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OZET

Akkavak (Populus alba L.), abiyotik ve biyotik streslere toleransi yiiksek olan ve hizli
bliyiiyen yaprakli bir agac tiirtidiir. Bu tiir, degisen iklimsel ve ¢evresel degisikliklere
kars1 dayanikli oldugundan agaglandirma g¢aligmalari igin iyi bir adaydir. Akkavak,
genel olarak eseyli olarak iirese de kok stirgiinleriyle vejetatif olarak da iiremektedir.
Hatta bazi alanlarda klonal bireylerinin yogun olarak bulundugu bilinmektedir. Ayrica,
bu tir artan niifusla birlikte uzun siireli insan miidahalesine maruz kalmaktadir.
Dolayistyla, tiirlin genetik kaynaklar1 dogal biyolojik olaylar ve antropojenik etkiler
nedeniyle zarar gérmektedir. Bu nedenle, tez ¢alismasinda Tirkiye’deki akkavak
popiilasyonlarin genetik ¢esitlilik yapisinin degerlendirilmesi amaglanmigtir. Bu
kapsamda, 15 farkli popiilasyonda yayilis gosteren 285 akkavak agacindan yaprak
ornekleri alinip, 6rneklerden genomik DNA izolasyonu yapilmis ve DNA 6rnekleri 10
SSR molekiiler belirteci kullanilarak taranmustir. Analizler sonucunda, akkavak
popiilasyonlariin genetik ¢esitlilik seviyesinin nispeten yiiksek diizeyde oldugu
belirlenmistir (Ho: 0.50, He:0.58). AMOVA analiziyle genetik varyasyonun
%84.20’sinin popiilasyon i¢inde oldugu tespit edilmistir. Genel olarak popiilasyonlar
aras1 mesafe azaldikca gen akisinin (Nm) arttig1 dolayisiyla genetik farkliligin azaldig:
gozlemlenmistir. PCA, structure ve filogenetik analiz verileri de bu sonuglari
desteklemektedir. Fakat, en yiiksek rakimda ve cografik olarak en uzakta bulunan {i¢
popiilasyonun (Erzurum-Oltu, Kayseri-Akkoy ve Konya-Meram) digerlerinden
onemli oranda farklilastigi tespit edilmistir. Bu ii¢ popililasyona ek olarak sehir
merkezine yakin olan popiilasyonlarda klonal iiremenin yogun oldugu
gbézlemlenmistir. Nehir kenar1 ve subasar ormani ekosistemlerinden O6rneklenen
akkavak popiilasyonlarinin ise daha yiiksek genetik ¢esitlilige ve daha fazla 6zgiin
allele sahip oldugu belirlenmistir. Bu genetik cesitliligin yok olmamasi i¢in Eskisehir-
Porsuk Cayi, Edirne-Tunca Nehri ve Samsun-Bafra popiilasyonlarinin in-situ olarak
korunmasi Onerilmektedir. Calismamiz, Tirkiye’deki akkavak popiilasyonlarinin
genetik cesitliligi hakkinda bilgi edinilmesini saglamakta, boylece tiirlin 1slahini ve
korunmasini amaglayan programlarin daha verimli ve rasyonel planlamasia katki
sunmaktadir.

Anahtar Kelimeler: Akkavak, Populus alba L., Genetik ¢esitlilik, SSR

belirtecleri.
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ABSTRACT

White poplar (Populus alba L.) is a fast-growing deciduous tree species with high
tolerance to abiotic and biotic stresses. This species is also a good candidate for
afforestation studies, as it is resistant to changing climatic and environmental changes.
Although white poplar generally reproduces sexually, it also reproduces vegetatively
with root shoots. In fact, it is known that its clonal individuals are densely found in
some areas. In addition, this species has been exposed to long-term human disturbance
with the increasing population. Therefore, the genetic resources of the species are
damaged due to natural biological events and anthropogenic effects. Hence, the thesis
study aimed to evaluate the genetic diversity structure of white poplar populations in
Turkey. In this context, leaves of 285 white poplar trees distributed in 15 different
populations were collected, genomic DNA was isolated and isolated DNA was
assessedusing 10 SSR molecular markers. As a result of the analyses, it was
determined that the genetic diversity level of white poplar populations was relatively
high (Ho: 0.50, He: 0.58). By AMOVA analysis, it was found that 84.20% of the
genetic variation was within the population. In general, it was observed that as the
distance between populations decreased, gene flow (Nm) increased and thus genetic
differentiation decreased. PCA, structural and phylogenetic analysis data also
supported these results. However, it was determined that the three populations located
at the highest altitude andgeographically farthest (Erzurum-Oltu, Kayseri-Akkoy and
Konya-Meram) were significantly different from the others. In addition to these three
populations, it was observed that clonal reproduction is intense in populations close to
the city center. It was found that white poplar populations sampled from riparian and
floodplain forest ecosystems have higher genetic diversity and more unique alleles. In
order not to lose this genetic diversity, it is recommended that the Eskisehir-Porsuk
Stream, Edirne-Tunca River and Samsun-Bafra populations be protected in-situ. Our
study provides information about the genetic diversity of white poplar populations in
Turkey, thus contributing to more efficient and rational planning of programs aimed
at breeding and conservation of the species.

Keywords: White poplar, Populus alba L., Genetic diversity, SSR markers.
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1. GIRIS

Anadolu; benzersiz cografi konumu, ¢esitli topografyast ve degisken iklim
Ozellikleriyle diinyanin belki de en avantajli lilkelerinden biridir. Cilinkii, bu 6zellikler;
bolgeyi yliksek diizeyde biyolojik ¢esitlilik ve endemizm merkezi haline getirmistir
[Erik ve Tarikahya, 2004]. Anadolu'nun zengin florasinda, 700'den fazla odunsu bitki
tiiri bulundugu tahmin edilmekte ve bu tiirler genetik ¢esitlilik agisindan zengin bir
kaynak sunmaktadir [Yaltirik, 1998]. Bu ¢esitlilik, tiirlerin degisen ¢evre kosullarina
uyum saglamasit ve uzun vadede hayatta kalmasi icin kritik bir rol oynamakta,
ekosistemlerin saglikli ve siirdiiriilebilir kalmasina yardimci olmaktadir. Fakat, insan
faaliyetleri, kiiresel 1sinmaya yol agan iklim degisikliklerine neden olarak diinyadaki
dogal dengeyi bozmaktadir. Bu degisiklikler, tiirlerin hayatta kalma miicadelesine yeni
zorluklar yaratmaktadir. Tirlerin degisen iklim kosullarinda varligini siirdiirebilmesi
igin ise genetik tabanlarinin korunmasi gerekmektedir [Dirik, 1994]. Bu kapsamda,
dogal ekosistemlerin korunmasi ve restorasyonu i¢in Odunsu tiirlerin popiilasyon
genetigi lizerine yapilan aragtirmalar biiyiik ilgi gormektedir [Ledig and Conkle, 1983;
Isik, 1996; Hartl and Clark, 2007].

Kiiresel 1sinmanin Tiirkiye'yi bekleyen en 6nemli sonuglarindan biri kuraklik ve
¢ollesmedir [T.C. Cevre ve Orman Bakanligi, 2009]. Dolayisiyla, 6zellikle kurakliga
dayanikl: tiirlerin korunmasi hayati nem tagimaktadir. Akkavagin abiyotik ve biyotik
streslere karst direngli olma ve hizli bitylime gibi biyolojik 6zellikleri géz 6niine
alindiginda, odunsu bitkiler arasinda 6ne ¢ikan bir tiirdiir [Muller-Starck et al., 1992].
Bu tiir, Kuzey Afrika'nin ¢6l ikliminden Avrupa'nin taskin ova ormanlarina ve Orta
Asya'nin siddetli kis donlarina kadar c¢ok c¢esitli habitatlarda yetisebilmektedir
[Dickmann and Kuzovkina, 2008]. Ayrica; diger kavak tiirleri gibi kirlenmis toprak,
su ve havanin temizlenmesine, toprak erozyonunun 6nlemesine yardimci olmakta fosil
yakitlara bagimlilig1 azaltarak enerji liretimi i¢in yenilenebilir enerji saglarken, iklim
degisikligini hafifletmeye yardimei olmak i¢in karbonu ayrigtirmaktadir. Boylece,
akkavak insan faaliyetlerinin olumsuz etkilerinin azaltilmasinda da o6nemli rol
oynamaktadir [Gordon, 2001]. Ancak; artan niifus, azalan su kaynaklar1 ve insan
kaynakl1 habitat tahribati nedeniyle tiiriin yayilis alan1 daralmakta ve gen kaynaklar

kaybolmaktadir. Bu zorluklar karsisinda tiiriin ¢esitliligini siirdiirmek i¢in uygun boyut
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ve yapidaki popiilasyonlar i¢in koruma programlart olusturulmalidir. Ayrica,
akkavagin 1slah programlarinin gelecegi de bugiinkii koruma faaliyetlerinin basarisina
baghidir [Legionnet and Lefevre, 1996]. Bu tez c¢alismasi, Tiirkiye’deki akkavak
bireylerinin genetik ¢esitliligini anlamak, tiire yonelik koruma ve 1slah stratejileri

olusturmak i¢in atilmis temel bir adimdir.

1.1. Tezin Amaci, Katkis1 ve Icerigi

“Akkavak (Populus alba L.) Popiilasyonlarinda Genetik Cesitliligin Molekiiler
Belirtecler ile Tespiti” adli bu tez ¢alismasi, Gebze Teknik Universitesi ile Orman
Genel Miidiirliigii’ne bagh olan Kavak ve Hizli Gelisen Orman Agaclar1 Aragtirma

Enstitiisti Mudiirligii’niin yaptigi is birligi ile ortak yiiriitilmis ve sonuglandirilmistir.

Akkavagin genetik kaynaklar1 antropojenik baskilar nedeniyle tehlike altindadir. Bu
nedenle, bir¢ok iilkede akkavak tiirlinlin genetik c¢esitliligi iizerine arastirmalar
yapilarak ex-situ ve in-situ koruma alanlar1 kurulmustur [Tungtaner, 1993; Giil ve
Gezer, 2003; Isebrands and Richardson, 2014]. Tirkiye’de ise bugiine kadar
akkavagin genetik kaynaklarinin tanimlanmasi ve korunmasina yonelik herhangi bir
calisma yapilmamistir. Ancak, tiirlin ekosistem icin sagladigi degerli hizmetler g6z
Online alindiginda genetik cesitliliginin korunmasi iilkemiz i¢in de biiylik 6nem
tasimaktadir. Bu nedenle, akkavagin Tiirkiye’deki genis gen havuzuna sahip
popiilasyonlarinin belirlenerek koruma programina bir an Once baglanilmasi
gerekmektedir. Bu tez kapsaminda, Tiirkiye genelinde olduk¢a yaygin olarak bulunan
akkavagin 15 farkli popiilasyonundan yaprak 6rnekleri alinmistir. Bu 6rnekler, genetik
cesitlilik analizi i¢in 10 adet mikrosatelit (SSR) molekiiler belirteci kullanilarak

taranmigtir.
Bu calismanin amaglart;

o Tiirkiye’de yayilis gosteren akkavak popiilasyonlarmin genetik yapisinin ve
cesitliliginin SSR belirtecleri yardimiyla belirlenmesi,
. Bu calismadan elde edilen genetik verileri kullanarak akkavak tiirii icin gen

koruma programinin gelistirilmesine yardimci olunmasidir.



2. LITERATUR TARAMASI

2.1. Populus L.

Diinyanin en 6nemli agag cinslerinden biri olan kavak (Populus L.), Salicaceae
familyasi i¢inde yer almaktadir. Bilimsel ve ekonomik agidan 6nemli olan 29'dan fazla
Populus tiirii bulunmakta ve bu tiirler Turanga, Leuce, Aigeiros, Tacamahaca ve
Leucoides olmak {iizere bes farkli seksiyona ayrilmigtir [Licht and Isebrands, 2005;
Vande-Walle et al., 2007; Tungtaner, 2008)]. Ayrica, kavaklarin tiir i¢i ve tiirler aras1
caprazlamaya yatkin olmasi dogal olarak olusan veya yapay olarak iiretilen birgok
interspesifik melezlerinin ortaya ¢ikmasina neden olmustur [Stettler et al., 1996].
Sonug olarak, kavaklarda 100'den fazla tiir, alttiir, varyete ve siirekli olarak yenileri
eklenen melez ve klonlarin bulundugu zengin bir gesitlilik mevcuttur [Giil ve Gezer,

2003; Tungtaner, 2008].

Kavak tiirleri, 2n=38 diploid yapilariyla dikkat ceken ve gorece kiiciik genom
boyutlarina sahip olan odunsu bitkilerdir. Bu cinsin genomunun kii¢iik olmasi, basit
vejetatif tiretim yetenegi, hizli bliylimesi ve Agrobacterium araciligi ile gen transferine
uygunlugu nedeniyle 6zellikle orman agaglari {izerine yapilan molekiiler aragtirmalar
i¢in bir model olarak kabul edilmesine olanak tanimistir [Ahuja, 1987; Leple et al.,
1992; Bradshaw et al., 2000; Ellis et al., 2010]. Bu ¢ercevede, cinsin tam genomunu
dizilemek amaciyla uluslararasi bir ¢aba harcanmis ve Populus cinsi iginde yer alan
Populus trichocarpa'nin genomunun tamami yaymlanmistir [Tuskan et al., 2004]. Bu
durum, Populus cinsi tizerinde daha fazla arastirmanin 6niinii agmistir [Tuskan et al.,
2006; Jansson and Douglas, 2007]. Kavak tiirleri; sadece odun ve kagit endiistrilerinde
degil, ayn1 zamanda enerji tiretiminde de rol oynamalariyla bilinmektedir. Biitiin bu
ozellikleri, diinya genelinde plantasyon alanlarinin yayginlagsmasina onciiliik etmistir
[Dickmann and Stuart, 1983; Stettler et al., 1996]. Ticari 6énemlerinin yani sira,
kavaklar ekolojik olarak da dnemli oncii tiirlerdir. Fitoremediasyon yeteneklerinden
dolay1, tarimsal s1v1 ve kati atik sahalarindaki besin ve toksik bilesiklerin temizlemesi
icin tercih edilmektedir [Bradshaw et al., 2000]. Kavak tiirleri, diinya genelinde
fizyoloji, biyokimya, agronomi, biyoteknoloji, genetik miihendisligi ve genomik
calismalarda giderek artan bir sekilde kullanilmaktadir [Rae et al., 2007]. Tirkiye ise
1955't¢  Uluslararas1  Kavak ~ Komisyonu (IPC)na  katilarak modern



kavakeilik tekniklerini benimsemeye baslamistir. Ardindan, 1962'de Kavakeilik
Arastirma  Enstitiisii'niin  kurulmasiyla kavake¢ilik uygulamalar1 {ilke c¢apinda

yayginlastirildi [Tunctaner, 2008]

Anadolu'da kavak ve kavakeilik, uzun siiredir devam eden 6nemli bir kiiltiir aliskanligi
haline gelmistir. Anadolu insani, yasaminin her asamasinda kavakla gii¢lii bir bag
kurmustur. Ornegin, kdylerimizde her dogan bebek igin kavak dikme gelenegi hala
devam etmektedir. Bu gelenekte, bebegin dogumuyla bir kavak agaci dikilmekte ve
dikilen agac¢ bebekle birlikte biliylimektedir. Boylece, cocugun hayata atilacagi an
geldiginde kavak agaci da ekonomik hedefleri gergeklestirmek igin hazir hale
gelmektedir [Birler, 2010].

Tiirkiye, cesitli kavak tiirlerine ev sahipligi yapan bu agidan zengin bir iilkedir. Bu
tirler arasinda; akkavak (Populus alba L.), titrek kavak (Populus tremula L.), boz
kavak (P. x canescens (Aiton.) Sm.), firat kavagi (Populus euphratica Oliv.),
karakavak (Populus nigra L.) ve karakavagn iki alttiirii (Populus nigra L. subsp.
nigra, Populus nigra L. subsp. caudina) yer almaktadir. Ayrica, bu tiiriin alttiirlerinden
Populus nigra L. subsp. nigra‘nin da Populus nigra subsp. nigra cv. ‘ltalica’ ve
‘Plantierensis’ olmak tizere iki varyetesi Tiirkiye'nin dogal florasinda bulunmaktadir.
Asya selvi kavagi (Populus afghanica) ise Tiirkiye'de dogal olarak bulunmasa da genis
capta yetistirilmektedir [Eminagaoglu vd., 2014]. Bu agag tiirleri, ekonomik degerleri
ve cesitli kullanim alanlariyla birlikte, Tiirkiye'nin biyogesitliligi ve ormancilik

geleneginde dnemli bir yer tutmaktadir.

2.2. Populus alba L.

2.2.1. Ekolojik ve Biyolojik Ozellikleri

Akkavak olarak adlandirilan Populus alba, Populus cinsinin Leuce seksiyonuna ait
ekolojik, ekonomik ve islevsel agilardan 6nemli bir bitki tiiriidiir [Eckenwalder, 1996;
Tungtaner, 1993; Giil ve Gezer, 2003; Isebrands and Richardson, 2014]. Diger kavak
tirleri gibi, akkavak da iki evciklidir [Franco, 1993]. Cigeklenme zamani genellikle
ilkbaharin baslangicindadir [Mitchell, 1974]. Akkavagin iremesi temel olarak kdkten
siirglin vererek vejetatif olarak gerceklesmekte ve ayrica olgun agaglarin irettigi

tohumlarin ve polenlerin riizgar tarafindan uzun mesafelere tasinmasiyla generatif



olarak meydana gelmektedir [Gucker, 2010; Remaley and Swearingen, 2005].
Koklerinden gelisen siirgiinlerin hizli bir sekilde ¢ogalmasi ve olgun agaclarin bol
miktarda tohum {iiretmesiyle bulundugu bolgede kolonilesebilen oncii bir tiirdiir.
Yaklasik 300-400 y1l yasayan, 30- 40 m boy ve 1 m ¢apa ulasan akkavaklar, 20-38 m*
yillik artim ve 20 yillik rotasyon siiresiyle isletilmektedir (Isebrands and Richardson,
2014). Ozellikle, su tabakasindaki mevsimsel degisimin ekstrem olmadig1 ovalik
arazilerde miikemmel biiyiime oranlarmma ulasabilmektedir. Genis ta¢ kismi ve
diizensiz sekilde yerlesmis olan dallar ile ¢atalli ve yuvarlaktir [Praciak, 2013].
Akkavak, kabugu iizerinde baklava dilimi seklinde, biiyiik ve koyu renkli lentisel
bolgeleri vardir. Geng agaclarda kabuk acik kiil renginde parlak-beyaz ve diizdiir;
ancak yash agaclarda kabuk siyaha doner, derin ¢atlakli ve govdelerin dip kisimlari
pulludur [Sekil 2.1.a; Mitchell, 1974]. Yapraklar morfolojik olarak degiskenlik
gosterir, 3-5 loblu ve 6-12 cm uzunlugunda olabilmektedir [Rameau et al., 1989;
Franco, 1993]. Yaprak iist yiizeyi parlak koyu yesilken, alt yiizeyi, yaprak saplari, geng
stirglinleri ve tomurcuklar1 ipek gibi yumusak, beyaz tiiylerle kaplidir; bu 6zellikleri
nedeniyle tiir "akkavak" olarak adlandirilmistir [Sekil 2.1.b; Browicz and Yaltirik,
1982; Ansin ve Ozkan, 1993; Yaltirik, 1993].

