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ÖZET 

Doktora Tezi 

TÜRKĠYE Apodemus flavicollis (MELCHIOR, 1834) (MAMMALIA: RODENTIA)  

POPULASYONLARINDA GENETĠK VARYASYONLARIN BELĠRLENMESĠ 

Dilek BETEġ 

 

Ankara Üniversitesi 

Fen Bilimleri Enstitüsü 

Biyoloji Anabilim Dalı 

 

DanıĢman: Prof. Dr. Reyhan ÇOLAK 

 
 

Sarı yakalı orman faresi olarak bilinen Apodemus flavicollis Batı Palearktik’te yayılıĢ gösteren 

bir kemirici türüdür. Bu tez çalıĢması kapsamında Anadolu ve Trakya’dan toplam 17 

lokaliteden A. flavicollis populasyonlarında genetik varyasyon seviyesi mitokondriyal (sitokrom 

b) ve çekirdek DNA (mikrosatellit) belirteçleri kullanılarak belirlenmiĢtir. A. flavicollis’in 

gruplar (Trakya-Anadolu), populasyonlar ve bireyler arası genetik çeĢitlilik ve farklılaĢma 

seviyeleri ile filogenetik iliĢkileri belirlenmiĢ, bu farklılaĢmaya yol açan evrimsel süreçler 

değerlendirilmiĢtir. Her iki belirteç ile ayrı ayrı yapılan analiz sonuçlarına göre; genetik 

varyasyonun populasyon içinde ve populasyonlar arasında yüksek olduğu, A. flavicollis 

populasyonlarının Anadolu ve Trakya olarak iki gruba ayrıldığı, Anadolu populasyonlarına ait 

örneklerin ise karmaĢık bir gruplanma sergilediği belirlenmiĢtir. Genetik varyasyonun yüksek 

bulunmasında Anadolu’nun Kuvaterner buzul dönemlerinde sığınak olarak görev yapması etkili 

olmuĢ olabilir. A. flavicollis populasyonlarının Trakya ve Anadolu Ģeklindeki yapılanması ise 

Kuvaterner buzul dönemleri süresince Trakya ve Anadolu A. flavicollis gruplarının biri Anadolu 

diğeri Ġtalya-Balkan olmak üzere iki farklı sığınakta hayatta kalmıĢ olmasıyla açıklanabilir. 

Biyocoğrafik bariyer olarak Karadeniz ve Kafkas Dağları ile Ġstanbul ve Çanakkale 

Boğazları’nın, iki kıta arasında kolonizasyonu engellemesiyle populasyonlar arasındaki gen 

akıĢının kesilmesine bağlı olarak farklılaĢma gerçekleĢmiĢ olabilir. Türkiye’de daha önce 

morfolojik çalıĢmalar ıĢığında yapılan alttür tanımları yeniden değerlendirildiğinde, yapılan 

genetik analizlerin sonuçlarına dayanarak Trakya populasyonlarının A. f. brauneri, Anadolu 

populasyonlarının ise A. f. saturatus olarak değerlendirilebileceği sonucuna varılmıĢtır.    

Haziran 2016, 151 sayfa 

Anahtar Kelimeler: Apodemus flavicollis, genetik çeĢitlilik, sitokrom b, mikrosatellitler, 

Türkiye 

 

 



 

 

 

 

 

iii 

 

ABSTRACT 

Ph.D. Thesis 

DETERMINATION OF GENETIC VARIATIONS OF Apodemus flavicollis 

(MELCHIOR, 1834) (MAMMALIA: RODENTIA) POPULATIONS IN TURKEY 
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Supervisor: Prof. Dr. Reyhan ÇOLAK 

The yellow-necked fieldmouse, Apodemus flavicollis is a Rodent species distributed across the 

Western Palearctic region. In the present study, genetic variations of A. flavicollis populations 

from 17 locations in Anatolia and Thrace were determined using mitochondrial (cytochrome b) 

and nuclear DNA (microsatellites) markers. Within- and among-population and among-group 

(Thrace-Anatolia) genetic diversity and genetic differentiation levels and phylogenetic 

relationships of populations were evaluated to develop a better understanding of the 

evolutionary processes leading to the observed genetic differentiation. Results of the study 

pointed to a high genetic diversity within and among populations; indicating two distinct genetic 

groups in Thrace and Anatolia whose samples of A. flavicollis populations exhibited an 

admixture grouping. High genetic variation is thought to be attributable to the refuge position of 

Anatolia in Quaternary ice ages.  Further, the Anatolian and Thracian grouping of A. 

flavicollis populations can be explained by isolation of two groups in two different refugia (one 

in Anatolia and the other one in Italo-Balkan region) during the Quaternary ice ages. Likewise, 

genetic differentiation may be due to the restricted gene flow resulting from hindering the 

colonization between two continents by the biogeographic barrier effect of the Black Sea, the 

Caucasus, the Bosphorus and Dardanelles. Also taking into consideration previously identified 

subspecies of A. flavicollis by morphological studies in Turkey, together with the genetic 

analysis results here, we conclude that Thrace populations can be described as A. f. brauneri and 

Anatolian populations as A. f. saturatus. 

June 2016, 151 pages 
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1. GİRİŞ 

Anadolu; topografyası ve iklimindeki çeĢitlilik bakımından benzersiz bir kara parçası 

olmakla birlikte küçük bir kıta olarak ta tanımlanabilmektedir (Asia Minor- Küçük 

Asya). Sıradağların, volkanların, ovaların, karstik platoların, göllerin, denizlerin ve 

akarsuların birbirlerine olan yakınlıkları, farklı iklim tiplerinin aynı zaman dilimi içinde 

yan yana görülmesini mümkün kılmaktadır. Ġklimdeki çeĢitlilik ve topografya 

Türkiye’deki biyoçeĢitliliğe iki Ģekilde yansımaktadır. Bunlardan ilki; doğal yaĢam 

ortamlarının yani ekosistemlerin çeĢitliliği (fundalıklar, bozkırlar, ormanlar, tuzcul 

göller gibi) iken, diğeri; diğer alanlardan fiziksel ve iklimsel olarak kopmuĢ alanların 

(yüksek dağ zirveleri, kapalı havza göller, derin nehir vadileri gibi) çeĢitliliğidir. Diğer 

alanlardan kopmuĢ bu tip alanlarda zaman içerisinde iklimsel olarak, jeomorfolojik 

olarak ve toprak yapısı bakımından değiĢiklikler oluĢması ile fiziksel yalıtımın etkisi 

daha da artmaktadır. Tüm bu coğrafik koĢullar zaman içerisinde endemizmin 

oluĢumuna neden olarak biyoçeĢitliliği arttırmaktadır.    

Genetik varyasyon, biyoçeĢitliliğin devamlılığı açısından oldukça önemlidir. Habitat 

parçalanması ya da tahribatıyla küçülen populasyonlar genetik sürüklenme, soy içi 

üreme gibi etkenlerle genetik varyasyonlarını kaybetme tehlikesi altındadırlar. DüĢük 

genetik varyasyon, populasyonları oluĢturan bireylerin uyum gücü, hastalık ya da 

parazitlere karĢı direnci, çevresel değiĢikliklere cevap oluĢturma kabiliyetini düĢürür. 

Dolayısıyla populasyon bazında uyum gücü, dirençlilik ve uzun süreli adaptasyonda 

azalmaya yol açar. BiyoçeĢitlilik kaybı; ekosistem tahribatı, ekolojik komünitelerin 

tahribatı, türlerin yok olması, populasyon çeĢitliliğinin azalması, lokal populasyonları 

oluĢturan bireylerdeki genetik varyasyonun kaybedilmesi Ģeklinde değiĢik seviyelerde 

kendini gösterir. BiyoçeĢitlilik kaybı farklı seviyelerde değerlendirilse de aslında hepsi 

birbiriyle iliĢkilidir. Bu nedenle biyoçeĢitliliğin sürdürülmesi için tüm seviyelerde 

devamlılık önemlidir (Lacy 1997).  

BiyoçeĢitliliğin devamlılığı, genetik ve ekolojik olarak farklılaĢmıĢ populasyonların 

varlığıyla mümkündür. Populasyon yapısı, hem günümüzde iĢleyen süreçlerin hem de 

geçmiĢ süreçlerin bir bütünü olarak oluĢmaktadır (Hewitt ve Butlin 1997). Moleküler 
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belirteçler kullanılarak populasyon büyüklüğünün, gen akıĢının, eĢ seçiminin, üreme 

baĢarısının belirlenmesi ile sürüklenme, yayılıĢ, çiftleĢme ve seçilim gibi günümüz 

evrimsel süreçlerinin tanımlanması mümkün olmuĢtur. Günümüz süreçleri kadar uzak 

geçmiĢte meydana gelmiĢ olayların türlerin ve populasyonların genomları üzerine 

etkilerinin belirlenmesi de önemlidir (Hewitt 1999).  

Türkiye, Palearktik Bölge (Orta ve Kuzey Asya+Avrupa+Kuzey Afrika) içerisinde yer 

aldığı için günümüz zoocoğrafik yapısı ve bileĢimi Palearktik faunanın bir parçası 

olarak değerlendirilir. Paleontolojik veriler, Anadolu, Balkanlar, Ege Denizi ve 

Ortadoğu’yu kapsayan Doğu Akdeniz’in, Neojen/Tersiyer boyunca Asya, Avrupa ve 

Afrika arasında memeliler için bir değiĢim noktası ve önemli bir geçiĢ yolu olduğunu 

göstermektedir (Koufos vd. 2005). Bu bölge; özellikle Palearktik yüksek endemizme 

sahiptir (Krystufek vd. 2009). Doğu Akdeniz’in günümüz coğrafyası Orta Miyosen’den 

itibaren Ģekillenmeye baĢlamıĢtır ve bu bölgedeki birçok taksonun yayılıĢı Neojen’de 

gerçekleĢen jeolojik olaylarla yakından iliĢkilidir (Macey vd. 1998, Koufos vd. 2005).  

Anadolu’nun esas Ģekillenmesi Akdeniz ve Ön Asya bölgesindeki plaka tektoniği 

sayesinde Geç Tersiyer’de (Miyosen+Pliyosen= Neojen) (22- 1.8 Myö) gerçekleĢmiĢtir. 

