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Abstract

Evolutionary processes are affected by natural selection, gene flow, mutation, phenotypic plasticity and genetic
drift. While mutation, genetic drift and natural selection increase differences among populations, phenotypic plasticity
and genetic drift decrease it. On the other hand, genetic diversity increases within populations if gene flowsurpasses
inbreeding and genetic drift. High genetic diversity within and among populations enables effective artificial selection
so that tree breeding activities are efficiently conducted to provide forest products and environmental services. In this
context, genetic diversity is a raw material for tree breeding. Habitat destruction, deforestation for settlement,
conversion for agriculture, over grazing and over exploitationare the common threats for forest gene resources. Because
of those threats, the net decrease in global forest area between 2000 and 2005 was estimated to be 7.3 million hectares.
Conserving genetic diversity is an essential component of sustainable forest management. The ability of trees and other
forest plants to evolve to resist pests and adapt to changing climates depends upon genetic diversity within species. A
broad gene pool (forest gene resources) may ensure to get various altenatives for changing human needs. In terms of
adaptation, populations are considered as central and marginal. It is supposed that genetic drift is more effective in
smaller and isolated marginal populations, therefore, marginal populations have lower genetic diversity than central
populations. At the same time, marginal populations are more differentiated compared to central ones. In the point of
gene conservation, to conserve different populations is very important for breeding and future of species. For that
reason, different populations are sampled for conservation of genetic resources. Researches have been shown that
marginal populations are very important in terms of adaptation of species. Therefore, besides central populations,
marginal populations must be taken into consideration to sustain adaptation and survival of species in evolutionary
process. Size and distribution of marginal populations can be used to determine methods for conservation of genetic
resources.
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Orman gen kaynaklariminn korumasinda marjinal populasyonlarin 6nemi

Ozet

Evrimsel siireci dogal seleksiyon, gen akisi, mutasyon, fenotipik esneklik ve genetik kayma etkilemektedir.
Mutasyon, genetik kayma ve dogal seleksiyon populasyonlar arasi farkliligin artmasina, fenotipik esneklik ve gen akisi
ise populasyonlar arasi farkliligin azalmasina neden olmaktadir. Diger yandan populasyon igi genetik ¢esitlilikteki arts,
populasyonda gen akiginin, akrabali eslesme ve genetik kaymaya karst baskin olmasi sonucunda ortaya ¢ikmaktadir.
Populasyonlarda genetik ¢esitliligin yiiksek olmasi, yapay seleksiyonun etkinliginin yiiksek olmasini dolayisiyla orman
tirtinleri ile ¢evresel hizmetler i¢in 1slahin etkin olarak yiiriitiilmesini saglamaktadir. Bu anlamda 1slahin hammaddesi
genetik ¢esitlilik olmaktadir. Habitat bozulmalari, yerlesimler sonucu ormansizlagma, tarim i¢in doniistiirme, asiri
otlatma ve asir1 iiretim diinya orman gen kaynaklarmin tamami igin yaygin tehditler olarak sayilabilir. Sayilan
tehditlerin etkisiyle 2000-2005 yillar1 arasinda kiiresel olarak orman alanlarmnda net azalma miktar1 7.3 milyon hektar
olmustur. Orman gen kaynaklarinin siirdiiriilebilir olarak kullanilmasi, degisen c¢evre kosullarinda tiiriin uyumunu ve
yasamasini evrimsel olarak giivenceye almakla saglanabilir. Bu kapsamda zamanla degisen insan ihtiyaglar1 i¢in de gen
havuzunun (orman gen kaynaklari) genis olmasi, seceneklerin fazla olmasini saglayabilmektedir. Populasyonlar uyum
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acisindan, merkez ve kenar populasyonlar olarak degerlendirilmektedir. Daha kiigiik ve daha yalitilmis kenar
populasyonlarda, genetik kaymanin daha etkili olmasi beklendigi i¢in kenar populasyonlarin, merkez populasyonlardan
daha dusiik genetik gesitlilige sahip oldugu, merkez populasyonlardan genetik olarak da farklilastig1 diistiniilmektedir.
Gen koruma agisindan farkli populasyonlarin korumas: tiiriin gelecegi ve 1slah ¢alismalari i¢in 6nemlidir. O bakimdan
gen kaynaklarinin korunmasinda farkli populasyonlar 6rneklenmeye ¢alisilmaktadir. Yapilan arastirmalar kenar
populasyonlarin tiirin uyumunda olduk¢a 6nemli oldugunu gostermektedir. Bu bakimdan tiiriin evrimsel siire¢ i¢inde
uyum ve yasaminin siirdiiriilmesinde, merkez populasyonlarla birlikte kenar populasyonlarin da dikkate alinmasi
gerekmektedir. Kenar populasyonlarin biiytikliigii ve dagilimi ise gen kaynaklarinin korunmasinda izlenecek yontemleri
belirleyebilmektedir.

