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ONSOZ
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UPGMA: Filogenetik Analiz Kiimeleme Yontemi
(Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean)

He : BeklenenHeterozigotluk
Ho  : Gozlenen heterozigotluk
Na : Gozlenen allel say1si

Ne : Etkili allel sayis1
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0z

Sakiz agaci (Pistacia lentiscus) Akdeniz maki 6rtiisiiniin 6nemli bir agacidir. Tiirkiye’de sakiz
agaciin Pistacia lentiscus ve Pistacia lentiscus var. chia olmak iizere iki taksonu bulunmaktadir. Her
iki taksonda da agacin gévdesinde olusan yaralanmalar sonucu floemde yer alan regine kanallarindan
akma olmakla birlikte, mastik adi verilen damla sakizi tiretimi yalmz P. lentiscus var. chia dan
yapilmaktadir. EKonomik ve ekolojik agidan olduk¢a 6nemli olan bu tiiriin koruma altina alinmasi
gelecekteki popiilasyonlarin devamliligi i¢in gereklilik arz etmektedir. Ayrica tiirin etkili korunmasi
icin genetik bilgi gereklidir.

Bu caligmada, Orman Genel Miidiirliigii eylem planinda da yer almakta olan sakiz agacinin;
klon parki ve yabani sakiz agaci popiilasyonlariin genetik gesitliliklerinin incelenmesi hedeflenmistir.

Bu gaye dogrultusunda kurulan sakiz  Klon parkindaki 90 bireyin SSR primerleri ile
yakinliklar1 tespit edilmistir. 5 klonun ayn1 bant yapisina sahip oldugu, 2 klonunda olduk¢a benzer
yapida oldugu bulunmustur. Yine ayni primerler kullanilarak daginik yayilis gosteren 3 popiilasyondan
Izmir- Cesme, Mugla-Fethiye ve Mugla-Kdycegiz popiilasyonlarindan érneklenen 20 disi 20 erkek
olmak tizere herbir popiilasyondan 40 birey kullanilarak popiilasyonlarin genetik ¢esitlilik bilgileri elde
edilmistir. Popiilasyonlar aras1 farklilagsma (Gst=0.0618) oldukga diisiikk bulunmustur. Ancak yabani
popiilasyonlarla Klon parki arasindaki varyasyon yiizdesi %16 dir. Popiilasyonlar arasi en yiiksek
varyasyon Cesme erkek (H0=0.467) popiilasyonunda bulunmustur. En diisiik varyasyon klon parkinda

gortilmiistiir (H0=5.75).

Anahtar kelimeler: Pistacio lentiscus, Pistacio lentiscus var. Chia, Yabani Sakiz, Mikrosatellit,
SSR.
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ABSTRACT

Mastik tree (Pistacia lentiscus) is one of the inportant shrubs in Mediterranean scrub. In Turkey
there are two taxons of mastics trees as Pistacia lentiscus and Pistacia lentiscus var. chia. Although,
there is secretion of gum from both taxons by the injury of phloem channels of trees, mastic production
has been get only from P. lentiscus var. chia. Which are very important economically and ecologically
therefore the conservation of this species are essential for the sustainability of future populations. In
addition, for the effective protection of species, there is the need of genetic knowledge.

Aim of this study is to examine the genetic diversity of natural populations and selected clones
of mastic trees which is in the action plan of General Directorate of Forestry. According to this objective
individuals sampled from three populations and from clone park will be screened with SSR markers.

In the line of this goal the relationship of 90 clones in clone park was determined by SSR
primers. It has been found that 5 clones have the same band structure and 2 clones have a very similar
structure. Using the same primers, genetic diversity information of populations was obtained by using
40 individuals from each population, 20 females and 20 males sampled from izmir- Cesme, Mugla-
Fethiye and Mugla-Ko6ycegiz populations from 3 populations with scattered distribution. Population
differentiation were found to be quite low (Gst = 0.0618). However, the variance between wild
populations and Clone Park is 16%. The highest variation among the populations was found in the
Cesme male (Ho = 0.467) population. The lowest variation was found in the clone park (Ho = 5.75).

Key words: Pistacio lentiscus, Pistacio lentiscus var. Chia, mastik tree, microsatellit SSR
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GIRIS

Pistacio lentiscus Anacardiaceae ailesine ait bir tiir olup Pistacia lentiscus var. chia
sakiz tiretimi yapilan varyetesi olup ilk olarak Sakiz adasinda kiiltiire alinmistir (BROWICZ
1987; SAVIDIS, 2000; ZOGRAFOU ve ark. 2010’ dan).

Ozellikle Bat1 Ege ve Sakiz Adasi’nda yetismekte olan sakiz agaci herdem yesil olmasi, toprag
ortmesi nedeni ile erozyonu da 6nleyen maki ekosisteminin dnemli bir tiriidiir. Kurakliga da dayanikl
oldugu sdylenen bu tiir yabani olarak Mugla, izmir, Antalya, Mersin ve Hatay’da dogal yayilis
gostermektedir.

Sakiz agaci yabanisi Pistacia lentiscus L. olarak bilinmekte sakiz elde edilen varyetesi de Pistacia
lentiscus var. chia olarak adlandirilmaktadir (Sekil 1). Sakiz agaci dioik (dioecious) yani disi ve erkek
bireylerin farkli agaglarda olugu bir bitki olup sakiz veren agaglar genellikle erkek bireylerdir.