Miyosen’de Ġran süturu boyunca gerçekleĢen Arabistan-Avrasya Plaka’sının çarpıĢma 

sonucu birleĢmesiyle Anadolu’nun topografik ve buna bağlı olarak biyolojik 

evrimleĢmesi derinden etkilenmiĢtir. Doğu Anadolu bu çarpıĢmayla plato Ģeklinde 

yükselmiĢtir. Orta Miyosen’de su bağlantısı olmamakla birlikte Çanakkale ve Ġstanbul 

boğazı genel yapısını kazanmıĢ, Ege Bölgesi yükselerek deniz geri çekilmiĢ, Geç 

Miyosen’de Anadolu bugünküne yakın bir Ģekil almıĢtır. Hatay’dan baĢlayan ve 

Binboğa, Munzur, Kargapazarı, Allahuekber Dağları ile devam eden Anadolu 

Diyagonali, Miyosen sonunda ortaya çıkmıĢtır. Orta Pliyosen’de Çanakkale ve Ġstanbul 

Boğazları’nın bulunduğu yerlerdeki nehirler erozyonla derin vadiler açmıĢ ve burada 

geçici su bağlantısının oluĢmasını sağlamıĢtır. Neojen’de Ģekillenen Anadolu’nun 

günümüz tektoniği ise Kuvaterner’deki (Pleistosen+Holosen) (1.81 Myö-günümüz) 

sürecin devamıdır. Tersiyer’in erken dönemlerinden itibaren gerçekleĢen topografik 

yapıdaki değiĢim ve buna bağlı olarak Kuzey ve Güney Anadolu sıradağlarının 

oluĢumu, Anadolu diyagonali ve devamı olarak Kafkas Dağları, batıda Anadolu’yu 
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enlemesine bölen Batı Anadolu Dağları ve özellikle Kuvaterner’de meydana gelen dört 

büyük buzul devri Türkiye flora ve faunasının oluĢumuna zemin hazırlayan etkenlerdir 

(Demirsoy 2007).  

Memeliler üzerinde yapılan çeĢitli moleküler filogenetik çalıĢmalar, mevcut türlerin 

günümüzdeki yayılıĢlarının belirlenmesinde son 10-20 milyon yılın oldukça önemli 

olduğunu ortaya koymuĢtur (Serizawa vd. 2000, Michaux vd. 2002, 2003, 2004, Suzuki 

vd. 2003, 2004). Spesifik ekolojik habitat tercihi olan küçük memeliler üzerine yapılan 

moleküler çalıĢmalar, mevcut flora ve faunanın günümüze kadar nasıl geldiğinin 

anlaĢılması bakımından önemli ipuçları verir. Bunun yanında, Tersiyer’in sonlarında ve 

Kuvaterner’de meydana gelen çevresel değiĢikliklerin hayvan soylarının farklı alanlar 

ve kıtalar arasındaki hareketleri üzerine etkilerinin anlaĢılması için faydalıdır. TürleĢme 

olayı üzerinde etkili olan faktörler mutlaka biyocoğrafik bir perspektif ile 

değerlendirilmelidir. Avrasya’daki en yaygın kemiricilerden biri olan Apodemus cinsi, 

pek çok farklı memeli grubu arasında biyocoğrafik çalıĢmalar için en uygun olanlardan 

biridir (Suzuki vd. 2008).  

Apodemus cinsine ait türler Palearktik Bölge’nin ılıman zonunda bulunan en yaygın 

kemiricilerdir. Cinse ait yarısı Asya’da, diğer yarısı Avrupa’da yayılıĢ gösteren 20’den 

fazla tür bulunmaktadır. Batı Palearktik’te yayılıĢ gösteren sarı yakalı orman faresi 

olarak ta bilinen Apodemus flavicollis bu türlerden biridir. A. flavicollis batıda 

Ġngiltere’den doğuda Urallar’a ve Kafkaslar’a kadar geniĢ bir alanda yayılıĢ gösterir 

(ġekil 1.1).  YaĢam alanı olarak yağıĢ alan ve yapraklarını döken ormanları ve çalılık 

alanları tercih eder (Krystufek ve Vohlarik 2009). Türkiye’de A. flavicollis’e ait 2 alttür; 

A. f. saturatus Neuhauser tarafından 1936’da Rize’de ve Doğramacı tarafından 1974’te 

Doğu Karadeniz’de (Artvin, Rize, Trabzon), A. f. brauneri ise Doğramacı tarafından 

1974’te Trakya’da (Edirne, Kırklareli, Çanakkale) ve Anadolu’nun değiĢik bölgelerinde 

(Bolu, Akçakoca, Bursa, Ġstanbul, Trabzon, Zonguldak, Bartın) kaydedilmiĢtir.       
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ġekil 1.1 A. flavicollis’in Batı Palearktik’teki yayılıĢ alanı (https://commons.wikimedia 

alanı.org/wiki/File:Mapa_Apodemus_flavicollis.png, 2015a) 

A. flavicollis’in Batı Palearktik ve Yakın Doğu bölgelerini kapsayan geniĢ yayılıĢ alanı 

ve kolay yakalanmasının yanında, Apodemus cinsine ait bol miktarda fosil verisi 

sayesinde türün evrimsel geçmiĢi de iyi bilinmektedir (Michaux ve Pasquier 1974, 

Serizawa vd. 2000, Suzuki vd. 2000, Michaux vd. 1997, 2002, 2004). Bu nedenle bu 

cins için moleküler saat kalibrasyonu yapmak mümkün olmuĢtur. A. flavicollis’in Batı 

Palearktik’te yaklaĢık 3 milyon yıldır yayılıĢ gösteren bir orman türü olması; türün 

ormanlık alanlar gibi, Kuvaterner buzul dönemleri boyunca yayılıĢ alanında önemli 

dalgalanmalara maruz kalarak hayatta kalmıĢ olması ihtimalini akla getirmektedir 

(Michaux vd. 2004).    

A. flavicollis’e ait tür içi genetik farklılaĢma ve filogenetik iliĢkiler ile diğer Apodemus 

türleri ile A. flavicollis arasındaki genetik farklılaĢma pek çok araĢtırıcı tarafından hem 

biyokimyasal hem de moleküler belirteçler kullanılarak belirlenmiĢtir (Makova vd. 

2000, Macholan vd. 2001, Marsh vd. 2001, Filipucci vd. 2002, Juskaitis 2002, Michaux 

vd. 2001, 2002, 2004, 2005, Axtner ve Sommer 2009, Gornung vd. 2009, Kozakiewicz 

vd. 2009, Adnadevic vd. 2012, Bugarski-Stanojevic vd. 2011, 2013, Krystufek vd. 

2012, Jojic vd. 2014, Gortat vd. 2010, 2015, Darvish vd. 2015).     
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Gortat vd. (2010) Polonya’da A. flavicollis’in genetik yapısı ve yayılıĢı üzerine yaptığı 

çalıĢmada, ekolojik bariyerlerin hayvan populasyonları üzerine etkilerini incelemiĢtir. 

Ekolojik bariyerler birbirinden izole olmuĢ habitat parçaları oluĢumuna yol açar, 

hayvanların bu habitatlar arasındaki hareketini engelleyerek populasyonların alt 

populasyonlar Ģeklinde bölümlenerek genetik farklılaĢmasına zemin yaratır. Yapılan 

çalıĢmalar otoyollar ve nehirler gibi habitat bariyerlerinin kemirici populasyonlarını 

farklı genetik gruplara ayırdığını göstermektedir (Aars vd. 1998, Gerlach ve Musolf 

2000). Ancak habitat çeĢitliliğinin tek baĢına, genetik çeĢitliliğin ve lokal 

populasyonlardaki bireysel ekolojik tercihin oluĢması ve sürdürülmesine yol açıp 

açmadığı bilinmemektedir. Lokal populasyonlar arasındaki gen akıĢının sınırlanması, 

populasyon içindeki genetik varyasyonun azalmasıyla sonuçlanmaktadır. Yüksek 

hareket kabiliyetine sahip bireylerden oluĢan populasyonlar habitat bariyerlerini 

kolaylıkla geçebilirler ve parçalanmıĢ habitatlarda yaĢasalar dahi uzun vadede genetik 

varyasyonlarını koruyabilirler. DüĢük hareket kabiliyetine sahip bireylerden oluĢan 

populasyonlarsa habitat bariyerlerince daha fazla sınırlanmaya ve genetik sürüklenmeye 

uğramaya daha meyillidirler. Orta Avrupa’nın ormanlık kesimlerinde en yaygın 

kemirici türleri; düĢük hareket kabiliyetine sahip Myodes glareolus ve daha aktif ve 

bariyerleri kolaylıkla geçebilmesiyle bilinen A. flavicollis’tir. Gortat vd. (2010) habitat 

parçalanmasına maruz kalan bölgelerden A. flavicollis örnekleriyle çalıĢmıĢlar ve 654 

örneğin 7 mikrosatellit lokusunu incelemiĢlerdir. ÇalıĢmada; populasyonların düĢük 

genetik varyasyona sahip olduğu, su bariyerinin (göl) populasyonlar arası gen akıĢını 

engellediği belirlenmiĢtir. Buna göre, coğrafik mesafenin tek baĢına populasyonların 

genetik yapısını etkileyen bir faktör olmadığı, bariyerlerin ve parçalanmıĢ habitatların 

bireylerin hareketini engelleyerek lokal populasyonlar arası gen akıĢını sınırlamasında 

daha önemli bir rol oynadığı sonucuna varılmıĢtır.  

Avrupa’da yapılan çeĢitli filocoğrafik çalıĢmalarda (Taberlet vd. 1998, Hewitt 1999, 

2001, Michaux vd. 2003) memeli türlerinin büyük bölümünün Kuvaterner buzul dönemi 

boyunca Ġber Yarımadası, Ġtalya-Balkanlar gibi Akdeniz sığınaklarında hayatta kaldığı 

belirtilmektedir. Son buzul dönemi sona erince (yaklaĢık 16 bin yıl önce) bu 

bölgelerden Kuzey Avrupa’ya yayılmıĢlardır (Hewitt 2001, Michaux vd. 2003). 
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Anadolu, Kafkaslar ve Ural Dağları’nın güney bölümünün ise doğu sığınakları olduğu 

belirtilmiĢtir (Hewitt 1999, Michaux vd. 2004, Dubey vd. 2006). 

