Ardig tiirlerinin sahip oldugu bazi anatomik-fizyolojik o6zelliklere bakilirsa;
kurakliktan kaynaklanan su azhi§i ve soguktan kaynaklanan toprak suyundan
yararlanamama streslerine karsi direngli olduklar1 goriilmektedir. Bu durum da uyum
giicli bakimindan ardiglar istiin kilmaktadir. Bu anatomik 6zelliklerden bazilari; iletim
demetlerindeki kilcalligin fazlaligi, yaprak alaninin azligi, 6zsuyu tasiyan odun alaninin
yaprak alanma oranmin fazlaligi, iletim demetlerindeki sivi iletim hizinin daha diisiik
olmasi ve odun yogunlugunun fazla olmasidir. Bu 6zellikler ksilemde kavitasyon (buhar
nedeniyle sivinin ani faz degisimi) ve ice ¢okme olaylarini 6nemli Ol¢lide engeller
(Willson vd. 2008). Ayrica, ardig tiirlerinde golgede veya diger tiirlerle rekabetten
kaynaklanan yeterince 151k alamama, durumlarinda bile hayatta kalarak gelisimlerini
sirdiirebilme 6zelligi vardir. Bunun yaninda, ardiglarin otlatma baskisi gibi insan
faaliyetleri sonucu biiyiime hizlar1 azalsa da hayatta kalabilmekte ve boyle streslere karst
koyabilmektedir (Milios vd. 2009).

Ardiglarin su kithgina kars1 bazi anatomik-fizyolojik iistiinliikleri varken iireme
konusunda ise onemli kisithiliklar1 vardir. Ardiglarin; dioik ve kendine kisir olmalari,
riizgarla tozlasma gergeklestiginden salinan polenlerin megagametofiti dolleme
basarisinin diisiik olmasi, embriyolardaki gelisim anomalileri, bocek, akar ve hastalik
etkenleri tireme kapasitelerini diisiiren baslica nedenlerdir (Gruwez vd. 2011; Mezquida
vd. 2016). Bu sayilan nedenlerden 6tiirii ardi¢ tohumlarinin ¢ogu bos; diger bir deyisle
embriyosuz olmakta ve bu haliyle tohumlar yeni fidan gelistirme yetenegine sahip
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olamamaktadir. Ayrica, lireme mevsiminde gerceklesen yagis ve donlar da dollenme
basarisin1 diisiiren diger etkenlerdir. Tiim bunlarin disinda, ardig¢ tiirlerinin siklikla
yetistigi kurak, kayalik, kumlu vb. alanlarda bitki biiyltimesi i¢in gerekli maddelerin az
olmasinin da canli tohum yiizdesini diisiiren etmenler arasinda oldugu diisiiniilmektedir
(Gruwez vd. 2011). Diisiik canli tohum yiizdesi, ardiglar i¢in 6nemli bir dezavantaj olup
popiilasyonlarin yenilenmesini biiylik Olglide gii¢lestiren bir durum olarak ortaya
¢ikmaktadir.

Ardi¢ agaglarinda ilkbahar mevsimiyle birlikte polen ve megagametofit (disi
iireme organi) olusumu gerceklesir. Tozlagsma riizgarla gergeklesir. Kendileme
goriilmediginden tozlasmanin farkli bireyler arasinda olmasi1 gerekmektedir.
Tozlasmanin ardindan déllenme ve kozalak-tohum gelisimleri/olgunlasmalart 2-3 yillik
bir zaman alir. Tohumlarin ¢imlenmesi genellikle ilkbahar, bazen de sonbaharda
gerceklesir. Ayrica taze siirgiinler don olaylarina karst duyarlidir. Dogada ardig
tohumlarinin yayilmasi ve tohumlarin ¢imlenebilmesi i¢in ardiglarin etli kozalaklarini
yiyerek beslenen basta ardi¢ kuslarina ve diger bazi hayvanlara ihtiyag vardir. Kuslarin
sindiriminden ge¢gmeyen tohumlarda dormansiye neden olan, kozalak etinde bulunan
recine Ve blastokolin gibi maddeler uzaklastirilmamis oldugundan ¢imlenme miimkiin
olmaz. Ardi¢ tohumlar ¢iiriik ve bocek yenigi gibi nedenlerle %85’lere varan oranda
bostur. Bu nedenle tohumla iiretilmeleri oldukga giictiir (Demirci ve Avsar 2000; Ayan
vd. 2004).

Yukarida sayilan nedenlerden &tiirii ardi¢ popiilasyonlarinin tohumla tiretilmesi
giic olsa da; gelik ve asiyla iiretilmeleri daha kolaydir. Ancak ardi¢ tohumlari {izerinde
yapilan uzun ¢aligmalar sonucu ardi¢ tohumlarinin ¢gimlendirilme basarisi yolunda 6nemli
yol kat edilmis ve tohumlardan seri halinde fidanlarin elde edilmesi miimkiin olmustur.
Tohum ekimi, ¢elikle tiretim ve ardi¢c kusu kullanilarak yapilan dogal iiretim; ayrica
zararlilarla (bdcek, koyun, keci, tavsan vb.) yapilan miicadele yontemlerindeki gelismeler
sayesinde ardi¢ ormanlarindaki bozulmanin ve daralmalarin 6nlenmesi artik daha kolay
hale gelmistir (Demirci ve Avsar 2000; OGM 2014).

Ardiglar ekosistem igerisinde de onemli islevleri bulunan bitkilerdir. Ekstrem
ekolojik kosullara dayanikli olduklarindan ardiglarin  ormansizlagsma siirecinde
ekosistemi en son terkeden agaclar oldugu kabul edilmektedir. Ayrica, yaygin kok
sistemleri sayesinde topragi erozyona kars1 korumak i¢in idealdirler. Bu nedenle erozyon
denetimi amagl agaglandirma ¢alismalarinda tercih edilirler. Bunun yaninda riizgar, kar
ve ses kontrolii amaciyla perde gorevi gormesi i¢in de ardig¢ dikimleri s6z konusudur
(OGM 2014).

J. excelsa tiirii de yukarida ardi¢ agaglari ile ilgili ele alinmig olan ekolojik
Ozelliklerin hepsini tasir. J. excelsa’nin bazi gelisimsel 6zellikleri ise soyledir: J. excelsa
35 m’ye kadar boylanabilen, gévde genisligi 1 metreyi asabilen dmriiniin ilk 10-15 yilina
kadar igne yapraklar gelistiren; ancak daha sonra siirgiine yapisik mavi-yesil pul
yapraklar olusturan bir tiirdiir ve bir evciklidir. Erkek kozalaklar beyaz renkte ve yaz
sonunda belirlemeye baslar. Daha sonra kirli sar1 renkte olur ve baharda kizarir. Tozlasma
genellikle mart ayinda gergeklesir. Disi kozalaklarin olgunlagmasi iki yil alir, mavi
dumanli siyah renklidir. J. excelsa, 20-25 yasindan itibaren tohum tutmaya baglar. Tohum
verimi %2-7 arasinda degisir. Tohumlarin olgunlagsmasi i¢in ise tozlagmanin ardindan en
az 18 ay gereklidir. Bir kg tohum ortalama 46,000 adet olup, en ideal hasat zamani1 Kasim
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ile Ocak aylari arasidir (OGM 2014). Tiirkiye’nin neredeyse tamaminda deniz ikliminden
kaginarak diisiik yiikseltilerden alpin bolgelere (300-3000 m) kadar yayilis gosterir.
Ancak, Kirim gibi yayilis alaninin kuzey sinirlarinda 30-40 metrelerdeki yiikseltilerde
dahi goriilebilmekte ve popiilasyon olusturabilmektedir (Douaihy vd. 2011). Orman
olusturdugu alanlarin tipik 6zelligi; karasal iklim 6zellikleri gostermesi, yillik ortalama
yagis miktarinin 400-600 mm arasinda olmasi, ekstrem toprak (sig, derinligi az, taslik-
kayalik, alkali ve besin degeri diistik vb.) ve iklim 6zelliklerine (giinesli bakilar, kapal
havzalar, siddetli soguga maruz alanlar ve kuru yetisme ortamlari) sahip olmasidir (OGM
2014).

Ardi¢ odunu, bazi tistiin 6zellikleri nedeniyle hem halk arasinda hem de sanayide
genis kullanim alan1 bulmaktadir. Ardi¢ odunlarmmin yapist sade ve homojendir.
Bazilarinin odununda belirgin bir koku bulunmaktadir. Direngleri orta derecelidir ve sok
etkilerine kars1 yiiksek direng gosterir. Ozellikle 6z odunlar1 mantar ve boceklere kars1
biiyiik bir dayaniklilik gdsterir ve kolay islenir. Bu istiinliikleri nedeniyle; kursun kalem,
cekmece, sandik ve dolap yapiminda, oymacilikta, kaplamacilikta, ¢ivi ve vida tutma
direnci iyi oldugundan mobilya ve siis esyast yapiminda, evlerin dekorasyonunda, bahge
¢iti yapiminda, bazi yorelerde toprak damli evlerin dam ve taban désemelerinde tercihen
kullanilir (OGM 2014). Etli kozalaklar1 yemeklerde tat verici olarak kullanilir.
Kozalaklarinin ezilmesi ve fermente edilmesiyle i¢ki yapiminda, bunun yaninda andizin
biiyiilk kozalaklarindan pekmez yapiminda yararlanilmaktadir. Ayrica, ardic agaci
fosillerinden olusan oltu tasi siis esyast yapiminda kullanilir (OGM 2014). Bunlarin yani
sira, J. chinensis, J. horizontalis, J. virginiana gibi bazi tiirler peyzaj amach
kullanilmaktadir (Mamikoglu 2010).
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2.  KAYNAK TARAMASI

2.1. Ardi¢ Tiirleri Uzerine Molekiiler Yontemlerle Yapilmis Biyocografik,
Filogenetik ve Popiilasyon Genetigi Alanlarindaki Calismalar

Ardig tiirleri arasinda filogenetik iligkilerin belirlenmesi i¢in esansiyel yaglar,
RAPD, ITS, cpDNA belirtecleri kullanilmistir. Bu ¢alismalar genetik uzakliklara dayali
filogenetik analizlerin yan1 sira sistematik revizyonlar: da kapsamaktadir. ilk ¢aligmalar
RAPD belirteglerine dayali ¢galismalar olmustur (Adams ve Demeke 1993; Adams 1999;
Adams 2000a,b,c,d; Adams vd. 2002). Bu ¢aligsmalar ile ardig¢ seksiyonlar1 ve tiirlerinin
giincel sistematigi olusturulmustur. Bunun disinda, Bayesian, maksimum parsimoni,
maksimum olasilik ve molekiiler saat yontemleri ile yapilmig Juniperus genusu ve dis
grup tiirlerinin 60 milyon yi1l Oncesine giden filogenisinde seksiyonlarim ve bu
seksiyonlari olusturan tiirlerin monofiletik oldugu, sirastyla Sabina ve sonraki dénemde
de Caryocedrus ve Juniperus seksiyonlarinin ortaya ¢iktigi sonucuna varilmistir. Bu
sonugclar fosil kayitlarla da uyumludur (Mao vd. 2010). Bu ¢alismanin ardindan Adams
ve Schwarzbach tarafindan, nrDNA (ITS) ve cpDNA analizleri ile, Bayesian
yaklasimlarina gore, ardi¢ seksiyonlarinin filogenetik ve molekiiler sistematik analizlerini
iceren bir dizi ¢alisma yapilmistir (Adams ve Schwarzbach 2012a,b; 2013a,b). Bu
calismalar, Mao vd. (2010)’un sonuglarin1 destekleyici ve tamamlayict nitelikte
caligmalardir. Ardig tiirleri lizerine yapilan molekiiler ¢alismalar izoenzim-alloenzim,
RAPD, ISSR, AFLP, SSR, cpDNA belirte¢lerine dayanmaktadir. Bu ¢alismalar 1990’1
yillardan itibaren baslamis olup son yillarda da sayica giderek artmaktadir. Asagidaki
paragraflarda gorildiigi tizere bu galismalarin bir kismi 6zetlenmistir.

Molekiiler belirteglere dayali ¢alismalarda pek ¢ok ardig tiirii ele alinsa da en ¢ok
caligilan J. communis tiirli olmustur. Rusya ve Alaska’daki J. communis varyetelerini
konu alan bir allozim calismasinda, calisilan popiilasyonlarin %60-80 arasinda degisen
yiiksek polimorfizm oranlarina sahip oldugu, popiilasyonlarin soy i¢i ireme katsayis1 ve
popiilasyonlar arasindaki genetik farklilagsmanin da genel olarak diisiik oldugu (Fis=0.03;
Fst=0.04) bulunmustur (Khantemirova ve Semerikov 2010). Ayni ¢alisma grubunun
yaptig1 bagka bir izoenzim ¢aligmasi da popiilasyonlardaki polimorfizm oranlarinin %60-
90 arasinda olmasi, 0.01 Fis degeri ile benzer sonuglar vermistir; ancak Fst degeri 0.12
olup onceki ¢aligmaya gore daha yiiksektir (Hantemirova vd. 2012). Michalczyk vd.
(2010)’un AFLP belirtegleri ile yaptig1 calismada, AMOVA sonucuna gére Avrupa’daki
23 J. communis popiilasyonu arasinda yiiksek bir genetik farklilagma bulunmasina karsin
(popiilasyonlar ve bolgeler arasindaki varyans toplamda %85), bu farklilasmanin 6nemli
Olctide bir filogenetik sinyal veya popiilasyonlarin genetik yapisinda anlamli bir cografik
oOrilintii olugturmadigr sonucuna varilmistir. Ancak, AFLP belirtegleri kullanilarak yapilan
baska bir calismada ise aynu tiiriin Ingiltere popiilasyonlar1 icin %41-63 arasinda degisen
polimorfizm bulunmus ve PCoA analizi ile de popiilasyonlarda bolgesel farklilagmalar
oldugu tespit edilmistir (Merwe vd. 2000). Adam vd. (2003)’iin J. communis iizerine
RAPD belirteclerini kullanarak yaptigi biyocografik ¢alisma da bu tiirtin bireylerinin
buzul ¢ag1 sonrasi yeniden giliney bdlgelerden kuzey bdlgelere dogru yayilarak
popiilasyon olusturdugu sonucuna varilmigtir. Son olarak, diinya genelinden temin
edilmis J. communis alt tiirlerine ait 6rnekler tizerinde RAPD belirtecleriyle DNA parmak
izi caligmasi yapilmig ve bu alt tiirler arasindaki genetik farklilagmalar ve tarihsel
biyocografik oriintiiler degerlendirilmistir (Adams ve Pandey 2003; Adams vd. 2003).
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Molekiiler ¢alismalar kapsaminda baska ardig tiirleri lizerine de bazi ¢alismalar
vardir. Azor Adalari’nda yetisen endemik bir tiir olan J. brevifolia popiilasyonlarinda,
RAPD ve ISSR belirtegleri kullanilarak, genetik cesitlilik ve farklilasmanin arastirildigi
bir calismada genetik ¢esitliligin ¢ogunlukla popiilasyon i¢inden kaynaklandigi (%55-
59); ancak popiilasyonlar arasindaki Pair-wise Fst degerlerinin 0.3 ile 0.6 arasinda
degistigi hesaplanmis ve bu da yiiksek sayilabilecek genetik farklilasmaya isaret etmistir
(Silva vd. 2011). J. phoenicea tiirii tizerinde ISSR belirtegleriyle yapilan ¢alismada dort
Bati Akdeniz ve bir de Kibris olmak iizere bes popiilasyon analiz edilmis, AMOVA
bulgularina gore popiilasyon i¢inden kaynaklanan varyans %76.5 ve bununla paralel
olarak Gst degeri 0.12, Hs degeri 0.13 ve Ht degeri de 0.15 olarak bulunmustur (Meloni
vd. 2006). Benzer sekilde, baska bir calismada RAPD belirtecleriyle elde edilen sonuglara
dayali olarak J. phoenicea tiiriiniin Bati Akdeniz ve Kuzey Afrika popiilasyonlari
calisilmis ve Gst degeri 0.06, Hs degeri 0.17, Ht degeri 018 ve AMOVA bulgularindan
elde edilen ortalama genetik farklilasma degeri de 0.11 olarak bulunmustur (Dzialuk vd.
2011). J. phoenicea tiirii igerisinde yer alan iki alt tiiriin genetik iliskisinin incelendigi bir
izoenzim ¢aligmasinda da iki alt tiir arasindaki ortalama genetik uzaklik 0.37 olarak
hesaplanmis, popiilasyonlarda ortalama %72 polimorfizm ve diisiik fiksasyon indeks
degerleri oldugu (-0.08-0.08) bulunmustur. Genetik uzaklik degerlerine gore olusturulan
dendrogramda da alt tiirler arasinda 6nemli bir bolgesel ve genetik ayrisma oldugu sonucu
goriilmiistiir. (Boratynsky vd. 2009). Etiyopya’da bulunan ¢esitli J. procera tiirii
poplilasyonlar1 da AFLP belirtegleri ile molekiiler analize tabi tutulmus ve AMOVA
bulgulart %94 oraninda popiilasyon i¢i varyansa igaret etmesine, diger bir deyisle
poplilasyonlar arasinda yiiksek gen akis1 olmasina karsin, popiilasyonlar arasinda énemli
genetik farklilagmalar oldugu ve bu farklilasmalarin cografik uzakliklarla istatistiksel
olarak énemli bir iliskisinin oldugu (R?=0.33; P=0.03) tespit edilmistir (Sertse vd. 2011).
Kore’de yayilis gdsteren endemik bir tiir olan J. coreana ve bu tiiriin atas1 oldugu
distintilen J. rigida tiirlerindeki genetik cesitlilik enzim elektroforezi ve polimorfizm
yiizdesine gore karsilagtirmali olarak incelenmistir. Buna gore, J. coreana tiiriindeki
genetik ¢esitliligin, lokuslardaki polimorfizm yiizdesinin ve gozlenen heterozigotlugun
diger tiire gore daha diisiik (0.199’a karsilik 0.224, %55’e karsilik %73 ve 0.09’a karsilik
0.14); soy i¢i tireme katsayisinin (Fis) ise daha fazla oldugu (0.24’¢ karsilik 0.48)
bulunmustur (Huh ve Huh 2000).

Son yillarda Juniperus cinsinin tiirleri {izerine yapilmis pek cok cpDNA
belirteglerinin kullanildigi ¢alismalar da vardir. Tibet’te bulunan endemik bir tiir olan J.
przewalskii tiirii popiilasyonlar1 iizerine yapilmis cpDNA belirteglerine dayali bir
aragtirmada yapilan AMOVA analizi ile iki bdlge popiilasyonlari ve ayni bolge i¢cindeki
popiilasyonlar karsilastirilmis ve varyasyonun biiyiik 6l¢iide bolgeler ve popiilasyonlar
arasindan kaynaklandigi gosterilmis; Gst ve Nst gibi degerler de buna paralel olarak
yiiksek bulunmustur (0.77 ve 0.83) ve Tibet’teki bu iki bolge arasinda dnemli bir genetik
izolasyon oldugu, gen akisinin kisitlandigt AMOV A bulgulart ile (popiilasyon i¢i varyans
%17.5, popiilasyonlar ve gruplar arasi toplam varyans %82.5) gosterilmistir (Zhang vd.
2005). Cin’de yayilig gosteren J. sabina popiilasyonlari iizerine yapilan cpDNA’ya dayali
benzer bir ¢aligmada ise Gst (0.93), Nst (0.98) ve AMOVA analizleri (popiilasyon igi
varyans %4.35, popiilasyonlar ve bolgeler arasindaki toplam varyans %95.65) bolgeler
ve poplilasyonlar arasinda benzer sonuglara isaret etmistir. Dolayisiyla da bolgeler arasi
gen akisina, bunlarin arasinda yer alan ¢oliin 6nemli bir cografik engel teskil ettigi
sonucuna varilmistir (Guo vd. 2010). Ispanya’daki J. macrocarpa tiiriine ait, Cebelitarik
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Bogazi’'nin her iki yanindaki ii¢ bolgede yer alan popiilasyonlar, AFLP ve plastit
belirtegleri ile calisilmis, AFLP bulgularina gore Fst 0.14 bulunmustur. PCoA ve
AMOVA (popiilasyon i¢i varyans %71) analizlerine gore populasyonlar arasinda cografi
izolasyon egilimi az iken, plastit belirtecleri i¢in yapilmis AMOVA analiz bulgularina
(popiilasyon i¢in varyans %47) ve genetik farklilasma katsay1 degerlerine (Nst/Gst =
0.34/0.32) gore ise bu egilimin ¢ok daha belirgin oldugu gozlenmistir. En ¢ok 6zgiil
haplotip bulunduran Atlantik’teki bolgenin ilgili tiir i¢in genetik rezerv teskil ettigi, tiirlin
Atlantik kiyilarindan yayilarak Akdeniz kiyisindaki diger iki bolgeyi kolonize etmis
olabilecegi sonuglarina ulasilmistir (Juan vd. 2012). Kanarya Adalari’nda bulunan
endemik bir ardig¢ tiirii olan J. cedrus lizerine yapilan baska bir ¢alismada, AFLP
belirtegleri bulgularina goére popiilasyonlar arasinda 06zgiil biyocografik yapilar
bulunamamistir. AFLP bulgular ayrica, genetik cesitliligin biiyiikk dl¢iide popiilasyon
icinden kaynaklandigina (Ht=0.19 ve Hs=0.15), Gst/Fst degerlerinin orta diizeyde
olduguna (0.24/0.23) ve cografik uzakligin istatistiksel agidan anlamli bir genetik
izolasyona neden olmadigina (R?=0.17; P=0.37) isaret edilmistir. Bunun yaninda, plastit
belirtegleri ile elde edilen bulgulara gore J. cedrus tiirii ile ¢alisilan diger ardig tiirlerinin
(J. oxycedrus, J. macrocarpa ve J. maderensis) birbirlerinden farkli ve 6zgiil haplotip
orintileri sergiledikleri gosterilmistir. Ayrica, soz konusu bu ¢alismada ada
poplilasyonlar1 genetik c¢esitlilik bakimindan karsilastirilarak koruma stratejilerinde
onceliklerin belirlenmesi de hedeflenmistir (Rumeu vd. 2014).

2.2. SSR (Single Sequence Repeat, Basit Dizi Tekrarlari) ve Ardi¢ Tiirlerinde
Yapilmis SSR Belirteclerine Dayali Calismalar

Basit dizi tekrarlari (SSR, STR veya mikrosatellit) g¢ekirdek, kloroplast ve
mitokondri de dahil olmak {izere tiim 6karyotik genomlarinda yaygin olarak bulunan, baz
cifti (b¢) bakimindan tekli, ikili, ti¢lii, dortlii, besli veya altili (-onlu) tekrarlardan olusan
DNA dizileridir. Mikrosatellitler 6rnek olarak (AT)s, (GACT)n, (TTAACC)n seklinde
ifade edilirler ki “n” simgesi tekrarlayan dizilerin sayisini ifade eder. Mikrosatellitlerin
baz dizisi sayisinin iist sinir1 tartismali da olsa; eger tekrar motifindeki baz sayis1 10’u
astyorsa minisatellit (VNTR) olarak adlandirilir ve bunlarin genomdaki dagilim ve
sayilar1 mikrosatellitlere gore daha azdir (Richard vd. 2008). Bu birkag baz ¢iftinden
olusan tekrarlar (n), art arda gelmek suretiyle, say1 olarak 5 ile 50 arasinda degisir (Klug
ve Cummings 2003). Ancak tekrar sayis1 (n) 100’i{i asan u¢ 6rnekler de vardir. Ornegin,
Weller ve meslektasglar tarafindan tanimlanan ilk mikrosatellit olarak literatiire giren
insan miyoglobulin genindeki dort niikleotitlik bir motifin 165 kez tekrar ettigi dizi
((GGAT)165) bir SSR lokusu olup toplam uzunlugu 660 bg¢’ni bulmaktadir (Weller vd.
1984; Richard vd. 2008).

SSR analizi, PZR ile ¢ogaltilmak istenen mikrosatellit lokusunun her iki yanindaki
komsu DNA bolgelerinin baz dizisinin belirlenmesi, ve bu dizi bilgilerinden
yararlanilarak bu bolgeleri hedef alan ileri (forward) ve geri (reverse) primerlerin
tasarlanmasi temeline dayanir (Sekil 2.1).
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A — 8 repeats

Forward primer

L GCT e CAGECTTAGACTTC T TCT I CTTCT TCTTCT TCTTCGCACTT TAACGATACGE, |

L CGAGGTCCGAAT CTGARAGAAGA R CALGADNGALGARGARCCGT SARATT GCTAT GOC, |
|

Reverse primer

B — 7 repeats

Forward primar

e
. GCTCCAGGCTTAGACT TCTTETTETTCT TCTTOT TCGCACT TTAACGATACGS. .
L CGAGGTCOGAAT CTGAAGAAGAAGAAGAAGAAGARGCGTEAAATTGCTATGLC . | .

+

Ravarse primer

C -9 repeats

Ferward primst
S
LG T CCAGECT TACACTICTTC T TCT TCTTCT T CTTCTTCTTCGCACT TTAACGATACGG. &
LCGAGGTCCGALMT CTGARGAAGARGALCAAGALCAAGRAGAASCETGARATTSOTATGOC. | .
4

Reversa primer

Sekil 2.1. SSR analiziyle ¢cogaltilmak istenen bir CTT lokusunun ii¢ farkl alleli
(7-9’1u tekrar sayilar1) ve komsu dizileri hedefleyen primer tasariminin sekilsel
gosterimi (Allender ve King 2004)

Ileri ve geri primerler kullanilarak gergeklestirilen bir PZR ile istenen
mikrosatellit lokusu amplikonlar1 (PZR iiriinti) elde edilir. PZR firiinleri arasindaki
bliytikliik farklar1 yalnizca birkag baz gibi ¢ok kiiciik degerlerde oldugundan, bunlarin
analizlerinde duyarl tekniklere gereksinim olmaktadir. Poliakrilamit jel elektroforezi
(PAGE) veya yiiksek coziiniirliklii (Metafor) agaroz jel (MAGE) elektroforezleri ile
giimiis nitrat veya ethidium bromiir boyama yapilarak goriintiileme yapilmasi tekrar
motiflerindeki baz sayis1 arttiginda (>4 bg) kullanilabilecek yontemler olmasinin yani
sira; tekrar motiflerindeki baz sayis1 1-4 arasinda oldugu zaman DNA dizileme aygitlar
kullanilarak yapilan fragment analizlerini (PZR friinlerinin baz ¢ifti olarak
biiyiikliiklerini ve lokuslarmin 6zgiil pik seklini belirleme islemi) iceren kapiller jel
elektroforezi, SSR-PZR iiriinlerini analiz etmek i¢in en giivenilir yontemlerden biridir
(Vemireddy vd. 2007). Farkli renkteki floresan boyalarla isaretlenmis primerlerle yapilan
SSR-PZR’lerinin iiriinleri de igaretli olacagindan olusacak bant oriintiileri DNA dizileme
aygitindaki lazer sayesinde kolayca algilanabilir, giivenli bir sekilde bilgisayar ortamina
aktarilabilir ve analiz edilebilir (Meksem ve Kahl 2005).

Genomun biitiiniinde yaygin olarak bulunan mikrosatellitler hiicrelerin normal
yasam dongiisiindeki DNA eslenmesi siirecinde genomun diger bolgelerine goére daha
yiiksek oranda mutasyona ugrar. DNA polimeraz enzimlerinin mikrosatellit bolgesini
eslerken bu bolgelerde kayma (slippage) adi1 verilen bir esleme hatasi yapma olasiligi
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vardir. DNA polimerazlar bu hatayr iki tiirlii yapabilir. DNA polimerazlar zincire
fazladan bir mikrosatellit {initesi ekleyerek tekrar sayisinin bir mikrosatellit iinitesi kadar
artmasina veya eklemesi gereken iiniteyi eklemeyerek tekrar sayisinin bir iinite kadar
azalmasina neden olabilir (Tautz ve Schlotterer 1994; Klintschar vd. 2004; Forster vd.
2015). Bu nedenle mikrosatellitler polimorfizm diizeyi yiiksek belirteglerdir.

Homozigotluk ve heterozigotlugun birbirinden ayirt edilebilmesinin miimkiin
oldugu kodominant belirtecler olmalari ve giivenilirliklerinin yiiksek olmasi,
mikrosatellitlerin genetik ¢esitlilik ¢alismalarinda tercih edilmesine neden olmaktadir.
Ozellikle, heterozigotlugun homozigotluktan ayirt edilebilmesi niteligi SSR
belirteclerini diger tiim dominant belirte¢lerden iistiin kilmaktadir. Ciinkii dominant
belirteglerde (RAPD, ISSR, AFLP, SRAP vb.) heterozigot karakterler homozigotlardan
ayirt edilemez. Bu durum Sekil 2.2°de sematik olarak agiklanmaktadir (Yorgancilar vd.
2015).

RPE 1234567891011 BPhE 123456789I101112

MaaAz AAAaAa aa Aaaa AaAAAaAA Aa ma BBbhBh B B bbB BB bhB BB bhhB

Sekil 2.2. Kodominant belirte¢lerde heterozigotlugun ayirt edilebilmesi (solda) ve
dominant belirteclerde de ayirt edilememesi durumu (sagda)

SSR yonteminin yukarida s6zii edilen 6zelliklerinin yaninda bazi kisitlamalar1 da
s0z konusudur. Mikrosatellit bolgelerinin PZR’de ¢ogaltilarak analiz edilebilmesi igin
gerekli primerlerin tasarlanmasi, mikrosatellitlerin her iki yanindaki komsu dizilerin dizi
bilgisini gerektirir (kesim, klonlama ve dizileme). Bu da fazla maliyet ve isgiici
sorunlarini ortaya ¢ikarmaktadir. Bu durum, SSR analizlerinin en 6nemli kisitlayicisidir
(Staub vd. 1996;Y organcilar vd. 2015).

Yiiksek polimorfizm diizeyleri sayesinde mikrosatellitler, popiilasyon genetigi,
molekiiler sistematik, molekiiler karakterizasyon, belirte¢ destekli secilim, genetik
haritalama, QTL (Quantitative Trait Loci) analizleri, gen kaynaklarinin belirlenmesi,
degerlendirilmesi ve korunmasi, ebeveyn belirleme ve kriminal olaylar gibi pek cok
alanda yaygin olarak kullanilmaktadir (Staub vd. 1996; Giilsen ve Mutlu 2005; Richard
vd. 2008; Yorgancilar vd. 2015). Yukarida belirtilen kullanim alanlarina uygun olarak
mikrosatellitlerin, 1990’11 yillardan bugiine degin etkin olarak kullanildig1 ¢ok fazla
sayida akademik calisma bulunmaktadir (Gupta vd. 1994; Diwan ve Cregan 1997;
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Smulders vd. 2001; Collard vd. 2005; Dizkirici vd. 2008; Hu vd. 2011; Cosson vd. 2014;
Zhou vd. 2016; Bilgen ve Kaya 2017).

Ardig tiirlerinde bulunan SSR lokuslarina 6zgiil primerler tasarlanmis ve
kullanilmistir. 2000°1i ve 6zellikle 2010°1u yillarda ilki J. communis tiirii olmak {izere pek
cok ardi¢ tiirline Ozel mikrosatellit belirtecleri gelistirildigini bildiren ¢aligsmalar
bulunmaktadir. Bu ardi¢ tiirleri J. communis (Michalczyk vd. 2006), J. przewalskii
(Zhang vd. 2008), J. tibetica (Opgenoorth 2009), J. pingii (Li vd. 2013), J. cedrus
(Rumeu vd. 2013), J. thurifera (Teixeira vd. 2014), J. sabina (Geng vd. 2016) olarak
siralanabilir. Yukarida belirtilen tiirler i¢in gelistirilen primerlerden 6zellikle J. communis
primerleri bagka ardig tiirlerinde de denenmis ve bazi tiirlerde basariyla kullanilabilecegi
gosterilmistir. Bu tiirler J. brevifolia (Bettencourt vd. 2015), J. deltoides, J. oxycedrus, J.
navicularis, J. macrocarpa, J. brevifolia, J. cedrus (Boratynski vd. 2014) ve son olarak
J. excelsa’dir (Douaihy vd. 2011, Yiicedag ve Gailing 2013).

2.3. ITAP (Intron Targeted Amplified Polymorphism, Intron Hedefli Cogaltilms
DNA Polimorfizmi) Belirtecleri

ITAP belirtecleri diger molekiiler belirteglere gore oldukga yeni bir yontemdir.
Xiong ve meslektaglar tarafindan (2013) yilinda gelistirilmistir. Tipki Li ve Quiros’un
(2001) yilinda Brassica tiirlerinin linkaj haritalamasi igin gelistirdigi SRAP (Sequence
Related Amplified Polymorphism, Dizi Iligkili Cogaltilmis DNA Polimorfizmi) yontemi
gibi gen bolgelerinin PZR ile ¢ogaltilarak analiz edilmesini hedefler. Ancak, SRAP
yonteminde gen bdlgelerinin hem ekzon hem de intron bolgeleri hedeflenirken, ITAP
yonteminde farkli olarak yalnizca genlerin intron bolgeleri hedeflenir.

SRAP yonteminde ileri ve geri olmak iizere bir ¢ift primer vardir. Bunlardan “me”
serisi olarak adlandirilan ileri (forward) primerler olup 17 b¢ uzunlugundadir, 5’ ucundaki
ilk on baz cifti (5’-TGAGTCCAAA) o6zgiil olmayan baz dizileridir. Sonraki gelen
“CCGG” gekirdek dizileri agik okuma g¢ergevelerindeki guanin ve sitozince zengin ekzon
bolgelerini hedefler. Son gelen 3’ ugtaki ii¢ baz ise segici bazlardir. Geri (reverse)
primerler ise “em” serisi olarak adlandirilir. 5° ugtan itibaren gelen ilk 11 baz (5°-
GACTGCGTACG) 6zgiil olmayan dizilerdir, sonraki “AATT” dizileri adenin ve timince
zengin intron bolgelerini hedefler ve 3’ ucta yine {i¢ bazlik secici kisim bulunur. Bu
sekilde geri primerler de toplam 18 bg¢ uzunlugundadir. Bu primer giftleri ile gen
bolgelerinin hem ekzon hem de intron bolgelerinin PZR ile ¢ogaltilmast saglanir (Li ve
Quiros 2001).

ITAP yonteminde gen bolgelerinin yalnizca intron bolgelerinin ¢ogaltilmasi
hedeflenir. Bu yontemde ileri (forward) primerler SRAP belirteglerinin geri primerlerleri;
yani “em” serisi primerlerdir. Geri primerler ise “ITPR” serisi olarak adlandirilir. Bu
primerler korunmus 3’ “intron-ekzon baglant1 dizilerini” hedefler. Bu diziler, intron-
ekzon sinir1 oldugundan intronlarin ¢ikartilmasi (splays) isleminde 6nemli bir iglev goriir.
Bu primer ciftleriyle gen bolgelerinin yalnizca intron boélgelerinin PZR ile gogaltilmasi
saglanir (Sekil 2.3). ITPR primerleri 18 b¢ uzunlugunda olup ilk sekiz baz (5°’-
GACTGCGT) ozgiil degildir. Sonraki yedi bazlik “ACCTGCA” ¢ekirdek dizileri 3’
“intron-exon baglant1 bolgesine” yapigmay1 saglar ve primerin 3’ ucunda ise ili¢ bazlik
secici kisim bulunur (Xiong vd. 2013).
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Exon1 - ITPR  Exon2
I 11— a.______|
—_—
em
— Exon
—— primer M— — $[Bon [Hetare
—  Intron ;
—ln — L%C_Gf‘rgg Exon g
(I m Intron splice junction

Sekil 2.3. ITAP yonteminin ¢aligma prensibinin sematik gdosterimi (Xiong vd. 2013)

ITAP belirteglerinin PZR protokolii SRAP belirtegleriyle aymidir (Xiong vd.
2013). SRAP-PZR’lerindeki sicaklik kosullar1 ilk bes dongiide denaturasyon asamasi; 94
°C’de bir dakika, yapisma asamasi; 35 °C’de bir dakika ve uzatma asamasi 72 °C’de bir
dakika olarak uygulanir. Daha sonraki 35 dongii denaturasyon asamasi; 94 °C’de bir
dakika, yapisma asamasi 50 °C’de bir dakika ve uzatma asamasi 72 °C’de bir dakika
olacak sekilde devam ettirilir (Li ve Quiros 2001). Toplam 40 dongiiden sonra ise son
uzatma asamasi olarak o6rnekler 72 °C’de 5 dakika boyunca tutulur ve en son olarak
sicaklik 4 °C’ye diisiiriilerek PZR sonlandirilir. Ilk bes déngiide diisiik yapisma sicaklig
uygulanmasinin nedeni, primerlerin kismen de olsa kalip DNA’ya yapismasi saglanarak
PZR’in ilk dongiilerdeki etkinligini arttirmaktir. Sonraki 35 dongiide ise ilk bes
dongiideki PZR friinleri cogaltilmaya devam edilir ve elde edilen bantlarin
tekrarlanabilirligi arttirilir (Li ve Quiros 2001).

