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I. Projenin Tiirkce ve ingilizce Ad1

Tiirkiye’de yayihs gosteren Dryomys nitedula (Palas, 1779) ve Dryomys laniger Felten and
Storch, 1968 (Mammalia: Rodentia)’in Alloenzim Varyasyonlar:

Ozet:

Bu calismada Dryomys laniger Akdeniz bolgesinden 1500 mt’nin tizerindeki 3 farkli lokaliteden
kaydedilmistir ve tek bir grup altinda degerlendirilmistir. Dryomys nitedula 6rnekleri ise Trakya,
Bati1 Anadolu ve Dogu Kardeniz’den elde edilmis ve 6rnekler 3 grup altinda degerlendirilmistir.
Morfolojik olarak bu iki tiir dorsal kiirk rengiyle birbirinden kolaylikla ayrilmakla birlikte,
D.nitedula altpopulasyonlar1 arasinda ¢ok belirgin renk varyasyonuna raStlanmamuistir.
Biyometrik analizlerde D. laniger daha kiigiik 6lgiileriyle D. nitedula’dan belirgin bir sekilde
ayriliken, UPGM kiimesine gore D. nitedula’nin Trakya ve Bati Anadolu 6rnekleri birbirine
daha yakin bulunmus, bunlarin olusturdugu kiimeye Dogu Karadeniz O6rnekleri baglanmistir.
Allozimik c¢aligmalarda her iki tiirtin ¢alisilan 20 lokusunun 14’in de allel varyasyonu
saptanmistir (5 lokus D. laniger’de, 9 lokus D. nitedula’da). Polimorfik lokuslarin yiizdesi D.
laniger’de % 15 olup, bu oran D. nitedula % 40 ile % 25 arasinda degismektedir. Ldh ve Gpi
allozimleri, ¢aligilan her iki tiirde farkli alellere fikse olmuslardir ve bu iki tiirti ayirir niteliktedir.
D. laniger’de polimorfik olan 5 lokusdan (Idh-1, Pgm, Sod, Fum, Mpi, Ca-2) sadece Ca-2 lokusu
Hardy — Weinberg esitliginde degildir, buna goére D. laniger populasyonunun genetik bir
darbogazda olabilecegi diisiiniilmektedir. D. nitedula’da polimorfik olan 9 lokusun (a-Gpdh,
Malik, 1dh-1, G6pdh, Sod, Ca-2, Acon, Mpi, Pgm) Hardy — Weinberg dengesinden sapmasi
ozellikle Dogu Karadeniz altpopulasyonunda belirgindir. Bu altpopulasyonda 6 lokusta sapma
gozlenirken, Bati Anadolu Orneklerinde 1 lokusta sapma vardir, Trakya altpopulasyonun
polimorfik lokuslarinda ise Hardy — Weinberg esitliginden sapma kaydedilmemistir. Ozellikle
Dogu Karadeniz populasyonunda sapmanin fazla olmasi D. nitedula tiiriinde Fis, Fir, Fst
degerlerini orta seviyede veya yiiksek seviyeye yakin ¢ikmasina neden olmustur. Bu degerler
yiiksek bir genetik varyasyonu yansitmaktadir, buna bagli olarak Nm degeri ise kismen diigiik
c¢ikmigtir. Bu bulgular D. nitedula tiiriiniin altpopulasyonlar1 arasinda farklilasma diizeyinin

yiiksek oldugunu ve gen akisinda kismen de olsa bir izolasyonun bulundugunu gostermektedir.



Allozyme variations in Dryomys nitedula (Palas, 1779) and Dryomys laniger Felten and
Storch, 1968 (Mammalia: Rodentia) distributed in Turkey

Abstract: Biometric and allozymic variations were analyzed in 2 species representing three
populations of Dryomys nitedula from Central Anatolia, Turkish Thrace and the Black Sea
region of Turkey and one population of Dryomys laniger from the southern part of Turkey. It
was determined that these species are readly distinguishable from eachother by dorsal fur colour,
but there is no marked colour variation among the subpopulations of both species. In statistical
analysis, D. laniger was also found to be statistically different from D. nitedula with small
biometric characteristics, however specimens of D. nitedula from Thrace and Western Anatolia
come close in the UPGM cluster, specimens from Eastern Black Sea secondly connected to this

cluster.

Nine of twenty loci (a-Gpdh, Me, Idh-1, Gepdh, Sod, Ca-2, Acon, Mpi, Pgm) were found to be
polymorphic in D. nitedula populations and four polymorphic loci (Idh-1, Sod, Fum ve Mpi) in
D. laniger. Ldh and Gpi loci were fixed in the different alleles between D. nitedula and D.
laniger. The percentage of polymorphic loci varies from 25 to 40 in D. nitedula and is 25 in D.
laniger. The mean value of the fixation index was Fst = 0.13 indicating moderate / high genetic
differences between the subpopulations of D. nitedula. Therefore the Nm was calculated as
0.165 indicating relatively low level of gene flow between the subpopulations. Nei’s measure of
genetic distance varied from D= 0.006 to D= 0.030 between the subpopulations of D. nitedula
and the highest D value appeared between the Black Sea subpopulation of D. nitedula and D.

laniger (D= 0.187).

Keywords: Dryomys nitedula, Dryomys laniger, multivariate analysis, allozyme, Turkey



I1. Amag¢ ve Kapsam

Bu projede D. nitedula ve D. laniger’in alloenzimlerindeki allel frekanslarinin belirlenmesi ile
iki tiir arasindaki genetik iliskinin Nei (1978) tarafindan tanimlanan genetik mesafe (D)
indeksine gore ortaya konulmasi ve Tirkiye i¢in endemik bir tiir olan D. laniger’in yayilis

sinirlariin belirlenmesi amaglanmustir.

Tiirkiye’de Dryomys cinsi “Dryomys nitedula (Palas, 1778) ve Dryomys laniger Felten and
Stroch, 1968 olmak iizere 2 tiirle temsil edilmektedir. Bu iki tiiriin yaninda ilk olarak alttiir
olarak tanimlanan Dryomys nitedula pictus (Blanford, 1875), Mursaloglu (1973) tarafindan ayr1
bir tiir olarak dikkate alinmistir. Burada bahsedilen tiirlerden Kaya Uyuru olarak bilinen D.
laniger Tiirkiye i¢in endemik bir tiirdiir ve Ciglikara-Antalya’dan Bolkar Daglar1 (Nigde)’na
kadar bir alandan kayd1 vardir. Bazi arastiricilar bu tiirlin yayilisini Malatya ve Tunceli yoresine
kadar genisletmektedir. Ancak bu endemik tiiriin batidaki ve dogudaki yayilig sinirlar1 tam olarak
bilinmemektedir. Yine Tiirkiye'nin her tarafinda genelde 1000 metrenin iizerindeki meyvelikler
ve dere kenarlarindaki sogiitliiklerde yaygin olarak bulunan ve Bahg¢e Uyuru olarak bilinen D.
nitedula, D. laniger’in yayilis alani iginde kismen simpatrik olarak da bulunmaktadir. Bu iki
yakin tiir arasindaki filogenetik iliskiyi ortaya koyacak bir ¢alisma heniiz yapilmamistir. D.
laniger tizerine yapilan nadir ¢alismalardan bir Kivang et al (1997) tarafindan yapilan karyolojik
calismadir. Bunun disinda D. nitedula’nin izoenzim varyasyonlari allel frekanslari iizerinde
Filipucci et al. (1994)’nin yapmis oldugu bir ¢alisma bulunmaktadir. Bu nedenle bu ¢aligmada
D. laniger’in Tirkiye nin batisindaki ve dogusundaki en ug¢ yayilis alanlarinin saptanmasi, her
iki tiirtin alloenzimleri ¢alisilarak, allel frekanslarindaki olas1 farkliliklarin ortaya konulmasi, ve
Nei (1978) tarafindan tanimlanan genetik mesafe indeksinin (D) belirlenmesi projenin odak
noktasini olusturmaktadir. Bu kapsamda yapilan bu galismayla iki tiir arasindaki allozim
varyasyonlari, filogetik iligkiler ortaya konulmus ve endemik bir tiir olan D. laniger’in yayilis
sinirlarinin belirlenmesine ¢aligilmig, bu yolla tiiriin yayilisina ve genetik 6zelliklerine katki

saglanmstir.

