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Abstract: A study on the determination of genetic variability between rainbow trout (Oncorhynchus mykiss Walbaum,
1792) broodstocks reared in three different hatcheries by RAPD-PCR method. In this study, genetic variability between and
whithin rainbow trout broodstocks rared in three different hatcheries was investigated by RAPD-PCR method. For this purpose, total
45 fish used from three trout farm located in Mugla-Fethiye, Burdur-Gélhisar and Denizli- Cameli region. The genetic similarities
calculated for three population were found quite low. The mean genetic similarity was found as 0.429 within Fethiye population,
0.311 for Golhisar population and 0.348 for Cameli population. Genetic diffirences were calculated within population, 0.571 in
Fethiye, 0.689 in Cameli and 0.652 in Gélhisar. Genetic variation between populations was found very high. The highest variation
was determinated as 752 between Fethiye and Golhisar populations and the least genetic variation was calculated as 0.659
between GCameli and Fethiye populations.

Key Words: Rainbow trout (Oncorhynchus mykiss), broodstock, RAPD-PCR, genetic variability.

Ozet: Bu arastirmada RAPD-PCR yéntemi kullanilarak, (g farkll kulugkahanedeki damiziik gkkusag alabaliklari (Oncorhynchus
mykiss) arasinda genetik gesitliligin belirlenmesi amaglanmistir. Mugla-Fethiye, Burdur-Gélhisar ve Denizli-Cameli yoresinde tretim
yapan (¢ isletmeye ait toplam 45 damizlik balik materyal olarak kullaniimigtir. Ug populasyonda hesaplanan genetik benzerlik
degerleri oldukga diisiik bulunmustur. Fethiye populasyonu iginde ortalama 0.429, Cameli populasyonu icinde 0.311 ve Gélhisar
populasyounda 0.348 olarak hesaplanmistir. Ortalama populasyon ici genetik farklilik degerleri ise Fethiye populasyonunda 0.571,
Gameli populasyonunda 0.689 ve Goélhisar populasyonunda 0.652 olarak hesaplanmistir. Populasyonlar arasi genetik farklilik
degeri olduca yiksek bulumustur. En yliksek genetik farklilik dederi Fethiye-Golhisar populasyonlari arasinda 0.752 olarak, en
dusuk ise Fethiye-Cameli populasyonlari arasinda 0.659 olarak belirlenmistir.

Anahtar Kelimeler: Gokkusagi alabaligi (Oncorhynchus mykiss), damizlik, RAPD-PCR, genetik cesitlilik.

*Bu arastirma Ege Universitesi Bilim-Teknoloji ve Uygulama Merkezi (EBILTEM) tarafindan E04/14/02 no'lu proje kapsaminda
desteklenmistir.

Girig

GoOkkusagi alabali§gi  (Oncorhynchus mykiss), ekonomik
degerinin yliksek olusu nedeniyle lizerinde en fazla arastirma
yapilan balik tiirlerinden birisidir. Gall ve Crandel’e gore
(1990) muhtemelen sazan (Cyprinus carpio) dan sonra kilt(rG
yapilan ilk tirddr. ik yetigtiriciik calismalar, Kuzey
Amerika’da 1874 yilinda gbkkusad! alabaligi yumurtalarinin,
McCloud Irmadrndan Kuzey Kaliforniya'daki 6zel bir
kulugkahaneye tasinarak kulugkalanmasiyla baslamistir. Daha
sonralari ise 1877 yilinda Japonya'ya, 1885 yilinda ingiltere’ye
getirilmistir.

Tarkiye'de gdkkusagi alabaligi dretimi, 1970l yillarda
disaridan getirilen yumurtalarla baglamistir (Canyurt, 1985).
Glnimiizde ise gokkusagdi alabali§ kultlirii yapilan en 6nemli

tir konumundadir. Gokkusagi alabali§r dretimi, gerek
potansiyel su kaynaklarinin Uretime alinmasi gerekse
yetistiricilikte ~ karsilagilan ~ problemlerin  (kaliteli ~ yem,

hastaliklara karsi micadele, vb.) ¢dzllmis olmasi nedeniyle
her gegen yil artarak devam etmektedir.