ITAP-PZR {irlinleri agaroz jel elektroforezi (AJE) ile ayristirilir, jel giimiis nitrat
veya ethidium bromiir ile boyanir ve UV i1sik altinda, jel goriintiileme sistemleri
aracilifiyla fotograflanarak bant oriintiileri kaydedilir. ITAP belirtegleri; RAPD, AFLP,
ISSR, SRAP vb. yontemlerde oldugu gibi dominant belirteglerdir. Bu nedenle, ITAP
lokuslari, yani DNA bantlar1 “1” ve “0” seklinde skorlanarak istatistiksel analizler i¢in
hazir hale getirilir.

ITAP yontemi ile hedef alinan 3° intron-ekzon baglantt  dizileri, bitkiler
alemi icerisinde korunmus bolgeler olup baska pek ¢ok bitki tiirii iizerinde de bu yontemle
caligilabilir. Ayrica, SRAP belirtecleri gibi gen bolgelerini hedefledigi icin RAPD, ISSR,
AFLP yontemlerine gore avantajlidir. Clinkii bu yontemlerle taranan lokuslar pek ¢ok
zaman gen bolgelerine karsilik gelmemektedir. Ayrica, intronlarin, gen ifadesine
katilmamalar1 ve genomda ¢ok fazla yer kaplamalari nedeniyle yiiksek diizeyde
polimorfizm gdstermeleri onemli bir {Ustiinliiktiir. Boylece, ITAP belirteglerinde
polimorfizm diizeyi de yiliksek olmaktadir. Bunlarla birlikte, primer dizilerinde bulunan
3’ uctaki segici bazlarda yapilacak kiiciik degisikliklerle yeni primerler kolayca
tasarlanabilir (Xiong vd. 2013). Oyle ki, hem ileri (em) hem de geri (ITPR) primerlerin
3’ uclarindaki ii¢ adet se¢ici baz ile 64 er adet (4x4x4) primer kombinasyonu teorik olarak
iretilebilir. Tiim bunlarin disinda, ITAP belirteglerinin SSR belirtecleri gibi 6n dizi bilgisi
gerektirmemesi ve AFLP gibi islem basamaklarinin uzun ve zorlu olmamasi da énemli
sttinltikleridir.
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3. MATERYAL ve METOT
3.1. Bitki Materyali

Cizelge 3.1°de 6rnek alinmus, popiilasyonlarin il-ilge olarak adlar1 (Ozel statiiye
sahip olan popiilasyonlarin statiileri parentez iglerinde belirtilmistir.), enlem-boylam
olarak konumlar1 ve ylikseltileri goriilmektedir. Ayrica, popiilasyonlar enlem-boylam
bilgilerine gore Sekil 3.1°deki haritada isaretlenmistir. Ileri mlekiiler analizler (AMOVA
ve PCoA) i¢in popiilasyonlar {i¢ bolge olarak gruplandirilmistir. Aymi haritada, ayni
bolgeden olan popiilasyonlar ¢emberler igerisine alinmis ve ¢ember iclerine bdlgelerin
adlar1 yazilmistir. J. excelsa’nin Tiirkiye tizerindeki yayilis alanlar1 (Dogu Anadolu’nun
dogusu disinda) ise saydam-sar1 renkte gosterilmistir (Sekil 3.1). Kuzey enlemlerinde yer
alan popiilasyonlar “Kuzey” grubu, giiney enlemlerinde yer alanlar ise “Bat1” ve “Dogu”
gruplari olarak belirlenmistir. Belirtilen lokasyonlardan (Cizelge 3.1) Mayis 2015-Mayis
2016 tarihleri arasinda Juniperus excelsa tiiriiniin 19 popiilasyonunun her birinden 24’er
birey, dis grup olarak kullanmak amaciyla da Giimiishane-Torul’dan J. polycarpos tiiriine
ait 10 agac ve Antalya-Termessos antik kenti yakinlarindan ise J. foetidissima tiiriine ait
alt1 aga¢ olmak iizere toplamda 472 adet aga¢ 6rneklenmistir.

Cizelge 3.1. Calismada kullanilan Juniperus taksonlarina ait cografik bilgiler

Pop. No Tiir Ad1 Orneklenen Pop. Ad1 Enlem Boylam Yiikselti (m)
1 J. excelsa Adana-Pozant N37°31'55.4" E34°59'31.2" 1188
2 J. excelsa Afyon-Sandikli N38°2025.1" E30°07'48.5" 1123
3 J. excelsa Ankara-Beypazar1 (ATM)* N40°12'48.4" E31°40'02.2" 535
4 J. excelsa Antalya-Elmali N36°49'17.7" E29°46'03.7" 1380
5 J. excelsa Antalya-Giindogmus N36°51'02.5" E32°05'11.0" 1405
6 J. excelsa Antalya-Termessos (MP)* N36°58'43.5" E30°27'31.7" 1050
8 J. excelsa Aydin-Efeler N37°56'43.9" E27°53'51.0" 1470
9 J. excelsa Burdur-Bucak N37°24'06.5" E30°20'46.0" 1360
10 J. excelsa Denizli-Acipayam (GKO)* N37°11'41.6" E29°08'02.7" 1460
11 J. excelsa Denizli-Beyagag (GKO)* N37°17'52.7" E28°58'19.2" 1180
12 J. excelsa ESkise?g;\gi)}fhWk N39950'50.3" | E31°15'59.7" 980
13 J. excelsa Eskisehir-Seyitgazi (GKO)* | N39°28'53.3" | E30°39'57.7" 1010
15 J. excelsa Isparta-Senirkent N38°05'15.0" E30°48'11.8" 1369
16 J. excelsa Karabiik-Eskipazar (ATM)* N41°00'01.2" E32°37'18.5" 560
17 J. excelsa Konya-Hadim (GKO)* N37°02'34.0" E32°30'37.2" 1440
18 J. excelsa Mersin-Mut (GKO)* N36°51'14.9" E33°17'46.2" 1443
19 J. excelsa Mersin-Tarsus (GKO)* N37°07'00.5" E34°27'36.0" 1470
20 J. excelsa Mugla-Seydikemer (GKO)* N36°52'41.5" E29°31'03.7" 1388
21 J. excelsa Sinop-Boyabat N41°37'22.1" E34°37'18.1" 386
14 J. polycarpos Giimiishane-Torul N40°32'29.9" E39°16'54.8" 1112
7 J. foetidissima Antalya-Termessos (MP)* N36°58'43.5" E30°27'31.7" 1050

* ATM: Ardi¢ Tohum Mesceresi, GKO: Gen Koruma Ormani, MP: Milli Park, Pop.: Popiilasyon
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67

Sekil 3.1. Calisilan J. excelsa popiilasyonlarinin cografik konumlari. Sar1 alan, J. excelsa’nin Tiirkiye’deki dogal yayilis alanini kabaca

gostermektedir (1. Adana-Pozanti, 2. Afyon-Sandikli, 3. Ankara-Beypazari, 4. Antalya-Elmali, 5. Antalya-Giindogmus, 6. Antalya-Termessos, 7. Antalya-Termessos
Jf, 8. Aydin-Efeler, 9. Burdur-Bucak, 10. Denizli-Acipayam, 11. Denizli-Beyagag¢, 12. Eskisehir-Mihaliggik, 13. Eskisehir-Seyitgazi, 14. Gumiighane-Torul-Jp,
15.Isparta-Senirkent, 16. Karabiik-Eskipazar, 17. Konya-Hadim, 18, Mersin-Mut, 19, Mersin-Tarsus, 20. Mugla-Seydikemer, 21.Sinop-Boyabat)
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3.2. Popiilasyonlara iliskin Bilgiler ve Toprak Analizi

Omek toplamak amaciyla popiilasyonlarm bulundugu yerlere gidildiginde
arazinin ortalama egimi, J. excelsa popiilasyonlarinin saflig1 ve arazinin kayalik, taslik
vb. olma durumlar1 not edilmis ve fotograf ¢ekimleri yapilmistir. Arazilere iligkin s6zii
gecen diger bilgiler Cizelge 3.2°de ve her bir popiilasyon arasindaki diiz bir hat boyunca
ve kilometre cinsinden uzakliklar ise Cizelge 3.3’te gortilmektedir.

Cizelge 3.2°de goriilen popiilasyonlardan tiimii dogal popiilasyonlardir. Afyon-
Sandikli, Burdur-Bucak, Denizli-Acipayam, Denizli-Beyagag, Eskisehir-Mihaliggik,
Eskisehir-Seyitgazi, Karabiik-Eskipazar, Konya-Hadim,  Mersin-Mut ve Mugla-
Seydikemer saf J. excelsa popiilasyonlaridir. Diger agag tiirleriyle karigik, ancak J.
excelsa’nin baskin tiir oldugu popiilasyonlar, Adana-Pozanti, Antalya-Elmali, Mersin-
Tarsus’tur. Geriye kalan Ankara-Beypazari, Antalya-Giindogmus, Antalya-Termessos,
Aydin-Efeler, Isparta-Senirkent ve Sinop-Boyabat popiilasyonlarinda J. excelsa hakim
tiir degildir. Giimiigshane-Torul’dan toplanan 6rnekler ise diger tiirlerin yaninda ¢ok az
sayida ve bir poplilasyon olarak sayilamayacak niteliktedir.

Her popiilasyondan, toprak analizleri yapmak amaciyla toprak ornekleri
alimmistir. Toprak Ornekleri tercihen sev (yol kenarlarinda bulunan; ancak yol
seviyesinden yiiksekteki toprak siitunlar) kisimlarindan alinmistir. Bu kisimlardan 6rnek
almaktaki amag, topragr ¢ok fazla kazmaya gerek olmadan hem topragin derin
katmanlarindan hem de agaclarin koklerinin hizasindan 6rnekleme yapilmasini miimkiin
kilmasidir. Ornekleme yapilirken keser ile sevin en dis kisimlart styrilmis ve daha ic
kisimdan toprak ornekleri alinmistir. Ornek almirken taslar ayiklanmis ve her
poplilasyondan dorder kilogram toprak ornegi alinarak naylon posetlere konulmus ve
tizerine hangi popiilasyondan alindigina dair bir karton pargasina not yazilarak, bu
kartonlar posetlerin igerisine konulmustur.

Cizelge 3.2. Calisilan popiilasyonlarin arazi yapisi, egim ve bakisi

Pop. No Pop. Ad1 Arazi Egim Baki

1 Adana-Pozanti Toprak 20° Giineydogu

2 Afyon-Sandikli Taslik 30° Gliney-giineydogu

3 Ankara-Beypazar1 | Toprak 40° Kuzeybati

4 Antalya-Elmali Kayalik 50° Kuzeybatl-kfj il
kuzeydogu

Antalya- 0 ,
5 Giindogmus Kayalik 50 Kuzey ve giiney
(Devami1 Arkada)
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Cizelge 3.2 nin devami

PNOE' Pop. Adi Arazi | Egim Baki
Antalya- o . -
6-7 Termessos Kayalik 30 Gilineydogu ve kuzeybati
8 Aydin-Efeler Kayalik 40° Giiney-glineybati
9 Burdur-Bucak | Kayalik | 50° Dogu-giineydogu ve bat-
kuzeybat1
10 Denizli- Kayalik 50° Kuzey ve giiney
Acipayam

11 Denizli-Beyaga¢ | Kayalik 40° Dogu-giineydogu ve bati-

kuzeybat1
Eskisehir- o N
12 Mihaliceik Tashk 10 Giiney-glineybati
Eskisehir- o .
13 Seyitgazi Taslik 20 Bati-gilineybati

14 Giimiishane-Torul | Kayalik 40° | Gilineybat1 ve kuzeydogu

15 Isparta-Senirkent | Taslik 50° Bat1

16 II; ali?[})z;izlzr Toprak | 30° Bat1

17 Konya-Hadim Taslik 10° Kuzey-kuzeydogu

18 Mersin-Mut Tashk 10° Kuzey ve giiney

19 Mersin-Tarsus Toprak 30° Giiney-glineybati

20 s Ml.lgla- Taslik 20° | Glineybat1 ve kuzeydogu
eydikemer

21 Sinop-Boyabat Toprak 10° Giiney
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Cizelge 3.3. Calisilan popiilasyonlar arasindaki kus ugusu (diiz bir hat boyunca) uzakliklar (km)

Adana- Afyon- Ankara- Antalya- Antalya- Antalya- J. Aydmn- Burdur- Denizli- Denizli-

Pozanti Sandikh Beypazari Elmah Giindogmus Termessos foetidissima Efeler Bucak Acipayam Beyagac
b *kk *kk b *kk *kk KKk *kk *kk *kk *kk Adan a_Pozantl
436 KKk *kk *kk *kk *kk KKk *kk *kk KKk *kk Afyon‘sandlldl
414 247 *kk *kk *kk *kk KKk *kk *kk *kk *kk An kal'a-Beypazarl
469 172 412 Frx Frx Fxx Fxx Frx FrK Fxx FrK Antalya-Elmal
268 239 375 206 ok ok o ok ek o ek G@;T;ilgy:ﬁl;
406 154 375 64 145 il falale ekl Frx el ekl Antalya-Termessos
406 154 375 64 145 0.1 Fx Fkx Fkk il il J. foetidissima
625 200 412 207 390 250 250 ekl Frx el ekl Aydin-Efeler
410 106 333 82 166 48 48 224 el il Fkx Burdur-Bucak
519 155 401 70 265 120 120 137 110 ol Fkx Denizli-Acipayam
532 154 400 88 281 137 137 119 122 18 worx Denizli-Beyagag
413 194 53 361 341 327 327 360 283 348 347 I\E:l';'jﬁi‘gk
435 135 118 306 318 279 279 295 233 287 284 Eskisehir-Seyitgazi
499 823 646 923 747 861 861 1021 847 953 961 J. polycarpos
373 65 248 168 178 127 127 255 86 177 183 Isparta-Senirkent
436 365 119 526 464 485 485 529 446 519 518 Karabiik-Eskipazar
226 254 360 245 43 182 182 419 196 300 315 Konya-Hadim
168 324 399 314 108 253 253 492 269 371 387 Mersin-Mut
66 404 421 418 213 355 355 586 365 472 486 Mersin-Tarsus
490 171 415 23 229 85 85 186 94 49 67 Mugla-Seydikemer
456 529 294 678 574 628 628 705 596 681 683 Sinop-Boyabat

(Devami Arkada)
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Cizelge 3.3’lin devamu.

Mugla-

Es.kisehir- Eski_sehir_- J. Isp_arta- Kar_abﬁk— Konya— Mersin- Mersin- Seydikeme Sinop-

Mihahc¢gik Seyitgazi polycarpos Senirkent Eskipazar Hadim Mut Tarsus r Boyabat
*kk *kk *kk *kk *kk *kk *kk *kk *kk *kk Ad ana‘POZantl
*kk *kk *kk *kk KKk *kk KKk *kk KKk *kk AfyOﬂ-Sandlkll
KKk *kk KKk *kk KKk *kk KKk *kk *kk *kk An kal’a-Beypalarl
o e Hkk ok Fokk ok ek e kol el Antalya-Elmah
—— [r— e xx Hokk Hkk Hkk ke okl Fkx Antalya-Giindogmus
*kk *kk *kk *kk KKk *kk KKk *kk KKk *kk Antalya_Termessos
ek - ek Hokk d Hokk ek e ekl kel J. foetidissima
Fkk kK Fokk F*hk Fokk *khk Fokk *khk Fkk *hk Aydm-EfeIer
KKk *kk KKk *kk *kk *kk KKk *kk KKk *kk Burdur_Bucak
ek jr— ek ook ke Hokk faaiad biaid folalad faiaie Denizli-Acipayam
*kk *kk *kk *kk *kk *kk *kk *kk KKk *kk Denlzl i_Beyagag
e [ *kk Hkx Hokk Hhk Hkk Fkk el Fkk Eskisehir-Mihahg¢gik
66 Soxk . Hokk - ok i i bl folald Eskisehir-Seyitgazi
685 743 *kk *kk *kk *kk *kk *kk KKk *kk J polycarpos
200 156 778 Hoxk i falaie i falaie e kx Isparta-Senirkent
172 237 563 359 Fkk el bl Hxx el Fxx Karabiik-Eskipazar
330 315 704 190 440 el Fkk Hxx e Fxx Konya-Hadim
377 372 662 259 465 73 i falaie e ke Mersin-Mut
412 423 565 340 460 173 107 il faiaiel il Mersin-Tarsus
364 306 939 176 531 267 336 440 Hxx ol Mugla-Seydikemer
345 410 409 511 181 541 542 501 686 Hhx Sinop-Boyabat
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Topraklar analize gonderilmeden 6nce gazete kagidi iizerine serilmis ve 2-3 giin
boyunca zaman zaman hafif¢e karistirilarak kurutulmustur. Daha sonra gézenekleri 2 mm
capindaki celik bir elek ile topraklar elenmistir. Béylece elekten gecirilen topragin kaba
kisimlar1 uzaklastirilmistir. Topraklarin elekten gegirilmis kisimlar1 tekrar posetlenerek
etiketlenmistir. Sekil 3.2’de bitki ve toprak 6rnegi alinmis popiilasyonlardan biri olan
Antalya-Giindogmus ilgesi sinirlari igerisindeki Gelesandra Yaylasi mevkiinde ¢ekilmis
diger tiirlerle karisik J. excelsa popiilasyonundan bir fotograf ve Sekil 3.3’te de aym
mevkiden alinarak elenmis toprak 6rnegi goriilmektedir.

Sekil 3.2. J. excelsa 'min Antalya-Glindogmus popiilasyonundan goriiniis

Her bir popiilasyondan alinmig toprak ornekleri “Tirkiye Cumhuriyeti Gida
Tarim ve Hayvancilik Bakanligi Bati Akdeniz Tarimsal Arastirma Enstitlisii Miidiirligi
Bolge Toprak Bitki Su ve Giibre Analiz Laboratuvar1” tarafindan analiz edilmistir.
Toprak analizinde bakilan baslica parametreler pH, elektriksel iletkenlik (EC), CaCOs,
kum, kil, mil ve organik madde yiizdeleri, ppm biriminden fosfor (P), magnezyum (Mg),
potasyum (K), kalsiyum (Ca), demir (Fe), manganez (Mn), ¢inko (Zn) ve bakir (Cu)
miktarlardir.
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Sekil 3.3. J. excelsa’min Antalya-Giindogmus popiilasyonundan alinmig toprak 6rnegi

3.3. Popiilasyonlardaki Agaclardan Yaprak Orneklerinin Toplanmasi ve
Kurutulmasi

Popiilasyonlardaki agaglardan ornekleme yapilirken, 6rnek alinacak her agacin
arasinda en az 20-30’ar metrelik uzaklik bulunmasina dikkat edilmistir. Bahge makasi
kullanilarak o6rnek alinacak (dis gruplar da dahil olmak iizere) agaclarin taze
stirglinlerinden yaprak ve tiir teshisi i¢in de olgun kozalak 6rnekleri alinmistir. Her bir
agactan alinan taze siirgiinler (yaprak) ve olgun kozalak 6rnekleri ayr1 ayr1 kese kagitlart
icerisine konulmustur. Kese kagitlarinin {izerine Ornek numarasi ve toplandigi
popiilasyonun ad1 kisaltilarak yazilmistir. Kese kagitlarinin igerisine silika jel girmemesi
icin agz1 katlanmak suretiyle kapatilarak i¢inde daha dnceden firinda nemi alinmais silika
jel bulunan kilitli posetlere konulmustur (Kurt 2011) (Sekil 3.4).

Sekil 3.4. Nemi alinarak kilitli posete yerlestirilmis silika jel ile igerisinde 6rnek bulunan
agz1 kapatilmis kese kagidi (solda); ornegin suyunu c¢ekmek suretiyle nemlenerek
pembelesmis silika jel (sagda)
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Kilitli posetlerin agzi1 kapatilarak drneklerin hava ile temasi kesilmistir. Bu sekilde
ornekler disaridan gelecek nem veya kiif gibi olumsuz etkenlere karst korunmustur. Kilitli
posetler igerisinde olusturulmus kapali ortamda taze orneklerde bulunan su silika jel
tarafindan emilmistir. Nemlenen silika jellerin rengi mavi-lacivertten pembeye doniistiigii
zaman Orneklerin silika jelleri degistirilmistir. Nemlenen silika jeller ise firina konularak
nemleri tekrar alinmis ve yeniden kullanilmustir. {lk 3-4 giin her bir 6rnegin silika jelleri
bu sekilde giinde bir kez degistirilirken, daha sonra degistirme siklig1 sirasiyla iki, ii¢ veya
dort glinde bir olacak sekilde azaltilmistir. Bitki 6rneklerinin tamamen kurumast 15 ile
20 giin arasinda gerceklesmistir. Sekil 3.5’te de kurutma siireci tamamlanmis bir yaprak
orneginin fotografi goriilmektedir.

Sekil 3.5. Kurutma siireci tamamlanmis yaprak ornegi

3.4. DNA izolasyonu ve Kalite-Miktar Tayini

DNA izolasyonu, her bir popiilasyondan 6rneklenen her bir agactan toplanan
yaprak ornekleri, kuruduktan sonra, kuru bitki materyalinden yapilmistir. Her bir kuru
bitki materyalinden, ortalama 40 mg kadar tartilarak steril eppendorf tiiplerine
konulmustur ve tliplerin iizerine agaca ait numara yazilmistir. Daha sonra bu tiiplerin
icerisine birer tane 3 mm ¢apinda steril ¢elik bilye eklenmistir. Tiiplerin agz1 kapatilarak
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ogiitiiciide (homojenizatér, Retsch MM 400) saniyede 30 titresim sikliginda 6 dakika
boyunca yaprak ornekleri 6giitiilmiis ve toz haline getirilmistir. Bu sekilde tiim drnekler
DNA izolasyonu i¢in hazir hale getirilmistir. DNA izolasyonunda Dellaporta vd. (1983)
yontemi, kiiglik degisiklikler yapilarak, kullanilmistir. Bu protokole gore;

i) Ogiitme islemi tamamlanmis eppendorf tiiplerindeki her bir 6rnegin iizerine
1 ml dziitleme tamponu eklenmistir. Oziitleme tamponu son derisim olarak; 100 mM
Tris, 50mM EDTA, 500 mM NaCl, 10 mM 2-merkaptoetanol ve %1 PVP
icermektedir ve pH’1 8’dir.

ii) Her bir tiipe 130 pl %10’luk SDS eklenmistir.

iii) Eppendorf tiiplerinin agz1 sikica kapatilmis ve nazikge ters-diiz edilerek,
onceden 65 "C’ye 1sitilmis su banyosuna yerlestirilmistir ve 15 dakikada bir nazikge
ters-diiz edilerek bu sicaklikta 45 dakika boyunca tutulmustur.

iv) Orneklerin iizerine soguk 5SM’Iik potasyum asetat ¢dzeltisinden 350 pl
eklenerek, tiipler +4 ‘C’de 30 dakika boyunca bekletilmistir.

v) Tiipler +4 C’den almarak santrifiije yerlestirilmis ve 13,000 rpm hizinda 25
dk boyunca santrifiij edilmistir.

vi) Santrifiijlemenin ardindan tiiplerin istteki sivi kismindan (siipernatant)
mikropipetle 900 pl alinarak steril eppendorf tiiplerine aktarilmis ve tekrar 13,000
rpm hizinda 25 dakika boyunca santrifiij edilmistir.

vii) Bu kez iistteki sivi kisimdan 800 pl steril eppendorf tiiplerine alinarak tizerine
ayni hacimde soguk 2-propanaol eklenmis, tiipler ters diiz edilerek +4 'C’ye
kaldirilmis ve bir gece boyunca bekletilmistir.

viii) Ertesi giin, +4 'C’de bekletilmis tiipler 13,000 rpm hizinda 30 dakika boyunca
santrifiij edilmis, sonra sivi kismin tamami dokiilmiis ve tlipiin dibinde DNA nin
cokelti olarak toplandig1 gozlemlenmistir. Tiipler ters cevrilerek kalan sivi kismin
kurutma kagidi lizerine siiziilmesi saglanmistir.

iX) DNA ¢okeltisinin iizerine 100 pul 50 mM Tris/10 mM EDTA ve 11 ul 3 M’lik
sodyum asetat ¢ozeltileri eklenerek tiiplerin agz1 kapatilmig, 30 dakika boyunca 37
‘C’de etiivde tutulmus ve DNA ¢okeltisinin ¢dziinmesi saglanmistir.

X) Bu iglemin ardindan 100 pl soguk 2-propanol eklenmis ve agizlari kapatilan
tiipler, nazikge ters-diiz edilerek 30 dakika boyunca -20 ‘C’de tutulmustur. Ardindan
5 dakika boyunca 13,000 rpm’de santrifiij edilmistir.

xi) Sivi kismin tamami dokiilmis, tipler ters cevrilerek kalan sivi kismin
kurutma kagidi iizerine siizlilmesi saglanmistir ve dipte biriken DNA ¢okeltisinin
tizerine 1 ml soguk, %70’lik etanol konulmustur. Tiplerin kapag1 kapatilarak etanol
tiiplin ¢eperlerinde gezdirilmistir. Daha sonra da tiipler yeniden 5 dakika boyunca
13,000 rpm’de santrifiij edilmistir.
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Xii) Santriftij sonrasi tiiplerdeki etanol dokiilmiis ve tiiplerin dibindeki DNA
¢okeltisinin kurumasi igin tiipler ters bir sekilde ve kurutma kagidinin {izerinde, gece
boyunca, 37 "C’de etiivde tutulmustur.

xiii) Ertesi giin tiplere 50 ul RNaz A’li steril distile su (30:1 steril distile su ve
RNaz A (10mg/ml)) eklenmis ve diplerindeki DNA ¢okeltilerinin ¢oziinmesi igin 30
dakika boyunca 37 'C’de etiivde tutulmustur.

Her bir ornekten izole edilen DNA’larin miktar ve kalite 6l¢timii, “Thermo
Nanodrop 1000 Spektrofotometresi” kullanilarak yapilmistir. Miktar tayinlerinin yani
sira; kalite 6l¢gtimii OD260/0D280 ve OD260/0D230 oranlarina gore yapilmistir. DNA
molekiiliiniin 260 nm dalga boyunda en ¢ok emilim gosterdigi goz Oniine alinarak; 6rnek
DNA’larmin 260 nm dalga boyunda en ¢ok emilim gdstermesi kosulu aranmistir. DNA
kalitesinde kabul edilebilir en disik degerler OD260/0OD280 oran1 igin 1.7,
0OD260/0D230 orani i¢in ise 1.2 olmustur. Her bir 6rnek igin ikiser 6l¢lim yapilmis ve
bunlarin ortalamasina gore 6rneklerin durumuna karar verilmistir. Bu sayilan kosullarin
saglanamadig1 durumlarda ilgili 6rnekler i¢cin DNA izolasyonu tekrarlanmistir. Sekil
3.6’da bu olgiimlerden bir 6rnek goriilmektedir.

Plots | Report ‘ Testtype MNucleic Acid 0B.12.2017 14:30
Selected plot | N15A, v| Plotyset| ¢ % Fltset| 1 3
B § — - Sample Information
21.45 v
Sample ID N15A Y|
20.00 User D Detault
Diate 16.02.2016
18.00 Time 12:29
no/ul 971.61
16,00 AZB0 19,432
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2604280 1.91
L 2607230 152
@ Constant 50,00
% 1200 Cursar Pos. 230
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210,00 340 rawr 0477
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200 |
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Sekil 3.6. Eskisehir-Seyitgazi popiilasyonuna ait 6rneklerden birinin DNA miktar ve

kalitesini belirlemek i¢in Nanodrop 1000 ile yapilan 6l¢iim sonucu

Daha sonra her bir 6rnege ait DNA’lar Sekil 3.7°de goriildiigi gibi 96 kuyucuklu
plakalarda son derisim 10 ng/ul olacak sekilde steril distile su ile sulandirilarak PZR i¢in

hazir hale getirilmistir.
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Sekil 3.7. 10 ng/ul olacak sekilde sulandirilmis DNA o6rneklerinin bulundugu 96
kuyucuklu plakalardan birinin tistten goriiniisii

3.5. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) Tabanh islemler

Hem SSR hem de ITAP lokuslarinin ¢ogaltilmasinda degerlendirilebilir kalitede
bantlar elde etmek amaciyla 6n denemeler yapilmistir. On denemelerde calisilacak
primerlerin se¢imi, PZR karisim kosullarinin ve PZR dongiilerinin optimizasyonu
yapilmugtir.

3.5.1. nSSR lokuslarmin analizleri

Denenecek nSSR primer ¢iftleri daha 6nceden J. communis ile J. thurifera tiirleri
igin gelistirilmis ve Douaihy vd. (2011), Yiicedag ve Gailing (2013) ile Teixeira vd.
(2014)’tin ¢alismalarinda kullanilmis olan primerlerden se¢ilmistir. Ciinkii, Douaihy vd.
(2011) ile Yiicedag ve Gailing (2013)’in ¢alismalarinda J. communis i¢in gelistirilmis
SSR primerlerinin (Jc031, Jc032, Jc037 ve Jcl66) J. excelsa tiiriinde de galistigi
gosterilmistir. Ayrica, Teixeira vd. (2014)’tin ¢alismasinda kullanilanlar (JTO1, JT02,
JT03,JT33,JT34,JT37,JT38, JT40 ve JT46) ise J. excelsa’ya filogenetik olarak en yakin
tirlerden biri olan J. thurifera tiirii i¢in gelistirilmistir. Bu sozii edilen ¢alismalardan dizi
bilgileri alinan NSSR primer ¢iftleri sentezlettirilmis ve bu primer ciftleri ile elde edilmis
PZR iriinleri, agaroz jel elektroforezinde (AJE) yiiriitilmiis ve ethidium bromiir
boyamasi ile jel goriintiilemesi yapilmistir. Boyanan jeller goriintiileme sistemi ile
amplifikasyon varligi veya yoklugu; eger varsa, olusan bantlarin biiytikliigi ve kalitesi
bakimindan analiz edilmistir. Ancak Jc031, Jc032, JTO1, JTO3 ve JT46 primer ¢iftleriyle
yapilan 6n denemelerde, bunlarin degerlendirilebilir kalitede allel Oriintiisii vermedigi
goriilmistiir; bu yiizden bu primer ¢iftleri ileri analizlerde kullanilmamistir. Geriye kalan
sekiz primer ¢iftinin ise ileri analizler i¢in uygun oldugu goriilmiis ve analizlere bu
primerlerle devam edilmistir (Cizelge 3.4). Primer denemeleri, Denizli-Beyagag
popiilasyonundan dort bireyle her bir primer ¢ifti en az ikiser kez kullanilarak yapilmistir.
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Cizelge 3.4. Calismada kullanilan nSSR primer ¢iftlerine ait bilgiler

R: TCGTAACGTAATGACATGTATAGTGC

PRIMER
KARISIM PRIMER . s e TEKRAR ISARETLENDIGIi BAGLANMA .
ADI ADI PRIMER DIZISI (5°-37) MOTIFi BOYA (5’ F) SICAKLIGI ('C) DERISIMI
(uM)
TEK 1702 F: TTCTTCCTCACTTTTGTTGCC (GAA) NED (Sam)* 5 25
ari .
BASINA R:AGGTGCTAGGGGTGCTTGTA ?
F: CATGCATGGGTTATAATAATAGAGATA _
JT34 (AG)12 FAM (Mavi) 2.5
R: TGGGCACAAATTTTAGTGTAATG
F: GATGTTTGTATCATATCCTTGATTGG
\ JT37 (GT)ua VIC (Yesil) 2.5
= R: TCCACACCTATCGGGTTCAT 55
U
2 F: CCAACAAGCCTCCACCCTAT
§ JT38 (AC)1a NED (Sar1)* 2.5
R: CAAGTTTGGAAAGTGTGGTCA
F: GGCAATTAGTAAGGCACAAG ]
Jc037 (TG)o-(AG)22 FAM (Mavi) 35
R: TAAGGTGGATATCACCAAGG
F: GAGCTTCCTTTGTAGATTTTGGG
JT33 (CTu PET (Kirmizi) 35
o R: GTAAGAAGACACCACTCAGTCGAT
;I F: ATTTGTTTTCTTGTGGATGC (TG)1a
7 Jc166 VIC (Yesil) 57 35
~ R: GCACTGACACCTATATGCAC
é F: GGCCGCATGATCCATTACT
JT40 (CA)20 PET (Kirmizi) 2.5

*Ancak, “GeneMapper Software Version 4.0” programinda siyah renkte gosterilir.
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nSSR reaksiyonlar1 JTO2 primer ¢ifti i¢in tek basina yapilirken, geriye kalan yedi
primer ciftinden multiplex-PZR yapmak amaciyla iki farkli karigim (Karigim-1 ve
Karisim-2) olusturularak PZR iiriinleri elde edilmistir. Primer karisimlar1 olusturulurken
yapisma sicakliklart (Tm) ayni olanlar ayni karisima dahil edilmistir (Cizelge 3.4). PZR
iiriinlerini analiz edebilmek amaciyla primer c¢iftlerinden forward (lleri) primerler 5’
uclarindan farkli renkteki floresan boyalarla (kirmizi, mavi, yesil ve sar1) isaretlenmistir.
Cizelge 3.4°te SSR reaksiyonlarinda kullanilan primer ¢iftlerinden olusan karisimlari,
primer dizileri, tekrar motifleri, isaretlendigi boyalar, uygulanmis yapisma sicakliklari,
derisimleri ve literatliirdeki ¢alismalarda gozlenmis allel biiyiikliikleri goriilmektedir.
Multiplex-PZR islemleri 2X Qiagen Multiplex-PZR kiti, bu kit ile birlikte verilen steril
dH20 ve primer karisimlari eklenerek gerceklestirilmistir. SSR’lar igin multiplex-PZR’1n
son hacmi; 5 ul 2X Qiagen Multiplex-PZR Kiti, bu kit ile birlikte verilen steril dH20’dan
2 ul, derigimleri her bir primer ¢ifti i¢in 2,5 veya 3,5 uM olan primer karisimindan
(Cizelge 3.4) 2ul ve her bir genomik DNA’dan ise 1 pl (10 ng/ul) olmak iizere toplamda
10 ul olacak sekilde ayarlanmistir. Bu son hacimde primer giftlerinin her birinin son
derisimi 0.5 veya 0.7 uM olmustur. SSR-PZR igin denaturasyon, baglanma ve uzatma
dongiilerinin sayis1 ve sicakliklar1 Cizelge 3.5’te 6zetlenmistir.

Cizelge 3.5. SSR-PZR’leri i¢in optimize edilmis reaksiyon dongiisii

Asamalar islemin Ad1 Sl??é{)l 1k Siire Diin(gai;;‘;lym
1 On - Denatiirasyon 95 15 dakika 1
Denatiirasyon 94 30 saniye
2 Baglanma 52 -57 90 saniye 30
Uzatma 72 60 saniye
3 Son — uzatma 60 30 dakika 1
4 Bekleme 4 0

(fragment) baz cifti (bg) olarak biiyiikliiklerini; boylece allelik oriintiilerini belirlemek
amactyla “ABI PRISM 310 Genetic Analyzer” dizileme cihazi kullanilarak kapiller jel
elektroforezi yapilmigtir. 5’ isaretli ileri primerlerden dolay1 dort farkli renkteki floresan
boya (kirmizi, mavi, yesil ve sari) ile isaretmis olan PZR iiriinlerinin biiyiikliiklerini ayni
anda belirlemek miimkiindiir. Bunun i¢in tek basina PZR yapilan JT02 primerinin PCR
trtinii Karisim-2 ile birlestirilerek fragment analizi yapilmistir. Bu islemde, her bir PZR
triiniinden 1’er pl alinip 200’er pl’lik sekizli strip tiiplerine konulmus, her birinin iizerine
10.5 pl 20:1°1ik formamit:LIZ DNA standardi karisimindan eklenmis ve sonra bu tiipler
cok kisa bir siire minisantrifiijden gegirilerek dizileme cihazina yerlestirilip fragment
analizi yapilmistir. Gozlenen allel biiyiiliikkleri DNA dizileme cihazi fragment analizini
yaparken, analiz ile es zamanli olarak bilgisayar ortamina, ”’310 Data Collecton Software
Version 3.1.0” programi araciligiyla kaydedilmistir. Gozlenen SSR allelerinin
biiyiikliikleri “LIZ” DNA standardina goére belirlenmistir. Bu DNA standardi, turuncu
renkli LIZ boyasiyla isaretlenmis farkli biiytikliikteki 13 DNA par¢asindan olusmaktadir.
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Bu pargalarin buiytikliikleri sirasiyla; 75, 100, 139, 150, 160, 200, 300, 340, 350, 400,
450, 490 ve 500 bg¢’dir. Her bir 6rnek igin “ABI-310 Genetic Analyzer” dizileme
cihazinda elde edilen veriler “GeneMapper Software Version 4.0” programi1 kullanilarak
analiz edilmis ve alleller tespit edilerek genotipler belirlenmistir. Elde edilen genotip
verileri, popiilasyon genetigi parametrelerine gore analiz edilmek tizere, “GenAlEX”
formatinda diizenlenmistir.

3.5.2. ITAP lokuslarinin analizi

Calismada kullanilacak ITAP primerlerini belirlemek amaciyla Yang vd. (2013)
ve Xiong vd. (2013)’ten dizi bilgisi alinan primerler sentezlettirilmistir. Yang vd.
(2013)’ten dizi bilgisi alinmig “Em” serisi primerler ileri (forward), Xiong vd. (2013)’ten
dizi bilgisi alinmis “ITPR” serisi primerler ise geri (reverse) primer islevi gormektedir.
Bu ileri ve geri primerler; 27 adet “Em” ve bes adet de “ITPR” serisi olmak iizere
toplamda 135 olas1 primer ¢ifti (27X5) olusturmaktadir.

