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Tiir Bazh Korumada Yeni Bir Yaklasim: Relikt Endemik Dorystoechas

hastata Tiiriiniin Peyzaj Genetigi Kapsaminda Degerlendirilmesi*

Ceren SELIiM"", Songiil SEVER MUTLU?

Oz: Peyzaj genetigi yaklasimi, popiilasyon genetigi ve peyzaj ekolojisi konularinin teorik ve analitik metotlarin
dikkate alarak peyzaj ve cevresel Ozelliklerin popiilasyonlarin genetik yapisini nasil etkiledigi hakkinda bilgi
iiretmeyi amaglamaktadir. Bir tiirtin genetik varyasyonunun bir peyzajdaki degisimlere nasil tepki verdigini
anlamay ve genetik c¢esitliligin peyzajlar arasinda dagilimini saglayan mikro evrimsel siirecleri inceleme olanagi
saglar. Bu c¢alismanin amaci, peyzaj unsurlarinin relikt endemik Dorystoechas hastata tirii 6zelinde tiiriin
genetik yapisina olan etkisinin ortaya konulmasidir. Bu kapsamda D. hastata tiriiniin dogal yayilis gosterdigi
Antalya ili Kemer-Kumluca-Korkuteli ilgelerinde bulunan alanlardan gesitliligi temsil edecek sekilde belirlenen
15popiilasyondan toplam 56 genotip calisilmistir. Alana ait uydu goriintiisii yardimiyla popiilasyonlar arasindaki
peyzaj unsurlart (ArcGIS 10.1 yazilimi) belirlenmis ve habitat baglantisalligit (CONEFOR 2.6 yazilim) ilgili
indeksler (IIC, PC) ile ortaya konmustur. Popiilasyonlarin arasinda genetik yapisinin belirlenmesi ve ¢esitliligin
ortaya konulmasinda SRAP (Sequence Related Amplified Polymorphism) ve iPBS (interpprimer binding sites)
molekiiler markirlarindan faydalanilmistir.Elde edilen veriler POPGENE bilgisayar paket programinda

degerlendirilmistir. Popiilasyonlara ait belirlenen baglantililik degerleri popiilasyon genetigi veri setinden elde

A Bu calisma “Dorystoechas hastata Boiss. & Heldr. ex Bentham tiiriiniin peyzaj genetigi kapsaminda degerlendirilmesi ve

cogaltim olanaklarmin belirlenmesi” isimli Doktora Tezinden hazirlanmis olup, TUBITAK TOVAG 1150863 no’lu

proje kapsaminda desteklenmistir. Yapilan bu ¢alisma etik kurul izni gerektirmemektedir.
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edilen degerlerle Pearson korelasyon analizine tabi tutulmustur. D.hastata popiilasyonlarinin tamami birlikte ele
alindiginda (tiim allel frekanslar1 iizerinden hesaplandiginda) tiir bazinda ortalama allel sayist (n,)1.97 ortalama
etkili allel say1st (ne) 1.57, Nei’nin gen ¢esitlilik indeksi (h) 0.3324, Shannon indeksi (H,) 0.50, polimorfik lokus
say1st (n,) 346 ve polimorfik lokus orani (P1,) 92,9 olarak tahmin edilmistir. Olduk¢a simirl bir alanda yayilis
gosteren D. hastata tiiriinde, genetik cesitlilik indeksleri agisindanolduk¢a genis bir ¢esitlilik oldugu tespit
edilmistir. Sonuglar D. hastata popiilasyonlarinin habitat baglantililik indeksleri arttik¢a ortalama allel sayisi
(=-0,44), efektif alel sayis1 (=-0,44), Nei’nin gen ¢esitliligi indeksi (r=-0,44) Shannon indekslerinin (=-0,44)
azaldigin1 ve Fgr degerinin ise arttigii (7=0,46), baska bir deyisle genetik farklilasmanin azaldigini ortaya
koymustur. Elde edilen bu sonuglar, D. hastata tiiriiniin ¢aligilan popiilasyonlar1 arasinda olgiilen baglantililik
indekslerinin  popiilasyonlarinin  genetik ¢esitliliginin  belirlenmesinde birer gdsterge oOlglit olarak

kullanilabilecegine isaret etmektedir.

Anahtar Kelimeler: Peyzaj genetigi, biyogesitlilik, tibbi-aromatik bitkiler, peyzaj ekolojisi, popiilasyon

genetigi.

A new approach on species based conservation: Landscape genetics of

relict endemic Dorystoechas hastata

Abstract: Landscape genetic aims to provide information on how landscape and environmental features
influence population genetic structure by combining theory and analytical methods of population genetics and
landscape ecology. It provides information on how genetic structure of a given species responds to changes in a
landscape and examines the microevolutionary processes driving the distribution of genetic variation across
landscapes. The objective of this research was to investigate the effect of landscape features on genetic structure
of a relict endemic species Dorystoechas hastata from Antalya, Turkey. The 56 genotypes representing 15
populations from natural habitats of the species from Kemer-Kumluca-Korkuteli districts of Antalya province
were studied. Landscape elements among selected populations were determined with the satellite image of the
area using ArcGIS 10.1 software. Habitat connectivity of the selected populations was determined by the related
indexes (IIC, PC) using CONEFOR 2.6 software. The SRAP (Sequence Related Amplified Polymorphism) and
iPBS (interprimer binding site) molecular marker systems were used to determine the variation in genetic
structure within and among populations and the data were evaluated using POPGENE. Habitat connectivity
values of populations were correlated with population genetics data set. When all the populations of D. hastata
are considered together, the average number of alleles per species (n,) was 1.97,the average effective alleles
number (n.) was 1.57, Nei's gene diversity index (h) was 0.3324, Shannon index (H,) was 0.50, the number of
polymorphic loci (n,) 346 and polymorphic locus ratio (P,,y) was estimated to be 92.9.The results of Pearson
correlation analysis between habitat connectivity indexs (IIC and PC) and population genetics data set showed

that when population connectivity indexs was increased, the mean allele number (» =-0.44), the number of
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effective alleles (r=-0.44), Nei’s gene diversity index (r=-0,44), Shannon index (=-0,44) were decreased and
genetic differences of populations (Fsr) was increased, in other words genetic differentiation decreased. Results
from the this study indicates that, the connectivity indexes measured among the D. hastata populations might be

used as an indicator for the determination of the genetic diversity of the populations.

Keywords: Landscape genetics, biodiversity, medicinal and aromatic plants, landscape ecology, population

genetics.

