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OzZET

Bu calisma ile Kasatura Koérfezi Tabiati Koruma Alaninda bulunan dodal karacam (Pinus nigra Arnold.)
mesceresindeki genetik cesitliliginin belirlenmesi amaglanmistir. Kasatura Koérfezindeki 39, Ug¢ tohum
mesceresindeki 25’er adactan toplanan acgik tozlagsma Urinu tohumlarin megagametofit dokularindan DNA
izolasyonu vyapilmistir. DNA ornekleri yedi RAPD (Rastgele Codaltilmis Polimorfik DNA) primeriyle
taranmistir. Calismada yedi RAPD primeri ile 74 polimorfik lokus elde edilmistir. Kasatura Korfezi igin
gozlenen ortalama allel sayisi 1.96, etkili allel sayisi 1.60’dir. Gdzlenen heterozigotluk 0.40, beklenen
heterozigotluk 0.35 olarak hesaplanmistir. F istatistigi sonuglarinda gorilen negatif Fir (-0.03) ve Fis (-0.16)
dederleri, calisilan populasyonlarda heterozigotluk fazlalijina isaret etmektedir. Fsr dederi (0.11), genetik
cesitliligin 6nemli miktarinin (% 89) populasyon iginde oldugunu géstermektedir. Populasyonlar arasindaki
gen akisini gosteren Nm dederi ise 2.0 cikmistir. Fis, Fir ve Fsr dederlerinin bltlin primerlerde ve sonugcta
bitln lokuslarda farkli oldugu gérilmustir. Populasyonlar arasindaki farklilasmaya en blytk etkiyi UBC-190
(0.170) ve UBC-162 (0.160) primerlerinde gorilen lokuslar yapmistir.

Anahtar Kelimeler: Karacam, Pinus nigra, RAPD, Genetik Cesitlilik, Tabiati Koruma Alani

DETERMINING THE GENETIC DIVERSITY OF A NATURAL BLACK PINE (Pinus nigra
Arnold) POPULATION OF KASATURA BAY NATURE CONSERVATION AREA BY RAPD
METHOD
ABSTRACT

The aim of this study is to determine the genetic diversity of a natural black pine (Pinus nigra Arnold.)
population located in Kasatura Bay Nature Conservation Area. Open pollinated seeds from 39 trees from
Kasatura Bay and 25 trees from each of three other natural seed stands were sampled and DNA’s were
isolated from megagametophyte tissues. All the DNA samples were scanned with seven RAPD (Randomly
Amplified Polymorphic DNA) primers. Seven RAPD primers generated 74 polymorphic loci. For Kasatura Bay
mean number of observed alleles was 1.96 and mean number of effective alleles was 1.60. Observed
heterozygosity values were calculated as 0.40. Negative Fir (-0.03) and Fis (-0.16) values imply excess
heterozygosity in the studied populations. Mean Fsr value (0.11) indicated that vast majority (89 %) of
genetic diversity is contained within populations. Nm value, which shows gene flow between populations,
was 2.0. Fis, Fir and Fst values were different in all primers and in all loci. Variation among populations was
mainly influenced by loci that were observed with primers UBC-190 (0.170) and UBC-162 (0.160).
Keywords: Black Pine, Pinus nigra, RAPD, Genetic Variation, Nature Conservation Area.

GiRis

Trakya’nin toplam yz6lcima 23 500 kmZ2 olup, 198 000 hektar verimli koru ormani bulunmakta
ve bunun 32 bin hektarini ibreliler (kizilgam, karagam, ardig) olusturmaktadir (Yaltirik ve Eligin,
1982). Karadeniz, Ege ve Marmara Denizi arasina girmis bir U¢gen olan Trakya, yukselti
farklihklari ile dedisik iklim bolgelerinin etkisi altinda bulunmasindan dolayl dedisik iklim
yérelerine sahiptir (Irmak, 1975). Kuzey Trakya’da nemli, i¢ Trakya'da kuru, Giiney Trakya’'da
ise kuru fakat Akdeniz ikliminin etkisi altinda olan bir iklim hikim strmektedir (Kantarci, 1976).