Toplam 135 ITAP primer ¢ifti, degisik dort popiilasyondan ikiser 6rnek olmak
izere toplamda sekiz 6rnek DNA’s1 iizerinde denenmis; degerlendirilebilir kalitede ve
polimorfizmi yiiksek bant oriintiisii elde edilen sekiz primer ¢ifti ITAP analizleri i¢in
secilmistir. Bu primer ciftleri sirasiyla; Em1-ITPR5, Em5-ITPR4, Em5-ITPR5, Em12-
ITPR3, Em19-ITPR2, Em20-ITPR3, Em21-ITPR1 ve Em26-ITPR3’tiir. Bu primerlerin
dizi bilgisi Cizelge 3.6’da goriilmektedir.

Cizelge 3.6. Calismada kullanilan ITAP primerlerine ait bilgiler

Forward (Ileri) Primerler (Yang vd. 2013)

Primer Ad1 Primer Baz Dizisi (5°-3°)

EM1 GAC TGC GTA CGA ATT AAT
EMS5 GAC TGC GTACGA ATT AAC
EM12 GAC TGC GTACGA ATT CAT
EM19 GAC TGC GTA CGA ATT ACG
EM 20 GAC TGC GTACGA ATT TAG
EM21 GAC TGC GTACGAATT TCG
EM26 GAC TGC GTA CGA ATT CGG
Reverse (Geri) Primerler (Xiong vd. 2013)

Primer Ad Primer Baz Dizisi (5°-3°)

ITPR1 GAC TGC GTA CCT GCA AAT
ITPR2 GAC TGC GTACCT GCATGC
ITPR3 GAC TGC GTA CCT GCA GAC
ITPR4 GAC TGC GTA CCT GCA ATG
ITPR5 GAC TGC GTA CCT GCA GCT
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ITAP-PZR reaksiyonlarinda kullanilacak primer ¢iftlerinin belirlenmesinin
ardindan Xiong vd. (2013)’te belirtilen sekilde ITAP-PZR’lar1 yapilmis ve PZR iiriinleri
elde edilmistir. PZR islemleri i¢in gerekli malzemeler (Taq buffer, MgCl> ve Taq
polimeraz) “Fermentas” firmasindan saglanmistir. Cizelge 3.7°’de ITAP-PZR’leri igin
optimize edilmis reaksiyon kosullar1 ve Cizelge 3.8’de ise PZR dongiileri gosterilmistir.

Cizelge 3.7. ITAP primerleri i¢in optimize edilmis reaksiyon karigimi

Karisim Icerigi g:llg[?;l:ﬁ?) Son Derisim
Steril dH20 1.95 -

10x Tampon 15 1X

10 mM dNTP 0.3 0.2 mM

5 uM Primer F (Em serisi) 15 0.5 uM

5 uM Primer R (ITPR serisi) 1.5 0.5 uM
25 mM MgCl; 3 5SmM
Genomik DNA (10 ng/p) 5 50 ng
Taq DNA Polimeraz 0.25 1.25U
Toplam 15 -

Cizelge 3.8. ITAP-PZR reaksiyon dongiisii (Xiong vd. 2013)

Asamalar islemin Ad1 Sl? (lj{)hk Siz(l;lgli)i ﬁg)gii Diin(gai; est?ym

1 On - Denatiirasyon 94 5 1
Denatiirasyon 94 1

2 Baglanma 35 1 5
Uzatma 72 1
Denatiirasyon 94 1

3 Baglanma 50 1 35
Uzatma 72 1

4 Son — uzatma 72 10 1

5 Bekleme 4°C 0 -
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ITAP-PZR iiriinlerinin ayristirilmasi i¢in Agaroz Jel Elektroforezi (AJE) yontemi
kullanilmistir. Bunun i¢in gerekli agaroz Vivantis firmasindan saglanmistir. Agaroz jeller
TBE (Tris, Borik asit ve EDTA) tamponuyla, %1.5 derisimde olacak sekilde hazirlanmis
ve hazirlanan jeller yine TBE tampon ile doldurulmus -elektroforez tankina
yerlestirilmistir. Yiikleme boyasi olarak iki farkli markadan (Vivantis ve Gene Ruler-
Fermentas “6X loading dye”) kullanilmistir. Kullanim oncesi yiikleme boyasi 1:1
oraninda TBE ile sulandirilmistir. Daha sonra, yiikleme 6ncesi bes hacim PZR {iriiniine
(15 pl) karsilik bir hacim (3 pl) olacak sekilde yiikleme boyasi katilmistir. PZR iiriinleri
ve DNA standard: yiiklendikten sonra 90 V (voltta) 90 dakika boyunca yiiriitiilmiistiir.
Ayristirilan  ITAP-PZR bantlar1 ethidium bromiir ile boyanarak jel goriintiileme
sisteminde (DNR Mini Bis Pro Bio-Imaging Systems) goriintiilenmis ve fotograflari
cekilmisgtir.

ITAP bantlarinin blyiikliiklerini belirlemek i¢in 14 fragment igeren DNA
standard1 (100 bp Gene Ruler Fermentas) kullanilmistir. Bu fragmentler 100 - 3000 baz
cifti arasindadir. DNA standardi sirasiyla; 3000, 2000, 1500, 1200, 1000, 900, 800, 700,
600, 500, 400, 300, 200 ve 100 bg verecek sekilde, fragmentlere ayrilmaktadir. Jellerde
her bir primer ¢ifti i¢in elde edilen bantlarin biyiiklikleri “Bio imaging Systems,
Gelquant V.27.0” programi kullanilarak belirlenmistir. Program bantlarin biiyiikliiklerini
DNA standardinda elde edilen fragmentleri 6rnek DNA’larmin fragmentleri ile
karsilagtirarak belirlemektedir. ITAP lokuslarinin (DNA bantlarinin) degerlendirilmesi
icin binary (ikili) sistem kullanilmis; baska bir deyisle bant varlig1 “1”, yoklugu ise “0”
olarak kaydedilmis ve biitiin 6rnek DNA’larinin sekiz primer ¢ifti ile elde edilen ITAP-
PZR bant oriintiileri bilgisayara girilmis ve “GenAlEX” formatinda veri dosyas1 olarak
hazirlanmastir.

3.6. SSR ve ITAP Verilerinin Degerlendirilmesi

SSR ve ITAP verilerinin degerlendirilmesi, Popgene (Yeh vd. 1999), GenAlEx
(Peakall ve Smouse 2006), Genepop (Raymnond ve Rousset 1995), Arlequin (Excoffier
vd. 2005) ve Structure (Pritchard vd. 2000) programlar: ile yapilmistir. SSR lokuslari
verilerine gore poplilasyonlarin genetik c¢esitlilik parametreleri Popgene ver. 1.32
kullanilarak hesaplanmistir (Yeh vd. 1999). Gozlenen allel sayisi (na), bu allelerin
bliytikliik aralig1 (bg), bu allelerin her birinin bulunma oranlar1 hesaplanmis ve ¢alisilan
lokuslarin Hardy-Weinberg denge analizleri (Ki-kare ve G-kare testleri) yapilmistir. Nei
(1987)’ye gore genetik gesitlilik parametreleri olarak, etkili allel sayis1 (Kimura ve Crow
1964; ne), Shannon bilgi indeksi (Lewontin 1972; I) degerleri, tiim popiilasyonlar g6z
oniine alinarak her bir lokus ve tiim lokuslar goz oniine alinarak da her bir popiilasyon
icin ortalamalar1 ve standart hatalariyla birlikte hesaplanmistir. Bunun yaninda, Wright
(1951)’e gore F-istatistigi parametreleri olan, soy ic¢i treme katsayis1 (Fis),
popiilasyonlarin farklilasma derecesi (Fst) ve Fit (Fiksasyon indeksi) degerleri tiim
popiilasyonlar hesaba katilarak her bir lokus i¢in ortalama ve standart hatalar ile birlikte
bulunmustur. Fst’den tahmin edilen gen akisi degeri (Nm), Levene (1949)’a gore
gbzlenen ve beklenen heterozigotluk oranlar1 (He Ve Ho), ve polimorfik lokus sayis1 (Pls)
ile ylizdesi (Ply) her bir lokus i¢in ortalama ve standart hatalar1 da dahil olmak {izere
analiz edilmistir.

Genepop (Raymnond ve Rousset 1995; Rousset 2008) programi kullanilarak,
popiilasyonlarin birbirlerinden genetik olarak farklilasma degerleri bakimindan ikili
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olarak karsilastirilmas1 amaciyla “Pair-wise Fst” degerleri Weir ve Cockerham (1984)’¢
gdre hesaplanmustir. incelenen SSR lokuslarindaki gdzlenen ve beklenen heterozigotluk
degerleri arasindaki farkin istatistiksel agidan 6nemli olup olmadigi da ayni program
kullanilarak analiz edilmistir. Bu analiz heterozigot eksikligi ve heterozigot fazlalig
olmak {izere iki farkli ve karsit H1 hipotezine gore yapilmistir. Ayrica calisilan SSR
lokuslar1 baz alinarak her bir popiilasyonun Hardy-Weinberg Dengesi’nde olup olmadig:
da Genepop programi araciligiyla smanmistir (Markov Chain parametreleri;
dememoration 1000, batches 100 ve iteration per batch 1000).

Popgene programi kullanilarak ITAP verileri igin de SSR verileri ile ortak ve
benzer pek ¢ok analiz yapilmistir. Bunlardan ilki her bir primer ¢ifti ile elde edilen lokus
sayis1, primer c¢ifti bagina elde edilen ortalama lokus sayis1 ve bu primer ¢iftleri ile elde
edilen lokuslarin baz ¢ifti biriminden biiytikliik araliklari, toplam lokus sayisi, polimorfik
lokus sayis1 ve yiizdesidir (Pls ve Ply). Nei (1987)’ye gore gozlenen allel sayisi (na), etkili
allel sayis1 (ne), Nei’nin (1973) gen cesitliligi (h), Shannon bilgi indeksi (I) degerleri tim
lokuslar hesaba katilarak her bir popiilasyon igin ayri ayr1 ve tiim lokuslarla
popiilasyonlarin birlikte degerlendirilmesi seklinde olmak tizere iki farkli bigimde
hesaplanmistir. Nei (1987)’ye gore popiilasyon icinden kaynaklanan genetik ¢esitlilik
(Hs), toplam genetik ¢esitlilik (Ht), popiilasyonlarin farklilasma derecesi (Gst) degerleri
ile McDermott ve McDonald (1993)’e gore Gst degerinden elde edilen gen akig degeri
(Nm) de bulunmustur. Arlequin ver 3.5.2.2 (Excoffier vd. 2005) programi kullanilarak,
poplilasyonlarin birbirlerinden genetik olarak farklilasma degerleri bakimindan ikili
olarak karsilastirilmasi amaciyla Pair-wise Fst” degerleri, “ Distance Method” yontemi
ile hesaplanmistir. Bunun yaninda, SSR’lar igin yapildigi gibi ITAP’lar i¢in de Nei
(1972)’ye gore popiilasyonlar arasi genetik uzaklik degerleri de belirlenmistir.

SSR ve ITAP verilerinden elde edilen Nei (1972) genetik uzaklik degerleri
bakimindan popiilasyonlar ikili olarak karsilastirilmistir. Bu degerlerden yola ¢ikilarak
“FigTree v.1.4.3” programi1 (Rambaut 2016) ile SSR ve ITAP verileri i¢in ayrt ayri
UPGMA agaci (dendrogram) olusturulmustur. “GenAlEx 6.503” programi (Peakall ve
Smouse 2006) ile SSR ve ITAP lokuslarindan elde edilen verilere gore AMOVA
(Analysis of Molecular Variance), PCoA (Principal Coordinates Analysis) ve Mantel testi
analizleri yapilmistir. AMOVA analizi, var olan genetik c¢esitliligin popiilasyon igi,
popiilasyonlar ve bdlgeler arasinda ne oranlarda dagildigmi gorebilmek amaci ile
yapilmistir. Bu sekilde, 456 birey, 19 popiilasyon ve 3 bolge F-Istatistigi’ne gdre 999
permutasyonlu olacak sekilde analiz edilmistir. AMOVA analizlerinde dis gruplar (J.
polycarpos ve J. foetidissima) hesaba katilmamustir. Bu sozii gegen ii¢ bolge dogu, bati
ve kuzey popilasyonlarini kapsayacak sekilde olusturulmustur. Dogu bdlgesi
popiilasyonlari; Adana-Pozanti, Mersin-Tarsus, Mersin-Mut, Konya-Hadim ve Antalya-
Giindogmus, bat1 bolgesi popiilasyonlari; Antalya-Termessos, Antalya-Elmali, Mugla-
Seydikemer, Denizli-Acipayam, Denizli-Beyagag, Aydin-Efeler, Burdur-Bucak, Isparta-
Senirkent ve Afyon-Sandikli, son olarak da kuzey bolgesi popiilasyonlari; Eskisehir-
Seyitgazi, Eskisehir-Mihaliggik, Ankara-Beypazari, Karabiik-Eskipazar ve Sinop-
Boyabat’tir.

PCoA analizi yapilirken hem ITAP hem de SSR lokuslar1 bakimindan
popiilasyonlarin birbirlerine olan genetik uzaklik verileri ve Pair-wise Fst verileri
kullanilmigtir. Boylece, dort farkli veri seti ile yapilan PCOA analizi ile popiilasyonlarin
birbirleriyle olan genetik uzakliklarna gore koordinat eksenlerinde nasil
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konumlandiklarini ve aymi bdlgelerde bulunan popiilasyonlarin birbiriyle kiimelesme
egiliminde olup olmadigin1 goérebilmek; bu sekilde popiilasyonlar arasindaki genetik
izolasyonun ipuglarini yakalayabilmek hedeflenmistir.

Eldeki veri setleri kullanilarak yapilan bir diger analiz de Mantel Testi’dir (Mantel
1967; Sokal 1979). Mantel Testi analizlerinde ise popiilasyonlar arasinda kilometre
cinsinden uzakliga bagli olarak ortaya ¢ikan genetik izolasyonun derecesini tespit etmek
hedeflenmistir. Tipki PCoA analizinde oldugu gibi Mantel Testi analizinde hem ITAP
hem de SSR lokuslari igin popiilasyonlarin birbirlerine olan genetik uzaklik ve Pair-wise
Fst verileri ile Cizelge 3.3’te goriilen popiilasyonlarin her birinin arasindaki kus ugusu
uzaklik (km) verileri kullanilmistir. Dort farkli veri seti ile yapilan Mantel testleri 99
permutasyonlu olarak yapilmis olup bulunan korelasyonun istatistiksel olarak %5°lik
yanilma diizeyine gore dnemli olup olmadigini belirten olasilik (P) degeri hesaplanmustir.
Mantel testi analizleri de yalnizca J. excelsa popiilasyonlari i¢in yapilmis olup dis gruplar
(J. polycarpos ve J. foetidissima) analize dahil edilmemistir.

SSR ve ITAP verileri kullanilarak, popiilasyonlarin yapist ve birbirleri ile olan
yakinligr “Structure 2.3.4” programi (Pritchard vd. 2000) ile Bayesian yaklagiminin
MCMC (Markov Chain Monte Carlo) algoritmasina gore analiz edilmistir (Burn-in
period 5000, replication 50,000 ve iteration 10). Bu analizde en uygun grup sayisi (K),
Structure Harvester (Earl ve vonHoldt 2012) programi lizerinden Evanno vd. (2005) ve
Jakobsson ve Rosenberg (2007)’nin yaklasimlar1 uygulanarak belirlenmistir. Analiz
sonuglari, uygun K degerinin gosteren K-Delta grafikleri ile birlikte, “Structure”
programi tarafindan verilen; K gruplarinin popiilasyonlar igerisindeki dagilimini gosteren
grafik seklindeki ¢iktisi alinarak degerlendirilmistir.
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4. BULGULAR
4.1. Toprak Analizleri

Her bir popiilasyondan alinmis olan toprak 6rneklerinin analizinde bakilan baslica
parametreler pH, elektriksel iletkenlik (EC), kire¢ (CaCOgz), kum, kil, mil ve organik
madde yiizdeleri, ppm biriminden fosfor (P), magnezyum (Mg), potasyum (K), kalsiyum
(Ca), demir (Fe), manganez (Mn), ¢inko (Zn) ve bakir (Cu) miktarlar1 Cizelge 4.1°de
goriildiigii gibidir.

Cizelge 4.1. Caligilan popiilasyonlardan alinan toprak 6rneklerinin analiz sonuglari

EC Organik
Pop. pH | (mS/cm) | CaCO; | Kum | Kil | Mil | madde P Mg K Ca Fe | Mn [ Zn | Cu
Adana | 5o | 196 1127 | 70 | 76| 22| o8 6 | 1038 | 66 | 7456 | 9.9 | 6.2 | 04|26
Pozant1
Afyon 1291 0113 08 | 62 | 56|32 08 11 | 35 | 64 | 1326 | 45| 40 | 06|05
Sandikli
Ankara | 2 5 22 55 | 69 | 11 | 20| 30 22 | 556 | 567 | 4587 | 87 | 89 | 15|05
Beypazari
Antalya | 5 4 1975 11 | 71 | 11| 18| o5 6 | 116 | 116 | 4931 |19.3|158 |07 4.2
Elmali
Antalya |2, | o381 84 | 49 | 19 | 32| 35 19 | 125 | 263 | 8030 |27.3|14.0|12|16
Giindogmus
Antalya | 55 | gga 304 | 65 | 11 | 24| 92 76 | 411 | 483 | 8315 |27.3|156]50] 17
Termossos
éf‘ye‘}g; 7.7 | 0240 9.8 35 | 15 | 50 15 7 | 120 | 12 | 2867 | 42 | 15.0| 04|06
%‘:fa‘f(’ 76| 0236 195 | 59 | 13 | 28| 15 7 | 181 | 112 8539 |136|13.4]02|15
Denizli
75| 0131 05 | 49 | 21 |30] 10 6 | 147 | 70 | 6409 |144|16.1]04 1.2
Acipayam
Denizli
2 73| 0.489 58 | 42 | 22 |36 | 102 | 27| 200 |504| 7925 |20.0|220|16|1.4
Beyagac
Eskisehit 1 g1 0168 | 326 | 45 | 17 |38 | 15 | 8 | 409 |189| 4769 | 75 | 61 |0.2]13
Mihaliggik
Eskisehir | 2 o 361 94 | 47 | 25 | 28| 23 9 | 1038 | 415 | 6709 | 89 | 82 |0.3] 16
Seyitgazi
Gﬁ‘}‘gf{ﬁ*‘“ 80 | 0.162 8.6 72 | 56|22 0.8 14 | 309 |132| 4687 | 34 | 6.9 |06 1.2
Isparta | ;2 | (94 171 | 49 | 21 |30 | 32 14 | 1039 | 263 | 5052 | 14. | 8.8 | 0.6 |1.0
Senirkent ’ ’ ’ ’ ' ’ ’ ’
Karabiik
: 72| 464 86 | 76 | 12 | 12| 19 9 | 259 | 15515594 | 4.8 |16.6]0.2 1.0
Eskipazar
Konya | 75| 0161 06 | 62 | 12 | 26 2.8 7 | 127 | 208 | 6927 | 6.6 | 12707 |17
Hadim
Mersin Mut | 7.6 | 0.263 608 | 64 | 12 | 24| 13 10 | 85 | 64 | 5270 | 62 | 40 [03]|08
Mersin 1 g | 0141 553 | 56 | 76|36 | 11 6 | 81 | 60 | 5210 | 5.2 |34 |01]|04
Tarsus
Mugla 2,1 5094 08 | 56 | 22| 22| 15 9 | 81 |230| 3522 |12.4|228|04]20
Seydikemer
Sinop
80| 0213 164 | 42 |14 | 44| 20 6 | 407 |167| 4559 | 92 | 42 0112
Boyabat
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Cizelge 3.1°¢ gore; topraklarin oOlgiilen pH degeri 7.0 ile 8.0 arasinda
degismektedir. Bu deger bakimindan en yiiksek olan popiilasyonlar 8.0 ile Eskisehir-
Mihaliggik, Giimiishane-Torul, Mersin-Tarsus ve Sinop-Boyabat, en diisiik olan ise 7.0
ile Antalya-Termessos’tur. Elektriksel iletkenlik (EC) degeri en yiiksek olan Karabiik
Eskipazar (4.64 mS/cm), en diisiik olan ise Mugla-Seydikemer (0.094 mS/cm) olmustur.
Kalsiyum karbonat (CaCOs3) yiizdesi en yiiksek olanin Mersin-Mut (%60.8), en diisiik
olanin ise Denizli-Acipayam (%0.5) oldugu goriilmiistiir. Bilinye analizlerinde; kum
yiizdesi en yiiksek olan Karabiik-Eskipazar (%76) ve en diisiik olan Aydin-Efeler (%35),
kil ytizdesi en yiiksek olan Eskisehir-Seyitgazi (%25) ve en diisiik olan Giimiishane-Torul
(%5.6) ile Afyon-Sandikli (%5.6), mil yiizdesi ise en yiiksek olan Aydin-Efeler (%50) ve
en disiik olan ise Karabiik-Eskipazar’dir (%12). Organik madde yiizdesi en yiiksek
Denizli-Beyaga¢’ta (%10.2), en diisiik Antalya-Elmali’da (%0.5) 6l¢iilmiistiir. Fosfor (P)
miktar1 en yiiksek olanin Antalya-Termessos (76 ppm), en diisiik olanlarin ise Adana-
Pozant1 (6 ppm), Antalya-Elmali (6 ppm), Denizli-Acipayam (6 ppm), Mersin Tarsus (6
ppm) ve Sinop-Boyabat (6 ppm) oldugu gorilmistiir. Magnezyum (Mg) miktar1 en
yiiksek olan Isparta-Senirkent (1039 ppm), en diisiik olan ise Afyon-Sandikli (35 ppm)
olmustur. Potasyum (K) miktari en yiiksek olan Ankara-Beypazari (567 ppm), en diisiik
olan ise Aydin-Efeler’dir (12 ppm). Kalsiyum (Ca) miktari en yiiksek Karabiik-
Eskipazar’da (15,594 ppm), en diisiik ise Afyon-Sandikli’da (1326 ppm) oSl¢iilmiistiir.
Demir (Fe) miktar1 en yiiksek olanin Antalya-Giindogmus (27.3 ppm) ve Antalya-
Termessos (27.3 ppm), en diisiik olanin ise Giimiishane-Torul (3.4 ppm) oldugu
goriilmistiir. Manganez (Mn) miktari en yiiksek olan Mugla-Seydikemer (22.8 ppm), en
diisiik olan ise Mersin-Tarsus (3.4 ppm) olmustur. Cinko (Zn) miktar1 en yiiksek olan
Antalya-Termessos (5 ppm), en diisiik olanlar ise Mersin Tarsus (0.1 ppm) ve Sinop-
Boyabat’tir (0.1 ppm). Son olarak, bakir (Cu) miktar1 en yiiksek olanin Antalya-Elmali
(4.2 ppm), en diisiik olanin ise Mersin-Tarsus (0.4 ppm) oldugu bulunmustur.

4.2. SSR Analizleri

Fragment analizleri yapilmis toplam sekiz SSR lokusundan (Jc037, Jc166, JT02,
JT33, JT34, JT37, JT38 ve JT40) elde edilen allel oriintiileri “Materyal-Metot” basligi
altinda ayrintilartyla anlatildig: gibi analiz edilmistir.

Buna gore elde edilen ilk bulgu, JT34 lokusunun monomorfik oldugu; yani
yalnizca bir lokus ve allel gézlendigi olmustur. Bu nedenle bu lokusun ileri analizlerde
bir agirligl olmamistir. Sekil 4.1°de gortildiigi gibi Cizelge 3.4’ten referans alinan allel
biiyiikliik aralig1 i¢inde veya bu araliga yakin biiyiiklige sahip olan ve belirli 6zgiil
bicimler gosteren bantlarin ilgili lokuslardaki 6zgiil alleller olduguna karar verilmistir.
Sekil 4.1°deki kirmizi renkli pikler PET ile isaretli JT40 ve JT33, yesil renkli pikler VIC
ile isaretli JT38 ve Jc166, mavi renkli pikler FAM ile isaretli JT34 ve Jc037 ve siyah
renkli pikler ise NED ile isaretli JT38 ve JT02 lokuslarinin 6zgiil allel Oriintiilerini
gostermektedir.
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Sekil 4.1. Sekiz SSR lokusunda gozlenen 6zgiil allel oriintiisii. a) JT40; b) JT33; ¢)
JT37; d) Jc166; e) JT34; f) Jc037; g) JT38; h) JTO2.
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Incelenen sekiz SSR lokusunun Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadiklari
analiz edilmistir. Bunu ortaya ¢ikarabilmek icin Popgene programi biinyesinde Ki-Kare
ve G-Kare testleri uygulanmis ve bu testlerin sonuglarina gore; JT02, JT37 ve JT38
lokuslarmin Hardy-Weinberg Dengesi’nde oldugu (P>0.05); ancak Jc037, Jc166, JT33
ve JT40 lokuslarmin ise bu dengeden Onemli Olglide sapma gosterdigi (P<0.01)
istatistiksel olarak belirlenmistir (Cizelge 4.2). Bu ¢izelgede her bir lokustaki allel
bilesimlerinden ortaya c¢ikan beklenen/gozlenen genotip sayilari, serbestlik dereceleri
(df), Ki-kare ve G-kare degerleri ve P (probability, onemlilik diizeyi) degerleri
verilmistir. Bunun yaninda Genepop programui ile yapilan analizlerde, tiim lokuslar g6z
Ontine alinarak popiilasyonlar degerlendirildiginde hi¢cbir popiilasyonun Hardy-Weinberg
Dengesi’nde olmadigi bulunmustur (P<0.05).

Cizelge 4.2. Calisilan SSR lokuslarinin Hardy-Weinberg Denge analizi sonuglari

Lokus Beklen_en Gozlenen Serbestlik | Ki-Kare/=P G-Kare/=P
Genotip | Genotip . S <
Adr Derecesi Degeri Degeri
Sayis1 Sayis1
Jc037 351 137 325 1940.9/<0.01 | 800.1/<0.01
Jc166 66 25 55 1176.59/<0.01 | 158.37/<0.01
JT02 6 3 3 0.13/=0.99 0.26/=0.97
JT33 435 189 406 1124.23/<0.01 | 705.34/<0.01
JT37 6 5 3 1.93/=0.59 1.97/=0.58
JT38 55 30 45 32.52/=0.92 30.99/=0.94
JT40 21 17 15 88.92/<0.01 45.88/<0.01

Calisma kapsaminda analiz edilen her bir lokus, bu lokuslarda gozlenen allel
araligi, allelerin baz cifti bakimindan biiyiikiik araligi ve mikrosatellit tekrar motifleri
Cizelge 4.3’te verilmistir. Ayrica, bu lokuslarda gozlenen alellerle ve her bir allelin
bulunma oranlar1 Cizelge 4.4’te gosterilmistir.
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Cizelge 4.3. Calisilan SSR lokuslarinda gbzlenen alleller, biiyiikliikleri ve tekrar
motifleri

Gozlenen Allel Gozlenen Allel
Lokuslar 9 Biiyiikliik Arahg Tekrar Motifi
Arahgi
(bo)

Jc037 A-Z 147-201 (TG)o-(AG)22
Jcl66 A-K 144-164 (TG)1a
JT02 A-C 160-167 (GAA)s
JT33 A-Z, a-c 153-217 (CT)us
JT34 A 89 (AG)12
JT37 A-C 105-109 (GT)14
JT38 A-J 98-116 (AC)14
JT40 A-F 104-116 (CA)20

Cizelge 4.4. Calisilan SSR lokuslarinda gbzlenen allellerin bulunma oranlari

Allel/Lokus | Jc037 Jcle6 | JTO2 | JT33 | JT34 | JT37 | JT38 | JT40
Allel A 0.006 0.003 | 0.012 | 0.006 | 1.000 | 0.655 | 0.006 | 0.042
Allel B 0.001 0.003 | 0.005 | 0.008 - 0.336 | 0.014 | 0.102
Allel C 0.001 0.002 | 0.983 | 0.020 - 0.010 | 0.029 | 0.678
Allel D 0.003 0.001 - 0.015 - - 0.114 | 0.145
Allel E 0.003 0.248 - 0.017 - - 0.390 | 0.024
Allel F 0.059 0.223 - 0.033 - - 0.356 | 0.011
Allel G 0.081 0.397 - 0.012 - - 0.067 -
Allel | 0.073 0.065 - 0.038 - - 0.003 -
Allel H 0.073 0.051 - 0.050 - - 0.020 -
Allel J 0.097 0.005 - 0.059 - - 0.001 -
Allel K 0.049 0.002 - 0.048 - - - -
Allel L 0.056 - - 0.043 - - - -
Allel M 0.057 - - 0.068 - - - -
Allel N 0.101 - - 0.065 - - - -
Allel O 0.073 - - 0.068 - - - -

(Devami arkada)
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Cizelge 4.4.’in devami

Allel P 0.083 - 0.071 - - - -
Allel Q 0.046 - 0.091 - - - -
Allel R 0.026 - 0.057 - - - -
Allel S 0.032 - 0.051 - - - -
Allel T 0.016 - 0.035 - - - -
Allel U 0.013 - 0.042 - - - -
Allel V 0.016 - 0.020 - - - -
Allel W 0.011 - 0.027 - - - -
Allel X 0.012 - 0.010 - - - -
Allel Y 0.005 - 0.017 - - - -
Allel Z 0.006 - 0.009 - - - -
Allel a - - 0.014

Allel b - - 0.005

Allel ¢ - - 0.004

SSR analizlerinde Nei (1987)’ye gore genetik ¢esitlilik bulgular olan gozlenen,
allel sayis1 (na), etkili allel sayis1 (ne) ve Shannon bilgi indeksi degerleri bakimindan
Cizelge 4.5’te lokuslar ve ayn1 parametreler yaninda, polimorfik lokus sayisi/yiizdesi ile
gozlenen/beklenen heterozigotluk degerleri bakimindan Cizelge 4.6’da da popiilasyonlar
karsilastirilmistir. Ayrica, bu iki ¢izelgenin son satirinda da aritmetik ortalamalar ile
standart hatalar verilmistir.

Cizelge 4.5. Calisilan SSR lokuslarindaki gozlenen allel sayilari (na), etkili allel sayilar

(ne) ve Shannon bilgi indeksi (I) degerleri

Lokuslar Gozlenen Allel Sayisi Etkili Allel Sayisi Shannon HBiIgi Indeksi
(na) (ne) Degeri (1)
Jc037 26 15.08 2.86
Jc166 11 3.63 1.47
JT02 3 1.03 0.1
JT33 29 19.58 3.12
JT37 3 1.85 0.69
JT38 10 3.36 1.46
JT40 6 2.03 1.05
Ort. £ SH* 11.13+£0.35 595+0.24 1.34+0.04

*Ort.: Aritmetik ortalama, SH: Standart Hata
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Cizelge 4.6. Calisilan popiilasyonlarin SSR lokuslar1 bakimindan genetik gesitlilik parametreleri (na: Gozlene allel sayst, ne: Etkili allel sayist, I. Shannon bilgi
indeksi, Pls: Polimorfik lokus sayisi, Ply: Polimorfik lokus yiizdesi, Ho: Gozlenen heterozigotluk, He: Beklenen heterozigotluk ve SH: Standart hata)

ev

Popiilasyonlar SBa';z (na) + SH (ne) + SH (1) £ SH (Pls)/(Ply) (Ho) + SH (He) + SH

Adana-Pozanti 24 | 6.125+0.818 | 4.170+ 0.601 | 1.160 = 0.138 7/87.5 0.462 + 0.040 | 0.534 + 0.051
Afyon-Sandikli 24 | 5.875 +0.840 | 3.737+0502 | 1.091 +0.138 6/75 0.408 £0.038 | 0.506 + 0.052
Ankara-Beypazari | 24 | 6.625+0051 | 4179+0577 | 1.190 0.143 6/75 0.458 £0.043 | 0.536+0.053
Antalya-Elmalr 24 | 6.125+0.777 | 3.275+0.380 | 1.095+0.128 71875 0.458 £0.045 | 0.501 0.050
é{‘iﬂgg}nus 24 | 6.750+0.875 | 4.256+0535 | 1.251+0.137 7/87.5 0.441 +£0.037 | 0.568 +0.051
Antalya-Termessos | 24 | 63750816 | 4.033 0565 | 1.138+0.141 6/75 0.446+£0.043 | 0.512+0.053
Aydmn-Efeler 24 | 6.625 +1.043 | 5.133+0.902 | 1.162+0.161 7/87.5 0.448 +0.050 | 0.495+ 0.056
Burdur-Bucak 24 | 6.500+0.926 | 4.451+0.664 | 1.188+0.145 6/75 0.471£0.046 | 0.537+0.053
Denizli-Acipayam | 24 | 7.000+0.858 | 4.666+0.664 | 1.264 +0.145 7/87.5 0.492 £0.047 | 0.559 % 0.054
Denizli-Beyagac 24 | 6.125+0.883 | 3.784+0.614 | 1.090«0.141 6/75 0.443 £0.047 | 0.500  0.053

(Devami Arkada)
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Cizelge 4.6’nin devama.
Popiilasyonlar Ea';g (na) = SH (ne) + SH (1) + SH (Pls)/(Ply) (Ho) + SH (He)  SH
fﬂﬁ:ﬁggk 24 | 712540986 | 4.630+0691 | 1215+0.151 6/75 0.392+0.037 | 0.529+0.054
Eskisehir-Seyitgazi | 24 | 5.875+ 0.808 | 4.302=0.646 | 1.148+0.140 71875 0.446 +0.041 | 0.530+0.051
Isparta-Senirkent | 24 | 6.000=0.876 | 4.001+0.633 | 1046+ 0.145 6/75 0.347+£0.030 | 0472+ 0.054
Karabik-Eskipazar | 24 | 6.250+0.844 | 4.527+0.649 | 1.203 +0.146 6/75 0.491 £0.047 | 0.539+0.055
Konya-Hadim 24 | 6.125+0.886 | 3.945+0502 | 1.090 < 0.147 6/75 0.448 £0.050 | 0.492+0.055
Mersin-Mut 24 | 7.125+0829 | 4553+0.623 | 1.279+0.140 7/87.5 0.482+0.041 | 0.563 +0.051
Mersin-Tarsus 24 | 6.125+0.700 | 3376+0442 | 1.098+0.123 71875 0.468 £0.043 | 0.508 + 0.046
Mugla-Seydikemer | 24 | 6.750+=1.002 | 4.414=0677 | 1.175+0.149 6/75 0.438 £0.048 | 0.516+0.055
Sinop Boyabat 24 | 6.625+0929 | 5.013+0.748 | 1.265+0.150 6/75 0.501 £0.046 | 0.562 % 0.054
J. polycarpos 10 3.375+0.612 2.531 £0.395 0.808+0.170 5/62.5 0.406 + 0.090 0.446 +0.087
J. foetidissima 6 | 4.125+0906 | 3.285+0.700 | 1.008+0.240 6/75 0.417£0.089 | 0.540+0.110
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Cizelge 4.2, 4.3, 4.4 ve 4.5ten anlasilacag: iizere en ¢ok godzlenen genotip,
gozlenen allel, etkili allel sayilar1 ve bir genetik ¢esitlilik indeksi olan “I”” degeri yiliksek
lokus JT33 olmustur. Bu parametreler bakimindan en diisiik sayisal degerler ise JT02
lokusunda gozlenmistir. Ayrica Cizelge 4.3°de gozlenen allel biiyiikliik aralig1 da en genis
olan lokus yine JT33 olmustur (217-153=64 bg).

Cizelge 4.5’te verilen sekiz SSR lokusunda gozlenen allellerin toplam sayist 89
olarak bulunmustur. Incelenen sekiz lokusun yedisinin polimorfik oldugu goéz oniine
alindiginda; polimorfik lokus oran1 %87.5 olmustur. JT34 ise monomorfik bir lokus olup
burada yalnizca 89 bg¢ uzunlugunda bir allel gézlenmistir. Bunun yaninda az sayida,
popiilasyonlara 6zgii allel (alt1 adet) de gdzlenmistir. Bunlar; Jc037 lokusunda 153 ve 155
b¢ (Karabiik-Eskipazar), Jc166 lokusunda 144 bg (J. foetidissima) ve 150 bg (Mugla-
Seydikemer), JT38 lokusunda da 114 ve 116 bg¢ (Mersin-Mut) allelleridir. Diger
lokuslarda ise herhangi bir popiilasyona 6zgii allel gézlenmemistir.