Akkavak (Populus alba), gesitli yetisme ortamlarina uyum saglayabilen bir tiirdiir;
asitli topraklardan alkali topraklara, sulak alanlardan kurak alanlara kadar genis bir
ekolojik aralikta yetisebilmektedir. Ancak, orman kenarlari ile glinesin bol oldugu agik
alanlar1 daha c¢ok tercih etmektedir [Isebrands and Richardson, 2014; Caudullo and
Rigo, 2016]. Bu tiir; kuraklik, riizgar, tuzluluk ve yiiksek sicaklik gibi streslere karsi
1yi bir adaptasyon sergilemektedir. Ancak, diisiik sicakliklar ve don olaylarina kars1
daha hassastir. Ozellikle suyun bol oldugu ve besin agisindan zengin olan notr-alkali
(7-14) pH'a sahip optimal sahalarda yiiksek biiyiime oranlari gostermektedir. Bu
nedenle, su kaynaklarina yakin alanlarda ve ekosistemlerde belirgin bir rol
oynamaktadir [Caudullo and Rigo, 2016]. Ayrica, akkavak P. tremula gibi yakindan
iligkili tiirlerle sik¢a melezlesmektedir ve dogal popiilasyonlarda bir¢gok dogal melez
iiretmektedir [Giil ve Gezer, 2003; Lexer et al., 2005; Van-Loo et al., 2008]. Ornegin,
Populus tremula ile melezlesmesiyle farkli bir tiir olarak kabul edilen ve lilkemizde de
yayilis gosteren boz kavak (P. x canescens) ortaya ¢ikmaktadir [Muhle-Larsen, 1970;
Eckenwalder, 1996]. Dogal melez olan boz kavagin bulundugu bélgeler son

zamanlarda biyolojik dinamiklerin merkezi olarak ekolojik ilgi odagi haline gelmistir



ve ¢ok sayida organizma i¢in evrimsel ve ekolojik hot spots olarak 6énemli bir rol
oynamaktadir [Palancean et al., 2018]. Ozellikle dogal melezlerin genetik bilesimini
ve bu melezlerin popiilasyon dinamiklerini belirlemek icin ¢esitli ¢aligmalar
yapilmistir [Fossati et al., 2004; Lexer et al., 2005; Van-Loo et al., 2008; Zizkova,
2015; Zeng et al., 2016].

Sekil 2.1.a: Akkavagin govdesi. Sekil 2.1.b: Akkavagin yapraklart.

2.2.2. Yayihisi

Akkavak; Tirkiye, Kuzey Afrika, Avrupa, Kuzey Amerika, Orta ve Giiney Rusya,
Giliney ve Bati1 Sibirya, Orta Asya gibi genis cografyalarda deniz seviyesinden 1100
m'ye kadar degisen yiiksekliklerde bulunabilmektedir [Sekil 2.2; Dickmann et al.,
2001; Isebrands and Richardson, 2014; Caudullo and Rigo, 2016]. Yapilan envanter
caligmalari, Giresun ve Erzurum gibi bolgelerde 1800 m'ye kadar yiiksekliklerde de
bulundugunu gostermektedir. Akkavak, iilkemizde ozellikle yar1 kurak bolgelerde,
bozkirlarda ve mese, bozardi¢ ve karagam birligi mintikalarinda sikga tercih edilen bir
tirdiir [Giiltekin, 2011]. Ayrica, Tiirkiye’de dogal olarak bir¢ok alanda yaygin bir
sekilde bulunmaktadir [Sekil 2.3; Giil ve Gezer, 2003; Eminagaoglu vd., 2014].



Sekil 2.2: Akkavagin diinyadaki dogal yayilisi [Fenaroli and Gambi, 1976].

Burgaz f TSI
Ge08 Giircistan
}(\(cidur &:’gn T,:T
o iflis .
£
istanbul Syfisn ; M\“ x
\
5 g a @ Trabzon Rize
o arya oy J K%ls > (f
lakkale Bugsa ELmeniSti
Eskigehir Ankara s X
§ @ Sivas N
iZloﬂil' Afyonkgmh»sat T ur k | y e Vg"
Aksgray Ma!gtya e
o il
Degczlu K(,c_ya Diyarcbakvr E: o
Batman
B od‘[um ~ Ma‘r:dm
8 2 aniuria
Marmaris Antalya Adana  Gaziantep '’
B = q Musul Erbil
Sde Mersin Halep Sy
wl>

S
Q ]

Sha

Sekil 2.3: Akkavagin Tirkiye’deki dogal yayilis alanlar1 [Saribag, 1995’ten
diizenlenmistir].

2.2.3. Kokeni

Populus cinsinin, Paleosen'den (66-55mya) itibaren giiniimiize kadar olan varlig: fosil
yaprak kayitlari ile iyi bir sekilde belgelenmistir. Kuzey Amerika'daki sulak alanlar ve
nehir kiyisindaki ekolojik bolgelerden ortaya ciktigi diisiiniilmektedir [Collinson,



1992]. Populus tiirlerinin Bering ve Kuzey Atlantik Kara Kopriisii araciligiyla Kuzey
Amerika'dan Kuzey Yarimkiire'nin geri kalanina yayildigi varsayilmaktadir [Liu et al.,
2017]. Daha sonra, Populus cinsi arktik altidan tropik alt1 bolgeye kadar genis bir
yelpazedeki ekolojik bolgelerde yasamaktadir [Eckenwalder, 1996]. Tiir ¢esitliliginin
en zengin oldugu merkezler Dogu Asya (14 tiir) ve Kuzey Amerika'dir (9 tiir), diger
cesitlilik merkezleri ise Avrupa (3 tiir), Orta Asya (2 tiir) ve Afrika'dir (2 tiir) [Hamzeh
et al., 2006]. Ayrica, Roiron ve arkadaslar1 (2004) tarafindan Giiney Fransa'daki
travertenlerde Erken Holosen'e (yaklasik 9000 GO) tarihlenen akkavaga ait yaprak

izlerinin bulgular1 bildirilmistir.

Kavaklarda polen kalintilarina ait veriler ise diisiiktiir, ¢iinkli polen tanesinin ekzin
tabakasindaki diisiik sporopollin igerigi onun korunmasini engellemektedir [Bittkau,
2002]. Bu durum kavaklarin buzul siginaklarinin aragtirtlmasini da engellemektedir.
Diisiik konsantrasyonlarda olmasina ragmen, Alplerin kuzeybati kenarlar1 boyunca
yaklagik gilinlimiizden 9000 yil 6ncesine kavak poleninin varligina dair kanitlar
bildirilmistir [Huntley and Birks, 1983]. Bu, kavaklarin Kuzey Alpenvorland'da
giineydeki siginaklarla birlikte hayatta kaldigina isaret etmektedir [Bittkau, 2002].
Fakat, polen verilerinin hangi kavak tiirtine ait oldugu ayirt edilememistir [Franco-

Mugica et al., 2001].

2.2.4. Onemi ve Kullanim Alanlar:

Akkavagin bocek ve patojenlere karst mikemmel direnci [Mccown et al., 1991,
Lapietra, 1992; Plett et al., 2010], tuz-su stresi tolerans1 [Sekawin, 1975; Li et al.,
2009; Beritognolo et al., 2011; Samuilov et al., 2016] ve fitoremediasyon yetenegi
[Doty et al., 2000; Shim et al., 2013; Marzilli et al., 2018] hizli biiyiime 6zelligiyle
birlestiginde, onu gelecekteki iklimsel ve ¢evresel degisikliklere kars1 dayanikli ekim
icin iyi bir aday haline getirmektedir [Muller-Starck et al., 1992]. Bu 6zelliklerinden
dolay1, bu tiir bir dizi ¢alismanin odak noktasi olmustur [Chen et al., 1997; Dix et al.,
1997; Fung et al., 1998; Hukin et al., 2005; Ottow et al., 2005; Castiglione et al., 2007;
Imada and Tamai, 2009; Ciadamidaro et al., 2013]. Ulkemizde ise Populus alba’nin
hibridi olan P. x canescens ile benzer ¢alismalar yapilmis ve farkli hibrid bireylerin

tuz stresi [Biilbiil, 2013] ve fitoremediasyon [Agba, 2013] etkinligi degerlendirilmistir.



Kuzey Amerika ve Kuzey Avrupa'da en yaygin kullanilan kavak tiirleri Populus
deltoides, Populus nigra, Populus trichocarpa iken, Akdeniz bélgesinde Populus alba
ve interspesifik hibritleri, hizli biiytime ve farkli stres kosullarina uyumlar1 nedeniyle
daha fazla tercih edilmektedir [Kuzminsky et al., 1999; Sixto et al., 2006]. Tuzlu suya
dayanikli olan akkavak g¢orak-kuru arazilerin agaglandirilmasinda 6nemli bir role
sahiptir [Giil ve Gezer, 2003]. Ayrica, akkavak toprak stabilizasyonu ile nehir kiyisi
ekosistemlerinin su baskinlarin1 ve su kalitesini dogal bir sekilde kontrol etmeye
yardimec1 olmaktadir. Bu nedenle, riparian alanlarin sabitlenmesi i¢in yapilan
restorasyon ¢alismalarinda siklikla kullanilmaktadir [Isebrands and Richardson,
2014)]. Ek olarak, bu tiir Avrupa’da sanayi bolgelerindeki kirlenmis toprak, su ve
havanin temizlenmesi i¢in de tercih edilmektedir [Palancean et al., 2018]. Akkavagin
yaprak alt1, govdesi ve dallar1 beyaz renkte oldugu i¢in ¢izgisel bir goriiniime sahiptir
ve bu durum diger kavak tilirlerinden 6nemli dlglide farkli ve dekoratif bir 6zellik
sunmaktadir. Renk ve dokularinin 6zelligi, akkavagi soliter veya gruplar halinde yol
agaci olarak kullanmak i¢in kontrast olusturmada avantaj saglamaktadir [Giil ve
Gezer, 2003]. Tiiriin kerestesi dayanikli olmasa da hizli biiyiime ve gii¢lii yenilenme
yetenekleri nedeniyle biyokiitle enerjisi, hamur ve pelet iiretimi igin tercih
edilmektedir [Caudullo and Rigo, 2016]. Akkavagin etnobotanik yoni de
bulunmaktadir. Odunundan kasik, kiirek, elek, besik, kazma-kiirek sapi, insaatlik
kereste, miizik aleti, meyve-sebze kasasi gibi liriinler yapilmaktadir [Akan et al., 2013;
Kocabas vd., 2016; Kahveci vd., 2017; Palancean et al., 2018].

FAO’nun alt kurulusu olan IPC (Uluslararas1 Kavak Komisyonu) raporuna gore,
diinya genelinde tescil edilmis 360 klonun 13’i akkavaga aittir [Isebrands and
Richardson, 2014]. Ayrica; mevcut kaynaklari ve yabani popiilasyonlarinin genetik
yapist hakkinda sinirlt bilgi bulunan akkavak, 1999 yilinda Populus nigra tizerine
yapilan Avrupa Orman Genetik Kaynaklar1 (EUFORGEN) toplantisinda giindeme
gelmis ve Ispanya, Italya, Slovakya ve Romanya’da olmak iizere 9 adet ex-situ ve in-
situ koruma alani tescil edilmistir [Sekil 2.4; Lefévre et al., 2001; Isebrands and
Richardson, 2014; Anonim, 2014].
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Sekil 2.4: Akkavagin Avrupa’daki in-situ koruma alanlar1 [Caudullo and Rigo, 2016].
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Sekil 2.5: Diinya genelinde akkavak 1slah ve koruma programinin bulundugu tilkeler
yag
[Anonim, 2014].

2.2.5. Tire Yonelik Tehditler

Akkavak, suyun bol oldugu nehir kiyis1 ve subasar ormani ekosistemlerinin oncii
tirlerindendir [Lexer et al., 2005] Fakat, bu bolgeler en savunmasiz ekosistemlerinden
biridir ve Avrupa'daki nehir kiyis1 ormanlarinin %99'unun insan faaliyetleri sonucu

yok oldugu tahmin edilmektedir [Lefévre et al., 1998; Hughes and Rood, 2003]. Nehir
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kiyisindaki ormanlarin 6zellikle tarima ve diger arazi kullanimlarina agik olmasi ya da
sel baskinlar1 gibi dogal olaylar, akkavagin da dahil oldugu agag tiirlerinin varligini
olumsuz etkilemektedir. Bu durum, akkavak popiilasyonlarinin boyutunu azaltmakta
ve habitatlarinin par¢alanmasina neden olmaktadir [Richardson et al. 2014]. Ayrica,
su rejimi kontrolil, yeralt1 su seviyesinin azalmasi, iklim degisikligi vb. gibi ekolojik
kosullarin degismesi tiiriin eseyli tiremesini engelleyip klonal tiremeSinin artmasina
sebep olmaktadir [Vallejo-Marin et al., 2010]. Boylece, genetik ¢esitlilikte ve buna
baglh adaptif potansiyelde kayip riski olusmaktadir. Akkavak bireylerinin sehir
merkezlerindeki peyzaj c¢alismalart ve nehir kiyisindaki orman ekosistemlerinin
restorasyonu ic¢in kullanilmasi da tiirlin genetik ¢esitliligi i¢cin ek bir tehdit

olusturmaktadir [Palancean et al., 2018].

2.2.6. Popiilasyon Genetigi ve Mikrosatelitler

Popiilasyon genetigi, poptilasyonlarin ve popiilasyonlardaki bireylerin benzerlik ve
farkliliklarini arastiran bilim dalidir. Bir popiilasyonun sahip oldugu genotip ve allel
frekans1 o popiilasyonun genetik yapisini gostermektedir. Genetik yapi ise; dogal
secilim, gen akisi, mutasyon ve genetik stiriiklenme gibi evrimsel mekanizmalardan
etkilenmekte, dolayisiyla popiilasyon genetigi calismalart bu mekanizmalara

odaklanmaktadir [Wright, 1965].

Tiirlerin genetik yap1 analizi igin morfolojik, biyokimyasal ve molekiiler belirtegler
kullanilmaktadir. Orman agaglarinin popiilasyon genetigi calismalarinda ise en yaygin
olarak molekiiler belirtecler tercih edilmektedir. Molekiiler belirtecler; genomdaki bir
DNA pargasinin  farklhiliklarimi  (eklenmeler, silinmeler, yer degistirmeler,
duplikasyonlar gibi) temsil etmektedir. Bu yontemler, bize allel ve hatta niikleotid
diizeyinde bilgi saglamakta bdylece ilgili organizmanin genetik yapisinin
anlasilmasina yardimci olmaktadir [Labate, 2000]. Ayrica, bireyler arasindaki
benzerlik ve farkliliklar1 belirleyerek genetik cesitliligin tayin edilmesini saglarlar
[Liu, 1998].

Genotipleri, popiilasyonlar1 veya tiirleri simiflandirmak i¢in ¢ok sayida molekiiler
teknik bulunmaktadir. Bunlar; hibridizasyona dayali belirtecler (RFLP) ve polimeraz
zincir reaksiyonuna (RAPD, AFLP, ISSR, SSR, SRAP, SCAR, CAPS vb.) dayali
belirtegler olarak iki ana gruba ayrilmaktadir [Staub et al.,1996]. Bunlardan RFLP'ler;
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yiiksek polimorfizme sahip, ko-dominant ve tekrarlanabilirligi yiiksek belirteglerdir
ancak problar1 pahali ve toksiktir. Ayrica, sablon olarak oldukc¢a yiiksek kalite ve
miktarda DNA kullanilmasi gerekmektedir. RAPD, AFLP ve ISSR belirtegleri i¢in
caligmanin basinda genom dizisi bilgisine ihtiya¢ duyulmamakta dolayisiyla, genomu
bilinmeyen organizmalara uygulanabilmektedir. Fakat, dominant belirtegler olmalari
gibi cesitli dezavantajlar1 bulunmaktadir [Rungis et al., 2004]. SSR belirteglerinin ise
en biiylik dezavantaji primerlerinin gelistirilmesinin zor ve pahali olmasidir. Fakat;
SSR’lar; yiiksek diizeyde polimorfizm, tekrarlanabilirlik, ko-dominant’lik, otomatik
ve yiiksek verimli genotiplemenin bir sonucu olarak popiilasyon genetigi
calismalarinin temel tas1 olarak kabul edilmektedir [Varshney et al., 2005; Parida et
al., 2009].