Kuzey Trakya Orman Mintikasi icinde dederlendirilen Trakya’daki karacam mescereleri, (ic parca
halinde bulunmaktadir. Kasatura Korfezi gevresindeki karagam megscereleri saf ve gevsek kapali
bir yapida olup (Mattfeld, 1971), kristalen sist, kuvarsit ve Ca,COs'siz pliosen tortullar
Uzerindedir (Kantarci, 1976). Rakimi ortalama 100-200 metre olan bu alanda hikim siliren
deniz iklimi etkisinin, karagamin burada tutunabilmesine yardimc oldugu belirtiimektedir
(Mattfeld, 1971; Kantarci, 1976).

Turkiye'deki ibreli turler arasinda en yaygin ikinci tir olan karagamin Trakya’da bulunan
mescereleri Gineybati Euxine Bélgesi Karacam Ormanlari olarak adlandirilmaktadir (Anonim
2000). Kasatura populasyonu Kayacik vd. (1981) tarafindan ekolojik tip, Alptekin (1986)
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tarafindan topografik bir izolasyon ile tecrit edilmis dogal yayilis alanlarindan uzak ve kopuk bir
karakterde, Mayer ve Aksoy (1998) tarafindan ise, kalinti ormani olarak nitelendirilmistir. Zira
bahsedilen ormanlarin Tersiyer sonlarindan kalma, yani yaklasik olarak 12 milyon yillik olduklar
saptanmistir (Sanh, 1982). Tersiyer ve oncesi donemlerde bu bdélgede bulunan mescerelerin
yaklasik % 70‘inin gam ormanlar ile kaph oldugu bildiriimektedir (Aytug ve Sanli, 1974;
Kayaclk vd. 1981). Trakya'da kizilgam ve karacamin yayildiklari yerlerdeki yetisme mubhiti
Ozellikleri ile bunlara eslik eden diger bitkiler g6z 6niine alindiginda, bu tlrlerin eski devirlerde
daha genis alanlara yayildiklari yargisini desteklemektedir (Kantarci, 1976; Anonim, 2000).

Bu nitelikleri de dikkate alinarak Kasatura Korfezi‘ndeki karagam mesceresi Milli Parklar ve
Yaban Hayati Koruma Genel Mudurligu tarafindan nadir bir orman ekosistemi olarak
dederlendirilip, “Kasatura Korfezi Tabiati Koruma Alani” olarak ilan edilmistir (Anonim, 1988).
Yedi bélmede toplam 329 hektar olarak ayrilan koruma alani sadece orman ekosistemi olarak
dedil, yaban hayati ve olaganistt kumul sistemine sahip olmasiyla da 6nemli bir alandir (Byfield
ve Hetvig, 1994; Anonim, 2000).

Gen kaynaklarinin sudrddrulebilir ormancilik calismalarinda etkin bir sekilde korunmasi ve
isletilmesi igin, dodal mescerelerdeki genetik cesitliligin yapilanmasinin ve boyutunun iyi
bilinmesi gerekmektedir (Kaya, 1990; Millar ve Marshall, 1991). Bir cok farkli ve karmasik
faktorlerin ve bunlarin etkilesimlerinin sonucu olarak ortaya cikan genetik varyasyon hakkinda
bilgi sahibi olmadan, biyolojik bir kaynaktan optimum bir sekilde ve devamlilik prensipleri iginde
yararlanabilmek olanaksizdir (Cossalter, 1989).

Genetik cesitlilik galismalari basta morfolojik karakterlerle baslamis olup, bugliin molekiler
dlizeyde yuUrutllmektedir. Genler veya urinleri hakkinda bilgi edinmek icin dedisik molekuler
belirtegler kullaniimaktadir. Bunlar arasinda Random Amplified Polymorphic DNA-Rasgele
Cogdaltilmis Polimorfik DNA (RAPD) yontemi, PCR-Polimeraz Zincir Reaksiyonuna dayali
yontemlerden biri olup, genetik varyasyonun tespitinde kullanilmaktadir (Russel vd. 1993, Keil
ve Grifin 1994, Rosetto vd. 1995). Diger tekniklere oranla daha kolay, hizli ve ucuz olmasina
ragmen, PCR kosullarinin optimizasyonu oldukca zor ve zaman alicidir. Dominant bir belirteg
olmasinin dezavantajlari, ibreli tlirlerde tohum megagametofit dokusu calisilarak asilmakta ve
boylece populasyon genetidi calismalarinda kullanilabilmektedir.