Michaux vd. (2004) tarafından yapılan kapsamlı filocoğrafya çalıĢmasında, buzul 

sığınaklarının lokasyonu ve Avrupa memelilerinin buzul sonrası dönemdeki 

yayılıĢlarının tam olarak belirlenemediği, bundan dolayı Türkiye’nin de içinde 

bulunduğu Batı Palearktik Bölge’de yapılacak çalıĢmalara ihtiyaç duyulduğu 

belirtilmektedir. ÇalıĢmada; A. flavicollis populasyonlarının Kuvaterner buzul dönemi 

boyunca Akdeniz sığınakları, Kafkaslar ve Güney Urallar gibi doğu sığınakları veya 

Orta Avrupa sığınaklarından hangisini kullandığı ve Türkiye ve Yakın Doğu bölgesinin 

buzul dönemindeki rolünün ne olduğu gibi sorulara cevap aranmıĢtır. Buna göre, A. 

flavicollis buzul dönemi boyunca Ġtalya-Balkan ve Türkiye-Yakın Doğu olmak üzere iki 

bölgede hayatta kalmıĢ, buzul döneminin sona ermesiyle Ġtalya-Balkan bölgesinden tüm 

Avrupa’ya yayılmıĢtır. Türkiye ve Yakın Doğu populasyonları ise Avrupa 

populasyonlarından ayrı kalmıĢ ve Palearktik Bölge’ye yayılamamıĢtır. Bunun nedeni 

olarak; Karadeniz ve Kafkaslar’ın Türkiye ve Yakın Doğu populasyonlarının yayılıĢını 

engelleyen bir fiziksel bariyer görevi yapması ve sınırlı sayıda örnek bu bariyerleri aĢma 

baĢarısı gösterse bile Balkanlar’da uzun süredir varlık gösteren A. flavicollis 

populasyonlarınca Avrupa’ya yayılıĢlarının engellendiği düĢünülmektedir. Böylece 

Türkiye-Yakın Doğu populasyonları genetik olarak Avrupa populasyonlarından 

farklılaĢmıĢtır hatta farklı alttürler olarak değerlendirilmeleri mümkündür. Bu sonuç 

Palearktik memelileri için sığınak görevi yapan Türkiye, Yakın ve Orta Doğu 

bölgelerinin önemini belirtmektedir.   

Çolak vd. (2005), Trakya Bölgesi’nden A. flavicollis, A. sylvaticus ve A. agrarius 

örneklerinin morfometrik, karyotipik ve elektroforetik analizini yapmıĢ, morfometrik 

analizle birbirlerinden ayrılamayan A. flavicollis ve A. sylvaticus örnekleri elektroforetik 

analizle ayrılmıĢtır. Çolak vd. (2007) tarafından yapılan daha kapsamlı bir diğer 

çalıĢmada ise Apodemus cinsinin Türkiye genelindeki yayılıĢı, morfometrik ve 

biyokimyasal varyasyonları belirlenmiĢtir. ÇalıĢma sonuçlarına göre Türkiye’de 

Apodemus cinsine ait; A. mystacinus, A. sylvaticus, A. flavicollis, A. agrarius, A. 

uralensis ve A. witherbyi olmak üzere 6 tür yayılıĢ göstermektedir. Bu türlerden A. 
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sylvaticus ve A. agrarius sadece Trakya’da, A. witherbyi Güneydoğu Anadolu ve 

Trakya hariç tüm Türkiye’de, A. flavicollis tüm Türkiye’de (Orta ve Doğu Anadolu’da 

nadiren), A. uralensis Marmara ve Batı Karadeniz Bölgesi’nde ve A. mystacinus 

Anadolu’da yayılıĢ göstermektedir. ÇalıĢma sonuçlarına göre A. flavicollis, A. uralensis 

ve A. witherbyi’nin simpatrik yayılıĢ gösterdiği, allozim analizlerine göre A. flavicollis’e 

genetik olarak en yakın türün A. witherbyi, en uzak olanınsa A. mystacinus olduğu 

belirlenmiĢtir. Helvacı vd. (2013) tarafından Doğu Karadeniz Bölgesi’nde yayılıĢ 

gösteren A. mystacinus, A. flavicollis, A. uralensis ve A. witherbyi örnekleriyle yapılan 

morfometri çalıĢmasıyla Çolak vd.’nin (2007) allozim bulguları desteklenmiĢtir.   

Literatürde Türkiye’den A. flavicollis’e ait çalıĢmalar bulunsa da mitokondriyal ve 

çekirdek DNA temelli belirteçlerin kullanıldığı çalıĢma eksikliği açıktır. Michaux vd. 

(2004) tarafından da özellikle belirtildiği gibi Batı Palearktik’te yapılacak çalıĢmalar 

Avrupa memeli faunasının yayılıĢının belirlenmesinde önem taĢımaktadır. Özellikle 

Kuvaterner buzul dönemlerinde karasal türler için sığınak olarak (gen merkezi) görev 

yaptığı düĢünülen Anadolu’dan A. flavicollis örnekleriyle yapılacak çalıĢmalar Avrupa 

memeli faunasına ait filocoğrafya çalıĢmaları için değerli bilgiler sunacaktır.   

Bu tez çalıĢması kapsamında Anadolu ve Trakya’dan toplam 17 lokaliteden A. 

flavicollis populasyonlarında genetik varyasyon seviyesi mitokondriyal (sitokrom b) ve 

çekirdek DNA (mikrosatellitler) belirteçleri kullanılarak belirlenmiĢtir. Asya ve Avrupa 

kıtaları arasında karasal canlılar için önemli bir geçiĢ yolu olan Türkiye’de iki kıta 

arasında karasal bağlantıyı kesen ve biyocoğrafik bariyer olarak bilinen Ġstanbul ve 

Çanakkale Boğazları’nın Türkiye A. flavicollis populasyonlarının genetik yapısı üzerine 

etkileri değerlendirilmiĢtir (Kosswig 1955).  A. flavicollis’in gruplar (Trakya-Anadolu), 

populasyonlar ve bireyler arası genetik çeĢitlilik ve farklılaĢma seviyeleri ile filogenetik 

iliĢkileri belirlenmiĢ, bu farklılaĢmaya yol açan evrimsel süreçler değerlendirilmiĢtir. 

Bunlara ek olarak, daha önce morfolojik analizler aracılığıyla belirlenmiĢ alttürlerin 

geçerliliği tartıĢılarak A. flavicollis’in Türkiye’deki taksonomik durumu 

değerlendirilmiĢtir.   
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2. KURAMSAL TEMELLER 

Regnum  : Animalia 

Classis : Mammalia 

Subclassis: Eutheria 

2.1 Ordo: Rodentia  

Ġki binden fazla türe sahip olan kemiriciler, memelilerin en geniĢ takımı olup, günümüz 

memelilerinin yarısı bu takıma aittir. Antarktika hariç tüm kıtalarda yayılıĢ gösterirler. 

YaĢam alanı olarak karasal alanlar, toprak altı, ağaçlar, yarı sucul habitatlar gibi çok 

değiĢik alanları tercih edebildikleri gibi insanlarla ortak olarak ta yaĢayabilirler (Wolff 

ve Sherman 2007). 

En önemli özellikleri diĢ yapılarıdır. Her çene yarısında kemirmeye uyumlu tek bir 

köksüz kesici diĢ vardır. Sürekli büyüme yeteneğinde olan kesici diĢler çıkarılırsa 

yerlerine yenisi çıkmaz veya tek biri çıkarılacak olursa karĢısındaki sürekli büyüyerek 

hayvanın ölümüne neden olur. Köpek diĢleri ve premolarları bulunmaması nedeniyle 

çenelerinde diastema olarak adlandırılan geniĢ boĢluklar bulunur (Demirsoy 1996).  

Kemiriciler omnivor ya da herbivor beslenirler. Bazı türlerinde besinin toplanmasına 

yarayan yanak keseleri bulunur. Basit bir mideye ve uzun kör bağırsaklara sahiptirler. 

Kuyrukları uzundur, tırnaklar toprak altında tüneller kazarak yaĢayanlar türlerde 

geliĢmiĢtir. Gözlerin büyüklüğü yaĢam biçimine bağlı olarak değiĢebilir. Örneğin, 

toprak altında yaĢayanlar oldukça küçülmüĢ gözlere sahipken bazı türlerde deri altında 

kalarak körelmiĢtir. Gececil türler ise oldukça büyük gözlere sahiptir. Gözler baĢın yan 

taraflarında bulunduğu için hem önü hem de arkayı iyi bir Ģekilde görebilirler. Suda 

yaĢayanlarda ise gözler baĢın üst kısmında yer alır. Kulaklar da gözler gibi yaĢam 

biçimine bağlı olarak değiĢiklik gösterir. Toprak altında ve suda yaĢayanlarda hayli 

küçülmüĢtür. Kemirici türlerinin bir bölümünde koku alma duyusu iyi geliĢmiĢken, bir 

bölümünde ise baĢ, burun, ön üyeler ve göğüs üzerindeki dokunma kılları sayesinde, 

dokunma duyusu da oldukça iyi geliĢmiĢtir. Beyinleri basit yapılı ve az girintilidir. 
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Gebelik süresi 14 ile 170 gün arasında değiĢir. Çoğunlukla yılda birden fazla doğum 

yapar, bir doğumda 1-18 yavru verirler. Küçük kemiricilerin ömrü iki yıldan azdır. Çok 

iyi sıçrar, koĢar, tırmanır ve yüzerler. Çok çeĢitli koĢullarda yaĢayabilir ve değiĢen 

koĢullara çok kısa sürede uyum sağlayabilirler (Kuru 2009).  

Kemiriciler insanların besinleri, tahta, kâğıt, deri, yer altı kabloları gibi yapılara 

kemirerek zarar vermeleri ve hastalık taĢıyıcıları olmaları açısından da önemlidirler. 