Sekil 1. Pistacia lentiscus; meyvesi ve yapragi

Sakiz agac1 Akdeniz sahillerinde Suriye’den Ispanya’ya kadar uzanan oldukca genis bir yayilis
gostermektedir ancak yalnizca Yunanistan’in Sakiz (Chios) Adasinda, Tiirkiye’nin de Cesme Ilgesinde
kiiltiire alinmig formu antik gaglardan buyana bulunmaktadir. Gerekli edafik (toprak ve onun bitki ve
hayvan yasam {izerindeki etkisi) faktorler saglanmadiginda sakiz agaglarindan sakiz {retimi
yapilamamaktadir (ACAR 1988). Ge¢miste Sakiz Adasinda bulunan miktar kadar agacin Cesme’de de
bulunmasina ragmen son yillarda sakiz tiretimi olumsuz etkilenmektedir. Bunlarin basinda sakiz tiretimi
yapan niifusun azalmasi ve agaclarin kesilmesi gelmektedir. Gliniimiizde sakizin toptan kilogram satis
fiyat1 kaliteye bagl olarak degismekle birlikte 120-180 avro arasinda degismektedir (ANONIM 2014).
Halihazirda sakiz iiretimi Sakiz Adasi’ndaki 20 kooperatifin elindedir ve yillik sakiz iiretimi de 80-120
ton arasinda degismektedir (BAKMAZ ve BAKMAZ 2012). Tiirkiye’de ham sakiz ithal eden ilk tig
tilkenin igerisinde yer almaktadir. Ham sakizin ithalat degeri yaklasik yilda ortalama 1 milyon dolart
bulmaktadir (TUIK ve TRADEMAP verileri; ANONIM 2014°den). Ulkemizde, izmir Orman Bélge
Midiirligiinin ve sivil toplum orgiitlerinin tesvikleri ve agaglandirma ¢alismalar1 sonucunda sakiz
tiretimi yapilmaktadir ancak heniiz ticari iretim gergeklesmemektedir (ANONIM 2014). Sakiz agact
yetistiriciligi ve sakiz iiretiminin yorede bitme noktasina gelmis olmasi, sakiz agaci iizerindeki olumsuz
antropogenik etkinin artmasi, ekonomik agidan ¢ok biiyiik getirisi olan ve tehlike altindaki bu tiiriin
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varliginin stirdiiriilmesini elzem hale getirmektedir. Tehlike altinda olan bu tiiriin ¢ogaltilmasi, yore ve
tilke ekonomisine katki saglayacak hale getirilmesi, sakiz {iretim amagli ormanlarin olusturulmasi ve
yok olmakta olan tiretim kiiltiiriiniin yeniden canlandirilmas1 maksadi ile Orman Genel Midirliigi
2014-2019 yillarinda sakiz eylem planinit baslatmistir. Sakiz Eylem Planindaki temel hedef sakiz iireten
agaca odaklanilmasini igermektedir. Sakiz Eylem Planina uyumlu olarak 2012 yilinda baglanan ve
TEMA Vakfiyla isbirligi ile olusturulan klon park: sakiz veren agaglardan kurulmustur. Sakiz agacindan
tiretilen sakiz birgok sektdrde kullanilmaktadir. Saglik, gida ve kozmetik bunlar basinda gelmektedir
(ANONIM 2014). Ayrica agacin diger triinleri olan yapragindan elde edilen yaglar da gesitli etken
maddeler igerir.

Sakiz Klon parkinin kurulma amaglar1 séyle 6zetlenebilir. Mevcut verimli sakiz agaglarini,
giivenli bir alanda koruma altina almak ve bu agaclarin gen havuzunu korumaktir. Boylece kitlesel sakiz
agaci fidani tiretmek i¢in soy kayitlar1 belli materyal alt yapisi olusturulmaktadir. Buna ilaveten klon
parkinda yer alan materyalin periyodik olarak canlandirma kesimleri ile yeniden genglesmeleri
saglanacak bdylelikle vejetatif iiretime engel olan yaslilik sorunu kontrol altina alinacaktir. Ayrica bu
klon parki 1slah ¢alismalarina temel olusturabilecektir. Ancak bu klon parkindan islah ve koruma amagh
istifade edebilmek ve kurulan klon parkinin gelecek nesillere aktarabilmek i¢in genetik taban1 hakkinda
bilgi edinilmesi gerekmektedir. Genetik gesitliligin yiiksek olmasi bu nesillerin garantisidir.

Mikrosatellit ya da SSR (Simple Sequence Repeats) belirtegleri popiilasyon genetigi
caligmalarinda siklikla kullanilmaktadir. Mikrosatellitler, genomda bulunan genelde 2-6 baz ¢iftlik kisa
zincir/sira tekrarlaridir. Cesitlilik ve genis yayilis 6zellikleri nedeniyle popiilasyon genetiginde siklikla
kullanilirlar. Yiiksek polimorfizm gostermeleri, kodominant olmalar1 giivenilirlik ve tekrarlanabilir
olmalarindan dolay1 popiilasyon yapisinin belirlenmesinde siklikla kullanilmaktadir.

Mikrosatellit (SSR) markorler bitkilerde popiilasyonlar arasindaki gen akisini ve
genetik yapilarini belirlemek i¢in kullanilmaktadir. Mikrosatellit bolgeleri her tiir i¢in bireysel
tespit edilmektedir (ECHT ve ark. 1996). Bunun disinda bazen yakin tiirlerdeki mikrosatellit
bolgeleri de ortiismektedir. ALBALANDEJO ve arkadaslari (2008) P. Lentiscus’a ozel 8
mikrosatellit markorii bulmuslardir. ALBALANDEJO ve arkadaslar1 (2008) ¢alismalarinda daha 6nce
AHMAD ve arkadaslarmin (2003) P. vera da izole ettikleri 14 farkli izoenzim markdriiniin
amplifikasyonlarinin zayif oldugunu ve daha disiik polimorfizm gosterdiklerini soylemislerdir.

Ekonomik olarak oldukga fazla gelir getiren sakiz iiretimi iilkemizde simirli sayida agagtan
yapilmaktadir. Ustelik bu agaglarm genetik yapilar1 bilinmemektedir. Simirli sayidaki bu agaglar az
sayida Klondan ¢ogaltilmasi durumunda genetik ¢esitliliklerinin diigiikk olmasi1 nedeniyle sise-bogazi
(bottle-neck) etkisinde olup yok olma ihtimali olduk¢a yiiksektir. Bu nedenle klon bankasindaki
bireylerin genetik ¢esitliliginin bilinmesi énem arz etmektedir. Genetik ¢esitliligin olmadigi durumda
sakiz klon parkindan siirdiiriilebilir sakiz tarimi ve sakiz agaci {iretimi olduk¢a gii¢c olacaktir. Bundan
dolay1 dogal popiilasyonlar ¢alisilmalidir. Yabani sakiz agaglarinin genetik ¢esitliliginin bilinmesi ve
yiiksek genetik gesitlilige sahip sakiz agaci popiilasyonlarinin bulunmast ile bu tiiriin devamlilig1 garanti
altina alimacaktir.

Bu calismada Sakiz agaci klon parkinin ve 6rneklenen yabani sakiz popiilasyonlarinin genetik
yapilarmi tespit etmek ve klon parkinda yer alan sakiz agaglarinin birbirleri ile olan akrabalik
derecelerini ve yabani popiilasyonlarla olan iliskisini belirlemek amaglanmaktadir.