MATERYAL ve YONTEM

Populasyonlarin Tanitimi ve Orneklenmesi

Vize Orman Isletme Mudirligiu, Midye Orman Isletme Sefliginde bulunan Kasatura Koérfezi
Tabiati Koruma Alani’'ndan 39, Burhandag, Balikdy ve Daren karagam tohum mescerelerinden
ise 25’ er adactan kozalak toplanmistir. Kozalak toplanan populasyonlara ait bilgiler Cizelge-1’
de dir. Acgik tozlasma Uriini tohum elde etmek igin; kozalak toplanan agaglar arasinda en az 100
m mesafe olmasina, adaclar arasinda 300 m’den fazla ylkselti farki olmamasina dikkat
edilmistir. Agacglarin 1/3’lik tepe boliminden toplanan kozalaklar, her adag icin ayri bir torbaya
konulmustur. Daha sonra kozalaklar firinlanarak, aile bazinda tohumlar elde edilmistir.

Cizelge 1. Galisilan Populasyonlarin Tanitimi

Populasyonlar Ulusal Kayit No | Alani (ha) | Rakim Enlem Boylam
Populations No Area Altitude | Latitude Longitude
Vize-Midye (Kasatura) - 329.0 100 41 34 50 |28 09 00
M.K.P.-Burhandag 83 119.5 1000 39 54 10 |28 43 00
Tavsanli-Balikdy 93 124.0 1500 39 25 00 [29 07 45
Mengen-Daren 78 164.0 935 40 57 20 |32 17 00
DNA izolasyonu: DNA izolasyonu icin her adacin sekiz tohumunun megagametofit

(endosperm) dokulari kullaniimistir. Sonug olarak toplam 912 6érnekle galisilmistir (114 aile x 8
ornek). Bu islemde Dellaporta vd. (1983) ve Kreike (1990)'nin kullandigi metodlarin
kombinasyonu kullanilmistir. izole edilen DNA &rneklerinin konsantrasyonlari Cesarone vd.
(1979)'nin florometrik tahlil yéntemiyle belirlenmistir. Megagametofit basina disen DNA
miktarlari 500 ng ile 5000 ng arasinda dedismistir. PCR uygulamalari icin DNA 6rnekleri 3
ng/ul’ye seyreltilmistir. Seyreltilmis DNA 6rnekleri galisma boyunca +4 °C'de saklanmistir.
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RAPD Primerleri: RAPD primerleri rasgele belirlenen 10 bazl oligonukleotit primer zincirleri
olup, bilgileri British Colombia Universitesinden (BC, Kanada) alinmistir. Primerler G+C iceridi %
60-70 olacak sekilde ve sonlari birbirini tamamlamayacak sekilde sentezletilmistir. Daha 6nce
karacam igin denenmis ve kullaniimis olan primerler (Kaya ve Neale, 1993; Velioglu vd. 2003a)
icinden en yiksek sayida polimorfik lokus verenler secilmis ve yedi RAPD primeriyle calisiimistir.
Reaksiyon sartlar igin, Velioglu vd. (2003a) tarafindan belirlenen PCR kosullari ve donguleri
kullaniimistir.

Elde edilen PCR dUrlnleri 2 ul, ylukleme boyasiyla karistinlarak % 1.7lik agaroz jellerinde
yurttdlmuastdr. Jeller 1x TAE (0.4 M Tris Asetat) tamponunda 80 voltta 3 saat yuritildikten
sonra, 5 ug/ml’lik etidyum bromid solusyonu ile 30 dakika boyanmis ve distile su icerisinde 10
dakika bekletilmistir.

Jellerin Yorumlanmasi: Amplifikasyon Urinleri gorsel olarak dederlendirilmistir. Verilerin
toplanmasi sirasinda RAPD bantlarinin blytkluiguni belirlemek amaciyla 100 ile 3000 baz cifti
arasinda bantlari iceren DNA standardi (Generuler TM 100 base pair DNA ladder plus, MBI
Fermentas, Litvanya) kullaniimistir.