Çok hızlı Ģekilde üremeleri ve genetik yapı bakımından insanlara çok benzemeleri 

nedeniyle deney hayvanı olarak laboratuvarlarda geniĢ bir kullanım alanları vardır. Pek 

çok karnivor türün besinini oluĢturmak suretiyle doğal dengenin oluĢması bakımından 

da önemlidirler (Kuru 2009).  

2.2 Familya: Muridae 

YaklaĢık 100 cins, 370 tür ve 1500 alttürle temsil edilen familyanın üyeleri dünyanın 

her tarafında yaĢar. Derileri, yumuĢak ya da kalın ve kısa sert kıllarla örtülüdür. 

Kuyrukları genelde vücuttan daha uzun, çıplak ve üzeri pullarla örtülü olduğu gibi 

seyrek kıllarla kaplı da olabilir. Kuyruk, tırmanma ve sucul türlerde dümen aracı olarak 

kullanılır. Her türlü bitkisel ve hayvansal besinle beslenirler. En dar yerden geçebilir, 

geçemedikleri yerleri kemirerek geniĢletirler. Üreme yetenekleri çok yüksek olup, her 

türlü çevre koĢuluna en iyi uyum sağlayan memelilerdir (Kuru 2009).       

2.3 Genus: Apodemus Kaup, 1829 

Palearktik Bölge’de yayılıĢ gösteren Apodemus cinsine ait türler küçük ve orta 

büyüklükteki farelerdir. Bunlar, diĢteki enamelin katlanma biçimi, tutunucu özellikte 

olmayan kuyruk ve normal bir kafatası ile karakterize edilirler. Büyük gözler ve 

kulaklara sahiptir. Kürk rengi genelde dorsalde belirgin sarıyla karıĢmıĢ koyu 

kahverengi ve ventralde solgun gridir. Kürkleri genellikle yumuĢaktır ve kuyrukları ince 

kıllarla kaplıdır. Apodemus türleri 16 adet diĢe sahip olup diĢ formülleri i 1/1 c 0/0 pm 

3/3 Ģeklindedir. Çok hareketli olup iyi tırmanır ve sıçrarlar. Genellikle gece aktiftirler.  
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Çoğalma hızları yüksektir. Tohum, böcek, salyangoz ve omurgalılarla beslenirler 

(Demirsoy 1996).  

Apodemus cinsi Zimmerman (1962) tarafından; Orta Avrupa’dan Doğu Asya’ya kadar 

yayılıĢ gösteren Apodemus, Batı Palearktik’te yayılıĢ gösteren Sylvaemus ve Doğu 

Palearktik’te yayılıĢ gösteren Alsomys olmak üzere toplam 3 altcinse ayrılmıĢtır. Daha 

sonra Musser vd. (1996) Apodemus-Sylvaemus taksonomik problemlerini dikkate alarak 

cinsi Slyvaemus (Apodemus sylvaticus, Apodemus flavicollis, Apodemus uralensis, 

Apodemus mystacinus, Apodemus fulvipectus, Apodemus witherbyi, Apodemus alpicola, 

Apodemus arianus, Apodemus hyrcanicus, Apodemus ponticus, Apodemus rusiges, 

Apodemus wardi), Apodemus (Apodemus agrarius, Apodemus chevrieri, Apodemus 

speciosus, Apodemus peninsulae, Apodemus latronum, Apodemus draco, Apodemus 

semotus, Apodemus gurkha) ve Argenteus (Apodemus argenteus) olmak üzere 3 

altcinse ayırmıĢtır. Mitokondriyal DNA (sitokrom b bölgesi) ve nükleer DNA (IRBP 

geni) analizlerine dayanarak yapılan moleküler filogeni çalıĢmalarına göre; Slyvaemus, 

Apodemus, Apodemus argenteus ve Apodemus gurkha olmak üzere 4 farklı grup 

belirlenmiĢtir (Serizawa vd. 2000, Michaux vd. 2002, Suzuki vd. 2003). Bu 

gruplandırma her ne kadar Musser vd.’nin (1996) sınıflandırmasıyla karĢılaĢtırılabilir 

olsa da A. mystacinus, zaman zaman Karstomys altcinsi altında diğer türlerden ayrı 

olarak sınıflandırılabilmektedir (Michaux vd. 2002, Suzuki vd. 2008).    

Cinsin Türkiye’de yaĢayan altı türü mevcuttur. Bunlar A. mystacinus, A. sylvaticus, A. 

flavicollis, A. agrarius, A. uralensis ve A. witherbyi’dir (Filipucci vd. 1996, Macholan 

vd. 2001, Çolak vd. 2007, Krystufek ve Vohlarik 2009).  

2.4 Species: Apodemus flavicollis (Melchior, 1834) 

Tip yeri Sielland, Danimarka olan A. flavicollis Güneydoğu Anadolu ve Ġç Anadolu 

hariç tüm Türkiye’de yayılıĢ göstermektedir (ġekil 2.1). Batıda Ġngiltere’den doğuda 

Urallar’a ve Kafkaslar’a kadar yayılıĢ gösterir. Sarı yakalı (boyunlu) orman faresi olarak 

ta bilinir. Boyları 9-12, kuyrukları 9.5-13.5 cm, ağırlıkları 20-50 gr kadardır. Morfolojik 

olarak diğer Apodemus türlerinden; kürk renginin vücudun alt kısmında daha açık renk 
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olması, sırt kısmının renk olarak karın kısmından daha belirgin Ģekilde farklı olması, 

kuyruğun baĢ ve gövdeden daha uzun olması ve arka ayak uzunluğunun 24 mm’den 

fazla olmaması ile ayrılırlar. Sarı göğüs beneği daha geniĢtir. Dorsal kürk rengi, açık 

kızıldan, koyu griye kadar farklı renklerde olabilir. Yüz bölgesi dorsal kürkle aynı 

renktedir. Kuyruk iki renklidir, alt kısmı ventral, üst kısmı dorsal kürkle aynı renktedir, 

karın kürkü ise kirli beyaz renktedir. Göğüs beneği genelde belirgin olmakla beraber 

çok çeĢitlilik göstermektedir; küçük benekli ya da beneksiz bireyler de mevcuttur. Ön 

ve arka ayakların üst kısmı kısa ve kirli beyaz kıllarla kaplıyken ayak tabanları çıplaktır 

(Demirsoy 1996, Demirsoy vd. 2006) (ġekil 2.2).  

 

ġekil 2.1 A. flavicollis’in Türkiye’deki yayılıĢ alanı (Krystufek ve Vohlarik 2009) 

 

ġekil 2.2 A. flavicollis’in post karakteri (Foto: P. Paolucci) 
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YaĢam alanı olarak yağıĢ alan ve yapraklarını döken ormanlar ile çalılık alanları tercih 

eder, nadiren kayalıklarda da bulunur (ġekil 2.3). Sıcağı çok sevmeyen A. flavicollis, 

yuvasını köklerin arasında gölge yerlerde yapan gececil bir türdür. Üreme ayları Mart-

Eylül arasında olup bir doğumda ortalama dört yavru meydana getirir (Demirsoy 1996, 

Demirsoy vd. 2006).  

 

 

ġekil 2.3 A. flavicollis’in habitatı (Rize) 

A. flavicollis’in diploid kromozom sayısı 2n = 48, otozomal kol sayısı NFa = 46 ve 

temel kromozom sayısı NF = 48’dir. Bütün otozomlar akrosentriktir, X kromozomu 

büyük akrosentrik, Y kromozomu ise küçük akrosentriktir (ġekil 2.4) (Demirsoy vd. 

2006).  
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ġekil 2.4 A. flavicollis’te erkek ve diĢi örneğin karyotipi 

Türkiye’de A. flavicollis’e ait iki alttür kaydedilmiĢtir. A. f. saturatus Doğu 

Karadeniz’de, A. f. brauneri ise Trakya’da ve Anadolu’nun değiĢik bölgelerinde (Bolu, 

Akçakoca, Bursa, Ġstanbul, Trabzon, Zonguldak, Bartın) kaydedilmiĢtir (Neuhauser 

1936, Doğramacı 1974).   

2.5 Populasyon Genetiği 

Populasyon, aynı coğrafik bölgede yaĢayan ve aralarında çiftleĢerek verimli döller 

oluĢturabilen aynı türe ait bireylerden oluĢan gruptur. Populasyon genetiği alanında, 

populasyon içindeki ve populasyonlar arasındaki genetik varyasyon ve bu 

varyasyonların zaman içinde nasıl değiĢtiği incelenir. Genetik varyasyon (çeĢitlilik), 

genel anlamda, farklı bireylere ait DNA sekansları arasındaki farklılıklar olarak 

tanımlanır. Her birey kendine özgü genotipik ve fenotipik özellikler sergiler. Bireysel 

varyasyon tüm türlerde gözlenmektedir. Genetik yapıdaki değiĢikliklerin bir 

populasyonun evrimine temel oluĢturması nedeniyle populasyon genetiği, evrimsel 

biyoloji açısından önemlidir (Klug vd. 2011, Reece vd. 2013).   

2.5.1 Bir populasyon içindeki varyasyon 

Bir populasyonda değiĢiklik gösteren karakterler ayrık ya da niceldir. Mendel’in 

bezelye bitkilerindeki mor ya da beyaz çiçek rengi gibi ayrık karakterler o ya da bu 

temelinde gruplandırılır yani her bitkideki çiçekler ya mor ya da beyazdır. Ayrık 

karakterlerin çoğu farklı fenotipleri meydana getiren farklı allelleri içeren tek bir gen 
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lokusu ile tanımlanır. Ancak pek çok kalıtsal varyasyon populasyon içinde nicel 

karakterlere sahiptir. Kalıtılabilen nicel varyasyon iki ya da daha fazla genin tek bir 

fenotipik karakteri belirlemesi durumunda ortaya çıkar.  

Ayrık ve nicel karakterler için belirli bir populasyondaki genetik varyasyon miktarını 

belirlemek gerekmektedir. Genetik varyasyon; gen düzeyinde (gen çeĢitliliği) ve 

DNA’nın moleküler düzeyinde (nükleotid çeĢitliliği) ölçülebilir. Gen çeĢitliliği, 

heterozigot lokusların ortalama oranı olan “ortalama heterozigotluk” olarak ta 

adlandırılabilir. Örneğin sirke sineği, Drosophila melanogaster ortalama olarak 13700 

lokusun 1920’si bakımından heterozigottur. Buna göre bir sirke sineği 

populasyonundaki ortalama heterozigotluğun %14 olduğunu söylenebilir. 