LITERATUR OZETI

Pistacia cinsi Akdeniz havzasinda; Pistacia vera, P. atlantica, P. khinjuk, P. terebinthus, P.
eurycarpa, P. palaestina ve P. lentiscus, olmak tizere yedi tiirle yayilis gostermektedir. Amerika kitasi
uzak ve orta Asya’da da yayilis gosteren tiirler ile birlikte bu cinse ait toplam on bir tiir oldugu
bilinmektedir. Tiirkiye Florasinda yazildigina gére P. lentiscus Ispanya, Portekiz ve Italya’da
bulunmaktadir. Tiirkiye’de Istanbul’dan Iskenderun’a kadar genis bir yayilis gostermektedir. Kayseri ve
Ankara’dan da ornekler bulundugu soylenmektedir (DAVIS 1982). Sakiz (mastik) agaci Pistacia
lentiscus var. chia Anacardiaceae ailesinden olup Yunanistan’in Sakiz Adas1 giineyinde kiiltiire alinmis
bir tiirdiir (ZOHARY 1952; ZOHARY 1972; BROWICZ 1987). Sakiz agaci 3-4 m uzunlugunda, dioik
(erkek ve disi giceklerin farkli bireylerde olusmasi), disi ¢icekleri riizgarla tozlagan ve tohum dagilim
kuslar tarafindan yapilan bir Akdeniz bitkisidir (HERRERA 1984; JORDANO 1988). SAVIDAS
(2000)’1n Sakiz Adasinda bulunan fosiller ile yaptigi ¢alismaya gore bu agacin varliginin iki bin yil
oncesine vardig1 anlasilmaktadir. Sakiz agaci ile yapilan ¢alismalar erkek genotiplerin sakiz miktari ve
kalitesi bakimindan farklilik gosterdigini ortaya koymustur (PARLAK ve ALBAYRAK 2011;
CARUSO ve ark. 1998) . Hem disi hem de erkek agaclar sakiz salgiladigi halde disi agaglarin sakizinin
hem daha az hem de daha kalitesiz oldugu bilinmektedir (PARLAK ve ALBAYRAK 2011’dan).
Bundan dolay1 sakiz tiretimi erkek agaclardan yapilmaktadir. Sakiz tiretimi i¢in Sakiz agacinin yabani
rklarina varyete chia’dan as1 yapilmaktadir. Bu altliklar P. lentiscus olmakla birlikte, PARLAK ve
ALBAYRAK (2011) ¢alismasi gostermistir ki P. atlantica altlik olarak kullanildiginda daha iyi sonug
alinmistir.

Sakiz agact (P. lentiscus L.) Akdeniz maki ekosisteminde 6nemli bir yer almaktadir. Kurakliga
dayanikli, yapraklarin1 dskmeyen bu tiir, yangin sonrasi agaglandirmalarda ve erozyon 6nleyici olarak
egimli arazide kullanilmaktadir (MULAS ve ark. 1998). Sakiz agacinin sakiz vermeye baglamasi i¢in
alt1 yagina ulasmasi yeterlidir ancak tiretime 12-15 yaglarinda baslanabilir. Agacin tam verim elde
edilecek yasa gelmesi 40 -50 yil1 bulmaktadir (PARLAK ve ALBAYRAK *dan 2011, ANONIM 2014).

DOGAN ve ark. (2003) P. lentiscus un Bat1 Anadolu’da dagilim gosteren sakiz agaglarinda toprak
mineral yapisiyla olan iligkisini incelemistir.

Sakizin besin katki maddesi olarak kullaniminin yami sira tipta da kullamim alanlart
bulunmaktadir. Antik ¢aglardan beri sakiz agacindan elde edilen gesitli triinler geleneksel olarak
Akdeniz iilkelerinde eczacilikta kullanilmaktadir. En genis kullanim alan1 meyvesinden izole edilen
sabit yaglardir. Yapraklar; bogaz agrilarin1 giderici ve mide agrilarinda ayn1 zamanda seker ve tansiyon
digiiriicti olarak kullanilmaktadir (ABDELDJELIL ve ark. 2014). Tibbi etkileri konusunda yapilan
calismalar; icerisindeki perillyl alkol, timor kemoterpentivleri, kemoterapatik ve angiogenik maddeler
dolayist ile sakiz yagi tiimér hiicrelerinin biiylimesini onleyici olarak kullanilmaktadir (LAUTRARI ve
ark. 2006). Ayrica Sakiz salgisinin kompozisyonu incelendiginde altmis dokuz farkli bilesenden
olustugu ve anti-bakteriyel ve anti-fungal etkisinin oldugu tespit edilmistir (MAGIATIS ve ark. 1999).

ABUDILI ve arkadaglar1 (2016) Sakiz Adasi ve Cesme yarimadasindan 6rnekledigi 12 disi 12
erkek birey de yaptigi molekiiler ve filogenetik ¢alismada P. lentiscus Sakiz Adasi 6rneklerine yakin
genotipler oldugunu géstermistir.

Orman agaglarinda klonal tamimlama geg¢miste geleneksel olarak morfolojik ve fenolojik
karakterlerle yapilmaktaydi. Morfolojik karakterler bitki 1slahinda germplasm belirlemek igin ilk step
olmasi agisindan 6nem tasimaktadir. Fakat fenolojik karakterler; ¢evre veya fizyolojik etkenlerden
etkilenmelerinden dolay1, genetik cesitliligi yiikseltmekte ve giivenilirligi diistirmektedir. Bu yiizden
Mendel agilimi gosteren bitki molekiiler markarleri daha kesin sonug verdiklerinden bitki genotiplerinin



teshisinde kullanilmaktadir (ARAVANOPOULQOS 2003).

Y1 ve arkadaslar1 (2008) Pisatacia cinsinin filogenetik evrimsel ag olusumunu aragtirmistir. Bu
calismada ITS ve NIA bolgelerinin dizi analizi yapilmis ve P. saportae’ nin P. lentiscus (anne) ile P.
terebenticus (baba) un hibriti oldugu ortaya konmustur.

Son 30 yilda molekiiler belirteglerin bitki genetigi calismalarinda yayginlagmasiyla pek ¢ok
Pistacia tiirinde molekiiler belirteclerle genetik gesitlilik caligilmalar1 yapilmigtir. Bunlar ¢ogunlukla
ekonomik getirisi olan ve fistik tiretiminde kullanilan P. vera da yogunlagsmustir. Pistacia tiirleri i¢inde
molekiiler caligmalar iilkemizde de en ¢ok Antep fistiginin yabanisi olan Pistacia vera ile yapilmustir.
Daha once 69 Pistacia vera ¢esidinde RAPD, ISSR ve AFLP molekiiler belirtegleri ile yapilan galigma
Akdeniz cesitlerinin iic alt gruba ayrildigimi Iran cesitlerinin bundan daha farkl1 bir grup olusturdugunu
gostermistir (KAFKAS ve ark. 2006). Pistacia vera da elde edilen bu bilgiler ayn1 cinse ait olan sakiz
agact iginde faydali olacaktir. Buna ilaveten bazi Pistacia tiirlerinde mikrosatellit lokuslar
belirlenmistir. Pistacia weinmannifolia da 14 (CHEN ve ark. 2011), P. vera da 14 (AHMAD ve ark.
2003) ve P. lentiscus da 8 (ALBALADEJO ve ark. 2008) primer bu mikrosatellit lokuslarinin
cogaltilasinda kullanilmaktadir. Yine P. vera da HORMAZA ve ark. (1998) tarafindan yapilan
caligmada genetik ¢esitlilige RAPD markorleri ¢alisilarak bakilmistir. ZOGRAFOU ve ark.(2010)’nin
4 farkli P. lenticus genotipinde RAPD ve ISSR kullanarak yaptiklari ¢alismada disi ve erkek sakiz
agaclarindaki genetik farkliligin ortaya konmasi diginda farkli bireylerdeki genetik cesitlilik de
bulunmustur.