ITI. Materyal ve Yontem

Proje ¢alismalari hem arazi hem de laboratuvarda olmak tiizere iki asamali1 olarak yiiriitilmiistiir.
Tiirkiye genelinde yiiriitiilen arazi ¢alismalariyla, canli ve 6lii 6rnekler toplanmis, 6li 6rnekler
laboratuvarda degerlendirilerek herbirinde asagida belirtilen 6l¢iilerin yaninda literatiirde ayirici
olarak tanimlanan karakterlerin 6l¢iileri alinarak biitiin 6rnekler morfolojik ve biyometrik olarak

karsilagtiritlmigtir. Canli Ornekler iizerinde asagida ayrintili olarak acgiklanan Starch-Gel



Elektroforez teknigi kullanilarak her bir 6rnekten 17 enzim sistemi ile 20 lokus incelenmistir.
Araziden 0Olii olarak alman Orneklerin arazide bes dis Glgiisti; TBL-tiim boy, TL-kuyruk uzunlugu,
HFL-ardayak uzunlugu, EL-kulak uzunlugu , W-agirligi ve T x 100/HB-kuyruk uzunlugunun bas-
beden uzunluguna orani alindiktan sonra standart miize arastirma materyali tipinde tahnit edilmistir.
Orneklerin kafatas iskeletleri temizlendikten sonra asagidaki dlgiiler almmustir;

ZB-Zygomatic genislik, IC-Interorbital genislik, GLS-Kafatasnin en biiyiik uzunlugu,ONL-
Oksipitonazal uzunluk, NL-Nasal uzunluk, NW-Nazal genislik, BL-Basal uzunluk, LFR- Kafatasimin
yiiz bolgesinin uzunlugu, LBC-Beyin kapsiilii uzunlugu, HBB-Bullali beyin kapsiilii yiiksekligi,
HBWB-Bullasiz beyin kapsiilii uzunlugu, OW-Oksipital genislik, IFL-Foramen insisiva uzunlugu,
DL-Diastema uzunlugu, PL-Damak uzunlugu, LTB-Bulla uzunlugu, MAL-Mandibular uzunluk,
LLPM-Alt molar uzunlugu ve LLTR-Ust molar alveolar uzunlugu, LUTR-alt molar alveolar
uzunluk, LUPM-Ust molar uzunlugu.

Alloenzim elektroforezi; Asagida agik isimleri ve enzim kod numaralar1 verilen 17 enzim sistemi

calistlmistir. Shaw and Prasad (1970) ve Harris and Hopkinson (1976)’a goére optimize edilen

elektroforez protokolii kullanilmistir.

Calisilan enzimler ve kodlarti;

E.C.4.1.213 Aldolase

E.C.1.1.1.49 Glucose-6- phosphate dehydrogenase
E.C.5.3.1.9  Glucose-6- phosphate isomerase
E.C.1.2.1.12 Glyceradehyde-3- phosphate dehydrogenase
E.C.1.1.1.8  Glycerol-3-phosphate dehydrogenase
E.C.2.7.1.1  Hexokinase

E.C.1.1.1.42 Isocitrate dehydrogenase
E.C.1.1.1.27 Lactate dehydrogenase

E.C.1.1.1.37 Malate dehydrogenase

E.C.1.1.1.40 Malic enzyme

E.C.5.3.1.8 Mannose phosphate isomerase
E.C.54.22 Phosphoglucomutase

E.C.1.15.1.1 Superokside dismutase

E.C.421.2 Fumarate Hydratase

E.C.1.1.1.44  Phosphogluconate dehydrogenase



E.C.4.2.13 Aconitate Hydratase
E.C.421.1 Carbonic Anhydrase
Alloenzim ¢alismalarinda izlenen metod asagida verilmistir;

Nisasta jel elektroforez deneyinin yapilis:

1. Doku Homojenizasyonu: - 80 °C’ de uzun siireli veya — 20 °C’ de kisa siireli muhafaza
edilmekte olan kas dokusundan kiigiik bir par¢a ependorf tiip igine alinir, {izerine ¢ok az miktarda jel
tamponu ilave edilerek rodajli cam cubukla tiip icinde ezilir. Bu homojenat dogrudan kurutma
kagidina emdirilerek jele yiiklenebildigi gibi, homojenat kullanilmadan hemen once hiicresel
kalintilardan ayrigtirilan proteinleri ayirmak igin santrifiij de edilebilir (10 000 rpm" de 15 - 30 dak).

2. Jelin hazirlanmasi: Jeli hazirlamak igin % 12 oraninda nisasta igeren tampon ¢ozelti iginde
(kullanmilacak enzime gore degisen formiilasyonlarda Tris tamponu) kaynatilarak hazirlanir.
Kaynamanin hemen arkasindan su trompu ile vakum uygulanarak jel karigiminin havasi alinir. Jel
kalmligi 1 cm olacak sekilde jel kabma dokiilerek pastor pipeti ile hava kabarciklari alinir.
Polimerizasyon i¢in 45 - 60 dakika (tercihen) buzdolabinda bekletilir.

3. Jelin Yiiklenmesi (Gel loading): Hazirlanan homojenatlar 1 x 0,4 cm boyutlarinda filtre
kagidi (Whatmann no: 3) pargasmna absorbe edilir. Ornek iceren kagit parcalari jeldeki ¢ukurlara
yerlestirilir. Jel horizontal olarak elektroforez tankina yerlestirilir.

4. Elektroforez: Elektroforez tankimin bolmelerine galisilacak enzime 6zgii elektrot tamponu
(tris ve borik asit esaslt) doldurulur. Tanktaki elektrot tamponu ve jel arasinda temasi saglamak igin
singer aparatlar Kullanmlir. Bu diizenek + 4 °C'de buz dolabma yerlestirilir ve gii¢ kaynagina
baglanir. 120 Volt’ta 2.5 — 3 saat kadar 6rnekler jelde kosturulur.

5. Jelin dilimlenmesi (Jel slicing): istendigi takdirde elektroforez tamamlandiktan sonar jel
gergin bir tel yardimiyla horizontal olarak 2 mm kalinhiginda dilimlenir. Her bir tabaka birkag farkli
enzimin boyanmasinda kullanilabilir.

6. Histokimyasal boyama: Enzime 0zgii boyama tamponu iginde reaksiyon karisimi
hazirlamir ve jelin {izerine dokiiliir. Inkiibasyon ve bantlarm belirmesi igin jel etiivde 37 °C'de ve
karanlikta 1 — 1.5 saat bekletilir.

7. Jel fiksasyonu: Enzim bantlart goriildiikten sonra jel fiksasyon soliisyonu [metanol: asetik
asit (45:55)] ile yikanarak reaksiyon durdurulur.

8. Sonuclarm belgelenmesi: Boyama tamamlandiginda jel 151k kutusu iizerine yerlestirilerek
fotografi gekilir ve gozlenen bant kaliplar ¢izilir. Enzim sistemlerinin genetik kontrolii ve alt {inite
yapisini belirleyen bu zimogramlardan degerlendirme yapilir.

Allozimlerde numaralandirma en yaygin allele gore yapilir. En yaygin alel AA olmak iizere alleller

AA ve BB .. gibi harflerle gosterilir. Tiirlerdeki allel frekanslari ve genetik farkliligin miktar ise
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BIOSYS ve NTSYS paket programlart kullanilarak analiz edildi (Sokal and Sneath 1963,

Swofford and Selander 1989, Black 1997, Rohlf 2000). F istatistigi ve Nm (gen akisi, number of
migrant) hesapland1 (Wright, 1951, 1965, 1978).

IV. Analiz ve Bulgular

Tiirkiye’de D. nitedula karisik ormanlar ve mese ormalari, 6zellikle de akarsu boyunca uzanan
caliliklarda yayilis gosterir. Enzim g¢alismasi i¢in kullanilan 6rneklerin yakalandigi lokaliteler
Sekil 1, 2°de ve Tablo 1’de gosterilmistir. Sekil 3°de ve 4’de ise calisilan tiirlerin fotograflari
goriilmektedir. Bizim kayitlarimiza ilaveten Storch (1978), Krystufek and Vohralik (1994)
tarafindan D. nitedula’nin Tirkiye’deki yaylisi ¢ok sayida lokaliteden kayit verilerek
desteklenmistir. Bu tiir genellikle karisik orman kenarlarindaki bahge iglerinde yaygin olarak
bulunur. Endemik bir tiir olan D. laniger’in yayilisi Tiirkiye’nin giineybatisindan Orta
Anadolu’ya kadar uzanir. Giineybati Anadolu’daki habitatinda sedir (Cedrus libani), ardig
(Juniperus excelsa, J. foetidissima, J. oxycedrus), servi (Cupressus sempervirens), koknar
(Abies cilicica) ve mese (Quercus cocciferae) agaglart dominant olan tiirlerdir. Orta
Anadolu’daki habitatinda ise bitki Ortiisii seyrektir ve toprak hemen hemen tamamen kayalik ve
tagliktir. Bu tiir calisilan bolgelerde deniz seviyesinden 1000 mt’nin iizerinden itibaren yayilis
yapmaktadir. Kiy1 bdlgelerinde yapilan galismalarda, bu tiire rastlanmamistir. Ozellikle bu tiiriin
daha alcak rakimlarda yayilis yapip yapmadigini belirlenmesine yonelik olarak Koycegiz
(Mugla)’da kiyidan 300 — 400 m yiiksekliklere kadar olan kesimlerdeki uygun habitatlarda
yogun ¢alisma yapilmis ancak ornek elde edilememistir. Bu bulgular Felten and Storch (1968),
Spitzenberger (1976) ve Yigit et al. (1993)’in bulgulariyla uyum saglamaktadir.