Nükleotid çeĢitliliğini ölçmek için, bir populasyondaki iki farklı bireyin DNA sekansları 

karĢılaĢtırılmakta, daha sonra tüm bireyler için bu iĢlem yapılıp karĢılaĢtırmaların 

ortalaması alınmaktadır. Genomu yaklaĢık 180 milyon nükleotidden oluĢan iki sirke 

sineğine ait DNA dizileri karĢılaĢtırması sonucu ortalama 1.8 milyon nükleotidde 

değiĢiklik gözlenmiĢtir. Buna göre sirke sineği populasyonunda nükleotid değiĢkenliği 

%1’dir (Reece vd. 2013).  

2.5.2 Populasyonlar arasındaki varyasyon 

Türler, bir populasyon içinde gözlenen varyasyona sahip oldukları gibi, farklı 

populasyonları arasında da genetik yapı bakımından varyasyon –diğer bir deyiĢle 

coğrafik varyasyon- gösterebilirler. Örneğin Atlantik’in Mader Adası’ndaki dağlarla 

birbirinden ayrılan fındık faresi (Mus musculus) populasyonlarındaki coğrafik 

varyasyon buna güzel bir örnektir (ġekil 2.5). OnbeĢinci yüzyılda Portekiz’den 

gemilerle yanlıĢlıkla adaya getirilen farelerden, çok sayıda fare populasyonu birbirinden 

izole Ģekilde evrimleĢmiĢtir. AraĢtırmacılar birbirinden izole olmuĢ bu populasyonların 

karyotiplerinde (kromozom takımları) farklılıklar tespit etmiĢlerdir. Bazı 

populasyonlarda birtakım kromozomların kaynaĢmıĢ olduğu belirlenmiĢtir. Kromozom 

seviyesindeki bu değiĢiklikler genleri etkilemediğinden, farelerin fenotipinde 

değiĢikliğe sebep olmamıĢtır.  
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ġekil 2.5 Mader Adası’ndaki izole fare populasyonlarındaki coğrafik varyasyon (Reece 

vd. 2013) 

Coğrafik varyasyonun bir diğer tipi, bir coğrafik eksen boyunca belirli bir karakterdeki 

kademeli değiĢim anlamına gelen “klin” Ģeklinde görülebilir. Bazı klinal varyasyonlar, 

örneğin sürü balığında (Fundurus heteroclitus) soğuğa dayanıklılık alleli frekansına 

sıcaklığın etkisi gibi bir çevresel değiĢkenin kademeli etkisiyle de ortaya çıkabilir 

(Reece vd. 2013). 

2.5.3 Genetik varyasyonun kaynakları 

Genetik varyasyon; mutasyon ve rekombinasyon olmak üzere iki mekanizma tarafından 

oluĢturulur.  

Mutasyon: Mutasyon, DNA dizisindeki bir değiĢikliktir. Bir DNA molekülünün 

herhangi bir yerindeki bir baz çifti değiĢikliği mutasyon olarak değerlendirilebilir. 

Mutasyon, bir baz çifti değiĢimi, insersiyonu ya da delesyonu olabildiği gibi 

kromozomun yapısındaki önemli bir değiĢim de olabilir.  
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Bir DNA molekülünde bir nükleotid çiftinin diğer bir nükleotid çiftine dönüĢümü nokta 

mutasyonu olarak adlandırılır. Eğer nükleotid değiĢmesi, bir genin protein kodlayan 

kısmındaki bir kodonda gerçekleĢirse, farklı bir aminoasit oluĢabilir. Bu durum yanlış 

anlamlı mutasyon olarak isimlendirilir. Diğer bir olasılık ise kodonun bir dur (stop) 

kodonuna dönüĢmesi ve translasyonun zamanından önce sonlanmasına neden olacaktır. 

Sonuç olarak daha kısa bir polipeptid oluĢur. Bu tip mutasyonlar yanlış anlamlı 

mutasyon olarak adlandırılır. Eğer nokta mutasyonu bir kodonu değiĢtirir ancak 

aminoasit değiĢikliğine neden olmazsa bu durum da sessiz mutasyon olarak adlandırılır 

(Klug vd. 2011).    

Nükleotid yer değiĢtirmesi bir pürinin (adenin, guanin) diğer bir pürin baza ya da bir 

primidinin (sitozin, timin) diğer bir pirimidine dönüĢmesi Ģeklindeyse transisyon 

(geçiĢ), eğer bir pürin baz bir pirimidine ya da bir pirimidin baz pürin baza dönüĢür ise 

transversiyon (değiĢim) adını alır (Freeland 2005) (ġekil 2.6).  

 
ġekil 2.6 Transisyon ve transversiyon tip mutasyonlar 

Diğer bir değiĢiklik tipi, gen içinde bir noktaya bir ya da daha fazla nükleotidin girmesi 

(insersiyon) veya çıkmasıdır (delesyon). Tek bir nükleotidin kaybedilmesi ya da 

kazanılması, sonraki tüm kodon üçlülerindeki değiĢime, dolayısıyla translasyon 

sırasında üçlü okuma çerçevesinin değiĢimine neden olur ki bu da çerçeve kayması 

mutasyonu olarak adlandırılır. Üçün katları dıĢında herhangi bir sayıda baz eklenir ya da 

çıkarılırsa çerçeve kayması mutasyonları oluĢur. Gen mutasyonlarından farklı olarak, 
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toplam kromozom sayısındaki değiĢimler, gen ya da kromozom parçalarında 

delesyonlar, duplikasyonlar ve aynı kromozom içinde ya da kromozomlar arasında 

genetik materyalin yeniden düzenlenmesi Ģeklinde görülen modifikasyonlar ise 

kromozomal mutasyonlardır (Klug vd. 2011).    

Mutasyonların büyük bölümü replikasyon hatalarından ve baz modifikasyonlarından 

kaynaklanmaktadır. Replikasyon sırasında iki DNA zincirinin arasındaki hidrojen 

bağları kırılarak her biri yeni sentezlenen zincir için kalıp görevini görecek iki bağımsız 

zincir oluĢur. Replikasyonun sentez yönü 5'-3' Ģeklindedir. Yeni sentezlenen zincire 

kalıp zincirle komplementer oluĢturacak Ģekilde nükleotidleri takan DNA polimeraz 

enziminin yaptığı hata sonucu yanlıĢ nükleotid yerleĢtirilebilir. Eğer bu replikasyon 

hatası DNA tamir mekanizmalarınca tanınıp düzeltilmezse mutasyona yol açabilir. Bu 

tip replikasyon hataları çoğunlukla nokta mutasyonuna yol açar. Nokta mutasyonlarına 

ek olarak DNA replikasyonu insersiyon ya da delesyonlara da neden olabilir (Freeland 

2005, Klug vd. 2011).  

Mutasyonların diğer bir nedeni baz modifikasyonlarıdır. Depürinasyon, çift sarmal 

DNA molekülü içindeki azotlu bazlardan birinin kaybolmasını içerirken deaminasyon, 

adenin ve sitozindeki bir amino grubunun keto grubuna dönüĢmesini içerir. 

Deaminasyon sonucu sitozin urasile, adenin ise hipoksantine dönüĢür. Replikasyon ve 

baz hasarlarına ek olarak yer değiĢtirebilen genetik elemanlar olan transpozonlar da 

spontan mutasyon ajanlarıdır. 

Mutasyonlar somatik hücrelerde ya da germ hücrelerinde olabilir. Somatik hücrelerde 

olanlar lokal hücre ölümlerine, hücresel fonksiyon değiĢikliğine ya da tümör oluĢumuna 

neden olurken, germ hücrelerinde olanlar ise kalıtılabilirler ve dolayısıyla genetik 

hastalıkların, genetik varyasyonun ve evrimin temelini oluĢtururlar (Klug vd. 2011).  

Rekombinasyon: Genetik varyasyona neden olan bir diğer mekanizma 

rekombinasyondur. Mutasyonlar genlerin “allel” olarak adlandırılan farklı versiyonlarını 

oluĢturur. Bu farklılıklar meydana geldiği zaman, eĢeyli üreme sırasında allellerin 

yeniden karılması, populasyonun her bireyinin kendine özgü kombinasyonuna yani 
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varyasyona sahip olmasıyla sonuçlanır. EĢeyli üreyen türlerde kromozomların mayoz ve 

döllenme olaylarındaki davranıĢı, her bir kuĢakta ortaya çıkan varyasyona neden olur. 

EĢeyli üremeyle ortaya çıkan kalıtsal varyasyonlara katkı sağlayan üç temel mekanizma; 

kromozomların bağımsız ayrılması, krossing over ve rastgele döllenmedir.  

EĢeyli üremenin genetik varyasyon oluĢturmasının bir yolu, mayoz I’in metafaz 

evresinde homolog kromozom çiftlerinin rastgele yönelimidir. Metafaz I evresinde biri 

anadan biri babadan gelen kromozomun oluĢturduğu homolog çiftler metafaz plağına 

yerleĢirler. Her bir homolog çift metafaz plağında diğer çiftlerden bağımsız olarak yer 

alır. Homolog çiftlerin ayrılması ve bağımsız olarak kutuplara yönelimi rastgeledir. 

Buna kromozomların “bağımsız ayrılması” denir. Her bir yavru hücre, anadan ve 

babadan gelen kromozomların olası tüm kombinasyonlarından birini temsil etmektedir  

(ġekil 2.7) (Reece vd. 2013). 

 

ġekil 2.7 Mayozda homolog kromozomların bağımsız ayrılması (Reece vd. 2013) 

Kalıtsal varyasyonlara katkı sağlayan bir diğer mekanizma krossing overdır. Krossing 

over, iki farklı ebeveynden gelen genleri taĢıyan rekombinant kromozomları üreten bir 

mekanizmadır. Krossing over, profaz I evresinin erken döneminde homolog 

kromozomlar birbirlerine bağlanıp çift oluĢturduklarında baĢlar. Bu bağlanma sırasında 

bir homolog kromozom üzerindeki her bir gen diğer homolog üzerindeki karĢılık gelen 
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genle aynı hizaya gelir. KardeĢ olmayan iki kromatidin DNA’sı özel proteinlerce tam 

karĢılıklı gelen noktalardan kesilir ve kesilen her bir parça diğer kromatidle birleĢtirilir. 