Giris

Biyolojik cesitlilik “Diinya iizerinde yasam” kavramiyla es anlamli olup yasayan organizmalarin sayisi,
cesitliligi ve degiskenligini ifade etmektedir (Hens ve Boon, 2003). Biyolojik cesitliligin kaybina neden olan
temel etmenlerin ¢ogu insan kaynakli faaliyetlerdir. Bunlar asir1 kullanim, istilaci yabanci tiirler, ¢evre kirliligi
ve Ozellikle habitatlarin bozulmasi, par¢alanmasi ve yok edilmesi seklinde siralanabilir (Butchart ve ark., 2010;
Rands ve ark., 2010; Kokko ve Lopez-Sepulcre, 2006; Hens ve Boon, 2003; Manel ve Holderegger, 2013). Bir
tirtin tamamen tiikenmesi ya da yok olmasi biyolojik cesitliligin kaybi sonucu ortaya g¢ikan en garpici
sonuglardan biridir. Ancak bir tiiriin ortadan tamamen yok olmasindan ¢ok daha once genetik ¢esitliligin
halihazirda ciddi oranda etkilenmis olduguna dikkat ¢ekilmekte ve tiire ait belirgin popiilasyonlarin tiiriin yok
olma hizindan 3 kat daha hizli bir sekilde yok oldugu tahmin edilmektedir (Manel ve Holderegger, 2013). Bir
popiilasyonun yok olmast ise intraspesifik (tiir i¢i) genetik ¢esitliligin kaybiyla iligkili bir siirectir ve yapilan
caligmalar kiiresel degisimin tiirler iizerine etkisi arastirilirken intraspesifik cesitlilik seviyesini géz Oniine

almamiz gerektiginin esas oldugunu ortaya koymaktadir (Banta ve ark., 2012).

Bir peyzajin kimligini olusturan bilesenler, temel dogal ve yapay bilesenler olarak tanimlanabilir (Ozhanci ve
Yilmaz, 2018). Dogal ve yar1 dogal habitat alanlarindaki kayiplar ve bozulmalar diinya peyzajlarmi tehdit eden
onemli unsurlardir (Liira ve ark., 2008; Aavik ve ark., 2014). Habitat alanlarinin bozulmasi, popiilasyonlarda
genetik cesitliligin azalmasina ve popiilasyonlar arasinda genetik farklilagmanin artmasina neden olmaktadir. Bu
durum ise popiilasyonlarin uyum giiciinii ve hayatta kalma sansin1 dogrudan etkilemektedir (Aavik ve ark., 2014;
Leimu ve ark., 2006). Cesitli kullanimlar etkisiyle pargalanmis ve izole edilmis/olmus popiilasyonlardaki mevcut
tirlerin, peyzaj karakterindeki farklilasmaya paralel olarak demografik ve genetik yapilari zarar gérmektedir
(Haag ve ark., 2010; Astorga ve ark., 2001). Bu nedenle, boliinmiis habitatlar ve popiilasyonlar arasinda
baglantililigin saglanarak gen akisinin devam etmesine olanak sunulmasi koruma planlamasinin en onemli
amaglarindan birini olusturmaktadir (Aavik ve ark., 2014; Clark ve ark., 2008). Parcalanarak izole olmus
popiilasyonlara sahip Ozellikle nadir ve endemik tiirlerin koruma stratejilerini belirlerken, Oncelikle bu
popiilasyonlarin genetik yapilarindaki farklilagmayi ortaya koymak ve kendilemeyi dnleyecek ve popiilasyonlar
arast genetik baglantiyr saglayacak sekilde peyzaj koruma/kullanim ve yonetim planlarinin olusturulmasi

onemlidir. Popiilasyonlarin genetik yapisi ile habitat kalitesi arasindaki iligkinin varlig1 ve derecesinin ortaya
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konmas1 oOzellikle nesli tehlike altinda olan tiirlerin koruma stratejilerin belirlenmesinde olduk¢a 6nemlidir.
Ancak bu tiirlere yonelik koruma stratejilerin gelistirilmesinde etkin bir ara¢ olarak gosterilen; farkli
popiilasyonlar arasindaki genetik varyasyonu arastiran, peyzaj unsurlarinin bu genetik varyasyona olan
etkilerinin arastirildig1 peyzaj genetigi ¢alismalar1 iilkemizde yok denecek kadar azdir. Giinliimiizde pek c¢ok
Avrupa iilkesinde ve Amerika’da mevcut biyolojik ¢esitliginin korunmasi ve siirdiiriilebilmesi kapsaminda
tiirlerin yok olmasina neden olan faktorler ve etkin koruma stratejilerinin belirlenmesine yonelik c¢aligmalara

agirlik verilmistir.

Bu kapsamda son 25 yilda ortaya ¢ikan yeni bir arastirma konusu olan peyzaj genetigi yaklasimi; peyzaj
ozellikleri ile gen akisi, genetik siiriiklenme ve seleksiyon gibi mikro evrimsel siiregler arasindaki etkilesimler
hakkinda bilgi saglayan bir kavram olarak tanimlanabilmektedir (Manel ve ark., 2003; Hall ve Beissinger, 2014).
Peyzaj ekolojisi ve popiilasyon genetigi kavramlarini bir araya getiren peyzaj genetigi, cografik ve cevresel
ozelliklerin, birey ve popiilasyon 6l¢eginde genetik varyasyonu nasil sekillendirdigini ortaya koyan yeni bir
yaklagimdir (Manel ve ark., 2003; Manel ve Holderegger, 2013). Molekiiler genetik bilgi ile organizmalarin
mevcut dagilimi iizerine peyzaj yapisinin etkisi, bir organizmanin bakis agisindan habitatlarin baglantililiginin

anlagilmasi gibi konularin ¢alisilmasi yeni kavramlardir (Holderegger ve Wagner, 2006).