Tiirkiye genelinde yapilan arazi galigmalari sonucu gesitli lokalitelerden elde edilen Dryomys
tirleri “Dryomys laniger (Felten and Storch, 1968) ve Dryomys nitedula (Palas, 1779)” 4 grup
altina alinmig ve degerlendirmeler bu 4 grup iizerinden yapilmistir (Sekil 1, 2 Tablol). Bu
gruplar iginde D. laniger, “DL1” olarak tek grup, D. nitedula ise “DN1, DN2, DN3” olacak

sekilde 3 grup olarak ele alinmistir. Bu gruplarin kapsadigi lokaliteler agagida verilmistir;

Tablo 1. Calisilan populasyonlarla ilgili kisaltmalar, DL: Dryomys laniger, DN: Dryomys
nitedula

Kisalt | Pop. | Lokaliteler

malar | no

DL1 |1 Elmali (Antalya); Bolkar Daglari, Aladaglar (Nigde)

DN1 |2 Camlihemsin, Cat (Rize); Karanlikmese, Savsat (Artvin); Cakall1 (Samsun)
DN2 |3 Elmali (Antalya); Cay (Afyon); Pinarbas1 (Kayseri); Bolkar Daglar1 (Nigde)
DN3 | 4 Edirne
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Sekil 1. Proje kapsaminda yapilan arazi calismalar1 sonucu Dryomys laniger orneklerinin

yakalandig1 lokaliteler; o calisilan fakat 6rnek yakalanamayan bolgeler, A literatiir

kayitlari, @ calisilan ve 6rnek elde edilen bolgeler

Sekil 2. Proje kapsaminda yapilan arazi caligmalari sonucu Dryomys nitedula orneklerinin

yakalandig1 lokaliteleri gosteren bolgeler



Sekil. 3. Tiirkiye’ye endemik Anadolu Kaya Uyuru “D.

laniger”

10
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Sekil. 4. Trakya ve Anadolu’da karisik orman, ¢alilik ve meyve bahgelerini habitat olarak olarak
tercih eden Bahge Uyuru “D. nitedula”

Morfolojik Degerlendirme

Dis Karakterler: Trakya bolgesi D. nitedula 6rneklerinde TBL ve TL sirasiyla 172 — 210 mm.
Arasindadir ve 73 - 110 mm. arasindadir (Tablo 2). Kuyruk uzunlugu bas ve viicut uzunlugunun
% 96,7°dir. Dorsal kiirk genellikle sarims1 kahverengidir. Fakat bazi tiirlerde kirmizims1 dorsal
renge rastlamak miimkiindiir. Dorsal killarin rengi buruna dogru soluklasir. Gozlerin etrafini
saran kulaklarin hemen 6niindeki siyah siirme énemli bir ayiric1 karakterdir. Kulaklarin i¢ ve dis
tarafi seyrek ve kisa killarla kusatilmistir. Kuyruk tiiyleri dorsal tiiylerden oldukga farkli bir
renge sahiptir ve kuyruk tiiyleri dorsal tiiylerden uzundur.

Anadolu’dan elde edilen D. nitedula 6rneklerinde ise TBL 150 - 240 mm, TL 59 -110 mm, HFL
18 - 22 mm. ve EL 11 - 16 mm. olarak ol¢iilmiistiir. Kuyrugun bas-beden uzunluguna orant %
87.5°dir. Orneklerin kiirk 6zellikleri Trakya populasyonu &rnekleri ile aym sekildedir, fakat
kulagin 6niine ve altina yerlesmis kiigiik kahverengimsi bir nokta Anadolu populasyonunda
dikkat cekmistir ve bu karakter iki populasyonu ayiran kiigiik bir 6zelliktir.

Karadeniz bolgesinden elde edilen 6rneklerde TBL 196 - 150 mm, TL 57 - 94 mm, HFL 20 - 22
mm ve EL 12 - 17 mm olarak &lglilmistiir. Kuyruk uzunlugu bas-beden uzunlugundan %
83,5’lik bir oranla Anadolu ve Trakya populasyonlarina goére oldukg¢a kisadir. Viicudun
dorsalindeki tiiylerde kirmizimsi ve sarimsi tiiyler daha agirliklidir ve Karadeniz Bolgesi’nden
elde edilen 6rnekler dorsaldeki bu renkten ayirt edilebilir.

D. laniger 6rneklerinin dis olgiilerinden total boy uzunlugu ve kuyruk uzunlugu D. nitedula
orneklerininkinden daha azdir, ANOVA testi ile yapilan karsilastirmalarda bu fark ortaya
konmustur (p < 0.05). Olgiilen karakterlerden TBL 153 - 170 mm, TL 53 - 75 mm, HFL 16 - 19
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mm ve EL 12 - 17 mm araligindadir. Kuyruk uzunlugu bas-beden uzunlugundan dikkate deger
bir sekilde kisadir. Dorsal kiirk az miktarda siyahimsi ve sarimsi ama genelde grimsi tiiylerle
kaplidir. Dorsalde bulunan sarimsi tiiyler kuyruk tiiylerinde gozlenmemistir. Aladaglar’ dan
alman Orneklerde dorsal kiirkte sarimsi tliyler yok denecek kadar azdir ve dorsal diger
populasyonlardan daha koyu bir renge sahiptir. Bu iki tiir arasinda kafatasinda da onemli fark
vardir; ozellikle D. nitedula’nin parietal ve interparietal kemikleri asagr dogru egimli iken, bu

kisim D. laniger’de oldukg¢a diizdiir (Sekil 5).

Sekil 5. D. nitedula (a) ve D. laniger (b) kafatasinin karsilastirilmasi (yandan goriiniim), oklar

parietal ve interparietal kemikteki asag1 dogru olan egimi gostermektedir.
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Tablo 2. Dryomys nitedula ve Dryomys laniger’in dis karakter Olgiileri ve kafa olgiileri ve
agirhigi; D. nitedula (Trakya,n=23), D. nitedula (Anadolu, n= 8) Dryomys laniger (Anadolu, n=

10), D. nitedula (Karadeniz n=8)

SD: standart sapma, n: 6rnek sayisi.

Ol D. nitedula (Trakya) D. nitedula (Bat1 D. laniger (n= 10) D. nitedula
k_arakterle (n= 24) Anadolu) (n=8) (Karadeniz) (n=8)
r, Mean £ SD (Min -

ve Mean £ SD (Min - Mean £ SD (Min - Max) Mean £ SD (Min -
agirhik Max) Max) Max)

TBL 186 + 10.74 (172 - 210) 195 + 29.80 (150 - 240) 150 + 7.28 (153 - 170) 174,4 + 16,4 (196 - 150)
TL 92 +7.90 (73 - 110) 87.0 +18.0 (59 - 110) 73+7.73 (53 - 75) 79 14,23 (94 - 57)
HFL 210.76 (19 - 22.5) 21.50 + 1.50 (18 - 22) 18+1.11 (16 - 19) 20,85 +0,9 (20 - 22)
EL 14.0£0.71 (11 - 15) 1450 +1.91 (11 - 16) 141+1.96 (12.1-17.0) | 13,71+1,7 (12-17)
Tx100/HB | 96.7+7.83(89.7-111.8) | 87.50 + 14.50 (57 -97) 79 +11.66 (53 - 89) 83,5 + 15,2 (80 - 87,5)
W (gr) 28.0 +4.17 (17 - 35) 22.50 + 3.63 (15 - 25) 20£5.33 (17 - 32) 23,6 +3,6 (20 - 30)

ZB 15.8 £ 0.45 (15.1 - 16.6) 15.40 + 0.58 (14.3- 16.2) 144054 (13.8-152) | 15,7+0,64 (14,8 -16,7)
IC 4.1+0.15 (3.8 -4.4) 4.15 +0.12 (4.0 - 4.4) 4.3+0.14 (4.2 -5.4) 4,21 +0,17 (3,84 - 4,36)
CBL 24.4 £0.52 (23.6 - 25.4) 24.0 + 0.47 (23.0 -24.8) 24 +0.52 (23.1 - 26.7) 25,92 + 0,99 (24 - 26,87)
GLS 27.0£0.60 (25.9 - 27.5) 26.40 £ 0.78 (25.4 - 26.7) 26.6+0.73 (25.7-27.5) | 26,24 +0,83 (24,7 - 27)
BL 225+0.72 (20.7 - 23.7) 22.0 + 0.41 (21.6 - 22.6) 22+0.39 (21.9 - 23.0) 22,30,85 (20,9 - 23,49
NL 8.6+ 0.47 (7.7 - 10.0) 8.80 + 0.41 (8.6 - 9.0) 8.5+0.25(8.4-8.7) 90,55 (8,5 -9,84)
NW 2.7+0.19 (2.6 - 3.0) 2.40+0.16 (2.2-2.7) 24018 (2.3-28) 29+03(2,6-33)
LFR 11.8+3.35 (11.0 12.1) 11.60 + 0.47 (10.8 - 12.4) 114+0.38 (104 -115) | 144+1,18 (133-16,8)
LBC 13.80.33 (12.2 - 14.5) 1350 + 0.47 (12.6 - 13.9) 133040 (12.7-13.8) | 123%0,46 (12-13,12)
MAB 8.3+0.30 (7.9 - 9.0) 8.0+0.37 (7.8 - 8.9) 7.9+0.26 (7.7 - 8.5) 9,3+03 (8,8-98)
oW 13.1+0.25 (125 - 13.3) 125+0.19 (12.3 - 12.9) 129+0.50 (11.8-136) | 4520,28(4,1-5)