Turkiye'de gokkusag! alabaliyi yetistiriciligi, baslangicta
yumurta ithal edilerek baglamistir. Zaman igerisinde de
ureticiler yavru ihtiyaglarini kendi damizliklarindan yetistirerek
karsilamislardir (Canyurt, 1985). Stiphesiz, ureticiler damizlik
secimini yaparken (Ustin verime sahip bireyleri tercih
etmiglerdir. Yani farkinda olmadan bilingsiz bir 1slah
yapmislardir. Bu nedenle farkli isletmelerden temin edilen

alabalik yavrulari arasinda verim ozellikleri agisindan
farkliliklar -~ gdzlenebilmektedir. Ancak ileri sUrilen bu
farkliliklarin -~ gevresel faktdrlerden mi, yoksa kalitsal

ozelliklerden mi kaynaklandigi bilinmemektedir. Gokkusag!
alabaligi yetistiricilijinde gdzlenen bu varyasyonun DNA
duizeyinde ortaya konulmasi ileride yapilacak islah calismalari
acisindan bytik énem tagimaktadir. Islah galismasi yapilacak
materyalde gbzlenen genetik varyasyon hayvan ve bitki
Islahgilari igin oldukga dnemlidir. Ylksek genetik varyasyona



26 Akhan ve Canyurt/E.U. Su Uriinleri Dergisi 22 (1-2): 25-30

sahip populasyonlar islahgilar tarafindan tercih edilir. Glnka,
Islahgi daha genis bir degisim iginden istedigi 6zelligi tagiyan
bireyi segme sansina sahip olmaktadir (Allendorf ve Utter,
1979; Yildirim ve Kandemir, 2001).

Guntimiizde genetik mihendisliginde kullanilan yeni
teknikler, gelismis Ulkelerde balik 1slahi ve genetigi alaninda
da kullanilmaya baglanmis, degisik balik tlrlerinde irk igi ve
irklar arasi genetik varyasyonlar belirlenmistir. Son yillarda
gelistiriimis olan RAPD (Random Amplified Polymorphic
DNA) teknigi, genomik DNA'nin tesadifi primerlerle DNA
polimeraz enzimi araciliiyla milyonlarca kez cogaltimasi
esasina dayanmaktadir (Welsh ve McCelland, 1990). Adi
gecen DNA'ya dayali tekniklerden birisi olan RAPD teknigi
birgok balik tirlinde genetik varyasyonu belirlemede
kullaniimistir (Dinesh ve dig., 1993; Bielawski ve Pumo,
1997; Caccone ve dig., 1997; Liu ve dig., 1999; Koh ve dig.,
1999). Bu arastirmalar RAPD tekniginin populasyon igi ve
populasyonlar arasi genetik cesitliligin arastinimasinda
kullanilabilecegini gdstermektedir. Ayrica RAPD teknigi, baz
balik tiirlerinde filogenetik ¢alismalarda ve tur tayininde
(Bardakci ve Skibinski, 1994; Borowsky ve dig., 1995;
Sultmann ve dig., 1995; Partis ve Wells, 1996;), cinsiyet
belirlemede (Iturra ve dig., 1998; Bardakci, 2000) ve gen
haritalamada da kullaniimistir (Postlethwait ve dig., 1994;
Liu ve dig., 1999).

Alabalik vetistiriciligi  yapan isletmelerdeki anaglar
arasindaki varyasyonun DNA dizeyinde belirlenmesi, gerek
ileride  yapilacak 1slah  gerekse molekiler genetik
calismalarina temel olusturacaktir. Bu calisma ile RAPD
yontemi kullanilarak (g farkli kulugkahanedeki damizlik
gokkusagi alabaligi stoklarinda, populasyonlar arasinda ve
icinde genetik varyasyonun DNA'ya dayall markérlerle ortaya
konulmasi amaglanmigtir.

Materyal ve Yontem

Aragtirmada, Mugla-Fethiye yoresindeki (Dont Alabalik
isletmesi), Burdur-Gélhisar ydresinde (Ozpekler Su Uriinleri
Ltd. Sti.) ve Denizli-Cameli (Karabaglar Alabalik Isletmesi)
yoresindeki (¢ farkli kulugkahanede bulunan damizlik
gokkusagi alabaliklari materyal olarak kullanilmigtir. Her
kulugkahanedeki anaglar Uretici tarafindan isletmedeki
populasyon igerisinden segilmistir. Her kulugkahaneden 15’er
adet olmak Uzere toplam 45 adet balk arastirmada
kullanilmistir.