Anahtar kelimeler: Populasyon uyumu, merkez populasyon, dogal seleksiyon, gen akisi, genetik kayma
1. Giris

Ormanlar karasal biyolojik cesitliligin en 6nemli kaynagi olmaktadir. Bu ¢esitliligin bir sonucu olarak da
ormanlar, tim diinya insanlarina genis bir yelpazede iiriin ve hizmet saglayabilmektedir. Biyolojik ¢esitliligin en dnemli
bilesenlerinden birisi genetik ¢esitliliktir. Genetik cesitlilik, aga¢ ve ¢alilarin ¢evrede olusan hastaliklar yaninda, iklim
gibi degisikliklerin iistesinden gelmesini saglamaktadir. Diger yandan genetik ¢esitlilik tiiriin evrimi ile bir¢ok bdlge ve
kullanim i¢in agac 1slahinda da bir firsat olusturabilmektedir. Bu anlamda genetik ¢esitlilik aga¢ 1slahin hammaddesi
olmaktadir (Ledig, 1986; St. Clair ve Howe, 2011).

Gen koruma degisen gevreye gore degisebilme yetenegi olan dinamiklerle tiirii muhafazaya almaktir. Bu
kapsamda kii¢iik populasyonlarin yonetimi, taksonomik belirsizliklerin ¢6ziimii, tir iginde yonetim birimlerinin
tanimlanmasi ve tiiriin biyolojisini anlamak gen koruma calismalarinin iginde yer almaktadir. Her tiir, tiir igindeki her
populasyon essiz bir evrimsel yapinin iirlinii olmaktadir. Diger yandan populasyonlar arasinda populasyon iginde
(bireyler arasinda) goriilen genetik ¢esitlilik geemis, simdi ve gelecekteki genetik siirecin dinamikleri ile
sekillenmektedir. Dolayisiyla gen korumanin amaci, bu etkilerin 1s18inda koruma stratejileri gelistirmek ve evrimsel
potansiyeli siirdiirmektir. Gen koruma igin gelistirilecek stretejilerin belirlenebilmesi igin ise populasyonun genetik
cesitlilik anlaminda gilincel yapisini molekiiler belirtecler ve/veya kantitatif 6zellikleri kullanarak arastirmayi, bu
stratejilere ekolojik degisikliklerin yansimalarimi degerlendirmeyi igermektedir. Genetik ¢esitlilik, populasyon i¢i ve
arast genetik cesitliligi farkli bicimlerde etkileyen mutasyon, seleksiyon, go¢ ve genetik kayma tarafindan
etkilenmektedir (Bower vd., 2011).

Genetik c¢esitliligi siirdiirmek ve uyum agisindan genetik ¢esitliligin dagilimini bilmek agaglandirmalarda
tohum hareketi veya uygun tohum transfer kurallar1 gelistirerek yapilan yenileme (restoration) projeleri i¢in 6nemlidir
(Bower vd., 2011). Bu agidan bakildiginda orman agaglarinda 1slah ¢alismalari i¢in gen havuzunun giivenceye alinmasi
ve degisen cevre kosullarinin iistesinden gelebilmek amaciyla orman gen kaynaklari korumaya alinmaktadir. Tirlin
merkez ve kenar yayiliglart orman gen kaynaklarinin korunmasinda dikkate alinmaktadir. Kenar (marginal, peripheral)
populasyonlar uyum agisindan 6zgiin olmalarindan dolay1r gen kaynaklarmin korunmasinda 6zel bir éneme sahip
olmaktadr.