DL 6.5+0.31(5.9-7.2) 6.7+0.26 (6.4 -7.2) 6.2+0.38 (5.7-6.7) 60,4 (54-6,6)

PL 9.2+0.36 (8.9 - 10.1) 9.15+0.31 (8.9 - 9.8) 9.3+0.66 (8.4 - 10.3) 9,6 +0,55 (9 - 10,6)
IFL 3.4 +0.26 (2.9 - 3.94) 3.16 + 0.22 (2.89 - 3.60) 3.4+0.30 (2.89 - 3.68) 3,36 0,27 (3-3,8)
HBB 11.040.38 (105 - 11.9) 10.95 +0.35 (10.4 - 11.6) 10.2£0.27 (9.8 - 10.6) 10,40,5(9,9 - 11,4)
HBWB 9.0+0.30 (8.5 - 9.6) 9.0+0.32 (8.6 - 9.6) 8.2+0.13(8.0-8.4) 8,8+09(8,1-106)
LTB 7.4+0.39 (6.8 - 8.4) 7.63+0.67 (6.8 - 7.6) 8.4+ 0.58 (7.36 - 9.2) 58 +0,4(52-6,)
MAL 14.4 +0.47 (13.7 - 15.5) 13.75+0.72 (12.7 - 14.9) 137044 (128-139) | 147£0,6 (135-153)
LUTR 3.9 +0.15 (3.68 - 3.94) 3.68+0.17 (3.4 - 3.9) 3.55+0.08 (3.50 -3.68) | 3,8+0,2(3,8-44)
LUPM 0.78 + 0.07 (0.66 - 0.79) 0.69 +0.07 (0.6 - 0.78) 0.65+0.07 (0.52-0.66) | 0,72 0,08 (0,66 - 0,78)
M? 0.92 +0.07 (0.90 - 1.05) 0.92 +0.06 (0.9 - 1.05) 0.92+0.08 (0.84 - 1.10) | 0.91%0.07 (0.90 - 1.0)
M?2 1.0 0.07 (0.90 - 1.05) 1.0 £0.05 (0.90 - 1.05) 1.0 0.05 (0.90 - 1.10) 1.0 £ 0.06 (0.90 - 1.05)
M3 0,79 + 0,07 (0,78 - 1,05) 0,79+ 0,04 (0,79 - 0,92) 0,79+0,05(0,78-0,92) | 0,79+0,07 (0,78 -0,9)
LLTR 3.94 +0.15 (3.68 - 4.20) 3.68 + 0.22 (3.42 - 4.20) 3.4+0.19 (3.15 - 3.68) 40,15 (3,85 - 4,3)
LLPM 0.66 + 0.08 (0.52 - 0.79) 0.70 + 0.08 (0.52 - 0.79) 0.55+0.07 (0.50 -0.66) | 0,68 0,07 (0,54 - 0,76)
M; 0.9 + 0.08 (0.90 - 1.20) 1.02 0.06 (0.90 - 1.05) 0.99+£0.07 (0.90 - 1.10) | 0.99 % 0.08 (0.90 - 1.20)
M, 0.9 + 0.08 (0.90 - 1.20) 1.03 0.06 (0.90 - 1.05) 0.99 +£0.08 (0.90 - 1.10) | 1.03 % 0.06 (0.90 - 1.05)

0,82 +0,07 (0,78 - 1,05)

0,79 0,09 (0,79 - 1,05)

0,79 40,10 (0,78 - 1,05)

0,79+0,10 (0,78 - 1,05)
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Biyometrik veriler NTSYS-pc programi kullamilarak da analiz edildi. Ik olarak veriler
standartize edildi, daha sonra Manhattan katsayisina gore mesafe matrisleri hesaplandi ve
UPGMA kiime analizi yapildi. Populasyonlarin biyometrik karakterlerinin 6lgiilerinin
ortalamalar1 alinarak olusturulan farklilik matrisi Tablo 4’de verilmistir. Bu analize gore D.
nitedula (DN3,Trakya) ve D. nitedula (DN2, Anadolu) populasyonlari birbirine en yakin
populasyonlar olarak goriilmektedir (D= 0,70). Bu kiimeye D. nitedula (DN1, Karadeniz)
altpopulasyonu baglanmistir, bunu D. laniger izlemistir. iki tiir karsilastirildiginda D. laniger
populasyonu ise 0,93’lik D degeri ile D. nitedula (DN3, Trakya) populasyonuna en uzak

populasyondur. Bu matristen olusturulan kiime agaci Sekil 6’da verilmistir.

Tablo 4. Dryomys populasyonlar1 arasindaki farlilik (D) matriksi (Coef. Dist.)

Populasyon 1 2 3 4

1) D. nitedula (DN3) ek

2) D. nitedula (DN2) 0,069  *Hxk*

3) D. laniger (DL) 0,092 0,074  *wwwx

4) D. nitedula (DN1) 0,081 0,082 0,089 ek
DN3

a DN2
DN1
DL
1.00 075 050 025 0.00

Sekil 6. Iki tiire ait populasyonlar arasindaki biyometrik farkliliga gére olusturulmus UPGMA
dendrogrami; DN1: D. nitedula “Karadeniz”, DN2: D. nitedula “Bati Anadolu”, DN3: D.
nitedula “Trakya”, DL: D. laniger, (Stadandardize: Min, divide opt.: SQRT (SS), Coef.: Dist).
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Genetik Degerlendirme:
Dort grup altinda toplanan her iki tiire ait toplam 36 G6rnekte; Gliserol-3- fosfat dehidrojenaz
(E.C. 1.1.1.8, a-Gpdh), Laktat dehidrojenaz (E.C. 1.1.1.27, Ldh), Malat dehidrojenaz (E.C.
1.1.1.37, Mdh), Malik enzim (E.C. 1.1.1.40, Me), izositrat dehidrojenaz (E.C. 1.1.1.42, Idh),
Phosphogluconate dehydrogenase (E.C. 1.1.1.44, Pgd), Glukoz-6- fosfat dehidrojenaz (E.C.
1.1.1.49, Gpdh), Gliseraldehit fosfat dehidrojenaz (E.C. 1.2.1.12, Gepdh), Superoksit dismutaz
(E.C. 1.15.1.1, Sod), Heksokinaz (E.C. 2.7.1.1, Hk), Aldolaz (E.C. 4.1.2.13, Ald), Karbonik
anhidraz (E.C. 4.2.1.1, Ca), Fumarat hidrataz (E.C. 4.2.1.2, Fum), Aconitaz (E.C. 4.2.1.3,
Acon), Mannoz fosfat izomeraz (E.C. 5.3.1.8, Mpi), Glukoz fosfat izomeraz (E.C. 5.3.1.9, Gpi)
ve Fosfoglukomutaz (E.C. 5.4.2.2, Pgm) olmak iizere 17 enzim sistemi ¢aligilmistir. 20 yapisal
lokusu temsil eden 17 enzim sisteminin incelenmesi sonucu Dryomys cinsindeki her iki tiirde 10
izoenzimde polimorfizm ortaya ¢ikarilmistir. Bu polimorfik izozimler o-Gpdh, Me, Idh-1,
Gepdh, Sod, Ca-2, Fum, Acon, Mpi, Pgm’dir. Tiirkiye’ye endemik olan D. laniger tiiriinde ise

sadece Idh-1, Sod, Fum, Pgm ve Mpi polimorfik lokuslar oldugu belirlenmistir.

Filipucci et al (1995) Tarkya’dan elde ettigi 8 D. nitedula 6rnegi tizerinde yaptigi ¢calismada 40
lokus incelemis, bu lokuslardan Mdh-1, Np, Aph, Ada, Ald, Est-1, Est-3 olmak iizere 7 lokusta
varyasyon saptamistir. Arastiricinin arasticinin  polimorfik olarak saptadigit Mdh-1 ve Ald,
bunlarin disinda Pgd, HK ve Gpdh lokuslart Tiirkiye 6rneklerinde monomorfik bulunmustur.
Filipucci et al (1995)’in monomorfik buldugu «@-Gpdh bu g¢alismada incelenen Orneklerde
polimorfik oldugu belirlenmistir. Bunun disinda arastirici ¢alistigi 8 lokalitede polimorfik He

degerini ve polimordik lokuslarin yiizdesini agagidaki gibi saptamistir;
POL (n: 4): Piani di Ruggio (Italya), Ho: 0.019, Pl %: 0.100

ASI (n: 4): Altipiano (Italya), Ho: 0.031, Pl %: 0.075

TRV (n: 9): Tarvisio (Italya), Ho: 0.053, Pl %: 0.175

IDR (n: 1): Idrija (Slovenya), Ho: 0.050, PI %: 0.050

BOR (n: 1): Boracko Jezero (Bosna-Hersek), Ho: 0.050, Pl %: 0.050
PEL (n: 1): Pelister dagi (Makedonya), Ho: 0.100, PI %: 0.100