Her bir ana adacin genotipi her bir lokusta bulunan ve Orneklenen sekiz endospermdeki
bantlardan cikariimistir. Bir 6rnekte haploid RAPD bantinin gézlenmesi durumunda 1 rakami ve
gb6zlenmemesi durumunda 0 rakami kullanilmistir. Haploid megagametofit érneklerinden elde
edilen genotipler 114 adacin her biri igin ve her bir lokus igin diploid genotipe gevrilmistir. Ana
agacin genotipini belirlemek igin her bir lokus igin bir bantin sekiz 6érnedin hepsinde gézlenmesi
durumunda baskin homozigot (AA), en az bir drnekte o bantin olmamasi durumunda heterozigot
(AB) ve bu bantin sekiz 6rnedin higbirinde olmamasi durumunda cekinik homozigot (BB)
dederlendirmesi yapilmistir.

Veri Analizi: Etkili (Ae) ve gbdzlenen (A) allel sayisi, Shannon Sabiti, beklenen (He) ve gbzlenen
(Ho) heterozigotluk ve polimorfik lokus (P) oranlari POPGENE-Microsoft Windows-based
Freeware for Population Genetics Analysis, Version 1.31 (Yeh vd. 1997) programina gore
hesaplanmistir. F-Istatistigi'nin tahmininde ise GENETIX 4.0 programi (Belkhir vd. 1996-2001)
kullanilmistir. Populasyonlarin genetik farkhilasmasini grafik olarak gérebilmek icin UPGMA
(Unweighted pair group method) kullanilarak dendogram cizilmistir (Sneath ve Sokal, 1973).

BULGULAR ve TARTISMA

Populasyonlarin Genetik Yapisi:

Calisilan yedi primerde 74 polimorfik RAPD bandi g6zlenmistir. Her populasyondaki polimorfik
bant sayisi farkhliklar géstermistir. Primer basina gozlenen polimorfik bant sayisi 7 (UBC-162)
ile 14 (UBC-154) arasinda dedismis ve ortalama olarak 10.5 olarak bulunmustur. Karagam
tohum mescerelerinde yapilan calismada ortalama lokus sayisi 9.8 olarak bulunmustur (Velioglu
vd. 2003a).

Genetik Cesitlilik: Populasyonlarin genetik cesitliligini belirlemede go6zlenen kriterler Cizelge
2'de gosterilmistir.

Polimorfik Lokus Orani: Yapilan polimorfik lokus hesaplamalari 0.99 kriterinde olmak Ulzere
Kasatura ve Burhandag populasyonlarinda 71’er lokus gortlmis, polimorfik lokus orani % 95.9
olarak bulunmustur (Cizelge 2). Balikdy populasyonunda 68 Ilokus ile % 91.9, Daren
populasyonunda ise 66 lokus ile % 89.2 oraninda polimorfik lokus hesaplanmistir. Elde edilen
veriler, karacamdaki ylksek genetik cgesitliligin bir kanitidir. Karagcam tohum mescerelerinde
yapilan calismada polimorfik lokus orani ortalama olarak % 94 bulunmustur (Velioglu vd.
2003a).

Allel Sayisi: Gozlenen allel sayisinin 1.96 ile 1.89 arasinda, etkili allel sayisinin (Ae) ise 1.66 ile
1.60 arasinda dedistigi gortlmektedir (Cizelge 2). Karagam populasyonlarinda yapilan RAPD
calismasinda bu dederler ortalama olarak, sirasiyla 1.95 ve 1.72 bulunmustur (Velioglu vd.
2003a). Picea glauca da yapilan bir calismada A ve Ae dederleri 1.8-1.6 olarak bulunmustur
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(Rajora, 1999). Etkili allel sayisi gozlenen dederlerden distk bulunmustur. Bunun nedeni,
go6zlenen allel sayisi sadece bUltlin alleller esit frekansta oldugu zaman etkili allel sayisina esit
olmaktadir (Kimura ve Crow 1978).

Shannon Sabiti: Shannon Sabiti 0,50 ile Kasatura ve Balikdy'de en distik, 0.56 ile
Burhandag’da en yliksek bulunmustur (Cizelge 2). Karagam tohum mescerelerinde yapilan
calismada Shannon Sabiti ortalama olarak 0.56 bulunmustur (Velioglu vd. 2003a).