Mikrosatelitler olarak da bilinen SSR’lar (basit dizi tekrarlar1) genom boyunca
dagilmis, 1 ile 6 baz ¢ifti uzunlugunda kisa niikleik asit motiflerinin degisken sayida
ardisik tekrarlidir [Tautz and Renz, 1984; Field and Wills, 1998]. Genomda; genellikle
kodlanmayan DNA bdlgelerinde bulunmakta, kodlanan bdlgelerde ise c¢ok az
bulunmaktadir. Ayrica, bu belirtegler niikleer (nSSR) veya organel genomlarindaki
(cpSSR, mtSSR) en degisken DNA dizisi tiirleri arasindadir [Provan et al., 2001;
Rajendrakumar et al., 2007]. Su anda, yeni yiiksek verimli genotipleme teknikleri
olmasma ragmen, SSR’larin genetik ¢esitliligi degerlendirmek icin yeterli veri
olusturmasi, genom ¢apinda bol dagilimli ve ucuz olmasindan dolay: tiirlerin genetik
cesitlilik diizeyinin tahmini i¢in hala yogun olarak tercih edilmektedir [Kansu and
Kaya, 2020; Gao et al., 2023; Patel et al., 2024]. Kavak tiirlerinin popiilasyon genetigi
ve koruma biyolojisi ¢alismalarinda da SSR’lar siklikla kullanilmigtir [Storme et al.,
2004; Smulders et al., 2008; Liesebach et al., 2010; De Woody et al., 2015; Jiang et
al., 2015; Jelic et al., 2015].

2.2.7. Akkavak Uzerine Yapilan Popiilasyon Genetigi Calismalari

Akkavagin genis ve degisik ekolojik kosullara uyum saglayan bir¢ok ekotipi
bulunmakta ve farkli iilkelerde yapilan arastirmalarda bu ekotiplerden bireyler
secilerek seleksiyon ve 1slah ¢alismalar1 yapilmaktadir [Sekil 2.5; Tungtaner, 1993;
Giil ve Gezer, 2003; Isebrands and Richardson, 2014; Anonim, 2014]. Ornegin,
Italya’da mevcut popiilasyonlar1 kapsayan bir tohum koleksiyonu kurularak,

seleksiyon caligmalar1 yapilmistir. Calisma sonucunda soguk kosullara, hastaliklara ve
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su stresine dayanikli ayrica iyi biiylime 6zellikleri gosteren klonlar segilmistir [Avanzo
etal., 1992; Scarascia-Mugnozza et al., 1992]. Baska bir ¢calismada, Cin’de elde edilen
triploid akkavak klonlarinin odun iiretimlerinin normal P. tomentosa klonlarina gore
iki kat daha fazla oldugu gériilmiistiir [Zhang et al., 2000]. Macaristan’da akkavak ve
melezleriyle ilgili yapilan bir 1slah caligmasinda arastirmacilar, 2 klonun kurak
ortamlarda digerlerine gore daha kaliteli odun verdigini tespit etmistir [Redei et al.,
2010].

Seksenli yillarin sonlarindan beri izozim ve RAPD belirtegleri, kavak cinsinin
taksonomisinin ve evrimsel tarihinin arastirilmasinda basartyla kullanilmistir [Rajora
and Zsuffa, 1990]. Akkavagin genetik cesitliligini belirlemek i¢in de ilk olarak
izozimler tercih edilmistir. Rajora ve Dancik (1992); 23 akkavak, 18 titrek kavak ve
15 boz kavak bireyini genetik olarak karakterize etmek ve bu tiirler arasindaki iliskileri
belirlemek amaciyla izozim analizi gerceklestirmistir. Yapilan analizler neticesinde,
15 enzimi kodlayan 30 gen lokusu tizerinden toplamda 71 allel gozlemlenmistir. P.
alba bireyleri arasinda 21 nadir multilokus genotipi belirlenmistir. Ayrica, Kanada'dan
alinan bes P. alba bireyinin genetik olarak birbirinden farkli oldugu tespit edilmis, P.
tremula ve P. x canescens bireylerinin her birinin benzersiz multilokus genotiplerine
sahip oldugu gozlenmistir. Lokus basina diisen ortalama allel sayisi ve gozlenen
ortalama heterozigotluk oranlar incelendiginde, akkavak, titrek kavak ve boz kavak
icin sirasiyla 1.86-0.085; 1.66-0.096; 1.86-0.157 degerleri elde edilmistir. Populus
alba ve Populus tremula, genetik benzerlik agisindan farkli gruplarda yer alirken, P.
x canescens’in bu iki tiir arasinda konumlandig1 ancak genetik benzerlik agisindan
Populus alba‘ya daha yakin oldugu bildirilmistir. Bu sonuglar, akkavak, titrek kavak
ve boz kavak tiirlerinin genetik cesitliligi ve iliskileri hakkinda onemli bilgiler

sunmaktadir.

Sabatti ve arkadaslar1 (2001) tarafindan yiiriitiilen ¢alismada, Italya'nin farkli cografi
bolgelerinden toplanan akkavak (Populus alba L.) orijinleri arasindaki genetik
varyasyon degerlendirilmistir. Analizlerde 15 RAPD primeri kullanilmis olup, 57
tanesi polimorfik olmak iizere toplamda 71 fragment ¢ogalmistir. Ayrica, Populus
alba bireylerinin UPGMA analizi sonucu, fenolojik ozelliklerle uyumlu olarak iig¢

farkli grupta kiimelendikleri tespit edilmistir.

Fakat, izozimlerdeki diisiikk polimorfizm diizeyleri ve RAPD'in tekrarlanabilirlik

sorunu bu belirteclerin  uygulanabilirligini  kisitlamis ve kavaklarda SSR
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tanimlamasina yonelik talep ortaya cikmistir [Powell et al., 1996]. Oncelikle, farkli
kavak tiirleri igin SSR belirtegleri karakterize edilmis ve yapilan ¢alismalarla bu
belirteglerin kavak genotipleri arasinda tutarli bir sekilde ayrim yaptigi, klonal
kopyalar1 tanimladig1 ve oldukga bilgilendirici oldugu kanitlanmistir [Dayanandan et
al., 1998; Rahman et al., 2000; Schoot et al., 2000; Smulders et al., 2001]. Ayrica,
2004 yilinda kavak genomunun yaymlanmasi, yeni  mikrosatelitlerin
karakterizasyonuna olanak saglamis ve kavak germplazminin iizerine SSR tabanli
projelerde artis olmustur [Tuskan et al., 2004, Isebrands and Richardson, 2014]. Basta
SSR belirtecleri olmak iizere farkli molekiiler belirtegler de kullanilarak akkavagin
dogal popiilasyonlarindaki varyasyon, melezlerinin tespiti, introgresyon ve
hibridizasyon siiregleri gibi tiiriin germplazmasinin tanimlanmasina yonelik cesitli

genetik ¢aligmalar yapilmistir.

Fossati ve arkadaslar1 (2004), P. alba'yi P. tremula'dan ayirt etmek ve P. X
canescens'in hibrit kokenini dogrulamak i¢in AFLP ve SSR belirteglerini kullanmustir.
Bu belirtecler bahsedilen tiirlerde ilk defa kullanilmis ve {i¢ kavak tiirliniin arasinda
net bir ayrim yapilmasii saglamistir. Ozellikle, WPMS12 ve WPMS20 lokuslarinda
P. tremula'y1 P. alba'dan ayiran teshis alelleri tespit edilmistir. Ayrica, bu belirtegler
kullanilarak, Ticino nehri havzasindaki P. alba agag¢larimin dogal bir popiilasyonu

analiz edilmis ve P. alba agaclariyla karismig P. x canescens bireyleri belirlenmistir.

Lexer ve arkadaglar1 (2005) tarafindan yapilan ¢alismada Populus cinsinin iki iiyesi
arasindaki genetik gecisin kapsami ve yonii arastirilmistir. Tuna vadisinden
orneklenen P. x canescens, Populus alba ve Populus tremula bireyleri 20 n-SSR ve 8
plastid belirteciyle incelenmistir. Analiz sonuglarina gore, P. x canescens'in olusumu
sirasinda genetik gecisin P. tremula poleni ile P. tremula'dan P. alba'ya dogru oldugu
gozlemlenmistir. Beklenen ve gozlenen heterozigotluk degerleri incelendiginde, P.
tremula’nin (0.512-0.492; 0.492-0.483), P. alba’dan (0.406-0.419; 0.368-0.341) daha
yuksek oldugu goriilmiistiir. P. % canescens’nin ise (0.431-0.399) iki tiiriin arasinda
oldugu belirlenmistir. Yapilan genetik analizler sonucunda, yakin baglant1 agaglar
cizildiginde P. x canescens’in akkavaga daha yakin oldugu bildirilmistir. Allelik

zenginlik orani ise en yiiksek P. x canescens’te (3.97) hesaplanmistir.

Van-Loo ve arkadaslar1 (2007) tarafindan Avusturya’nin Tuna Vadisi’ndeki P. alba,
P. tremula ve P. x canescens’in bulundugu biiyiik bir melez popiilasyondan toplamda

407 birey orneklenmistir. 19 n-SSR belirteci ile yapilan analizler sonucu; P. alba
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poplilasyonlar1 i¢in ortalama Ho Ve He degerleri sirasiyla 0.366 ve 0.376 bulunmusken,
ortalama Fis degeri 0.027 olarak belirlenmistir. P. x canescens ise ortalama Ho ve He
degerleri sirastyla 0.420 ve 0.466 olarak tespit edilmistir. Ayrica, P. x canescens’in P.
alba'ya gore daha genis alanlara yayilan daha biiyiik klonlar olusturma egiliminde
oldugu bildirilmistir. Klonal tremenin, hibrit bdlgelerin zaman ve mekanda

kaliciligina katkida bulundugu bildirilmistir.

Brundu ve arkadaslar1 (2008) tarafindan Sardunya, Kuzey Italya, italya referans
koleksiyonu ve Akdeniz havzasindaki akkavak bireyleri {izerine yapilan ¢aligmada,
tiriin  genetik  ¢esitliligi niiklear ve kloroplast mikrosatelit belirtegleriyle
degerlendirilmistir. CpSSR (kloroplast mikrosatelit) analizlerinde Sardunya'da diger
popiilasyonlarda bulunmayan 3 nadir haplotip tespit edilmistir. Niiklear SSR analizleri
sonucu, Sardunyal1 akkavaklarin popiilasyon ¢esitliligi degerinin digerlerine gore daha
diisiik (0.15) oldugu tespit edilmistir. Ayrica, beklenen heterozigotluk degeri 0.6 ve
allelik zenginlik degeri ise 3.61 olarak belirlenmistir. CpDNA haplotiplerinin
benzersizligi, klonlarin varligi ve smirli sayida genet kaydedilmesi Sardunyali
akkavaklarin adanin dogal bitki Ortiisiiniin bir sonucu olabilecegini ve yayilmalarinin
cogunlukla vejetatif ve insan faaliyetleri araciligiyla gerg¢eklesmis olabilecegini

gostermistir.

Castiglione ve arkadaslar1 (2010) tarafindan Italya'ya ait ii¢ akkavak popiilasyonundan
toplanan 154 birey lizerinde yapilan ¢alismada, 5 n-SSR ve 137 AFLP belirteci
kullanilarak genetik analizler ger¢eklestirilmistir. Bu analizlerde 5 n-SSR belirtecinde
toplamda 36 allel tespit edilmis, beklenen ve gézlenen heterozigotluk oranlari sirasiyla
0.463-0.611, 0.407-0.537 araliginda bulunmustur. Ticino popiilasyonunda en yiiksek
beklenen-g6zlenen heterozigotluk oranimnin tespit edildigi ve AFLP analizlerinde
polimorfik lokus oraninin %72 ile en yiiksek oldugu rapor edilmistir. Popiilasyonlar
arasindaki duisiik Fst degeri ve yiiksek Nm degeri, genetik benzerligin ve hareketliligin
gostergesi olarak degerlendirilmistir. Ayrica, akrabali yetistirme katsayilarinin (Fis)

her {i¢ popiilasyonda da 6nemli 6l¢iide pozitif oldugu belirlenmistir.

Fussi ve arkadaslar1 (2010) tarafindan, akkavak ve titrek kavak tiirlerinin buzul
sigiaklar1 ve buzul sonrasi yeniden kolonizasyon yollar1 aragtirilmistir. Bu kapsamda;
Ispanya, Isve¢ ve Kuzey Afrika'dan alinan referans drnekler de dahil olmak iizere Orta
ve Giineydogu Avrupa'dan 26 popiilasyondan toplamda 414 birey 6rneklenmistir. Alt1
PZR-RFLP fragmani kullanilarak toplamda 57 haplotip belirlenmis ve bunlardan
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dordiinlin gegmiste hibridizasyon olaylar1 gosterdigi bildirilmistir. Analizler sonucu,
akkavakta filocografik yap1 gdzlemlenmistir. Akkavagim Italya ve Orta Avrupa'daki
popiilasyonlarinin Dogu Avrupa'daki popiilasyonlarina goére daha yiiksek genetik
cesitlilige sahip oldugu belirlenmistir. Akkavak igin Italya ve Romanya'da iki ana
siginak belirlenmistir. Orta Avrupa'daki tiirler arasinda daha 6nce tanimlanan hibrit bir
bolge, akkavagin giiney ve dogu kloroplast soylar1 arasinda bir temas bolgesi olarak
yeniden tespit edilmistir. Titrek kavakta ise filocografik yapi tespit edilmemis ve
calisilan popiilasyonlardaki cesitliligin esit bir sekilde dagildigr gozlemlenmistir.
Ayrica, titrek kavagin eski buz ortiisiiniin yakinindaki birka¢ siginaktan yeniden

kolonilestigi varsayilmstir.

Fussi ve arkadaglar1 (2011) Malta popiilasyonlarindaki akkavak agaclarinin yerel
durumunu belirlemek ve muhtemelen kokenlerinin izini stirmek i¢in Malta ve
cevresinden orneklenen akkavak bireylerini analiz etmislerdir. Calismada, Malta'dan
alinan 28 akkavak bireyi ile Akdeniz'den alinan 10 referans akkavak bireyi, kloroplast
DNA analizi i¢in PZR-RFLP yontemiyle ve 15 n-SSR belirteciyle incelenmistir.
Niiklear mikrosatelit analizi sonucu, Malta'nin iki adasindan 6rneklenen 28 agacin
tamaminin bir klona ait oldugu belirlenmistir. Kloroplast verileri ise Malta klonunun
Italyan P. alba drnekleriyle akrabalifini gdstermistir. Ancak niiklear veriler, Kuzey
Afrika'dan gelen polenlerin de katki sagladigini ortaya koymustur. Arastirmacilar,
mevcut arsiv ve paleontolojik kayitlart inceleyerek, bu klonun Malta'ya on altinci
ylzyilda insan girisi yoluyla ulasmasinin en olasi agiklama oldugu sonucuna
varmiglardir. Oto-vejetatif ¢ogalma ve tohum yoluyla varis gibi diger olasi senaryolar

ise pek olas1 goriilmemistir.

Macaya-Sanz ve arkadaglar1 (2012) tarafindan Pleistosen buzullagmalarinin genetik
etkileri akkavak, karakavak ve boz kavak tiirlerinde incelenmistir. Bu baglamda, 44
akkavak, 13 karakavak ve 2 boz kavak popiilasyonunun filocografik yapisi cpSSR ve
cpDNA dizileri kullanilarak analiz edilmistir. Ayrica, 4 akkavak ve 1 boz kavak
popiilasyonunun ince olgekli uzamsal genetik yapist ve klonalite derecesi n-SSR
belirteci kullanilarak degerlendirilmistir. Calisma sonuclarina gore, karakavagin
akkavaga gore bolgesel cesitliliginin daha fazla oldugu ve daha diisiik farklilasma
sergiledigi tespit edilmistir. Bu da onun soguk toleransinin daha yiiksek oldugunu
yansitmaktadir. Kuzey nehir havzasindaki akkavak bireylerinin giiney havzaya gore

daha diisiik genetik gesitlilige ve daha az 6zel haplotipe sahip oldugu ayrica, daha
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biliylik klonal topluluklar olusturdugu belirlenmistir. Bu durum, kuzeydeki
buzullasmalardan dolay1 akkavagin genetik varyasyonunun daha fazla etkiledigini ve

bu bolgedeki popiilasyonlarin daha homojen oldugunu gostermektedir.

Dering ve arkadaslar1 (2015) tarafindan gergeklestirilen ¢calismada, 672 akkavak bireyi
tizerinde 16 niiklear mikrosatelit (n-SSR) belirteci kullanilarak genetik analiz
yapilmistir. Bu analizler sonucunda, akkavak bireylerinde asir1 klonal iireme oldugu
gozlemlenmistir, bu durum ise oldukca diisiik klonal cesitlilikle sonu¢lanmustir.
Yapilan genetik analizlerde incelenen lokuslarin, biri harig, polimorfik oldugu tespit
edilmis ve lokus basina diisen allel sayis1 6.3 olarak belirlenmistir. Lokuslar bazinda
ortalama Fis degeri 0.075 olarak bulunmustur. Ayrica, ortalama gozlenen ve beklenen

heterozigotluk degerleri sirasiyla 0.585 ve 0.622 olarak bulunmustur.

Guarino ve arkadaslar1 (2015) tarafindan gerceklestirilen calismada, Sardunya
Adasi'nda yogun vejetatif cogalma gosteren kavak popiilasyonlar1 incelenmistir.
Toplam 83 akkavak agacindan alinan ornekler iizerinde yapilan metilasyona duyarli
amplifiye polimorfizm analizi, agaglarin genomik DNA'sindaki metilasyon
durumlarim1  belirlemek  ve  epigenetik  ¢esitliligi  arastirmak  amaciyla
gerceklestirilmistir. Calisma, ayni1 juvenil evredeki yapraklardan elde edilen DNA
ornekleri lizerinde yogunlagsmistir. Elde edilen analiz sonuglari, akkavaklarin genetik
cesitliligi sinirli olsa da epigenetik molekiiler ¢esitliliginin daha fazla oldugunu
gostermistir.  Metilasyon durumunun popiilasyon kiimelenmesini etkileyip
etkilemedigi de arastirilmis ve bu konuda 6nemli bulgular elde edilmistir. Calisma,
ayn1 klonun farkli cografi konumlarda bulunan rametlerinin metilasyon durumlarinin
farklilastigini agikga ortaya koymustur. Ozellikle vejetatif olarak iireyen bitki tiirleri
lizerinde yapilan bu tiir epigenetik calismalar, bitki biyocesitliligi arastirmalarinin
sadece genetik yonlerle smirlt kalmamasi gerektigini vurgulamaktadir. Bitkiler
arasindaki genetik ve epigenetik farkliliklarin anlasilmasi, tiirlerin adaptasyon

yetenekleri ve evrimsel siiregleri hakkinda daha kapsamli bilgi saglayabilir.