Böylece maternal ve paternal kromatidler arasında parça değiĢimi meydana gelmiĢ olur. 

Sonuç olarak krossing over ile anadan ve babadan gelen allellerin kombinasyonuna 

sahip rekombinant kromozomlar üretilmiĢ olur (ġekil 2.8). Ġnsandaki mayozda, 

kromozomun büyüklüğüne ve sentromerin konumuna bağlı olarak kromozom çifti 

baĢına ortalama bir ile üç arasında krossing over gerçekleĢir (Reece vd. 2013). 

 

ġekil 2.8 Mayozda gerçekleĢen krossing over mekanizması (Reece vd. 2013) 

Varyasyona neden olan son mekanizma rastgele döllenmedir. Rastgele döllenme 

mayozda oluĢan varyasyona katkı sağlar. Örneğin insanda her erkek ve diĢi gamet, 

kromozomların bağımsız ayrılmasına uygun olarak 2
23

 olası kromozom 

kombinasyonundan birini temsil eder. Döllenme sırasında erkek ve diĢi gamet 

birleĢmesi sonucu 2
23 

x 2
23 

(yaklaĢık 70 trilyon) diploid kombinasyonundan herhangi 

birine sahip bir zigot oluĢacaktır (Reece vd. 2013).  
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2.6 Populasyon Genetiğinin Temel Prensipleri 

Yirminci yüzyılın baĢlarında Yule, Castle, Hardy ve Weinberg gibi araĢtırıcılar 

populasyon genetiğinin temel prensiplerini formüle etmiĢler; Wright, Fisher gibi teorik 

genetikçiler de populasyonun genetik yapısını tanımlamak için matematiksel modeller 

geliĢtirmiĢlerdir. Son zamanlarda bu alanda çalıĢan araĢtırıcılar, varyasyonu doğrudan 

DNA ve protein seviyesinde ölçebilen biyokimyasal ve moleküler yöntemler kullanarak 

bu modelleri deneme imkânı bulmuĢlardır. Bu deneylerde, allel frekansları ve bunlar 

üzerinde etkili olan mutasyon, seçilim, genetik sürüklenme ve göç gibi güçler 

incelenmiĢtir (Klug vd. 2011).   

2.6.1 Gen havuzları ve allel frekansları  

Bir populasyonun genetik yapısı, o populasyonu oluĢturan bireyler tarafından ortak 

olarak paylaĢılan allellerin tamamının oluĢturduğu gen havuzu ile tanımlanabilir. Bir 

populasyonda belirli bir lokus için tek bir allel bulunuyorsa, tüm bireyler bu allel 

bakımından homozigot olarak tanımlanır. Eğer bir populasyonda belirli bir lokus için iki 

ya da daha fazla allel varsa, bireyler homozigot ya da heterozigot olabilirler. Her allelin 

populasyonda bir frekansı (sıklığı) bulunur (Reece vd. 2013).  

Bir populasyondaki tek bir gen lokusunu incelediğimiz zaman, genellikle bu lokustaki 

allellerin dağılımının farklı genotipe sahip bireylerin ortaya çıkmasına neden olduğu 

görülmektedir. Gen havuzundaki allel frekanslarının hesaplanması, populasyondaki 

farklı genotiplerin frekansları ve bunların kuĢaklar boyunca nasıl değiĢtiğinin 

belirlenmesi populasyon genetiğinin temelini oluĢturmaktadır (Klug vd. 2011).  

Populasyonlar dinamiktir; doğum-ölüm oranlarındaki değiĢimlerle, göçle veya diğer 

populasyonlarla karıĢarak geniĢleyebilir ya da daralabilir. Populasyon içindeki bazı 

bireylerin diğerlerinden daha fazla yavru vererek, gelecek döllere kendi allellerinden 

eĢit olmayan oranda (daha fazla) katkıda bulunması sıklıkla gözlenen bir durumdur. 

Böylece populasyonların dinamik yapısı, populasyonun gen havuzunda zamanla 

değiĢikliklere neden olabilir (Klug vd. 2011).  
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2.6.2 Hardy-Weinberg kuralı 

Belirli bir lokusta doğal seçilim ya da baĢka bir etkenin evrime neden olup olmadığını 

belirlemek için öncelikle bu lokusta evrim meydana gelmeseydi populasyonun genetik 

yapısının nasıl olacağının belirlenmesi gerekir. Buradan yola çıkarak evrim geçirmeyen 

bir populasyonun gen havuzu, 1908 yılında birbirinden bağımsız olarak aynı sonuca 

ulaĢan Ġngiliz matematikçi Godfrey H. Hardy ve Alman hekim Wilhelm Weinberg 

tarafından geliĢtirilen matematiksel bir modelle tarif edilmiĢtir. Hardy-Weinberg kuralı 

olarak adlandırılan bu model; sınırsız büyüklükte, rastgele eĢleĢen ve mutasyon, göç ve 

seçilim gibi evrimsel güçlere maruz kalmayan hipotetik bir populasyonda allel ve 

genotiplere ne olacağını tanımlar. Bu Ģartlar altında, Hardy-Weinberg modeli iki 

tahminde bulunur:  

1) Gen havuzundaki allellerin sıklığı zaman içerisinde değiĢmez. 

 

2) Eğer bir lokustaki A ve a gibi iki allel göz önüne alınırsa, bir kuĢak rastgele döllenme 

sonucunda populasyondaki AA:Aa:aa genotiplerinin sıklığı: p
2
+ 2pq + 2q

2
= 1 (p = A 

allelinin sıklığı, q = a allelinin sıklığı) Ģeklinde hesaplanır. Bu kriterleri sağlayan bir 

lokustaki iki allele ait p ve q sıklıkları, öngörülen genotipik sıklıklarla sonuçlanan bir 

populasyon Hardy-Weinberg dengesindedir. Diğer bir deyiĢle, incelediğimiz lokus 

açısından bakıldığında populasyon değiĢmez ve evrilmez.  

Hardy-Weinberg modelinde tanımlanan hipotetik populasyonda:  

- Seçilim yoktur, yani tüm genotiplerin bireyleri eĢit hayatta kalma oranlarına ve eĢit 

üreme baĢarılarına sahiptir. 

-  Mutasyonla yeni alleller oluĢturulmaz veya bir allel diğerine dönüĢtürülmez.  

-  Bireyler populasyonun içine veya dıĢına göç etmez.  

- Populasyon sınırsız büyüklüktedir, örnekleme hataları ve rastgele etkiler ihmal 

edilebilir.  

-  Populasyondaki bireyler rastgele çiftleĢirler.  
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Bu koĢullardan herhangi birinin ihlal edilmesi evrimin potansiyel nedenidir. Hardy-

Weinberg kuralı, sağlandıklarında populasyonların evrimleĢmeyeceği Ģartların listesini 

vererek, gerçek dünyada allel sıklığının değiĢmesine neden olan güçleri tanımlar. 

Hardy-Weinberg kuralını bir sıfır model (null model) haline getiren budur. Bu 

varsayımlar, Hardy-Weinberg kuralının populasyon genetiği çalıĢmalarında kullanımını 

faydalı kılmaktadır. Bu sayede doğada allel ve genotip frekanslarını hesaplanabilir ve 

Hardy-Weinberg sonuçlarının sağlanıp sağlanmadığı, yani populasyonun evrim geçirip 

geçirmediği belirlenebilir (Klug vd. 2011).  

2.6.3 Doğal seçilim 

Hardy-Weinberg kuralının ilk varsayımı, bütün genotiplere ait bireylerin eĢit hayatta 

kalma ve üreme baĢarısına sahip olmasıdır. Eğer bu varsayım ihlal edilirse, allel sıklığı 

bir kuĢaktan diğerine değiĢir. Bu değiĢime neden olan bireyler arasındaki hayatta kalma 

veya üreme oranı farklılığı, doğal seçilim olarak adlandırılır. Doğal seçilim, büyük 

populasyonlarda allel sıklıklarını değiĢtiren en önemli etkendir. Seçilim, belirli bir 

genotipe sahip bireylerin diğer genotipe sahip bireylere göre daha fazla hayatta kalma 

ve üreme avantajı elde ettiği zaman ortaya çıkar. Hayatta kalma ve üremedeki avantajlar 

bu genotiplerin gelecek kuĢaklara daha yüksek oranda aktarılması ile sonuçlanır. Bir 

bireyin gelecek nesillere olan genetik katkısı uyumluluk (fitness) olarak tanımlanır. 

Buna göre, yüksek üreme baĢarısına sahip bireylerin yüksek uyumluluğa, düĢük üreme 

baĢarısına sahip olanların ise düĢük uyumluluğa sahip olduğu kabul edilir (Klug vd. 

2011).    

2.6.4 Mutasyon 

Populasyon içindeki gen havuzu, her nesilde, yavrularda yeni genotipler oluĢturmak 

üzere yeniden karıĢtırılır. Olası genetik kombinasyonların çok olması sebebiyle, 

populasyonun hayattaki üyeleri, herhangi bir zamanda, tüm olası genotiplerin sadece bir 

kısmını temsil eder. Gen havuzunda bulunan bu çeĢitlilik, Mendel dağılımı ve 

rekombinasyonla devamlı olarak yeni genotipik kombinasyonların oluĢmasını sağlar. 

Fakat dağılım ve rekombinasyon yeni alleller oluĢturmaz, yeni allellerin oluĢumu 
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sadece mutasyonla mümkündür. Mutasyon, organizmaya fayda ya da zarar verdiğine 

bakmaksızın rastgele ortaya çıkan bir olaydır (Klug vd. 2011).  