Bir tiire ait genetik varyasyonun peyzajdaki degisimlere karsi vermis oldugu tepkilerin anlasilmasi, genetik
ve mekansal verinin bir araya getirilerek gelistirilmesiyle ortaya konabilmektedir (Hall ve Beissinger, 2014).
Peyzajin genetik varyasyon iizerine olan etkisi uzun siiredir bilinmekte olmakla beraber (Wright, 1943;
Dobzhansky, 1947; Hall ve Beissinger, 2014), popiilasyon genetigi ve peyzaj ekolojisi kavramlarinin
entegrasyonu ile yeni teorilerin ortaya atilmasi ve peyzaj genetigi kavraminin ortaya g¢ikmasi son yillarda
olmustur (Holderegger ve Wagner 2006; Storfer ve ark., 2010). Uzun yillardir aragtirmacilar tarafindan
iligskilendirilmek istenen iki kavram olan peyzaj ekolojisi ve popiilasyon genetigi, disiplinler aras1 esitsizliklerin
varligindan dolay1 karmagik bir durum olarak karsimiza ¢ikmakta olup bu noktada ihtiyaca cevap veren peyzaj
genetigi kavrami; popiilasyon genetigi, peyzaj ekolojisi ve mekansal istatistik konularinin entegrasyonunu

saglayarak arastirmacilara kolaylik saglamaktadir (Manel ve Holderegger, 2013).

Peyzaj genetigi caligmalar1 oncelikle ayrilmis popiilasyonlarin goriildiigli peyzajlar1 konu almaktadir. Gen
akis seklini ve yerel adaptasyon siireglerinin iizerinde durup genetik devamsizligin belirlenmesini igeren
analizler yaparak, bu devamsizlik ve peyzaj ozellikleri arasinda iligkiler kurulmasi peyzaj genetigi ¢alismalarinin
amaclarindandir (Holderegger ve Wagner, 2006; Latta, 2006) Elde edilen sonuclar tiirlerin korunmasi ve
yonetilmesinde etkin bir ara¢ olarak kullanilmaktadir (Balkenhol ve ark., 2009). Calisma kapsaminda biyolojik
cesitliligin korunmasinda popiilasyonlarin genetik yapilarindaki degisimin ortaya ¢ikarilmasi ve bu degisime

habitat kalitesinin ve mevcut peyzaj yapisinin etkisinin arastirilmasi amaglanmaktadir.

Peyzaj genetigi konusunda yapilan ¢alismalari inceleyen Storfer ve ark., (2010) aragtirmalarin %90’ 1nin tek
tiir izerine yapildigini belirlemistir. Ayrica aragtirmalara konu olan tiirlerin %62’sinin omurgalilar, %18’inin
omurgasizlar, %14,5’inin bitkiler, %3’linlin bakteriler, %3’liniin viriisler, %1’inin likenler ve %0,5’inin
mantarlardan olustugunu vurgulamistir. Tiirlere gore kullanilan ¢alisma deseni ve analitik yaklasimlarin farklilik

gosterdigini ve aragtirmalara konu olan tiirlerin ¢gogunun hayvan tiirleri olmasinin bazi nedenleri oldugunu

220



Bursa Uludag Universitesi Ziraat Fakiiltesi Dergisi Selim & S. Mutlu
Journal of Agricultural Faculty of Bursa Uludag University Eyliil/2020, 34(0zel Say1)

belirtmistir. Bu nedenler su sekilde 6zetlenebilir: (1) Tiirlerin genetik yapisini etkileyen gevresel kosullar ve
degiskenlerden yasamlarini sabit sekilde gegiren bitki tiirlerinin hareketli olan hayvan tiirlerine gore etkilenme
derecelerinin daha fazla olmasi, (2) hayvan popiilasyonlarinda kullanilan genetik g¢esitlilik belirleme
yontemlerinin bitki popiilasyonlarinda kullanilan yontemlere gore daha giivenilir, kesin sonuglar vermesidir

(Storfer ve ark., 2010).

Calismaya konu olan Dorystoechas hastata Boiss. & Heldr. ex Bentham tiirii yogun ugucu ve aromatik yag
iceriklerinden dolay1 tibbi ve aromatik ozelliklere sahip bircok bitki tiliriinii icinde barmdiran Ballibabagiller
(Lamiaceae) familyasina ait endemik bir tiir olup, [IUCN Kirmiz1 Liste’de VU (Vulnerable-Hassas) statiisiiyle
korunmaktadir (Ekim vve ark., 2000). Ucucu yag eldesi nedeniyle ekonomik &neme sahip olan (Valant-
Vetschera ve ark., 2003) D. hastata, Lamiaceae familya iiyelerinden monotipik bir cins olan Dorystoechas’a ait
tek tiirdiir. Antalya yoresinde “Calba” olarak bilinmekte ve adagay1 gibi ¢ay olarak tiiketilmektedir (Merigli ve
Merigli, 1986). igerigindeki ugucu yaglarin basta tip ve parfiimeri sanayi olmak iizere kullanim potansiyelinin
yiksek oldugu belirtilirken, tiirliin hem endemik hem de cinse ait tek tiir olmasmndan dolayi, halihazirda
denetimsiz bigimde toplanmasinin bitkinin gelecegini tehlikeye attifina dikkat cekilmektedir (Karagézler ve
ark.,2008; Erkan ve ark.,, 2011). Bu bakimdan bitkinin bir an Once kiiltiire alinarak tariminin yapilmasi
onerilmekte olup (Oztiirk, 1990), tiiriin genetik yapisi ve habitat gereksinimi {izerine yapilmis herhangi bir

calisma ise mevcut degildir.

Bu aragtirmanin amaci; relikt endemik 6zelligi ile sadece Antalya’da Kumluca-Kemer-Korkuteli arasinda
siirl bir alanda yayilis gosteren D. hastata tirliniin peyzaj genetigi kapsaminda ele alinmasidir. Bu kapsamda
tiire ait popiilasyonlar arasindaki habitat baglantisalligini ortaya koymak ve peyzaj yapisiyla sekillenmis olan
habitat baglantisalliginin tiiriin genetik yapisindaki varyasyona etkilerini ortaya koymak hedeflenmistir. Bir
baska ifade ile tiiriin habitatin1 olusturan peyzaj unsurlarinin olduk¢a sinirli bir alanda hapsolmus olan relikt

endemik bu tiire ait popiilasyonlarin genetik yapisini etkileme durumu ortaya konmasi hedeflenmistir.

Materyal ve Yontem

Bitki Materyali

Calismanin ana materyalini olusturan Dorystoechas hastata Boiss. & Heldr. ex Bentham tiirii Resim 1 ve Resim
2’de goriilecegi gibi odunsu bir ¢ali olup; yapraklar basit, mizraksi, hastat yapida, stk yumusak tiiyld, piiriizli ve
kenarlarda kiiciik oymalidir. Gergeklestirilen arazi ¢aligmalarina gore tiiriin ¢iceklenmesimart-agustos aylari
arasinda olup, kayalar ve frigana etrafinda, deniz seviyesinden 2000 metre yiikseklik araliginda yayilis gosteren

relikt endemik karakterli bir Dogu Akdeniz Elementi (Hedge, 1982) oldugu bilinmektedir.
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Sekil 1. Dorystoechas hastata Boiss. & Heldr. ex Bentham tiiriiniin ¢icek ve yaprak
yapisina ait genel bir gériiniim (Orj., 2013).