EDI (n: 8): Edirne (Tiirkiye), Ho: 0.047, Pl %: 0.200

ISR (n: 1): Hurfesh (Israil), Ho: 0.125, Pl %: 0.125

Bu calismada Trakya oOrneklerinde bulunan % 25°lik polimorfik lokus yiizdesi aratiricinin
bulgusuna (% 20) yakin bir degerdir. Diger lokasyonlarda arastiricinin c¢alistigt 6rnek sayisi

yetersiz oldugu karsilastirma yapilmamaigtir.
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Asagida calisilan biitlin enzim sistemlerinde saptanan allelik yap1 ve tiirlere gore dagilimi
aciklanmistir, bunlardan polimorfik olanlarin frekanslari Tablo 4’de, lokuslardaki genetik
varyasyon Tablo 5’de, heterozigot sayilari ve Hardy-Weinberg esitliginden sapmalar Tablo 6’da

verilmistir.

a-Gliserol -3 —fosfat dehidrojenaz (E.C. 1.1.1.8, o-Gpdh): Bu enzim sistemi dimerik
yapidadir. Alfa ve Beta zincir polipeptidleri bakimindan a-Gpdh-1 ve a-Gpdh-2 olmak iizere iki
otozomal lokus igermektedir. Dryomys cinsi orneklerinde anodal go¢ eden bir tek izozimin
zimogramlar1 jel tizerinde gozlemlenmistir. DL1 populasyonunda sadece AA allellerine
rastlanmis ve tiim 6rnekler A alleline fikse olmustur. D. nitedula altpopulasyonlarinda bu enzim
polimorfik olarak saptanmigtir, ayrica DN1’de AA, BB alelleri bulunmakta ve 2 06rnegin
heterozigot AB genotipinde oldugu, DN2’nin DN1’¢ benzer olup bu altpopulasyonda 3 6rnegin
heretozigot oldugu belirlenmistir, DN3’de ise AA genotipi ve 5 heterozigot bireye rastlanmis, bu

alt populasyonda BB genotipi gézlenmemistir.

Laktat dehidrojenaz (E.C. 1.1.1.27, Ldh): D. laniger ve D. nitedula tiirlerinde farkli allellere
sahip olan bir enzim sistemidir. Bu 6zelliginden dolayr Dryomys cinsi i¢in tiirler arasinda ayrim
saglama olasiligi bulundugundan 6nem tasimaktadir. D. laniger cinsinde sadece A alleline
rastlanirken D. nitedula cinsinde sadece B alleline rastlanmistir. Yani tiir igcinde monomorfik

olan bu enzim, tiirler arasinda polimorfik olarak gézlenmistir.

Malat dehidrojenaz (E.C. 1.1.1.37, Mdh): Bu enzim sisteminde anoda gi¢ eden sitozolik Mdh-1
ve katoda go¢ eden mitokondrial Mdh-2 olmak iizere iki izoenzim iinitesi gézlemlenmistir. Her
iki izozimde Dryomys cinsi i¢in ayni allellerde fikse olmustur. Monomorfik bir yap1

gostermektedir ve tiim ornekler igin allel frekansi 1°dir.

Malik enzim (E.C. 1.1.1.40, Me): Dryomys cinsinde saptanan diger bir polimorfik enzim
sistemidir. Polimorfizm yalniz D. nitedula altpopulasyonlarinda gozlenmistir. DL1 ve DN3
populasyonlar1 ayni allele fikse olmuslardir ve AA genotipinin allel frekansi 1°dir. DN3’de 1
ornekte heterozigotluk gézlenmistir. DN1 yani Karadeniz populasyonunda A allel frekansi 0,909
ve B allel frekans1 0,091°dir ve diisiik bir polimorfizme sahiptir. Genel olarak polimorfizmin
diisiik oldugu DN2 populasyonunda bu enzim igin A allel frekansi 0,583; B alleli frekansi
0,417°dir ve 1 drnek heterozigottur.

Izositrat dehidrojenaz (E.C. 1.1.1.42, Idh): Bu enzimin biri anadol gé¢ eden ve mitokondrial
olan Idh-1 digeri ise orijine yakin olan ve sitosolik olan Idh-2 iki farkli izozimi bulunmaktadir.
Anotta kalan lokus Idh-2 olarak adlandirilmis ve tim orneklerde A alleline fikse olmus yani

monomorfik bir lokustur. Idh-1 lokusu Dryomys cinsi i¢in polimorfik bulunmustur. D. laniger
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tiirlinde sadece AA genotipi saptanmis, 4 drnekte ise AB heterozigot genotipi gdzlenmistir. Bu

tiir icin Mpi’den sonra en fazla heretozigot bireylerin gozlendigi allozim Idh’dir

D. nitedula i¢inde en fazla polimorfizm 0,75’lik A alleli frekansi, 0,25’lik B alleli frekansi
degerleri ile DN2 yani I¢ Anadolu populasyonunda; en fazla heterozigotluk ise 5 heterozigot
bireyle DN1 Karadeniz populasyonunda gozlenmistir. Trakya populasyonundaki (DN3)

polimorfizm oldukga diisiiktiir ve 7 bireyden sadece birinde heterozigotluk gézlenmistir.

Fosfoglukonat dehidrojenaz (E.C. 1.1.1.44, Pgd): Pgd enzim sistemi tek bir izozime sahiptir.
Calisilan Dryomys cinsi tiirleri i¢in bu enzim monomorfik bir yapi gostermistir ve A alleli

gozlenme frekansi 1°dir.

Gliseraldehit fosfat dehidrojenaz (E.C. 1.2.1.12, Gpdh): Tetramer bir yap1 gostermektedir.
Dryomys orneklerinde anodal go¢ eden dort lokus gozlenmistir. Bu enzim sisteminde tiim

lokuslarda 6rnekler A alleline fikse olmustur ve tiim lokuslar monomorfiktir.

Glukoz — 6 — fosfat dehidrojenaz (E.C. 1.1.1.49, Gepdh): Gepdh enzim sistemi sadece bir
ornekte farkl allelik yap1 saptanmasindan dolay1 cins i¢inde polimorfik olarak kabul edilmistir.
DN1 populasyonunda Karanlikmese-Artvin 6rnegi BB alleline sahipken diger tiim 6rnekler AA

genotipindedir.

Siiperoksit dismutaz (E.C. 1.15.1.1, Sod): Tetramerik yapida olan bu enzim sistemi Dryomys
cinsinde monomorfik olarak ortaya ¢ikmig ve sadece A aleline fikse olmustur. Her iki tiirde de
I’er Ornekte heterozigotluk saptanmustir, D. nitedula’da heterozigot o6rnek DNI1
altpopulasyonunda gézlenmistir. Bu bakimdan Sod her iki tiirde de polimorfizmin ¢ok diisiik

oldugu bir allozimdir.

Heksokinaz (E.C. 2.7.1.1, HK): Bu enzim sistemi tek bir izozime sahiptir. Calisilan Dryomys

cinsi tiirleri i¢in bu enzim monomorfik bir yapida olup alleler AA genotipindedir.

Aldolaz (E.C. 4.1.2.13, Ald): Bu enzim sistemi tek bir izozime sahiptir. Caligilan Dryomys cinsi

tiirleri i¢in bu enzim monomorfik bir yap1 gdstermistir ve A alleli gézlenme frekans: 1°dir.

Karbonik anhidraz (E.C. 4.2.1.1, Ca): Bu enzimde hizli ve yavas kosan iki lokus
bulunmaktadir. Yavas kosan lokus Ca-1 ve hizli kosan Ca-2 olarak adlandirilir. Tiim 6rnekler
Ca-1 lokusu i¢in ayni allele fikse olmustur ve A alleli frekansi 1’dir. Ca-2 lokusunda 3 farkli
allel ¢iftine rastlanmustir. D. laniger (DL1) populasyonunda sadece AA genotipi gézlenmektedir.
Karadeniz populasyonunda (DN1) A alleli goriilme frekansi 0,045; B alleli frekansi ise
0,955°dir, 1 ornekte heterozigotluk gozlenmistir. Trakya populasyonu (DN3) ise 6 heterozigot
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bireye sahiptir, diger bir ornekte AA genotipi gdzlenmistir. i¢ Anadolu (DN2)

populasyonunda ise sadece AA ve BB allel g¢iftlerine rastlanmis olup heterozigotluk

gbdzlenmemistir.

Fumarat hidrataz (E.C. 4.2.1.2, Fum): Bu enzim sistemi tetramerik bir yap1 gostermektedir.
Dryomys cinsi 6rnekleri igin anodal gog¢ eden tek bir lokus gozlenmistir. DL1 populasyonu igin
polimorfik olan bu enzim sistemi D. nitedula tiirii populasyonlari i¢in monomorfik yapidadir. 12
ornekle calisilan DL1 populasyonunda ise sadece bir 6rnekte heterozigotluk gozlenmistir. Buna

gore orneklerin tamami AA genotipinde olup A alleli frekans1 0,958; B alleli frekans1 0,042°dir.

Aconitaz hidrataz (E.C. 4.2.1.3, Acon): Sadece DN1 populasyonunda iki farkli allel ¢ifti
gozlenmistir ve bu nedenle polimorfik olarak degerlendirilmistir. DN1 populasyonunda A alleli
frekans1 0,818, B aleli ise 0.182°dir, D. laniger’de ve D. nitedula’nin diger iki
altpopulasyonunda biitiin aleller AA genotipindedir.