2.6.5 Göç ve gen akışı  

Bazen bir tür, coğrafi olarak ayrılmıĢ populasyonlara bölünebilir. Seçilim gibi çeĢitli 

evrimsel güçler, bu populasyonlarda farklı allel sıklıkları oluĢturabilir. Göç, bireylerin 

populasyonlar arasında hareket etmeleriyle oluĢur, diğer bir deyiĢle göç, gen akıĢını 

ifade eder. Göç, bir populasyondan diğerine allel aktarımını sağlayacak herhangi bir Ģey 

sonucu ortaya çıkabilir. Gen akıĢı mekanizmaları, genç hayvanların yaptığı uzun 

mesafeli göçlerden, polen, tohum ve sporların rüzgâr, su veya hayvanlar aracılığıyla 

taĢınmasına kadar çok çeĢitli Ģekillerde olabilir (Freeman ve Herron 2009, Klug vd. 

2011).  

2.6.6 Genetik sürüklenme  

Genetik sürüklenme; populasyonda üreyen birey sayısı çok az olduğu zaman, gen 

havuzundaki allellerin tamamının mevcut olan frekansları ile gelecek nesillere 

aktarılması durumunda ortaya çıkar. Sürüklenme, rastgele gamet örneklemesi 

sonucunda allel frekansındaki değiĢiklik olarak tanımlanır. Doğada küçük 

populasyonlar, salgın hastalıklar gibi felaketler sonucunda ya da geniĢ bir 

populasyondan küçük bir grubun göç etmesi ve yeni bir çevreye kurucu olarak 

yerleĢmesiyle ortaya çıkabilir. Nesli tükenme tehlikesi altında olan bitki ve hayvanlarda 

habitat kaybı, küçük izole populasyonlarda sürüklenme ile genetik çeĢitliliğin 

kaybedilmesi de, türün uzun süreli hayatta kalma Ģansını azaltır (Klug vd. 2011).  

2.6.7 Rastgele olmayan eşleşmeler 

Hardy-Weinberg kuralının beĢinci ve son varsayımı olan populasyon üyelerinin rastgele 

eĢleĢmesi, populasyondaki tüm bireylerin bir diğeriyle eĢit eĢleĢme olasılığına sahip 

olmasıdır. Rastgele olmayan eĢleĢme populasyondaki allel frekansını değiĢtirebilir. 

Ardından, belirli bazı genotipler için ya da bunlara karĢı yapılan seçilim, mevcut 
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allellerin frekansını değiĢtirmede potansiyel etkiye sahiptir, fakat rastgele olmayan 

eĢleĢme tek baĢına doğrudan allel sıklığını değiĢtirmez (Klug vd. 2011).  

Rastgele olmayan eĢleĢme bir kaç Ģekilde olabilir. Pozitif benzer (assortiv) eĢleĢme 

tipinde benzer genotipler, benzemeyen genotiplere göre, birbiriyle daha çok eĢleĢme 

olasılığına sahiptir. Bu duruma insanda sıklıkla rastlanır. Negatif benzer eĢleĢme tipinde 

ise, benzemeyen genotipler birbiriyle eĢleĢme eğilimindedir. Fakat populasyon 

genetiğinde genotip sıklığını etkileyen, rastgele olmayan eĢleĢmenin en yaygın tipi, soy 

içi eĢleĢmedir. Soy içi eĢleĢme (inbreeding), populasyondan rastgele seçilen herhangi 

iki bireyden ziyade birbirine çok yakın akraba olan bireylerin eĢleĢmesi demektir, yani 

akraba evliliği olarak ta tanımlanabilir. Soy içi eĢleĢme, belirli bir allelin 

populasyondaki homozigotluk oranını arttırır, daha önce heterozigotlarda gizli kalan 

çekinik alleller için homozigot olan bireylerin ortaya çıkmasına neden olur. Birçok 

çekinik allel homozigot durumda zararlı olduğu için, soy içi eĢleĢmeler çekinik zararlı 

bir allel için homozigot olan bireylerin ortaya çıkma Ģansını arttırmaktadır. Sonuç 

olarak rastgele olmayan eĢleĢmeler, populasyondaki genotip sıklığının Hardy-Weinberg 

kuralı ile beklenen değerden oldukça farklı olmasına neden olarak dolaylı yoldan evrimi 

etkilemektedir (Klug vd. 2011).  

2.7 Genetik Varyasyonun Korunması  

Populasyonlardaki genetik varyasyonun bir kısmı seçici bir avantaj ya da dezavantaj 

oluĢturmayan DNA dizisindeki farklılıklar olan nötr varyasyonlar biçiminde ortaya 

çıkar. Buna karĢın varyasyon, seçilime maruz kalan lokuslarda da ortaya çıkabilir. 

Doğal seçilim, dezavantaj oluĢturan allelleri eleyerek genetik varyasyonu azaltma 

eğilimindedir. Ancak bu noktada, diploitlik ve dengeleyici seçilim gibi varyasyonu 

koruyan mekanizmalarca engellenmektedir (Reece vd. 2013). 

2.7.1 Diploitlik 

Diploit ökaryotlarda, genetik varyasyonun önemli bir kısmı çekinik alleller biçiminde 

seçilim baskısından korunur. Mevcut çevresel koĢullarda zararlı dahi olabilen çekinik 



 

 

 

 

 

25 

 

alleller heterozigot bireylerde saklanarak korunabilirler. Bu gizli varyasyon, ancak her 

iki ebeveynde çekinik olarak bulunan allellerin zigotta bir araya gelmesiyle ifade 

edildiğinde seçilimden etkilenir. Heterozigotlarca korunan çekinik alleller, mevcut 

Ģartlarda desteklenmese bile gelecekte çevresel Ģartlar değiĢtiğinde avantaj 

sağlayabilecek büyük bir allel havuzunun oluĢmasını sağlar (Reece vd. 2013).  

2.7.2 Dengeleyici seçilim 

Bazı lokuslardaki varyasyon bizzat seçilim tarafından da korunabilir. Doğal seçilim bir 

populasyonda iki ya da daha fazla form oluĢturduğunda dengeleyici seçilim ortaya 

çıkar. Dengeleyici seçilim heterozigot avantajı ve frekansa bağlı Ģeçilim Ģeklinde 

kendini gösterir.  

Heterozigot avantajı: Belirli bir lokus için heterozigot olan bireyler homozigot 

bireylere göre daha yüksek uyum gücüne sahipse bunlarda heterozigot avantajı vardır. 

Bu tip durumlarda seçilim populasyonun devamlılığı açısından bu lokustaki birden fazla 

alleli korur. Bu konuda oldukça bilindik bir örnek Afrika ve Akdeniz insan 

populasyonlarında β-hemoglobin lokusunda görülen heterozigot avantajıdır. Bu 

populasyonlarda bu lokusta normal hemoglobin alleli (A) ve orak hücre hemoglobin 

alleli (S) olmak üzere iki allel bulunmaktadır. SS bireyler orak hücre anemisi 

rahatsızlığından muzdaripken SA bireyler kansızlık çekmekle birlikte sağlıklı AA 

bireylere göre Plasmodium faciparum parazitinin neden olduğu sıtma hastalığına karĢı 

daha dirençlidirler. Bundan dolayı sıtmanın yaygın görüldüğü bölgelerde heterozigot 

bireyler homozigotlara göre avantajlı durumdadırlar ve her iki allel de populasyon 

içinde korunmaktadır (Freeland 2005).  

Frekansa bağlı seçilim: Diğer bir dengeleyici seçilim tipi olan frekansa bağlı seçilimde 

bir fenotipin uyumu onun populasyonda ne kadar yaygın olduğuna bağlıdır. Tropikal bir 

kelebek türü olan Heliconius erato populasyonlarının farklı renkli formları 

bulunmaktadır. Renklenme, potansiyel avcılara karĢı lezzetsiz olduğuna dair bir uyarı 

görevi üstlenmektedir. Eğer bu populasyondan bir birey farklı bir rengin baskın olduğu 

baĢka bir populasyona karıĢırsa, lezzetsizliğine karĢın avcı tarafından kolaylıkla fark 
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edilip avlanabilir. Bu örnekte görüleceği üzere bu populasyonda en iyi uyum sağlayan 

genotip en yaygın olandır (Freeland 2005).  

2.8 Mitokondriyal DNA 

Genetik varyasyon çalıĢmalarında sıklıkla kullanılan materyalin baĢında mitokondriyal 

DNA gelmektedir. Mitokondri, ökaryotik hücrelerde bulunan ve hücrede oksidatif 

fosforilasyonla enerji (ATP) yapımında görev alan organeldir. Mitokondriler hücrelerin 

“kimyasal fabrikaları” olarak ta düĢünülebilir çünkü hücresel aerobik solunumun 

gerçekleĢtiği yerlerdir. Hücre ihtiyacına ve fonksiyonuna göre tipik bir hayvan 

hücresinde 750-2000 arası mitokondri bulunur. Mitokondrilerin, kendinden daha büyük 

hücreler içerisinde canlılıklarını koruyarak (endosimbiyozis) simbiyotik bir iliĢki 

geliĢtiren bakterilerden evrimleĢtikleri düĢünülmektedir (Cooper ve Hausman 2006) 

(ġekil 2.9).  

 

ġekil 2.9 Mitokondrinin bölümleri ve TEM görüntüsü (Reece vd. 2013) 

Mitokondriler hücre genomundan ayrı olarak, kendilerine ait genetik materyal içerirler. 

Mitokondrilerin genomları, bakterilerde olduğu gibi, genellikle halkasal DNA 

molekülleridir ve organel içinde çok sayıda kopyaları bulunur. Mitokondriyal DNA 

(mtDNA) büyüklüğü, organizasyonu ve kodladığı proteinler türler arasında farklılık 

gösterir. Örneğin insanda mtDNA 37 protein kodlayan gen içerir ve 16500 bç 
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uzunluğundadır. Yüksek bitkilerde mtDNA daha büyük ve kompleks yapıdadır. Hayvan 

mtDNA’sı 13 protein kodlayan gen, 22 tRNA ve iki rRNA geni içermektedir (ġekil 

2.10). Bunlara ek olarak replikasyon ve transkripsiyon baĢlangıcı olarak görev yapan bir 

kontrol bölgesi de içermektedir. Mitokondriyal genlerin düzeni hayvan türleri arasında 

küçük farklılıklar içermekle birlikte bütün olarak mtDNA genel yapı, büyüklük ve 

düzenlenme bakımından oldukça korunmuĢtur (Cooper ve Hausman 2006, Lodish vd. 