MATERYAL VE YONTEM

2.1. Orneklenen Popiilasyonlar

Orneklenen popiilasyonlar Tablo 1 de yer almaktadir.

Tablo 1. Orneklenen popiilasyonlar ve dzellikleri

No | Bélge Md. Isletme Md. ve Sefligi Statiisii

1 Izmir Izmir Klon Parki (90 klon)

2 [zmir [zmir (Cesme) Dagmik yayilis gosteren mescere
3 Mugla Mugla(Fethiye) Daginik yayilis gosteren mescere
4 Mugla Mugla (Kdycegiz) Dagiik yayilis gdsteren mescere

Orneklenen popiilasyonlarin harita iizerindeki dagilimi1 Sekil 2’te gdsterilmistir.

2.2. Ornekleme Yontemi

Her bir popiilasyondan 20 disi 20 erkek orneklenmistir. Klon parkindaki tiim fidanlar
orneklenmis ancak ¢alisma fidanlarin tekerriirleri ile yapilmamis 90 klon analizlerde kullanilmigtir.
Mescerelerden ornekleme Ne: Etkili allel sayis1 (KIMURA ve CROW 1964) vyapilirken, aileler
arasinda en az 100 m mesafe olmasina, 300 m’den fazla yiikselti farki olmamasina dikkat edilmistir.
Her bir agactan toplanan yapraklar ayr1 ayr silica jel igeren torbalara konarak, buzluklarla en kisa
siirede Miidiirliigiimiiziin soguk hava deposuna ulastirilmistir. Yaprak 6rnekleri DNA izolasyonu
yapilana kadar -80°C’de saklanmistir.
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Sekil 2. Orneklenen popiilasyonlarin harita iizerindeki konumlar.
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2.3. DNA izolasyonu:

PCR analizlerine uygun saflikta DNA elde edebilmek i¢in hazir DNA izolasyon kiti
denenmistir. Ancak denenen farkli DNA izolasyon kitlerinden higbiri istenilen verimlilikte
vermemistir (Sekil 3). Bu yiizden, ¢esitli DNA izolasyon yontemleri denenmis ve bunlar
arasinda en iyi sonu¢ DOYLE ve DOYLE’nin (1990) CTAB (Cetryl Trimethyl Ammonium
Bromide) protokoliiyle elde edilmistir. Sonug olarak, sakiz yapraklarindan DNA izolasyonunda

egisiklikler yapilarak asagidaki protokoliin kullanilmasina Karar verilmistir:

Yapraklar sivi azotla beyazlayincaya kadar ezilip 0.5 gram tartilarak tiiplere
konulur.
Uzerine 6nceden 1sitilmis, 15 ml CTAB 6ziitleme tamponu eklenip, karistirilir,

Tiipler su banyosunda (65°C) 1 saat bekletildikten sonra 14000 rpm’de 10
dakika santrifiij edilir.

Ust faz yeni tiiplere alinir, iizerine 10 ml kloroform:oktanol (24:1) soliisyonu
eklenip, karigtirildiktan sonra 14000 rpm’de, 15 dakika santriftijlenir.

Ust faz almarak, daha énceden 10 ml soguk isopropanol konulmus tiiplere
aktarilir.

Ultra soguk (-80°C) dolapta 1 saat bekletilir.

Yeniden 14000 rpm’de 10 dakika santrifiij edilir.

Ust faz dokiiliir. Cokelti 5 ml, 70 % etil alkolle iki kere yikanir.

. Tipler ters ¢evrilerek kurumaya birakilir.

0. Cokelti 200 ul TE tamponuyla ¢oziiliir.

Elde edilen DNA -20°C’de saklanmustir.
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2.4.Elde edilen DNA miktarlarin ol¢iilmesi ve seyreltilmesi:

Elde edilen tiim DNA 6rneklerinin konsantrasyonlar1 UV Visible
spektrofotometreyle (BioDrop p LIMA) dlgiilmiistiir. Elde edilen DNA konsantrasyonlart 40
ug/ml - 1100 pg/ml arasinda degismistir. Sonug olarak, PCR uygulamalar1 i¢in tiim DNA
ornekleri 50 ng/ml olacak sekilde seyreltilmistir. Seyreltilmis DNA o6rnekleri ¢alisma
siiresince +4°C’de saklanmustir.

2.5.PCR optimizasyonu

PCR’da dogru sonuglar elde edebilmek ve bant yapisinin net olmasi igin degisik
primerler denenmistir. Bu amagla ALBALADEJO ve arkadaslarmin (2008) Pistacio lentiscus
icin karakterizasyon yaptigi sekiz SSR markorii kullanilmistir (Tablo2). Ayni cinse ait farkli
tirlerin primerleri sonug¢ vermemistir.

Tablo 2. SSR primerleri dizileri

Mikrosatellit | Primer dizisi Tekrarlanan motif Toplam
primer alel
lokuslart sayisi
mst1 | Pislen 510 F: TGGTGGAGTCTTACTTTGCT (AC)20 6
(EU263304)
R: TGACAATCAATATGCCTTCA
mst2 Pislen R05 F: GGATTTTCCTCTACCATCCT (CCG)5CTG(CCG)2 | 3
(EU263306)

R:GAAAACGAGAGGTTATTGGTCA
mst3 Pislen 526 F: CAGTGAGGGTAAAAATGGAA (GGT)2GCT(GGC) | 3

(EU263305)
R: ATTACCATTTTGAGGGAACC
mst4 | Pislen 114 | F: GTGACTTTGGTTGGTGTTTT (GTT)5 6
(EU263301)
R: CTGCTTTGACTGGATTTGAT
mst5 | Pislen 501 | F: TTCAACTCAACAAATATGCAA | (GA)28 9
(EU263303)
R: ATTGTATTGGCGAAACCTAA
mst6 | Pislen 333 | F: TTTGATAAGAACTCGCTTCC (TA)3(CA)21 13
(EU263302)
R: TTTCTGCCTTTGCTTTACTC
mst7 | Pislen 20B | F: ACACAACTCAAGCAACAACA | (CA)18(TA)5 6
(EU263299)
R: AAAGAATCCTACGCATGAAA
mst8 | Pislen 21 F: GGGAAGTGGGTTAGGAATTA | (CT)23B 10
(EU263300)

R: GGGTGGTTACAATTAGGTCA

Kullanilan PCR sartlar1 (tepkime karigimi) ve dongiileri Tablo 3 ve Tablo 4 de yer
almaktadir.