Tiirlin zengin kimyasal igerige sahip olmasi D.hastata ile ilgili farmakolojik agidan yapilmig g¢alismalari
beraberinde getirmistir. D.hastata tiiriniin kampferol (Valant-Vetschera, 2003), 1,8-ko-sineol (Baser, 1994), 6-
OH-luteolin 6-metil ester (Venturella ve ark., 1988), icerdigi ugucu yagin bilesenleri olarak da 1.8-sineol, a-
pinen, borneol, guaiol, kamfen, kafur (Oztiirk, 1990), koklerinde ferruginol, 6,7-didehidrosempervirol 17-
hidroksikriptotansinon, przevakuinon A ve kriptotansinon 17 beta-oik asit (Uluben ve ark., 2004) bilesiklerini
icerdigi bilinmektedir. Karagozler ve ark., (2008)'nin prolin ve antioksidant igerikleri {izerine yapmis olduklari

calismada tiiriin yapraklarinin dogal bir prolin ve antioksidant kaynagi oldugunu belirtmislerdir.

Arastirma Alan

Arastirma Mart 2016- Aralik 2017 yillar1 arasinda yiiriitilmiis olup D. hastata tiriniin Kemer-Kumluca-
Korkuteli-Konyaalt1 ilgelerindeki dogal popiilasyonlarini iceren bdlgeyi kapsamaktadir. Tiiriin yayilis alaninin
biiylik bir kismi Beydaglari Sahil Milli Parki ve Giillilk Dagi (Termessos) Milli Parki i¢indedir. Arastirma
materyalinin temin edilmesi amaciyla segilen 6rneklem alanlari tiiriin daha onceki yillarda tespit edilen yayilis
bolgeleri ve alt-list yiikseklik smirlari géz oOniine alinarak belirlenmistir. Buna bagli olarak tiirin deniz
seviyesinden baslayarak yaklagik 2000 m yiikseklige kadar farkli habitat tiplerinde yayilis gostermesi ekolojik
toleransi agisindan bir avantaj olarak goriilmektedir. Ancak tiiriin yayilig alaninin bolge bazinda smirli olmasi,
ornek popiilasyonlarin/genotiplerin se¢imi acisindan, izolasyon mekanizmalarinin da gozoniine alinmasini
mecbur kilmistir. Tiriin yayilis alan genisligi, yilikseklik alt ve st sinirlari, farkli habitat karakterleri
degerlendirilerek toplam 15 ornekleme alani (lokasyon) belirlenmistir. Her lokasyonda ise en az 3’er ornek
(genotip) belirlenerek toplamda 56 genotip ile ¢aligma yiiriitilmiistiir. Popiilasyonlar i¢inde &rneklenen

genotipler arasindaki mesafe, popiilasyonlara gore 40 m ile 15000 m arasinda varyasyon gostermistir. Caligilan
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lokasyonlar ve her bir lokasyonda 6rneklenen 56 genotipe ait konum bilgileri Sekil 2°de uydu goriintiisii

tizerinde sunulmustur.

{ I 75.01 - 100
[ 100.1 - 200
[ 200.1 - 300
[ 300.1 - 400
[] 400.1 - 500
[ 500,1-600
I 00,1 - 700
I 700.1 - 800
I s00.1 - 900
I 5001 - 1.000
I 1.001 - 1.200
I 1201 - 1.400
[ 1.401 - 1.600
[ 1.601 - 1.800
[T 1.801 - 2.000
[ ] 2001-2200
[ ]2201-2400
[ ]2401-2600
[ ]2601-2800

e

Genotipler @ Bedbi3(BL3) @ Feslkand (F4) @ Gollok 4 (GU4) @ Kesmebogazi 1 (K1) ) Tahtali 2 (T2)
@ Aakri(AL1) @ Beidbid (BL4) @ Golouk 1(GL1) @ Gullok 5 (GUS) @ Kesmebogaz 2 (K2) @ Tahtali 3(T3)
@ Aakr2(Al2) @ Beidbis(BLS) @ Gbicik2(GL2) @ Hacisekiler 1(HC1) #)) Kesmebogazi 3 (K3) 4 Tahtahi 4 (T4)
@ Aakr3(AL3) @ Beycik 1(8Y1) @ Golcik3(GL2) @ Haosekiler 2 (HC2) @) Tunektepe 1 ("N1) ) Ugoluk 1 (UC1)
@ Aakrd (AL4) @ Beycik2(8Y2) @ Goicik4 (GL4) @ Hacisekiler 3 (HC3) @ Tanektepe2 (TN2) M Ogoluk 2 (UC2)
@ Atinyaka 1 (A1) ) Beycik3(BY3) @ Sividag1(S1) @ Hisarcandir1(H1) &) Tonektepe3(TN3) @ Ugoluk 3 (UC3)
@ Atinyska2 (A2) @ Beycik4 (BY4) @ Sivridag2(S2) @ Hisargandir2(H2) @) Sogltcumasi1(SO1) @ Ocoluk 4 (UC4)
@ Atinyaka 3 (A3) @ Feslkan 1 (F1) @ Sivridag3(S3) @@ Hisargandir3 (H3) € Sojitcumasi 2 (SO2)

@ Beldivi1 (BL1) @ Fesikan2(F2) @ Guluk1(GU1) @ Hisargandir4 (H4) @ Soguicumas 3 (SO3)

@ belcibi2 (BL2) @ Fesikan3(F3) @ Guluk2(GU2) @ Hisarcandir5(H5) & Tahtali 1 (T1)

Sekil 2. Calisma alant icin olusturulan sayisal yiikseklik paftasi tizerinde 6rneklenen genotiplerin yerleri

DNA izolasyonu ve Molekiiler Markir Analizleri (SRAP ve iPBS)

Tiirlin yayilis gosterdigi alanlardan gesitliligi temsil edecek sekilde segilen 56 genotipin her birinden yaprak
ornekleri alinmistir. DNA izolasyonu CTAB protokoliine gére yapilmistir (Doyle ve Doyle, 1990). izole edilen
DNA’lar TUBITAK TOVAG 1150863 nolu proje kapsaminda detaylar verilmis olan olan SRAP ve iPBS

Molekiiler markirlari ile analiz edilerek molekiiler veri seti olusturulmustur.
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Molekiiler Verinin Analizi ve Popiilasyon Genetigi Verisinin Elde Edilmesi

Genotiplerin belirlenen markir sistemleri ile taranmasi sonucu olusturulan 357 adet markir verisi (molekiiler veri
seti) popiilasyonlara (lokasyonlara) gore ayrimistir. Hazirlanan molekiiler veri tabani kullanilarak allel
frekanslar1 (P;) karekdk yontemi kullanilarak hesaplanmistir (Nei, 1987). Popiilasyonlarin genetik varyasyon
diizeylerinin tespit edilmesi amaciyla, allel frekanslarindan yararlanilarak her bir popiilasyonda ortalama allel
say1st (n,), ortalama etkili allel sayis1 (n.), Shannon Indeksi (H,) ve polimorfik lokus oram (P,.,) POPGENE
(Yeh ve ark., 1997) bilgisayar paket programi kullanilarak hesaplanmigtir.