Cizelge 4.6’da goriildiigii lizere J. excelsa popiilasyonlar1 bazinda gozlenen allel
sayist (na) 5.875 ile en diisiik popiilasyonlar Afyon-Sandikli ve Eskisehir-Seyitgazi, etkili
allel sayis1 (ne) en diisiik popiilasyon 3.275 ile Antalya-Elmali, Shannon bilgi indeksi
degeri (I) en diisiik olan popiilasyon ise 1.046 ile Isparta-Senirkent olmustur. Ote yandan,
gozlenen allel sayisi (na) 7.125 ile en yliksek popiilasyonlar Eskisehir-Mihaliggik ve
Mersin-Mut, etkili allel sayisi (ne) en yiiksek popiilasyonun 5.133 ile Aydin-Efeler,
Shannon bilgi indeksi degeri (I) en yiiksek olan popiilasyonun ise 1.279 ile Mersin-Mut
oldugu goriilmiistlir. Ayrica, biitiin popiilasyonlarda gézlenen heterozigotluk degerinin
beklenen heterozigotluk degerinden daha diisik oldugu bulunmustur. Goézlenen
heterozigotluk degerinin (Ho) en diisiik oldugu popiilasyon 0.347 ile Isparta-Senirkent; en
yiiksek oldugu popiilasyon ise 0.501 ile Sinop-Boyabat’tir. Bunun yaninda, en diisiik
beklenen heterozigotluk degerinin (He) 0.472 ile Isparta-Senirkent popiilasyonunda, en
yiiksek ise 0.568 ile Antalya-Gilindogmus popiilasyonunda oldugu gozlenmistir.

Caligilan yedi polimorfik SSR lokusunda g6zlenen ve beklenen homozigotluk ile
gozlenen ve beklenen heterozigotluk oranlari, ortalamalar1 ve standart hatalar1 Cizelge
4.7°de 6zetlenmigstir. G6zlenen ve beklenen heterozigotluk arasinda JT02 lokusu i¢in bir
farklilik bulunmamisken JT37 ve JT38 lokuslarinda go6zlenen heterozigotlugun
beklenenden az miktar yiiksek oldugu goriilmiistiir. Ancak; gdzlenen heterozigotluk
degerinin beklenen degerden JT40 lokusunda bir miktar ve Jc037, Jc166 ve JT33
lokuslarinda ise oldukg¢a diisiik oldugu bulunmustur. Genepop programi ile yapilan
analizlere gore ise JT02 ve JT38 lokuslar icin gozlenen ve beklenen heterozigotluk
degerleri arasindaki fark istatistiksel olarak 6nemli degilken (P>0.05); Jc037, Jc166, JT33
ve JT40 lokuslart i¢in 6nemli (P<0,01); diger bir deyisle heterozigot eksikligi oldugu
bulunmustur. Bunun yaninda; gozlenen heterozigotlugun beklenenden daha fazla oldugu
JT38 lokusunda istatistiksel anlamda 6nemli bir heterozigot fazlaligi s6z konusu degilken
(P=0.068), JT37 lokusunda ise bu heterozigot fazlalig1 istatistiksel olarak anlamli
bulunmustur (P<0.01).
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Cizelge 4.7. Calisilan SSR lokuslarinda gozlenen ve beklenen homozigotluk ile
heterozigotluk degerleri

Giizle_nen Giizle:nen Beklenen Bekle_nen
Lokuslar | Homozigotlu | Heterozigotluk Homozigotluk Heterozigotluk

k (Ho) (He)
Jc037 0.392 0.609 0.065 0.935
Jcl66 0.428 0.572 0.275 0.725
JT02 0.966 0.034 0.966 0.034
JT33 0.283 0.717 0.050 0.950
JT37 0.517 0.483 0.541 0.459
JT38 0.275 0.725 0.297 0.703
JT40 0.555 0.445 0.492 0.508

Ort. £ SH* | 0.552+0.009 | 0.448 £0.009 | 0.461 +£0.012 0.539 +0.012

*Ort.: Aritmetik ortalama, SH: Standart Hata

Polimorfik yedi lokustan elde edilen veriler kullanilarak popiilasyonlardaki
“Wright’in F Istatistigi” analizi (Fis, Fst ve Fit) yapilmis ve Fst’den hesaplanan gen akisi
(Nm) degerleri bulunmustur. Tiim bu hesaplamalar Cizelge 4.8’de goriildiigii iizere her
bir lokus i¢in yapilmis ve ortalamalar1 alinmistir. Fis degerinin en diisiik oldugu lokuslar
sifirin altindaki degerleriyle sifira esdeger olan JT02, J37 ve J38 lokuslart olmustur. Ayn1
sekilde, Fst degeri en diisiik olan lokusun yine JT02 (0.034) oldugu goriilmiistiir. Ayrica,
Fit degeri de sifirin altinda; yani en diislik olan lokuslar JT02, JT37 ve JT38’dir. Fis ve
Fit degerleri en yliksek olan lokus Jc037 (sirastyla 0.322 ve 0.353) olmustur. En yiiksek
Fst degerine sahip lokusun ise JT37 (0.060) oldugu bulunmustur. Gen akis1 degeri (Nm)
en diisiik olan lokus 3.918 ile JT37 iken en yiiksek olan lokus ise 7.211 ile JT02dir.

Cizelge 4.8. Calisilan SSR lokuslarmin ayr1 ayri ve ortalama olarak F istatistigi ile gen
akis1 degerleri

Lokuslar Fis Fst Fit Nm
Jc037 0.322 0.050 0.353 5.188
Jc166 0.161 0.051 0.204 4.691
JT02 -0.049 0.034 -0.014 7.211
JT33 0.206 0.037 0.236 6.470
JT37 -0.131 0.060 -0.063 3.918
JT38 -0.070 0.034 -0.034 7.167
JT40 0.061 0.039 0.097 6.196

Ortalama 0.124 0.043 0.162 5.513
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Cizelge 4.9°da popiilasyonlarin birbirlerine olan genetik uzakliklar1 Nei (1972)’ye
gore hesaplanmis ve bu bakimdan popiilasyonlar birbirleri ile ikili olarak
karsilastirilmistir. Popiilasyon ciftleri arasindaki genetik uzaklik degerleri kullanilarak
UPGMA agac1 (dendrogram) hazirlanmistir (Sekil 4.2). SSR dendrograminda en distan
ice dogru sirast ile J. polycarpos ve J. foetidissima tiirleri ile J. excelsa popiilasyonlari
yer almistir. Cizelge 4.9°da goriildiigli gibi birbirine genetik uzaklik bakimindan en uzak
olanlarin 0.292 ile J. polycarpos ile J. excelsa’nin Mersin-Tarsus popiilasyonu oldugu
bulunmustur. Genetik uzaklik bakimindan 0.023 ile en yakin popiilasyonlarin ise Denizli-
Acipayam ile Eskisehir-Mihali¢cik popiilasyonlari oldugu goriilmiistiir.

SSR verileri kullanilarak popiilasyonlarin genetik farklilasma katsayist (Fst)
bakimindan birbirleri ile ikili karsilastirilmalart da yapilmistir. Popiilasyon ¢iftleri
arasindaki Fst degerleri Cizelge 4.10°da ikili olarak karsilagtirilmistir. Buna gore bazi
poplilasyonlar arasinda negatif; yani sifira esdeger Fst degerleri bulunmustur. Bu ikili
popiilasyonlar; Burdur-Bucak ile Denizli-Acipayam, Burdur-Bucak ile Eskisehir-
Mihali¢gik, Denizli-Acipayam ile Eskisehir-Mihali¢cik, Ankara-Beypazari ile Mersin-
Mut, Ankara-Beypazar1 ile Sinop-Boyabat ve Eskisehir-Mihaliggik ile Mugla-
Seydikemer’dir. En yiiksek Fst degerinin ise 0.199 ile J. polycarpos ile J. excelsa’nin
Mersin-Tarsus popiilasyonu arasinda oldugu bulunmustur.

ADANA-POZANTI
_: MERSIN-TARSUS
AFYON-SANDIKLI
_: ANTALYA-GUNDOGMUS
ANKARA-BEYPAZARI
SiNOP-BOYABAT
- MERSIN-MUT
DENIZLi-ACIPAYAM
: ESKISEHIR-MIHALICCIK
—— BURDUR-BUCAK
— KARABUK-ESKIPAZAR
MUGLA-SEYDIKEMER
ISPARTA-SENIRKENT
— _: DEn!izLi-_BEVAGA(; _
ESKIiSEHIR-SEYITGAZ
KONYA-HADIM
ANTALYA-TERMESS0S
1 _: AYDIN-EFELER
ANTALYA ELMALI

JUNIPERUS FOETIDISSIMA
JUNIPERUS POLYCARPOS

10 75 5 25 0

Sekil 4.2. SSR verileri bakimindan ¢alisilan popiilasyonlarin Nei (1972)’ye gore genetik
uzakliklarin1 gésteren UPGMA agaci
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Cizelge 4.9. SSR verilerinden Nei (1972)’ye gore hesaplanmis genetik uzakliklar bakimindan popiilasyonlarin ikili karsilastiriimalar

Adana- Afyon- Ankara- Antalya- éntalﬂya- Antalya- o Aydin-Efeler Burdur- Denizli- Deniéli- Popiilasyonlar

Pozanti Sandikh Beypazari Elmah Giindogmus Termessos foetidissima Bucak Acipayam Beyagac
e [ [ [ e —— e e Jra—— e e Adana-Pozantt
0.056 kkk kkk kkk Fkkk ok Fkkk Frkk Fkkk Fkkk Frkk Afyon-Sandikh
0.048 0.044 kkk kkk Fkkk ok Fkkk Frkk Fkkk Fkkk Frkk Ankara-Beypazar1
0.090 0.062 0.060 s [ s [ e s e e Antalya-Elmal
0.067 0.029 0.047 0.064 Fkkk ok Fkkk Frkk Fkkk Fkkk Frkk Antalya-Giindogmus
0.082 0.034 0.052 0.064 0.053 Fkk ok falaiaied kkk falaiaied falaiaied Antalya-Termessos
0.149 0.152 0.157 0.207 0.168 0.161 Fkkk Frkk Fkkk Fkkk Frkk J. foetidissima
0.080 0.045 0.058 0.067 0.071 0.027 0.172 kkk kk Frkk Frkk Aydmn-Efeler
0.042 0.040 0.031 0.059 0.045 0.041 0.173 0.050 kkk falaiaied falaiaied Burdur-Bucak
0.062 0.037 0.037 0.053 0.035 0.033 0.159 0.051 0.029 kkk kkk Denizli-Acipayam
0.051 0.050 0.041 0.073 0.065 0.068 0.155 0.070 0.038 0.048 falaiaied Denizli-Beyagag
0.054 0.037 0.034 0.045 0.043 0.035 0.169 0.044 0.029 0.023 0.041 Eskigehir-Mihaligeik
0.036 0.039 0.044 0.074 0.048 0.055 0.145 0.074 0.043 0.035 0.031 Eskisehir-Seyitgazi
0.221 0.235 0.213 0.251 0.247 0.186 0.240 0.173 0.210 0.221 0.263 J. polycarpos
0.060 0.036 0.033 0.042 0.050 0.053 0.180 0.055 0.039 0.037 0.044 Isparta-Senirkent
0.045 0.045 0.043 0.061 0.054 0.040 0.175 0.037 0.035 0.035 0.060 Karabiik-Eskipazar
0.045 0.043 0.037 0.085 0.059 0.061 0.131 0.073 0.050 0.049 0.036 Konya-Hadim
0.035 0.053 0.029 0.078 0.045 0.074 0.171 0.097 0.032 0.047 0.053 Mersin-Mut
0.036 0.093 0.051 0.090 0.082 0.126 0.197 0.129 0.054 0.079 0.068 Mersin-Tarsus
0.066 0.040 0.047 0.049 0.064 0.040 0.193 0.042 0.043 0.035 0.063 Mugla-Seydikemer
0.035 0.046 0.027 0.078 0.047 0.051 0.133 0.062 0.029 0.034 0.050 Sinop-Boyabat

(Devami Arkada)
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Cizelge 4.9’un devama.

Es.kisehir- Eskisehir- J. Isp'arta- Karabiik- Konya- Mersin-Mut Mersin- Mugla- Sinop- Popiilasyonlar
Mihali¢cik Seyitgazi polycarpos Senirkent Eskipazar Hadim Tarsus Seydikemer Boyabat
[ e e [ e —— —— e ra—— e Adana-Pozant:
ki kil kil ki folaialed ek ok folaialed ok folaialed Afyon-Sandikh
Fkxk Frxk Frxk Fokxk iekaialad Frkx Frkx Fhxk falalaiad Fhxk Ankara-Beypazari
s s s s [ s s e s e Antalya-Elmal
kkk Fkkk Fkkk kkk kkk Fkkk Fkkk Fkkk Fkkk Fkkk Antalya-Giindogmus
s s s s [ s s e s e Antalya-Termessos
kkk Fkkk Fkkk kkk kkk Fkkk Fkkk Fkkk Fkkk Fkkk J. foetidissima
ki kil kil ki folaialed ek ek folaialed ok folaialed Aydin-Efeler
s s s s [ s s e s e Burdur-Bucak
Fhxk feaiakad feaiakad Fhxk ieiaiaiad falaiaad falaiaad Fhxk FrAx Fhxk Denizli-Acipayam
s s s s [ s s e s e Denizli-Beyagac
R R R R o R R R ok e Eskisehir-Mihalggik
0.035 ey ey reearars s raearars raearars ey fraearars ey Eskisehir-Seyitgazi
0223 0.278 s s [ s s e s e J. polycarpos
0.027 0.040 0.239 falaleled faleialed iolaialel iolaialel falalald folalalel falaiald Isparta-Senirkent
0.031 0.054 0.193 0.050 ok Fkkk Fkkk falaiaied kkk falaiaied Karabiik-Eskipazar
0.047 0.031 0.246 0.042 0.054 kk kk kkk Fkk Fkkk Konya-Hadim
0.047 0.041 0.262 0.047 0.053 0.044 ok HRx ok HRx Mersin-Mut
0.077 0.057 0.292 0.058 0.082 0.067 0.039 ikl falaiaied ikl Mersin-Tarsus
0.028 0.061 0.186 0.042 0.032 0.064 0.063 0.104 falaiaied ikl Mugla-Seydikemer
0.043 0.040 0.187 0.053 0.036 0.036 0.031 0.061 0.053 falaiaied Sinop-Boyabat
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Cizelge 4.10. SSR lokus verilerinden hesaplanmis Pair-wise Fst degerleri bakimindan popiilasyonlarin ikili karsilastirilmalari
Adana- Afyon- Ankara- Antalya- éntalﬂya- Antalya- o Aydin- Burdur- Denizli- Deniéli- Popiilasyonlar
Pozanti Sandikh Beypazari Elmah Giindogmus Termessos foetidissima Efeler Bucak Acipayam Beyagac

jr— —— —— jr— r—— — — r—— — r—— r—— Adana-Pozanti
0.026 Horx Horx ok Hoxx Hkx Horkx ok Hornx Hoxx ok Afyon-Sandikh
0.018 0.016 e e e o o e e e e Ankara-Beypazar1
0.056 0.035 0.031 pan—r——y preaes pa—r——y pa—r—ey ey paaraes ey ey Antalya-Elmalt
0.029 0.001 0.014 0.032 falalalal falalalad falalalad falalalel falalalad falalalel falalalel Antalya-Giindogmus
0.048 0.008 0.023 0.037 0.021 falalaled falalaled falielel falalaled falielel falaialel Antalya-Termessos
0.062 0.070 0.066 0.113 0.062 0.077 falalalad falalalel falalalad falalalel falalalel J. foetidissima
0.049 0.020 0.031 0.042 0.039 0.003 0.092 falalalel falalalad falalalel falalalel Aydin-Efeler
0.013 0.012 0.003 0.030 0.011 0.013 0.079 0.023 falalaled falaielel falaialel Burdur-Bucak
0.027 0.008 0.006 0.024 0.002 0.005 0.064 0.023 -0.0004 falalalel falalalel Denizli-Acipayam
0.023 0.024 0.013 0.046 0.032 0.040 0.077 0.046 0.011 0.018 faleialel Denizli-Beyagag
0.022 0.009 0.004 0.018 0.010 0.007 0.073 0.017 -0.0001 -0.01 0.013 Eskisehir-Mihali¢eik
0.008 0.011 0.014 0.043 0.015 0.026 0.060 0.044 0.013 0.004 0.004 Eskisehir-Seyitgazi
0.144 0.161 0.134 0.173 0.149 0.127 0.141 0.125 0.138 0.139 0.183 J. polycarpos
0.034 0.012 0.009 0.020 0.023 0.029 0.099 0.033 0.015 0.012 0.021 Isparta-Senirkent
0.015 0.017 0.014 0.033 0.019 0.013 0.080 0.013 0.006 0.005 0.032 Karabiik-Eskipazar
0.018 0.018 0.012 0.059 0.029 0.035 0.062 0.049 0.024 0.021 0.012 Konya-Hadim
0.006 0.022 -0.0001 0.043 0.009 0.039 0.069 0.060 0.002 0.018 0.023 Mersin-Mut
0.010 0.060 0.023 0.059 0.044 0.085 0.105 0.092 0.026 0.045 0.041 Mersin-Tarsus
0.034 0.014 0.018 0.023 0.029 0.014 0.096 0.017 0.015 0.006 0.035 Mugla-Seydikemer
0.006 0.017 -0.001 0.044 0.012 0.021 0.046 0.033 0.001 0.003 0.021 Sinop-Boyabat

(Devami1 Arkada)
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Cizelge 4.10’un devamiu.

0.011

0.010

0.117

0.027

0.007

0.010

0.0004

0.030

0.022

Es.kisehir- Eskisehir- J. Isp'arta- Karabiik- Konya- Mersin-Mut Mersin- Mugla- Sinop- Popiilasyonlar

Mihali¢cik Seyitgazi polycarpos Senirkent Eskipazar Hadim Tarsus Seydikemer Boyabat
[ra— ra—— ra—— [ra— ra—— rara— rara— [ra—— jrara— ra—— Adana-Pozantt
kkk Fkkk Fkkk kkk kkk ok ok kkk kk kkk Afyon-Sandikhi
Fkxk Frxk Frxk Fokxk iekaialad Frkx Frkx Fhxk falalaiad Fhxk Ankara-Beypazari
Fkkk KKKk KKk Fkkk *kkKk Fkkk Fkkk *hkk Kkkk *hkk Antalya-Elmah
ool folaalel folaalel falaiael falalall iolalalel iolaialel falalald iolaialel falalald Antalya-Giindogmus
Fkkk KKKk KKk Fkkk *kkKk Fkkk Fkkk *hkk Kkkk *hkk Antalya-Termessos
ool folaalel folaalel falaiael falalall iolalalel iolaialel falalald iolaialel falalald J. foetidissima
kkk Fkkk Fkkk kkk kkk ok ok kkk kk kkk Aydn-Efeler
Fkkk Kk kK Fk Kk Fkkk *kkKk Fkkk Fkkk *hkk Kkkk *hkk Burdur-Bucak
Fhxk feaiakad feaiakad Fhxk ieiaiaiad falaiaad falaiaad Fhxk FrAx Fhxk Denizli-Acipayam
Fkkk Fkkk Fkkk Fkkk FkkKk Fkkk Fkkk *khkk Hkkk *hkk Denizli —Beyagaq
ek e e ek i o o Fsex o Fsex Eskisehir-Mihahgcik
0.005 FkkKk FkkKk Fkkk Fk kK Hkkk Hkkk *hkk Hkkk *hkk Eskisehir—Seyitgazi
0.144 0.179 o ey [ ey ey e ey ey J. polycarpos
0.001 0.016 0.173 Hkekk kkk kk kk kkk falaiaied kkk Isparta-Senirkent
0.002 0.023 0.125 0.025 el Fkk Fkk il falaiaied il Karabiik-Eskipazar
0.019 0.006 0.174 0.020 0.027 kk kk kkk falaiaied kkk Konya-Hadim
0.014 0.010 0.161 0.021 0.019 0.017 Fekkx falolale Fekkx falaiald Mersin-Mut
0.044 0.029 0.199 0.035 0.049 0.041 0.012 falolale Fekkx falaiald Mersin-Tarsus

-0.0001 0.03 0.126 0.018 0.005 0.038 0.029 0.068 Fkkx falaiald Mugla-Seydikemer
raa—

Sinop-Boyabat
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4.3. ITAP Analizleri

ITAP analizlerinde tiim popiilasyonlar sekiz primer ¢ifti ile taranarak toplamda
134 lokus gozlenmistir. Bunlardan ikisi disinda geriye kalan 132 tanesinin polimorfik
oldugu belirlenmistir. Lokus sayilar1 13 ile 21 arasinda olup, en az lokus (13) elde edilen
primer ¢ifti Em1-ITPRS iken, en ¢ok lokus (21) elde edilen primer ¢ifti Em26-ITPR3
olmustur. ITAP jellerinden 6rnek iki resim Sekil 4.3’te goriilmektedir. Tespit edilen
polimorfik lokus yiizdesi 98.5 olarak belirlenmistir. Monomorfik olan iki lokus ise; Em5-
ITPR5, 225 b¢ ve Em19-1TPR2, 150 bg lokuslaridir. Cizelge 4.11°de her bir primer ¢ifti
ile elde edilen lokus sayilari verilmistir. Primer ¢ifti basina elde edilen ortalama lokus
sayisi ise 17 olarak bulunmustur.
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Sekil 4.3. ITAP jellerinden 6rnek resimler (Yukaridaki resim; Em19-ITPR2, Antalya-
Elmali’ya ve asagidaki resim Em21-ITPR1, Ankara-Beypazari1 popiilasyonuna aittir)

Genetik cesitlilik parametreleri olarak gozlenen allel sayisi (na), etkili allel sayist
(ne), Nei (1973)’lin genetik gesitlilik katsayisi (h) ve Shannon bilgi indeksi (I) bulgulart
her bir J. excelsa popiilasyonu i¢in ayri ayri hesaplanmis ve Cizelge 4.12°de
gosterilmistir. Gozlenen allel sayisi (na), polimorfik lokus sayis1 ve polimorfik lokus
yiizdesi degerleri en diisiik olan J. excelsa popiilasyonu Adana-Pozanti (sirasi ile; 1.313,
42, 31.34), en yiiksek olan popiilasyon ise Ankara-Beypazari (sirasi ile; 1.560, 75, 55.97)
olmustur. Etkili allel sayisi (ne), Nei (1973) genetik gesitliligi (h) ve Shannon bilgi indeksi
(I) degerleri en diisiik olan popiilasyonun Denizli-Acipayam (sirast ile 1.076, 0.051,
0.088) ve en yiiksek olan popiilasyonun ise Ankara Beypazari (sirasi ile 1.281, 0.166,
0.252) oldugu tespit edilmistir. Bunun yaninda, gézlenen allel sayisi (na), etkili allel
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sayisi (ne), Nei (1973) genetik ¢esitliligi (h) ve Shannon bilgi indeksi (I) degerleri tiim
popiilasyonlar ve lokuslar hesaba katilacak sekilde (&) standart hatalariyla birlikte
hesaplanmistir. Buna gore ortalamalar sirasi ile gozlenen allel sayisi (na) igin 1.985
(£0.005), etkili allel sayisi (ne) i¢in 1.220 (+0.015), Nei (1973) genetik ¢esitliligi (h) igin
0.138 (£0.007) ve Shannon bilgi indeksi (1) igin ise 0.228 (+0.011) olarak bulunmustur.

Cizelge 4.11. Calisilan her bir ITAP primer ¢ifti ile elde edilen lokus sayilari

Primer Gozlenen Lokus Gozlenen Lokusun Biiyiikliik

Ciftleri Sayisi Arahig (bg)
Em1-ITPR5 13 225-1050
Em5-ITPR4 14 150-850
Em5-ITPR5 16 150-1100
Em12-ITPR3 18 150-1100
Em19-ITPR2 17 150-1300
Em20-ITPR3 20 175-950
Em21-ITPR1 15 150-900
Em26-ITPR3 21 175-1300

Tim lokus ve popiilasyonlar hesaba katilarak Nei (1987)’ye gore yapilan
hesaplamada; toplam popiilasyonlar ici genetik cesitlilik (Hs, + standart sapma) 0.107 (£
0.0008), toplam genetik ¢esitlilik (Ht, & standart hata) 0.138 (+0.001), bu degerlerden
hesaplanan ve popiilasyonlar arasi farklilasmanin bir oransal degeri olan Gst 0.225 ve
popiilasyonlar aras1 gen akis1 (Nm) da 1.728 olarak bulunmustur

SSR lokuslari i¢in yapildig1 gibi ITAP lokus verileri kullanilarak Nei (1972)’ye
gore popiilasyonlar arasindaki genetik uzakliklar hesaplanmis ve bu bakimdan
poplilasyonlar arasi genetik uzakliklar Cizelge 4.13’te ikili olarak karsilagtirilmistir. Buna
gore; birbirlerine genetik olarak en uzak olanlarin Konya-Hadim ile Isparta- Senirkent
(0.110) popiilasyonlari; birbirine genetik uzakliklari en az olanlarin ise Antalya-
Termessos ile Mugla-Seydikemer (0.010) popiilasyonlar1 oldugu goriilmiistiir. Ayrica,
genetik uzaklik verileri kullanilarak ITAP lokuslar1 i¢in bir UPGMA agac1 (dendrogram)
da olusturulmustur (Sekil 4.4). Bu dendrogramin en dis kisminda Antalya-Elmali ve
Isparta-Senirkent popiilasyonlari yer almistir. Dig gruplar olan J. polycarpos ve J.
foetidissima tiirlerinin ise dendrogramin ikinci dis kisminda olacak sekilde birlikte
gruplandigi gériilmiistiir. Bunlara ek olarak, tipki SSR lokuslar1 igin yapildig: gibi ITAP
lokus verileri kullanilarak popiilasyonlar arasindaki Pair-wise Fst degerleri hesaplanmis
ve bu bakimdan popiilasyonlar Cizelge 4.14°te ikili olarak karsilastirilmistir. Buna gore;
birbirlerinden genetik olarak en ¢ok farklilasmis olanlarin Isparta-Senirkent ile Denizli-
Acipayam (0.582) popiilasyonlar; birbirinden genetik olarak en az farklilagsmis olanlarin
ise  Antalya-Termessos ile Mugla-Seydikemer (0.025) popiilasyonlart oldugu
goriilmiistir.
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Cizelge 4.12. Calisilan popiilasyonlarin ITAP lokuslari bakimindan genetik ¢esitlilik parametreleri (na: Gozlene allel sayisi, ne: Etkili allel sayist, h: Nei
(1973) genetik cesitliligi I. Shannon bilgi indeksi, Pls: Polimorfik lokus sayisi, Ply: Polimorfik lokus yiizdesi ve SH: Standart hata)

Popiilasyonlar Birey sayisi (na) = SH (ne) £ SH (h) £ SH () +SH (Pls) (Ply)
Adana-Pozanti 24 1.313£0.097 | 1.146 + 0.062 0.086 + 0.034 0.133 £ 0.049 42 31.34
Afyon-Sandikl1 24 1.373+£0.099 | 1.150 + 0.058 0.092 + 0.032 0.144 £ 0.047 50 37.31
Ankara-Beypazari 24 1.560 +£0.102 | 1.281 +£0.074 0.166 £ 0.039 0.252 + 0.056 75 55.97
Antalya-Elmali 24 1.381+£0.099 | 1.178 +0.064 0.107 £ 0.035 0.164 + 0.051 51 38.06
égﬂggnus 24 1.343 £0.099 | 1.168+0.066 | 0.098+0.036 | 0.150=0.051 46 34.33
Antalya-Termessos 24 1.381+0.099 | 1.189 + 0.066 0.112 £ 0.036 0.171 £ 0.052 51 38.06
Aydin-Efeler 24 1.321 £0.096 | 1.156 +0.062 0.092 +0.034 0.140 £ 0.049 43 32.09
Burdur-Bucak 24 1448 £0.103 | 1.214+0.072 0.125+0.038 0.191 + 0.055 60 44,78
Denizli-Acipayam 24 1.351£0.098 | 1.076 +0.041 0.051 +£0.023 0.088 +£0.034 47 35.07

(Devami1 Arkada)
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Cizelge 4.12°nin devamu.
Popiilasyonlar Birey sayisi (na) + SH (ne) £ SH (h) £ SH (D +SH (Pls) (Ply)
Denizli-Beyagag 24 1.463 +0.102 1.173 +£0.058 0.109 +0.033 0.173 +0.048 62 46.27
Eskisehir-Mihaliggik 24 1.508 +£0.102 | 1.216 +0.066 0.131 £0.036 0.204 £ 0.052 68 50.75
Eskisehir-Seyitgazi 24 1.485 +0.102 1.227 £0.072 0.132 £ 0.038 0.203 £ 0.054 65 48.51
Isparta-Senirkent 24 1418 +£0.101 1.173 +£0.062 0.105+0.034 0.164 +0.049 56 41.79
Karabiik-Eskipazar 24 1.448 + 0.102 1.204 + 0.069 0.120 +0.037 0.185 +0.052 60 44.78
Konya-Hadim 24 1.328 +£0.096 | 1.121 +0.054 0.074 £ 0.030 0.118 +0.043 44 32.84
Mersin-Mut 24 1.351+0.100 | 1.152 +0.063 0.090 + 0.034 0.140 + 0.049 47 35.07
Mersin-Tarsus 24 1.448 £ 0.104 1.189 + 0.066 0.114 +0.036 0.177 £ 0.052 60 44,78
Mugla-Seydikemer 24 1.373 £0.104 1.201 +0.072 0.117 +£0.039 0.176 + 0.056 50 37.31
Sinop Boyabat 24 1.470 + 0.102 1.195 £ 0.064 0.119 +£0.035 0.185+0.051 63 47.01
J. polycarpos 10 1.313+ 0.147 | 1.112+0.076 0.072 £ 0.043 0.116 + 0.064 42 31.34
J. foetidissima 6 1.269 £ 0.182 1.135+£0.112 0.083 +£0.063 0.128 + 0.093 36 26.87
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ADANA-POZANT
MERSIN-TARSUS
MERSIN-MUT
ANTALVA-GUNDOGMUS
ANTALYA-TERMESS0S
MUGLA-SEYDIKEMER
BURDUR-BUCAK

AFYON-SANDIKLI

B ESKISEHIR-MIHALICCI
— ESKISEHIR SEYTGAZ
AYDINEFELER

ANKARA-BEYPAZARI

KARABUK-ESKIPAZAR
SINOP-BOVABAT
KONYA-HADIM
DENIZLI-ACIPAYANM

DENIZLI-BEVAGA(
J,POLYCARPOS

. FOETIDISSIMA
ANTALYA-ELMALI
SPARTA-SENIRKENT

I i ] & I i I & ] ; !

T Rt ! 05 n

Sekil 4.4. ITAP verileri bakimindan galigilan popiilasyonlarin Nei (1972)’ye gore genetik
uzakliklarin1 gésteren UPGMA agaci
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Cizelge 4.13. ITAP verilerinden, Nei (1972)’ye gore hesaplanmis genetik uzakliklarina gére popiilasyonlarin ikili karsilagtirilmalar

Adana- Afyon- Ankara- Antalya- Antalya- Antalya- J. Avdin-Efeler Burdur- Denizli- Denizli- Popiilasyonlar
Pozanti Sandikh Beypazari Elmah Giindogmus Termessos foetidissima ¥ Bucak Acipayam Beyagac pulasy

*kkk *kkk *kkk *kkk *kkk *kkk *kkk *kkk *kkk *kkk *kkk Adana'POZantl
0.028 *khkk *khkk *khkk *kkk *kkk *kkk *kkk *kkk *kkk *kkk AfyOn-Sandlkll
0.059 0.030 *khkk *khkk *kkk *kkk *kkk *kkk *kkk *kkk *kkk Ankara'BeypaZarl
0057 0061 0054 *khkk *kkk *kkk *kkk *khkk *kkk *khkk *khkk Antalya_Elmall
0.024 0.023 0.057 0.060 falalalal falalalad falalalal falalalad falalalel falalalad il Antalya-Giindogmus
0.030 0.030 0.049 0.032 0.017 ikl FAAE ikl falalalal ikl ikl Antalya-Termessos
0.029 0.036 0.058 0.058 0.046 0.043 falalalal kol falalalad il il J. foetidissima

0.031 0.023 0.028 0.044 0.041 0.034 0.026 falalalad falalalel falalalad falalalad Aydin-Efeler

0.047 0.024 0.024 0.046 0.044 0.034 0.047 0.022 falalalal ikl ikl Burdur-Bucak
0.037 0.027 0.070 0.094 0.026 0.042 0.054 0.045 0.053 folalalad falalalad Denizli-Acipayam
0.037 0.028 0.049 0.072 0.033 0.036 0.047 0.033 0.030 0.019 ikl Denizli-Beyagag
0.028 0.012 0.017 0.049 0.031 0.032 0.032 0.014 0.017 0.037 0.029 Eskisehir-Mihaligeik
0.031 0.014 0.028 0.041 0.021 0.018 0.034 0.015 0.020 0.031 0.027 Eskisehir-Seyitgazi
0.041 0.036 0.066 0.087 0.047 0.057 0.027 0.035 0.057 0.044 0.048 J. polycarpos

0.086 0.068 0.037 0.042 0.079 0.051 0.087 0.052 0.027 0.107 0.069 Isparta-Senirkent
0.032 0.025 0.023 0.034 0.035 0.025 0.039 0.018 0.022 0.059 0.038 Karabiik-Eskipazar
0.023 0.026 0.066 0.085 0.033 0.042 0.049 0.045 0.059 0.022 0.036 Konya-Hadim
0.020 0.025 0.048 0.048 0.031 0.028 0.033 0.023 0.042 0.039 0.032 Mersin-Mut

0.011 0.026 0.053 0.052 0.021 0.024 0.032 0.029 0.040 0.041 0.038 Mersin-Tarsus
0.027 0.026 0.036 0.029 0.020 0.010 0.035 0.025 0.032 0.045 0.036 Mugla-Seydikemer
0.051 0.047 0.029 0.031 0.062 0.039 0.047 0.021 0.029 0.087 0.061 Sinop-Boyabat

(Devami1 Arkada)
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Cizelge 4.13’1in devami

J.

e el B R S R A e
. . . . e e e e . o | Adana-Pozants
ok e e ok ek ek ek ek e wrx [ Afyon-Sandikl
Fxkx Foxkk Foxkk Fxkx Fxkx Foxkx Foxkx Foxkx Fxkx Fkkk Ankara-Beypazari
e e e e o e e e e * | Antalya-Elmah
e o o e e e e e o === | Antalya-Giindogmus
e e e e o e e e e *o | Antalya-Termessos
falalaled il il falalaled falalalal falalalal falalalal falalalal falalalel falalalad J. foetidissima
Hkkke Fkkk Fkkk Hkkke Fkkk Fkkk Fkkk Fkkk Fkkk kR Aydin-Efeler
ey e e ey o e e e e e | Burdur-Bucak
Fhxk feaiakad feaiakad Fhxk ieiaiaiad ieiaiaiad ieiaiaiad Fhxk Fhxk FrAx Denizli-Acipayam
e e e e e e e e e *xr | Denizli-Beyagac
e o o e ek ek ek ek ek x5 | Eskisehir-Mihaligetk
0017 pe e ey pe pe pe pe e * | Eskisehir-Seyitgazi
0.035 0,042 e ey e e e e e w3 polycarpos
0.050 0.048 0.109 e ek ek ek ek ek *=% | sparta-Senirkent
0.015 0.020 0.056 0.035 o o o o o *=% | Karabiik-Eskipazar
0.037 0.039 0.041 0.110 0.054 ek ek ek ek *=% | Konya-Hadim
0.028 0.023 0.043 0.072 0.026 0.030 ok ok ok x| Mersin-Mut
0.025 0.024 0.046 0.078 0.025 0.035 0.019 ok ok x| Mersin-Tarsus
0.022 0.019 0.049 0.049 0.018 0.040 0.028 0.027 e *xex | Mugla-Seydikemer
0.030 0.030 0.021 0.030 0.013 0.081 0.039 0.044 0.032 **%x | Sinop-Boyabat
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Cizelge 4.14. ITAP verilerinden hesaplanmis Pair-wise Fsr degerlerine gore popiilasyonlarin ikili karsilastirilmalar

Adana- Afyon- Ankara- Antalya- éntalﬂya- Antalya- o Aydin- Burdur- Denizli- Deniéli- Popiilasyonlar
Pozanti Sandikh Beypazari Elmah Giindogmus Termessos foetidissima Efeler Bucak Acipayam Beyagac

jr— —— —— jr— r—— — — r—— — r—— r—— Adana-Pozanti
0.207 falaialad kkx falaiaie faishaled kkk kkk falsiale bl ke faisiale Afyon-Sandikh
0.351 0.234 e e e o o e e e e Ankara-Beypazar1
0412 0.364 0270 pan—r——y preaes pa—r——y pa—r—ey ey paaraes ey ey Antalya-Elmalt
0.198 0.155 0.321 0.349 falalalal falalalad falalalad falalalel falalalad falalalel falalalel Antalya-Giindogmus
0.216 0.205 0.249 0.167 0.106 falalaled falalaled falielel falalaled falielel falaialel Antalya-Termessos
0.167 0.217 0.272 0.396 0.248 0.232 falalalad falalalel falalalad falalalel falalalel J. foetidissima

0.254 0.190 0.214 0.323 0.287 0.225 0.241 falalalel falalalad falalalel falalalel Aydin-Efeler

0.331 0.199 0.123 0.275 0.295 0.223 0.317 0.192 falalaled falaielel falaialel Burdur-Bucak
0.317 0.199 0.446 0.561 0.275 0.368 0.407 0.424 0.421 falalalel falalalel Denizli-Acipayam
0.227 0.164 0.250 0.379 0.214 0.214 0.243 0.223 0.169 0.212 faleialel Denizli-Beyagag
0.226 0.093 0.115 0.245 0.202 0.169 0.190 0.096 0.158 0.320 0.158 Eskisehir-Mihali¢eik
0.223 0.098 0.164 0.213 0.166 0.116 0.187 0.121 0.144 0.325 0.183 Eskisehir-Seyitgazi
0.284 0.252 0.330 0.499 0.312 0.327 0.164 0.304 0.366 0.371 0.268 J. polycarpos

0.473 0.374 0.149 0.297 0.415 0.298 0.471 0.325 0.122 0.582 0.331 Isparta-Senirkent
0.270 0.194 0.168 0.234 0.236 0.148 0.252 0.132 0.154 0.443 0.242 Karabiik-Eskipazar
0.210 0.289 0.428 0.535 0.296 0.355 0.362 0.424 0.422 0.291 0.277 Konya-Hadim

0.119 0.176 0.289 0.324 0.174 0.143 0.177 0.185 0.283 0.364 0.226 Mersin-Mut

0.090 0.201 0.313 0.356 0.164 0.170 0.172 0.226 0.291 0.367 0.232 Mersin-Tarsus
0.233 0.199 0.197 0.155 0.143 0.025 0.231 0.176 0.195 0.399 0.220 Mugla-Seydikemer
0.351 0.286 0.155 0.233 0.339 0.214 0.312 0.184 0.171 0.508 0.306 Sinop-Boyabat

(Devami1 Arkada)
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Cizelge 4.14°1in devami

Es.kisehir- Eskisehir- J. | sparta- Karabiik- Ko nya- Mersin- Mersin- Mugla- Sinop- Popiilasyonlar

Mihali¢cik Seyitgazi polycarpos Senirkent Eskipazar Hadim Mut Tarsus Seydikemer Boyabat
[ e [ e —— e ——y e Jra—— e Adana-Pozantt
Hohkx Hohxx Hohkx Hohxx Horkx Hohxx Horkx Hohxx Horkx Hohxx Afyon-Sandikl
Fkxk Frxk Fkxk ieialalad falaiaiad iekaialad falaiaiad iekaialad falalaiad Fhxk Ankara-Beypazari
s s s s s [ s [ s e Antalya-Elmalt
e e e e ek e ek e sk R Antalya-Giindogmus
s s s s s [ s [ s e Antalya-Termessos
falaiaied folaiaied falaiaied folaiaied Fkokk Fkkk Fkokk Fkkk Fkkk Frkk J. foetidissima
falaialed falaialad falaialed falaialad ek folaialed ek folaialed ok folaialed Aydin-Efeler
s s s s s [ s [ s e Burdur-Bucak
Fhxk feaiakad Fhxk feaiakad falaiaad ieiaiaiad falaiaad ieiaiaiad FrAx Fhxk Denizli-Acipayam
s s s s s [ s [ s e Denizli-Beyaga¢
ek R ek K ok o ok o Rk e Eskisehir-Mihaligeik
0.098 ey reearars ey raearars s raearars s fraerars ey Eskisehir-Seyitgazi
0.239 0.279 s s s [ s [ s e J. polycarpos
0.230 0.250 0.519 ek ok folaialad ok folaialad ok folaiaied Isparta-Senirkent
0.091 0.105 0.358 0.200 kkk ok kkk ok ok falaiaied Karabiik-Eskipazar
0.337 0.350 0.350 0.553 0.422 folaialad ok folaialad ok folaiaied Konya-Hadim
0.168 0.126 0.289 0.408 0.183 0.326 ok falaiaied ko falaiaied Mersin-Mut
0.189 0.186 0.300 0.420 0.198 0.311 0.091 el falaiaied el Mersin-Tarsus
0.127 0.096 0.331 0.275 0.120 0.379 0.175 0.206 falaiaied ik Mugla-Seydikemer
0.150 0.153 0.416 0.164 0.044 0.486 0.263 0.292 0.177 falaiaied Sinop-Boyabat
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4.4. Molekiiler (Genetik) Varyans Analizleri (AMOVA)

SSR ve ITAP lokuslarindan elde edilen verilere gore yapilan AMOVA
analizlerinden elde edilen bulgular; genetik ¢esitliligin (varyansin) kaynaklari, serbestlik
dereceleri, kareler toplami, kareler ortalamasi ve varyansin sayisal ve yiizde olarak
dagilimlarin1 gostermektedir (Cizelge 4.15). Bu ¢izelgeye gore genetik varyansin biiyiik
o6l¢iide popiilasyon i¢inden (bireyler arasindan) kaynaklandigi belirlenmistir.