Cizelge 2. Galisilan Populasyonlara Ait Ortalama Allel Sayisi (A), Ortalama Etkili Allel Sayisi (Ae), Shannon
Sabiti (I), Polimorfik Lokus Orani (P), Gozlenen Heterozigotluk (Ho), Beklenen Heterozigotluk ve Standart

Hatalari
Populasyonlar *P (%) A Ae I Ho He
Kasatura 95.9 1.96+0.02 |1.60+0.03 | 0,50+0,02 |0.40+0.02 [0.35%+0.02
Burhandag 95.9 1.96+0.02 |1.66+0.03 | 0.56+0.02 [0.46+0.02 |0.38+0.01
Balikdy 91.9 1.92+0.02 [1.60+0.04 | 0.50+0.02 |0.41+0.03 |0.35+0.02
Daren 89.2 1.89+0.03 [1.65+0.03 | 0.53+0.02 |0.38%+0.03 |0.37+0.02

*: 0.99 kriterinde

Heterozigotluk: Genetik cesitliligin belirlenmesinde ortalama allel sayisi ve Hardy-Weinberg
sartlarinda tahmin edilen heterozigotluk diizeyi, polimorfizm oranindan daha iyi bir parametredir
(Nevo, 1978; Giannini vd. 1991). Go6zlenen heterozigotluk (Ho) 0.46 ile en ylksek Burhandag
populasyonunda, en disuk ise 0.38 ile Daren populasyonunda goérilmustir (Cizelge 3).
Beklenen heterozigotluk (He), 0.38 olarak Burhandag populasyonunda en yliksek, Kasatura ve
Balikdy populasyonlarinda 0.35 olarak en dusik dederde oldugu gordlmustiur. Bu degerler,
karacamda yulksek genetik cgesitlilik bulundugunu bir kez daha goOstermektedir. Karacam
populasyonlarinda yapilan bir galismada Ho ve He degerleri ortalama olarak 0.49 ve 0.40 olarak
bulunmustur (Velioglu vd. 2003a).

F-istatistigi (Populasyonlar Arasi ve Ici Farkliliklar):Wright’in F-istatistigine bakilarak, genetik
cesitliligin populasyonlar arasindaki dagilimi ve Hardy-Weinberg dengesinden sapma olup
olmadidi belirlenmistir (Wright, 1951). Hesaplanan Fis (-0.16) ve Frr (-0.03) dederleri (P<0.001)
dizeyinde negatif bulunmustur (Cizelge 3). Fir dederinin -0.03 olmasi calisilan populasyonlarda
heterozigotlugun beklenenden yaklasik % 3 fazla olduguna isarettir. Bu dederler daha 6nce
karacamda vyapilan calisma ile uyumludur (Velioglu vd. 2003a). Bitin dederlerin istatiksel
olarak anlamli bulunmasi, Hardy-Weinberg dengesinden sapmalar oldugunu goéstermektedir. Fis
ve Frr dederlerinin negatif olmasi birbirine benzemeyen genotipler arasindaki eslesmenin tercih
edilmesi (negative assortative mating) ve heterozigotlarin yararina bir segilim sonucu olabilir
(El-Kassaby vd. 1987; Fady ve Conkle 1993).

Populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin gostergesi olan Fst dederi 0.11 olarak
hesaplanmistir (Cizelge 3). Bu deder populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin % 11,
populasyon igi farkllasmaninsa % 89 oldugunu gostermektedir. Karacamda ve diger ibrelilerde
yapilan galismalarda populasyon igi genetik farklilasmanin daha ylksek oldugu bulunmustur
(Kara vd. 1997; Gilbaba ve Ozkurt, 1998; Panetsos vd. 1998; Velioglu vd. 2003a; Velioglu vd.
2003b; Kandemir vd. 2004).

Cizelge 3. F-Istatistigi Sonuglari ((***P<0.001))
Ornek sayisi

Sample size Fis Fir Fsr Nm

226 -0.16%** -0.03*** 0.11%** 2.0

Fis : Populasyon igi fiksasyon indeksi (Fixation index within subpopulations)
Fir : TUm populasyonlar igin fiksasyon indeksi (Total fixation index)

Fst : Populasyonlar arasi genetik gesitlilik (Genetic differentiation)

Nm: Gen akisi katsayisi (Gene flow)