Mannoz fosfat izomeraz (E.C. 5.3.1.8, Mpi): Bu enzim sistemi monomerik olup izozimleri
anodal go¢ ederler. Dryomys orneklerinde yapilan ¢alismada anodal gb¢ eden ti¢ farkli allel
fikse olmustur. Bunlardan yavas kosan BB, hizli kosan AA ve heterozigotlar AB’dir. D.
laniger’de AA ve AB genotipleri saptanmis, heterozigot 6rnek sayisi 5 olarak belirlenmistir. Bu
bakimdan Mpi D.laniger tiiriinde heterozigotlugun en fazla oldugu allozimdir. Bu allozim D.
nitedula altpopulasyonlarinda da farkli allellere fikse olmus durumdadir. DN1 ve DN3’de A ve

B aleli ve 1’er adet heterozigot 6rnek bulunmakta, DN2’de sadece AA genotipi gozlenmistir.

Glukoz fosfat izomeraz (E.C. 5.3.1.9, Gpi): Dimerik yapida bir enzim sistemidir. Dryomys
cinsinin 2 tirlinde monomorfik bir yapi gostermistir. Bununla birlikte cins iginde dikkate
alindiginda D. laniger ve D. nitedula populasyonlarinda birbirinden farkli lokuslarin gézlenmesi
acisindan polimorfik ve iki tiirii birbirinden ayiran bir enzim sistemidir. DL1 populasyonunda
sadece BB genotipine rastlanirken, DN1, DN2 ve DN3 populasyonlarinda sadece AA genotipi

gozlenmistir.

Fosfoglukomutaz (E.C. 5.4.2.2, Pgm): Bu enzimde anoda go¢ eden Pgm-1 hizli BB, yavas AA
ve heterozigot yap1 gosteren AB olmak tizere ii¢ allel ciftine fikse olmustur. Calisilan her iki
Dryomys cinsi tiiriinde her iki allel bulunmakta ve heterozigot 6rneklere de rastlanmistir. Genel
olarak bu enzim sistemi olduk¢a fazla polimorfizm gosterir ve calisilan Dryomys cinsi
orneklerinde de bu yonde bulgular elde edilmistir. En fazla polimorfizme D. nitedula tiirii i¢inde
Trakya populasyonunda rastlanmistir (A alleli frekansi 0,571 ve B alleli frekansi 0,429 ). En az

polimorfizm ise i¢ Anadolu populasyonundadir.
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Allozimlerin Istatistik Analiz Sonuclar
Allel frekanslar:

Dryomys cinsine ait populasyonlardaki allel frekanslari Tablo 4’de verilmistir. Buna gore
populasyonlar arasinda ¢alisilan 20 lokustan 12’sinde  farkli frekanslar bulunmustur.
Heterozigotluk gosteren lokuslar frekans tablosunda verilmistir (Tablo 4). En fazla
heterozigotluk D. nitedula’nin  Karadeniz (DN1) populasyonunda % 40 oraninda ortaya
c¢ikmistir. Bu populasyonu % 25°lik polimorfizmle D. nitedula’nin diger iki populasyonunu
izlemekedir. D. laniger populasyonu ise % 15°lik bir degerle en diisiik polimorfizme sahip olan
tirdiir (Tablo 5).

Tablo 4. Dryomys populasyonlarindaki varyasyonu gosteren allellerin frekanslar

Lokus D. laniger D. nitedulal D. nitedula2 D. nitedula3
(Karadeniz) (Orta Anadolu) (Trakya)

a-Gpdh

A 1,000 0,545 0,583 0,643

B 0.000 0,455 0,417 0,357

Ldh

A 0,000 1,000 1,000 1,000

B 1,000 0,000 0,000 0,000

Malic

A 1,000 0,909 0,583 1,000

B 0,000 0,091 0,417 0,000

Idh-1

A 0,833 0,773 0,750 0,929

B 0,167 0,227 0,250 0,071

Gepdh

A 1,000 0,909 1,000 1,000

B 0,000 0,091 0,000 0,000

Sod

A 0,958 0,818 1,000 1,000

B 0,042 0,182 0,000 0,000

Ca-2

A 1,000 0,045 0,667 0,071

B 0,000 0,955 0,333 0,929

Gpi

A 1,000 0,000 0,000 0,000

B 0,000 1,000 1,000 1,000

Acon

A 1,000 0,818 1,000 1,000

B 0,000 0,182 0,000 0,000

Mpi

A 0,792 0,773 1,000 0,929

B 0,208 0,227 0,000 0,071

Fumaraz

A 0,958 1,000 1,000 1,000

B 0,042 0,000 0,000 0,000

Pgm

A 0,833 0,864 0,917 0,571

B 0,167 0,136 0,083 0,429
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Lokuslardaki genetik varyasyonlar

Caligilan tiim Dryomys cinsine ait populasyonlarin 20 lokustaki genetik varyasyonlar1 Tablo 5°de
verilmistir. D. laniger’in analizlerde kullanilan 12 6rnegine gore populasyondaki beklenen
ortalama heterozigotluk He= 0.054 olup bu deger goézlenen ortalama heterozigotluk (Ho)
degerine ¢ok yakindir. Polimorfik lokus yiizdesi ise 15°dir (Tablo 5). Bu nedenle D. laniger
populasyonun Hardy-Weinberg esitliginde oldugu sdylenebilir. Bu sekilde Hardy — Weinberg
dengesinde olan populasyonlarda bu durum genetik darbogazin bir gostergesi olarak dikkate
alinmaktadir. Bu tiirlin yasam alan1 olan 1500 mt ve {izerinde kayaliklar dikkate alindiginda
oldukca homojen bir habitat tipine bagimli olarak yasadig1 goriilmektedir. Bu bakimdan
populasyonun alt gruplara boliinme olanagi ve altpopulasyonlar arasindaki olasi gen gogleri
ortadan kalkmaktadir. Bu durum heterozigotlugun azalmasinin temel nedeni olarak

degerlendirilebilir.

Calisilan 24 D. nitedula orneginde Hardy-Weinberg esitligi altinda gozlenen ortalama
heterozigotluk en yiiksek (Ho= 0.10) Trakya altpopulasyonunda (DN3), en diisiik ise (Ho= 0.05)
Orta Anadolu altpopulasyonunda (DN2) saptanmistir. Trakya populasyonunda gozlenen yiiksek
heterozigotluk degeri disinda diger populasyonlar birbirlerine yakin ortalama heterozigotluk
degerine sahip olmakla birlikte Hardy — Weinberg esitliginden en fazla sapma DNI1
altpopulasyonunda gozlenmistir. Go6zlenen ortalama heterozigotluk degerleri (Ho), Hardy-
Weinberg esitligi altinda beklenen ortalama heterozigotluk (He) degerleriyle az ¢ok farklilik
gostermekdir. En yiiksek beklenen ortalama heterozigotluk degeri D. nitedulal (Karadeniz)
populasyonunda 0,128’lik bir degerle gozlenmistir. Orta Anadolu populasyonu da kismen
yiiksek bir degere sahiptir (0,106). Polimorfik lokuslarin yiizdesi D. nitedula2 ve D. nitedula3
populasyonlarinda benzer olarak % 25 olup DN1 populasyonunda ise % 40’lik bir degerle
oldukga fazladir.

Lokuslardaki Hardy- Weinberg esitliginden sapmalar

Hardy- Weinberg esitliginden allozimlerin tek tek gosterdikleri sapmalar: belirlemek i¢in yapilan
khi-kare testi Tablo 6’da verilmistir. D. laniger populasyonunda yalnizca bir lokus Ca-2 Hardy-
Weinberg dengesinde olmadigi goézlenmistir (P< 0.05). D. nitedulal populasyonunda a-Gpdh,
Pgm, Malik, G6pdh, Acon, Mpi olmak iizere 6 lokus Hardy — Weinberg esitliginden sapma
gostermistir. D. nitedula2 populasyonunda Ca-2 Hardy — Weinberg esitliginden saparken D.
nitedula3 populasyonunda lokuslarda Hardy — Weinberg esitliginden sapma gdzlenmemistir.
Tablo 6’da verilen diger lokuslar Hardy-Weinberg dengesindedir (P> 0.05). Populasyonlarda

gozlenen ve beklenen frekanslar birbirlerine uyum gostermistir.
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Tablo 5. Tiim populasyonlarda 20 lokustaki genetik varyasyon (standart hata parantez igindedir)

Populasyon | Ornek | Lokustaki | Polimorfik | Dogrudan sayilan HydWhbg’e gore
sayis1 | allellerin | lokuslarin | ortalama beklenen ortalama
yiizdesi yiizdesi* heterozigotluk (Ho) | heterozigotluk** (He)

D. laniger 12 1.3 15,0 0.054 0.055

(DL1) (0.1) (0.027) (0.025)

D. nitedula | 11 15 40,0 0.064 0.128

(DN1) (0.1) (0.029) (0.038)

D. nitedula |6 1.3 25,0 0.050 0.106

(DN2) (0.1) (0.027) (0.045)

D. nitedula |7 1.3 25,0 0.100 0.073

(DN3) (0.1) (0.054) (0.035)

*Eger en yaygin allelin frekansi 0.095°1 gegmemisse, bir lokus polimorfik olarak dikkate alinir.