Cizelge 4.15. SSR ve ITAP verilerine gore yapilan AMOVA sonuglari

Belirt Varyans Serbestlik Kareler Kareler Varyans | Varyans
clirtes Kayna@ Derecesi Toplam Ortalamasi Degeri yiizdesi
Bolgeler Arasi 2 16,245 8,122 0,013 1%
Popifasyoniar 16 70,648 4,415 0,041 2%
rasi
SSR Pooil i
B 437 1069,708 2,448 0,341 15%
ireyler Arasi
Popilasyon l¢i- 456 805,000 1,765 1,765 82%
ireyler I¢i
Bolgeler Arasi 2 317,427 158,713 0,676 5%
ITAP Pop‘iﬁf‘ﬂ” 16 968,317 60,520 2,099 16%
Popiilasyon igi 437 4432,000 10,142 10,142 79%

4.5. PCoA (Principal Coordinates Analyses) Analizleri

SSR ve ITAP verileri kullanilarak yapilan PCoA analizlerinin gorsel bulgular
Sekil 4.5, Sekil 4.6, Sekil 4.7 ve Sekil 4.8’de verilmistir. Bu sekillerde dogu
popiilasyonlar1 mavi renkte (1, 5, 17, 18 ve 19 nolu popiilasyonlar), bat1 popiilasyonlari
kirmiz1 renkte (2, 4, 6, 8, 9, 10, 11, 15 ve 20 nolu popiilasyonlar), kuzey popiilasyonlari
yesil renkte (3,12, 13, 16 ve 21 nolu popiilasyonlar) ve dis gruplar da mor renkte ( 7; J.
foetidissima ve 14; J. polycarpos) gosterilmistir. Sekil 4.5’te girdi olarak SSR verileri ile
hesaplanan Pairwise-Fst, Sekil 4.6’da SSR verileri ile hesaplanan Nei (1972) genetik
uzaklik degerleri, Sekil 4.7°de ITAP verileri ile hesaplanan Pairwise-Fst ve Sekil 4.8°de
de ITAP verileri ile hesaplanan Nei (1972) genetik uzaklik degerleri kullanilmigtir.

61



BULGULAR O.H. EVREN

®7
-9
@1
@13
@17 @21
) ®13 @14
a 11
s *1 s
-
= 9
=]
S
@10
®2 | ®I6
®15 &,
® ©6
L 20
@3
Coord. 1 (%37)

Sekil 4.5. SSR’larin Pair-wise Fst degerleri kullanilarak yapilan PCoA sonucu (1. Adana-
Pozanti, 2. Afyon-Sandikli, 3. Ankara-Beypazari, 4. Antalya-Elmali, 5. Antalya-Giindogmus, 6, Antalya-Termessos, 7. J.
foetidissima, 8. Aydin-Efeler, 9. Burdur-Bucak, 10. Denizli-Acipayam, 11. Denizli-Beyagag, 12. Eskisehir-Mihaliggtk, 13.
Eskisehir-Seyitgazi, 14. J. polycarpos, 15.Isparta-Senirkent, 16. Karabiik-Eskipazar, 17. Konya-Hadim, 18, Mersin-Mut, 19,
Mersin-Tarsus, 20. Mugla-Seydikemer, 21. Sinop-Boyabat)

o7
=
b
od
—f
3R
o
-
19
s ® é o
5]
S @
15.. 11 [
[ _F!
@
@ {éw @1
®:2 | g,
[ * [ J
4 8
® 0

Coord. 1 (%30.17)

Sekil 4.6. SSR’larin Nei (1972)’ye goére hesaplanmis genetik uzaklik degerleri

kullanilarak yapllan PCoA sonucu (1. Adana-Pozanti, 2. Afyon-Sandikl, 3. Ankara-Beypazari, 4. Antalya-
Elmali, 5. Antalya-Giindogmus, 6, Antalya-Termessos 7. J. foetidissima, 8. Aydn-Efeler, 9. Burdur-Bucak, 10. Denizli-
Acipayam, 11. Denizli-Beyagag, 12. Eskigehir-Mihaliggik, 13. Eskisehir-Seyitgazi, 14. J. polycarpos, 15.Isparta-Senirkent, 16.
Karabiik-Eskipazar, 17. Konya-Hadim, 18, Mersin-Mut, 19, Mersin-Tarsus, 20. Mugla-Seydikemer, 21. Sinop-Boyabat)
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Sekil 4.7. ITAP’larin Pair-wise Fst degerleri kullanilarak yapilan PCoA sonucu (1. Adana-
Pozanti, 2. Afyon-Sandikli, 3. Ankara-Beypazari, 4. Antalya-Elmali, 5. Antalya-Giindogmus, 6, Antalya-Termessos 7. J.
foetidissima, 8. Aydm-Efeler, 9. Burdur-Bucak, 10. Denizli-Acipayam, 11. Denizli-Beyagag, 12. Eskisehir-Mihaliggik, 13.
Eskisehir-Seyitgazi, 14. J. polycarpos, 15.Isparta-Senirkent, 16. Karabiik-Eskipazar, 17. Konya-Hadim, 18, Mersin-Mut, 19,
Mersin-Tarsus, 20. Mugla-Seydikemer, 21. Sinop-Boyabat)
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Sekil 4.8. ITAP’larin Nei (1972)’ye gore hesaplanmis genetik uzaklik degerleri

kullanilarak yapllan PCoA sonucu (1. Adana-Pozanti, 2. Afyon-Sandikli, 3. Ankara-Beypazari, 4. Antalya-
Elmali, 5. Antalya-Giindogmus, 6, Antalya-Termessos 7. J. foetidissima, 8. Aydin-Efeler, 9. Burdur-Bucak, 10. Denizli-
Acipayam, 11. Denizli-Beyagag, 12. Eskisehir-Mihaliggik, 13. Eskisehir-Seyitgazi,14. J. polycarpos, 15.Isparta-Senirkent, 16.
Karabiik-Eskipazar, 17. Konya-Hadim, 18, Mersin-Mut, 19, Mersin-Tarsus, 20. Mugla-Seydikemer, 21. Sinop-Boyabat)
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Dort farkli veri setiyle yapilan PCoA analizlerinin hepsinde de bat1 popiilasyonlari
ile dogu popiilasyonlarinin birbirinden ayrik bir sekilde kiimelesme egiliminde oldugu
gorilmektedir. Kuzey popitilasyonlar1 hem SSR’larin hem de ITAP’larin PCoA analiz
sonuclarina gore bati1 popiilasyonlart ile kiimelesme egilimi gostermistir. Ancak; kuzey
grubundan 13 nolu popiilasyon (Eskisehir-Seyitgazi) ve bati grubundan da 11 nolu
popiilasyon (Denizli-Beyagac) dogu popiilasyonlari ile kiimelesmistir. Ayn1 sekilde dogu
grubundan da 5 nolu popiilasyon da (Antalya-Giindogmus) bat1 grubu ile kiimelesme
egiliminde olmustur (Sekil 4.5 ve 4.6). Dis gruplar (J. polycarpos ve J. foetidissima) Sekil
4.5 ve Sekil 4.6 da higbir bolge ile kiimelesme egilimi gostermemisken, Sekil 4.7°de ve
Sekil 4.8’de ise daha ¢ok dogu popiilasyonlar: ile kiimelesme egiliminde olmuslardir.
Ayrica, dort farkl veri setiyle yapilan PCoA analizlerinin gorsel bulgular1 yaninda ilk ii¢
eksenin, gozlenen varyasyonu agiklama yiizdeleri ve EigenValue degerleri de Cizelge
4.16’da verilmistir.

Cizelge 4.16. PCoA Analiz tiirlerine gore ilk ii¢ eksende agiklanan varyasyon yiizdeleri

Aciklanan Varyasyon Toplam
PCoA Analiz Tiirii Yiizdeleri/EigenValue Degerleri Aciklanan
Varyasyon
1. Eksen 2. Eksen 3. Eksen Yiizdesi
SSR’larin Pair-wise Fst | 37.00/0.036 | 22.48/0.022 | 14.00/0.014 73.48
Degerleri
. 60.94
SSR’larin Nei (1972)
Gonetik Uraklklan 30.17/531 | 18.64/328 | 12.13/213
ITAP"larin Pair-wise Fst | g 66/ 162 | 13.60/0.079 | 11.12/0.064 52.98
Degerleri
ITAP’larm Nei (1972) | 5 50501 | 1377/121 | 12.45/109 60.52

Genetik Uzakliklar

4.6. Mantel-Testi Analizleri

Popiilasyonlar arasindaki kilometre biriminden wuzakligin (X ekseni)
popiilasyonlar arasindaki genetik izolasyona ne Olclide katkida bulundugunu
anlayabilmek amaciyla, 19 J. excelsa popiilasyonunun (dis gruplar hesaba katilmaksizin)
hem SSR hem de ITAP verileri kullanilarak (Y ekseni) Mantel Testleri 99 permutasyonlu
olarak yapilmis ve analiz sonuglar1 Cizelge 4.17°de verilmistir. Mantel Testi sonuglarina
gore popiilasyonlar arasindaki kilometre cinsinden uzaklik ile genetik izolasyon arasinda
pozitif; ama zayif bir iliski bulunmustur. Ancak, bu zayif pozitif iliskinin %5’lik
istatistiksel onemlilik diizeyinde anlamli bir fark teskil etmedigi goriilmiistir.
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Cizelge 4.17. J. excelsa popiilasyonlariin Mantel-Testi sonuglari

Parametreler Rxy R2 P Degeri
SSR’larin Palr-yvlse Fst 0.179 0.03 o1
Degerleri
SSR’larin Nei (1972)
Genetik Uzakliklari 0.233 0.05 0.08
ITAP larmvPalr-yvlse Fst 0.074 0.005 0.170
Degerleri
ITAP’larin Nei (1972)
Genetik Uzakliklari 0.063 0.004 0.33

4.7. Popiilasyonlarda Genetik Yapi (Structure) Analizleri

Popiilasyonlarda 6zgilin yapilar olup olmadigini belirlemek i¢in “Structure”
programinda; toplamda 21 popiilasyondaki 472 bireye ait sekiz adet SSR ve 134 ITAP
lokus verisi kullanilarak, grup sayisi sirasiyla “1, 2, 3, 4,...10” olacak sekilde analiz
edilmistir (“50000 replikasyon”, “5000 burn-in period” ve “10” iteration ). Yapilan
analizler sonucu gizilen K-Delta grafiklerinden en uygun K degerinin SSR lokuslari i¢in
7 ve ITAP lokuslart igin ise 2 oldugu gorilmistir. SSR lokuslar1 i¢in yedi grup
varsayilldiginda elde edilen sonu¢ Sekil 4.9°da ve ITAP lokuslart i¢in iki grup
varsayildiginda da elde edilen sonu¢ Sekil 4.10’da verilmistir. Buna gore higbir
popiilasyonun digerinden ayirt edici 6zgiil bir yapiya sahip olmadig1 goriilmiistir. Yani,
tiim popiilasyonlar degisik oranlarda bir karisimdan meydana gelmektedir (Sekil 4.9 ve
4.10). Ancak, ITAP-Structure analizinin sonucuna gore Konya-Hadim ve Denizli
Acipayam popiilasyonlarinda 1. grup baskin durumda iken (mavi renkli, >%87), Antalya-
Elmali, Isparta-Senirkent ve Sinop-Boyabat popiilasyonlarinda ise 2. grup (turuncu
renkli, >%87) hakimdir (Sekil 4.10).
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Sekil 4.9. Uygun K degerinin belirlendigi K-Delta grafigi (iistte); K=7ye gére SSR lokus verilerinin “Structure” analizi sonucu ortaya ¢ikan

popiilasyon yap1 oriintiileri (altta) (1. Adana-Pozanti, 2. Afyon-Sandikli, 3. Ankara-Beypazari, 4. Antalya-Elmali, 5. Antalya-Giindogmus, 6. Antalya-Termessos, 7. J.
foetidissima, 8. Aydin-Efeler, 9. Burdur-Bucak, 10. Denizli-Acipayam, 11. Denizli-Beyagag, 12. Eskisehir-Mihalig¢ik, 13. Eskisehir-Seyitgazi, 14. J. polycarpos, 15.1sparta-
Senirkent, 16. Karabiik-Eskipazar, 17. Konya-Hadim, 18, Mersin-Mut, 19, Mersin-Tarsus, 20. Mugla-Seydikemer, 21. Sinop-Boyabat)



L9

BULGULAR

O.H. EVREN

1400}
1200
1000}

800

Delta K

600

400

2001

15 4 21 16 3 9 8§ 13 12 6 20 18 7 19 1 2 5) 1 14 10 17

Sekil 4.10. Uygun K degerinin belirlendigi K-Delta grafigi (iistte); K=2"ye gore ITAP lokus verilerinin “Structure” analizi sonucu ortaya
¢ikan popiilasyon yapi Oriintiileri (altta) (1. Adana-Pozanti, 2. Afyon-Sandikli, 3. Ankara-Beypazari, 4. Antalya-Elmali, 5. Antalya-Giindogmus, 6. Antalya-Termessos,

7. J. foetidissima, 8. Aydin-Efeler, 9. Burdur-Bucak, 10. Denizli-Acipayam, 11. Denizli-Beyagag, 12. Eskisehir-Mihalig¢ik, 13. Eskisehir-Seyitgazi, 14. J. polycarpos,
15.1sparta-Senirkent, 16. Karabiik-Eskipazar, 17. Konya-Hadim, 18, Mersin-Mut, 19, Mersin-Tarsus, 20. Mugla-Seydikemer, 21. Sinop-Boyabat)
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5. TARTISMA
5.1. Toprak Analizlerinin Degerlendirilmesi

SSR ve ITAP  belirtecleri ile genetik c¢esitlilik diizeyleri incelenen
popiilasyonlardan alinan toprak ornekleri analiz edilmis ve elde edilen bulgularin
degerlendirilmesinde Orman Genel Miudirligi’niin “Toprak Analiz Sonuglarinin
Degerlendirilmesi” baslikli yayini ile Cevre ve Sehircilik Bakanligi’nin ilgili mevzuati
esas alinmistir (OGM 2012; CSB 2017). Buna gore, toprak orneklerindeki 6lgiilen pH
degeri 7.0-8.0 araliginda olup, 6rnekler pH bakimindan nétrden hafif-orta alkali arasinda
bir 6zellige sahiptir. Elektriksel iletkenlik degerlerinin toprak Orneklerinden iKisi
disindaki geriye kalan tiim toprak orneklerinde ¢ok yiiksek olmadigi belirlenmis olup,
bundan hareketle tuzluluk oranlarinin da yiiksek olmadigi ve bu toprak orneklerinin
tuzsuz toprak kategorisine girdigi sonucuna ulasilmistir (<2 mS/cm). Ankara-
Beypazari’ndan alinmis toprak Orneginde EC degeri 2.2 mS/cm ve Karabiik-
Eskipazar’dan alinmig toprak orneginde ise bu deger 4.64 mS/cm olarak 6l¢iilmiistiir.
Buna gore, Ankara-Beypazari’nin az tuzlu (2-4 mS/cm) ve Karabiik-Eskipazar’in da orta
derecede tuzlu (4-8 mS/cm) toprak kategorisine girdigi gorilmistiir. Kireg (CaCOz3)
miktar1 bakimindan toprak drneklerinin ¢ok degisken oldugu goriilmiistiir (%0.5 ile 60.8).
Buna gore ornek topraklarinin igerdikleri kire¢ yoniinden Ozellikleri pek az kiregliden
(<1), zengin kirecli (>5) ve marn topragi (>35) OoOzelligine kadar degiskenlik
gostermektedir. Toprak biinyesi olarak Aydin-Efeler ve Sinop-Boyabat hari¢ geriye kalan
tiim toprak o6rneklerinde kum yiizdesinin mil ve kil yiizdesinden daha yiiksek oldugu
goriilmistir (>%40). Yalnizca, Aydin-Efeler’de kum yiizdesi 35 iken mil yiizdesi 50 ve
Sinop Boyabat’ta da kum yiizdesi 42 iken mil yiizdesi 44 ’tiir. Kil yiizdesi ise higbir
ornekte %25°’1 gegcmemistir. Organik madde ylizdesi de ornek topraklarinda oldukca
degiskenlik gostermistir (%0.5-10.2). Dolayisiyla, Ornek topraklar1 organik madde
yoniinden fakir ile ¢ok zengin arasindaki siniflara girmektedir. Degisilebilir katyonlar
bakimindan (Mg™, Ca**, K" ) ornek topraklarinin zengin oldugu (>10 ppm) tespit
edilmistir. Fosfor bakimidan da 6rnek topraklarinin orta veya yiiksek miktarda fosforlu
oldugu goriilmektedir. Cinko ve bakir bitki beslenmesinde ¢ok az miktarlarda da olsa
gereklidir. Ancak, agir metal sinifina giren ¢inko ve bakirin (CSB 2017) toprakta belli bir
miktarin {izerinde bulunmasi durumunda canlilar i¢in zararli olduklarindan, bunlarin her
zaman belli bir degerin altinda olmas1 gerekmektedir. Bundan hareketle, ¢inko ve bakir
miktart 6rnek topraklarinda Slglilmiis ve sirasi ile 0.1-5 ppm ile 0.4-4.2 ppm degerleri
arasinda degismekte oldugu goriilmiistiir. Bu da mevzuatta pH degeri 7 ve iizerinde olan
kurutulmus topraklarda ¢inko (200 mg/kg) ve bakir (100 mg/kg) i¢in belirlenmis olan {ist
sinirlarmn altindadir (CSB 2017).

Ornekleme yapilan alanlardaki topragin degisilebilir katyon ve fosfor miktarlari
bakimindan orta-zengin bir yapida olmasi besin Ogeleri agisindan fakir olmadigini
gostermistir. Agir metal miktarinin (¢inko ve bakir) kabul edilen {ist sinirlarin altinda
olmasi da popiilasyonlarin bu bakimindan herhangi bir ekolojik strese maruz kalmadigina
isaret etmektedir. Ama yine de, J. excelsa popiilasyonlarindan alinan toprak 6rnekleri,
genel olarak degerlendirildiginde bu topraklardaki kum ve kire¢ oranlarinin (Afyon-
Sandikli, Antalya-Elmali, Denizli-Acipayam, Konya-Hadim ve Mugla-Seydikemer
diginda) ortalama bir topraktan yiiksek oldugu goriilmektedir. Ayrica, arazide bu tiiriin
yetistigi topraklarin yine genel olarak taslik-kayalik nitelikte ve arazi egimlerinin de pek
cok bolgede fazla oldugu (>30°) da gézlemlenmistir. Boyle ekolojik kosullarin var oldugu
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topraklarda suyun tutulma miktari hem olduk¢a azdir hem de var olan suyun bitkiler
tarafindan kullanilmasi ¢ok giictiir (Taiz ve Zeiger 2008; Ozdemir ve Kahraman 2018;
Sisaneci ve Terzi 2018). Biitiin bunlar J. excelsa popiilasyonlarinin biiyiik gogunlugunun,
cogu bitkinin kolayca uyum saglayamayacagi, tarimsal etkinliklere pek elverisli olmayan
ekstrem toprak kosullarmma uyum saglayarak varligini siirdiirdiigli sonucunu ortaya
koymaktadir. Bu yoniiyle ekstrem toprak kosullarinin bulundugu bu tiir alanlarda, sahip
olduklar1 yaygin kok sistemleriyle, topragin erozyondan korunmasi igin ardig
popiilasyonlariin korunmasina ve bu tiir ekstrem fiziksel 6zelliklere sahip topraklarin
agaclandirma stratejisinde ardi¢ tiirlerinden yararlanilmasina son yillarda siklikla
basvurulmaktadir (Giilcii ve Giiltekin 2005). Bunun yaninda, cografik konumu belli bir
yerde, bir yasama birligi olusturan canlilar ile, bir yetisme ortami olusturan cevre
kosullar1 arasinda karsilikli ve dinamik iligkilerin bulundugu ¢ok 6nemli ekolojik bir
birim olarak tanimlanan ekosistemin (Celik 2013) bu tiir arazilerde siirekliliginin
saglanmasinda ardig tilirlerinin ¢ok biiyiik bir 6nemi vardir.

Literatiirde boylu arduglarin toprak 6zelliklerinin ele alindigi bagka ¢alismalar da
bulunmaktadir. Ornegin Senol vd. (2018)’in ¢alismasinda Goller Yoresi (Antalya, Burdur
ve Isparta) igerisinde boylu ardi¢ popiilasyonlarinin bulundugu 40 farkli alandan
orneklenen topraklarin biinye, tuzluluk, organik ve mineral madde analizleri yapilmistir.
llgili ¢aligmada ortalama kil yiizdesi yaklasik %27 olarak bulunmustur. Bu tez
caligmasinin bulgularindan farkli olarak toprak biinyelerinde mil (silt) yiizdelerinin kum
yiizdelerinden fazla oldugu bulunmustur (kum %33, mil %40, kil %27). Bu tez
calismasinda ise, yalnizca Aydin Efeler ve Sinop Boyabat’ta mil oran1 kum oranina gore
daha yiiksek iken; diger popiilasyonlarin hepsinde kum oranlar1 (en az %42 olmak {izere),
mil oranlarindan daha yiiksektir (Bkz. Cizelge 4.1). Ancak organik madde, kire¢ ylizdesi
ve pH degerleri her iki ¢alismada da (Senol vd. 2018) ve bu tez ¢alismasi) benzerdir.
Elektriksel iletkenlik degerleri biiyiik 6lgiide benzer olsa da bu tez ¢alismasinda analiz
edilen bazi popiilasyonlarda daha yiiksek degerler de bulumaktadir. Ayrica her iki
caligmada da degisilebilir katyon (Mg™, Ca™, K) miktarlar1 yiiksektir.

Van-Gevag-Altinsa¢ Kdyii’'nde bulunan J. excelsa popiilasyonunun yedi farkli
yerinden alinan toprak 6zelliklerinin incelendigi Giilser vd. (2012)’nin ¢alismasinda pH
degerlerinin 7.8-8.2 arasinda oldugu, kire¢ yiizdesinin olduk¢a degisken ve organik
madde yiizdesinin 0.17 ile 5.14 arasinda degismekte oldugu bulunmustur. Bu bulgular,
bu tez calismasinda analiz edilen topraklardaki degerlerle benzerlik gostermektedir.
Tuzluluk miktarinin da ayn1 sekilde bu tez ¢aligmasinda analiz edilen topraklarda oldugu
gibi oldukea diisiik oldugu goriilmiistiir. Bunun yaninda, bu tez ¢alismasindaki fosfor,
potasyum, magnezyum, kalsiyum, demir, manganez, ¢inko ve bakir miktarlari ile Giilser
vd. (2012) degerleri bir dereceye kadar benzerlik gosterse de popiilasyon bazinda 6nemli
farkliliklar oldugu goriilmektedir. Bunun yaninda, Giilser vd. (2012)’de analiz edilen
toprak biinyelerinin tinli ve killi-tinlt oldugu goriilmiistiir. Oguz (2008)’de, tinli topragin
kum, kil ve mil oranlarinin birbirine yakin oldugunun belirtildigi gz 6niine alindiginda,
Giilser vd. (2012)’de analiz edilen topraklarin bu tanima uydugu; ama bu tez ¢alismasinda
ele alinan topraklarin ise bu tanima biiyiik 6l¢iide uymadig1 goriilmektedir.

Iran’in giineydogusunda bulunan J. excelsa popiilasyonlarindan secilen dokuz
belirli alandan alinan topraklar, pH, elektriksel iletkenlik, kalsiyum karbonat ve biinye
gibi parametrelere gore analiz edilmistir. Buna gore, seg¢ilmis bu dokuz alandaki
topraklarin; pH degerleri 7.5-8.0, elektriksel iletkenlik 441-851 uS/cm, kalsiyum
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karbonat yiizdesi 23-35, kil ylizdesi 9-19, mil (silt) yiizdesi 28-36 ve kum yiizdesi 50.5-
61 arasinda degismektedir (Zangiabadi vd. 2012). Bu degerler bu tez ¢alismasinda elde
edilen degerlere, her ne kadar bazi istisnalar1 olsa da, biiyiik benzerlikler gostermektedir.
Aym benzerlik Sarangzai vd. (2012)’nin ¢alismasinda da goriilmektedir. Tlgili calismada,
Belucistan’da yer alan J. excelsa ormanlarinin toprak ozellikleri incelenmistir. Toprak
analizinde kullanilan parametrelerden, topraklardaki organik madde ytizdesinin 1.1-3.3,
pH degerlerinin 6.9-8.0, elektriksel iletkenligin 0.92-2.76 ds/cm ve kalsiyum karbonat
yiizdesinin de 10-15 arasinda degistigi belirlenmistir.

Genel olarak bu tez ¢alismasinda, toprak analizleri bakimindan popiilasyonlar
arasinda bir farklilasma olmadigini séylemek miimkiindiir. Bunun yaninda, farkl: fiziksel
Ozelliklere sahip topraklarda yetisen popiilasyonlar goz oniine alindiginda, bunlarin
herhangi bir genetik farklilasma egilimi de gézlenmemistir. Bu tez calismasinda yapilmis
olan toprak analizlerinin sonuglari; literatiirdeki diger ¢alismalarin sonuglari ile énemli
benzerlikler gostermistir. Bu da J. excelsa tiiriiniin yayilis gosterdigi alanlardaki topragin
ele elinan parametreler yoniinden 6zellikleri, ¢cok genis bir cografyada iiniform olmaya
yakin bir Oriintli sergilemekte ve bu tiirlin yetisebilmesi i¢in gerekli edafik
gereksinimlerin genel bir resmini ¢izmektedir.

5.2. Popiilasyonlarin Genetik Cesitlilikleri ve Genetik Farklilasmalari

Biyogesitliligin, biyolojik yapilarin biitiin diizeylerinde goriilen canli ¢esitliligi
oldugu g6z Oniine alindiginda, genetik c¢esitlilik biyolojk c¢esitliligin en OSnemli
bilesenlerinden birisidir (Saeed ve Barozai 2012). Genetik ¢esitlilik, popiilasyonlarin
uyum giiciinii (bireylerin hayatta kalabilme ve tireyebilme yetenegi) analiz etmede yaygin
olarak kullanilan 6nemli bir 6l¢iittiir. Ciinkii gen havuzunda bulunan allel ¢esitliligi ne
kadar ¢oksa, degisen ¢evre kosullarina karsi popiilasyonlarin o kadar evrimleserek uyum
saglama ve varligini siirdiirme sans1 da yiiksek olabilmektedir (Reed ve Frankham 2003).

Biyocesitlilikteki, ozellikle de genetik cesitlilkteki azalma kisa ve uzun vadede
bazi tiirlerin soylarinin tiikenmesi tehlikesini dogurmaktadir (Krauss vd. 2010). Habitat
pargalanmasi bugiiniin diinyasinda insan faaliyetleri nedeniyle ortaya ¢ikan yaygin bir
sorundur. Habitat pargalanmasi sorunu, popiilasyonlarin yayilis alaninin insan faaliyetleri
nedeniyle parcalanmasi ve popiilasyonun yayilis alaninin kiiciik pargalara ayrilarak
biitiinliigiinii kaybetmesi ile ortaya ¢ikar (Wilson vd. 2016). insan baskis1 nedeniyle
gecmisten giiniimiize kadar siiren bu sorun, tiirlerdeki genetik ¢esitliligi ve dolayisiyla
biyogesitliligi azaltict bir etkide bulunmaktadir. Kiigiilen ve yasam alanlar1 pargalanan
popiilasyonlarda gen akisinin kesintiye ugradigi, soy i¢i iireme yoluyla homozigotlagma
(heterozigotlugun kaybi) ve genetik siiriiklenme egilimleri arttigindan genetik ¢esitlilik
ve dolayisiyla da uyum giicii kaybi olasiligi ortaya ¢ikmaktadir (Aguilar vd. 2008; Krauss
vd. 2010). Baz tiirlerde ise habitat parcalanmasinin sonuglari daha yumusaktir. Genetik
cesitlilikte az miktar bir azalma ile popiilasyonlar arasindaki gen akisi kesintisinden
kaynaklanan genetik farklilasma miktarlarinin artmasi, habitat parcalanmasi sonucu
ortaya ¢ikan uyum giiciinde azalma ve soy tiikenmesi tehlikesine gore daha hafif
sonuglardir (Leonardi vd. 2012).

Ardi¢ popiilasyonlarinin da yasam alanlarimin parcalanarak kiiciilmesi sorunu
Diinya’nin pek ¢ok yerinde ge¢misten bugiine dek siiregelen olumsuz bir durumdur.
Ornegin; J. communis tiiriiniin Avrupa populasyonlarindaki habitat pargalanmasi sorunu,
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onemli bir doktora ¢alismasi olan Michalczyk (2008)’de ayrintili olarak tiim sonuglariyla
ele alinmigtir. Habitat pargalanmasi-daralmasi sorunu yalnizca J. communis tiiriine 6zgii
degildir; baska pek ¢ok ardig tiirii i¢in de gegerli bir durumdur. Bunlara; ispanya’da J.
thurifera, Hindistan’da J. polycarpos ile J. indica ve Kuzey Amerika’da da J.
osteosperma tiirleri 6rnek olarak verilebilir (Santos ve Telleria 1994; Rawat ve Everson
2012; Prochazka vd. 2017). insan etkisinden kaynaklanan habitat parcalanmasina baska
bir ornek de Afrika ardicimin (J. procera) Etiyopya popiilasyonlaridir. AFLP
belirteclerine dayanan molekiiler bir calismada popiilasyonlarin yiliksek diizeyde genetik
cesitlilige sahip oldugu bildirilmistir. Polimorfik lokus yiizdelerinin yiiksek olmasi (%49-
93) ve AMOVA sonuglarina gore %94 gibi ¢ok yiiksek bir popiilasyon igi ¢esitlilik
bulunmasina karsin, Fst ve Mantel-testi bulgulari ise popiilasyonlar arasinda istatistiksel
olarak onemli bir cografik farklilasmaya (P< 0.05) isaret etmistir. Bununla birlikte, ilgili
calismada bu tiirlin popiilasyonlar1 {izerindeki insan baskis1 vurgulanmis ve
poplilasyonlar arasinda 6nemli genetik farklilagma egilimleri oldugu belirtilmis olmasina
karsin, popiilasyonlar arasindak gen akisinin yiiksek oldugu da vurgulanmistir (Sertse vd.
2011).

J. excelsa tiirii popiilasyonlar1 da yasam alanlarinin pargalanmasi ve kiigiilmesi
sorunlart ile tarihten bu yana kars1 karsiya kalmistir. Bu tiir ile ilgili genetik ¢esitliligin
ele alindig1 caligmalar sinirli olsa da bu husus ile ilgili genel resmin anlasilmasi
bakimindan 6nemlidir. Douaihy vd. (2011)’in ¢aligmasinda Kirim, Tiirkiye (Ilgaz-Tosya
ve Egirdir), Yunanistan, Giiney Kibris ve Liibnan’dan toplanmis J. excelsa tiiriine ait 12
popiilasyondan toplam 320 6rnek, ti¢ mikrosatellit lokusu (Jc031, Jc037 ve Jcl66) ile
bakimindan analiz edilmistir. Calisilan popiilasyonlar igerisinde, genetik olarak en
farklilagsmis popiilasyonlarin Liibnan’in dag popiilasyonlari oldugu bulunmustur.
Ortalama allel say1s1 8.78 ve Fst degeri 0.07 olarak hesaplanmis ve popiilasyonlarda orta
derecede genetik farklilasma oldugu belirtilmistir. Ayrica, beklenen heterozigotluk (He)
0.76, gozlenen heterozigotluk (Ho) 0.44, gbzlenen homozigotluk 0.56 ve soy i¢i lireme
katsayist (Fis) 0.27 olarak bulunmustur. Bu bulgulara gore, popiilasyonlardaki soy i¢i
iireme katsayisinin (Fis) Hardy-Weinberg Dengesi’nden énemli bir sapma gosterdigi ve
onemli dlgiide homozigot fazlahigi/heterozigot eksikligi oldugu sonucuna varilmistir. Ote
yandan, Yiicedag ve Gailing (2013)’in caligmasi, Tirkiye’deki Goller Yoresi ve
cevresindeki alt1 J. excelsa popiilasyonu (Beysehir, Siit¢iiler, Golhisar, Bucak, Egirdir ve
Aksu) lizerinde yapilmis olup, Douaihy vd. (2011) ile benzer bir caligmadir. Yiicedag ve
Gailing (2013)’in ¢alismasinda, alt1 farkli popiilasyondan 30’ar 6rnek iizerinde dort SSR
lokusu (Jc031, Jc032, Jc037 ve Jc166) galisilmistir. Yiicedag ve Gailing (2013)’te lokus
basina elde edilen ortalama allel sayis1 4.5 olmustur. Ayrica hesaplanan Fis degeri -0.014
ve Fst degeri de 0.028 olarak bulunmustur. Bu bulgulara gére popiilasyonlar arasindaki
genetik farklilagmanin diisiik oldugu ve popiilasyonlarin Hardy-Weinberg Dengesi’nden
onemli bir sapma gostermedigi sonucuna varilmistir. Null alleller ¢ikartildiktan sonra
gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri sirasi ile 0.573 ve 0.584 olarak
hesaplanmistir ve cografik uzakliklar ile genetik uzakliklar arasinda ise onemli bir
korelasyon bulunamamuistir.