Damizlik baliklarin kuyruk bélgesinden antikoagulantli
plastik siringalar (5 ml) kullanilarak, 1-2 ml kan &érmegi
antikoagulantli (K2 EDTA'lN) tuplere alinmigtir. Alinan kan
ornekleri buzlu tagima kab! igerisinde laboratuvara getirilerek -
20°C'de derin dondurucuda muhafaza edilmistir. Her birey igin
Dunnington ve dig., (1990)'a gore kandan DNA izolasyonu
yapilmistir. izolasyon sonrasinda elde edilen DNA peletleri
100 pl TE tampon ¢ozeltisi (10 mM Tris, 1 mM EDTA, pH: 8)
icerisinde ¢ozlindurtilerek konsantrasyonlari spektrofotometrede
olctlmastdr.

Ug farkli populasyondan alinan tiim &rneklerin RAPD-
PCR islemlerinde Operon firmasindan saglanan 10 baz
uzunluga sahip 10 degisik primer (A-11, A-19, B-8, B-11, D-
16, F-2, F-3, F-5, F-11, E-8) kullaniimistir. Kullanilan
primerlerin nikleotid dizileri Operon firmasindan temin
edilebilir (Operon, Alemada, CA).

Damizlik gokkusagl alabaliklarina ait DNA parmak
izlerini ¢ikarmak icin Welsh ve McCelland (1990)'in gelistirdigi
RAPD teknigi kullanilmistir. RAPD- PCR islemi, 0.5 ml'lik
eppendorf tiplere toplam hacim 15 pl olacak sekilde 25 ng
genomik DNA, 100 pM her dNTP (Promega)'dan, 15 ng
tesadufi primer (Operon, Alemada, CA.) kullanilarak 1xTaq
DNA Polimeraz tamponu (Promega), 1 Unite Tag DNA
polimeraz enzimi (Promega) kullanililarak Thermal Cycler
cihazinda (Appligen Oncor-Crocodile-Ill) yapiimistir. Thermal
Cycler cihazinda kullanlan PZR  (Polimeraz ~ Zincir
Reaksiyonu) programi asagidaki gibidir. Cihaz baslangigta
94°C’de 30 sn ve sonra 35 dongu, 94°C'de 25 sn, 35°C'de 45
sn, 94°C’de 1 dk ve amplifikasyon bittikten sonra 72°C’de 5 dk
olacak sekilde ayarlanmistir. PZR sonrasinda elde edilen
urdinler, %1.5'luk agaroz (Sigma) jelinde elektroforez islemine
tabi tutulmustur. Elektroforez isleminden sora etidium bromid
(2 ug.mk") ile boyanan jel fotograflandiriimistir.

RAPD analizi sonucu elde edilen bantlardan
yararlanilarak bantlarin varliginda bir, yoklugunda sifir olacak
sekilde veri matrisleri olusturulmustur. Elde edilen veri
matrislerinden yararlanarak populasyon i¢i ve populasyonlar
arasi genetik benzerlik degerleri Nei ve Li'nin (1979) asagidaki
form(illine gore hesaplanmistir.

Sxy= 2Nxy/ Ny + NySxy= genetik bezerlik,
Nxy =Iki birey arasindaki ortak bant sayisi,
Ny =X bireyine ait bant sayisi,
Ny =Y bireyine ait bant says|,

Genetik  farklilik
hesaplanmigtir.