2. Populasyonlarda genetik cesitlilik

Pek ¢ok canli i¢in oldugu gibi orman agaglarinda da genetik c¢esitliligin kaynagi evrimsel siireclerdir. Bu
siregler tek tek etkili oldugu gibi etkilesimleri de genetik cesitlilik icin etkili olabilmektedir. Evrimsel siire¢ dogal
seleksiyon, gen akisi, mutasyon, fenotipik esneklik ve genetik kayma ile olusmaktadir (Eriksson, 1996).

Mutasyon (mutation) genetik c¢esitliligin temel nedeni olmaktadir. Orman agaglarinda da populasyon igi
genetik cesitliligin artmasmin en énemli nedenlerinden birisi mutasyondur. Orman agaclarinda farkli populasyonlarda
farkli mutasyonlar goriilebilmektedir. Bireysel lokusta 10 oraninda mutasyon gériilmesi diisiik mutasyon sayilirken,
toplanmis mutasyon denilen ve bir 6zelligi etkileyen lokusta 102 ve 107 oraninda goriilebilen mutasyonlar daha yiiksek
kabul edilmektedir (Eriksson, 1996).

Dogal seleksiyon (natural selection) evrimsel siireglere onciiliik eden bir etki olarak diisiiniilmektedir. Dogal
seleksiyon 1slah calismalarindaki gibi ¢ok kuvvetli veya kendi dogal seyrinde zaman zaman daha zayif da
olabilmektedir. Populasyonun uyum saglamasina etki etmektedir. Eklemeli varyans dogal seleksiyonun anlagilmasinda
onemli bir kavramdir. ki ya da daho ¢ok lokusta alleller eklemeli olarak bir araya geldiklerinde, gen etkisi eklemeli
olarak adlandirilmakta, bu durumda genotipik deger de her bir allelin etkisinin toplami olmaktadir. Toplam varyans
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icinde ekelemeli gen etkisinden kaynaklanan kisimda ekelemeli vayaryans olarak adlandirilmakta, dogal seleksiyon ve
islahin temelini olusturmaktadir (Eriksson vd., 2013). Eklemeli varyansin da gen frekansina bagli oldugunun alti
cizilmelidir. Bu anlamda diisiik veya yiiksek frekansa ulagmis genler eklemeli varyansin uygun dagilimma
ulagsmamaktadir. Gen frekansinin 0.4-0.6 arasinda olmasi eklemeli varyansin en yiiksek noktada olmasini saglamaktadir
(Sekil 1) (Eriksson, 1996).

Fenotipik esneklik (phenotypic plasticity) genotipin bi¢im degistirmis hali olarak diigiiniilmektedir. Diger bir
deyisle fenotipik esneklik iki veya daha fazla ¢evrede goriilen genotipin farkliligi anlamina gelmektedir. Bu durumda
genotipler genetik yapilari degismemesine karsin g¢evreye gore farkli gelisim gosterebilmektedir. Agaglar iklim
kosullarindaki yillik degisimin neden oldugu seleksiyona genetik olarak yanit vermeyebilmektedir. Bunun yerine
fenotipik esneklikle degisen kosullara gore fenotipini diizenleyerek, bu kosullarin {istesinden gelmektedirler. Kisa
omiirlii bitkiler genetik olarak seleksiyona yanit verebilmekte, bu nedenle uzun Omiirlii bitkiler kadar fenotipik
esneklige sahip olmayabilmektedirler. Fenotipik esneklik dogal seleksiyonun tam olarak etkisini gostermesini
engellemektedir. Diger yandan genel olarak evrimsel etki olarak degerlendirilmeyebilmektedir.

Genetik kayma (genetic drift) kiigiik populasyonlarda ¢ok kuvvetli bir evrimsel gii¢ olmaktadir. Populasyonun
cok kiiglilmesi sonucunda, dnceki populasyonla genetik yapisi benzemeyen az sayidaki bireyle yeni bir populasyon
olusabilmektedir. Bu duruma genetik kaymanin bir ¢esidi olan kurucu etki (founder effect) denilmektedir (Barton,
1984; Ledig, 2000).
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Sekil 1. Gen frekans1 ve eklemeli varyans arasindaki iligki (Eriksson, 1996)