Zizkova (2015), boz kavagin (P. % canescens) (Cek Cumhuriyeti'ndeki marjinal bir
popiilasyonunu incelemistir. Bu marjinal popiilasyonun korunmasi ve yayilmasi
amaciyla, bireyler arasindaki genetik varyasyonun karakterizasyonu ve ebeveynler
arasindaki gen introgresyonu izlenmistir. Calisma kapsaminda Dyjakovice kdytlinden
31 birey Populus alba, 31 birey Populus tremula ve 90 birey de P. x canescens

orneklenmistir. Bu bireylerin genetik yapilari, 9 n-SSR belirteci kullanilarak
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incelenmistir. Yapilan genetik analizlerde, boz kavak popiilasyonunda gozlenen ve
beklenen heterozigotluk degerleri sirasiyla 1.0-0.518, akkavakta 0.30-0.38 ve titrek
kavakta 0.522-0.457 olarak bulunmustur. Ayrica, ortalama allel sayis1 boz kavak i¢in
4.6, akkavak icin 5.33 ve titrek kavak icin 4.33 olarak hesaplanmistir. P. x
canescens'in dogal marjinal popiilasyonu, heterozigot genotipli klonal bir genetik yap1
ile karakterize edilmistir. Bu ¢alisma, boz kavak popiilasyonunun genetik 6zelliklerini

anlamak ve koruma ¢abalarini yonlendirmek adina degerli bilgiler sunmaktadir.

Zeng ve arkadaslar1 (2016), Cin'in kuzeybatisinda bulunan Irtis Nehri iizerindeki
akkavak, titrek kavak ve boz kavaga ait olan hibrit bir popiilasyonu orneklemistir.
Bireylerin genetik yapis1 hem n-SSR hem de plastid DNA’sinda bulunan trnL-trnF
dizisi kullanilarak analiz edilmistir. Tiim lokuslarda boz kavak i¢in hesaplanan He ve
Ho degerlerinin (sirasiyla 0.678 ve 0.649), titrek kavak (0.586 ve 0.524) ve akkavaktan
(0.360 ve 0.430) daha yiiksek oldugu tespit edilmistir. Ayrica, titrek kavak
popiilasyonlarin genellikle akkavak popiilasyonlarindan daha yiiksek cesitlilige
sahip oldugu tespit edilmistir. Analizler sonucunda, hibrit tiir olan boz kavak iki
ebeveyn tiirli arasinda yer almis, ancak akkavaga titrek kavaktan daha yakin oldugu
tespit edilmistir. Ek olarak, boz kavak bireyleri en biiyiik genotipik varyasyonu
gostermistir. Ug tiirde trnL-trnF  dizisi analizleri sonucunda yedi haplotip
belirlenmistir. Haplotiplerden ikisi (H1 ve H2) titrek kavakta diger besi (H3—H7)
akkavakta tespit edilmistir. Bu haplotiplerden besinin (H1-H2, H3, H5, H6) ise hibrit

boz kavakta oldugu belirlenmistir.

Farkl1 tilkelerde yapilan koruma ve 1slah ¢aligmalarina ragmen, Tiirkiye’de akkavagin
korunmas ve 1slahia yonelik herhangi bir ¢alisma yapilmamistir. Ancak odununun
anatomik oOzelliklerine [Serdar ve Gergek, 2007], ¢ekme odununun incelenmesine
[Dogu, 2009], etnobotanik yoniiniin aragtirtlmasina [Akan et al., 2013; Kocabas vd.,
2016; Kahveci vd., 2017], tuzlu topraklarda yasama oranin degerlendirilmesine
[Yildiz et al., 2017], 1s1l islem uygulamasinin odun sertligi [Giirleyen vd., 2017] ve
termal iletkenlik Gzellikleri [Sahin et al., 2017] {izerine etkisine yonelik ¢alismalar
gerceklestirilmistir. Ayrica, Tiirkiye’de akkavagin genetik cesitliligiyle ilgili heniiz bir
calisma bulunmamaktadir. Ulkemizde kavak cinsine ait tiirlerden karakavagin ve firat
kavaginin molekiiler diizeyde genetik ¢esitliligini degerlendiren caligmalar yapilmistir
[Ciftci et al., 2017; Kansu and Kaya, 2020; Nebioglu, 2021; Ulug ve Ozdemir-
Degirmenci, 2023].
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3. MATERYAL VE YONTEMLER

3.1. Materyal
3.1.1. Bitki Materyali

Tez kapsaminda; Tirkiye’de akkavagin en yogun oldugu 15 farkli popiilasyondan
toplamda 285 birey orneklendi. Her bir popiilasyon i¢in drneklenen birey sayisi
poplilasyonun biiylikliigiine gore degismekle birlikte 11 ile 20 arasindaydi.
Orneklenen popiilasyonlarin bulundugu konumlar Sekil 3.1'deki Tiirkiye haritasinda

gosterilmis ve 6zellikleri Tablo 3.1'de ayrintili olarak belirtilmistir.

Ormnekleme icin saha ¢alismalari; Kavak ve Hizli Gelisen Orman Agaglar1 Arastirma
Enstitiisii Miidiirliigii ile yapilan is birligiyle 2018 yili ilkbahar ve yaz mevsiminde
yapildi. Yaprak ornekleri alinirken, agaclar arasinda en az 100 metre mesafe olmasina
ve 300 metreden fazla yiikselti farki olmamasina dikkat edildi. Oncelikle her bir agag
numaralandirildi ve bu agaclardan alinan yaprak 6rnekleri ayr1 ayri torbalara konuldu.
Daha sonra sogutucu ¢anta ve buz akiileri ile Gebze Teknik Universitesi’ne getirildi

ve -80°C'de DNA izolasyonu yapilana kadar 6zenle saklandi.

Orneklemeler; dzellikle akkavagin yogun olarak bulundugu subasar ormani (Samsun-
Bafra ve Bursa-Karacabey) ve nehir kiyisi ekosistemlerinden (Sakarya-Sakarya Nehri,
Sakarya-Geyve, Eskisehir-Porsuk Cayi, Edirne-Tunca Nehri, Balikesir-Susurluk ve
Kayseri-Akkdy) yapildi. Ayrica; akkavagin orman disi tek tek (Tekirdag-Malkara,
Istanbul-Bahgekdy, Kocaeli-Izmit, Bursa-iznik ve Konya-Meram) ve ormanda gruplar
halinde bulunan (Erzurum-Oltu ve Kastamonu-Samatlar) popiilasyonlar: da
orneklendi. Bu popiilasyonlardan bazilari (Istanbul-Bahgekdy, Kocaeli-izmit, Bursa-
Iznik ve Konya-Meram) insan etkisinin yogun oldugu sehir merkezine yakin olarak

bulunmaktadir.
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Lailuece

Tablo 3.1: Omeklenen akkavak popiilasyonlarmin lokasyon ozellikleri ve &rnek

i

Longitude

Sekil 3.1: Orneklenen akkavak popiilasyonlarmnin harita iizerindeki konumlari.

sayisl.

No Popiilasyon Enlem Boylam | Rakim Ornek

(m) Sayisi
| Sakarya-Sakarya Nehri 40.7226 30.4244 34 20
2 Eskisehir-Porsuk Cayi 39.7438 30.4347 829 20
3 Edirne-Tunca Nehri 41.6616 26.5427 12 20
4 Tekirdag-Malkara 40.9600 | 27.4050 243 20
5 Istanbul-Bahcekoy 41.1761 28.9850 127 20
6 Samsun-Bafra 41.4533 36.0425 5 20
7 Sakarya-Geyve 40.6247 | 30.3263 201 20
8 Bursa-Karacabey 40.2475 28.4700 28 20
9 Kayseri-Akkoy 38.3475 35.0566 1178 19
10 Konya-Meram 37.8513 32.4316 1054 20
11 Kastamonu-Samatlar 41.2222 33.1425 582 20
12 Bursa-Iznik 40.4900 | 29.5780 118 20
13 Kocaeli-Izmit 40.7648 | 29.9394 3 20
14 Balikesir-Susurluk 39.8197 28.1633 101 15
15 Erzurum-Oltu 40.5213 41.9702 1320 11

3.1.2. Tez Calismas1 Kapsaminda Kullanilan Gerecler

DNA izolasyonu ve PZR c¢alismalari sirasinda kullanilan kimyasallar, enzimler ve

kitler Tablo 3.2°de, cihazlar ise Tablo 3.3’te detayli olarak listelenmistir.
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Tablo 3.2: Tez caligmasi kapsaminda kullanilan kimyasal maddelerin isimleri, alinan

firmalar ve katalog numaralari.

Kimyasal Adi Firma Adi Katalog No

Etil alkol (%96) Pro-Lab -

i-genomik bitki DNA ekstraksiyon mini kit | intron 17371
biotechnology

Hazir 5x FIREPol® Master Mix (12.5 mM | Solis biodyne 04-12-00125

MgCly)

Agaroz Sigma T6066

Trizma base Sigma S3014

Asetik asit Calbiochem 324503

EDTA Applichem A,11080,010

0

Red safe dye Intron 21141
biotechnology

100 bg DNA belirteg (TrackIt™) Intron 32181
biotechnology

Jel Yiikleme boyasi Sigma 372978

A DNA-Hind III AppliChem A3461.1000

ExoSAP-IT PZR iiriinii temizlik kit Applied Biosystems | 78201.1.ML

GeneScan 400HD ROX dye Size Standard | Applied Biosystems | 402985

Hi-Di Formamide Applied Biosystems | 4311320

Tablo 3.3: Tez ¢calismasi kapsaminda kullanilan cihazlar.

Cihaz Adi Cihaz Modeli Firma

Hassas terazi TP3030 Denver Instrument
Otoklav HV-110L Hirayama

Etiiv DIN 12880 Binder

Manyetik karistiric MR3001 Heidolph

Derin dondurucu (-20°C) | GS26DN13NE Simens

Buzdolab1 (4 °C) RG 1380 Indesit

Derin dondurucu (-80°C) | DW-86L628AH VWR

S1vi1 azot tanki ARPEGE 40 Dmc-airliquide
Havan H 100 MM Isolab

Sicak su banyosu D-77960 Julabo

Vorteks AC230 VNR International
Mikrodalga firin MW?71E Samsung

Otomatik pipet 3862243 Eppendorf Research
Santrifiij Universal 32 Hettich

Jel elektroforezi ve giic | MP300 Claver Scientific
kaynagi

Jel goriintiileme cihazi Universal Hood Il BIO-RAD

Termal dongii cihazi PTC-200 MJ Research INC
3730xI DNA Analyzer 3730XL Applied Biosystems
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3.2. Yontem

3.2.1. DNA izolasyonu

Bitki Orneklerine ait olan DNA’larin izolasyonu igin i-genomik Bitki DNA

Ekstraksiyon Mini Kiti (intron biotechnology) kullanildi. Bu kitte yer alan protokole

gore DNA izolasyonu gerceklestirildi ve ilgili protokol asagida detaylandirilmistir:

-80 °C’de saklanan yaprak orneklerinden 5 mg olgiilerek, igerisinde 3

mm’lik bilye bulunan 1.5 ml'lik ependorf tiipe aktarildi.

Ependorf tiipler siv1 azot igerisine daldirild1 ve yaprak o6rnekleri donarak
kirilgan hale getirildi. Ardindan bitki pargalar1 bilyeler yardimiyla

ogltiicli makinesinde ezildi.

Ezilmis yaprak drneklerinin bulundugu 1.5 ml’lik tiiplere 390 pl Buffer
PG (lizis tamponu), 7 pul Enhancer Solution (baglayict giiclendirici
tampon), 20 pl Proteinaz K, ve 5 pul Rnaz A eklenerek tiipler iyice
karistirildi.

Omnekler, 65 °C'ye ayarlanmis olan su banyosunda 30 dakika boyunca

inkiibe edildi. Bu siirecte tiipler 5-10 dakikada bir hafif¢ce calkalandi.

Su banyosundan sonra oda sicakliginda bekletilen tiiplerin igerisine 100
pl Buffer PPT (¢okeltme tamponu) ilave edildi ve tiipler ¢alkalandiktan
sonra 5 dakika boyunca buzda bekletildi.

Daha sonra tiipler oda sicakliginda 13000 rpm’de 5 dakika santrifiij
edildi.
Santrifiij olan orneklerin iist fazlarindan 200 pl alinarak yeni bir 1.5

ml'lik ependorf tiipe aktarildi.

Aktarilan iist fazlarin tizerine 650 pl Buffer PB (baglama tamponu) ilave

edildi. Tiipler hafifce ¢alkalandi.

Elde edilen karisimdan 650 ul ¢ekilerek igerisinde spin kolon bulunan 2
ml'lik koleksiyon tiipe aktarildi ve 13000 rpm’de 1 dakika santrifiij
edildi.
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e Koleksiyon tiip igerisinde biriken sivi dokiilerek karisimdan kalan 200
ul’lik s1v1 tekrar spin kolona aktarildi, 13000 rpm’de 1 dakika santrifiij
edildi. Ardindan koleksiyon tiiple birlikte biriken siv1 atild1.

e Kaullanilan spin kolon yeni bir 2 ml'lik koleksiyon tiip igerisine
yerlestirildi ve spin kolona 700 pl Buffer PWA (yikama tamponu) ilave
edildi. 13000 rpm’de 1 dakika santrifiij edildi. Koleksiyon tiip igerisinde
kalan s1v1 dokiilerek spin kolon ayni koleksiyon tiipe yerlestirildi.

e Spin kolona 700 pul Buffer PWB (yikama tamponu) ilave edildi ve 13000
rpm’de 1 dakika santrifiij edildi. Koleksiyon tiip igerisinde biriken sivi
dokiildii ve spin kolon aynmi koleksiyon tiip igerine yerlestirildi.
Membranin iyice kurumasi i¢in tekrar 13000 rpm’de 1 dakika santrifiij

edildi. Kalan s1v1 koleksiyon tiiple birlikte atildi.

e Spin kolon yeni bir 1.5 ml'lik ependorf tiip icerisine yerlestirildi ve
iizerine 100 pl Buffer PE (eliisyon tamponu) ilave edildi. Tiipler oda
sicakliginda 1 dakika bekletildikten sonra 13000 rpm’de 1 dakika
santrifiij edildi. Boylece akkavak bireylerine ait DNA’larin 1.5 ml'lik

ependorf tiip igerisine aktarilmasi saglandi.
e Buislemin ardindan elde edilen DNA’lar -20 °C’de muhafaza edildi.

Izole edilen DNA &rneklerinin kalitesi A/Hindlll (AppliChem) belirteci ile mukayese
edilmek suretiyle %1 agaroz konsantrasyonuna sahip jel elektroforez sisteminde 80
volt altinda 30 dakika yiiriitiilerek belirlendi. Ayrica DNA 6rneklerinin miktar ve saflik
dereceleri Nanodrop Spektrofotometre (Thermo Scientific™ NanoDrop Lite) cihazi
ile 260/280 nm dalga boylarinda okunarak 6l¢iildii. izole edilen tiim DNA &rnekleri,
daha sonraki PZR amplifikasyonu asamasinda kullanilmak iizere 20 ng/ul

konsantrasyonuna seyreltildi.

3.2.2. SSR Belirteclerinin PZR ile Cogaltilmasi

Akkavak popiilasyonlarindaki genetik ¢esitliligi incelemek igin literatiire dayali olarak
10 SSR primer ¢ifti se¢ildi [Rahman et al., 2000; Schoot et al., 2000; Smulders et al.,
2001; Tuskan et al., 2004]. Primelerlerin dizileri, tekrar motifleri ve her lokus igin

kullanilan baglanma sicakliklar1 Tablo 3.4'te verilmistir. Bu primerler, fragment
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analizi sirasinda PZR iirlinlerinin ayirt edilebilmesi i¢in farkli floresan renklere (FAM,

HEX ve TAMRA) sahip boyalarla 5'ugtan etiketlenerek sentezlendi.

PZR amplifikasyonlar1 25 upl reaksiyon hacminde gerceklestirildi. Kullanilan
reaksiyon hacimlerinin her birinde 10-50 ng DNA kalibi, 0.3 uM floresan isaretlenmis
ileri primer, 0.3 uM ters primer ve i¢inde 15 mM MgClz bulunan 5 pl hazir 5x HOT
FIREPol® Blend Master Mix Ready to Load (Solis BioDyne, Tartu, Estonia)

soliisyonu kullanildi.

Tablo 3.4: Kullanilan SSR primerlerin 6zellikleri.

Lokus SSR Baz Dizisi (5° _ 3’) Baglanma
Motifi Sicakhigi

WPMS05 (GT)2r F: TTCTTTTTCAACTGCCTAACTT 50°C
R: TGATCCAATAACAGACAGAACA

WPMSO06 (GT)24 F- GTATAACGATGACCCCACGAAGAC 60°C
R- TATAAATAAAGGCATGACCAGACA

WPMS14 (CGT)zs F- CAGCCGCAGCCACTGAGAAATC 60°C
R- GCCTGCTGAGAAGACTGCCTTGAC

WPMS15 (CCT)1s F- CAACAAACCATCAATGAAGAAGAC 60°C
R- AGAGGGTGTTGGGGGTGACTA

WPMS16 (GTC)s F- CTCGTACTATTTCCGATGATGACC 55°C
R- AGATTATTAGGTGGGCCAAGGACT

WPMS17 (CAC)15 F- ACATCCGCCAATGCTTCGGTGTTT 60°C
R- GTGACGGTGGTGGCGGATTTTCTT

WPMS18 (GTG)13 F- CTTCACATAGGACATAGCAGCATC 60°C
R- CACCAGAGTCATCACCAGTTATTG

WPMS20 (TTCTGG)s | F- GTGCGCACATCTATGACTATCG 60°C
R- ATCTTGTAATTCTCCGGGCATCT

PTR 8 (A)u(CT)s | F- TAGGCTAGCAGCTACTACAGTAACA | 60°C
R- TTAAGTGCGCGTATCCCAAAGA

ORPM312 | (CCT)s F- GTGGGGATCAATCCAAAAGA 50°C
R- CCCATATCAAACCATTTGAAAAA

DNA c¢ogaltimi i¢cin PZR programu:

e 95°C’de 12 dakika

e 05°C’de 45 saniye

e Baglanma sicaklig1 45 saniye 30 Dongt

e 72°C’de 105 saniye

e 72°C’de 10 dakika seklinde uygulandi [Smulders et al., 2001].
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SSR reaksiyon iirlinlerinin varligi %1.5 agaroz igeren jel {izerinde 80 voltta 30 dakika
elektroforez edilerek dogrulandi ve dogru b¢ uzunlugunda ¢ogalip ¢ogalmadiklar: 100
bp DNA belirteci ile kontrol edildi.