**Tarafsiz (unbiased) hesaplama (Nei, 1978)

Tablo 6. Hardy-Weinberg esitliginden sapmalari gosteren ki-kare testi (*Hardy-Weinberg
esitliginden sapma gosteren lokuslar)

Exact
Populasyonlar Lokuslar Allel Gozlenen Beklenen %2 DF P test
Frekans Frekans P

D. nitedulal a-Gpdh AA 5 3,143
AB 2 5,714 5121* 1 0,024 0,060

BB 4 2,143

Idh-1 AA 6 6,476
AB 5 4,048 0,735 1 0,391 1,000

BB 0 0,476

Pgm-1 AA 9 8,143
AB 1 2,714 6,316* 1 0,012 0,143

BB 1 0,143

Sod AA 7 7,286
AB 4 3,429 0,392 1 0,531 1,000

BB 0 0,286

Malik AA 10 9,048
AB 0 1,905 21,053* 1 0,00 0,048

BB 1 0,048

G6pdh AA 10 9,048
AB 0 1,905 21,053* 1 0,00 0,048

BB 1 0,048

Acon AA 9 7,286
AB 0 3,429 14.118* 1 0,00 0,008

BB 2 0,286

Mpi AA 8 6,476
AB 1 4,048 7,529* 1 0,006 0,038

BB 2 0,476

CA-2 AA 0 0,000
AB 1 1,000 0,00 1 1,000 1,000

BB 10 10,00
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D. nitedula2 a-Gpdh AA 2 1,909
AB 3 3,182 0,024 0,877 1,000

BB 1 0,909

Idh-1 AA 4 3,273
AB 1 2,455 2,963 0,085 0,273

BB 1 0,273

Pgm AA 5 5,000
AB 1 1,000 0,000 1,000 1,000

BB 0 0,000

Malik AA 3 1,909
AB 1 3,182 3,429 0,064 0,152

BB 2 0,909

CA-2 AA 4 2,545
AB 0 2,909 7,619* 0,006 0,030

BB 2 0,545

D. nitedula3 a-Gpdh AA 2 2,769
AB 5 3,462 1,667 0,197 0,441

BB 0 0,769

Idh-1 AA 6 6,000
AB 1 1,000 0,000 1,000 1,000

BB 0 0,000

Pgm AA 1 2,154
AB 6 3,692 3,214 0,073 0,161

BB 0 1,154

Mpi AA 6 6,000
AB 1 1,000 0,000 1,000 1,000

BB 0 0,000

CA-2 AA 1 0,000
AB 6 1,000 0,000 1,000 1,000

BB 0 6,000

D. laniger Idh-1 AA 8 8,261
AB 4 3,478 0.347 0.556 1.000

BB 0 0,261

Pgm AA 9 8,261
AB 2 3,478 2,789 0.095 0,248

BB 1 0,261

Sod AA 11 11,00
AB 1 1,000 0,000 1,000 1,000

BB 0 0,000

Fum AA 11 11,00
AB 1 1,000 0,000 1,000 1,000

BB 0 0,000

Mpi AA 7 7,435
AB 5 4,130 0,643 0,423 1,000

BB 0 0,435

Ca-2 AA 10 9,130
AB 1 2,739 6,984* 0,008 0,130

BB 1 0,130
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Genetik Varyasyon

Wright (1978)’in F istatistigi populasyondaki heterozigotlugu, diger bir degisle populasyon igi
genetik farkliligin miktarin1 ve altpopulasyonlarin total populasyona genetik katkisini ifade
etmek i¢in kullanilmaktadir. Bu analiz sadece D. nitedula i¢in dikkate alinmistir, D. laniger tek

lokalite olarak degerlendirildigi igin F istatistik analizi yapilmamustir.

D. nitedula tiiriiniin ti¢ populasyonu igin 9 polimorfik lokustan olusturulan F degerleri ve
ortalamalar1 Tablo 7’de verilmistir. Fis bir alt populasyondaki bireylerin i¢inde bulunduklari
altpopulasyonun heterozigotluguna yaptiklart katkiyr gosteren katsayidir ve bunun ortalama
degeri 0,29’dur ve orta seviyededir, D. nitedula alt populasyonlar1 iginde Malic, Gepdh, Ca-2,
Acon ve Mpi lokuslarindaki farkiliklar 0.29’luk Fis degerinin olusumunda belirleyici lokuslar

olmuslardir.

Bireylerin total populasyonun heterozigotluguna katkisini gosteren Fir ortalama degeri de 0.39
olup bu degerde ortalama bir degerdir. Fis tizerine belireyici olan lokuslar Fir degerinde de

benzer sekilde belirleyicidir.

Alt populasyonlarin total populasyonun heterozigotluguna katkis1 olan Fst degeri 0,13 diir ve
bu deger D. nitedula alt populasyonlar: arasindaki genetik farkliligin % 13 civarinda oldugunu
gostermektedir. Buna goére D. nitedula altpopulasyonlarinin  total populasyonun
heterozigotluguna katkisinin orta veya orta seviyenin az tistiinde oldugu sdylenebilir. Bu degerler
D. nitedula populasyonu igindeki heterozigotlugun alt populasyonlarda az ¢ok benzer olarak
veya yakin olarak ortaya c¢ikmasindan kaynaklanmaktadir, calisilan allozim lokuslarindaki
varyasyon bulgularia gore alt populasyonlar arasinda ¢ok fazla genetik bir farklilagsma olmadigi
sOylenebilir. Caligilan alt populasyonlar arasinda Dogu Karadeniz alt populasyonu DN1’de
polimorfik lokuslarin yiizdesi 40 olup 6 lokusta heterozigot bireylere rastlanmistir, diger iki alt
populasyonda bu oran % 25°dir ve heterozigot lokus sayis1 4 ve 5°dir. Buna gore en fazla genetik

farklilasma Dogu Karadeniz alt populasyonunda gozlenmistir.



Tablo 7. D. nitedula populasyonlarindaki F-istatistigi 6zeti (Wright, 1978’e gore)

Lokus Fis Fir Fst

a-Gpdh 0,1369 0,1429 0,0070
Malic 0,7888 0,8328 0,2081
Idh-1 0,0060 0,0427 0,0370
Gepdh 1,0000 1,0000 0,0514
Sod -0,2222 -0,0909 0,1074
Ca-2 0,5604 0,7474 0,4253
Acon 1,0000 1,0000 0,1074
Mpi 0,5827 0,6190 0,0872
Pgm -0,1534 -0,105 0,1239
Ortalama 0,2917 0,3851 0,1318
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4.6.3 Genetik mesafe

Calisilan Dryomys cinsine ait dort populasyonun Nei (1978)’e gore arasindaki genetik benzerlik
(I) ve genetik mesafe (D) 20 lokustan elde edilen allel frekanslar1 gz Oniine alinarak elde
edilmistir (Tablo 8). Gozlenen genetik mesafe (D) degeri populasyonlar arasinda F degerlerinde
de ortaya ciktign gibi oldukea diisiiktiir. Iki tiir dikkate alindiginda D degeri 0.187 ile 0.006
arasinda degismektedir, D. laniger ile D. nitedula arasindaki en biiyiik fark DN1 populasyonu
arasinda D= 187 olarak ortaya ¢ikmistir. D. nitedula’nin alt populasyonlar1 arasindaki genetik
uzaklik D= 0.006 ile D= 0.030 arasinda degismektedir ve en yiiksek D degeri D. nitedula2 ve D.
nitedula3 populasyonlar1 arasinda D= 0.030 olarak ortaya ¢ikmustir. Nei (1978) genetik mesafe
(D) degerine gore populasyonlar arasinda 6nemli 6lciide bir farkliligin olmadig goriilmektedir.
Bu bulgular Trakya ve D. Karadeniz populasyonun birbirine Orta Anadolu altpopulasyonundan
daha yakin oldugunu destekler niteliktedir. Bu iliskiyi gosteren UPGM ve Neigbour joining

dendogramlar sekil 7 ve 8’de verilmistir.
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Tablo 8. Nei (1978)’e gore Dryomys populasyonlari arasindaki genetik benzerlik (I) ve genetik

mesafe (D) matrisi (I, matrisin alt tarafi; D, matrisin {ist tarafi)

Populasyon 1 2 3 4

1 D. laniger *Hkkx 0,187 0,140 0,175

2 D. nitedulal 0,829  **d*xx 0,027 0,006

3 D. nitedula2 0,869 0,973 Fkkkk 0,030

4 D. nitedula3 0,839 0,994 0,970 Fkkkx
4.6.4 Gen akis1

D. nitedula tiirii icinde gen akisi degeri (Nm) populasyonlar arasindaki temas noktalarinin ne

derecede oldugunu gosterir. Altpopulasyonlar arasindaki gen akist Wright (1951, 1965, 1978)’in