Genetik kayma eklemeli varyansin diismesi ile ilgilidir. Yani eklemeli varyans kiigiik populasyonlarda diisiik
olmaktadir. Evrimsel etkilerin yoklugunda eklemeli varyanstaki kayip orant 1/2Ne (Ne=etkili populasyon biiyiikligii)
olmaktadir (Sekil 2). Sekil 2°de etkili populasyon biiytikliigiiniin 20 ve lizeri olmasi durumunda genetik kaymanin etkisi
sinirli olmakta, ancak birey sayist 10’un altina indiginde eklemeli varyansta goriilen diisiisiin hizli olacagi, birkag yil
icinde populasyonda sabitlenmesi (fixation) olabilecegi anlasilmaktadir. Sabitlenme olmasi, allel frekanslarinin
sabitlenmesine, dolayisityla populasyondaki genetik cesitliligin azalmasina ve yok olmasina kadar gidebilmektedir.
Genetik c¢esitliligi diisiik populasyon ise kirillgan, yani olumsuz etkilere karst direngsiz populasyon anlamina
gelmektedir (Eriksson, 1996).
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Sekil 2. Eklemeli varyansin populasyon biiyiikligii ile 10 generasyon sonunda degisimi (Eriksson, 1996)

Gen akisi (gene flow, migration) populasyonlar arasi gen hareketlerinin olmasi anlamina gelmektedir. Bu akisg
polen, tohum veya vejetatif iireme ile olabilir. Populasyonda yiiksek gen akisi genetik ¢esitliligin artmasini
saglamaktadir. Gen akis1 populasyonlar aras1 farklilig1 azaltan yonde ¢alismaktadir. Ornegin; iki populasyon arasinda
yiiksek oranda gen akis1 olursa iki farkli populasyon yerine bir populasyondan s6z edilebilir.

Evrimsel etkilerin birbirleri ile iliskisi populasyon farklilasmasini1 veya populasyon i¢i genetik gesitliligi
etkilemektedir. Seleksiyon, genetik kayma ve mutasyon popiilasyon farklilagmasinin artmasina yol agarken, gen akisi
(gb¢) fenotipik esneklik ise populasyonlar arasi farkliligi azaltmaktadir (Sekil 3).

Sekil 3. Dogal seleksiyon, genetik kayma ve mutasyon etkisi, gen akist ve fenotipik esneklikten fazla ise populasyonlar
arasi fark artmaktadir (Eriksson, 1997)

Gen akisl

Fenotipik esneklik

)

Populasyon i¢inde ise gen akisi, populasyon ici genetik gesitliligin artmasina; dogal seleksiyon, genetik kayma ve
akrabalik ise genetik ¢esitliligin azalmasina, hatta populasyonun sabit gen frekanslarina ulagsmasina (fixation) yol
acmaktadir. Eslesme modeli populasyon iginde gergeklesen eslesme olarak belirlenmekte, akrabalik ise populasyon
biiyiikliigline bagli olarak ortaya ¢ikabildigi igin genetik kayma ile baglantili olabilmektedir (Sekil 4).
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Sekil 4. Gen akis1 ve mutasyon; dogal seleksiyon, genetik kayma ve akrabalik etkisinden fazla ise populasyon igi
genetik ¢esitlilik artmaktadir (Eriksson, 1997)

3. Orman gen kaynaklarinin korunmasi ve kenar populasyonlar

Diinyada genetik cesitliligi tehdit eden faktdrler bulunmaktadir. Bu tehditler hem dogal hem de insan kaynakli
olabilmektedir. Bu tehditlerin bir sonucu olarak, kiiresel 6lgekte net orman alani kayb1 2000-2005 arasinda 7.3 milyon
ha olarak tahmin edilmistir (FAO, 2006). Sakici ve Ayan (2016) ise 1990-2015 yillar1 arasindaki net orman kaybinin
129 milyon ha oldugunu belirtmiglerdir. Orman gen kaynaklarinin azaliginin nedenleri arasinda kentlesmeden dolay1
ormansizlagsma ve habitat kayiplari, tarima doniistiirme, asir1 otlatma, asir1 tiretim, dogal ormanlarin yerine, kaynagi
bilinmeyen ve dogal olmayan materyallerle agaglandirmalar yapilmasi sayilabilir (St. Clair ve Howe, 2011).