3.2.3. DNA Fragment Analizi

Uygun olan PZR iiriinleri, kapiler elektroforez ile fragment analizi yapilmasi igin BM
Yazilm Danismanlik ve Laboratuvar Sistemleri Limited Sirketi’ne (Ankara)
gonderildi. Fragment analizi, otomatik bir siralayici olan Applied Biosystems 3730
XL DNA Analyzer (Applied Biosystems, Foster City, CA, ABD) cihaz1 ve the
GeneScan ROX etiketli 400HD size standart markor kullanilarak gergeklestirildi.
Fragmentlerin boyutlar1 Peak Scanner Sofware v1.0 yaziliminda (Applied Biosystems)

manuel olarak kontrol edildi.

3.2.4. Popiilasyonlarin Genetik Analizi

15 farkli akkavak popiilasyonunun PZR analizleri sonucu elde edilen veriler, R
istatistik programlama dili (3.3.2) tizerinde ¢alisan ¢esitli popiilasyon genetigi yazilim
paketleri kullanilarak incelendi [R Core Team, 2020]. Kullanilan yazilim paketleri:
ape [Paradis et al., 2004], hierfstat [Goudet, 2005], adegenet [Jombart, 2008], pegas
[Paradis, 2010], vegan [Oksanen et al., 2012], diveRsity [Keenan et al., 2013], poppr
[Kamvar et al., 2014] ve PopGenReport [Adamack and Gruber, 2014] tur.

3.2.4.1. Klonlarin Tespiti

Populus cinsinde yer alan tiirler kok emiciler yoluyla veya kirik dallar yardimiyla
vejetatif olarak ¢ogalma oOzelligine sahiptir [Tungtaner, 1993]. Popiilasyonlardaki
genotipler arasinda klonal ¢ogalma olup olmadigini belirlemek amaciyla elde edilen
veriler R istatistik programlama dili (3.3.2) iizerinde calisan poppr yazilim paketi

[Kamvar et al., 2014] ile analiz edildi.

3.2.4.2. Null (Sessiz) Allel Varhg

Null aleller; mikrosatelit lokuslarinin analizini etkileyen sorunlardan biridir. Null

aleller; (i) primerlerin baglanma bdlgesindeki mutasyonlardan dolay1 gercek alellerin
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amplifikasyonunun yapilamamas: [Pemberton et al., 1995] (ii) DNA kalibinin
kalitesine bagli olarak kisa alellerin tercihli amplifikasyonu ve (iii)) PZR
amplifikasyonu sirasinda DNA’nin kaymasi [Shinde et al., 2003; Chapuis and Estoup,
2007] gibi sorunlardan dolayr meydana gelmektedir. Beklenenden daha fazla
homozigotluga neden olurlar ve dolayisiyla null alellerin varligi, genetik
parametrelerin hatali tahminine yol agabilir [Chapuis and Estoup, 2007]. Null alleller;
R istatistik programlama dili (3.3.2) iizerinde ¢alisan PopGenReport yazilim paketi
[Adamack and Gruber, 2014] ile Brookfield tarafindan belirtilen yontem [Brookfield,
1996] kullanilarak tahmin edilmistir.

3.2.4.3. Popiilasyonlarda ve Lokuslarda Hesaplanan Genetik
Cesitlilik Parametreleri
Her bir SSR lokusu igin; allel sayis1 (Na), beklenen (He) ve gbzlenen heterozigotluk
(Ho), F istatistigi tahminleri, gen akis1 oran1 (Nm) ve Hardy-Weinberg dengesi gibi
genetik parametreler hesaplandi. Ek olarak; her bir popiilasyon icin ortalama allel
sayisi, beklenen ve gozlenen heterozigotluk, 6zgiin alel sayisi, ikili Fst ve ikili Nm
degerleri gibi genetik parametreler tahmin edildi. Ayrica; popiilasyonlardaki genetik
varyasyonun dagilimi AMOVA analizi ile hesaplandi. Bu genetik parametreler R
istatistik programlama dili (3.3.2) iizerinde ¢alisan; ape [Paradis et al., 2004], hierfstat
[Goudet, 2005], adegenet [Jombart, 2008], pegas [Paradis, 2010], vegan [Oksanen et
al.,, 2012], diveRsity [Keenan et al., 2013], poppr [Kamvar et al., 2014] ve
PopGenReport [Adamack and Gruber, 2014] yazilim paketleri kullanilarak elde edildi.

3.24.3.1. Heterozigotluk

Heterozigotluk derecesi, R istatistik programlama dili (3.3.2) {izerinde ¢alisan poppr
yazilim paketi [Kamvar et al., 2014] ile gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluk
olmak iizere iki sekilde hesaplanmistir. Gozlenen heterozigotluk; bir lokus igin
heterozigot olan bireylerin toplam birey sayisina olan oraniyla hesaplanmaktadir.
Beklenen heterozigotluk (He) ise allel frekansi verileri kullanilarak belirlenmektedir
[Nei, 1978]. Formiil su sekildedir;

H=2N(1 —-¥xi?)/(2n — 1) (3.1)

Burada N, birey sayisina esittir ve xi, bir SSR lokusundaki alel frekansina esittir.
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3.24.3.2. F-istatistigi ve Gen AKis1 (Nm)

F istatistigi (F, fixation index); Hardy-Weinberg dengesinin beklenen heterozigotluk
oranlarindan homozigotlasmaya dogru ne kadar sapma oldugunun derecesini
Ol¢mektedir [Allendorf and Luikart, 2007]. F istatistik modeli; Fir, Fis ve Fst olmak
lizere 3 parametreyi kapsamaktadir. 3 parametre arasindaki iliski asagidaki gibi

formiile edilmektedir [Nei, 1978; Hartl and Clark, 2007].

1 — FIT = (1 — FIS). (1 — FST) (3.2)

Fis degeri, popiilasyonlar i¢indeki rastgele olmayan ¢iftlesme nedeniyle bir bireyin
beklenen heterozigotlugunun azalmasinin dl¢iistinii gostermektedir. Fir degeri ise bir
bireyin heterozigotlugunun toplam niifusa gore azalmasinin dl¢iisiinii géstermektedir.
Fst degeri, allel frekanslar1 agisindan popiilasyonlar arasindaki farklilasmanin
derecesini gostermektedir [Allendorf and Luikart, 2007]. F istatistikleri; Weir ve
Cockerham (1984) tarafindan belirtilen yonteme gore R istatistik programlama dili
(3.3.2) tlzerinde c¢alisan pegas yazilim paketi [Paradis, 2010] kullanilarak
hesaplanmistir [Weir and Cockerham, 1984].

Ek olarak, popiilasyonlarin ikili olarak ne kadar farklilastigini belirlemek i¢in Nei
tarafindan gelistirilen yontem ile ikili Fst degerleri hesaplanmistir [Nei, 1973]. Bu
analiz i¢in R istatistik programlama dili (3.3.2) iizerinde ¢alisan hierfstat yazilim
paketi [Goudet, 2005] kullanilmustir.

Bir popiilasyondaki bir bireyin bagka bir popiilasyona genetik faktor olarak ne kadar
katkida bulundugu, gen akis1 (Nm) degerinin analizi ile tahmin edilmektedir. Nm (gen
akis1) degeri, Slatkin tarafindan gelistirilmis metod ile Fst degerine bagli olarak

hesaplanmistir [Slatkin, 1985].

— 1
Nm = FSTT (3.3)

3.24.3.3. Molekiiler Genetik Verilerinin Varyans Analizi
(AMOVA)

AMOVA analizi ile toplam genetik cesitlilik, bilesenlerine ayrilarak genetik
cesitliligin her bir faktoriinlin toplam varyasyondaki pay1 belirlenmistir [Excoffier et

al., 1992]. Popiilasyonlardaki bireyler arasinda, popiilasyonlar arasinda ve iginde
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bulunan varyasyonunun dagilimi R istatistik programlama dili (3.3.2) {izerinde ¢alisan

poppr yazilim paketi [Kamvar et al., 2014] ile tahmin edilmistir.

3.2.4.4. Popiilasyonlarin Genetik Yapisi

Orneklenen akkavak popiilasyonlarinin genetik yapisi ve kiimelenme modelleri cesitli

analizlerle belirlenmistir.

3.24.4.1. Structure Analizi

Structure analizi ile akkavak popiilasyonlarini olusturan bireylerin benzer gruplari
tespit edilmistir. Bu analiz, model tabanli bir Bayes kiimeleme yaklagimidir.
Modellemenin varsayimlari, genotiplerin tek bir popiilasyondan olup olmadigina ve
ortak bir ataya sahip olup olmadiklarina veya karisik bir ataya sahip olup olmadiklarina
dayanmaktadir [Pritchard et al., 2000]. Structure analizi, ¢ok lokuslu genotiplerin bir
koleksiyonundan genetik kiimeler olusturur ve birbirleriyle iliskili olan bireylerin
bulunduklar kiimelere dogru bir sekilde atamasini yapmaktadir [Pritchard et al., 2000;
Rosenberg, 2004]. Kiime sayisin1 (K) dogru tahmin etmek i¢in 6zel bir istatistik
yontem (AK) kullanilmaktadir. K'nin gercek degerine ulasildiginda, AK net bir tepe
noktasi gostermektedir [Rosenberg, 2004].

Bu yontemde AK’y1 hesaplamak i¢in ilk olarak her bir K degeri i¢in tekrarlama
sayilarindaki ortalama olasilik [L(K)] hesaplanmaktadir. Daha sonra K degerlerinin
ardisik olabilirlik degerleri arasindaki ortalama fark [L'(K)] tahmin edilip mutlak deger
formiiliiyle hesaplanmaktadir. Bulunan bu deger, tekrarlama sayilar1 i¢in hesaplanan

L(K) degerinin standart sapmasina boliinmektedir [Evanno et al., 2005].

L'(K) = L(K) — L(K — 1) (3.4)
IL"(K)| = |L'(K + 1) = L'(K)| (3.5)
AK = m(|L"(K)])/s[L(K)] (3.6)

Popiilasyonlarin genetik yapisini tanimlamak igin Structure 2.3.4 bilgisayar paket
programindan yararlanilmistir [Pritchard et al., 2010]. Programa veri girisinde

kullanilan temsili dosya format1 Ek-A’da sunulmustur.
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3.24.4.2. Filogenetik Analiz

Akkavak popiilasyonlar1 arasindaki filogenetik iligkiyi tahmin etmek icin UPGMA
(Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean) [Sokal and Michener, 1958]
yontemi kullanilmistir. UPGMA dendrogrami, R istatistik programlama dili (3.3.2)

tizerinde calisan poppr yazilim paketi [Kamvar et al., 2014] kullanilarak ¢izilmistir.

3.24.43. Temel Bilesenler Analizi

Akkavak popiilasyonlarina ait bireylerin ii¢ boyutlu diizlemdeki konumlarinin
belirlenmesi amaciyla PCA (Temel Bilesen Analizi) analizinden yararlanilmistir. Bu
analiz i¢in yazilimdaki Simint modiilii tarafindan degiskenler arasindaki korelasyon
matrisi hesaplanmaktadir. Yani, degiskenlere ait veriler kullanilarak g¢esitli
kombinasyonlar olusturulmakta ve uygun bir koordinat sistemi secilmektedir. PCA
analizinde koordinat sistemi segerken; verilerin en biiyilik degisiminde olan y6n birinci
eksen kabul edilmektedir. Ikinci eksen olarak ise kalan verilerin en biiyiik degisiminde
olan ve birinci eksene dikey olan yon se¢ilmektedir. Secilen en biiyiik degisim yonleri
temel bilesenler olarak adlandirilmaktadir [Dytham, 2003]. PCA analizi, R istatistik
programlama dili (3.3.2) {izerinde ¢alisan adegenet yazilim paketi [Jombart, 2008] ile

yapilmistir.
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4.

4.1. DNA’larin Miktar ve Saflik Tayini

Akkavak bireylerinin DNA bantlar1 agaroz jel elektroforez sisteminde ¢ok net
goriintiilenmistir. Edirne-Tunca nehri populasyonuna ait DNA goriintiileri Sekil 4.1°de
ornek olarak sunulmustur. Ayrica DNA’larin konsantrasyonlar1 ve 260/280 nm dalga
boylarindaki oranlari spektrofotometre (Thermo Scientific™ NanoDrop Lite) ile

belirlenmis, PZR ¢aligmalari i¢in yeterli miktarda ve saflikta olduklari tespit edilmistir

BULGULAR

(Tablo 4.1).
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Sekil 4.1: Edirne-Tunca Nehri popiilasyonuna ait bireylerin DNA jel goriintiisii.
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Tablo 4.1: izole edilen DNA’larin miktarlari ve 260/280 oranlari.

Popiilasyon: Samsun-Bafra

Birey DNA (ng/pL) | 260/280 Birey DNA (ng/pL) | 260/280
1 109,1 2,01 11 99,4 1,82
2 87,7 1,97 12 1274 2,00
3 1315 2,07 13 281,5 2,06
4 134 2,02 14 286,7 2,07
5 189,5 2,03 15 161,6 2,00
6 137,2 2,00 16 122,9 2,01
7 162,4 2,02 17 1844 2,03
8 1711 2,00 18 103,9 1,99
9 391,2 2,07 19 280,4 2,06
10 298,1 2,09 20 304,3 2,04
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Tablo 4.1: Devam.

Popiilasyon: Balikesir-Susurluk

Birey DNA (ng/pnL) | 260/280 Birey DNA (ng/pL) | 260/280
1 153 1,94 9 149,2 2,00

2 1245 1,90 10 109,8 1,96

3 234,2 2,01 11 2135 2,06

4 279,6 2,07 12 183,1 1,99

5 182 2,02 13 140,8 1,95

6 1442 2,00 14 68,5 1,84

7 109,5 1,97 15 121 2,05

8 1121 1,84

Popiilasyon: Bursa-Karacabey

Birey DNA (ng/pnL) | 260/280 Birey DNA (ng/pL) | 260/280
1 119,7 1,90 11 1131 2,03

2 160 1,98 12 109,7 2,03

3 87,8 1,85 13 98,4 2,01

4 1226 2,01 14 87,9 1,98

5 226,1 1,98 15 77,3 1,94

6 236,2 2,02 16 96,5 1,93

7 39,3 1,94 17 102,9 1,94

8 149 1,98 18 166,3 2,03

9 68,9 1,92 19 69,6 2,05

10 129 2,00 20 88,3 1,96
Popiilasyon: Erzurum-Oltu

Birey DNA (ng/pnL) | 260/280 Birey DNA (ng/pL) | 260/280
1 33,1 1,86 7 65,9 1,84

2 64,8 1,77 8 47,6 1,83

3 64,4 1,81 9 44,6 1,81

4 471 1,77 10 41,9 1,75

5 59 1,79 11 79,5 1,83

6 66,7 1,88

Popiilasyon: Eskisehir-Porsuk Cay1

Birey DNA (ng/pL) | 260/280 Birey DNA (ng/pL) | 260/280
1 584,4 2,08 11 269,6 2,03

2 715,8 2,05 12 136,7 2,01

3 155,9 2,02 13 408,8 2,09

4 207,5 1,90 14 235,2 1,98

5 264,9 2,01 15 238,6 2,26

6 406,9 2,02 16 186,6 181

7 132,4 2,03 17 122,6 2,15

8 193,8 1,91 18 448,6 2,07

9 164,5 1,99 19 175,4 1,93

10 154,8 2,04 20 510 2,02
Popiilasyon: Istanbul-Bahcekdy

Birey DNA (ng/pL) | 260/280 Birey DNA (ng/pL) | 260/280
1 56 1,87 11 1119 1,99

2 2444 1,99 12 137,4 1,89

3 166,5 1,93 13 113,1 1,92
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Tablo 4.1: Devam.

4 165 1,97 14 72,4 1,90
5 50,8 1,91 15 166,7 2,01
6 82,1 1,88 16 137,3 1,97
7 120,4 191 17 128,7 2,02
8 116,8 1,94 18 2111 1,92
9 79,3 1,86 19 104,4 191
10 121,7 1,99 20 126,3 1,96
Popiilasyon: Edirne-Tunca Nehri

Birey DNA (ng/pnL) | 260/280 Birey DNA (ng/pL) | 260/280
1 82,5 1,81 11 65 1,81
2 75,2 1,80 12 89,1 1,78
3 100 1,83 13 40,1 1,85
4 61,7 1,80 14 67,9 1,79
5 98,2 1,84 15 72,2 1,78
6 72,4 1,81 16 117,7 1,82
7 58,4 1,79 17 58,3 181
8 69,7 1,79 18 51,9 1,78
9 44,6 1,80 19 103,6 1,79
10 95 1,84 20 44,5 1,82
Popiilasyon: Kayseri-Akkoy

Birey DNA (ng/nL) | 260/280 Birey DNA (ng/pL) | 260/280
1 40 1,86 11 132,4 1,92
2 67,3 1,90 12 59,1 1,89
3 79,1 1,86 13 70,6 1,86
4 62,8 1,77 14 81,7 1,95
5 80,9 1,89 15 62,3 1,94
6 75,2 2,00 16 52,1 1,83
7 314 1,83 17 86,7 1,99
8 92,8 1,98 18 36 1,83
9 64,6 1,87 19 85,3 1,90
10 82 1,97

Popiilasyon: Konya-Meram

Birey DNA (ng/nL) | 260/280 Birey DNA (ng/pL) | 260/280
1 79,7 1,95 11 146,9 1,97
2 92,3 2,02 12 141,3 2,00
3 1114 191 13 2478 2,01
4 237,6 2,00 14 117,3 1,99
5 105,6 1,79 15 272,1 2,04
6 92,2 1,68 16 130,5 2,00
7 156,9 2,02 17 208,4 2,08
8 74,5 1,82 18 140,6 2,00
9 135,3 1,93 19 73,1 191
10 200,4 2,02 20 218,4 2,08
Popiilasyon: Sakarya-Geyve

Birey DNA (ng/uL) | 260/280 Birey DNA (ng/uL) | 260/280
1 146 2,03 11 261,3 2,07
2 78,4 2,04 12 164,1 2,03
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Tablo 4.1: Devam.