Bu tez c¢alismasinin kapsami, Yiicedag ve Gailing (2013)’iin calismasinin
kapsamina gore Tiirkiye bazinda cok daha genis bir alandan ve c¢ok daha fazla
popiilasyondan orneklemeyi igermesinden o6tiirii gok daha genistir. Douaihy vd. (2011)
calismasi ile bu tez calismasi karsilastirildiginda ise; bu tez ¢alismasinda 6rneklenen
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popiilasyon sayisinin daha fazla olmasina karsin, Douaihy vd. (2011) caligmas1 bu tez
calismasindan farkli olarak J. excelsa tiiriiniin Tiirkiye disi popiilasyonlarindan da
orneklemeler igerdiginden, Douaihy vd. (2011) ¢alismasinin 6rnekleme alani bu tez
calismasina gore daha genis olmustur. Yukarida sozii edilen iki ¢caligmanin bulgulart ile
bu tez ¢alismasinin bulgulari karsilagtirmali olarak verilmistir (Cizelge 5.1).

Cizelge 5.1. J. excelsa popiilasyonlarinin farkli ¢aligmalardaki genetik g¢esitlilik
parametrelerinin karsilastirilmasi

Parametreler Douaihy vd. (2011) G‘;ﬁicrfg?govlz) QS:;E;SI

Calisilan belirtegler ve sayist 3 SSR lokusu 4 SSR lokusu 8 SSR lokusu
Gozlenen ortalama allel sayisi 8.78 45 11.13
Beklenen heterozigotluk 0.76 0.58 0.54
Gozlenen heterozigotluk 0.44 0.57 0.45
Popiilasyonlar arasi farklilagsma 0.07 0.028 0.043

(Fst)

Soy i¢i lireme katsayisi (Fis) 0.27 -0.014 0.124

Douaihy vd. (2011), Yiicedag ve Gailing (2013) ve bu tez calismasinin Cizelge
5.1’de gosterilen parametreler bakimindan karsilastirilmas: yapildiginda, bu tez
calismasinda ele alman SSR lokus ve gozlenen ortalama allel sayisinin en ¢ok oldugu
goriilmektedir. Beklenen ve gozlenen heterozigotluk degerleri arasindaki fark Yiicedag
ve Gailing (2013)’te neredeyse yok denecek kadar az iken, Douaihy vd. (2011)’in
calismasinda bu fark ¢ok daha fazladir. Bu tez calismasinda ise gozlenen heterozigotluk
ile beklenen heterozigotluk arasindaki fark Douaihy vd. (2011)’in ¢alismasina gére daha
azdir. Ayn1 durum Fis degeri igin de gegerlidir. Fst degeri ise en ¢ok Douaihy vd.
(2011)’in caligmasinda, en diisiik Yiicedag ve Gailing (2013)’te oldugu goriilmiis olup bu
tez calismasindaki Fis degeri ise bu iki ¢alismadaki degerlerin arasindadir (Cizelge 5.1).
Yiicedag ve Gailing (2013)’in ¢alismasinda Fst ve Fis degerlerinin diisiik ¢ikmasinin
nedeni Ornekleme alaninin dar ve c¢alisilan alti popiilasyonun birbirine ¢ok yakin
olmasindan dolayi aralarindaki gen akisinin daha kolay gerceklesebilmesine baglanabilir.
Ornekleme alam genisledikge, 6zellikle birbirinden uzak popiilasyonlar arasinda gen akist
azalacagindan Fst degerinin de artmasi beklenir. Bu ii¢ ¢alismanin bulgular1 da bu
beklentiyi dogrular niteliktedir.

Soy igi tireme katsayisi (Fis) degeri, Douaihy vd. (2011)’in ¢alismasinda 0.27 gibi
yiiksek sayilabilecek bir degerdedir. Ayrica gozlenen heterozigotluk degeri (Ho) de
beklenenden (He) ¢ok daha diisiikk bulunmustur (Bkz. Cizelge 5.1). Bunun yaninda, en
diisiik Fis degeri ve en yiiksek Ho degeri Yiicedag ve Gailing (2013)’te gézlenmistir. Ug
calismanin da Cizelge 5.1°deki bulgularindan hareketle, gdzlenen heterozigotluk
beklenenden ne kadar diisiikse, soy i¢i iireme katsayisinin da o denli yiiksek oldugu
goriilmistiir. Ayrica soy i¢i lireme katsayisi arttikga poplilasyonlar arasinda genetik
farklilagsma (bunun sonucu olarak da popiilasyonlar arasi genetik izolasyon) egiliminde
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de bir artma s6z konusu olmustur Soy i¢i iireme katsayis1 (Fis) degeri popiilasyon i¢inde,
siklikla soy i¢i iiremeden kaynaklanan Hardy-Weinberg Dengesi’nden sapmanin oransal
degeridir (Anonymous 1). Dolayisiyla, Fis degeri ne kadar yiiksekse popiilasyonlarin
icinde (yakin akrabalarla eslesmekten kaynaklanan) Hardy-Weinberg Dengesi’nden
sapma da o denli yiiksektir. Bu teorik bilgiye gére Douaihy vd. (2011)’in ¢alismasinda
analiz edilen popiilasyonlarda soy i¢i iireme baskisindan soz edilebilir. Ancak, bu tez
calismasinda hesaplanan Fis degerinin 0.124 oldugu goz oniine alinirsa, analiz edilen
popiilasyonlarda soy i¢i iireme baskisinin daha diisiik bir diizeyde oldugu sonucuna
varilmaktadir.

Tiim bunlarin disinda bu tez ¢alismasinda analiz edilen lokus sayist ve gozlenen
ortalama allel sayis1 diger iki ¢alismaya gore daha yiiksektir (Bkz. Cizelge 5.1). Ancak,
diger iki ¢alismada analiz edilen Jc031 ve Jc032 lokuslar1 bu tez ¢alismasinda analiz
edilememistir. Yiicedag ve Gailing (2013)’te Jc031 lokusunda gozlenen allel sayisi ii¢
iken, Douaihy vd. (2011)’de bu say1 12 olarak bulunmustur. Bu iki ¢aligmanin 6rnekleme
alanlar1 karsilastirildiginda bu durum beklenen bir sonuctur. Ciinkii daha genis 6rnekleme
alan1 ile gen havuzundaki allellerin gergek say1 ve sikligina daha yakin sonuglar elde
edilebilir. Her ii¢ calismada ortak olarak analiz edilen lokus Jc037’dir. Bu lokustaki allel
sayist Yiicedag ve Gailing (2013)’te 17, Douaihy vd. (2011)’de 16 olarak bulunmusken
bu tez caligmasinda 26 olarak bulunmustur. Jc166 lokusunda bulunan allel sayisi ise bu
tez caligmasi ve Douaihy vd. (2011)’de esittir (11 allel). Bu bulgulara gore; J. excelsa
tirii poptilasyonlarinin alansal olarak en ¢ok Tiirkiye topraklari iizerinde yayilis
gosterdigi de goz Oniine alindiginda, Tiirkiye nin bu tiir i¢in genetik bir rezerv oldugu
biiyiik bir olasilikla sdylenebilir.

Bu tez calismasinin SSR belirtegleri ile elde edilen bulgularinda géze carpan
durum; lokus bazinda beklendigi sekilde, analiz edilen lokuslardaki allel sayisi arttikea,
etkili allel sayis1 (ne) ve Shannon bilgi indeksi (I) degerlerinde de artig oldugudur. Ayrica,
lokus bazinda hesaplanmis gen akisi1 degerleri (Nm) ile Fst degerleri arasindaki ters oranti
acik bir sekilde goriilmektedir (Bkz. Cizelge 4.8). Bunun yaninda, bu tez ¢alismasinda
lokus bazinda hesaplanmis gézlenen heterozigotluk (Ho) beklenenden (He) ne kadar
diisiikse Fis degerleri o kadar yiiksek ¢ikmistir (Bkz. Cizelge 4.7 ve 4.8). Douaihy vd.
(2011) ve Yiicedag ve Gailing (2013) ve bu tez ¢alismasinin bulgularinin karsilagtirildigi
Cizelge 5.1°de de bu s6zii edilen iligki agik bir sekilde goriilmektedir.

Genetik cesitlilik ve gozlenen/beklenen heterozigotluk degerlerine gore
popiilasyonlar karsilasgtirilmigtir. Popiilasyonlardan yapilan 6rnekleme (popiilasyon
bliytikligli) ne kadar cok olursa genetik c¢esitlilik de o kadar popiilasyonun gercek
cesitliligine yakin ¢ikabilir (Gaudeul vd. 2000). Bu gergegi géz 6niinde bulundurarak,
ornekleme agamasinda her popiilasyondan esit ve yeterli sayida (24’er 6rnek) birey analiz
edilmistir.  Bu  sekilde popiilasyonlardaki  6rnek  sayisiin  farkliligindan
kaynaklanabilecek hatanin en aza indirilmesi hedeflenmistir. Biitiin popiilasyonlarda
gozlenen heterozigotluk beklenenden diisiik ¢ikmistir (Bkz. Cizelge 4.6). Bunun nedeni
iki sekilde agiklanabilir. Birinci neden, popiilasyonlar1 olusturan tiim agaglarin yalnizca
kiiciik bir yilizdesi 6rneklenmis oldugundan toplanmis 6rneklerin popiilasyonlarin gergek
gen havuzu profilini yansitamamasidir. Diger bir deyisle, popiilasyonlardan ¢ok daha
fazla sayida bireyden ornekleme yapilabildiginde beklenen ile gézlenen heterozigotluk
arasindaki farkin istatistiksel Onem arz etmeyecek kadar azalmasi s6z konusu
olabilecektir. Ikinci neden olarak da popiilasyonlardaki genetik gesitliligin azalmis olmasi
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olabilir. Ancak, az allelli olan lokuslarda (JT02, JT37 ve JT38) gbzlenen heterozigotlukla
beklenen arasinda istatistiksel olarak bdyle bir sapma gozlenmemesi birinci nedeni
desteklemektedir. Tam tersine, JT37 lokusundaki heterozigot fazlalig istatistiksel olarak
onemli olup (P<0.01), JT38 lokusunda ise her ne kadar istatistiksel agidan bir 6nemi
olmasa da bir heterozigot fazlalig1 s6z konusudur (P=0.068). JT02 lokusunda ise tam bir
esitlik s6z konusudur (Ho=He=0.034). JT40 lokusu ise az sayida allel igermesine karsin
gozlenen heterozigotluk degeri beklenenden istatistiksel olarak Onemli derecede
diisiiktiir; ancak, diger ¢ok allelli Jc037, JT33 ve Jc166 lokuslari kadar biiytik bir fark s6z
konusu degildir (Bkz. Cizelge 4.7). Bunun yaninda, SSR belirteclerinin kodominant
dogasi1 geregi, SSR lokus verilerine gore yapilan AMOVA analizinde popiilasyon i¢cinden
kaynaklanan varyans, bireyler arasi ve bireyler i¢i olmak iizere iki alt bilesene
ayrilmaktadir. Bu tez ¢alismasinda bireyler iginden kaynaklanan varyansin, toplam
varyans iginde %82’lik bir kismu teskil ettigi goriilmektedir. Bu da heterozigot
bireylerden kaynaklanan g¢esitliligin ¢oklugunu gostermektedir. Ayrica ortalama Fis
degeri (0.124) de yiiksek diizeyde degildir. Bu bulgulara gore J. excelsa nin Tirkiye
popiilasyonlarinda genel anlamda genetik gesitlilik kaybinin yiiksek olmadigi yoniinde
bir sonuca varilabilir.

Gerek J. excelsa’da gerekse de diger ardig tiirlerinde yapilan SSR analizlerinin
genelinde ortaya ¢ikan sonug, gézlenen heterozigotluk degerlerinin beklenenlerden daha
diisiik oldugudur (Michalczyk vd. 2006; Zhang vd. 2008; Li vd. 2013; Rumeu vd. 2013;
Bettencourt vd. 2015; Geng vd. 2016). Bunun nedenlerinin arasinda ornekleme
sayilarinin sinirli olmasiin yaninda, genel olarak habitat parcalanmasi ve buna bagh
olarak genetik ¢esitlilikte azalma durumlarinin da s6z konusu olabilecegi goz Oniine
alinmalidir. Bunun yaninda, bazi adalarda izole olarak kii¢iik popiilasyonlar halinde
yetisen endemik tiirler (J. cedrus-Kanarya Adalar1 ve J. brevifolia-Azor Adalar) ile
anakaralarda da olsa sinirli yayilis alanlarina sahip tiirlerde (J. thurifera-ispanya ve Fas)
genetik ¢esitliligin az olmas1 durumu da goéze carpmaktadir (Bettencourt vd. 2015;
Teixeira vd. 2014).

Literatiirde gozlenen ve beklenen heterozigotluk oranlarinin yani sira Shannon
bilgi indeksi (I) de SSR belirteglerine dayali olarak genetik gesitliligi analiz etmede
kullanilan bagka bir parametredir. Bu tez ¢alismasindaki SSR lokus verilerinden elde
edilen bulgulara gore, J. excelsa tiiriiniin her popiilasyonunda bu deger 1.000’den biyiik
olmak tizere 1.046 ile 1.279 arasinda degismektedir. Azor Adalari’nin endemik ardig tiirii
olan J. brevifolia popiilasyonlari i¢in “I” degeri 0.366 ile 0.913, Ispanya ve Fas’ta yayilis
gosteren J. thurifera popiilasyonlart igin ise bu deger 0.181 ile 0.225 arasindadir
(Bettencourt vd. 2015; Teixeira vd. 2014). Dolayisiyla, J. excelsa tirii
popiilasyonlarindaki genetik ¢esitliligin J. brevifolia ve J. thurifera popiilasyonlarindaki
genetik cesitlilige gore yiiksek oldugu goriilmektedir.

Bu tez ¢alismasinda ITAP lokuslari ile SSR lokuslarina ait bulgular arasinda pek
cok Ortiisme s6z konusudur. ITAP lokuslarma ait bulgular da J. excelsa popiilasyonlari
arasinda genetik farklilasmanin yiiksek olmadigini bir dereceye kadar desteklemistir.
Bunun birinci isareti, ITAP lokus verilerine gore toplam genetik cesitlilik (Ht) degerinin
0.137, toplam popiilasyon i¢i genetik ¢esitliligin ise 0.104 olarak bulunmasidir. Bu da
SSR lokuslarinda oldugu gibi ITAP lokuslarinda da genetik cesitliligin ¢ogunlukla
popiilasyon icinden kaynaklandigini géstermektedir. Ayrica, bu tez ¢alsmasinda oldugu
gibi baska ardi¢ tlirlerinde yapilan izoenzim ve dominant belirteglere dayali
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caligmalardaki Ht, Hs ve Gst bulgular1 Cizelge 5.2°de karsilastirilmistir. Bu ¢izelgedeki
verilere gore farkli ardi¢ tilirlerinde de genetik cesitliligin popiilasyonlarin ig¢inden
kaynaklandig1 goriilmiistiir. Ancak Gst degerleri ¢alismadan calismaya 6nemli farklililar
gostermektedir.

Cizelge 5.2. Farkl ardig tiirlerinde dominant belirteglerin analizi ile hesaplanmis Ht, Hs
ve Gst degerlerinin karsilastirilmasi

Cahsmalar Tiir Belirteg Ht Hs Gst
Bu tez ¢alismasi J. excelsa ITAP 0.137 0.104 0.225
Meloni vd. (2011) J. phoenicea ISSR 0.148 0.130 0.12
Dzialuk vd. (2011) J. phoenicea RAPD 0.184 0.173 0.06
Huh ve Huh (2000) J. rigida Izoenzim 0.307 0.257 0.174
Silva vd. (2011) J. brevifolia RAPD ve ISSR Verilmemis 0.44

Popiilasyonlar aras1 genetik farklilasmanin o6lgiileri olan ve ITAP lokus
verilerinden elde edilen Gst degeri (0.225), SSR lokus verilerinden elde edilen Fst
degerine (0.043) gore daha yiiksektir. Bu bulgularla paralel olarak Gst’den hesaplanan
gen akisi degeri (1.728), Fst’den hesaplanan gen akisi degerine (5.513) gore daha diisiik
cikmistir. Buna gore ITAP lokus verilerine gore popiilasyonlarin birbirinden genetik
olarak farklilasma egilimleri SSR lokus verilerine gére daha ytiksektir. Bu durum, SSR
ve ITAP belirteclerinin genomun farkli boliimleri hakkinda bilgi vermesiyle ilgili olabilir.
Genomda farkli bdlgelerin analizinden elde edilen sonuglar arasinda bunun gibi
farkliliklar goriilebilmektedir. S6yle ki, dominant nitelikteki ITAP belirtegleri genomun
intron bolgelerindeki, kodominant nitelikteki SSR belirtecleri ise genomdaki belli bir
mikrosatellit lokusundaki polimorfizmler (intron ve ekzon bolgelerinde olabilir)
hususunda bilgi vericidir.

ITAP beliteglerinin ¢ok yakin bir tarihte (2013 yilinda) gelistirildigi g6z oniine
alinirsa, literatiirde bu belirtegler ile yapilan c¢aligmalarin son zamanlarda arttid
gozlenmektedir. ITAP belirtegleriyle yapilan ilk ¢alisma, Xiong vd. (2013)’iin sekiz muz
(Musa spp.), 10 ejderha/kedi gozii (Dimocarpus longan) ve 16 yerfistigi (Arachis
hypogaea) olmak iizere {i¢ bitki tiiriine ait 34 kiiltiir varyetesi {lizerinedir. Primer ¢ifti
basina diisen bant sayis1 3-11 arasinda degismistir. Muz, ejderha/kedi gozii ve
yerfistiginda polimorfik lokus oranlari sirasiyla; %80, %79.25 ve %45.3 olarak
bulunmustur. Bu tez calismasi da literatiirdeki ITAP belirteclerine dayanan oOncii
calismalardandir. Bunun yaninda, eldeki literatiir bilgisine gore bu tez ¢aligmasi orman
agaclari lizerine ITAP belirteclerine dayali olarak yapilan ilk ¢alisma olma niteligindedir.
Sekiz primer ¢ifti ile elde edilen 134 ITAP lokusundan %98.5’inin (132 lokus) polimorfik
oldugu goriilmiistir. Bu deger Xiong vd. (2013)’te calisilan kiiltiir varyetelerinin
polimorfizm yiizdelerinden daha yiiksektir. Xiong vd. (2013) calismasindan bagka
tritikale ad1 verilen bugday-¢avdar melezi olan bir yem bitkisi lizerine yapilmis bagka bir
ITAP belirteglerine dayali ¢aligma daha vardir. Ilgili calismada da popiilasyonlardaki
polimorfik lokus ylizdeleri %58-93 arasinda olup, ortalamalar1 %78.2’dir (Szucko ve
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Rogalska 2015). Ayrica, primer gifti basina diisen lokus sayis1 13, polimorfik lokus sayis1
ise 10.4°tlir. Ancak bu tez ¢alismasinda, popiilasyon bazinda gézlenen polimorfik lokus
yiizdesi 31.34 ile 55.97 arasinda degismektedir. Bu degerler ise, Xiong vd. (2013) ile
Szucko ve Rogalska (2015) degerlerine gore daha diisiiktiir.

ITAP gibi baska dominant belirteglerle, baska ardig tiirlerinin analiz edildigi pek
¢ok caligma vardir. Meloni vd. (2006)’nin ¢aligmasinda, J. phoenicea popiilasyonlari
ISSR belirtegleriyle analiz edilmis ve bu tez ¢alismasina benzer sekilde polimorfik lokus
yiizdesinin 24.4 ile 62.2 arasinda oldugu bulunmustur. AFLP belirtegleri ile J. communis
popiilasyonlarinin analiz edildigi baska bir ¢alismada, popiilasyonlardaki polimorfik
lokus yiizdelerinin 16.6 ile 49.3 arasinda oldugu gorilmiistiir (Michalczyk vd. 2010).
Ancak, bunun yaninda popiilasyonlardaki polimorfik lokus yiizdesinin bu tez
calismasinin bulgularindan daha yiiksek oldugu c¢alismalar da s6z konusudur. J.
phoenicea popiilasyonlarinin RAPD belirtegleriyle analiz edildigi bir ¢alismada gézlenen
polimorfizm yiizdeleri 26.6 ile 93.3 arasinda bulunmustur (Dzialuk vd. 2011). Baska bir
caligmada ise, J. brevifolia popiilasyonlarinin ISSR belirtegleriyle analiz edilmesiyle
bulunan polimorfizm yiizdeleri 48 ile 83 arasinda olmustur (Silva vd. 2011).

Bu tez calismasinda, ITAP belirteglerinde gozlenen ¢esitlilik degerleri SSR
belirteglerinden elde edilenlere gore daha diisiik bulunmustur. ITAP belirtecleri dominant
nitelik tasidigindan, kodominant olan SSR belirteclerine gore daha diisiik genetik
cesitlilik gostermesi beklenen bir durumdur. ITAP, ISSR, RAPD, AFLP ve SRAP gibi
yontemlerde homozigot dominant ve heterozigot lokuslar ““1”, homozigot resesif lokuslar
ise “0” olarak kodlanir. Bu kodlama sekli dominant belirteglerin homozigot ve
heterozigot karakterleri birbirinden ayirt edememesinden kaynaklanir. Dolayisiyla,
heterozigotluktan kaynaklanan genetik ¢esitlilik gizli kalir. Kodominant belirtecler ise
heterozigot karakterlerin ayirt edilebilmesini sagladigindan, heterozigotluktan
kaynaklanan ¢esitlilik goriilebilir. Bu nedenle de, popiilasyonlardaki gergek genetik
cesitliligi yansitmakta kodominant (RFLP, SSR, SNP vb.) nitelikteki belirteclere gore
dominant belirtegler (RAPD, AFLP, ISSR, ITAP vb.) daha az basarilidir. Buna gore bu
tez c¢alismasinda, SSR belirte¢lerinde genetik ¢esitliligin yiiksek olmasi1 durumu
heterozigot karakterlerin belirlenebilmesinden kaynaklaniyor olabilir.

Bettencourt vd. (2015)'in calismasinda ITAP belirtegleri gibi dominant bir belirteg
olan ISSR ve kodominant SSR belirtegleri birlikte kullanmilmistir. Bettencourt vd.
(2015)'in bu ¢alismasi, dominant ve kodominant belirtegler arasindaki genetik ¢esitlilik
degerlerinde ortaya cikan farkliliga giizel bir Ornektir. Bettencourt vd. (2015)’in
calismasinda analiz edilen J. brevifolia tiiriinde, ISSR belirtegleri ile elde edilen genetik
cesitlilik degerleri olan Nei’nin genetik ¢esitliligi (h) ve Shannon bilgi indeksinin (I), SSR
belirtegleri ile elde edilenlere gore daha diisiik oldugu goriilmiistiir (h degeri ISSR i¢in
0.253 ve SSR i¢in 0.415; I degeri, ISSR i¢in 0.390 ve SSR icin 0.838). Bagka bir 6rnek
olarak kivi bitkisinin RAPD ve SSR belirtegleri kullanilarak analiz edildigi bir ¢alisma
verilebilir (Palombi ve Damiano 2002). Palombi ve Damiano (2002)’nin ¢aligmasinda
SSR belirteclerinde daha yiiksek genetik cesitlilik oldugu yoniinde bulgular elde
edilmistir. Tlgili calismada toplam polimorfizm orani, RAPD i¢in %55 ve SSR i¢in %86;
primer ¢ifti bagina diisen polimorfizm diizeylerinin de RAPD i¢in 3.06 ve SSR iginse 4.36
oldugu hesaplanmistir. Bir diger 6rnek de, Pecina-Quintero vd. (2012)’nin ¢aligmasidir.
Pecina-Quintero vd. (2012)’de bir dar1 tiiri olan Sorghum bicolor’m Meksika
popiilasyonlart AFLP ve SSR belirteclerine dayali olarak analiz edilmistir. Genetik
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cesitlilik parametreleri olarak hem polimorfik bilgi indeksi (PIC) hem de gesitlilik indeksi
(DI) hesaplanmis ve SSR lokuslarindaki bu degerlerin AFLP lokuslarina gore daha
yiiksek oldugu bulunmustur (PIC, SSR i¢in 0.639 ve AFLP i¢in 0.294; DI, SSR i¢in 0.800
ve AFLP i¢in 0.690). Son bir 6rnek olarak ise Elibol ve Bilgen (2017)’nin ¢aligmasi
verilebilir. Ilgili calismada Pancratium maritimum tiiriiniin Tiirkiye’deki dort
popiilasyonu RAPD ve nSSR belite¢leri kullanilarak molekiiler analize tabi tutulmustur.
Genetik ¢esitlilik parametreleri olarak Shannon bilgi indeksi (1) ve gbzlenen/beklenen
heterozigotluk (Ho/He) degerleri hesaplanmistir. RAPD lokuslarindaki genetik ¢esitlilik
ortalamasi, nSSR lokuslarindaki genetik gesitlilik ortalamasina gore daha diisiik
bulunmustur (I degeri, SSR i¢in 0.728 ve RAPD igin 0.385; He degeri, SSR 0.396 i¢in ve
RAPD igin 0.255; Ho degeri, SSR i¢in 0.449)

SSR lokus verilerinden hesaplanmis olan Nei (1972) genetik uzakliklart ve Pair-
wise Fst degerleri kullanilarak yapilmis Mantel-Testi analizlerinde popiilasyonlar
arasinda cografik uzakliga bagl olarak istatistiksel anlamda 6nemli bir genetik izolasyon
bulgusuna rastlanmamistir (Bkz Cizelge 4.17). Bu da popiilasyonlar arasindaki gen
akiginin giiclii oldugunu gostermektedir. Gen akisi, popiilasyonlarin gen havuzlar
arasindaki baglantilar1 teskil eden ve onlarin birbirinden genetik olarak farklilasma
egilimlerini azaltan bir olgudur. Habitat par¢alanmasiin popiilasyonlar arasinda gen
akisin1 6nemli Olcilide keserek popiilasyonlarin genetik farklilasmasini artirict bir rolii
olmasmma karsin, J. excelsa popiilasyonlarinda boyle bir etkinin ipuglarina
rastlanmamistir. Bunun yaninda, ayn1 durum Douaihy vd. (2011)’in ve Yiicedag ve
Gailing (2013)’in galismalarinda da gozlenmektedir. Her ti¢ calismada da Fst degerlerinin
yiksek olmamasinin, bu tez g¢alismasimin Mantel-testi bulgulartyla uyumlu oldugu
goriilmektedir. SSR lokus verilerinden elde edilen Fst degerleri ile Mantel-testi
analizlerinin sonuglarina goére J. excelsa popiilasyonlar1 arasinda genetik izolasyonun
diisiik diizeyde oldugu sonucuna ulagilmaktadir. ITAP lokus verilerinden hesaplanan
genetik uzaklik ve Pair-wise Fst verilerine gore yapilmis Mantel-Testi analizleri bulgulari
da SSR’larmnki ile uyumlu olup bu sonucu desteklemektedir. Bu tez calismasinin
sonuglarinin bu yoniiyle Douaihy vd. (2011) ve Yiicedag ve Gailing (2013)’iin ¢aligsmalar1
ile ulagilan sonuglari destekleyici ve tamamlayici nitelikte oldugu sdylenebilir.

SSR lokus wverilerine gore varyasyonun %97’si poplilasyon ig¢inden
kaynaklanmaktadir (Bkz. Cizelge 4.15). Popiilasyonlar ve bolgeler arasindan
kaynaklanan varyasyon ise toplamda %3’tiir. Bu durum var olan genetik cesitliligin ¢ok
biiyiik bir yiizdesinin popiilasyon iginden kaynaklandigini gostermektedir. Bu bulgular
da Fst ve Mantel-testi bulgularina paralel olarak popiilasyonlar ve bolgeler arasindaki
genetik izolasyonun oldukea diisiik oldugu savini destekler niteliktedir. Bagka bir ardig
tiiri olan J. thurifera’da SSR lokus verilerine gore yapilan AMOVA ile benzer sonuglar
elde edilmistir. Buna gore varyansin %90’1 popiilasyon icinden, %4’ii popiilasyonlar
arasindan ve %6’s1 da bolgeler arasindan kaynaklanmistir (Teixeira vd. 2014).

ITAP lokus verilerine gore yapilan AMOVA analizinde de varyansin %79
oraninda ayni popiilasyondaki bireyler arasindan, %16 oraninda aymi bolgedeki
popiilasyonlar arasindan ve %35 oraninda da bolgeler arasindan kaynaklandig
goriilmiistiir. Bu bulgu SSR lokus verilerine gore yapilan AMOVA analizi sonucu ile
uyumludur (Bkz. Cizelge 4.15). ITAP lokus verilerinden hesaplanmis Nei (1972) genetik
uzakliklar1 ve Pair-wise Fst degerlerine gore yapilan Mantel-testi analizlerinde de
popiilasyonlar arasindaki cografik uzakligin genetik izolasyona olan katkisinin
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istatistiksel anlamda 6nemli olmadigi bulunmustur. Bu bulgu SSR lokus verilerinden elde
edilen genetik uzaklik ve Pair-wise Fst degerleri ile yapilan Mantel-testi analizi
sonuglariyla da uyumludur (Bkz. Cizelge 4.17). Her ne kadar Mantel-testi analizi
sonuglari, J. excelsa popiilasyonlar1 arasindaki cografik uzaklikla genetik izolasyon
arasinda 6nemli bir iliskiye isaret etmese de, SSR ve ITAP lokus verilerinin PCoA analizi
sonuglarina gore kuzey popiilasyonlari, bati popiilasyonlari ile birlikte egiliminde iken;
dogu popiilasyonlari1 da bu iki gruptan ayrik bir kiimelesme egilimindedir (Bkz. Sekil 4.5-
4.8). Dolayisiyla, bu bulgulara gore batt ve kuzey popiilasyonlarmin dogu
popiilasyonlarindan diisiik de farklilastiginin ipuglar elde edilmistir.

SSR verilerine gore ¢izilen dendrogram incelendiginde, cografik olarak birbirine
yakin popiilasyonlarin birlikte gruplanma egilimlerinin az oldugu goriilmektedir.
Yalnizca cografik olarak birbirine yakin olan Adana-Pozanti ile Mersin-Tarsus
popiilasyonlar1 birlikte gruplanmis olsa da diger popiilasyonlar cografik olarak birbirine
yakin popiilasyonlardan ¢ok birbirine daha uzak olan popiilasyonlarla gruplasmistir (Bkz.
Sekil 4.2). Tiim bu bulgular SSR verilerinden elde edilen bulgulara gore popiilasyonlar
arasinda genetik izolasyonun diisiik oldugunu gostermektedir. ITAP lokus verileri
kullanilarak Nei (1972) genetik uzaklik verilerine gore olusturulan dendrogram
incelendiginde ise SSR dendrogramindan farkli olarak birbirlerine cografik uzaklik
bakimindan yakin olan popiilasyonlarin genel olarak birlikte gruplastiklar: gériilmektedir
(Bkz. Sekil 4.4). DNA’nin farkli bolgelerindeki varyasyonlari agiga ¢ikaran iki farkli
belirte¢ verilerinin analizlerinde bdyle bir sonucun ortaya ¢ikmasinin olasi ii¢c nedeni
vardir. Birincisi, SSR lokuslarindaki mutasyon hizinin, DNA polimerazlarin bu bolgeleri
eslerken daha ¢ok hata yapma egiliminden dolayi, ITAP lokuslarina gére daha fazla
olmasidir. Bu durumda yeni mutasyonlarla birlikte, cok miktarda geriye mutasyonlarin
da ortaya ¢ikmasi kaginilmaz olur. Bu olgu, mutasyon doygunlugunun ortaya ¢ikmasina
neden olabilir. Bu yiizden, aslinda genetik olarak yakin popiilasyonlarin birbirine
oldugundan daha uzak, uzak olan popiilasyonlarin da oldugundan daha yakin gériinmeleri
olasilik dahilindedir. Ikinci neden, bu tez calismasinda ele alman J. excelsa tiiriinde
diploit kromozom sayisinin 22 oldugu goz Oniine alindiginda, yalnizca sekiz SSR
lokusunun incelenmesinin J. excelsa genomunun genel olarak analiz edilmesinde yeterli
olmamas1 olabilir. Ugiincii olas1 neden ise SSR belirteclerinin kodominant nitelikte
olmasi diger RAPD, AFLP gibi dominant belirteglere goére daha yiiksek polimorfizm
gosterme egiliminde olmasidir (Yan 2008).

Ardiglarin tozlagmasi riizgar ile, tohumlarinin yayilmasi da kuslar araciligiyla
gerceklesmektedir. Riizgarla tasinan polenlerin biiyiikk bir yiizdesi birka¢ kilometre
uzakliga kadar tasinabilir. Ancak, polenlerin ¢ok kii¢iik bir yilizdesi ¢ok daha uzak
bolgelere tasinabilir. Ayni sekilde kuslar araciligiyla da tohumlar, ait olduklar1 agagtan
uzak mesafelere tagmabilir (Adams 2014). Ardiglardaki bu sekilde gergeklesen polen
yayllmasi ve tohum dagilmasi, 6zellikle farkli popiilasyonlar arasindaki gen akisinin
stirdiiriilmesinde 6nemli bir rol oynar. J. excelsa popiilasyonlar1 arasindaki genetik
farklilasmanin az olmasi1 ve cografik uzakliklarin genetik izolasyona katkisinin
istatistiksel olarak onemli diizeyde olmamasinda yukarida sayilan bu etmenlerin de
katkis1 goz ardi edilmemelidir.

Popiilasyonlarin yapisina yonelik analizlerde popiilasyonlarin yap1 olarak
birbirlerine benzeme egilimleri s6z konusudur. J. excelsa popiilasyonlar1 “Structure
2.3.4” ile yapisal olarak hem bu tez c¢alismasinda hem de 6nceki iki ¢alismada analiz
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edilmistir (Douaihy vd. 2011; Yiicedag ve Gailing 2013). Yiicedag ve Gailing (2013)’in
calismasinda popiilasyonlarin birbirinden farkli 6zgiin yapilar1 olduguna dair bir bulgu
elde edilmemistir. Douaihy vd. (2011) calismasinda ise grup sayisi ii¢ olarak ele
alindiginda popiilasyonlarda bdlgesel olarak bazi 6zgiin yapilar gézlemlenebilmistir. Bu
gruplar, Tirkiye’den iki popiilasyon, Yunanistan ve Kibris popiilasyonlari (grup 3),
Liibnan’dan farkli iki popiilasyon (grup 1) ve Liibnan’dan diger farkli dort popiilasyon
ile Kirim popiilasyonlar1 (grup 2) seklindedir. Bu tez ¢alismasinda K-Delta grafigine gore
en uygun K degeri SSR lokuslar1 i¢in 7, ITAP lokuslart i¢in ise 2 olarak bulunmustur.
Ancak hem SSR hem de ITAP lokus verilerinden yararlanilarak analiz yapildiginda
popiilasyonlarin belirgin 6zgiin yapilar gostermedigi gorilmistiir. SSR-Structure
bulgularinda tiim popiilasyonlara hakim olan yap1 yedi grubun belli oranlarda karisimidir
(admixture). Elde edilen sonug bu yoniiyle Yiicedag ve Gailing (2013)’in ¢alismasi ile
ortiismektedir. Douaihy vd. (2011)’in ¢alismasindaki sonuglara bakildiginda ise Tiirkiye,
Yunanistan ve Kibris popiilasyonlarinin benzer yapida oldugu goriilmektedir.
Dolayisiyla, her iic ¢alismada da Tiirkiye popiilasyonlarinin yapi olarak birbirine
benzedigi sonucuna ulasilmaktadir. Ayrica, Tiirkiye popiilasyonlar i¢in Fst degerlerinin
diisiik olmasi (0.043) ve AMOVA sonuglarinin da ¢ok yiiksek oranda popiilasyon i¢i
genetik cesitlilige isaret etmesi de bu sonucu destekleyen bulgulardir. ITAP-Structure
bulgularinda da popiilasyonlar biiyiik Ol¢lide iki grubun karisimi olacak seklide bir
orlintliye sahip olsa da bes popiilasyonda 6zgiin yap1 goriilmiistiir. Bunlar Konya-Hadim
ile Denizli-Acipayam (grup 1 baskin) ve Sinop-Boyabat, Antalya-Elmali ve Isparta-
Senirkent (grup 2 hakim) popiilasyonlaridir.

ITAP lokus verileri kullanilarak yapilan analizlerde, dis gruplar olan J. polycarpos
ve J. foetidissima’nin J. excelsa popiilasyonlarindan genetik olarak farkliliklart SSR
verileri kullamlarak yapilan analizlerdeki kadar agik degildir. Ornegin dis gruplar ITAP
dendrograminda J. excelsa tiiriiniin 17 popiilasyonundan ayri1 bir sekilde, birlikte
gruplanirken, J excelsa’nin iki popiilasyonu (Antalya-Elmali ve Isparta-Senirkent)
dendrogramin en dis kisminda yer almistir (BKz. Sekil 4.4). Bu iki popiilasyona ait toprak
orneklerinin analiz sonuglari incelendiginde, analizde ele alinan parametreler bakimindan
diger popiilasyonlarin toprak Orneklerinden belirgin bir sapma gdstermedikleri
goriilmistiir. Genel olarak degerlendirildiginde; 6rneklenen popiilasyonlarin yetistigi
topraklarin bu tez ¢aligmasinda ele alinan parametreler bakimindan sahip olduklar
Ozelliklerinin, popiilasyonlar arasindaki genetik farklilasmaya herhangi bir katkisinin
olduguna dair bir isarete rastlanmamustir.