Tablo 3. PCR tepkime karisim

Reaksiyon Stok Son Hacim
konsantrasyonu | konsantrasyon | ( ul)
Solis Biodyne 5X 1X 5
karisimi
Primer-F 20 uM 0,4 uM 0,5
Primer-R 20 uM 0,4 uM 0,5
Saf PCR suyu 16
Sablon DNA 3

Tablo 4. PCR dongiisii

(Sjé*;kl‘k Siire Déongii
95 13 dk. 1
95 35 sn.
52 30 sn. 40
72 30 sn.
72 5 dk. 1
8 o

Floresan isaretli primerler kullanilarak elde edilen PCR fiiriinleri agaroz jelde, 1x TAE
tamponuyla, 80 Voltta 3 saat yiiriitiilmistiir. Bant elde edilen bireylerden farkli floresan
isaretli olanlar birlestirilerek fragment analizi yaptirilmustir.

2.6. Bantlarin Okunup Degerlendirilmesi

Fragment sonuglar1 Peak Scanner2 programi kulanilarak degerlendirilmistir. Elde edilen
bant degerleri (baz uzunluklari) excel datasi haline getirilmis ve gerekli analizler yapilmistir.

2.7. Istatistik Degerlendirme

Mikrosatellit analizlerde GENETIX 4.05 kullamlmistir (BELKHIR ve ark. 2004).
Popiilasyonlarin Gst, degerleri, gozlenen ve beklenen heterozigotluklar, varyans bilesenleri ve
UPGMA kiimeleme (clustering) MEGA 5 (TAMURA ve ark. 2011) analizleri yapilmstir. Ayrica ilave
bazi degerlendirmelerde GENEPOP ( ROUSSET 2008) kullanilmistir. Bireyler arasindaki benzerlik
ve bireyler arasindaki mesafe GenAlEx (PEAKALL ve SMOUSE 2012) programui ve Structure
kullanilarak hesaplanmistir.

BULGULAR

Bu ¢alismada Tiirkiye’de yayilis gosteren sakiz klon parki ve 3 yabani sakiz popiilasyonunun
genetik yapist mikrosatellit (SSR) belirtegleri kullanilarak incelenmis ve aralarindaki baglanti
hesaplanmustir. Popiilasyonlarin degerlendirmeleri disi ve erkek bireyler ayrilarak da yapilmustir.
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Tablo 5. Mikrosatellit belirtecleri ile hesaplanan gen cesitliligi ve genetik farklilasma
degerleri

Ht (ortalama gen Hs (popiilasyonlarin | Gst (popiilasyonlar
cesitliligi) toplam genetik arasi farklilasma)
cesitliligi)
0.6391 0.5996 0.0618

Popiilasyonlar klon parki ile bir arada degerlendirildiginde popiilasyonlar arasi farklilagsma
Gst=0.0618 bulunmustur (Tablo 5). Bu oldukea disiik bir degerdir.

Heterozigotluk genetik varyasyonun bir ifadesidir. Yiiksek heterozigotluk genetik
degiskenligin fazlahgmin bir ifadesi iken disiik heterozigotluk genetik degiskenligin azligin1 gosterir.
Yapilan ¢alismada en diisiik heterozigotlugun Koycegiz erkek popiilasyonunda ve klon parkinda oldugu
goriismustiir. Erkekler ve disiler birlestirilerek popiilasyonlar incelendiginde en diisiik heterozigotluk
yine klon parkinda bulunmustur (Tablo 6). Oldukga yiiksek heterozigotluk diger bir degisle yiiksek gen
cesitliligi bulunmustur.

Beklenen ve gozlenen heterozigotluklara bakildiginda biitin  degerlerde  g6zlenen
heterozigotlugun beklenen hererozigotluktan daha diisiik oldugu bulunmustur (Tablo 6). Bu degerler soy
i¢i eslesmenin (inbreeding) yiiksek oldugunun gostergesi olabilir.

Tablo 6. Popiilasyonlarda beklenen ve gozlenen heterozigotluklar
a) Disi-erkek ayri

Popiilasyonlar Birey Beklenen Gozlenen Etkili

sayisi heterozigotluk | heterozigotluk | allel

(He) (Ho) sayisi(Ne)

Klon Parki 90 0.582+0.1582 | 0.346+0.1221 | 5.75
Cesme Erkek 20 0.577+0.2339 | 0.449+0.2621 | 4.38
Cesme Disi 20 0.609+0.2016 | 0.467+0.2297 | 5.25
Fethiye Erkek 20 0.599+0.1452 | 0.454+0.2122 | 4.25
Fethiye Disi 20 0.572+0.2078 | 0.393+0.2313 | 4.75
Koycegiz Erkek | 19 0.651+0.1691 | 0.385+0.1649 | 5.50
Koycegiz Disi 19 0.607+0.1765 | 0.329+0.1908 | 4.88

b) Disi-erkek birlestirilmis

Popiilasyonlar | Birey Beklenen Gozlenen Etkili
sayisi heterozigotluk | heterozigotluk | allel

(He) (Ho) say1st

(Ne)*
Klon Parki 90 0.582+0.1582 | 0.346+0.1221 | 5.75
Cesme 40 0.613+0.2267 | 0.459+0.2198 | 6.00
Fethiye 40 0.599+0.1757 | 0.423+0.2144 | 5.25
Koycegiz 38 0.649+0.169 0.354+0.1343 | 6.13

*Ne: Etkili allel sayis1 (KIMURA ve CROW 1964)



Popiilasyonlarin varyans bilesenlerine bakildiginda (Tablo7, Sekil 3) genetik
varyasyonun %095 i popiilasyon iginde %5i popiilasyonlar arasinda yer almaktadir. Diger bir
degisle popiilasyon igindeki bireyler biribirinden farklilik gostermektedir. Popiilasyonlar ve
klon parki ayr1 grup olarak incelendiginde varyasyonun %16 oldugu goriilmistiir. Yine 3
popiilasyon kendi aralarinda bakildiginda popiilasyonlar arasinda genetik varyasyonun %3
oldugu goriilmiistiir.