D.hastatapopiilasyonlar1 arasindaki mevcut genetik farklilifin ortaya konulmasi amaciyla, ikili genetik
farklilagma (pairwise Fgr) degerleri hesaplanmustir. ikiserli Fsr degerleri popiilasyonlardaki kisa siirede meydana
gelen genetik farkliliklar olarak olgiilmekte olup, popiilasyonlar arasindaki allel frekanslarindan olan
farkliliklarin bir 6lgiisii olarak degerlendirilmektedir (Weir ve Cockerham, 1984). ikiserli Fsr degerlerinin

hesaplanmasinda ARLEQUIN software 3.1 (Excoffier ve ark.,2005) paket programindan yararlanilmistir.

Peyzaj ve Habitat Unsurlarmna Ait Verilerin Elde Edilmesi (Ag Analizi)

Alan kullanimlar1 izerinden sayisallagtirilan uydu goriintiisiinde genotiplerin bulundugu yerleri i¢ine alan habitat
pargalar1 CONEFOR Sensinode 2.6 programinda habitatlarin baglantisalligin1  6lcen bazi indekslerce
degerlendirilmistir (Aavik ve ark., 2014; Pascual-Hortal ve Saura, 2006; Saura ve Pascual-Hortal, 2007b; Saura
ve Pascual-Hortal, 2007a; Saura ve Torne, 2009). Habitatlarin baglantisalliginin 6l¢iilmesinde Grafik teorisini
temel alan birgok baglantisallik indisi mevcut olup bu galisma kapsamina secilen en uygun indeksler (1)

baglantililik indeksinin integrali (IIC) ve (2) baglantililik olasilig1 (PC) olarak belirlenmistir.

Baglantililigin integrali(Integral index of connectivity-IIC), 0 ile 1 arasinda degisen, 1’e yaklastikca
baglantiligin arttigini ifade eden bir metriktir. IIC 1 oldugunda tiim peyzaj yapisinin Olciilen habitat yapistyla
dolu oldugu varsayilir. Baglantililik olasilig1 (The probability of connectivity index-PC) ise baska bir habitat
yamasinin engeline maruz kalmadan iki habitat pargasi arasinda ulagilabilirlik olasiligr seklinde

tanimlanmaktadir (Pascual-Hortal ve Saura, 2006).

Her popiilasyona ait Olciilen IIC ve PC degerleri tiiriin popiilasyon genetigi yapisini ortaya koyan
popiilasyonlara ait n, (ortalama allel sayisi), n. (etkin allel sayisi), h (Nei’nin genetik ¢esitlilik indeksi), I
(Shannon ¢esitlilik indeksi) degerleri ve popiilasyonlara ait bireysel genetik farklilasma (Fgr) degerleri ile
Pearson Koralasyon analizine tabi tutulmustur. Tiim istatistik analizler SAS Istatistik programinda (SAS

Institute, 1999) yapilmistir.
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Bulgular ve Tartisma

Popiilasyon Genetigi Verilerine Ait Bulgular

Genotiplerin genetik benzerlikleri SRAP ve iPBS yontemleri ile ortaya konulmus olup en ¢ok bant veren 13
SRAP (165 adet) ve 11 IPBS (192 adet) markir sistemleri kullanilarak toplam 357 markir elde edilmistir. Bu
lokuslardan 11 tanesinin monomorfik, 346 tanesinin de polimorfik yapida oldugu tespit edilmistir. Primer basina

elde edilen ortalama polimorfik lokus sayist ise 14,4 (346/24) olarak hesaplanmustir.

Genetik Cesitlilige Ait Bulgular

Calisilan lokuslarda hesaplanan allel frekanslart kullanilarak D.hastata popiilasyonlarini genetik varyasyon
bakimindan karsilastirmak amaciyla hesaplanan ortalama allel sayis1 (n,), ortalama etkili allel say1s1 (n.),Nei’nin
gen cesitlilik indeksi (h), Shannon indeksi (H,), polimorfik lokus sayis1 (n,) ve polimorfik lokus orani (P,y,) gibi
kriterlere ait bulgular Tablo 1 de sunulmustur. D.hastata popiilasyonlarinin tamamu birlikte ele alindiginda (tiim
allel frekanslar lizerinden hesaplandiginda) tiir bazinda ortalama allel say1si(n,)1.97 ortalama etkili allel say1si
(n) 1.57, Nei’nin gen cesitlilik indeksi (h) 0.3324, Shannon indeksi (H,) 0.50, polimorfik lokus sayis1 (n,) 346
ve polimorfik lokus orani (Ppy) 92.9 olarak tahmin edilmistir (Tablo 1).

Popiilasyonlardaki ortalama allel sayisi (n,), Termessos (Giilliikk) orneklerinde en yiiksek (1.56+0.5),
Altinyaka orneklerinde ise en diigiikk (1.17+0.37) hesaplanmistir. Popiilasyonlar ortalamas: 1.38+0.12 olarak
tahmin edilen ortalama allel sayisi, tiim allel frekanslar1 lizerinden (tiir bazinda) 1.97+0.17 olarak bulunmustur
(Tablo 1). Sonuglar D. hastata popiilasyonlar1 arasinda hesaplanan ortalama allel sayilar1 bakimindan farkliliklar
oldugunu ortaya koymaktadir. Dogan ve ark., (2016) Uechritzia armena bitkisinde popiilasyonlarda gézlenen
allel sayisinin (n,) 1,64 ile 1,69 arasinda degistigini ve tiir bazinda n, degerinin 2 oldugunu rapor etmislerdir.
Zhang ve ark., (2009) Ottelia acumianata (Gaghep.) Dandy tiiriinde n, degerininpopiilasyonlara gére 1.84 ile
1.89 arasinda degistigini bildirmislerdir.