Populasyonlar igin Tools For Population Genetic
Analysis (TFPGA Ver. 1.3) istatistik paket proraminda (Miller,
1997), Nei (1978)In genetik mesafesi kullanilarak UPGMA
(Unweighted  pair method with arithmetic  mean)
dendogramlari olusturulmustur. Dendogram olusturabilmek
icin genetik benzerlik degerlerinin hesaplanmasinda kullanilan
1-0 veri matrisinden faydalanilmigtir.

ise P= 1-Sxy formiiliine gdre

Bulgular

Aragtirmada her ¢ damizlik populasyonu (Gameli, Fethiye,
Goélhisar) ayni primerler kullanilarak incelenmistir. Ug
populasyona ait toplam 45 drnekte kullanilan 10 primerden 3
tanesi (OPA-19, OPB-8, OPF-3) degerlendirilebilmistir.
Calismada kullanilan primerlere gére populasyonlarda elde
edilen bant sayilar ve molekdler blytkitkleri (minimum ve
maksimum baz giftleri) Tablo 1'de verilmistir.



Tablo 1. Populasyonlarda primerlere gore elde edilen toplam bant sayilari ve molekiiler buyiiklikleri.

Primer Fethiye Populasyonu Gameli Populayonu Golhisar Populasyonu
(Operon,) Topslam Bant Bﬁyﬁklﬁ!( Baz cifti Toplam Bant Sayisi Bﬁyﬁklﬁ!( Baz cifti (B¢) Toplam Bant Sayisi Bﬁyﬁklﬁ!( Baz cifti (Bg)
ayisi (Bg) min-maks min-maks min-maks
A-11 - - - - - -
A-19 - - 8 667-2056 7 671-1983
B-8 8 830-1639 15 667-2108 10 697-1652
B-11 - - - - - -
D-16 - - - - - -
E-8 - - - - - -
F-2 - - - - - -
F-3 8 737-1843 8 848-1904 - -
F-5 - - - - - -
F-11 — — — — — —

Populasyon igi Genetik Benzerlik ve Farklilik Degerleri
Fethiye populasyonunda populasyon igi genetik benzerlik ve
farklilik degerlerinin hesaplanmasinda kullanilan 10 primerden
degerlendirilebilir sonug veren iki primerin RAPD bantlari
kullaniimigtir. OPB-8 ve OPF-3 primerleri ile elde edilen
bantlardan yapilan hesaplamalarda Fethiye populasyonu
icinde genetik benzerlik degeri ortalama 0.429 olarak
bulunmustur. Ancak bireyler arasindaki benzerlik degeri 0 ile
0.966 arasinda degisim gostermistir. Buna bagdli olarak
genetik farkliik degeri 0.571 olup 0.033 ile 1 arasi degisim
gOstermigtir.

Cameli populasyonunda kullanilan 10 primerden g
degerlendirilebilir kabul edilmistir. OPA-19, OPB-8 ve OPF-3
primerleri ile elde edilen bantlardan yapilan hesaplamalarda
Cameli populasyonu iginde genetik benzerlik de@eri ortalama
0.311 olarak bulunmustur. Ancak bireyler arsindaki genetik
benzerlik degeri 0 ile 0.909 arasinda degisim gostermistir.
Ortalama genetik farklilik 0.689 bulunurken genetik farklilik
degerleri 0.091-1 arasinda degisim gdstermistir.

Golhisar populasyonunda sonug veren OPA-19 ve OPB-
8 primerleri ile elde edilen bantlardan yapilan hesaplamalarda,
ortalama populasyon ici genetik benzerlik 0.348 olarak
bulunmustur. Populasyon igerisinde bireyler arasi genetik
benzerlik degeri 0 ile 1 arasinda degisim gdstermistir. Genetik
farklilk degeri ortalama 0.652 olup 0-1 arasi degisim
gostermistir.

Populasyonlar Arasi Genetik Benzerlik ve Farklilik
Degerleri

Populasyonlar kendi aralarinda her iki populasyonda da sonug
veren primerler agisindan karsilastirimistir. Genetik benzerlik
ve farklilik degerleri primerlere gore hesaplanarak Tablo 2'de
veriimigtir. Tabloya bakildiinda populasyonlar arasinda en
yiksek genetik benzerlik degerleri Fethiye ve Cameli
populasyonlari arasinda OPB-8 primerine gére 0.364 olarak
bulunmustur. Populasyonlar arasinda en disik genetik
benzerlik degeri de OPB-8 primerine gore Cameli ve Gélhisar
populasyonlari arasinda 0.206 olarak bulunmustur.