Orman adaglarinda tohum ve polenlerin biylk bir kismi yaklasik 100 m’lik bir alana taginmakta,
bdylece her populasyon bircok alt populasyonlardan olusmaktadir. Her alt populasyon ise
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bulundugu mikro-habitatin 6zel gevre kosullarina 6zgu farkl secilim basinci ve farkli gen akisi
etkisi altinda, oradaki yerel cevre farkliliklarina uyum yapmis farkl bireylerden olusmaktadir. Bu
nedenle, orman adaci tirlerinde populasyon ici genetik cesitlilik yiksek olur (Isik, 1983). Bu
yluzden cok kisa mesafelerde bile farkli irklar ve alt irklar olusabilir. Bundan dolayi karagam gibi
uzun 6marld, rizgarla dollenen ve genis alanlarda yayilis gosteren orman adaclarinda veya bitki
turlerinde populasyonlarin populasyon ici genetik cesitliligi belirgin olarak ylksek cikar (Ledig ve
Conkle, 1983; Moran ve Hopper, 1987; Giannini vd. 1991). Populasyon igi genetik gesitliligin
fazla olmasi, ayni zamanda genetik cesitliligin de yliksek oldugunu goéstermektedir. Bu durumda
adac 1slahi calismalari igin karacamin uygun bir tur oldugunu soyleyebiliriz.

Populasyon ici ve populasyonlar arasi genetik cesitliligi etkileyen faktorlerden birisi de gen
akisidir. Fst dederine dayanarak hesaplanan gen akisi olan Nm degeri, 2.0 olarak hesaplanmigtir
(Cizelge 3). Populasyonlar arasindaki codrafik mesafe arttikca populasyonlar arasinda gen
alisverisi azalmakta, bu da populasyonlar arasindaki farklilasmayi artirmaktadir. Nitekim disik
Nm dederiyle, ylksek Fst dederi birbiriyle uyum géstermektedir. Velioglu vd. (2003) tarafindan
yapilan RAPD calismasinda Nm dederi 3.9 bulunmustur. Kritik Nm dederi 0.5 olup, bu dederin
Uzerindeki dederler gen akisinin genetik kaymay 6nleyecek miktarda oldugunu gdéstermektedir
(Wright, 1969).

Fis, Fir ve Fstdederleri butin primerlerde (bitln lokuslarda) farkhdir (Cizelge 4). Bu durum her
populasyondaki lokuslarin gevresel faktérlerdeki dedisimlerden badimsiz olarak etkilendigini
gOstermektedir. Lokus basina dusen Fstdederinin blytkligl o lokusun populasyonlar arasindaki
farklihda yaptigi etkiyi gostermektedir. Cizelge 4 incelendidinde, populasyonlar arasindaki
farklilasmaya en buyuk etkiyi UBC-190 (0.170) ve UBC-162 (0.160) nolu primerlerdeki
lokuslarin yaptigi gortilmektedir.

Cizelge 4. Primerlere Gore F-istatistigi Sonuclari

Primer Fis Frr Fst
UBC-121 -0.010 0.021 0.011
UBC-129 -0.048 -0.044 0.030
UBC-131 -0.011 0.040 0.101
UBC-144 -0.180 -0.040 0.120
UBC-154 -0.090 0.030 0.100
UBC-162 -0.120 0.140 0.160
UBC-190 -0.090 0.160 0.170

Populasyonlar Arasi Genetik Mesafe:Nei (1978)'ye gore yapilan hesaplamalarda populasyon
ciftleri arasindaki genetik mesafe ortalama 0.090 olup, 0.047 ile 0.131 arasinda degismektedir
(Cizelge 5). Birbirine en yakin populasyonlar olarak 3. islah zonunda bulunan Burhandag ve
Balikdy tohum mescereleri cikmistir. Diger populasyonlardan kopuk durumda olan Kasatura
populasyonu diger (¢ populasyondan da farkli cikmistir. Kayacik vd. (1981), Kasatura
populasyonundaki polen boyut ve sekillerinin Anadolu’daki karagam populasyonunkinden belirgin
olarak farkli oldugu bulmuslar ve bu farkhliin nedenini, Kasatura populasyonunun primitif
kalmasina baglamislardir.

