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1.2 2 4 6 6 7 8 9 1011 12 13 14 15 Populasyonlar arasinda 6nemli genetik
farkhlk oldugu (®s7=0,92) ve go¢ eden disi
balik miktarinin (Nom = 0,045) dusik oldugu
tespit edilmistir. Bununla birlikte, anadrom ve
yerlesik gruplar arasinda genetik farkhlk
bulunamamis (Ps7=0,084) ve gb¢ orani yliksek
bulunmustur (Nem = 5,5).

Populasyon ciftleri arasindaki genetik
mesafe ile cografik mesafe karsilastirildiginda,
2000 km'den daha az mesafelerde iligki
olmadigi (R? = 0,0136, P = 0,176), fakat daha
blylk cografik mesafeler igin yiksek iligki

Bu calismada, Turkiye’nin  degisik

bolgelerinde bulunan anadrom ve anadrom oldugu tespit edilmistir (R? = 0,4893, P<0,001).
olmayan kahverengi alabalik (Salmo trutta L.)

ve Anadolu alasi (Salmo platycephalus) Morfometrik ve meristik karakterler igin
populasyonlarinin genetik ve morfolojik yapilari populasyonlara ait bireylerin kendi orjinal
mtDNA-RFLP analiz yontemi ve Truss ag gruplarina  dogru  siniflandirma  oraninin
sistemi kullanilarak galisilmistir. %84,36 oldugu tespit edilmistir. Tim taksonlar

icin Diskriminant analizi yardimiyla hesaplanan
Mahalanobis uzaklik matrisi sonucuna gore S.
ve S. t. abanticus diger
taksonlardan acik bir sekilde ayrilmigtir. S. t.
labrax ile S. t. fario ve S. t. caspius ile S. t.
macrostigma ayni alt grup iginde yer almistir.

miDNA'nin ¢ fakli bolgesi Polimeraz
Zincir Beakgiyong (PZR) ile artt|r|Id|_I_<tan sonra platycephalus
ND1 bdlgesi 5, Sitokrom b/D-Loop bélgesi 5 ve
ND5/6 bolgesi 7 kesici enzimle kesilmis ve
toplam 31 farkh birlesik haplotip goézlenmistir.
Birlesik haplotipler arasindaki sekans farklihgi
degerleri 0,0004 - 0,0289 arasinda degisim
gostermis ve olusturulan UPGMA agacinda
Salmo platycephalus tlrinin de iginde
bulundugu Tuna (DA) ve Adriyatik (AD) olarak
iki ana soy grubuna ayrildigi belirlenmistir.

Populasyonlar arasi ortalama nukleotit
cesitliligi 0,010 ve nukleotit farkhhgr 0,009,
populasyonlar igindeki haplotip ve nukleotit
cesitliligi degerleri ise sirasiyla ortalama 0,270
ve 0,001 olarak hesaplanmistir.

Monte-Carlo simulasyonuyla tim
populasyonlar arasi genetik heterojenite test
edilmis ve haplotip frekanslarinin dagiliminda
istatistiki olarak 6nemli farkliliklar bulunmustur
()(2 = 8647,20, P<0,001). Fakat dere ve deniz
ekotipleri arasinda heterojenite  olmadigi
belirlenmistir (x° = 15,28, P =0,1350).
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