Popiilasyonlardaki ortalama etkili allel sayis1 (n.), Termessos (Giilliikk) 6rneklerinde en yiiksek (1.37+0.38)
Altinyaka orneklerinde ise en diisiik (1.12+0.28) hesaplanmistir. Popiilasyonlar ortalamasi 1.26+0.07 olarak
tahmin edilen ortalama etkili allel sayisi, tiim allel frekanslar1 iizerinden (tiir bazinda) 1.57+0.32 olarak
bulunmustur (Tablo 1). U. armena tiiriinde popiilasyonlar arasinda etkili allel sayisinin (n.) 1,23 ile 1,26 arasinda
degistigi, popiilasyonlar ortalamasinin 1,25 ve tiir i¢in n. degerinin 1,46 oldugu bildirilmistir (Dogan ve ark.,
2016). O. acumianata (Gaghep.) Dandy tiirlinde ise n. degerininin popiilasyonlar arasinda olduk¢a sinirli bir

aralikta (1.75-1.76) degistigi tespit edilmistir (Zhang ve ark., 2009).
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Tablo 1. Calisilan 15 D.hastata popiilasyonuna ait Ortalama Allel Sayist (n,), Ortalama Etkili Allel Sayist (n),
Nei’nin gen ¢esitlilik indeksi (h) Shannon Indeksi (H,), Polimorfik Lokus Sayisi (n,), Polimorfik

Lokus Orani (P,y) ve Standart Sapmalar1

Popiilasyonlar n, n, h H, n, Ppoyy

Altinyaka 1,17£0,37 1,12+0,28 0,07£0.16 0,10+0,22 37 10.36 %
Goleiik 1,43+0,49 1,28+0,38 0,16£0,20 0,24+0,29 139 38,94%
Beldibi 1,49+0,50 1,34+0,41 0,19+0,21 0,28+0,30 161 45,10%
Beycik 1,46+0,50 1,32+0,40 0,18+0,21 0,26+0,30 150 42,02%
Termessos(Giilliik) 1,56=0,50 1,37+0,38 0,21£0,20 0,31£0,29 185 51.82%
Ugoluk 1,40+0,50 1,29+0,40 0,16£0.21 0,23+0,30 130 36,41%
Kesmebogazi 1,28+0,45 1,2140,36 0,12+0,19 0,17+0,28 92 25,77%
Feslikan 1.36:0.48 1.24+0.36 0,14+0.20 0,20+0.28 117 32,77%
Hisarcandir 1,41+0,49 1,27+0,38 0,15£0,20 0,23£0,29 133 37,25%
Tahtalt 1.47+0,50 131£0,38 0,18+0,20 0,27+0,29 152 42,58%
Sivridag 1,27+0.45 1,20+0,35 0,11£0,19 0,16+0,30 90 2521%
Sogiitcumast 1,27+0,44 1,19+0,34 0,1120,19 0,16+0,27 88 24,65%
Tiincktepe 1,27+0 44 1,20+0,35 0,1120,19 0,16+0,27 59 16,53%
Hacisekiler 1,255+0,43 1,19+0,36 0,10£0,19 0,15£0,27 53 14,85%
Alakir 1,37+0,48 1,26+0,38 0,150,20 0,21£0,29 82 27,97%
Tiim Popiilasyonlar 1,37+0,12 1,26£0,07 0,15+0,04 0,2240,06 | 1112 | 2840%
[T]‘Z‘:;lﬁg:; For:tl:l‘:i:“ 1,97+0,17 1,57+0,32 0,33+0,15 0,50£0,20 346 96,92%

Popiilasyondaki beklenen gen ¢esitlilik (farklilik) degeri (h) Termessos orneklerinde en yiiksek (0.21+0.20)
Altinyaka orneklerinde ise en diisiik (0.07+0.16) hesaplanmigstir (Tablo 1). Popiilasyonlar ortalamasi 0.15+0.20
olarak tahmin edilen gen ¢esitliligi degeri, tim allel frekanslar1 iizerinden hesaplandiginda (tiir bazinda)
0.3340.15 olarak bulunmustur (Tablo 1). Bu sonuca bakilarak D.hastata popiilasyonlarindaki genetik
varyasyonun oldukca yliksek oldugu sdylenebilir. Dogan ve ark., (2016) U. armena bitkisinde yapmis olduklar1
calismada popiilasyonlarda Nei’nin gen ¢esitlilik indeksinin 0,166 ile 0,183 arasinda degistigini, popiilasyonlar
ortalamasinin 1,17 ve tiir icin belirlenen h degerin ise 0,19 oldugunu bildirmistir. Zhang ve ark., (2009) O.
acumianata tirinde yiurittiikleri aragtirmada h degerinin 0,26-0,28 arasinda oldugunu belirtmislerdir. Joeng ve
ark., (2012) ise Saussurea chabyoungsanica tiirtinde popiilasyon seviyesinde h degerinin 0,17 tiir seviyesinde ise
0,35 oldugunu rapor etmistir. Wang ve ark., (2013) Castanopsis fargesiitirinde tiir seviyesinde h degerinin

0,296 oldugu belirlenmistir.

Popiilasyonlarin genel ortalamasi olarak 0.224+0.06 tahmin edilen Shannon genetik ¢esitlilik indeksi, tiim allel
frekanslari iizerinden tiir bazinda 0.50+0.20 olarak hesaplanmistir (Tablo 1). Sonuglar en yiiksek ve en diisiik
cesitlige sahip olan popiilasyonlarinin sirasiyla, Termessos (Giilliik) (0.31+0.29) ve Altinyaka (0.10+0.22)
popiilasyonlart olduguna igaret etmektedir. Tiim allel frekanslari {izerinden hesaplanan ortalama Shannon indeksi
g6z Oniine alimdiginda D.hastata popiilasyonlarindaki genetik varyasyonun oldukca yiiksek oldugu
anlasilmaktadir.Dogan ve ark., (2016) Uechritzia armena bitkisinde yapmus olduklar1 ¢calismada popiilasyonlarda