Cizelge 5. Nei (1978)’ye Gore Hesaplanan Populasyonlar Arasindaki Genetik Mesafe Dederleri

Populasyonlar Kasatura Burhandag Balikoy Daren
Kasatura -

Burhandag 0.131 -

Balikdy 0.112 0.047 -

Daren 0.093 0.100 0.064 -

Populasyonlar arasindaki genetik iliskileri gérebilmek amaciyla UPGMA kullanilarak, genetik
farkhilasma gorsel olarak goésterilmistir (Sekil 1). Genetik mesafeyi grafik olarak géstermek igin
yapilan dendrogramda, doért karacam populasyonu kdkten iki gruba ayrilmistir. Birinci grupta,
Kasatura populasyonu tek basina yer almistir. Diger grubu ise, yayilis olarak Anadolu’da yer alan
ve nispeten kesiksiz durumda bulunan ¢ tohum mesceresi olusturmustur. Daha sonra bu (g
Anadolu populasyonu da kendi icinde iki gruba ayrilmistir. ilk grubu ayni islah zonunun farkh alt
zonlarinda bulunan Burhandag (3.2) ve Balikdy (3.3) populasyonlari, diger grubu ise farkli islah
zonunda bulunan Daren (4.2) populasyonu olusturmustur.
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Sekil 1. Populasyonlarin NEI (1978)'nin Genetik Mesafe Dederlerine Gore Olusturulan Dendrogrami (Metod:
UPGMA).

Turkiye son buzul doneminde tamamen buzullarla kaplanmadigindan (Ering, 1978), pek cok tir
icin bir gesit buzul siginadi olmustur (Brice, 1978). Erken Holosende ibreli ormanlar genislemis
ve zamanlada parcali hale gelmelerine ragmen, ginimizde genetik cesitliligi azalmamis
populasyonlar bulunmaktadir (Ledig, 1998). Ormanlarin parcalanarak kesintili hale gelmesi
nedeniyle, populasyon igerisindeki genetik gesitliligin artmasi ve populasyonlar arasinda
farklilasma (differantation) olmasi beklenir (Ledig, 1998). Kasatura’da bulunan karagam
populasyonundaki ylksek genetik cesitliligi ve diger ¢ tohum mesceresinden olan farkhligini bu
duruma bagdlayabiliriz (Alptekin, 1986).

SONUC ve ONERILER

Kasatura populasyonu dider populasyonlardan farkl cikmistir. Karacamda tesbit edilen 15
cografik varyasyon arasinda Trakyada ayr bir cografik varyasyon olarak ayrilmistir (Alptekin,
1986). Kayacik vd. (1981)'nin polen calismasida bu farkhldi desteklemektedir. Kasatura Korfezi
Tabiati Koruma Alanindaki karacam populasyonunun, Anadolu’da bulunan karacam
populasyonlari kadar genetik cesitlilik tasidigi goérilmustir. Orman adaglarinda gorilen ylksek
genetik cesitlilik, populasyonlarin yasamlarini stirdiirmeleri ve gelecekteki cevresel dedisimlere
uyum sadlayabilmeleri icin gereklidir. Bu nedenle, diger karacam populasyonlarindan hem
genetik hem de cografik olarak farkli bir konumda bulunan Kasatura populasyonunun Tabiati
Koruma alani igine alinmasi isabetli olmustur ve bu populasyonun genetik erozyona
ugratiimadan vyerinde korunmasi mutlaka strdirdimelidir. Ayrica Trakya’daki karagam
populasyonlarindan (Catalca, Korudag, Demirkdy ve Kasatura) alinan 6rneklerden olusan bir
klon parki veya tohum bahgesi kurulmasi, ex-situ koruma islevini yerine getirecektir.
Populasyonlarin genetik yapilariyla ilgili bilgiler gen kaynaklarinin koruma stratejilerinin formdale
edilmesinde temel bilgi olarak kullanilmahdir (Millar ve Marshall, 1991; Millar ve Westfall, 1992).

Elde edilen bilgiler bize karagamin yuksek bir genetik gesitlilie sahip oldugu ve adac islahi icin
uygun bir tlr oldugu sonucunu vermektedir.

Her populasyonun kendine 6zgli gen kombinasyonu ve uyum dederi vardir. Milyonlarca yildir
sliregelen evrimin Urini olarak Kasatura Koérfezi’'n deki dogal karacam mescereleri, bu bolgeye
uyum saglamis populasyonlardir. Bu nedenle Kasatura Korfezi Tabiati Koruma Alani’'n daki
karacam populasyonu tohum kaynadi olarak kullanilabilir (Zobel ve Talbert, 1984).
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