Tablo 7. Popiilasyonlarin molekiiler varyans analizi
(AMOVA: analysis of molecular variance)

Serbestlik | Kareler | Ortalama| Varyasyon | Varyasyon
Varyasyon kaynag | derecesi | toplamm | kareler | bilesenleri | yiizdesi
Popiilasyonlar 3 88,126 29,375 0,437 5%
arasl
Popiilasyon ici 204 1632,075 8,000 8,000 95%
Toplam 207 1720,202 8,437 100%
K'O”‘35;’;’Sil“asy"“ 1 117,872 117,872 0556 16%
Popiilasyonlar ici 206 884,241 4,292 1,357 39%
Bireyler ici 208 328,500 1,579 1,579 45%
Toplam 415 1330,613 3,492 100%
Uc popiilasyon 2 21,693 10 847 0,082 3%
arasli !
.. . . 115 504,159 4,384 1,273 40%
Popiilasyonlar ici
. . . 118 217,000 1,839 1,839 58%
Bireyler ici
235 742,852 3,194 100%
Toplam




Molekiiler varyans yiizdeleri

Popilasyon arasi
5%

3 yabani
sakiz pops

3%

Sekil 3. Molekiiler varyans yiizdesi

Sekil 3'te popiilasyonlar farkli gruplar yapilarak incelendiginde varyasyon nilesenlerinin
farkli degerler aldig1 goriilmiistiir. Dort popiilasyon incelendiginde genetik varyasyonun %95'i
popiilasyon iginde %5'i popiilasyonlar arasinda yer almaktadir. Popiilasyonlar ve klon parki ayr1
grup olarak incelendiginde varyasyonun %16 oldugu goriilmiistiir. Yine 3 popiilasyon kendi
aralarinda bakildiginda popiilasyonlar arasinda genetik varyasyonun %3 oldugu goriilmiistiir.
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Popiilasyonlara gore faktoriyel karsilik gelme analizi yapildiginda ti¢ boyutlu olarak
gruplasma incelenmistir. Goriildiigii tizere yabani popiilasyonlar ve klon parki ayri bir
gruplasma olusturmustur (Sekil 4).

Axe 212421 %0

Axe 320,91 4

200

Axe ] (54.88 %4

Sekil 4. Faktoriyel karsihk gelme analizi (Factorial Correspondance Analysis).
Popiilasyonlarin 3 boyutlu ortamda karsihk geldikleri noktalar Klon parki: sari, Cesme:
Mavi, Fethiye: Beyaz, Koycegiz: gri )
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Popiilasyonlar arasi farklilasma BAPS ile incelendiginde klon parkinin diper ii¢ popiilasyondan farklt
oldugu gorilmiistiir (Sekil 5).

z o - =
o o m o
o m om M
o x m X

ZQr=a
mznmo
Mm<=IAMT
N=QmMO<QRA

Sekil 5. Popiilasyonlar ve klon parkinin yapisit ( BAPS=Bayesian Analysis of Population Structure )
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Klon parki ve popiilasyonlar disi erkek olarak ayri incelendiginde klon parknin yine popiilasyonlardan
farkli oldugu , Cesme disi ve Kdycegiz disi popiilasyonlarinin birbirine benzedigi goriilmistir (Sekil
6).
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|
Sekil 6. Popiilasyonlar disi erkek gruplar ve klon parki yapis1 ( BAPS=Bayesian Analysis of

Population Structure )

Popiilasyonlar arasindaki gen akisi (Nm) degerlerine bakildiginda mesafe olarak da
birbirlerine en uzak grup Klon parki ile Fethiye popiilasyonu arasinda goriilmektedir. Yabani
populasyolar arasindaki gen akisi degerleri oldukga yiiksektir. Yine diger iki popiilasyondan
uzak olan Cesme popiilasyonu ile Koycegiz-Fethiye popiilasyonlar: arasindaki gen akisi
birbirine daha yakin olan Koycegiz ile Fethiye popiilasyonlarindan daha disiiktiir (Tablo 8).
Nm degerinin 0.5” ten diisiik olmasi genetik siiriiklenmeye (genetic drift) isaret etmektedir.
Popiilasyonlara bakildiginda yiiksek gen akisi degerleri goriilmektedir.

Tablo 8. Popiilasyonlar arasindaki Nm (gen akisi degerleri)

Nm CESME | FETHIYE | KOYCEGIZ
KLON 3.77 3.71 4.28
CESME - 11.26 20.26
FETHIYE - 16.73

*Nm=(1-Fst)/4xFs
13



Tablo 9. Nei’nin genetik mesafe degerleri

a)Birlestirilmis
Nei genetik CESME FETHIYE KOYCEGIZzZ
mesafe
KLON 0.126 0.126 0.120
CESME - 0.065 0.055
FETHIYE - 0.059

b) Popiilasyonlar disi ve erkekler ayri

Nei genetik KLON | CE CD FE FD KE
mesafe

CE 0.176

CD 0.130 | 0.118

FE 0.105 | 0.114 0.084

FD 0.184 | 0.142 0.108 0.080

KE 0.157 | 0.112 0.110 0.063 | 0.087

KD 0.140 | 0.158 0.075 0.112 | 0.158 0.122

Sekil 7 tiim popiilasyonlara gore genetik mesafe degerleri kullanilarak olusturulan
aga¢ (dendrogram) goriilmektedir. Popiilasyonlar arasindaki genetik iligki NEI (1972)
standart genetik mesafeleriyle ‘“Neighbor-joining” metodu yardimiyla olusturulan bu
dendrogramda gézlenmektedir. Klon parki diger 3 popiilasyondan tamaz ile ayrilmistir. Diger
popiilasyonlardan Fethiye ve Koycegiz birbirine yakin ¢ikmustir.

0.00 A
0.03 -

NEI 1972 Distance

p p P p p B
(] =Y - -

E == L] n M 3

1 1 1 1 1 1

0.27 -

Sekil 7. Nei Genetik mesafe degerlerine gore olusturulan dendrogram ( 1: klon, 2: Cesme,
3:Fethiye, 4:Koycegiz)
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Sekil 8. Benzerlik olasihig: (probability of identity)

Sekil 8 de lokuslarin herhangi iki birey arasindaki benzerlik olasiligin1 (probability of identitiy)
ortaya koyma degerleri verilmektedir. Tek bir lokusla bu deger oldukga diisiik olup 6 lokusla bu degerin
ortaya koyulabilecegi goriilmektedir. Segilen 8 lokusa bakildiginda bireylerin benzerliklerini ortaya
koymada yeterli oldugu goériilmektedir (Sekil 8).

Tablo 10. Klonlar aras1 benzesme (En ¢ok benzeyen ve en az benzeyen klonlar)

Farkli alel sayis1 * | Klon numarasi Klon numarasi
0 Klon63 Klon64
0 Klon 63 Klon 112
0 Klon64 Klon112
0 Klon96 Klon97
2 Klon 5 Klon 8

2 Klon 50 Klon 90
3 Klon5 Klon 74
3 Klon8 Klon74
3 Klonl10 Klon73
3 Klon 16 Klon 109
3 Klon 61 Klon65
3 Klon88 Klon96
3 Klon88 Klon97
3 Klon88 Klon99
3 Klon96 Klon99
3 Klon97 Klon99
31 Klon 13 Klon151
31 Klon15 Klon81
31 Klon63 Klon149
31 Klon64 Klon149
31 Klon77 Klon151
31 Klon112 Klon149

*8 lokus, diplod doku ve ko-dominant markér i¢in=32 gen bdlgesi lizerinden
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Bireyler arasindaki farkl: allel sayisi*
350

300
250
200

150

100
’ I ‘ ‘ |
0o - W I I I I ..