3 254 2,06 13 109,1 2,01
4 129 1,97 14 87,3 1,87
5 78,1 1,95 15 187,9 2,06
6 387,5 2,09 16 126,8 2,01
7 104,6 2,03 17 146,3 1,96
8 206,5 2,07 18 156,9 2,04
9 167,5 2,04 19 170,3 2,05
10 179,3 1,98 20 236,2 2,04
Popiilasyon: Sakarya-Sakarya Nehri

Birey DNA (ng/nL) | 260/280 Birey DNA (ng/uL) | 260/280
1 76,2 1,77 11 89,7 1,75
2 83,9 1,75 12 81 1,73
3 91,7 1,77 13 101,7 1,83
4 441 1,70 14 74,4 1,73
5 92,4 1,81 15 62,6 1,73
6 78,4 1,68 16 91,6 1,78
7 65 1,89 17 129,2 1,83
8 114 1,78 18 76,2 1,83
9 51,5 1,81 19 69,3 1,80
10 84,2 1,67 20 121,7 1,93
Popiilasyon: Tekirdag-Malkara

Birey DNA (ng/pL) | 260/280 Birey DNA (ng/pL) | 260/280
1 99,7 1,80 11 96,6 1,78
2 73,3 1,80 12 1244 1,79
3 97,7 1,79 13 50,4 1,74
4 64,3 1,76 14 103,8 1,80
5 95,2 1,82 15 88,9 1,70
6 155,2 2,00 16 98 1,79
7 98,1 1,80 17 130,3 1,73
8 102 1,80 18 187,3 2,01
9 63,3 1,76 19 38,5 1,73
10 77,8 1,80 20 77,2 1,71
Popiilasyon: Bursa-iznik

Birey DNA (ng/pL) | 260/280 Birey DNA (ng/pL) | 260/280
1 58,8 1,78 11 131 2,08
2 48,1 1,76 12 112 2,07
3 116 1,90 13 61 1,92
4 120 1,95 14 237 2,00
5 63 2,08 15 78 1,88
6 120 2,10 16 94 1,90
7 54 1,98 17 45 191
8 78 1,96 18 51 2,15
9 125 1,75 19 76,4 1,91
10 110 1,96 20 69 1,79
Popiilasyon: Kastamonu-Samatlar

Birey DNA (ng/pL) | 260/280 Birey DNA (ng/pL) | 260/280
1 116 2,02 11 298 2,03
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Tablo 4.1: Devam.

2 53 2,00 12 187 1,99
3 78 2,02 13 233 2,04
4 78 2,07 14 344 2,01
5 92 2,16 15 152 2,01
6 100 1,96 16 380 2,06
7 39 2,21 17 203 2,06
8 112 1,96 18 112 1,99
9 188 2,06 19 128,5 2,06
10 298 2,02 20 208,5 2,03

Popiilasyon: Kocaeli-Izmit
Birey DNA (ng/nL) | 260/280 Birey DNA (ng/uL) | 260/280

1 114,9 1,94 11 74 1,85
2 154,9 2,03 12 1311 2,14
3 40,2 1,85 13 63,3 1,82
4 81,6 1,84 14 173,2 1,99
5 77,5 1,86 15 127,4 1,92
6 104,9 1,90 16 76,9 1,93
7 1472 1,95 17 319,7 2,06
8 148,6 2,08 18 2419 2,05
9 71,3 1,89 19 230,2 2,05
10 46,6 1,86 20 73,3 2,13

4.2. PZR Reaksiyonu

Akkavak bireylerinin yapraklarindan DNA izolasyonu yapildiktan sonra metot
asamasinda bahsedildigi gibi 10 SSR lokusuyla PZR analizleri yapilmigtir. PZR
amplifikasyon {irtinleri agaroz jel elektroforezi ile gozlemlenen net bantlar vermis,
boylece fragment analizine gonderilmeleri i¢in dogru baz ¢ifti araliginda ve yeterli
miktarda olduklar1 belirlenmistir. Kullanilan 10 SSR primerinin PZR iiriiniinii

gosteren temsili fotograf Sekil 4.2'de sunulmustur.
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WPMS05 WPMS06 WPMS14 WPMS15 WPMS16 WPMS17 WPMS18 WPMS20 PTRS  ORPMM2

Sekil 4.2: Kullanilan SSR primerlerinin PZR sonrasi 6rnek jel goriintiisii. (M=100bp
DNA Marker.)

4.3. SSR Lokuslarma Ait Allel Biiyiikliiklerinin Belirlenmesi

Analiz sonuglarina gore, lokuslar igin tespit edilen aleller Tablo 4.2'de gosterilmistir.
WPMSO05 lokusunda 298-315, WPMSO06 lokusunda 166-176, WPMS14 lokusunda
206-245, WPMS15 lokusunda 184-211, WPMS16 lokusunda 167-197, WPMS17
lokusunda 108-163, WPMS18 lokusunda 215-230, WPMS20 lokusunda 221-229,
PTR 8 lokusunda 132-142 ve ORPM312 lokusunda 229-245 baz gifti araliginda yer
alan alleller belirlenmistir. Kapiller elektroforez kullanilarak lokuslara 6zgii allel
profilleri basaril1 bir sekilde belirlenmis ve her lokusa 6zgii homozigot ve heterozigot
alleller saptanmistir. Sekil 4.3’te gosterilen elektroferogram bu analize 6rnek olarak
verilmistir. Bu durum, tezin metodolojik asamalarinda etkili bir optimizasyonun

gerceklestirildigini gostermektedir.

Tablo 4.2: Lokuslarda gozlenen allel biiyiikliikleri.
Lokuslar Lokuslarda Bulunan Allel Biiyiikliikleri (bg)

WPMS05 298, 300, 302, 304, 306, 309, 311, 313, 315
WPMS06 166, 170, 172, 174,176

WPMS14 206, 209, 212, 221, 224, 227, 230, 233, 236, 239, 245
WPMS15 184, 187, 190, 193, 196, 199, 202, 205, 211
WPMS16 167, 173, 179, 185, 197

WPMS17 108, 117, 120, 123, 126, 132, 138, 141, 163
WPMS18 215, 218, 221, 224, 227, 230

WPMS20 221, 227, 229

PTR 8 132, 134, 136, 138, 140, 142

ORPM312 229, 231, 233, 235, 237, 239, 241, 243, 245
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Sekil 4.3: Calismada kullanilan 4 farkli SSR lokusunun (WPMS15, WPMS16,

WPMS17, WPMS20) elektroferogram ornegi (Kutulardaki sayilar ilgili
fragmentlerin boyutlarini géstermektedir).

4.4. Popiilasyonlardaki Kayip Veri Oranlari

15 akkavak popiilasyonunda yalnizca Kastamonu-Samatlar popiilasyonunun ikinci

bireyinde ORPM312 lokusunda bir veri kaybi tespit edilmistir. Sekil 4.4°te, akkavak

popiilasyonlarinin incelenen lokuslardaki kayip veri oranlari gosterilmistir.

Mean -
ORPM312 - .
ptr8 -
WPMS20 - Propartion
0.05
WPMS18 - l 0.04
WPMSA17 - - - 003
0.02

Loci

WPMS16 -

0.01
WMPS15 - 0.00
WPMS14 -
WPMS06 -

WMPSO05 -

Population

Sekil 4.4: Akkavak popiilasyonlarinin incelenen lokuslardaki kayip veri oranlari.
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4.5. Lokuslara Ait Genetik Cesitlilik Parametreleri

Tez ¢aligmasinda kullanilan SSR lokuslarina ait genetik gesitlilik parametreleri; allel
sayilari, gdzlenen ve beklenen heterozigotluk oranlari, sessiz (null) allel frekanslari,

Nm, Fit, FsT ve Fis degerleri, Tablo 4.3’te sunulmustur.

Tablo 4.3: 10 SSR lokusuna ait hesaplanan genetik ¢esitlilik parametreleri.
Lokus Allel Ho He Fir Fst Fis Nm Null Allel

say1s1
WPMS05 |9 0.70 |0.78 |0.12 0.19 -0.09 [1.04 0.06
WPMSO06 |5 0.47 10.65 ]0.29 0.20 0.12 |1.03 0.16
WPMS14 |11 0.65 |0.73 |0.12 0.20 -0.10 |1.02 0.06

WPMS15
WPMS16

9 0.68 0.75 |[0.10 |0.15 -0.05 [1.44 0.05
5 025 |[0.28 |0.14 |0.37 -0.37 |0.42 0.06
WPMS17 |8 0.58 0.62 |[0.09 |0.22 -0.16 (0.90 0.04
WPMS18 |6 0.57 0.61 |[0.07 |0.15 -0.10 [1.38 0.03
WPMS20 |3 0.04 |[0.07 051 |0.76 -1.00 |0.08 0.32

6

9

7

PTR 8 045 (051 |0.13 |0.28 -0.20 |0.66 0.06
ORPM312 0.60 0.82 (0.28 |0.21 0.09 [0.93 0.15
Ortalama |7.1 0.50 (058 |0.19 |0.27 -0.19 1|0.89 0.10

Lokuslarin tanimlayici istatistiklerine gore 10 SSR lokusunun da polimorfik oldugu
gbzlemlenmistir. Lokus basina diisen allel sayis1 ortalama 7.1 olarak tespit edilmistir.
Allel sayisinin en fazla oldugu lokus WPMS14 (11), en az oldugu lokus ise WPMS20
(3) olarak belirlenmistir (Tablo 4.3).

Ortalama gozlenen ve beklenen heterozigotluk seviyeleri sirasiyla 0.50 ve 0.58
bulunurken, lokuslarin go6zlenen heterozigotluklart 0.04 ile 0.70 ve beklenen

heterozigotluklar1 0.07 ile 0.82 deger aralifinda degismistir.

Akrabali yetistirme katsayisi olan Fis'nin ortalama degeri -0.19 olarak belirlenmis ve -
1 ile 0.12 degerleri arasinda degisim gostermistir. Genel olarak Fis degerlerinin negatif
olmasi, popiilasyonlardaki heterozigotluk fazlaligina isaret etmektedir. Ortalama Fis
degerinin -0.19 olmas1 popiilasyonlarda heterozigotlarin beklenenden %19 daha
yuksek oldugunu gdstermektedir. Ortalama Fir degeri ise 0.19 olarak belirlenmis,

lokuslar incelendiginde 0.07 ile 0.29 degerleri arasinda oldugu belirlenmistir. Fst
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degeri, lokuslar bazinda bakildiginda ortalama 0.27 olarak bulunmus ve bdylece
poplilasyonlar arasindaki genetik farkliligin ¢ok yiliksek diizeyde oldugu tespit

edilmistir.

Gen akisini ifade eden Nm degeri, lokuslar bazinda ortalama 0.89 olarak belirlenmistir.

Bu deger, her bir kusakta yaklasik olarak 1 bireyin go¢ ettigini gostermektedir.

Null allel frekanslari, 0.03 (WPMSI18) ile 0.32 (WPMS20) degerleri arasinda tespit
edilmistir. Tahmin edilen degerlere gore, Chapuis ve arkadaslar1 (2008) tarafindan iist
sinir olarak kabul edilen 0.19 degerinin {izerinde bir lokus bulunmustur. Boylece,
WPMS20 lokusunun null allel oldugundan siiphelenilmistir ve bu lokus olmadan
yapilan istatistik analizlerde sonuglarin degismedigi gozlemlenmistir. Dolayisiyla

istatistik analizlere WPMS20 lokusu dahil edilmistir.

4.6. Hardy-Weinberg Dengesi (HWE)

Popiilasyonlarin hangi lokuslar bakimindan Hardy-Weinberg dengesinden anlamli bir
sekilde sapma gosterdigi sema Sekil 4.5'te sunulmustur. Eskisehir-Porsuk Cay1
popiilasyonunun incelenen biitlin lokuslar i¢in Hardy-Weinberg dengesinde oldugu
tespit edilmistir. Diger popiilasyonlarda ise inceledigimiz lokuslar bakimindan en fazla
sapma gosteren popiilasyonlar sunlardir: Kayseri-Akkoy (7), Konya-Meram (7),
Kocaeli-Izmit (7), Erzurum-Oltu (6) ve Bursa-iznik (6).

Analiz sonuglarina gore, genel olarak akkavak popiilasyonlarinin Hardy-Weinberg

dengesinden anlaml bir sekilde sapma egiliminde oldugu tespit edilmistir.
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Sekil 4.5: Popiilasyonlara gore lokuslar bazinda tahmin edilen HWE analizleri
(p<0.05).

4.7. Popiilasyonlara Ait Genetik Cesitlilik Parametreleri

Tez caligmasinda, orneklenen 15 farkli akkavak popiilasyonu icin popiilasyonlar
diizeyinde cesitli genetik parametreler hesaplanmistir. Bu parametreler; genotip sayisi,
ortalama allel sayis1, 6zgiin (private) allel sayis1 ve beklenen-gozlenen heterozigotluk

oranlarini igermektedir (Tablo 4.4).
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Tablo 4.4: 15 Akkavak popiilasyonuna ait hesaplanan genetik cesitlilik parametreleri.

Ornek |Genotip |Ortalama )
Popiilasyon sayis1 |Sayis1  |Allel He Ho Ozgiin Allel
Sakarya-Sakarya Nehri |20 20 4 050 049 |0
Eskisehir-Porsuk Cayi |20 19 4 0.50 (0.54 1
Edirne-Tunca Nehri 20 20 4.3 0.56 (0.47 2
Tekirdag-Malkara 20 18 4.4 055 048 |2
Istanbul-Bahcekoy 20 15 3.2 044 (042 |1
Samsun-Bafra 20 9 4.1 0.46 (047 |5
Sakarya-Geyve 20 20 3.7 0.46 10.48 0
Bursa-Karacabey 20 20 4 0.50 |0.47 1
Kayseri-Akkoy 19 2 2 0.38 |0.68 |0
Konya-Meram 20 2 2.2 0.32 |0.49 0
Kastamonu-Samatlar {20 20 3.3 045 (041 1
Bursa-1znik 20 7 3.3 0.49 1]0.53 2
Kocaeli-1zmit 20 11 3.6 0.48 |(0.46 0
Balikesir-Susurluk 15 12 3.5 0.53 (057 |0
Erzurum-Oltu 11 L 1.6 0.31 1|0.60 2
Ortalama 19 13 3.41 0.46 |(0.50 |1.13

Popiilasyonlar diizeyinde ilk olarak klon veri durumu incelenmis ve bazi
poplilasyonlarda genotip sayisinin diisiik oldugu, dolayisiyla klon sayisinin yiiksek
oldugu tespit edilmistir. Bu popiilasyonlar sunlardir: Erzurum-Oltu (1), Kayseri-
Akkdy (2), Konya-Meram (2), Bursa-Iznik (7), Samsun-Bafra (9), Kocaeli-izmit (11).

En yiiksek ortalama allel sayisina sahip olan popiilasyonlar Tekirdag-Malkara (4.4) ve
Edirne-Tunca Nehri (4.3) iken, en diisiik ortalama allel sayisina sahip olan popiilasyon
ise Erzurum-Oltu (1.6) olarak bulunmustur. Ayrica, popiilasyonlar i¢in hesaplanan
ortalama 6zgiin allel sayis1 ise 1.13 olup, en fazla 6zgiin allel sayis1 ise Samsun-Bafra

(5) popiilasyonunda gozlemlenmistir.

Popiilasyonlar bazinda ortalama gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluk
degerleri sirasiyla 0.50 ve 0.46 olarak belirlenmistir. Ho degeri; en diisiik Kastamonu-
Samatlar (0.41), en yliksek ise Kayseri-Akkdy (0.68) popiilasyonunda tespit edilmistir.
He degeri ise en diisiik 0.31 degeri ile Erzurum-Oltu popiilasyonunda, en yiiksek ise

0.56 degeri ile Edirne—Tunca Nehri popiilasyonunda bulunmustur.
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4.8. Popiilasyonlar Arasindaki Farkhlasmanin incelenmesi

Popiilasyonlar arasinda hesaplanan ikili Fst degerleri Sekil 4.6’da sunulmustur. Elde
edilen sonucglara gore; ikili Fst degerlerinin 0.01 ile 0.61 aralifinda degistigi
belirlenmis ve en yiiksek farklilasmanin ise Erzurum-Oltu ile Kayseri-Akkdy
popiilasyonlar1 arasinda (0.61) oldugu goézlemlenmistir. Ayrica Erzurum-Oltu,
Kayseri-Akkoy ve Konya-Meram popiilasyonlar1 diger popiilasyonlardan belirgin bir

sekilde yiiksek diizeyde farklilagsma sergilemistir.
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Sekil 4.6: Popiilasyonlar i¢in tahmin edilen ikili Fst degerleri.

4.9. Popiilasyonlar Arasindaki Gen Akisinin incelenmesi

Popiilasyonlar arasindaki Nm degerleri incelendiginde; en diisiik Erzurum-Oltu ile

Kayseri-Akkoy popiilasyonlar1 arasinda (0.16) ve en fazla ise Tekirdag-Malkara ile
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Edirne-Tunca Nehri popiilasyonlari arasinda (30.24) oldugu belirlenmistir (Sekil 4.7).
Genel olarak gen akis oranimin cografi mesafesi yakin olan popiilasyonlar arasinda

yiiksek oldugu, uzak olan popiilasyonlar arasinda ise azaldig1 tespit edilmistir.
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Sekil 4.7: Popiilasyonlar arasinda tahmin edilen gen akis (Nm) oranlari.