Fethiye ve Cameli populasyonlari arasindaki genetik
benzerlik ve farklilik hesaplamalarinda her iki populasyonda
bant veren OPB-8 ve OPF-3 primerlerinden faydalaniimigtir.
OPB-8 ve OPF-3 primerleri RAPD sonuglarina gore ortalama
genetik benzerlik 0.341 olurken, genetik farklilik degeri 0.659
olarak belirlenmigtir.

Fethiye ve Goélhisar populasyonlari ele alindiginda, iki

populasyonda da bant veren RAPD primeri sadece B-8
primeri oldugu igin hesaplama bu primerin sonuglarina gére
yapliimistir. iki populasyon arasindaki ortalama genetik
benzerlik dederi 0.248 ve genetik farklilk degeri 0.752 olarak
belirlenmistir.

Cameli  ve  Golhisar  populasyonlarinda  ise
degerlendirilebilir olarak kabul edilen OPA-19 ve OPB-8
primerlerinin  RAPD sonuglari dikkate alinmigtir. Her iki
populasyonda bant veren A-19 ve B-8 primerlerine gore iki
populasyon arasindaki ortalama genetik benzerlik degderi
0.266 ve genetik farklilik 0.734 olarak belirlenmistir.

Tablo 2. Populasyonlar arasinda primerlere gére belirlenen ortalama genetik
benzerlik ve farklilik degerleri.

Primer Fethiye- Cameli | Cameli- Golhisar | Gélhisar-Fethiye
GB GF GB GF GB GF
OPA-19 — — 0.326 0.674 — —
OPB-08 0.364  0.626 0.206 0.794 0.248 0.752
OPF-03 0.318  0.682 — — — —
Ortalama 0.341  0.659 0.266 0.734 0.248 0.752

*GB: genetik benzerlik, GF: Genetik farklilik

Ug populasyon arasinda, OPB-8 primerine ait RAPD
sonuglari kullanilarak UPGMA yontemine gére dendogram
olusturulmustur (Sekil 1). Dendograma bakildiginda genetik
benzerlik degeri daha yiksek olan Cameli ve Fethiye
populasyonlari arasinda genetik mesafenin daha az oldugu ve
Golhisar populasyonun bu iki populasyona genetik olarak
daha uzak oldugu gértlmektedir.

Genetik mesafe (Nei, 1978)
1 | 1 | | |

1 | 1 I | 1
5000 4000 3,000 2000 1,000 0000

3

Sekil 1. Ug populasyon arasindaki iliskiyi gbsteren dendogram. 1, Fethiye
populasyonu; 2, Cameli populasyonu; 3, Gélhisar populasyonu.
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Sekil 2. Cameli populasyonunda OPB-8 primerine ait RAPD sonuglar.
St:Standart markoér. 1-15,6rnekler.

Tartigma ve Sonug

Organizmalarin paylastigi ve olusturdugu gen havuzlarinda
gdzlenen genetik varyasyonun onemi uzun zamandan beri
hayvan ve bitki islahgilari tarafinda bilinmektedir. Belirli bir
ozellik igin bilinen genetik varyasyon dlzeyi, yapilan
seleksiyon programinda bu Ozellik icin beklenen degisimin
tahmin edilmesine olanak saglayabilmektedir (Allendorf ve
Utter, 1979).

Diger taraftan kiiltir(i yapilan balik tirlerinde, yetistiricilik
sirasinda yapilan seleksiyon ve diger selektif etkiye sahip
unsurlar  sonucu populasyonlarda genetik varyasyonu
azaltmaktadir (Allendorf ve Utter, 1979). Islah programina
alinacak materyalde g6zlenen varyasyonun belirlenmesi
onemlidir. Yuksek genetik varyasyona sahip populasyonlar
islahgilar tarafindan tercih edilir. Glinkii islahgi daha genis bir
degisim i¢inden istedigi 6zelligi tagiyan bireyi segme sansina
sahip olacaktir (Yildirim ve Kandemir, 2001).

Genetik varyasyonun molekiler diizeyde belirlenmesi
amactyla protein ve enzim analizleri 1960’li yillarda yaygin
olarak kullaniimistir. Protein ve enzimlerin sinirli polimorfizm
gostermeleri ve genomun timini incelemeye olanak
vermemeleri gibi dezavantajlari daha sonra gelistirilen DNA'ya
dayal tekniklerle giderilmistir (Bilgen ve dig., 2002).