Genetik cesitliligin korunmasi siirdiiriilebilir orman yonetimi i¢in temel bilesenlerden birisi olmaktadir.
Agagclar ve diger orman bitkilerinin hastaliklara diren¢ konusunda evrimlesmesi ve degisen iklim kosullarina uyum
(adaptasyon) gostermesi tiir i¢i genetik cesitlilige bagli olmaktadir. Genetik c¢esitlilik yapay seleksiyon ve orman
iiriinleri ile diger ¢evresel hizmetler i¢in yapilan 1slah i¢in de dnemli olmaktadir (Sekil 5) (Johnson vd., 2001). Sekil 5’te
de goriilebilecegi tizere 1slah ¢aligsmalarinin sonucunda, iiretim igin kiigiik populasyonlar kullanilmakta ve daha yiiksek
genetik kazang elde edilmektedir. Diger yandan hem olusabilecek olumsuz kosullara karsi hem de gelecekte
degisebilecek gereksinimlere karsi bir secenek olmak {iizere genetik cesitliligi daha yiiksek gen kaynaklar
populasyonlart olmasi 1slah i¢in bir giivence olmaktadir. Bu agidan bakildiginda genetik cesitliligi korumak ayni
zamanda ahlaki bir zorunluluk olmaktadir. Ciinkii; gelecekte hangi 6zelligin 6ne c¢ikabilecegi bugiinden tahmin
edilememektedir (St. Clair ve Howe, 2011).

Genellikle orman gen kaynaklarinin korunmasinda ag yaklasimi uygulanmaktadir. Bu kapsamda tiirin dogal
yayilis alani diisiiniilerek in situ ve ex situ yaklasimlar bir araya getirilerek, gen koruma birimlerinden olusan bir ulusal
ag olusturulmaktadir (Teissier du Cros, 2004). Ulusal aglar, EUFORGEN gibi uluslarasi aglara da doniisebilmektedir
(EUFORGEN, 2015). Bunun nedeni hem tiirlerin yayilisginin idari sinirlara uymamasi, hem de bilgi birikimi ve
deneyimlerin paylasilmasidir. Ag olusturulurken eger kosullar uygunsa orman gen kaynaklarinin genetik yapisinin
ortaya konulmasi ve buna gore gen koruma birimleri olusturulmasi tercih edilmektedir. Bunun igin ya g¢evresel
kosullardan bagimsiz olarak molekiiler belirtecler veya ¢evresel kosullarla daha iliskili olan ortak bahg¢e (common
garden) testleri kullanilabilmektedir (Bower vd., 2011). Molekiiler veya ortak bahge ¢alismalari yoksa iklim kosullari,
cografik yapi ve yayilis dikkate alinarak gen koruma birimleri 6rneklenmeye ¢aligilmaktadir (Eriksson, 1997).
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Sekil 5. Agag 1slahi ve orman gen kaynaklari iligkisi (Johnson vd., 2001)

Gen kaynaklarinin korunmasi konusunda, hatta koruma biyolojisinde kullanilan bir yaklasim merkez-marjinal
(center-marginal) hipotezi olmaktadir. Bu hipoteze gore; “genetik kaymanu, daha kiigiik ve yalitilmis (isolated)
populasyonlari, daha biiyiik ve daha az yaltilmis populasyonlardan daha ¢ok etkileyebildigi” varsayilmaktadir
(Channel, 2004; Vakkari vd., 2009). Boyle yaklasildiginda marjinal ve kenar populasyonlarin kirillgan oldugu, yani
degisen kosullara karsi uyum acisindan zorluklarla karsilasacagi ve kenar populasyonlarin direngsiz oldugu
algilanmaktadir. Ancak, merkez-kenar varsayiminin gegerli olmayabilecegi yoniinde arastirma sonuglar1 bulunmaktadir.

Kuslarda yapilan bir ¢alismada merkez-kenar hipotezi i¢in yapilan 145 ayr1 testten yalnizca 56 (%39) adedinde
bu hipoteze (merkez-kenar) uygun sonuglar elde edilmistir. Yine aymi makalede 45 tir (kapali tohumlular, agik
tohumlular, omurgalilar ve omurgasizlar) iizerinde yapilan aragtirmalarin derlemesinde, 27 (%60) tiirde merkez ve
kenar populasyonlarda genetik cesitlilik agisindan anlamli farklilik goériilmemis, tiirlerin ¢ogunlugunda merkez
populasyonlar daha yiiksek genetik ¢esitlilik gostermemistir (Channel, 2004).