01234567 891011121314151617181920212223242526272829303132

*90x90=8100 Kkarsilastirma

Sekil 9. Bireyler arasindaki farklilasma.

Bireyler arasindaki en fazla farklilik 31 gen bolgesi ile 6 gift arasinda goriilmektedir. En
yogun farklilik 17 gen bélgesinde 328 ¢ift arasinda bulunmaktadir (Sekil 9).

Klon parkindaki bireyler arasindaki iligki bireysel genetik mesafe degerlendirmesi ile
yapilmustir. Klon parkinda yer alan 90 klon kendi arasinda yapilan benzerlik mesafe analizinde birbirine
en yakin bireyler tablo da yer almaktadir. Yapilan analizde 3 klonun bant profili birbirinin ayni ¢ikmistir.
Klon 63, 64, 112 ve klon 96, 97 calisilan 8 lokus dikkate alinarak bir birinin aymi ¢ikmistir. Yapilan
analizde birbirinden farklilasmas1 2 ve 3 gen bolgesi olan klonlarin da ayni Klon olma olasiliklari
yiiksektir (Tablo 10).

TARTISMA, SONUC ve ONERILER

DIRIK (1994), ormancilikta kullanilabilmenin temel kosullarmdan biri olan korumanin; bir
yandan yasal ve yonetsel Onlemlerin alinmasini, diger yandan da teknik calismalarin ekolojik ve
biyolojik ilkelerle uyumlu olmasini, bu ilkelerin temel dayanaklarindan birinin de ormanlarin genetik
yapilar1 oldugunu belirtmektedir. Yabani sakiz popiilasyonlar1 ve secilmis klonlarla kurulan klon
parkinda yapilan bu ¢alismada sakizin genetik ¢esitliligi hakkinda bilgi elde edilmistir.

Calismada popiilasyonlar arasi genetik farklilasmayi1 gosteren Gst degeri 0.061 bulunmustur
(Tablo 5). Gst 0-1 arasinda degerler almakta olup bu degerin 0.25’den yiiksek olmasi popiilasyonlar
arasinda ¢ok biiyiik oranda farklilasma olduguna isarettir. Sakiz i¢in bu deger oldukga diisiik
bulunmustur. ABUDULI ve arkadaslarinin (2016) 24 yabani sakiz bireyi ile 7 SSR markérii kullanarak
yaptiklar1 ¢calismada gen gesitlilik degeri 0.843 ve 0.714 arasinda degismistir. Bu deger oldukca yiiksek
olup PAZOUKI ve ark.(2010), BAGHIZADEH ve ark. 2010, AHMAD ve ark. (2003) bulduklar
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degerden de yiiksektir.
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Bu ¢alismada 6rneklenen 3 yabani sakiz popiilasyonu ile sakiz klon parkinin genetik
yapisi 8 g¢ekirdek mikrosatellit primeri kullanilarak belirlenmistir. Calisilan 8 mikrosatellit
lokusu da polimorfik olup, allel sayilari 3 ile 13 arasinda degismistir.

Calisilan sakiz popiilasyonlarinda genetik varyasyon degerleri oldukg¢a yiiksektir. En
fazla genetik varyasyon Cesme disi ve Cesme popiilasyonlarinda bulunmustur. Klon parki en
diisiik genetik varyasyonu goéstermis olmasina karsin genel olarak yiiksek genetik gesitlilik
bulunmustur. S6z konusu klon parkinin genetik tabani ¢ok genis olmayan sakiz veren
agaclardan Orneklenerek olusturuldugu diisiiniiliirse ¢ok sasirtict degildir. Aym tiiriin farkli
lokasyonlardaki yayilisinda (Israil ve Kibris) farkli genetik markérler ile heterozigotluga bakildiginda
oldukea diisiik degerler elde edilmistir (He=0.15-0.28) (NAHUM ve Ark. 2008). Diger taraftan diisiik
heterozigotluk farkli tiirlerde de goriilmiistiir; 6rnegin meselerde H=0.17-0.29 (MARIETTE ve Ark.
2002; COART ve Ark. 2002), yine kizilgamda He=0.17-0.29 (KANDEMIR ve Ark. 2004). Diger
taraftan saricamda oldukga genis bir heterozigotluk siralamasi goriilmiis 0.0435 to 0.8125 (FANG ve
Ark. 2014) ve Pistacia tiirlerinde yapilan baska bir ¢alismada bu degerin 0.0 ile 0.8 arasinda degistigi
bulunmustur. P. lentiscus popiilasyonlarinda bu deger ortalama 0.49 olarak hesaplanmstir
(MOTALABIPOUR ve Ark. 2016). Adaptif fenotipik tepkilerin genis genetik altyapiya sahip olan
popiilasyonlarda gelisecegini diistiniirsek elde ettigimiz yiiksek genetik varyasyon popiilasyonlarin
devamlilig1 agisindan umut vadetmektedir.

Popiilasyonlar arasindaki gen akis1 20.26 ile 3.71 arasinda degismistir. Bu sonuglar da
popiilasyonlar arasi cografi mesafe azaldikga popiilasyonlar arasi farklilagmanin azaldigi,
dolayistyla gen akiginin arttigini gostermektedir. NAHUM ve arkadaslarmin (2008) Israil ve Kibris
popiilasyonlar1 ile yaptiklar1 ¢alismada; poptilasyonlar arasi gen akisi degerleri ile cografik mesafe
arasinda bir korelasyon bulunamamistir. Tiirkiye popiilasyonlarinda birbirine yakin popiilasyonlarda
yiiksek gen akist hesaplanmustir.

Caligilan tim popiilasyonlar arasinda genetik mesafe degerleri 0.055 ile 0.126 arasinda
degismistir. Genetik olarak birbirine en benzer popiilasyonlar Fethiye ve Koycegiz
popiilasyonlaridir. Bu iki popiilasyon cografik olarak da birbirine yakin popiilasyonlardir.
NAHUM ve arkadaslarinin (2008) P. lentiscus ile RAPD ve AFLP belirtegleri kullanilarak yaptiklari
caligmada hesaplanan Nei genetik mesafe degerleri Kibris ve Israil popiilasyonlar1 arasinda bir miktar
daha yiiksektir (ortalama 0.028). Bu degerlerin bizim sonug¢larimizla karsilastirildiginda oldukga diisiik
oldugu goriilmektedir.

Popiilasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin gostergesi olan Gst degeri 0.06 olarak
hesaplanmigtir. Bu deger popiilasyonlar arasinda genetik farklilasmanin olduk¢a diisiik
oldugunu gostermektedir.