Adi gecen DNA'ya dayali tekniklerden birisi olan RAPD
teknidi birgok balik tirinde genetik varyasyonu belirlemede
kullaniimistir (Dinesh ve dig., 1993; Bielawski ve Pumo, 1997;
Caccone ve dig., 1997; Liu ve dig., 1999; Koh ve dig., 1999).
Bu arastirmalar RAPD tekniginin populasyon i¢i ve
populasyonlar arasi genetik gesitliligin arastirimasinda
kullanilabilecegini gstermektedir.

Yapilan literatir taramalarinda Gokkusagi alabaliginda
(O. mykiss), molekiiler diizeyde enzim (Allendorf ve Utter,
1979; Busack ve dig., 1979; Guyomard, 1981; Ferguson ve
dig., 1993; Gregg ve dig., 2001), RFLP (Hansen ve dig., 1997,
Palti ve dig., 1997; Ferguson ve Danzman, 1999; Berkman,
2001), AFLP (Young ve dig., 2001; Brown ve Thorgaard,
2002), mikrosatelit (Estoup ve dig.,1993; Ardren ve dig., 1999;
Fishback ve dig., 1998; Heath ve di§., 2001; Ostberg ve
Rodriguez, 2002) markérleri kullanilarak yapilan daha fazla
arastirmaya rastlanildigi halde, RAPD markérleri kullanilarak,

farkl amaglar igin yapilan az sayida galismaya rastlaniimigtir
(Iturra ve dig., 1998; Young ve dig., 1998; Cagias ve dig.,
1999; Becerril ve dig., 2000).

Uc populasyon, elde edilen RAPD sonuglarina gore
degerlendirildiginde populasyon i¢i genetik benzerlik degerleri
beklenenden dustik bulunmustur. Populasyon ici genetik
benzerlik degerleri sirasiyla Fethiye populasyonunda 0.429,
Gameli populasyonunda 0.311, Golhisar populasyonunda
0.348 olarak bulunmustur. incelenen populasyonlarin
kusaklardir  yetistiriciligi  yapildigi  dikkate  alindiginda,
populasyonlarda belirlenen populasyon igi genetik benzerlik
degerlerinin daha ylksek c¢ikmasi beklenmekteydi. Farkli
tirlerde RAPD-PCR yontemiyle yapilan populasyon genetigi
calismalarinda rapor edilen sonuglar bunu gdstermektedir.
Bielawski ve Pumo (1997), Atlantik kiyilarindan topladigi
Cizgili Levrek (Morone saxatilis) populasyonlarinda ortalama
populasyon igi genetik benzerlik dederini %93.8 populasyonlar
arasi genetik benzerlik degerini %88.4 olarak bildirmistir.
Bilgen ve di§. (2002), Ege Bolgesinde diretim yapan iki
kulugkahaneye ait ¢gipura damizliklarinda yaptigi RAPD analizi
sonucunda populasyon ici genetik benzerlik degerini dogadan
toplanan populasyon icin 0.450, dodadan toplanan ancak

kafes isletmelerinde  blydtilerek  damizhk  yapilan
populasyonda 0.620 olarak bildirmislerdir.
Incelenen populasyonlarda  genetik  benzerlik

degerlerinin dislk bulunmasinin gdkkusagi alabaliklarinda
gortlen yiiksek andploididen kaynaklandi§i dustntimektedir.
Andploidi, organizma temel kromozom sayisinin tam kati veya
katlari kadar olmayan azalma ve artmalara denilmektedir.
Gokkusag! alabaliginda kromozom varyasyonlarini arastiran
arastirmacilar kultiri yapilan ve yabani populasyonlarda 2n
kromozom sayisinin 57 ile 65 arasinda oldugunu
bildirmislerdir. Flajshans ve Rab (1990), Cekoslavakya ve
Amerika'dan iki gokkusagi alabaligi populasyonunda yaptiklari
calismada 2n kromozom sayisinin 58 ile 64 arasinda
degistigini bildirmislerdir. Colihueque ve dig. (2001), Sili'de
kiltlrG yapilan bes farkli populasyonda yaptiklari sitogenetik
calisma ile 2n kromozom sayisini 58 ile 63 olarak bildirmistir.
Ulupinar ve Okumus (2002), ise Dogu Karadeniz’'de dretim
yapan 10 isletmeden aldidi drneklerde 2n kromozom sayisini
58 ile 64 arasinda oldugunu bildirmistir.