Fst = 1/ (4Nm + 1) formiiliiyle hesaplanmistir. Bu formiile gére gen akist Nm = 0,165 olarak

hesaplanmistir. Bu deger populasyonlardaki normal gen akisiyla kiyaslanirsa oldukea diisiik bir

degerdir. Nm degeri Fst degeri ile ters orantilidir, Fst degeri yiikseldikge Nm degeri diiser yani

altpopulasyonlar arasinda gen gocli azalir. Daha agik bir ifadeyle diisik NM degeri

altpopulasyonladaki allellerin populasyonun tamami igine gen akisi ile iyi bir sekilde

yayillmadigimi gosterir. D. nitedula iginde o6zelikle Dogu Karadeniz altpopulasyonu iginde

polimorfizmin yiiksek olmasma karsin I¢ Anadolu altpopulasyonunda polimorfizmin diisiik

olmasi Nm degerini diisiik olmasina yol agmaktadir.
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Sekil 7. Dryomys populasyonlar: arasindaki genetik akrabaligi gosteren UPGMA dendogrami
(Nei 1978’e gore) (DL: D. laniger, DN1: D. nitedulal, DN2: D. nitedula2, DN3: D. nitedula3)

DL

DN1

—DN3

DN2

f T T T T T 1
0.00 0.02 0.05 0.07 0.09

Sekil 8. Dryomys populasyonlar1 arasindaki genetik akrabaligi gosteren Neigbour joining
dendogrami (Nei 1978’¢ gore) (DL: D. laniger, DN1: D. nitedulal, DN2: D. nitedula2, DN3: D.
nitedula3)
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V. Sonuc ve Oneriler

Sonug olarak;

1)

2)

3)

Tiirkiye’ye endemik bir kemirgen tiirii olan Anadolu kaya uyurunda “D. laniger” genetik
varyasyon c¢alisilan 20 izoezim lokusu dikkate alindiginda oldukg¢a diisiik bulunmustur.
Allozimlerin frekansi genelde Hardy-Weinberg esitliginde olup sadece Ca-2 lokusunda
sapma gozlenmistir. Diger lokuslarin Ho ve He degerleri arasinda fark yoktur, bu durum
D. laniger populasyonu i¢in genetik bir darbogaz olarak degerlendirilebilir, daha kesin
bulgulara ulagsmak igin mikrosatellit analizlerinin yapilmas1 gerekir.

Ldh ve Gpi calisilan her iki tiirde farkli allellere fikse olmuslardir ve iki tiir i¢in ayirici
lokuslar oldugu sdylenebilir.

D. nitedula’nin ¢alisilan 3 altpopulasyonu i¢inde polimorfizm, en fazla Dogu Karadeniz
alt populasyonunda ortaya ¢ikmistir. D. nitedula populasyonu iginde heterozigot
lokuslarin sayist 4 ile 6 arasinda degismektedir. F istatistik sonuglari da genetik
benzerlige bagli olarak orta seviyede veya yiiksek seviyeye yakin, Nm degeri ise kismen
diisitk bulunmustur. Bu bulgular Dogu karadenzi altpopulasyonun alttiir seviyesinde bir

farklilasma i¢inde oldugunun desteklemektedir.
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VII. Ekler

Ek-a) Mali Bilango ve Agiklamalari
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Projenin toplam biit¢esi alinan ek biitce ile birlikte 26.000 YTL olup bunun 14.000 YTL’si sarf malzemsi olup, 10119,60 YTL’si jel goriintiilleme

cihazidir. Projede 1968,20 YTL artmustir.

Ek-b) Makine ve Techizatin Konumu ve ilerideki Kullanimina Dair A¢iklamalar (BAP Demirbas numaralar1 dahil)

Projenin sonunu dogru ek biitge ile jel goriintiileme sistemi alinmistir. Bu sistem elektroforez c¢aligmalarinda gerek emnzim gerekse DNA

bantlarinin fotograflarinin ¢ekilmesinde kullanilmaktadir.

Ek-c) Teknik ve Bilimsel Ayrintilar (varsa Kesim III'de yer almayan analiz ayrintilar)

Tablo 9. Lokuslarin genotipi (D.I: D. laniger; D.n: D. nitedula)

Orn. No | Tiir | Lokalite 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20

4586 D.l | Madenkéy AA |AA |AA |BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |BB |AA |AA |AA |AA |BB |AA |BB | AA | AA
4587 D.I | Madenkdy AA |AB |[AA |AB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |BB |AA |AA |AA |AA |BB |AA |BB | AA | AA
4588 D.I | Madenkdy AA |AA |AA |AB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |BB |AA |AA |AA |AA |BB |AA |BB | AA | AA
5775 D.l | Bolkar D. AA |AA |AA |BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |BB |AA |AA |AA |AA |BB |AA |BB | AA | AA
5778 D.I | Bolkar D. AA |AA |AA |BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |BB |AA |AA |AA |AA |BB |AA |BB | AA | AA
5771 D.l | Bolkar D. AA |AB |AA |BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |BB |AA |AA |AA |AA |BB |AA |BB | AA | AA
5772 D.l | Bolkar D. AA |AB |AA |BB |AA |AA |AA |AA |AA |AB |BB |AA |AA |AB |AA |BB |AA |BB | AA | AA
5774 D.I | Bolkar D. AA |AB |AA |BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |BB |AA |AA |AB |AA BB |AA |BB | AA | AA
5773 D.l | Bolkar D. AA |AA |AA |AA |AB |AA |AA |AA |AA |AA |BB |AA |AA |AB |AA |BB |AA |BB | AA | AA
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5631 D.l | Cighkara AA |AA |AA |[BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |BB |AA |AA |AB |AA |BB |AA |BB | AA | AA
4579 D.I | Madenkdy AA |AA |AA |[BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |BB |AA |AA |AB |AA |BB |AA |BB | AA | AA
2321 D.I | Ulukisla AA | AA |AA BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |BB |AA |AA |AA |AA |BB |AA |BB | AA | AA
5400 D.n | Camhhemsin- Rize | AA |AA |AA |[BB |AB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | BB
Tablo 9 devami. Lokuslarin genotipi (D.1: D. laniger; D.n: D. nitedula)

Orn. | Tiir | Lokalite 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20
no

5427 | D.n | Camhihemsin- Rize AA |AB |AA |[BB |AB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | BB
5404 | D.n | Camlihemsin- Rize AA |AA |AA |BB |AA |BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AB |AA |AA |AA |AA |AA | BB
5392 | D.n | Camhihemsin- Rize AA | AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | BB
5756 | D.n | Cighkara AA |BB |AA |[BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | BB
5749 | D.n | Cighkara AA |AA |AA |AB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | BB
5361 | D.n | Cat- Rize BB |AA |AA |BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | AA | BB
5360 | D.n | Cat- Rize BB |AA |AA |BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | AA | BB
5358 | D.n | Cat- Rize BB |AB |[AA |AB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | AB
5714 | D.n | Karanhkmese- Artvin | AB |AB |AA |BB |AB |AA |BB |AA |AA |AA |AA |AA |BB |BB |AA |AA |AA |AA | AA | BB
5713 | D.n | Cankurtaran- Artvin AA |AB |AA |[BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | BB
5712 | D.n | Savsat- Artvin BB |AB |AA |AB |AB |AA |AA |AA |AA |AA |AA | AA | BB BB | AA | AA | AA |AA | AA | BB
5357 | D.n | Cakalli- Samsun AB |AA |AA |BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | BB
5589 | D.n | Eber- Afyon AB |[AA |AA |[BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | AA
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Orn. | Tiir | Lokalite 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20
no

2929 | D.n | Pmarbagi- Kayseri AB |AB |[AA |BB |AA |BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | AA | AA |AA | AA | AA
2322 | D.n | Ulukisla BB |AA |AA |BB |AA |BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | AA |AA |AA | AA
2323 | D.n | Ulukisla AB |AA |AA |BB |AA |AB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | AA | AA |AA | AA | AA
5161 | D.n | Edirne AB | AA |AA |BB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | AB
5160 | D.n | Edirne AB |AA |AA |AB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | AA | BB
5159 | D.n | Edirne AB |AB |AA |AB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AB |AA |AA |AA | AA | AA | BB
5158 | D.n | Edirne AB | AA |AA |AB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | AA | AA | BB
5157 | D.n | Edirne AA |AA |AA |AB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | AA | AA | BB
5156 | D.n | Edirne AB | AA |AA |AB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | AA | AA | BB
5163 | D.n | Edirne AA |AA |AA |AB |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA |AA | AA | AA | BB
1.0-Gpdh 2.1dh 1 3.1dh 1l 4.Pgm 5.Sod 6. Me 7. G6pdh 8. Mdh-I 9. Mdh-2 10. Fum 11. Gpi 12. G3pdh 13. Acon 14. Mpi 15. Ald 16. Pgd

17. Hk 18. Ldh 19. CA-1 20. CA-2

Ek-d) Sunulan bildiri poster bulunmamaktadir

Ek-e) “Biometric and Allozymic Variations in the Genus Dryomys (Rodentia: Gliridae) Distributed in Turkey” baslikli makale Acta Theriologica

isimli SCI’de taranan dergiye yollanmistir.