Dort popiilasyon incelendiginde genetik varyasyonun %95 i popiilasyon iginde %5 i
popiilasyonlar arasinda yer almaktadir. Popiilasyonlar ayr1 ayr1 degerlendirildiginde ve kendi
aralarinda grup olusturuldugunda klon parki ile yabani sakizlar arasinda farklilik oldugu
goriilmiistiir. Popiilasyon yapisi incelendiginde de benzer sonu¢ ortaya konmustur. Yine
popiilasyon yapisina (structure) bakildiginda Cesme disi ve Koycegiz disi popiilasyonlarinin
benzedigi, Cesme erkegin digerlerinden ayrildig1 goriilmiistiir. Popiilasyonlar ve klon parki ayri
grup olarak incelendiginde varyasyonun %16 oldugu goriilmistiir. Yine 3 popiilasyon kendi
aralarinda bakildiginda popiilasyonlar arasinda genetik varyasyonun %3 oldugu goriilmiistiir.
Bu sonuglar klon parkinin yabani popiilasyonlardan oldukga farkli oldugunu baska bir degisle
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varyete Chia nin yabani bireylerden farklilik gésterdigini ortaya koymaktadir. Diger taraftan
popiilasyonlar arasi farklilasmanin ¢ok fazla olmadigimin diger bir ifadesidir. NAHUM ve
arkadaslarinin (2008) P. lentiscus ile Kibris ve Israil’den toplanan érneklerle bitki morfolojisi,
yaprak morfolojisi, fizyolojik 6lgtimler ve genetik analizlerle yaptiklar: kapsamli ¢alismada alt1
Israil popiilasyonunda popiilasyon i¢i ve popiilasyonlar arasi fenotipik ve molekiiler
varyasyonunun yerel gevresel kosullar ile baglantili oldugu bulunmustur. Lokasyolar arasi,
Israil popiilasyonlar1 arasi ve Israil popiilasyonlari ile Kibris popiilasyonlar: arasi genetik
cesitlilik anlamli bulunmamustir. Molekiiler varyansin biiyiik kismi1 ( %69) popiilasyon iginde
ve %22 si Israil ve Kibris popiilasyonlar: arasinda ve %9 u da bélge igindeki popiilasyonlar
arasinda gorilmistiir. Popiilasyonlar aras1 diisiik popiilasyon i¢i yiiksek varyasyon elde
ettigimiz sonuglarla uyumludur.

Tiir i¢indeki eslesme sistemi, popiilasyonlar arasindaki gen akisi ve dogal segilim bir
tirtin genetik ¢esitliligini etkileyen unsurlardir (HAMRICK 1989). Bu faktorler ve bunlarin
etkilesimlerinin sonucu olarak ortaya ¢ikan genetik varyasyon hakkinda bilgi sahibi olmadan,
biyolojik bir kaynaktan optimum faydalanmak ve bu kaynagin devamliligini da saglayarak
yararlanmak olanaksiz denebilir (COSSALTER 1989). Ancak popiilasyonlarin genetik
yapilarmin bilinmesi bizlerin bu gen kaynag: hakkindaki stratejilerimizi belirlememize
yardimci olur. Bir tiirde genetik varyasyonu belirlemenin en iyi yolu farkli yetisme
ortamlarindaki popiilasyonlarin karsilastirilmast ile olacag: ifade edilmektedir (CHUMURA
ve RODKOWSKI 2002). Cok genis yayilim alanina sahip tiirler ayn1 zamanda hem lokal
irklara sahip olabilmekte hem de ¢ok fazla cografik varyasyona sahip olmaktadirlar (ZOBEL
ve TALBERT 1984). Tiirkiye’nin cografik yapisindaki cesitlilik dikkate alindiginda genis
yayilim gosteren sakiz popitilasyonlarinda da yiliksek genetik cesitlilik beklenmektedir. Bu
caligmadaki sonuglara bakilarak yabani popiilasyonlardaki popiilasyon i¢i genetik gesitlilik
yiiksek denebilir.

Varyete olarak morfolojik yapisina bakarak farkli adledilen sakiz veren agaglardan
olusan klonlarin, 8 lokus incelendiginde de yabani sakiz popiilasyonlarindan ayrildigi
gorlilmiistiir.

Yapilan dendrogramda, klon parki, popiilasyonlardan farkli bir kolda yer almistir.
Diger ii¢ popiilasyon ayri bir grup olustururken Fethiye ve Koycegiz popiilasyonlar
birbirlerine yakin ¢ikmugtir.

Bir ex-situ gen koruma alan1 olan bu sakiz klon parkinda yer alan bireylerin genetik
cesitliligi ve bireylerin birbirleri ile olan akrabalik iligkileri diger bir ifade ile gen koruma
calismalar1 i¢in 6nemli olan etkili popiilasyon biiyiikligii konusunda elde ettigimiz bilgi
Klon parkindaki bireylerin farkliligi yoniinde olmustur. Hipotezin aksine klon parkim
olusturan klonlarin ¢ogunlugunda farklilik gorilmistiir. Birbirinin ayni klon sayis1 5 dir
(“63, 64, 112” ve 96, 97). Bu sonug klon parkinin genetik gesitlilik bakimindan yeterliligi
ve sakiz veren agaclarin korunmasi baglaminda 6nemli bir gorev iistlenecegi yorumunu
yapmamiza engel teskil etmemektedir.
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OZET

Ekolojik ve ekonomik olarak olduk¢a onemli olan sakiz agacinin devamliligi 6zellikle sakiz
veren varyetenin kalicilig1 acisindan tiiriin genetik yapismin bilinmesi 6nem tasimaktadir. Tirkiye’de
iki taksonu bulunan tiiriin (Pistacia lentiscus ve Pistacia lentiscus var. chia.), her iki taksonda da agag
gbovdesi yaralandiginda salgist ¢ikmaktadir ancak sakiz eldesi yalnizca varyete chia’min erkek
bireylerinden olmaktadir.

Bu ¢alismada sakiz veren agaglardan alinan klonlar ile kurulan sakiz klon parki ve
yabani sakiz popiilasyonlar1 karsilastiritlmistir. Klon parkinda benzer bireylerin oldugu tespit
edilmistir. Klon parki yabani popiilasyonlardan farklilik géstermektedir

SUMMARY

In Turkey there are two taxons of mastics trees as Pistacia lentiscus and Pistacia lentiscus var.
chia. Although, there is secretion of gum from both taxons by the injury of phloem channels of trees,
mastic production has been get only from males of P. lentiscus var. chia. Which are very important
economically and ecologically therefore the conservation of this species are essential for the
sustainability of future populations. In addition, for the effective protection of species, there is the need
of genetic knowledge.

In this study, the clones from the mastik trees in the clone park were compared with the natural
Pistacia lentiscus populations. It has been determined that there are similar individuals in the clone
park. Clone park differs from natural populations
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