J. foetidissima tiiriiniin kozalaklarinda J. excelsa’ya gore daha az sayida tohum
bulunmasi ve taze siirgiinlerinin dort koseli olmasi gibi morfolojik ozellikleri ile J.
excelsa’dan belirgin bir sekilde ayirt edilmesi kolay olmaktadir. J. polycarpos ise, yakin
bir gegmise kadar J. excelsa’nin bir alt tirii (J. excelsa subsp. polycarpos) olarak
simiflandirilmaktaydi. Ancak, molekiiler verilere gore yakin zamanda yeni bir tiir olarak
smiflandirilmis olup, morfolojik olarak J. excelsa’dan farklari J. foetidissima’da oldugu
gibi belirgin degildir. Bu tiiriin de tipki J. excelsa gibi kozalaklar1 ¢gok tohumludur (her
bir kozalakta 3-9 tohum). Geng siirgiinleri tipki J. excelsa gibi yuvarlaktir. Adams
(2014)’te yer alan tayin anahtarina gore, J. excelsa nin en ug siirgiinleri 0.7-1 mm eninde,
pulsu yapraklar 0.6-1.1 mm boyunda ve kozalak ¢aplar1 6-11 mm araligindadir. J.
polycarpos’ta ise en ug siirgiinlerin genisligi 1-1.3 mm, pulsu yapraklarin boylari 1.2-1.6
mm ve kozalak ¢aplar1 da 8-14 mm’dir. Ancak, J. excelsa tiiriinde de pulsu yapraklarin
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boylar1 1.5 mm’ye kadar varabilmektedir (Coode ve Cullen 1982). Bunun yaninda
kozalak ¢ap oOlgiileri 6nemli Ol¢lide cakismaktadir. Geng siirgilinlerin ¢aplar1 arasindaki
fark da ¢ok az olup (yaklasik 0.3 mm) gézle ayirt edilemeyecek diizeydedir ve bu
tiirlerdeki bazi 6rneklerin gosterebilecekleri morfometrik sapmalar ile kolayca ¢akisabilir
(Coode ve Cullen 1982; Adams 2014). Ayrica, bu tez calismadasindaki ITAP verilerine
gore cizilen dendrograma gore dis gruplarin tiim J. excelsa popiilasyonlarindan farkli bir
sekilde gruplasmadigi g6z Oniine alindiginda, J. polycarpos’un farkl: bir tiir oldugu SSR
bulgularina gore desteklense de ITAP bulgularina gore desteklenmemistir. Ancak,
gecmiste yapilmis olan molekiiler belirteclere dayali filogenetik analizlerin sonuglarina
dayanilarak J. excelsa ve J. polycarpos farkl: tiirler olarak ele alinmistir (Adams 2001;
Mao vd. 2010; Adams ve Schwarzbach 2012b). J. excelsa ile J. polycarpos arasindaki bu
tirlesmenin birbirinden keskin hatlarla ayrilan morfolojik karakterlere dayanan
kanitlarindan daha ¢ok molekiiler verilerden elde edilen kanitlara dayandigi
goriilmektedir. Bu yoniiyle sozii edilen bu tiirlesmenin, kriptik (gizli) bir tiirlesme siireci
olarak degerlendirilmesi gerektigi sonucuna ulasilmaktadir.

Yukarida 6zetlendigi gibi, J. polycarpos’un morfolojik olarak J. excelsa’dan ayirt
edilmesi gii¢ olsa da bu durum J. foetidissima igin gecerli degildir. Ancak; bu tiiriin
belirgin morfolojik farkliliklarina karsin, molekiiler analizlerin sonucunda J. excelsa
tirtine genetik olarak beklendigi kadar uzak olmadigi goériilmistiir. Bitkiler aleminde
tirler aras1 melezlesmenin ¢ok yaygin bir olgu olmasindan (Seehausen 2004; Nolte ve
Tautz 2010) hareketle, bu iki tiir arasinda melezlesmeler olabilecegi giiglii bir olasilik
olarak ortaya ¢ikmaktadir. Nitekim, R. P. Adams’in pek ¢ok ¢alismasinda ardig tiirleri
arasinda da dogal melezlesme (hibridizasyon) gerceklestigi gosterilmistir (Adams 2013a;
Adams 2013b; Adams 2015a; Adams 2015b). Antalya-Termessos popiilasyonunda da J.
excelsa ve J. foetidissima tiirleri i¢ ice bulunmaktadir. Bu tez c¢alismasindaki J.
foetidissima ornekleri de J. excelsa ile karisik halde bulunan Antalya-Termessos
popiilasyona aittir. Bu tiiriin ayn1 yayilis alanini paylastigi J. excelsa tiirii ile melezlesme
olasilig1 s6z konusudur. Ciinkii, bu tez ¢aligmasinda J. foetidissima hem SSR hem de
ITAP bulgularina gore genetik uzaklik bakimindan J. excelsa popiilasyonlarina J.
polycarpos’a gore daha yakindir. J. polycarpos ise cografik olarak diger popiilasyonlara
oldukca uzak olup gen akist bakimindan izole bir konumdadir. Bunun yaninda, J.
foetidissima kozalaklarinda bulunan tohum sayisi genellikle bir olmak iizere, bazen 2-3
adede kadar ¢ikabilmektedir. Bu da, J. excelsa ile J. foetidissima arasinda tiirler arasi bir
melezlesme olma olasiligi bulundugunun morfolojik kanitidir.

5.3. Tiirkiye’deki Ardic Ormanlarinin Korunma Stratejileri

Ardi¢ ormanlarinin koruma stratejilerinde en Onemli unsurlar kagak agac
kesimlerini, asir1 otlatmay1, yanginlari, yanlig arazi kullanimin1 engellemek kadar; var
olan ormanlarin genglestirilmesi, iyilestirilmesi ve kapladig1 alanlarin arttirilmasidir. Bu
amagla Balkan {ilkelerinde yapilan koruma calismalara ornek olarak; Arnavutluk,
Makedonya ve Yunanistan kesisiminde yer alan Prespa Golii‘niin kiyilarinda ve her ¢
tilkenin de sinirlan igerisinde bulunan J. excelsa ormanlarinin korunmas: hususunda
hazirlanan bir eylem plani1 verilebilir (Foatidis vd. 2012). Foatidis vd. (2012)’ye gore her
ne kadar Makedonya’da olmasa da Arnavutluk ve Yunanistan’da J. excelsa ormanlarinin
korunmasi hususunda yasal diizenlemeler vardir. Bu eylem planinda asir1 kesim ve
otlatmalarin, yapilagmalarn, arkeolojik kazilarin ve agac¢ zararlilarinin denetim altina
alinmasi, yanginlarin 6nlenmesi, bu tiiriin ekolojik yararlar1 hususunda bilgilendirme ve
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egitim ¢alismalarinin yapilmasi gibi hedefler bulunmaktadir (Foatidis vd. 2012). Bu gibi
orneklerin yaninda, Tiirkiye’de de ardi¢ ormanlarinin korunmasi, genglestirilmesi ve
alansal olarak artirilmasina yonelik 6nemli ¢alismalar yapilmaktadir.

Popiilasyonlarin kendi yerinde korunmasina in-situ koruma, kendi yayilis
alanlarmin disinda korunmasina ise e€x-situ koruma adi verilir. EX-situ koruma; tiirlerin
deneme alanlarinda yeni yapay popiilasyonlar1 olusturularak veya botanik bahgelerinde
yetistirilerek yapilabilir. Ayrica; ex-situ koruma; gen, tohum veya klon bankalari
araciligiyla da gergeklestirilebilmektedir (Siklar 2001). Tiirkiye’de ardig ormanlarinin in-
situ  korumasi, poplilasyonlarin ¢esitli yasal statiiler igerisine alinmasi ile
gerceklestirilmektedir. Bunlar, milli parklar, gen koruma ormanlar1 veya tohum
mescereleri olarak siralanabilir. Ornegin, 2015 verilerine gore J. excelsa tiiriine ait toplam
3866 hektarlik bir alan1 kaplayan 11 adet gen koruma ormani bulunmaktadir (OGM
2015). Ex-situ koruma amaci ile de farkli orijinlerden getirilen ardig fidelerinin pek ¢ok
yerde deneme alanlarina dikilerek buralarda yetistirilmesi ve yapay popiilasyonlarin
olusturulmasina yonelik calismalar yapilmaktadir. EX-situ koruma alanlarina 6rnek
olarak Isparta-Davraz (Yiicadag ve Gailing 2013) ve Antalya-Elmali’daki deneme
alanlar1 verilebilir. Bu alanlar, J. excelsa tiiriiniin orijin olarak farkli bolgelerden getirilen
belli sayida fidelerinin dikilerek olusturuldugu yapay popiilasyonlardir.

Ardi¢ ormanlarinin korunmasi kadar 6nemli bir diger husus da bu ormanlarin
genglestirilmesidir. Tiikiye ardig ormanlarinin genglestirilmesi amaciyla da Orman Genel
Miidiirligii blinyesinde yapilan ¢aligmalar bulunmaktadir. Orman Genel Midiirliigi
tarafindan hazirlanmis olan “Ardi¢ Ormanlarinin Rehabilitasyonu Eylem Plani 2006-
2015” baghikli yayinda ardic ormanlarinin genclestirilmesi ve gelistirilmesi i¢in
uygulanan ii¢ 6nemli yontem bulunmaktadir. Birinci yontem, tohum ekim yontemidir.
Agaclandirilmak istenen alanlara sonbahar ve kis aylarinda tohum ekimleri
gerceklestirilmektedir. Bu yontemle ¢imlenen ve bir yasina gelebilen tohum yiizdesi
tiirlere ve ekim yapilan arazinin yapisina gore degismekle birlikte % 6-19 araligindadir.
Bir yasindan sonra fidanlarin hayatta kalabilme oranlari genel olarak yiiksektir (%80-90).
Ornegin, J. excelsa tiirii igin Isparta-Egirdir’de yapilan ekimlerde bu oran kuzey bakisi
icin % 16, gliney bakisi i¢in % 19 olmustur. Ekilecek tohumlar i¢in kasim-aralik aylarinda
kozalaklar toplanir, kurutulur ve tohumlar kozalaklarindan ayrilip ¢esitli islemlerden
gecirilerek sonbahar aylarinda ekim yapilir. ikinci ydntem, yapay genglestirmedir. Bu
yontemde ardi¢ fidanlar1 kullanilir. Agaclandirilmak istenen sahaya fidan dikimi
yapilmadan once toprak islenir ve mikoriza asilamas1 yapilir. Fidan dikimi yontemi, en
hizli sonug veren ve en basarili yontem olarak degerlendirilmektedir. Dikilecek fidanlarin
ormanlardan sonbahar sonlarinda hasat edilen tohumlarin yapay olarak ¢imlendirilmesi
veya celiklemeye bagvurulacaksa ¢eliklerin koklendirilmesi ve fidan dikimlerinin
yapilacag: giine kadar 6zel bahgelerde yetistirilmesi gerekmektedir. Ugiincii yontem ise
dogal genclestirmedir. Bu yontem, bozuk ormanlarin rehabilitasyonu i¢in uygun bir
yontemdir. Bu yontem ile kuslarin ardi¢ kozalaklarin1 yemesi ve digkilamasi hedeflenir.
Bu yontemde kuslarin tiineyebilmesi i¢in direkler dikilir ve su ihtiya¢larinin kargilanmasi
icin havuzlar yapilir. Tiim bu yontemlerde fidanlarin zarar gérmemesi i¢in tavsan, keci,
koyun ve biiyiikbas hayvanlara karsi agaglandirma alaninin korunmasi ve alanda gerekli
seyreltme ve budama gibi genel bakim islemlerinin takip edilmesi gerekmektedir.

Yukarida sayillan yontemler disinda, ardiglarin celikle tiretilmeleri de
miimkiindiir. Celik alinacak agaglarin taze siirgiinleri ¢elikleme i¢in kullanilir. Celikle
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iiretimde basar1 sansi yliksektir. Celiklerin koklenmesi i¢in hormon ve fungusit takviyesi
yapidiginda bu basar1 daha da artmaktadir (Jones 1991). Dolayisiyla ardi¢ ormanlarinin
rehabilitasyonu ve genclestirilmesinde ¢elikle ¢ogaltma yontemi verimle kullanilabilen
bir yontem olarak goriinmektedir. Tohumla iiretim yontemlerinde ise, tohumlarin canlilik
oranlarmin diisiik olmas1 verimi azaltan en 6nemli etmendir. Ornegin, Khajjak vd.
(2012)’de Belucistan’daki ii¢ farkli bolgeden toplanan J. excelsa tohumlarinin canlilig
“Tetrazolium Testi” ile analiz edilmistir. Bu analizin sonuglarina gore, tohumlardaki
canlilik oraninin ortalama %10 dolaylarinda oldugu bulunmustur.

Ardiclarda vejetatif yolla iiretim yontemlerinden, ¢elikleme disindaki bir diger
yontem ile bitki doku kiiltiirleri tizerinden isleyen mikro-tiretimdir. Zaidi vd. (2012)’nin
caligmasinda geng siirgiinlerin ug¢larindan alinan ornekler, eksplant olarak kullanilmak
amactyla steril edilip kii¢iik parcalara boliinerek besiyerlerine kallus, siirgiin ve kok
olusturmalar1 i¢in yerlestirilmistir. Besiyerlerindeki hormonlarin ¢esidi ve derisimine
gore farkli ti¢ ardig tiirii ( J. chinensis, J. excelsa ve J. horizontalis) explantlarindan kallus
olusum basarilar1 analiz edilmistir. Bu {i¢ tiirlin explantlarinda kullanilan hormon
tirlerine gore degiskenlik gostermek iizere %50-90 arasinda degisen oranlarda kallus ve
sirglin olusumu gerceklesmistir. Kallus olusumundan sonra siirglin olusumlar1 ve
siirgiinlerin olusumlarindan daha sonraki siirecte de koklenme gozlenmistir. Iki aylik
deney siiresi sonunda siirglin ve kok olusturanlar, ek olarak iki ay siiresince seralarda
yetistirilmistir. ki aylik serada yetisme siireci sonunda ise hayatta kalma yiizdeleri J.
excelsa i¢in 42, J. horizontalis i¢in 68 ve J. chinensis i¢in ise 87 olarak bulunmustur.

Ardi¢ tohumlarindaki ¢imlenme engellerinin asilmasi lizerine degisik ¢alismalar
bulunmaktadir. Ardi¢ tohumlar1 kullanilarak yapilacak genclestirmelerde pek cok giicliik
bulunmaktadir. Tohumlarin biiyiik bir yiizdesinin bos, 6lii ve bocek yenigi olmasi,
kozalaklarinda regine, blastokolin gibi maddelerin tohumlardaki dormansinin siirmesine
neden olmasi bunlarin en 6nemli olanlaridir. Ardig tiirlerinde tohumlarin ¢imlendirilmesi
ve tohumdan yetistirme basarilarinin arttirilmasina yonelik bazi g¢alismalar vardir.
Ornegin Giilcii ve Giiltekin (2005)’in boylu ardi¢ tohumlarmin ¢imlendirilmesi iizerine
yapilan calismasinda, deney oncesi tohumlardaki ¢imlenme engelinin kaldirilmasi
amactyla tohumlar1 gesitli islemlere (kiillii suda, NaCl ve sitrik asit ¢ozeltilerinde
bekletme, katlama yapma vb.) tabi tutulmustur. On islem sonrasindaki asamalarda humus
ve perlitlerin i¢inde tohumlarin farkli derinliklere (2, 4, 6, 8, 12 ve 16 mm) ekimleri
gerceklestirilmistir. Her bir derinlikte kontrollerin yaninda dort farkli kosulda
(mal¢lanmig, mal¢lanmis ve siperlenmis, mal¢lanmis, siperlenmis ve periyodik olarak
sulanmis) tohumlarin ¢imlenme ve siirgiin verme ylizdeleri analiz edilmistir. En yiiksek
cimlenme 2 ve 4 mm derinliginde olmustur. Bu derinlikte de en yiiksek siirgiin gelisimi
(%60-62) malglama, siperleme ve periyodik sulamanin birlikte uygulandigi tohumlarda
gerceklesmistir.

Bir doktora calismasi olan Jones (1991)’de Eritre’de J. excelsa tiirline ait ve
aralarinda 800’er metre uzaklik bulunan alti agacin olgun kozalaklar1 toplanmigtir.
Tohumlar ¢ikartildiktan sonra suda yiizdiiriilmiis ve dipte toplanan tohumlar sekiz hafta
oda sicakliginda bekletilerek tohumlardaki parazit yaban arilarmin erginleserek
uzaklagsmasi saglanmistir. Sonra %]1'lik sodyum hipoklorit ile yiizey sterilizasyonu
yapilmis ve distile su ile durulanmistir. Tohumlar, karanlik, nemli ve soguk ortamda
bekletildikten sonra derisik siilfiirik asit ¢oOzeltisinde bekletilmis ve ardindan
durulanmistir. Cimlenmeye hazirlik icin 1slak pamuk icerisine alinan tohumlarin oda
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sicakliginda su emerek sismesi saglanmistir. Ardindan tohumlar 1-2 mm derinlikte ve
kum, perlit ve humus karisimindan olusan ortamlara ekilmistir. Ekilmis tohumlar, sabit
nem, fotoperiyot ve sicakliklardaki seralar ve biiyiime odalarina konulmustur. Kurulmus
12 farkli deney diizeneginde sonug¢ olarak, tohumlarda %7 ile %63 oranlar1 arasinda
degisen ¢imlenme basarisi elde edilmistir.

Literatiirdeki calismalardan baska, Tiirkiye’de de ardi¢ tiirlerinin tohumla
iiretilmeleri konusunda ¢ok biiyilik atilimlar gergeklestirilmis ve seri liretime gegilerek
yilda 500,000 tohumdan ardi¢ fidesi gelistirilebilecek kapasiteye gelinmistir (Yavuz
2014). 2003 yilinda Egirdir Orman Fidanlik Midiirliigii biinyesinde ardi¢ fidani tiretimi
caligsmalarina baslanmistir. Yapilan bu ¢aligsmalarla ¢ok énemli basarilar elde edilmis ve
ardi¢ fidanlarinin seri olarak tiretimleri miimkiin olmustur. Antalya ve Konya’daki
fidanliklarda da ayn1 yontemle iiretim yapilmakta olup, iiretilen fidanlar agaclandirma ve
peyzaj diizenlemesinde kullanilmaktadir. Ayrica, Liibnan’a da ardi¢ fidanlar1 ihrag
edilmis ve ayn1 yontemle Liibnan’da da ardi¢ fide iiretimi yapilabilmesi i¢in girisimde
bulunulmustur (Yavuz 2014). Bu yontem; hasat edilmis olgun ardi¢ kozalaklarinin
kurutulmasi, kirma makinesinde kirilmasi, patoz makinesi ile tohumlarin ayrilmasi,
yikanmasi, suyun dibinde kalan tohumlarin alinarak kiillii-tuzlu suda bekletilmesi (Su
yiizeyine ¢ikanlar bos tohumlardir) ve ardindan bunlarin limonlu-sirkeli suda bekletilmesi
seklinde Ozetlenebilir. Son asamada ise bu tohumlar, yikanarak kurutulmakta ve soguk
hava depolarina kaldirilmaktadir (Yavuz 2014). Bu ydntem sayesinde ¢ok degisik
popiilasyonlardan  toplanan  ardi¢c  tohumlar1  ¢imlendirilerek  fidan  haline
getirilebilmektedir. Fidanlar, agaclandirma ve peyzaj amaciyla gerek goriilen yerlere
dikilebilmekte veya ana¢ bir agaca asilama yapilabilmektedir. Bu yontem ile ardig
tohumlarinin ¢imlendirilerek fide elde edilmesindeki engeller biiyiik Ol¢lide ortadan
kalkmis  goriinmektedir. Boylece, bozulmus ardi¢ ormanlart daha kolay
gengclestirilebilecek ve yeni ormanlar olusturulabilecektir.

Gerek bu tez calismasi ve gerekse de daha once yapilmis diger molekiiler
caligmalar J. excelsa ve diger ardig tiirlerinin genetik ¢esitliliklerini ve yapilarin1 ortaya
koymustur. Boylece, ardig tiirlerinin farkli bolgelerdeki 6zgiin gen kaynaklariin tespiti
ve gen havuzlarinin giincel durumlarinin degerlendirilmesi de miimkiin olmaktadir. Elde
edilen sonuglar 1s18inda, J. excelsa tiirii basta olmak {izere tiim ardig tiirlerinin koruma
stratejilerinde oncelikler belirlenebilmektedir. Ornegin; bu tez calismasindaki ITAP-
Structure analizi sonuglarina gére en 6zgiin popiilasyon yapisina sahip oldugu belirlenen
popiilasyonlarin (Konya-Hadim, Denizli-Acipayam, Sinop-Boyabat, Isparta-Senirkent ve
Antalya-Elmali) korumasina 6ncelik verilebilir. Bunun yaninda, genetik ¢esitliligi yliksek
poplilasyonlardan alinan tohum veya celiklerin 6nemli 6l¢iide tahrip olmus veya soy-ici
iireme baskisinin yiiksek oldugu diisiintilen popiilasyonlardaki birey sayisini arttirmak
icin kullanilmas1 uygun olabilir. Sonugcta, genetik cesitlilik ve 6zgiin yapilar agisindan
zengin popiilasyonlarin belirlenmesi, gen kaynaklarinin korunmasinda dogru ve etkili bir
planlama yapilmasi bakimindan énemlidir. Bu popiilasyonlar in-situ koruma alanlarinin
secimi ve ex-situ koruma alanlarinin olusturulmasinda potansiyel bir kaynak olarak
kullanilabilir.
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6. SONUC

J. excelsa tiiriiniin bu tez caligmasinda Tiirkiye’deki popiilasyonlarindan genis bir
ornekleme yapilmis ve tiir igi genetik cesitlilik, popiilasyonlar arasindaki genetik
farklilasma ve izolasyon egilimlerinin ne Olglide oldugu SSR ve ITAP belirtegleri
kullanilarak arastirilmistir.

Literatiirde basta J. communis olmak iizere ¢ok sayida ardig tiiriiyle ilgili genetik
calisma vardir. Ancak J. excelsa tirii ile ilgili ¢alismalar genellikle filogenetik ve
molekiiler sistematik alanlarindaki c¢aligmalardir. Popiilasyonlarin genetik cesitliligin
arastirildig1 ¢alismalarin sayisi sinirlidir. Mevcut olanlarin da kapsami dar oldugundan ve
Tiirkiye’den yeterli sayida popiilasyon ele alinmadigindan dolay1 bu tez calismasinin
yapilmas1 gerekliligi dogmustur.

Bu tez calismasina, Tiirkiye genelinde genis bir 6rnekleme yapilmasinin yani sira
toprak analizleri dahil edilerek ekolojik bir boyut da kazandirilmistir. J. excelsa tiiriiniin
yetistigi topraklarin genellikle kum ve kireg oran1 yiiksek ve derinligi az olan bir nitelikte
oldugundan, bu tiirin ekstrem toprak kosullarinda rahatlikla yetisebildigi ve
popiilasyonlar olusturabildigi goriilmiistir.

Genetik gesitlilik analizlerinde, 6nceki ¢alismalarin da bulgularina paralel olarak,
bu tez ¢alismasinda saptanan genetik ¢esitlilik diizeylerinin hem SSR hem de ITAP
belirtegleri bakimindan 6nemli derecede yliksek oldugu yoniinde bulgular elde edilmistir.
J. excelsa tiiriiniin popiilasyonlari biiyiik l¢iide Tiirkiye’de yayilis gosterdiginden bu tez
caligmasinin bulgulari, J. excelsa popiilasyonlariin genetik darbogaz sorunu ile karsi
karsiya olmadigimi gostermektedir. Popiilasyonlarin birbiri ile 6nemli dlglide genetik
farklilasma egilimlerinin olmadig1 ve aralarinda gen akisinin devam sonucuna varilmaistir.

Habitat parcalanmasmin J. excelsa tiirliniin genetik yapisinda Onemli bir
bozulmaya, genetik gesitlilik kaybina ve genetik bir darbogaza neden olduguna iligkin
bir sonuca ulagilmamistir. Hem bu tez c¢alismasinin hem de literatiirdeki benzer
calismalarin bulgular1 J. communis ve J. excelsa gibi genis bir cografyada yayilis gosteren
ardig tiirlerinin ekstrem ekolojik kosullara dayanikli oldugu gibi, habitat pargalanmasi ve
bundan kaynaklanan genetik bozulmaya heniiz ¢ok fazla maruz kalmadiklar1 sonucuna
ulasilmaktadir.

Bu tez calisgmasmin tiim bulgulart goz Oniine alindiginda, J. excelsa
popiilasyonlarimin uyum giiclerinde dikkate deger bir azalmay1 gosteren bir isarete
rastlanmamistir. Buradan da popililasyonlarin genetik acgidan saglikli oldugu ve
poplilasyonlariin genglestirilmesi ve gelistirilmesi hususunda avantajli bir konumda
bulunuldugu sonucuna ulasilmaktadir. Ayrica, ardi¢ tohumlarmin dogru yontemler
kullanilarak ¢imlendirilmesindeki giicliiklerin asilmasiyla basta J. excelsa tiirii olmak
tizere Tirkiye’de yetisen tim ardi¢ tiirlerine ait popiilasyonlarin korunmasi ve
gelistirilmesinin 6niindeki zorluklarin 6nemli dl¢lide asildigr goriilmektedir.

Yukarida bu tez calismasinin amaclar1 ve bu c¢alisma ile ulasilan sonuclar
belirtilmistir. Bunun yaninda, vurgulanmasi gereken dort husus daha vardir. Birincisi
basta J. excelsa olmak tizere diger ardig tiirlerinin (J. communis, J. sabina, J. deltoides,
J. macrocarpa, J. phoenicea) Tirkiye’deki popiilasyonlar1 molekiiler yontemlerle yeteri
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kadar analiz edilmemistir. Onun i¢in son yillarin gelismis, glivenilir yontemleri olan ITS
ve cpDNA gibi molekiiler belirteglerine dayanan, bu tez ¢alismasi da dahil olmak iizere
onceki c¢alismalarin sonuglarin1  destekleyecek daha ¢ok sayida filogenetik, ve
biyocografik calismaya gereksinim vardir. ikincisi, J. foetidissima, J. excelsa ile ayni
cografik bolgelerde yayilis gosterse de ¢ok daha nadir bulunmaktadir. Bu tez ¢alismasinin
benzeri baska molekiiler ¢alismalar ile bu tiirlin koruma stratejilerinin belirlenmesi ve
gelistirilmesi  agisindan analiz edilmesi &nemlidir. Ugiinciisii, o6zellikle Kuzey
Amerika’da ardi¢ tiirleri arasinda dogal melezlesme oldugunu gosteren calismalar
bulunmakta ve bu baglamda, J. excelsa ile J. foetidissima arasinda da melezlesme ve gen
katim1 (introgresyon) olasilig1 bulunmaktadir. Ciinkii bu tiirlerin yayilig alanlari bir arada
ve i¢ igedir. NitekKim bu tez calismasinda da J. foetidissima’nin, J. excelsa
popiilasyonlarina J. polycarpos tiirline gore genetik olarak daha yakin oldugu
goriilmiistiir. Bu nedenle bu tiirlerin melezlesme egilimlerinin analiz edilecegi yeni bir
caligmanin planlanmasi uygun olacaktir. Dordiinciisii ise, Tiirkiye’den J. excelsa ve J.
polycarpos popiilayonlarma ait drnekler ile iran-Azerbaycan cografyalarmdaki aym
tiirlere ait popiilasyonlarin karsilastirildigi baska filogenetik ve biyocografik ¢aligmalarin
planlanmasi uygun olacaktir. Bunun nedenleri; J polycarpos’un farkli bir tiir olarak
tanimlanmasinin terpenoid bilesik Oriintiisti ile RAPD gibi eski ve giivenirligi az olan
belirteglerine dayanmasi ve ayrica, Bayesian yaklasimina gbre yapilan filogenilerde J.
polycarpos’un, J. excelsa’ya en yakin tiir oldugu sonucuna ulasilmasidir. Bu nedenlerden
otiirii, J. polycarpos ile J. excelsa arasindaki tiirlesme siirecinin; her iki tiirden de farkli
tilkelerde yayilis gosteren ¢ok sayida popiilasyonun dahil edilerek, 6zellikle ITS ve
cpDNA belirteglerine dayali olarak analiz edilecegi yeni ¢alismalarin planlanmasina ve
onceki ¢aligmalarin sonuglarinin desteklenmesine gereksinim vardir.

85



KAYNAKLAR 0. H. EVREN

7. KAYNAKLAR

Adams, R.P. 1999. Systematics of multi-seeded eastern hemisphere Juniperus based on
leaf essential oils and RAPD DNA fingerprinting. Biochemical Systematics and
Ecology, 27(7): 709-725.

Adams, R.P. 2000a. Systematics of Juniperus section Juniperus based on leaf essential
oils and random amplified polymorphic DNAs (RAPDs). Biochemical
Systematics and Ecology, 28(6): 515-528.

Adams, R.P. 2000b. Systematics of smooth leaf margin Juniperus of the western
hemisphere based on leaf essential oils and RAPD DNA fngerprinting.
Biochemical Systematics and Ecology, 28(2): 149-162.

Adams, R.P. 2000c. Systematics of the one seeded Juniperus of the eastern hemisphere
based on leaf essential oils and random amplified polymorphic DNAs (RAPDs).
Biochemical Systematics and Ecology, 28(6): 529-543.

Adams, R.P. 2000d. The serrate leaf margined Juniperus (Section Sabina) of the western
hemisphere: systematics and evolution based on leaf essential oils and Random
Amplified Polymorphic DNAs (RAPDs). Biochemical Systematics and Ecology,
28(10): 975-989.

Adams, R.P. 2001. Geographic variation in leaf essential oils and RAPDs of Juniperus
polycarpos K. Koch in central Asia. Biochemical Systematics and Ecology, 29(6):
609-619.

Adams, R.P. 2013a. Hybridization between Juniperus grandis, J. occidentalis and J.
osteosperma in northwest Nevada I: Terpenes, Leviathan Mine, Nevada.
Phytologia, 95(1): 58-69.

Adams, R.P. 2013b. Hybridization between Juniperus grandis, J. occidentalis and J.
osteosperma in northwest Nevada Il: Terpenes, Buffalo Hills, Northwestern
Nevada. Phytologia, 95(1): 107-114.

Adams, R.P. 2014. Junipers of the World: The Genus Juniperus. Trafford Publishing,
USA, 415 p.

Adams, R.P. 2015a. Allopatric hybridization and introgression between Juniperus
maritima R. P. Adams and J. scopulorum Sarg.: Evidence from nuclear and
cpDNA and leaf terpenoids. Phytologia, 97(1): 55-66.

Adams, R.P. 2015b. Allopatric hybridization and introgression between Juniperus
maritima R. P. Adams and J. scopulorum Sarg. Il. Additional Evidence from
nuclear and cpDNA genes in Montana, Wyoming, Idaho and Utah. Phytologia,
97(3): 187-198.

Adams, R.P. and Demeke, T 1993. Systematic Relationships in Juniperus based on
Random Amplified Polymorphic DNAs (RAPDs). Taxon, 42(3): 553-571.

Adams, R.P. and Pandey, R.N. 2003. Analysis of Juniperus communis and its varieties
based on DNA fingerprinting. Biochemical Systematics and Ecology, 31(11):
1271-1278.

86



KAYNAKLAR 0. H. EVREN

Adams, R.P. and Schwarzbach, A.E., 2012a. Taxonomy of Juniperus, section Juniperus:
Sequence analysis of nrDNA and five cpDNA regions. Phytologia, 94(2): 280-
297.

Adams, R.P. and Schwarzbach, A.E., 2012b. Taxonomy of the multi-seeded, entire leaf
taxa of Juniperus, section Sabina: SEQUENCE analysis of nrDNA and four
CpDNA regions. Phytologia, 94(3): 350-366.

Adams, R.P. and Schwarzbach, A.E., 2013a. Phylogeny of Juniperus using nfDNA and
four cpDNA regions. Phytologia, 95(2): 179-187.

Adams, R.P. and Schwarzbach, A.E., 2013b. Taxonomy of the turbinate shaped seed cone
taxa of Juniperus, section Sabina: Revisited. Phytologia, 95(2): 122-124.

Adams, R.P., Hsieh, C., Murata, J. and Pandey, R.N. 2002. Systematics of Juniperus from
eastern Asia based on Random Amplified Polymorphic DNAs (RAPDs).
Biochemical Systematics and Ecology, 30(3): 231-241.

Adams, R.P., Morris, J.A., Pandey, R.N. and Schwarzbach A.E. 2005. Cryptic speciation
between Juniperus deltoides and Juniperus oxycedrus (Cupressaceae) in the
Mediterranean. Biochemical Systematics and Ecology, 33(8): 771-787.

Adams, R.P., Pandey, R.N., Leverenz J.W., Dignard, D., Hoegh, K. and Thorfinnsson, T.
2003. Pan-Arctic variation in Juniperus communis: historical biogeography based
on DNA fingerprinting. Biochemical Systematics and Ecology, 31(2): 181-192.

Adams, R.P., Schwarzbach, A.E., Nyugen, S., Morris, J.A. and Liu J.Q. 2007. Geographic
variation in Juniperus sabina L., J. sabina var. arenaria (E. H. Willson) Farjon,
J. sabina var. davurica (Pall.) Farjon and J. sabina var. mongolensis R. P. Adams.
Phytologia, 89(2): 153-166.

Aguilar, R., Quesada, M., Ashworth, L., Herrerias-Diego, Y. and Lobo, J. 2008. Genetic

consequences of habitat fragmentation in plant populations: susceptible signals in
plant traits and methodological approaches. Molecular Ecology. 17: 5177-5188.

Allender, C.and King, G. 2004. Microsatellite information exchange for Brassica.
http://www.brassica.info/resource/markers/ssr-exchange.php [Son erisim tarihi:
04.01.2018].

Anonymus 1: http://bio.classes.ucsc.edu/bio107/Class%20pdfs/W05 _lecture9.pdf[Son
erisim tarihi: 04.01.2018].

Axelrod, D.I. 1987. The late Oligocene Creede flora, Colorado. University of California,
Publications in Geological Sciences, 130: 1-235, California.

Axelrod, D.I. 1991. The early Miocene Buffalo canyon flora of Western Nevada.
University of California, Publications in Geological Sciences 135: 1-76,
California.

Ayan, S., Kiigiik, M., Ulu, F., Gergek, V., Sahin, A., ve Sivacioglu, A. 2004. Dogal bazi
ardic (Juniperus L.) tiirlerinin ¢elikle iiretim olanaklari. Gazi Universitesi, Orman
Fakiiltesi Dergisi-Kastamonu, 4(1): 1-12.

Bettencourt, S.X., Medonga, D., Lopes, M.S., Rocha, S., Monjardino, P., Monteiro, L.,
and Machado, A.C. 2015. Genetic diversity and population structure of the

87


http://www.brassica.info/resource/markers/ssr-exchange.php%20%5bSon
http://bio.classes.ucsc.edu/bio107/Class%20pdfs/W05_lecture9.pdf

KAYNAKLAR 0. H. EVREN

endemic Azorean juniper, Juniperus brevifolia (Seub.) Antoine, inferred from
SSRs and ISSR markers. Biochemical Systematics and Ecology, 59: 314-324.

Bilgen, B.B. and Kaya, N. 2017. Genetic diversity among Pinus sylvestris L. populations
and its implications for genetic conservation: Comparison of nuclear and
chloroplast microsatellite markers. Fresenius Environmental Bulletin, 26: 6873-
6881.

Boratynsky, A., Lewandrowski A., Boratynska, K., Montserrat J.M. and Romo, A. 20009.
High level of genetic differentiation of Juniperus phoenicea (Cupressaceae) in the

Mediterranean region: geographic implications. Plant Syst Evol, 277: 163-172.

Boratynski, A., Wachowiak, W., Dering, M., Boratynska, K., Sekiewicz, K., Sobierajska,
K., Jasinska, A.K., Klimko, M., Montserrat, J.M., Romo, A, Ok, T. and Didukh,
D. 2014. The biogeography and genetic relationships of Juniperus oxycedrus and
related taxa from the Mediterranean and Macaronesian regions. Botanical Journal
of the Linnean Society, 174: 637-653.

Coode, M.J.E. and Cullen J. 1982. Juniperus L. In: Davis, P.H. (Ed.). Flora of Turkey
and the East Aegean Islands. Edinburg Univ. Press., pp. 78-84, Edinburg.

Collard, B.C.Y., Jahufer, M.Z.Z., Brouwer, J.B. and Pang, E.C.K. 2005.An introduction
to markers, quantitative trait loci (QTL) mapping andmarker-assisted selection for
crop improvement: The basic concepts. Euphytica, 142: 169-196.