Fagus sylvatica tiriiniin ti¢ kenar ve dort merkez populasyonun uyum (adaptation) agisindan kargilastirildigi
ortak bahce testinde, kenar populasyonlarin kis ve ilkbahar donlarina karsi daha dayanikli oldugu goriilmiis, bu
bulgunun da uyum agisindan don ve kis siirecinin ekolojik, evrimsel dnemini gosterdigini 6ne siirmiislerdir (Kreyling
vd., 2014). Bu ¢aligma zor kosullara uyum ag¢isindan kenar populasyonlarin daha basarili oldugunu géstermistir.

Thuja occidentalis i¢in merkez ve kenar populasyonlarda yapilan molekiiler ¢alismada merkez populasyonlarin
kenar populasyonlardan daha yiiksek allelik zenginlik, etkili populasyon biiyiikligii ve diisiik farklilagsma gosterdigi,
ancak benzer heterozigotluk derecesi gosterdigi, bu sonuglara gore de merkez populasyonlarda in situ korumanin yeterli
olabilecegi, ancak kenar populasyonlarda etkili populasyon biiyiikliigii i¢in ex situ yontemlerin devreye sokulmasi
gerektigini belirtmislerdir (Pandey ve Rajora, 2012). Dolayisiyla kenar populasyonlarin korunmasinda ek koruma
Onlemlerinin devreye sokulmasi ile merkez populasyonlarin islevine yaklastirilabilecegi anlagilmaktadir.

Fagus sylvatica’da kuraklik agisindan merkez ve kenar populasyonlarin karsilagtirilmasinda morfolojik,
fizyolojik ve fenolojik fidan &zellikleri agisindan kenar populasyonlar merkez populasyonlarla esit veya daha yiiksek
biyokitle iiretmistir (Rose vd., 2009). Kuraklik kosullarinda daha yiiksek biyokitle iiretimi de daha yiliksek uyum
anlamina gelmektedir.

Quercus suber’in 18 (10 kenar ve sekiz merkez) populasyonunda yapilan karsilastirmada hem kenar hem
merkez populasyonlar iginde farkli diizeyde ¢esitlilik bulundugu, bazi kenar populasyonlarin merkez populasyonlar
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kadar varyasyona sahip oldugu, bu nedenle bu kenar populasyonlarin gen koruma ve 1slah programlarina dahil edilmesi
gerektigi belirtilmistir (Jimenez vd., 1999).

Bu caligmalar kenar populasyonlarin, yerel seleksiyon ve diigikk gen akisi nedeniyle farklilastigini, bunun
sonucunda da bulundugu cevreye uyum saglayabildigini gostermektedir. Bu bakimdan kenar populasyonlarm tiiriin
yayilisimi tagimak agisindan, 6zellikle iklim degisikliginde onemi bilylik olmaktadir (Vakkari vd., 2009). Diger bir
anlatimla kenar populasyonlarin kiiresel iklim degisikligi sonucu tiiriin daha kuzey enlemlere ve daha yiikseklere dogru
yayilisinin genisletilmesinde bir liman olarak kullanilabilecegi diisiiniilmektedir. Bu diisiincede kenar populasyonlarin
zor kosullara uyum saglayabilmis olmasi etkili olmaktadir. Kenar populasyonlarin yerel uyum (local adaptation)
konusunda daha basarili olduguna dair bulgulara ulagilmistir (Kreyling vd., 2014). Bu durumun kenar populasyonlarin,
ozellikle dogal seleksiyonun etkisiyle, evrimsel siireglerini bulunduklar yoreye gore belirlemelerinden kaynaklandig:
diistiniilmektedir. Bu bakimdan kenar populasyonlara, tiiriin yayilisinin olusturdugu essiz (unique) ortamlara (kenar
bolgelere) uyum saglamasindan dolayi, gen koruma agisindan yiiksek oncelik verilmesi gerektigi belirtilmektedir (St.
Clair ve Howe, 2011).