Shannon genetik ¢esitlilik indeksinin 0,26 ile 0,299 arasinda degistigini, popiilasyonlar ortalamasinin 0,28 ve tiir
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icin belirlenen degerin ise 0,33 oldugunu belirtmistir. Joeng ve ark., (2012) S. chabyoungsanica tiiriinde
popiilasyon seviyesinde Hg degerinin 0,21, tiir seviyesinde ise 0,45 oldugunu belirtmistir. Wang ve ark., (2013)
Opisthopappus longilobus tirtinde yapmis olduklar1 arastirmada Hg degeri agisindan popiilasyon ortalamasinin
0,395, tiir seviyesinde ise bu oranin 0,52 oldugunu belirtmistir.Opisthopappustaihangensis tiiriinde ise
Hopdegerinin popiilasyon ortalamasinin 0,310, tiir seviyesinde ise 0,504 oldugunu belirtmistir. Quihui ve ark.,
(2002) C. fargesii tiirlinde popiilasyon ve tiir seviyesinde Ho degerlerinin 0,44 ve 0,46 oldugunu belirlemistir.
Zhang vve ark., (2009) O. acumianata tiriinde yirittiikleri arastirmada Ho degerinin 0,40-0,44 arasinda
degistigini belirtmislerdir.

Elde ettigimiz bu sonuglar olduk¢a sinirl bir alanda yayilis gosteren D. hastata tiiriinde, genetik cesitlilik
indeksleri agisindanoldukca genis bir gesitlilik olduguna isaret etmektedir. Halbuki Hamrick ve ark.,(1979)
genellikle dar yayilisa sahip tiirlerin, genis yayilis alanina sahip tiirlere gore daha diigiik genetik ¢esitlilige sahip
olma egiliminde oldugunu belirtmistir. Dar yayilis alanina sahip tiirlerin, genel olarak, yaygin tiirlere gore
genetik siiriiklenme, kendileme ve diisiik oranda gen akisinin yarattigi etkilere daha fazla maruz kaldiklari
belirtilmistir. Bu hipotezi destekleyen calismalar olmasmin yaninda (6rnegin Ledig ve Conkle, 1983; Ayres ve
Ryan, 1999; Wolf ve ark., 2000; Linhart ve Premoli, 1993), dar yayilis alanina sahip olmasina karsin yiiksek
genetik varyasyona sahip endemik tiirlerin oldugunu belirten ¢alismalar da mevcuttur (6rnegin Karron ve ark.,
1988; Gonzalez-Astorga ve Nunez-Farfan, 2001; Wang ve Yan, 2013; Joeng ve ark., 2012; Dogan ve ark.,
2016).

Popiilasyonlardaki genetik varyasyonun tahmininde kullanilan kriterlerden birisi olan polimorfizm derecesi
ya da polimorfik lokus orani (P,), Termessos (Giillik) popiilasyonunda en yiiksek (%51,8), Altinyaka
popiilasyonunda ise en diigiik (%10,4) hesaplanmistir (Tablo 1). Popiilasyonlarin genel ortalamasi %28,4 olarak
tahmin edilen polimorfik lokus orani, tiim allel frekanslar {izerinden %96,9 olarak bulunmustur (Tablo 1). Tiir
bazinda yiiksek polimorfizm derecesi (%96.9) D. hastata genotiplerinde genetik varyasyonun yiiksek oldugunun
diger bir ifadesidir. Diger bazi endemik tiirlerde de benzer sonuglar bildirilmistir. Joeng ve ark., (2012) S.
chabyoungsanica tiiriinde tiir seviyesinde polimorfizm oraninin %95,2 ve popiilasyonlar ortalamasinin %45,6
oldugunu belirtmistir. Quihui ve ark., (2002) C. fargesii tiiriinde tiir seviyesinde polimorfizm oraninin %40,8
oldugu belirlenmistir. Zhang ve ark., (2009) O. acumianata tiriinde yirittiikleri arastirmada %79,4 oranda
polimorfik bant elde etmislerdir. Polimorfik lokus sayist ve orant acgisindan Dogan ve ark., (2016) U. armena
bitkisinde yapmis olduklart c¢alismada 127 bant elde etmis olup, bu bantlarin 117’si polimorfik olarak
belirlenmistir. Popiilasyonlarin polimorfizm oranlarmnin ortalamasi 63,7 iken tiiriin polimorfizm oram %96,2

olarak belirtilmistir.

Popiilasyonlar Arasindaki Genetik Farklilasmaya Ait Bulgular (ikili Genetik Farkhlasma Katsayisi

(pairwise Fg1))

D.hastata popiilasyonlar1 arasindaki genetik farkliligin ortaya konulmasi amaciyla, ikili genetik farklilagma

katsayis1 (pairwise Fgr) degerlerinden yararlanilmig ve bu veriler popiilasyonlar arasindaki filogenetik
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iligkilerinin ortaya ¢ikarilmasinda kullanilmistir. Popiilasyonlar arasinda genetik farklilasmay1 belirlemek iizere
hesaplanan Fgr katsayilarina iliskin dendogram Sekil 2’de verilmistir. Sonuglar incelendiginde Altinyaka ve
Sivridag popiilasyonlarinin genetik olarak birbirinden en farkli (Fst = 0.76) popiilasyonlar oldugu
anlagilmaktadir. Genetik olarak birbirine en yakin iki popiilasyonun ise 0.15 Fgr degeri ile Tiinektepe ve

Hacisekiler popiilasyonlari oldugu tespit edilmistir (Sekil 3).

0.1

GOLCUK

UCOLUK
BEYCIK

BELDIBI

ALTINYAKA
SOGUTCUMASI
SIVRIDAG
HISARCANDIR ALNETEER
TERMESSOS
(GULLUK)
HACISEKILER

TAHTALI

FESLIKAN

KESMEBOGAZI

Sekil 3.D. hastata popiilasyonlar: arasindaki genetik farklilasma katsay: degerleri
(Fsz) ile elde edilen dendogram.