4.10. Molekiiler Varyans Analizi (AMOVA)

AMOVA analizine ait sonu¢ Tablo 4.5’te sunulmustur. AMOVA sonuglarina gore
genetik  varyasyonun  %21.23’4  popiilasyonlar  arasinda, %0’1  (-5.43)
poptilasyonlardaki bireyler arasinda ve 9%84.20’si popiilasyonlar icinde oldugu
belirlenmistir. Toplam genetik varyasyonun onemli bir kismi popiilasyonlar i¢inde

oldugu goriilmiistiir.
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AMOVA analizinde ¢aligma prensibi olarak rastgele degiskenler kullanilmakta ve bu
nedenle popiilasyonlardaki bireyler arasinda oldugu gibi varyasyon yiizdesindeki hafif

negatif degerler sifir olarak kabul edilmektedir [Schneider et al., 2000].

Tablo 4.5: 15 Akkavak popiilasyonu igin elde edilen AMOVA analizi sonucu.

Varyasyon kaynagi df Kareler Kareler Sigma Toplam

toplam1 | ortalama varyasyon

st (%)

Popiilasyonlar 14 728.3424 | 52.02446 | 1.2563881 21.23
arasinda

Popiilasyonlardaki | 270 | 1171.7052 | 4.339649 | -0.3215882 -5.43

bireyler arasinda
Popiilasyonlar 285 | 1420.1052 | 4.982825 | 4.9828254 84.20
icinde
Toplam 569 | 3320.1529 | 5.835067 | 5.9176252 100

df serbestlik derecesi. Permutasyon sayis1 = 1000. p<0.05

4.11. Popiilasyonlarin Genetik Kiimeleme Analizleri

4.11.1. Temel Bilesenler Analizi (PCA)

Akkavak bireylerinin analizi ile elde edilen PCA analizine ait grafik, Sekil 4.8'te
sunulmugtur. PCA analizi sonuglarina goére, Erzurum-Oltu ve Kayseri-Akkoy
popiilasyonlarina ait bireylerin digerlerinden uzakta gruplandigi belirlenmistir. Geriye
kalan popiilasyonlar ise birbirlerine yakin gruplanmistir. Ancak, Samsun-Bafra
popiilasyonuna ait bazi bireylerin ve Sakarya-Sakarya Nehri popiilasyonuna ait bir

bireyin kalan popiilasyonlardan biraz daha uzakta konumlandigi tespit edilmistir.
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Sekil 4.8: Akkavak bireyleri i¢in tahmin edilen PCA gruplamasi.

4.11.2. Filogenetik Analiz

UPGMA sonuglarina gore dendogram tizerinde iki ana kiime olusmustur (Sekil 4.9).
Erzurum-Oltu popiilasyonunun %100 oraniyla diger popiilasyonlardan ayri bir grup
olusturdugu belirlenmistir. Dendogramin ikinci dali incelendiginde; birinci kiimede
Kayseri-Akkdy  poplilasyonunun  %61.1, ikinci kiimede  Konya-Meram
popiilasyonunun %67.9, iiciincii kiimede Bursa-iznik popiilasyonunun %78.5 ve
dordiincii kiimede Kocaeli-izmit ve Istanbul-Bahgekdy popiilasyonlarmin %37.3
orantyla diger poplilasyonlardan ayri bir grup olusturdugu goézlemlenmistir. Kalan
poplilasyonlar incelendiginde ise genel olarak cografik olarak yakin olan

poplilasyonlarin beraber kiimelendikleri tespit edilmistir.
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Sekil 4.9: 15 Akkavak popiilasyonunun UPGMA dendrogrami.

4.11.3. Genetik Yap1 Analizi (Structure)

Orneklenen akkavak popiilasyonlarini temsil eden genetik kiime sayisi, gercek
popiilasyon yapisin1 anlamak ig¢in popiilasyonlarla ilgili 6n bilgi verilmeden tahmin

edilmis ve popiilasyonlari en iyi ayiran K degeri 3 olarak belirlenmistir (Sekil 4.10).
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Sekil 4.10: 15 Akkavak popiilasyonu i¢in tahmin edilen DeltaK ve K degerlerinin
grafigi.

K=3’teki popiilasyon yapisi incelendiginde, Erzurum-Oltu popiilasyonunun
digerlerinden farkli ve homojen bir genetik yapiya sahip oldugu tespit edilmistir.
Ayrica, Konya-Meram ve Kayseri-Akkdy popiilasyonlarinin benzer bir genetik yapiy1
temsil ettigi belirlenmistir. Popiilasyonlarin kiimelenme oranlarina gére, Bursa-iznik
popiilasyonunun da diger popiilasyonlardan farkli genetik yapida oldugu tespit
edilmistir. Istanbul-Bahgekdy ve Kocaeli-Izmit popiilasyonlar: 3 farkli kiimeden
koken almis olsa da ikisinde de benzer genetik yapiyla kirmizi renkli kiimenin daha
baskin oldugu gozlemlenmistir. Ayrica Tekirdag-Malkara, Edirne-Tunca Nehri,
Bursa-Karacabey ve Balikesir-Susurluk popiilasyonlarinin benzer iiyelik degerleriyle
aynt genetik yapiy1 temsil ettigi belirlenmistir. Sakarya-Sakarya Nehri, Sakarya-
Geyve, Eskisehir-Porsuk Cay1 ve Kastamonu-Samatlar popiilasyonlarinin ise benzer
ve Samsun-Bafra popiilasyonunun da bu popiilasyonlara yakin genetik yapiya sahip

oldugu tespit edilmistir. Bu gruplasmalar1 gosteren sema Sekil 4.11°de sunulmustur.
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Sekil 4.11: 285 Akkavak genotipinin Structure analizi sonucunda elde edilen kiime
tiyeliginin grafiksel gosterimi (K degeri 3). Her renk farkli bir kiimeyi
temsil etmekte ve siyah cizgiler popiilasyonlari ayirmaktadir. Sa-
Ne=Sakarya-Sakarya Nehri, Es-Po=Eskisehir-Porsuk Cayi, Ed-
Tu=Edirne-Tunca Nehri, Te-Ma=Tekirdag-Malkara, Ist-Ba=Istanbul-
Bahgekoy, Sa-Ba=Samsun-Bafra, Sa-Ge=Sakarya-Geyve, Bu-Ka=Bursa-
Karacabey, Ka-Ak=Kayseri-Akkdy, Ko-Me=Konya-Meram, Ka-
Sa=Kastamonu-Samatlar, Bu-Iz=Bursa-Iznik, Ko-Iz=Kocaeli-izmit, Ba-
Su=Balikesir-Susurluk, Er-Ol=Erzurum-Oltu.
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5. TARTISMA

5.1. Kullanilan Mikrosatelit Lokuslarinin Genetik Cesitlilik
Parametrelerinin Degerlendirilmesi

Bu caligmada, 15 akkavak popiilasyonunun genetik ¢esitliligini belirlemek amaciyla
10 SSR lokusu (WPMS05, WPMS06, WPMS14, WPMS15, WPMS16, WPMS17,
WPMS18, WPMS20, PTR8, ORPM312) kullanilmistir. Segilen lokuslarin tamami
calisilan popiilasyonlarda polimorfik 6zellik gostermistir. Populus alba'nin 285
bireyinde yapilan analizler, ortalama allel sayisinin 7.1 oldugunu ortaya koymustur.
Literatiirde yapilan ¢alismalara bakildigi zaman lokus basina diisen ortalama allel
sayisinin 4.5-6.3 araliginda degerler aldig1 goriilmiistiir [Lexer et al., 2005; Brundu et
al., 2008; Castiglione et al., 2010; Fussi et al., 2011; Dering et al., 2015]. Bu degerin
diger calismalardan daha yiliksek olmasi daha genis Ornekleme alam ile
iligkilendirilebilir.

En yiiksek allel sayis1t WPMS14 (11) lokusunda en az ise WPMS20 (3) lokusunda
tespit edilmistir. Ayrica, bireylerin ¢ogunlugunun WPMS20 lokusunda tespit edilen
221 bg boyutundaki bir allel icin homozigot oldugu goézlemlenmistir (istisnalar:
Erzurum-Oltu). WPMS20 lokusunun homozigot olma hali, akkavakla ilgili yapilan
onceki genetik calismalarda da tespit edilmistir [Brundu et al., 2008-219bg; Fussi et
al., 2011-235b¢]. Ek olarak, WPMS20 lokusunun P. deltoides ve P. tremuloides igin
tiir spesifik allel olusturdugu bildirilmistir [Fossati et al., 2003; Liesebach et al., 2010].
Bu durum, WPMS20 lokusunun Populus alba igin de tiir spesifik allel olusturma
thtimalini diisiindiirmektedir ve bahsedilen hipotezi desteklemek lizere ek caligmalar

yapilabilir.

Heterozigotluk degeri, genetik ¢esitliligin 6nemli bir 6lgtisiidiir [Slatkin and Barton,
1989]. Ortalama gozlenen ve beklenen heterozigotluk seviyeleri sirasiyla lokuslar
bazinda 0.50 ile 0.58 olarak bulunmustur. Bu sonuglara gore, 6rneklenen akkavak
popiilasyonlarinin genetik cesitlilik seviyesinin nispeten yliksek diizeyde oldugu
belirlenmistir. Sogiitgiller familyasindaki tiim tiirlerin dioik olmalar1 ve riizgarla
tozlagmalarinin etkisi, yliksek diizeyde heterozigotluk gézlenmesine yol agmaktadir
[Cortan et al., 2016; Ulug ve Ozdemir-Degirmenci, 2023]. Ayrica; bu durum incelenen

tiir i¢in bir avantajdir. Ciinkii; dogal seleksiyonlarda heterozigot bireyler homozigot
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bireylere gore daha fazla hayatta kalma sansina sahiptir [Allendorf and Luikart, 2007].
Onceki ¢alismalarda genel olarak bizim sonuglarimizdan daha diisiik polimorfizm
seviyeleri bildirilmistir, bu degerler sirasiyla He i¢in 0.368-0.552 ve Ho i¢in 0.341-
0.479 araligindadir [Lexer et al., 2005; Van-Loo et al., 2008; Santos Del Blanco, 2013;
Castiglione et al., 2010; Zeng et al., 2016]. Ancak, akkavak ile ilgili yapilan bazi
calismalarda ise daha fazla heterozigotluk degerleri bulunmus ve dolayisiyla daha
yiiksek genetik ¢esitlilik seviyeleri bildirilmistir. Brundu ve arkadaslar1 (2008)
tarafindan 159 akkavak bireyi 5 mikrosatelit lokusuyla analiz edilmis, ortalama
gbozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri sirasiyla 0.70 ve 0.60 olarak
bulunmustur. Dering ve arkadaslart (2015) Polonya’daki Vistula nehrinden
ornekledigi 672 akkavak bireyi i¢cin gdzlenen ve beklenen heterozigotluk degerlerini

strastyla 0.585 ile 0.622 olarak bildirmistir.

15 popiilasyon i¢in hesaplanan ortalama Fis degeri, akkavakla ilgili yapilan diger
caligmalardan farkli olarak negatif bulunmustur [Fis:-0.19; Van-Loo et al., 2008;
Castiglione et al., 2010; Dering et al., 2015; Zeng et al., 2016]. Avusturya Tuna
Vadisi’ndeki biiyiik bir orta Avrupa popiilasyonundan 6rneklenen 222 akkavak bireyi,
19 n-SSR primeriyle degerlendirilmis ve ortalama Fis degeri 0.027 olarak
belirlenmistir [Van-Loo et al., 2008]. Italya'da ii¢ akkavak popiilasyonundan toplanan
154 birey ile yapilan ¢aligmada, 5 n-SSR primeri kullanilmis ve ortalama Fis degeri
0.149 olarak tespit edilmistir [Castiglione et al., 2010]. Polonya’da 672 akkavak bireyi
16 n-SSR belirteci kullanilarak degerlendirilmis ve ortalama Fis degeri 0.075 olarak
belirlenmistir [Dering et al., 2015]. Cin’deki Irtis Nehri’nden drneklenen 139 akkavak
bireyi 11 n-SSR belirteciyle analiz edilmis ve ortalama Fis degeri 0.104 olarak
bulunmustur [Zeng et al., 2016]. Ulkemizde ise karakavak (Fis:-0.42) ve firat kavagi
(Fis: -0.348) iizerine yapilan molekiiler ¢aligmalarda sonuglarimiza paralel olarak
negatif Fis degerleri gdzlemlenmistir [Nebioglu, 2021; Ulug ve Ozdemir-Degirmenci,
2023]. Tez galismasi sonucunda bulunan negatif Fis degeri, 6rneklenen akkavak
popiilasyonlarindaki bireylerin benzer genotipler aras1 degil daha ¢ok farkli genotipler
arast dollenme yaptiklarina isaret etmektedir. Bu durum, popiilasyonlardaki allel
cesitliligini arttirarak heterozigot bireylerin yiiksek oranda bulunmasina ve farklh
genotipte bireylerin ortaya ¢ikmasina katki saglamaktadir [Garza and Williamson,
2001].
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Fst degeri, popiilasyonlar arasindaki genetik farklilig1 gostermekte ve 0 ile 1 arasinda
degerler almaktadir. Fst degeri; 0-0.05 arasindaysa diisiik, 0.05-0.15 arasindaysa orta,
0.15-0.25 arasindaysa yiiksek ve 0.25’ten biiylikse ¢ok yiiksek seviyede genetik
farkliligin oldugunu gostermektedir [Hartl and Clark, 2007]. Lokuslarda belirlenen
0.27 ortalama Fst degeri ile popiilasyonlar arasindaki genetik farklilagmanin gok
yiiksek diizeyde oldugu tespit edilmistir. Yapilan calismada akkavak popiilasyonlari,
deniz seviyesinden 1320 m’li yiikseltilere kadar farkli rakimlardan ve konumlar ile
bliylime ortamlar1 dikkate almmmadan Tiirkiye'nin her yerinden dolayisiyla uzak
cografik mesafelerden Orneklenmistir. Yiiksek genetik farklilasma degeri,
popiilasyonlar arasindaki cografi engellerden kaynaklanan énemli iireme izolasyonu
ile agiklanabilir. Farkli kavak tiirlerinde yapilan caligmalarda ise daha diisiik
farklilasma degerleri bildirilmistir [Gebhardt et al., 2002, Fst=0.053 P. nigra; Cole,
2005, Fst=0.045 P. tremuloides; Hall et al., 2007, Fst=0.015 P. tremula; Castiglione
et al., 2010, Fst=0,085 Populus alba; Politov et al., 2015, Fst=0.058 Populus tremula
L.].

Gogmen sayist olan Nm, Fst degerine baghidir ve Fst degeri arttikga Nm orani
azalmaktadir. Clinkii popiilasyonlar arasindaki farklilasmanin yiiksek olmasi, daha
disiik diizeyde gen akist anlamina gelir. Ayrica, Nm orant 1’den biiylikse
popiilasyonlar arasinda sabit bir gen akisi oldugu anlamina gelmektedir [Perdereau et
al., 2014]. Lokuslar i¢in hesaplanan ortalama Nm orani 1'den diisiik bulunmustur ve bu

deger popiilasyonlar arasinda diisiik gen akisinin oldugu gostermektedir.

5.2. Akkavak Popiilasyonlarinin Genetik Cesitlilik
Parametrelerinin Degerlendirilmesi

Yapilan tez calismasinda agaglar Orneklenirken tiim Onlemler alinmis olmasina
ragmen bazi popiilasyonlarda yogun klonal iireme tespit edilmistir. Klonal {ireme,
Populus cinsi iiyelerinde yaygin olarak goriilen bir 6zelliktir [Arens et al., 1998;
Barsoum et al., 2004; Storme et al., 2004; Suvanto and Latva-Karjanmaa, 2005].
Ornegin, tek bir Populus tremuloides klonunun 47.000 rametten olustugu ve 43
hektarlik bir alan1 kapladig: bildirilmistir [Kemperman and Barnes, 1976]. Tiirkiye'de,
karakavak ve firat kavagi iizerine yapilan genetik ¢alismalarda da klonal iiremenin
yaygin oldugu bildirilmistir [Ciftci et al., 2017; Kansu and Kaya, 2020]. Ek olarak,

Populus alba’nin kok siirgiinleri tarafindan klonal olarak yogun bir sekilde iiredigi,
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farkli molekiiler ¢caligmalarla kanitlanmistir [Van-Loo et al., 2008; Santos Del Blanco,
2013; Dering et al., 2015]. Hatta, Sardunya ve Malta adalarinda ¢ok genis bir alanda
orneklenen akkavagin devasa monoklonal mescereler olusturdugu belirlenmistir. Bu
durum, otovejetatif yayilma yerine insan etkisi ile agiklanmistir [Brundu et al., 2008;
Fussi et al., 2011]. Ayrica, Guarino ve arkadaglar1 (2015) tarafindan, Sardunya
adasindaki klonal akkavak bireylerinin cografi konumlarma gore farkli metilasyon
durumu gosterdigi bildirilmistir. Bu bolgedeki akkavaklarin genetik ¢esitliligi oldukca
sinirlt olsa da muhtemelen epigenetik cesitlilikleri sayesinde ¢ok genis alanlarda

yetistikleri diistiniilmiistiir.

Allel ¢esitliligi ve oOzgiin allel sayisi, popiilasyonlardaki genetik c¢esitliligi
degerlendirmede 6nemli iki parametredir [Kalinowski, 2004]. Ortalama allel say1si en
yiiksek Tekirdag-Malkara (4.4) ve Edirne-Tunca Nehri (4.3) popiilasyonlarinda
bulunmustur. Popiilasyonlardaki allel sayis1 ne kadar fazlaysa genetik ¢esitlilik de o
kadar fazla goriilmektedir. Hatta cesitli kaynaklarda, koruma c¢alismalar1 i¢in allel
sayisinin fazla olmasi heterozigotluk degerinin yiliksek olmasindan daha Gnemli
oldugu belirtilmistir [Mousadik and Petit, 1996]. Ayrica, 9 akkavak popiilasyonunda
Ozgiin alleller tespit edilmis, ancak en fazla Samsun-Bafra popiilasyonunda
bulunmustur (Pa=5). Popiilasyonlardaki 6zgiin allellerin varligi, koruma ve 1slah
programlari i¢in kritik bir 6neme sahiptir. Bu durum, ekolojik kosullara daha iyi uyum
saglamus, direngli genlere sahip bireyleri segme firsati sunmaktadir [Funk et al., 2007].
Tekirdag-Malkara ile Edirne-Tunca Nehri’nde ortalama allel ve Samsun-Bafra’da 6zel
allel sayisinin fazla olmasi, diger popiilasyonlara gore genetik tabanlarinin daha genis
olduguna isaret etmektedir. Dolayisiyla, bu popiilasyonlar gelecekteki iklimsel ve
cevresel degisikliklere kars1 daha yiiksek adaptasyon kapasitesine sahiptir ve yapilacak

koruma ¢aligmalari i¢in iyi bir genetik kaynak aday:dir.