Kullanilan primerler, PCR islemi sirasinda genomik DNA
uzerinde kendilerine tamamlayici dizileri bulduklarinda, kalip
DNA pargas! kopyalanmig ve bant vermistir. Tamamlayici dizi
olmadigi zaman ise amplifikasyon gerceklesmeyerek bant
vermemistir (Bilgen ve dig., 2002). Bu arastirmada kullanilan
bireylere ait kromozom sayisi bilinmemesine ragmen
yukaridaki arastirmacilarin bildirdigi sonuglara gére galigilan
materyalde andploidi olmasi muhtemeldir. Bu nedenle
primerler bazi bireylerde tamamlayici diziyi bulamayarak bant
vermedigi ve populasyon ici genetik benzerligin dustk oldugu
dustnilmektedir.

Benzer sonuglar andploidi gérilen bazi bitki tirlerinde
rapor edilmistir. Gugerli ve dig. (1999), 2n kromozom sayis| 26
ile 52 arasida degisen isvigre Alplerindeki 10 Saxifraga
oppositifolia populasyonunda RAPD  analizi  yaparak
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populasyon ic¢i ve populasyonlar arsi genetik varyasyonlari
belirlemislerdir. Arastirmacilar populasyonlarda, populasyon
ici genetik varyasyonun ortalama %95 olarak bulundugunu
bildirmislerdir. Gabrielsen ve Brochmann (1998), kromozom
sayisi 24 ile 26 arasinda degisen Saxifraga cernua
populasyonlarinda RAPD teknidi kullanarak hesapladidi
genetik farklilik degerinin 0.1 ile 0.81 arasinda degistigini ve
ortalama 0.520 oldugunu bildirmistir. Lanteri ve dig. (2001),
bes enginar (Spinoso sardo) populasyonunda yaptigi RAPD
analizi sonunda populasyon igi ortalama genetik farklihgin
%71 oldugunu bildirmiglerdir.

Populasyonlar arasi genetik benzerlik ve farkliliklar ele
alindiginda ise, en yiiksek genetik benzerlik Cameli ve Fethiye
populasyonlari arasinda 0.341 olarak bulunmustur. Fethiye ile
Golhisar populasyonlari arasinda 0.248, Cameli ile Golhisar
populasyonlari arasinda 0.266 olarak bulunmustur. Fethiye ve
Gameli populasyonlari arasindaki genetik benzerlik degeri
(0.341) Cameli populasyonu igerisinde hesaplanan ortalama
genetik benzerlik degerinden (0.311) yiksek oldudu
gorilmektedir.  RAPD-PCR  calismalarinda  genelde
populasyon ici genetik benzerlik de@eri populasyonlar arasi
genetik benzerlikten daha ylksek olmaktadir. Ancak benzer
bir sonu¢ Cacccone ve dig. (1997) tarafindan bildirilmistir.
Arastirmacilar Akdeniz'in sekiz farkli bdlgesinden levrek
(Dicentrarchus labrax) Ornekleyerek populasyon igi ve
populasyonlar arasi genetik farklihgi RAPD yéntemini
kullanarak arastirmiglardir.  Arastirma sonuglari  Avrupa
Levreginde  populasyon igi  genetik  varyasyonun
populasyonlar arasi varyasyondan daha ylksek oldugunu
gostermistir.

Gokkusagi  alabaliklarinda ~ sinirli  sayida  primer
kullanilarak yapilan bu c¢alisma ilerideki calismalar icin bir
temel olusturacaktir. RAPD analizi yapilan g farkli gékkusagi
alabaligi  populasyonunda belirlenen genetik benzerlik
degerleri umulandan olduk¢a dustk bulunmustur. Daha
sonraki calismalarda daha fazla RAPD primeri kullanarak
genetik varyasyonu belilemede kullanilabilecek en uygun
primerler kullaniimalidir.
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