Kenar populasyonlar genelde kiigiik hacimli populasyonlardir. Populasyon biiyiikliigii aslinda 1slah ve gen
koruma bakimindan gen frekanslarinin orani nedeniyle 6nem kazanmaktadir. Degisik biiylikliikte populasyonlarda
bulunabilecek gen frekanslari Tablo 1°de verilmistir (Johnson vd., 2001). Tablo 1’de 6rnegin %50 oraninda allellerin
bulunabilecegi populasyon biiyiikliigii 5-18 birey arasinda degisebilmektedir. Oysa %1 oraninda bulunan allellerin
bulunabilecegi populasyon biiyiikliikleri ise 269-754 birey olabilmektedir. Diger yandan %35 oraninda allellerin
bulundugu populasyonlar 59-117 birey arasinda Orneklenebilmektedir. Yukarida da deginildigi gibi 20 bireyle 10
generasyon sonunda eklemeli varyansta azalma ¢ok fazla olmamaktadir. Eklemeli varyans da dogal seleksiyon ve
dolayisiyla uyum icin 6énemli olmaktadir. Kenar populasyonlarda birey sayisinin diisiik oldugu varsayilsa bile uyum
acisindan 6nemli bir problem olugmayacagi goriillmektedir. Bu bakimdan kenar populasyonlar 6zellikle uyum agisindan
oncelikle degerlendirilmesi ve orman gen kaynaklarinin korunmasinda dikkate alinmasi diisiiniilmelidir. Diger yandan
bir¢ok kiigiik populasyon, eger olanaklar elveriyorsa bir tohum bahgesinde veya yapay bir mescerede bir araya
getirilerek allel frekanslari, dolayisiyla genetik ¢esitliligin artirilmasi da diistiniilebilecek bir segenek olabilir.

Tablo 1. Allel frekansina gore belirlenmis populasyon bityiiklitkleri (Johnson vd., 2001)

Allel Kang Gregorius Namkong Frankel et al.
Frekansi* (1979) (1980) (1988) (1995)
0.5 18 6 5

0.2 31 21 14

0.1 49 51 29

0.05 79 117 117 59

0.01 269 754 597 299

*Allel frekansi ve populasyon biiyiikliigiinde yazarlar farkli yontem ve yaklagimlar kullanmuslardir.
4. Sonug¢

Habitat ve orman alani kayiplarinin yasandigi giiniimiizde, orman gen kaynaklarii korunmasi agag 1slahi
calismalar1 ve degisen kosullara uyum agisindan bir giivence olusturmaktadir. Orman gen kaynaklariin korunmasinda
evrimsel slirece uygun bir yaklasim izlenmesi, evrimsel siireglerin birbirleri ile etkilesiminin de dikkate alinmasi
gerekmektedir. Bunun i¢in de orman gen kaynaklarimin korunmasinda gen koruma birimlerinden olusan bir ag
olusturulmasi, tiriin tiim yayilisinin dikkate alinmasini ve evrimsel siirecin tiirlin tiim yayilisinda siirdiiriilmesini
saglayabilecektir. Bu anlamda orman agaclarinin pek cogunun yayilisinin uluslararasi diizeyde oldugu dolayisiyla gen
koruma aginin da uluslararasi diizeyde olusturulmasi evrimsel siirecin bir geregi olmaktadir.

Tirtin uyum ve yasammin siirdiiriilmesinde kenar populasyonlar onem tasimaktadir. Arastirmalardan kenar
populasyonlarin 6zellikle uyum agisindan merkez populasyonlardan bazi {stiin yonlerinin oldugu da anlasilmistir.
Diger yandan kenar populasyonlarin tiiriin yayilisinin olusturdugu essiz kenar ortamlara uyum saglamasi, kenar
populasyonlara tiiriin evrimsel siireci agisindan ¢ok Snemli bir islev kazandirmaktadir. Hatta iklim degisimi sonucu
tiirlin yeni alanlara yayilmasinda kenar populasyonlarin adeta bir liman olusturabilecegi 6ngoriilmektedir. Bu bakimdan
merkez populasyonlar yaninda kenar populasyonlarin korumasi, orman gen kaynaklarmin korunmasinda mutlaka
dikkate alinmalidir. Gen koruma agisindan kenar populasyonlarin degeri ise igerdigi allel frekanslarina (0.5, 0.1, 0.01
gibi) gore degerlendirilebilir.
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