Popiilasyonlardaki ortalama heterozigotluk oranlar1 incelendiginde, go6zlenen
heterozigotluk degerinin beklenen heterozigotluk degerinden daha yiiksek oldugu
tespit edilmistir. Bu durum ise mevcut popiilasyonlardaki bireylerin homozigottan
daha fazla heterozigot oldugunun gostergesidir. Ayrica, genotip sayist oldukca diisiik
olan Kayseri-Akkoy, Konya-Meram ve Erzurum-Oltu popiilasyonlarinda gozlenen
heterozigotluk oraninin beklenen heterozigotluk oranindan oldukca yiiksek oldugu
belirlenmistir. Bu popiilasyonlardaki goézlenen heterozigotluk oraninin fazlaligy;

heterozigot agaclarin dogal veya insan aracilifiyla se¢imi olabilir. Hatta daha
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muhtemel senaryo, bilylime performansi yliksek ve dayanikli gdvde formlarina sahip
olan heterozigot genotipli agaclarin yore halki araciligiyla yillar icerisinde gogaltilip
dagitilmis olmasidir. Benzer bir durum, Tirkiye’de karakavagin genetik ¢esitliligi
lizerine yapilan bir calismada tespit edilmis ve incelenen lokuslarin ¢ogunda
heterozigot olan bir agacin kopyalanarak tiim Tirkiye'ye dagitildig: bildirilmistir
[Ciftci et al., 2017].

Eskisehir-Porsuk Cay1 hari¢ incelenen tiim popiilasyonlarda Hardy-Weinberg
dengesinden sapma egiliminde olan bir ya da birkag lokus tespit edilmistir. Fakat, bazi
popiilasyonlarda (Kayseri-Akkdy, Konya-Meram, Kocaeli-izmit, Erzurum-Oltu ve
Bursa-iznik) bu lokuslarin daha fazla oldugu belirlenmistir. Hardy-Weinberg
dengesinden sapmalarin nedeni, habitatlar {izerindeki antropojenik baskilar olabilir.
Tarim i¢in habitat tahribati, kentlesme, tiiriin peyzajda kullanimi gibi insan kaynakli
uygulamalar tiiriin dogal yasam alaninin parcalanmasina, etkili popiilasyon

biiylikliigiiniin azalmasina ve rastgele olmayan ciftlesmeye sebep olmaktadir.

5.3. AMOVA Analizi

AMOVA testi, toplam molekiiler varyasyonun %21.23"liniin popiilasyonlar arasinda
ve  %84.20'sinin  popiilasyon i¢inde oldugunu  gostermistir.  Akkavak
popiilasyonlarinda mikrosatelit analizi ile gozlenen popiilasyon igi yiiksek genetik
cesitlilik seviyesi, kavak tiirlerinde genellikle yaygin olarak gozlemlenen ve literatiirde
tahmin edilen degerler arasinda yer almaktadir [Cole et al., 2005; Lexer et al., 2005;
Guarino et al., 2015; Politov et al., 2015]. Popiilasyon i¢i genetik gesitliligin fazla
olmast ayn1 zamanda toplam genetik c¢esitliligin de yliksek oldugunu gostermektedir.
Tiirlerin degisen ¢evre kosullarina uyum saglamasi ve biyotik-abiyotik zararlilara kars:
dayanikli olmasi igin genetik gesitliliklerinin yiiksek olmasi1 gerekmektedir. Ayrica
popiilasyon i¢i genetik ¢esitliligin yiiksekligi, tiiriin agag 1slahina yatkin olduguna da

isaret etmektedir [Isik ve Kaya, 1995].

5.4. Akkavak Popiilasyonlarinin Genetik Farklilagsmasi

Ikili Fst degerleri incelendiginde; ozellikle en yiiksek rakimda ve cografik olarak en
uzakta bulunan Kayseri-Akkoy, Konya-Meram ve Erzurum-Oltu popiilasyonlarinin

diger popiilasyonlardan ¢ok yiiksek diizeyde bir farklilagmayla ayrildiklari tespit
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edilmistir. Ayrica; PCA, Structure ve UPMGA analizleri sonucunda da genetik yap1
olarak bu popiilasyonlarin digerlerinden 6nemli 6l¢iide farkli oldugu belirlenmistir.
Yiiksek rakim, popiilasyon yapisinda 6nemli bir rol oynamakta ve gen akisini
sirdiirmek yerine adaptasyon i¢in secilim baskisi olusturarak popiilasyon
farklilasmasin1 hizlandirabilmektedir [Lopez-Gartner et al., 2009]. Ayrica, bu
popiilasyonlardaki akkavak bireyleri dar bir alanda yayilis gostermektedir. Genetik
diizeyde, dar bir alanda yayilmis ve etkili popiilasyon biiyiikligi diisiik olan
parcalanmis popiilasyonlarda, diger popiilasyonlardan gen akisi azalmaktadir. Bu da
popiilasyonlardaki allelik zenginlik oraninin dolayisiyla genetik ¢esitliligin azalmasina
ve genetik farklilasmanin artmasina neden olmaktadir [Lowe et al., 2005]. Ikili Nm
oranlart incelendiginde, bu popiilasyonlarla diger popiilasyonlar arasindaki genetik
akisin cok diisiik oldugu belirlenmis, hatta genetik gegisinin kritik Nm degeri olan
0.5’in altinda oldugu saptanmistir [Hamrick, 1989]. Bu popiilasyonlara akkavak
tohumlarinin riizgar veya insan faaliyetleri aracilifiyla tasindig1 ve burada akkavak
bireylerinin yogun vejetatif yayilim ile koloni olusturdugu diisiiniilmektedir. En olas1
aciklama ise bu ii¢ popiilasyonda insan etkisinin oldugudur. Tahminen bu bolgelerde
yasayan insanlar, bu tiirii 1slah edip, o cografi sartlarda en iyi yetisen genotipi segerek
cogaltmis ve bulunduklari1 bolgede tek bir klonun yayilmasina neden olmuslardir. Bu
poplilasyonlarda gozlemlenen yogun klonal iireme bu durumu desteklemektedir.
Ornegin, Erzurum-Oltu popiilasyonunda genotip saysi (1), drnekleme sayisindan gok
asagida bulunmustur. Ulkemizdeki tescilli kavak klonlar1 Erzurum yodresinde don
catlagina maruz kaldigindan, yore halki heniiz hi¢ 1slah programina alinmamis fakat
soguk kosullara ve dona dayanikli bir tiir olarak akkavagi tercih etmektedir.
Muhtemelen iyi gelisim gosteren ve dona dayanikli bireyler halk tarafindan belirlenip
birbirlerine onerilmis ve alinan ¢elikle ¢ogaltilarak geleneksel olarak dikilmistir.
Dolayisiyla tiiriin 1slah1 yapilmis, yani halk diktigi kavaktan verim alacak sekilde
“klon” gelistirmis olabilir.

Structure ve UPMGA analizleri sonucunda; kent merkezine yakin olan Bursa-Iznik,
Istanbul-Bahgekdy ve Kocaeli—Izmit popiilasyonlarmin cografik yayilima uygun bir
sekilde gruplanmadig1 gdzlemlenmis ve dzellikle Bursa-iznik popiilasyonunun daha
farkli kiimelendigi belirlenmistir. Ikili Fst degerleri incelendiginde ise genel olarak
digerlerinden yiiksek derecede farklilastiklart  bulunmustur. Ayrica, bu

popiilasyonlarda klonal bireylerin nispeten yogun olarak bulundugu tespit edilmistir.
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Akkavak tiirii, iki renkli yapraklar1 nedeniyle peyzaj bitkisi olarak park ve bahgelerde
yaygin olarak kullanilmaktadir [Giil ve Gezer, 2003]. Ornegin, Bursa-iznik Gélii
cevresinde peyzaj i¢in kullanilan ana agacin akkavak oldugu gézlemlenmistir. Hatta,
Bursa-iznik gélii cevresindeki akkavaklardan bir tanesi “Kiinye kavak” adiyla anit
agac olarak tescil edilmistir [Giines ve Onder, 2022]. Yine insan faaliyetlerinin yogun
oldugu Istanbul-Bahgekdéy ve Kocaeli-izmit popiilasyonlarindaki —akkavak
bireylerinin sehir peyzajina katki olarak dikildigi gézlemlenmistir. Dolayisiyla, s6z
konusu popiilasyonlarda insan etkisinin yogun olmasi popiilasyonlardaki genotip
sayisint azaltmig ve cografi mesafeye uygun bir gruplasma olmamasina neden

olmustur.

Kalan popiilasyonlar incelendiginde ise Structure ve UPMGA analizleri sonucunda
cografik olarak birbirlerine yakin olan popiilasyonlarin genetik olarak daha benzer
oldugu tespit edilmistir; Edirne-Tunca Nehri, Tekirdag-Malkara, Bursa-Karacabey ve
Balikesir-Susurluk popiilasyonlar1 birarada, Sakarya-Sakarya Nehri, Sakarya-Geyve,
Eskisehir-Porsuk Cayi ve Kastamonu-Samatlar popiilasyonlarinin ise beraber ve
Samsun-Bafra  popiilasyonunun  onlara  yakin  gruplandigi  belirlenmistir.
Popiilasyonlarin ikili Fst degerleri incelendiginde de benzer sonuglar bulunmustur.
Ciinkii; cografi yakinlik popiilasyonlar arasinda yiiksek oranda gen akisi olmasini
saglamis ve boylece genetik olarak birbirlerine daha yakin kiimelenmislerdir.
Akkavagin polenleri riizgarla 100 km'lik mesafelere taginabilmekte yine tohumlari
riizgarla ve suyla dagilabilmektedir. Ayrica, nehir kiyisindaki akkavak bireylerinden
kopan kok ve dal pargalar1 gibi bitki materyalleri akintiya kapilarak uzak mesafelere
tagiabilmektedir [Remaley and Swearingen, 2005]. Boylece uzak mesafelere gen
akist olmakta ve bu durum kavak popiilasyonlarinda siklikla goriilmektedir [Imbert
and Lefevre, 2003; De Woody et al., 2015]. Ayrica, bu popiilasyonlardaki genotip
sayis1 genel olarak yiiksek bulunmustur. Bu da bireylerin benzer genotipler aras1 degil
farkli genotipler arasi dollenme yaptiklarina isaret etmektedir [Allendorf and Luikart,
2007]. Sonug olarak, akkavagin genetik ¢esitliliginin korunmasinda gen akisinin
Onemli bir rol oynadig1 ve tiiriin yogun olarak klonal iireme sorununun 6zellikle nehir
kiyis1  popiilasyonlarinda  gbzlemlenmedigi tespit edilmistir. Ancak, bu
ekosistemlerdeki akkavak bireylerinin risk altinda olmasi nedeniyle, 1slah ve koruma

calismalarina dogalliklarini kaybetmeden baglanilmasi1 gerekmektedir.
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Akkavagin Tiirkiye'deki durumunu degerlendirdigimizde, bu tiir ile ilgili yapilan eski
caligmalara benzer olarak, bazi popiilasyonlarda insan faaliyetleri etkisiyle klonal
olarak iiremenin yogun oldugu belirlenmistir. Bdylece, popiilasyonlarin genetik
yapisinin bozuldugu ve genetik taban daralmasi yasadigi gozlemlenmistir. Bu
sonuglar, insan faaliyetlerinin genetik yapiy1 ne Olciide degistirebilecegini bize net
olarak gostermektedir. Ancak, yine de genetik taban daralmasi benzer ¢aligmalarda
bildirildigi kadar yogun degildir [Brundu et al., 2008; Fussi et al., 2011; Macaya-Sanz
et al., 2012]. Ozellikle nehir kiyis1 ve subasar ormani ekosistemlerindeki akkavak
popiilasyonlarinin yiiksek genetik ¢esitlilige ve genotip sayisina sahip oldugu tespit
edilmistir. Benzer sekilde, Polonya'daki Vistula Nehri’nde yapilan bir c¢alismada
akkavak tiiriiniin genetik ¢esitliliginin yiiksek oldugu bildirilmistir [Dering et al.,
2015]. Yine, Italya'daki Ticino Nehri’nde yapilan bir calismada 6rneklenen akkavak
bireylerinin genetik ¢esitliliginin yiiksek oldugu tespit edilmistir [Castiglione et al.,
2010]. Kavaklarla ilgili yapilan genetik ¢aligmalar, su varlig1 agisindan sorun olmayan
bolgelerde genotipik zenginligin daha yiiksek oldugunu ortaya ¢gikarmustir [Slavov et
al., 2010; Vonlanthen et al., 2010]. Ciinkii bu bélgelerde bitkinin suya ulasimi daha
kolay oldugundan, biiylimesi i¢in de daha stressiz bir ortam olusmakta ve iireme

verimliligi artmaktadir [Gonzalez et al., 2010].
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6. SONUC ve ONERILER

Bu calisma, Tirkiye ormanlarindaki g¢esitli faktorler nedeniyle sayis1 giderek azalan
akkavak tiiriinlin korunmasi, devaminin saglanmasi ve 1slahi i¢in 6nemli bir asamay1
temsil etmektedir. Ciinkii bu ¢calisma, Tiirkiye'deki akkavak popiilasyonlarinin genetik
cesitliligine dair ilk rapor olma 6zelligi tagimaktadir. Elde edilen veriler kullanilarak,
genetik cesitlilik seviyesi yiiksek olan popiilasyonlarin hem in-situ olarak korunmasi
hem de degisik cografik kosullara uyum saglamis farkli akkavak genotiplerinin

secilerek bir klon bankasinda ex-situ olarak koruma altina alinmasi 6nerilmektedir.

Caligilan popiilasyonlarin 9 tanesinde 6zgiin allel bulunmustur. Ortalama 6zgiin allel
sayist 1.3 olmasina karsin Samsun-Bafra populayonunda 5 6zgiin allel hesaplanmustir.
Subasar nitelikte olan bu popiilasyonun korunmasi yararl olacaktir. Ciinkii, tiiriin
gelecekteki cevresel degisikliklere uyum saglama potansiyelini siirdiirmesi i¢in sahip
oldugu 6zgiin allelleri korumak ¢ok 6nemlidir [Allendorf and Luikart, 2007]. Ek
olarak, Porsuk g¢ay1 iizerinde Orneklenen Eskisehir popiilasyonunun koruma
programina alinmasi Onerilebilir. Burada yapilan sintaksonomik bir calismada 62
familya, 106 cins ve 411 takson bulundugu 10 bitki birligi tespit edilmistir [Ozdeniz,
2016]. Tespit edilen 10 bitki birliginden biri de “Populetum albae Br.-Bl. ex Tchou
1948 olarak tanimlanmistir. Bu birlik tilkemizde ilk defa tanimlanmis olup, baskin
tirii akkavaktir. Bu alan korundugunda akkavagin yaninda bir¢ok tiir barindiran
riparian alanda korunmus olacaktir. Ayrica, genetik cesitlilik seviyesi ve genotip sayisi
yuksek olan Edirne-Tunca Nehri popiilasyonunun da korunmasi onerilmektedir.
Ciinki, tiiriin adaptasyon kabiliyeti icin korunacak alanlarin genetik tabaninin genis

olmas1 6nem tagimaktadir.

Ozellikle popiilasyon igi genetik gesitliligin yiiksekligi, akkavak 1slah1 konusunda iimit
vericidir. Erzurum-Oltu popiilasyonu o6rneginde oldugu gibi akkavak tiirii 1slah
programina aliip bu tiir i¢in istenilen 6zelliklere sahip klon gelistirilmeli ve kontrollii
tozlasma caligmalarina da baslanilmalidir. Ayrica, kent ekosisteminde peyzaj
tasarimma konu olan agaglarda biiylik bir genetik taban daralmasi oldugu bu
calismamizda da ortaya cikmustir. Kentlerde dikilen agaglar birgok tehditle karsi
karsiya olduklarindan, olabildigince genetik cesitliligi muhafaza edecek sayida

agactan toplanan fidanlarla peyzaj ¢alismalarinin yapilmasi yerinde olacaktir.
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Bu caligmanin bulgularinin giiniimiizde ve gelecekte orman agaglarinin genetigi
lizerine ylriitiilecek benzer kapsamli ¢aligmalara 151k tutacagi umulmaktadir. Bu tiir
arastirmalar, orman ekosistemlerinin genetik ¢esitliliginin anlagilmasi, korunmasi ve

stirdiiriilebilirligi agisindan biiylik 6nem tasimaktadir.
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EKLER

Ek-A: Structure 2.3.4 Programinin Dosya Formati-TXT Dosyasi

WPMSO5 WPMS©6 WPMS14 WPMS15 WPMS16 WPMS17 WPMS18 WPMS20 ptr8 ORPM312
1 311 170 206 196 173 117 224 221 136 231
313 170 224 199 173 120 227 221 136 239
306 174 206 199 173 117 224 221 134 235
313 174 227 199 173 120 224 221 136 235
300 174 224 190 173 117 224 221 136 235
313 174 224 196 173 120 224 221 136 235
311 172 221 193 173 117 224 221 136 235
311 174 221 199 173 120 227 221 136 239
306 170 221 193 173 120 224 221 136 231
311 170 224 202 173 123 227 221 136 231
313 174 224 196 173 117 224 221 136 235
313 174 236 196 173 120 224 221 136 235
300 172 224 190 173 117 224 221 134 235
300 174 224 193 173 120 224 221 136 241
300 172 221 190 173 117 224 221 136 231
311 172 224 190 173 120 224 221 136 235
311 174 224 196 173 120 224 221 136 235
311 174 224 196 173 120 227 221 136 239
10 1 311 172 221 196 173 120 227 221 136 237
10 1 313 174 230 199 173 120 227 221 136 237
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