Cosson, P., Decroocq, V. and Revers, F. 2014. Development and characterization of 96
microsatellite markers suitable for QTL mapping and accession control in an
Arabidopsis core collection. Plant Methods, 10:2.

Celik, N. 2013. Orman Yetisme Ortami Etiidiinin Onemi ve Genel Prensipleri.
TURKIYE CUMHURIYETI Orman ve Su isleri Bakanligi, Ormn Genel
Miidiirliigii, Orman Toprak ve Ekoloji Arastirmalar1 Enstitlisti Miidiirliigii Yayin,
Ankara, 46 s. (https://ekoloji.ogm.gov.tr/Lists/Haberler/Attachments/13/Dr.Nejat
%20 %C3%87EL%C4%B0K,%20Mersin%20Sunumu.pdf [Son erigim tarihi:
20.02.2018]).

CSB 2017. Topraktaki Agir Metal Sinir Degerleri. Cevre ve Sehircilik Bakanligi
Mevzuati, Ankara, 6 s. (http://sgb.csb.gov.tr/mevzuat/dosyalar/ r_20131001003
814507_7542c1f8-141f-4e9d-bc2f-3c94f17f0c62.pdf  [Son  erisim tarihi:
04.01.2018]).

Dagdas, S. ve Bilge, S. 2015. Tiirkiye Cumhuriyeti’nin orman alanlarin1 gosteren ilk
haritast ve orman varligimiz tizerine-1926. Orman Miihendisligi Dergisi, 52(1-2-
3): 28-32.

Dellaporta, S.L., Wood, J. and Hicks, J.B. 1983. A Plant DNA Minipreparation: Version
I1. Plant Molecular Biology Reporter, 1:19-21.

Demirci, A. ve Avsar, M.D. 2000. Kahramanmaras-Tekir orman Fidanligi'nda boylu
ardi¢ (Juniperus excelsa Bieb.) fidani tiretim galismalar1 ve degerlendirilmesi.
Fen ve Miihendislik Dergisi, 3(1): 84-89.

Diwan, N. and Cregan, P.B. 1997. Automated sizing of fluorescent-labeled simple
sequence repeat (SSR) markers to assay genetic variation in soybean.
Theoretical and Applied Genetics, 95(5-6): 723-733.

88


https://link.springer.com/journal/122

KAYNAKLAR 0. H. EVREN

Dizkirici, A., Giiren, H.E., Onde, S., Temel, F., Akar, T., Budak, H. and Kaya, Z. 2008.
Microsatellite (SSR) variation in barley germplasm and its potential use for
marker assisted selection in scald resistance breeding, International Journal of
Integrative Biology, 4(1): 9-15.

Douaihy, B., Vendramin, G.G., Boratynski, A., Machon, N. and Dagher-Kharrat, M.B.
2011. High genetic diversity with moderate differentiation in Juniperus excelsa
from Lebanon and the eastern Mediterranean region. AoB Plants, plr003: 1-14.

Dzialuk, A., Mazur, M., Boratynska, K., Montserrat, J.M., Romo, A and Boratynski, A.
2011. Population genetic structure of Juniperus phoenicea (Cupressaceae) in the
western Mediterranean Basin: gradient of diversity on a broad geographical scale.
Annals of Forest Science, 68: 1341-1350.

Earl, D.A. and vonHoldt, B.M. 2012. STRUCTURE HARVESTER: a website and
program for visualizing STRUCTURE output and implementing the Evanno
method. Conservation Genetics Resources, 4(2): 359-361.

Eler, U. 2000. Ardi¢ Ormanlarimiz. Siileyman Demirel Universitesi Orman Fakiiltesi
Dergisi, A(1): 87-96.

Elibol, C. and Bilgen, B.B. 2017. Genetic diversity and molecular characterization of
natural Pancratium maritimum L. populations by DNA markers. Turkish Journal
of Botany, 41: 569-578.

Evanno, G., Regnaut, S. and Goudet, J. 2005. Detecting the number of clusters of
individuals using the software STRUCTURE: a simulation study. Molecular
Ecology, 14: 2611 — 2620.

Excoffier, L., Laval, G. and Schneider, S. 2005. Arlequin ver. 3.0: An integrated software
package for population genetics data analysis. Evolutionary Bioinformatics
Online, 1: 47-50.

Farjon, A. and Filer, D. 2013. An atlas of the World’s Conifers. BRILL Publishers,
Boston, 524 p.

Farjon, A. 2013. Juniperus excelsa. The IUCN Red List of Threatened Species 2013:
e.T42232A2964786. http://www.iucnredlist.org/details/42232/0 [Son erisim
tarihi: 05.01.2018].

Forster, P., Hohoff, C., Dunkelmann, D., Schiirenkampp M., Pfeiffer, H., Neuhuber, F.
and Brinkmann B . 2015. Elevated germline mutation rate in teenage fathers. Proc.
Biol. Sci., 282(1803): 20142898.

Fotiadis, G., Angelova, N., Nikolov, N. Melovski, L., Karadelev, M., Avukatov, V. and
Nikolov, L. 2012. Conservation Action Plan for Grecian Juniper Forests in the
Praspa Lakes Watershed (Final Report). Global Environment Facility-Lawrence
Jones Walters, ECNC, Netherlands, 55 p.

Gaudeul, M., Taberlet, P. and Till-Bottraud, 1. 2000. Genetic diversity in an endangered
alpine plant, Eryngium alpinum L. (Apiaceae), inferred from amplified fragment
length polymorphism markers. Molecular Ecology, 9: 1625-1637.

Geng, Q., Qing, H., Ling, Z., Leelani, N., Yang, J., Yoshikawa, Y., Miki N.H., Wang, Z.
and Lian, C. 2016. Characterization of polymorphic microsatellite markers for a

89


http://www.academia.edu/download/34392875/1092.pdf
http://www.academia.edu/download/34392875/1092.pdf
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC4345458/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC4345458/

KAYNAKLAR 0. H. EVREN

coniferous shrub Juniperus sabina (Cupressaceae). Plant Species Biology, 32(3):
252-255.

Gruwez, R., Leroux., O., Frenne, D., Tack, W., Viane, R.and Verheyen, K. 2011. Critical
phases in the seed development of common juniper (Juniperus communis). Plant
Biology, 15: 210-219.

Guo, Y-P., Zhang, R., Chen, C-R., Zhou, D-W. and Liu J-Q. 2010. Allopatric divergence
and regional range expansion of Juniperus sabina in China. Journal of Systematics
and Evolution, 48(3): 153-160.

Gupta, M., Chyi, Y.S., Severson, R. and Owen, J.L., 1994. Amplification of DNA
markers from evolutionarily diverse genomes using single primers of simple
sequence repeats. Theor. Appl. Genet., 89(7-8): 998-1006,

Gililct, S. ve Giiltekin, C. 2005. Boylu ardig (Juniperus excelsa Bieb.) ve kiigiik kozalakli
katran ardici’nda (Juniperus oxycedrus L.) uygun ekim y6ntemlerinin
belirlenmesi. Siileyman Demirel Universitesi Orman Fakiiltesi Dergisi, A(1): 37-
48.

Giilsen, O. ve Mutlu, N., 2005. Bitki biliminde kullanilan genetik markirlar ve kullanim
alanlar1. Alatarim, 4 (2): 27-317.

Giilser, F., C1g, A. ve Tiirkoglu, N. 2012. Van’da dogal olarak yetisen ardi¢ (Juniperus
excelsa Bieb.) bitkisinin meyvelerinin besin elementi igerikleri ile yetisme

ortaminin toprak 6zelliklerinin belirlenmesi. Igdir Uni. Fen Bilimleri Enst. Der .,
2(2): 93-98.

Gliner, A., Aslan, S., Ekim, T., Vural, M., ve Babag, M.T. 2012. Tiirkiye Bitkileri Listesi
(Damarl Bitkiler). Nezahat Gokyigit Botanik Bahgesi ve Flora Arastirmalar
Dernegi Yayim, Istanbul, 1290s.

Hantemirova, E.V., Berkutenko, A.N. and Semerikov. V.L. 2012. Systematics and Gene
Geography of Juniperus communis L. Inferred from Isoenzyme Data. Russian
Journal of Genetics, 48(9), 920-926

Hu, J., Pan, L., Liu, H., Wang, S., Wu, Z, Ke, W. and Ding, Y. 2011. Comparative analysis
of genetic diversity in sacred lotus (Nelumbo nucifera Gaertn.) using AFLP and
SSR markers. Molecular Biology Reports, 39(4): 3637-3647.

Huh, M.K.and Huh, H.W. 2000. Genetic diversity and population structure of Juniperus
rigida (Cupressaceae) and Juniperus coreana. Evolutionary Ecology, 14: 87-98.

Jakobsson M. and Rosenberg N.A. 2007. CLUMPP: a cluster matching and permutation
program for dealing with label switching and multimodality in analysis of
population structure. Bioinformatics, 23(14): 1801-1806.

Jones, P:S. 1991. Restoration of Juniperus excelsa Bieb. and Olea europaea L. subsp.
africana (Mill.) p. S. Green woodlands in Eritrea. Ph. D. Thesis, University of
Stirling, Department of Biological and Molecular Sciences, FK9 4LA, Scotland,
304 p.

Juan, A., Fay, M.F., Pastor, J., Juan, R., Fernandez, 1., and Crespo M.B. 2012. Genetic
structure and phylogeography in Juniperus oxycedrus subsp.macrocarpa around
the Mediterranean and Atlantic coasts of the Iberian Peninsula, based on AFLP
and plastid markers. European Journal of Forest Research, 131: 845-856.

90


http://link.springer.com/journal/10342

KAYNAKLAR 0. H. EVREN

Khantemirova, E.V. and Semerikov, V.J. 2010. Genetic variation of some varieties of
common juniper Juniperus communis L. inferred from analysis of allozyme loci.
Russian Journal of Genetics, 46(5): 546-554.

Khajjak, M.H.1 Raza, A.M., Lugman, M., Yousafzai, A., Naudhani, S., Ali, G.M. and
Saeed, M. 2016. Evaluation of seed viability of Juniperus excelsa (M. Bieb.)
found in Balochistan by tetrazolium assay. J. Appl. Emerg. Sci., 6(1): 31-35.

Kimura, M. and Crow, J.F. 1964. The number of alleles that can be maintained in a finite
population. Genetics, 49(4): 725-738..

Klintschar, M., Dauber, E-M., Ricci, U., Cerri, N., Immel, U-D., Kleiber, M. and Mayr,
W.R. 2004. Haplotype studies support slippage as the mechanism of germline
mutations in short tandem repeats. Electrophoresis, 25(20): 3344,3348.

Klug, W.S. and Cummings, M.R. 1999. Concept of Genetics. Prentice Hall, New Jersey-
USA, 816 p. Oner, C. (Ed.) 2003. Genetik Kavramlar. Palme Yayincilik, Ankara,
816 s.

Kog, M., Karagdz, G., Demirci, M., ve Ozbagc1, N. 2012. Tiirkiye Orman Varli§1-2012.
Orman Idaresi ve Planlama Dairesi Bagkanlig1 Yayinlari, Ankara, 27 s.

Krauss, J., Bommarco, R., Guardiola, M., Heikkinen, R.K., Helm, A., Kuussaari, M.,
Lindborg, R.,Ockinger, E.,Pirtel, M., Pino, J., Péyry, J., Raatikainen, K.M., Sang,
A., Stefanescu, C., Teder, T., Zobel, M. and Steffan-Dewenter, I. 2010. Habitat
fragmentation causes immediate and time-delayed biodiversity loss at different
trophic levels. Ecol Lett., 13(5): 597-605.

Kurt, Y. 2011. Antalya-Diizler¢ami ortak bah¢e deneme alanindaki alt1 farkli kizilgam
(Pinus brutia Ten.) popiilasyonunda cpSSR belirtecleri ile genetik ¢esitliligin
belirlenmesi. Doktora Tezi, Akdeniz. Universitesi. Fen Bilimleri Enstitiisii,
Antalya, 115 s.

Kvacek, Z. 2002. A new juniper from the Palaecogene of Central Europe. Feddes
Repertorium, 113: 492-502.

Leonardi, S., Piovani, P., Scalfi M., Piotti, A., Giannini, R. and Menozzi P. 2012. Effect
of habitat fragmentation on the denetic diversity and structure of peripheral
populations of beech in central Italy. Journal of Heredity, 103(3): 408-417.

Levene, H. 1949. On a matching problem arising in genetics. The Annals of Mathematical
Statistics, 20(1): 91-94.

Lewontin, R.C. 1972. The apportionment of human diversity. Evolutionary Biology, 6:
381-398.

Li, G. and Quiros, C.F. 2001. Sequence-related amplified polymorphism (SRAP), a new
marker system based on a simple PCR reaction: its application to mapping and
gene tagging in Brassica. Theoretical and applied genetics, 103: 455-461.

Li, Z-H., Liu, Z-L. Wang, Y-J., Fang, M-F., Wang, M-L., Li, Z-X. and Zhao G-F. 2013.
Isolation and characterization of polymorphic microsatellite loci in Ping’s juniper
Juniperus pingii. Conservation Genetic. Resources, 5: 683-685.

Little, D.P. 2006. Evolution and circumscription of the True cypresses
(Cupressaceae: Cupressus). Systematic Botany, 31: 461-480.

91


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Krauss%20J%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Bommarco%20R%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Guardiola%20M%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Heikkinen%20RK%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Helm%20A%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Kuussaari%20M%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Lindborg%20R%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=%26%23x000d6%3Bckinger%20E%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=P%26%23x000e4%3Brtel%20M%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Pino%20J%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=P%26%23x000f6%3Byry%20J%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Raatikainen%20KM%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Sang%20A%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Stefanescu%20C%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Teder%20T%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Zobel%20M%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Steffan-Dewenter%20I%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20337698
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC2871172/
http://www.jstor.org/action/showPublication?journalCode=annamathstat
http://www.jstor.org/action/showPublication?journalCode=annamathstat
http://www.jstor.org/stable/i312757
https://www.google.com/books?hl=tr&lr=&id=R2TTBwAAQBAJ&oi=fnd&pg=PA381&dq=Lewontin+1972&ots=Ay0B8NDuGQ&sig=Qt_nMo5TuBkwkRXbiVB9Zs02y4c

KAYNAKLAR 0. H. EVREN

Mamikoglu, N.G. 2010. Tiirkiye’nin Agaglari ve Calilari. Ntv Yayinlari, Istanbul, 727 s.

Mantel, N. 1967. The detection of disease clustering and a generalized regression
approach. Cancer Res., 27: 209-220.

Mao, K., Hao, G., Liu, J., Adams, R.P.and Milne, R.l. 2010. Diversification and
biogeography of Juniperus (Cupressaceae): variable diversification rates and
multiple intercontinental dispersals. New Phytologist, 188: 254-272.

McDermott, J.M. and McDonald, B.A. 1993. Gene flow in plant pathosystems. Ann. Rev.
Phytopathol., 31:353-373.

Meksem, K. and Kahl, G. 2005. The Handbook of Plant Genome Mapping: Genetic and
Physical Mapping (v.1). Wiley-Vch Verlag GmbH & Co. KGaA, Veinheim-
Germany, 402 p.

Meloni, M., Perini, D., Filigheddu. R. and Binelli G. 2006. Genetic Variation in Five
Mediterranean populations of Juniperus phoenicea as revealed by Inter-Simple
Sequence Repeat (ISSR) Markers. Annals of Botany, 97: 299-304.

Merwe, M.V.D., Winfield, M.O., Arnold, G.M. and Parker J.S. 2000. Spatial and
temporal aspects of the genetic structure of Juniperus communis populations.
Molecular Ecology, 9: 379-386.

Mezquida, E. T. , Rodriguez-Garcia, E. and Olano J.M. 2016. Efficiency of pollination
and satiation of predators determinereproductive output in Iberian Juniperus
thurifera woodlands. Plant Biology,18: 147-155.

Michalczyk, 1.M., Sebastiani, F., Buonamici, A., Cremer, E., Mengel, C., Ziegenhagen,
B. and Vendramin, G.G. 2006. Characterization of highly polymorphic nuclear
microsatellite loci in Juniperus communis L. Molecular Ecology Notes, 6:346—
348.

Michalczyk 1.M. 2008. Application of DNA marker systems to test for genetic imprints
of habitat fragmentation in Juniperus communis L. on different spatial and
temporal scales-Integration of scientific knowledge into conservation measures.
Ph. D. Thesis, Philipps-University of Marburg, Department of Conservation
Biology,Marbug/Lahn, 111 p.

Michalczyk, I.M., Opgenoorth, L, Lueckei, Y., Huck, S. and Ziegenhagen, B. 2010.
Genetic support for perglacial survival of Juniperus communis L. in Central
Europe. The Holocene, 20(6): 887-894.

Milios, E., Smiris, P., Pipinis, E. and Petrou, P. 2009. The growth ecology of Juniperus
excelsa Bieb. trees in the central part of the Nestos valley (NE Greece) in the
context of anthropogenic disturbances. Journal of Biological Research-
Thessaloniki, 11: 83-94.

Nei, M. 1972. Genetic distance between populations. Am.Nat., 106: 283-292

Nei, M. 1973. Analysis of gene diversity in subdivided populations. Proceedings of the
National Academy of Sciences, 70(12): 3321-3323.

Nei, M. 1987. Molecular Evolutionary Genetics. Columbia University Press, USA, 512
p.

92



KAYNAKLAR 0. H. EVREN

Nolte, A.W. and Tautz D. 2010. Understanding the onset of hybrid speciation. Trends
Genet., 26(2): 54-58.

OGM 2012. Toprak Analizi Sonuglarmm Degerlendirilmesi. TURKIYE
CUMHURIYETI Orman ve Su Isleri Bakanligi, Orman Genel Mdiirligii Yayni,
Ankara, 3 s. (http://ekoloji.OGM.gov.tr/Dokumanlar/Toprak%20 analizi%20
sonu%C3%A71ar%C4%B1n%C4%B1n%20de%C4%9Ferlendirilmes i.pdf [Son
erisim tarihi: 04.01.2018].

OGM 2013. Orman Atlasi. TURKIYE CUMHURIYETI Orman ve Su Isleri Bakanligi,
Orman Genel Midirliigii, Bilgi Sistemleri Dairesi Bagkanligi, Cografi Bilgi
Sistemleri Sube Miidiirligi Yayini, Ankara, 107 S.
(https://www.ogm.gov.tr/ekutuphane/  Yayinlar/Orman%?20Atlasi.pdf [Son
erisim tarihi: 04.01.2018]).

OGM 2014. Ardic Ormanlarinin Rehabilitasyonu Eylem Plan1i. TURKIYE
CUMHURIYETI Orman ve Su Isleri Bakanli§i, Orman Genel Miidiirliigi,
Silvikdiltiir Daire Bagkanlig Yayin, Ankara, 22 S.
(https://www.OGM.gov.tr/ekutuphane/ Yayinlar/Ard%C4%B1%C3%A7%20
Ormanlar%C4%B1n%C4%B1n%20Rehabilitasyonu%20Eylem%20P1an%C4%
B1.pdf [Son erisim tarihi: 04.01.2018]).

OGM 2015. Gen Koruma Ormanlar1 (Adedi-Toplam alan). . TURKIYE CUMHURIYETI
Orman ve Su Isleri Bakanligi, Orman Genel Miidiirliigii Yaym, Ankara, 2 s.
(https://ortohum.ogm.gov.tr/SiteAssets/Sayfalar/Gen-Koruma-  Ormanlari/Gen
%20Koruma%20 Ormanlari %20(Adeti-Toplam%20Alan).pdf [Son erigim tarihi:
23.02.2018]).

OGM 2017. Tiirkiye Orman Varlhigi 2015. TURKIYE CUMHURIYETI Orman ve Su
Isleri Bakanligi, Orman Genel Midirliigii Yaymi, Ankara, 32 s.
(https://www.OGM.gov.tr/ ekutuphane/Yayinlar/T%C3%BCrkiye%20 Orman%
20Varl%C4%B1%C4%9F%C4%B1-2016-2017.pdf  [Son  erisim  tarihi:
04.01.2018]).

Oguz, H. 2008. Toprak Bilgisi Ders Notu. http://gmyo.gumushane.
edu.tr/media/uploads/gmyo-bitkisel/files/toprak-dersi-notlar.pdf  [Son erisim
tarihi: 20.02.2018].

Opgenoorth, L. 2009. Identification and characterization of microsatellite marker in the
tetroploid Juniperus tibetica Kom. using next generation sequencing.
Conservation Genetic. Resources, 1(1): 253-255.

Ozdemir, A. ve Kahraman S. 2018. Toprak bilgisi ve bitki besleme.
http://www.kitapark.com/pdf/toprak-bilgisi-ve-bitki-besleme.pdf [Son erisim
tarihi: 19.01.2018]

Palma-Otal, M., Moore W.S., Adams R.P. and Joswiak G.R. 1983. Morphological,
chemical, and biogeographical analyses of a hybrid zone involving Juniperus
virginiana and J. horizontalis in Wisconsin. Canadian Journal of Botany, 61(10):
2733-2746.

93


https://www.ogm.gov.tr/ekutuphane/
https://www.ogm.gov.tr/ekutuphane/
https://ortohum.ogm/
http://gmyo.gumushane.edu.tr/media/uploads/gmyo-bitkisel/files/toprak-dersi-notlar.pdf
http://gmyo.gumushane.edu.tr/media/uploads/gmyo-bitkisel/files/toprak-dersi-notlar.pdf
http://www.kitapark.com/pdf/toprak-bilgisi-ve-bitki-besleme.pdf

KAYNAKLAR 0. H. EVREN

Palombi, M. and Damiano, C. 2002. Comparison between RAPD and SSR molecular
markers in detecting genetic variation in kiwifruit (Actinidia deliciosa A. Chev).
Plant Cell Reports, 20(11): 1061-1066.

Peakall, R. and Smouse, P. 2006. GENALEX 6: genetic analysis in excel. Population
genetic software for teaching and research. Mol. Ecol. Notes, 6(1): 288—295.

Pecina-Quintero, V., Anaya-Lopez, J.L., Zamarripa-Colmenero, A., Montes-Garcia, N.,
Nunez-Colin, C., Solis-Bonilla, J.L. Aguilar-Rangel, M.R. and Prom, L. 2012.

Genetic diversity of sweet sorghum germplasm in Mexico using AFLP and SSR
markers. Pesq. agropec. bras., 47(8): 1095-1102.

Prochazka, B.G., Coates, P.S.,Ricca, M.A., Casazza, M.L., Gustafson K.B. and Hull J.M.
2017. Encounters with Pinyon-Juniper influence riskier movements in greater
Sage-Grouse across the great basin. Rangeland Ecology & Management, 70: 39—
49,

Pritchard J.K, Stephens M and Donnelly P. 2000. Inference of population structure using
multilocus genotype data. Genetics Society of America, 155: 945-959.

Rambaut, A. 2016. FigTree, Tree Figure Drawing Tool v. 1.4.3. Institute of Evolutionary
Biology, University of Edinburgh. http://tree.bio.ed.ac.uk/ [Son erisim tarihi:
06.02.2018].

Rawat, Y.S. and Everson, C.S. 2012. Ecological status and uses of juniper species in the
cold desert environment of the Lahaul Valley, north-western Himalaya, India. J.
Mt. Sci., 9: 676-686.

Raymond, M. and Rousset, F. 1995. GENEPOP Version 1.2: population genetics
software for exact tests and ecumenicism. J. Hered., 86: 248-249.

Reed, D.H. and Frankham, R. 2003. Correlation between fitness and genetic diversity.
Conservation Biology, 17(1): 230-237.

Rousset, F. 2008. Genepop’007: a complete re-implementation of the genepop software
for Windows and Linux. Molecular Ecology Resources, 8: 103-106.

Richard, G-F., Kerrest, A. and Dujon, B. 2008. Comparative genomics and molecular
dynamics of DNA repeats in eukaryotes. Microbiology and Molecular Biology
Reviews, 72(4): 686-727.

Roach, J. 2004. Source of Half Earth's Oxygen Gets Little Credit. https://news.national
geographic.com/news/2004/06/0607_040607_phytoplankton.html [Son erisim
tarihi: 05.01.2018].

Rumeu, B., Sosa, P.A., Nogales, M. and Gonzalez-Perez M.A. 2013. Development and
characterization of 13 SSR markers for an endangered insular juniper (Juniperus
cedrus Webb & Berth.). Conservation Genetic Resources, 5(2): 457-459.

Rumeu, B., Vargas, P., Laen-Molina R., Nogales, M. and Caujape-Castells, J. 2014.
Phylogeography and genetic structure of the threatened Canarian Juniperus
cedrus (Cupressaceae). Botanical Journal of the Linnean Society, 175: 376-394.

Ryther, J.H. 1970. Biological Sciences: Is the World's Oxygen Supply Threatened.
Nature, 227: 374-375.

94


https://link.springer.com/journal/299
https://link.springer.com/journal/299/20/11/page/1
http://tree.bio.ed.ac.uk/
https://news.national/

KAYNAKLAR 0. H. EVREN

Saeed, S. and Barozai M.Y.K. 2012. A review on genetic diversity of wild plants by
using different genetic markers. Pure Appl. Bio., 1(3): 68-71.

Santos, T. and Telleria, J.L. 1994. Influence of forest fragmentation on seedconsumption
and dispersal of Spanish Juniper: Juniperus thurifera. Biological Conservation,
70: 129-134.

Sarangzai, A.M., Ahmed, M., Ahmed, A., Tareen, L. and Jan, S.U. 2012. The ecology
and dynamics of Juniperus excelsa forest in Balochistan-Pakistan. Pak. J. Bot.,
44(5): 1617-1625.

Secmen, O., Gemici, Y., Gork, G., Bekat, L. ve Leblebici, E. 2004. Tohumlu Bitkiler
Sistematigi, Ege Universitesi Basimevi, izmir, 394 s.

Seehausen O. 2004. Hybridization and adaptive radiation. TRENDS in Ecology and
Evolution, 19(4): 198-206.

Sertse, D., Gailing, O., Eliades, N-G. and Finkeldey, R. 2011. Anthropogenic and natural
causes influencing population genetic structure of Juniperus procera Hochst. ex
Endl. in the Ethiopian highlands. Genet. Resour. Crop Evol., 58: 849-859.

Silva, L., Elias, R.B., Moura, M., Meimberg, H. and Dias E., 2011. Genetic variability
and differentiation among populations of the Azorean endemic gymnosperm
Juniperus brevifolia: Baseline informationfor a conservation and restoration
perspective. Biochem. Genet. 49: 715-734.

Smulders, M.J.M., Schoot, J.V.D., Arens, P. and VVosman, B. 2001. Trinucleotide repeat
microsatellite markers for black poplar (Populus nigra L.). Molecular Ecology
Resources, 1(3): 188-190.

Sokal, R.R. 1979. Testing statistical significance of geographic variation patterns. Syst.
Zool., 28:227-232.

Staub, J.E., Serquen, F.C. and Gupta, M. 1996. Genetic markers map consrtuction and
their application in plant breeding. Hort. Science, 31(5): 729-741.

Szucko, I. and Rogalska, S.M. 2015. Application of ISSR-PCR, IRAP-PCR, REMAP-
PCR, and ITAP-PCR in the assessment of genomic changes in the early
generation of triticale. Biologia Plantarum, 59(4): 708-714.

Senol, S., Alaboz, P., Giilsoy, S. ve Ozkan, G. 2018. Boylu ardi¢ (Juniperus excelsa
Bieb.) ormanlar altindaki topraklarin fizikokimyasal 6zellikleri. Artvin Coruh
Universitesi Orman Fakiiltesi Dergisi, 19(1): 1-10.

Siklar, A. 2001. Orman agaglarinda genetik cesitlilik, gen koruma ve iilkemizdeki
uygulamalar. Orman Agag¢lari ve Tohumlari Islah Arastirma Miidiirliigii Dergisi,
2:95-104.

Sisaneci, R. ve Terzi, M. 2018. Toprakta pH, tuzluluk, kire¢ ve bitkiler igin dnemi.
http://slideplayer.biz.tr/slide/1947497/ [Son erisim tarihi: 19.01.2018].

Taiz, L. ve Zeiger, E. 2002. Plant physiology. Sinauer Associates, Massachusetts-USA,
690 p. Somyiirek, H.I. ve Tiirkan, I. (Eds.) 2008. Bitki Fizyolojisi. Palme
Yaymcilik, Ankara, 690 s.

Tautz, D. and Schlétterer, C. 1994. Simple sequences. Current Opinion in Genetics &
Development, 4(6): 832-837.

95


https://link.springer.com/journal/10535
https://link.springer.com/journal/10535/59/4/page/1
http://slideplayer.biz.tr/slide/1947497/
https://www.google.com.tr/search?dcr=0&q=sinauer+associates+&stick=H4sIAAAAAAAAAOPgE-LSz9U3MM0wTikqVOIAsUuq0sq0NDLKrfST83NyUpNLMvPz9POL0hPzMqsSQZxiq_TEoqLMYqBwRiEAUJy0lkIAAAA&sa=X&ved=0ahUKEwjQvIWugdHZAhXEKCwKHbdiCEgQmxMIkgEoATAQ
http://www.sciencedirect.com/science/journal/0959437X
http://www.sciencedirect.com/science/journal/0959437X
http://www.sciencedirect.com/science/journal/0959437X/4/6

KAYNAKLAR 0. H. EVREN

Teixeira, H., Rodriguez-Echeverria S. and Nabais C. 2014. Genetic diversity and
differentiation of Juniperus thurifera in Spain and Morocco as determined by
SSR, Plos One, 9(2): 88996 (1-7).

The World Bank 2015. Forest area (% of land area). https://data.worldbank.org/
indicator/AG.LND.FRST.ZS [Son erisim tarihi: 04.01.2018].

Tomitani, A., Knoll, A.H., Cavanaugh, C.V., and Ohno, T. 2006. The evolutionary
diversification of cyanobacteria: Molecular—phylogenetic and paleontological
perspectives. Proceeding of National Academy of Science of USA, 103(14): 5442—
5447.

Vemireddy, L.R., Archak, S. and Nagaraju, J. 2007. Capillary electrophoresis is essential
for microsatellite marker based detection and quantification of adulteration of
Basmati Rice (Oryza sativa). J. Agric. Food Chem., 55: 8112-8117.

Weir, B.S. and Cockerham, C.C. 1984. Estimating F-STATISTICS for the analysis of
population structure. Evolution, 38(6): 1358-1370.

Weller, P., Jeffreys, A.J., Wilson, V. and Blancheto, A.T. 1984. Organization of the
human myoglobin gene. EMBO J., 3: 439-446.

Willson, C.J., Manos, P.S., and Jackson, R.B. 2008. Hydraulic traits are Influenced by
phylogenetic history in the drought-resistant, invasive genus Juniperus
(Cupressaceae), American Journal of Botany, 95(3): 299-314.

Wilson, M.C., Chen, X-Y., Corlett, R.T., Didham, R.K., Ding, P., Holt, R.D., Holyoak,
M., Hu, G., Hughes, A.C., Jiang, L., Laurance, W.F., Liu, J., Pimm, S.L.,
Robinson, S.K., Russo, S.E., Si, X., Wilcove, D.S., Wu, J. and Yu, M. 2016.
Habitat fragmentation and biodiversity conservation: key findings and future
challenges. Landscape Ecol., 31: 219-227.

Wright, S. 1951. The genetical structure of populations. Ann. Eugen., 15(4): 323-54.

Xiong, F., Liu, J., Zhong, R., Jiang, J., Han, Z., He, L., Li, Z,, Tang, X. and Tang, R.
2013. Intron targeted amplified polymorphism (ITAP), a new sequence related
amplified polymorphism-based technique for generating molecular markers in higher
plant species. Plant Omics Journal, 6(2): 128-134.

Yan, H. 2008. Genetic markers for jathorpha biodiversity evaluaiton and breeding.
http://slideplayer.com/slide/8168202/ [Son erisim tarihi 30.01.2018].

Yang, H.X., Luo, R., Zhao, F.C., Liu, T.Y., Liu, C.X. and Huang, S.W. 2013.
Constructing genetic linkage maps for Pinus elliottii var.elliottii and
Pinuscaribaea var.hondurensis using SRAP, SSR, EST and ISSR markers. Trees,
27:1429-1442.

Yavuz, Y. 2014. Tirk miihendislerinden devrim gibi bulus. https://odatv.com/turk-
muhendislerinden-devrim-gibi-bulus-2907141200.html [Son erisimtarihi:
20.02.2018].

Yeh, F.C., Yang, R.C. and Boyle, T. 1999. PopGen32 computer program (ver. 1.31)
microsoft windows based freeware for population genetic analysis.
https://sites.ualberta.ca/~fyeh/popgene.pdf [Son erisim tarihi: 05.01.2018].

96


https://data.worldbank.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/24540312
http://slideplayer.com/slide/8168202/
https://odatv.com/turk-muhendislerinden-devrim-gibi-bulus-2907141200.html
https://odatv.com/turk-muhendislerinden-devrim-gibi-bulus-2907141200.html

KAYNAKLAR 0. H. EVREN

Yorgancilar, M., Yakisir, E. ve Erkoyuncu M.T. 2015. Molekiiler markorlerin bitki
1islahinda kullanimi,. Bahri Dagdas Bitkisel Arastirma Dergisi, 4(2): 1-12.

Yiicedag, C. and Gailing, O. 2013. Genetic variation and differentiation in Juniperus
excelsa M. Bieb. populations in Turkey. Trees, 27(3): 547-554.

Zaidi, M.A., Khan, S., Jahan, N., Yousafzai, A. and Mansoor, A. 2012. Micropropagation
and conservation of three Juniperus species (Cupressaceae). Pak. J. Bot., 44: 301-
304.

Zangiabadi, S., Naseri, F. and Ahmadimoghadam, A. 2012. Investigation on silvicultural
properties and soil characteristics of Juniperus excelsa M. Bieb in the southeast
of Iran. American-Eurasian J. Agric. & Environ. Sci., 12(3): 269-274.

Zhang, Q., Chiang, Y., George, M., Liu, Q. and Abbott, R.J. 2005. Phylogeography of
the Qinghai-Tibetan Plateau endemic Juniperus przewalskii (Cupressaceae)
inferred from chloroplast DNA sequence variation. Molecular Ecology, 14: 3513—
3524,

Zhang, Q., Yang, Y-Z., Wu, G-L., Zhang, D-Y. and Liu, J-Q. 2008. lIsolation and
characterization of microsatellite DNA primers in Juniperus przewalskii Kom
(Cupressaceae). Conservation Genetics, 9: 767—769.

Zhou, Q., Luo, D., Ma, L., Xie, W., Wng, Y., Wang, Y. and Liu, Z. 2016. Development
and cross-species transferability of EST-SSR markers in Siberian wild rye
(Elymus sibiricus L.) using Illumina sequencing. Scientific Reports, 6: 20549
(1-10).

97



OZGECMIS

OZAY H. EVREN
ozayevren86@gmail.com

OGRENIM BILGILERI

Akdeniz Universitesi, Fen Bilimeri Enstitiisii
Yiiksek Lisans Biyoloji Anabilim Dal1 (2011-2012)

2008-2012 Erciyes Universitesi, Fen Bilimleri Enstitiisii,
Biyoloji Anabilim Dali (2008-2011)

Lisans Gazi Univqrsitesi, Gazi Egitim Fakiiltesi,
2003-2008 Biyoloji Ogretmenligi Boliimii

MESLEKI VE iDARI GOREVLER

Akdeniz Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii, BiyolojiAnabilim Dali,
Antalya

Arastirma Gorevlisi
2011-2018

ESERLER
Uluslararasi hakemli dergilerde yayimlanan makaleler

1- Evren, O.H., Yiizbasioglu, E. and Dadand1 M.Y. 2015.Determination of intra-
specific genetic variation of Phlomis kurdica and Phlomis oppositiflora and investigation
for the hybridity of P. x melitenense (Lamiaceae) by means of molecular markers.
Biologia, 70(9): 1159-1171.

2-Kog, S., Evren, O.H. and Cetin, H. 2016. Evaluation of some plant fruit extracts
for the control of West Nile Virus vector Culex pipiens (Diptera: Culicidae). J Arthropod-
Borne Dis., 10(4): 595-601.

Ulusal ve uluslararasi bilimsel toplantilarda sunulan ve bildiri kitaplarinda
basilan bildiriler

1- Evren, O.H., Yiizbasioglu, E., Dadandi M.Y. and Sezer, G. 2012.
Determination of intra-specific genetic variation of Phlomis kurdica and Phlomis
oppositiflora and investigation for the hybridity of P. x melitenense (Lamiaceae) in terms
of molecular markers. The Second International Symposium on the Biology of Rare and
Endemic Plant Species (BIORARE-2012), Fethiye, Mugla, Turkey.




2- Sezer, G., Yiizbasioglu, E., Dadandi M.Y. and Evren, O.H. 2012.
Determination of intra- species genetic variation of the endemic species, Phlomis physocalyx, by
using ISSR markers. The Second International Symposium on the Biology of Rare and
Endemic Plant Species (BIORARE-2012), Fethiye, Mugla, Turkey.

3- Evren, O.H., Kog, S. ve Cetin, H. 2015. Pyracantha coccinea M. Roem. (Ates
dikeni, Rosaceae) meyve ekstraktinin Culex pipiens larvalari iizerine toksik etkisi. ikinci
Ulusal Botanik/Bitlimi Kongresi, Afyon-Tiirkiye.