Peyzaj ve Habitat Unsurlarina Ait Bulgular (Ag Analizi)

D.hastata tirline ait incelenen 15 popiilasyon, Graph Teori temelli metriklerle ¢alisan CONEFOR programi
kullanilarak habitat baglantisalligini 6lgen IIC (baglantililik indeksinin integrali) ve PC (baglantililik olasiligr)
metrikleriyle baglantisallilik durumlart agisindan degerlendirilmistir. Bu kapsamda her popiilasyona ait elde
edilen PC ve IIC degerleri Tablo 2’de verilmistir. Tablo 2 incelendiginde, en yiiksek PC (32,24) ve 1IC (32,17)
degerlerinin Alakir popiilasyonuna ait oldugu goriilmektedir. Analiz sonuglarina goére Alakir ve Kesmebogazi
popiilasyonlarinin tiim peyzaj yapisi icerisinde sirasiyla en yiiksek ve diigiik baglantililik potansiyeline sahip

oldugu séylenebilir.
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Tablo 2. D. hastatapopiilasyonlara ait IIC ve PC degerleri

nc* PC

Popiilasyon (Integral index of connectivity) (Probablty of connectivity)
Altinyaka 0,13 0,16
Golciik 0,13 0,16
Beldibi 0,13 0,16
Beycik 0,13 0,16
Termessos (Giilliik) 0,05 0,10
Ugoluk 0,11 0,20
Kesmebogazi 0,04 0,05
Feslikan 0,03 0,25
Hisargandir 0,14 0,06
Tahtal1 0,05 0,09
Sivridag 0,13 0,13
Soglitcumast 0,13 0,15
Tiinektepe 0,19 0,19
Hacisekiler 0,03 0,06
Alakar 0,32 0,32

Tiim popiilasyon ort. 0,116+0,07 0,149+0,07

*[IC: baglantililik indeksinin integrali ve PC: baglantililik olasiligini ifade eden metriklerdir.

Popiilasyonlara ait belirtilen baglantililik degerleri ile popiilasyon genetigi veri setinden elde edilen ortalama

allel sayis1 (n,), etkili alles sayist (n.), Nei’nin gen cesitlilik indeksi (h), Shannon’un genetik cesitlilik indeksi

(H,) ve genetik farklilik (Popiilasyona 6zgili Fsr) degerleri arasindaki iliskiyi ortaya koyan Pearson korelasyon

analizisonucu Tablo 3°de verilmistir. Elde edilen sonuglara gore popiilasyonlarin baglantilik degerleri arttik¢a

ortalama allel sayis1 (r=-0,44), efektif alel sayis1 (=-0,44), Nei'nin gen ¢esitliligi indeksi (+=-0,44), Shannon

indekslerinin (r=-0,44) azaldigi, Fsr degerinin ise arttigi (r=0,46) baska bir deyisle genetik farklilagmanin

azaldig1 belirlenmistir.

Tablo 3. Popiilasyonlarin baglantililik durumu ile genetik ¢esitlilik/mesafe indeksleri arasindaki iligkiler

1IC* PC n, n, h H,
PC 0.99
<.0001**
n, -0,44 -0,48
<.0001 <.0001
n, -0,44 -0,48 0,99
<.0001 <.0001 <.0001
H -0,44 -0,47 1,00 1,00
<.0001 <.0001 <.0001 <.0001
I -0,44 -0,47 1,00 1,00 1,00
<.0001 <.0001 <.0001 <.0001 <.0001
Fgr 0,46 0,49 -0,90 -0,88 -0,90 -0,90
<.0001 <.0001 <.0001 <.0001 <.0001 <.0001

*[IC: Baglantililik indeksinin integralini; PC: Baglantililik olasiligini; n,: ortalama allel sayisini; n: etkili allel sayisini: h:
Nei’ nin gen gesitliligi indeksini; H,: Shannon’un genetik ¢esitlilik indeksini ve Fsr.popiilasyonlara ait genetik farklilig: ifade
etmektedir. ** Ilgili parametre ¢ifti arasindaki korelasyona ait P degerini ifade etmektedir.
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Sonug¢

Oldukga sinirli bir alanda yayilis gosteren D. hastata tiiriiniin tahmin edilenin aksine olduk¢a genis bir genetik
cesitlilige sahip oldugu sonucuna ulagilmistir. Kullanilan genetik gesitlilik indeksleri 1s1ginda en yiiksek ve en
diisiik ¢esitlige sahip olan popiilasyonlarinin sirasityla, Termessos (Giillikk) ve Altinyaka olduklar1 tespit
edilmistir. Gelecege yonelik koruma caligmalarinda Termessos gibi ¢ok daha yiiksek genetik ¢esitlilige sahip

bolgeleri temsil eden bireylerin mutlaka genetik koruma havuzuna dahil edilmesi gerekir.

Peyzaj genetigi yaklagimiyla gergeklestirilen ag analizi sonuglarina gore popiilasyonlar arasinda baglantililik
indeksleri (Graph teorisini temel alan IIC ve PC metrikleri) ile popiilasyon yapisini ortaya koyan indekslerle
(poptilasyonlar arasindaki genetik farklilasma, Nei’nin gen cesitliligi ve Shannon genetik cesitlilik indeksi)
arasinda anlamli ve 6nemli iligkiler tespit edilmistir. Birbirine daha baglantili popiilasyonlar arasindaki gen
cesitliligi de azalmistir. Bu durum, uzun donemli koruma planlamasi yaparken popiilasyonlar arasi habitat
baglantisalliginin devam ettirilmesinin 6nemine isaret etmektedir. Elde edilen sonuglar, bu yontemle kurgulanan
peyzaj genetigi ¢alismalarmin tiir bazli koruma yaklasimlarma katki saglayabilecegini gostermistir. Bu tiir
Ozelinde elde edilen sonuglar 151¢inda endemik tiirlerin etkin koruma stratejisinin belirlenmesinde, peyzaj
planlanma ve koruma c¢alismalarina peyzaj genetigi sonuclarininda entegre edilmesi 6nerilmektedir.

D. hastata, relikt nitelikli lokal endemik bir tiir olmasina ragmen genetik ¢esitliligini glinimiize kadar
koruyabilmistir. Ancak iki yila yakin arazi gdzlemlerimiz sirasinda gordiigiimiiz iizere yapilasma (yazlik gibi),
bilingsiz ve yogun toplama ve dogal yayilis alanlarinin bir kisminin alternatif kullanima agilmasi gibi
uygulamalar tiire ait genetik cesitliligin daralmasina ve bazi lokasyonlardaki bireylerin tamamen kaybedilmesine
sebep olabilir. Bu bakimdan tiiriin potansiyel siis bitkisi ve tibbi-aromatik bitki olarak kiiltiire alinmasi ve 1slah

programinin baslatilmasinin gerekli oldugu diistiniilmektedir.

Tesekkiir Bilgi Notu

Bu arastirmaTUBITAK TOVAG 1150863 no’lu proje kapsaminda desteklenmistir. Yapilan bu caligma etik
kurul izni gerektirmemektedir. Makale arastirma ve yaym etigine uygun olarak hazirlanmistir. Yazarlar

calismaya ortak katki saglamig ve yazarlar arasinda her hangi bir ¢ikar ¢catismasi bulunmamaktadir.
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