2011).   

 

ġekil 2.10 Hayvan mitokondriyal DNA’sının organizasyonu (Freeland 2005) 

Mayalar ve diğer tek hücreli organizmalarda yapılan çalıĢmalar, mitokondrilerin 

sitoplazmik (maternal) kalıtım gösterdiğini göstermiĢtir. Memeliler ve diğer çok hücreli 

organizmalarda sperm zigota hemen hemen hiç sitoplazma vermez ve bu nedenle 

embriyodaki mitokondrilerin tamamına yakını sperm değil yumurtadan gelir. Fareler 

üzerinde yapılan çalıĢmalar mtDNA’nın %99.99’unun maternal kalıtıldığını ortaya 

koymuĢtur (Lodish vd. 2011).  

Mitokondriyal DNA’nın populasyon genetiği çalıĢmalarında tercih edilmesinin pek çok 

sebebi vardır. Mitokondriyal DNA, küçük yapısı ve gen düzeninin korunması ile 

çalıĢılması oldukça kolaydır. Mitokondriyal DNA’nın gen düzeninin korunması; PCR 

çalıĢması için evrensel primer sentezlenmesini kolaylaĢtırır ve çalıĢılacak türün DNA 

dizisiyle ilgili herhangi bir ön bilgiye sahip olunmasını gerektirmez. Ancak, gen düzeni 
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korunmasına rağmen mutasyon oranı oldukça yüksektir. Mitokondriyal DNA, nükleer 

DNA’ya göre 10 kat fazla mutasyon oranına sahiptir. Bu yüksek mutasyon oranı; DNA 

polimerazın hataya meyilli oluĢu, yeterli DNA tamir mekanizmasına sahip olmaması, 

oksijen radikalleri gibi mutajenlere maruz kalma ile açıklanmaktadır. Memeli 

mitokondriyal DNA’sında sinonim mutasyon oranının yılda 5.7x10
-8 

baz değiĢimi kadar 

olduğu tahmin edilmektedir (Freeland 2005).  

Mitokondriyal DNA temelli belirteçlerin kullanımı populasyon genetiği çalıĢmalarında 

yaygın olsa da pseudogenlerin varlığı sıkıntı yaratmaktadır. Mitokondriyal 

pseudogenler; nükleer genomda bulunan iĢlevsiz mitokondriyal DNA sekanslarıdır ve 

mitokonriyal DNA’dan bağımsız olarak evrimleĢmektedirler. PZR sırasında, primer 

bağlanma bölgesi pseudogende korunuyorsa, çoğaltmayı hedeflediğimiz mitokondriyal 

DNA bölgesine ek olarak pseudogenler de çoğalacaktır (Freeland 2005). Pseudogenler 

80 kadar ökaryotik türde tanımlanmıĢtır (Bensasson vd. 2001).  

Pseudogenlerin ve mitokondriyal genlerin DNA amplifikasyonu sırasında karıĢması; 

istatistik analizlerde kullanılacak verinin hatalı olmasına ve dolayısıyla türlerin yanlıĢ 

tanımlanmasına ve hatalı filogenetik analizlere yol açabilir. Pseudogenlere ait diziler; 

stop kodonu ve çerçeve kayması mutasyonları, yanlıĢ anlamlı mutasyon birikimi, 

pseudogen ve mitokondriyal genin birlikte çoğaltılması sonucu oluĢan kimerik 

sekansların varlığıyla mitokondriyal genlerden ayırt edilebilirler (Dubey vd. 2009). 

Sitokrom b: Bu tez çalıĢmasında mitokondriyal DNA’nın sitokrom b bölgesi 

incelenmiĢtir. Filogenetik çalıĢmalarda sıklıkla kullanılan sitokrom b, protein ürününün 

yapısı ve fonksiyonu bakımından en iyi bilinen mitokondriyal genlerden biridir. 

Ökaryot mitokondrisinde bulunan sitokrom b gen ürünü, elektron transfer zincirinde yer 

alan bir transmembran proteindir ve mitokondri solunum zincirinde görevli sitokrom c 

redüktaz enziminin (bc1 kompleksi) merkezi katalitik alt birimidir. Mitokondriyal 

sitokrom b ile ilgili mevcut bilgi, DNA dizi analizi yardımıyla hızlı bir Ģekilde 

büyümektedir. Genetik olarak uzak türler arasında yapılan sitokrom b dizi 

karĢılaĢtırmaları, aminoasit kompozisyonunun farklı türlerde yüksek oranda korunmuĢ 

olduğunu göstermiĢtir. Bu durum, proteinin yapısal ve fonksiyonel olarak görevini 
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yapabilmesi için spesifik bir aminoasit dizilimine sahip olması gerekliliğinden 

kaynaklanmaktadır (Esposti vd. 1993). Az sayıdaki aminoasit değiĢikleri ise genellikle 

sitokrom b proteininin transmembran segmentlerinde ya da amino ve karboksil 

uçlarında olmaktadır. Proteinin membran dıĢında kalan kısmı (dıĢ) transmembran kısma 

(iç) göre daha yavaĢ evrimleĢmektedir. Transmembran kısmındaki aminoasit 

kompozisyonundaki değiĢimler büyük oranda hidrofobik aminoasitler (lösin, izolösin, 

valin) arasında gerçekleĢmektedir. Proteinin fonksiyonel bir önemi olmayan amino ve 

karboksil uçlarının çoğu iç kısımda bulunur. DıĢ kısımda ise evrimsel olarak hayli 

korunmuĢ olan ve redoks merkezleri olarak görev yapan Qo ve Qi bölgeleri bulunur. Bu 

bölgeler membran dıĢında kalan kısmın evrimsel hızını düĢürmektedir (Irwin vd. 1991).  

Aminoasit kompozisyonu korunmasına rağmen, sitokrom b geni farklı evrimleĢme 

oranlarına sahip olan kodon pozisyonlarına ve korunma ve değiĢkenlik bakımından 

farklı bölgelere sahiptir (Farias vd. 2001). Memelilerde sitokrom b geninde birinci ve 

ikinci kodon pozisyonunda baz değiĢim oranı milyon yılda 0.4 olarak hesaplanmıĢtır. 

Varyasyon seviyesi en yüksek olan, nükleotid değiĢimlerinin çoğunlukla sessiz 

mutasyona yol açtığı üçüncü pozisyondur. Aminoasit değiĢimine neden olan baz 

değiĢimi ise büyük oranda birinci kodon pozisyonunda (ikinci pozisyonun yaklaĢık dört 

katı fazla varyasyona sahiptir) gerçekleĢmektedir (Irwin vd. 1991).  

Sitokrom b’nin yavaĢ ve hızlı evrimleĢen kodon pozisyonlarına ve evrimsel korunma 

düzeylerinde farklılık gösteren domainlere sahip olması, bu geni derin filogenetik 

iliĢkilerin açığa çıkarılmasından yakın zamanda farklılaĢmıĢ takson ve populasyon 

seviyesinde ayrımların ortaya konmasına kadar pek çok çalıĢmada kullanıĢlı hale 

getirmektedir. Ancak üçüncü kodon pozisyonundaki varyasyon miktarı fazlayken 

birinci ve ikinci kodon pozisyonlarındaki varyasyonun sınırlı olması ve soylar 

arasındaki evrimleĢme oranı farklılıkları sitokrom b’yi derin evrimsel soruların 

cevaplanmasında yetersiz kılmaktadır (Farias vd. 2001).  
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2.9 Polimeraz Zincir Reaksiyonu  

Günümüzde genom hakkında elde edilen geniĢ bilginin kaynağı, PZR tekniğinin 

keĢfidir. Polimeraz zincir reaksiyonu (PZR), dizisi bilinen bir DNA bölgesinin 

enzimatik olarak çoğaltılmasını sağlayan ve kısa zamanda DNA bölgesinin milyonlarca 

kopyasını oluĢturmaya olanak sağlayan in vitro bir tekniktir. PZR tekniğini geliĢtiren 

araĢtırıcı Dr. Karry Mullis bu keĢfi ile 1993 yılında Nobel Kimya Ödülü’nü kazanmıĢtır. 

PZR iĢleminin prensibi; çoğaltılacak DNA’nın yüksek sıcaklıkta denatürasyonu, 

primerin hedef DNA’ya bağlanması ve primerin uzaması olmak üzere tekrarlanan 3 

basamağa dayanır (Birben 2006) (ġekil 2.11). 

 

ġekil 2.11 PZR’ın genel basamakları (http://users.ugent.be/~avierstr/, 2012) 

PZR’ın en önemli avantajı, özel bir DNA bölgesinin seçilip çoğaltılarak istenmeyen 

bölgelerin çoğalmasını önlemesidir. Bu özellik sadece bölgeye ait dizinin tanınmasını 

kolaylaĢtırmakla kalmaz, DNA’nın analiz edilmesini de sağlar. Fakat burada önemli 

nokta, çalıĢılacak olan DNA parçasının her iki ucunun nükleotid diziliminin 

bilinmesinin gerekliliğidir. Bu bilgi ilgilenilen DNA parçasının her iki ucu için primer 
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geliĢtirilmesini zorunlu kılar. Primerler 20-30 nükleotidden oluĢan sekanslar olup sentez 

için basamak oluĢturan baĢlatıcı yardımcı oligonükleotidlerdir. Tipik primerler % 50-60 

G+C bileĢimine sahiptir ve 18-28 baz uzunluğundadır. Primerler çoğaltılacak DNA 

bölgesine özgül olarak tasarlanırlar (Türkyılmaz ve Esendal 2000).  

Amplifikasyonda kullanılan DNA polimeraz enzimi, Thermus aquaticus adlı sıcak 

kaynak sularında yaĢayan bir bakteriden elde edilmektedir. Taq polimeraz enzimi 

termostabil özelliğinden dolayı ısıya dayanıklıdır ve yüksek ısıda kararlılığını korur. 

PZR iĢleminde kullanılan diğer bileĢenler;  dNTP karıĢımı, Mg
+2

 ve PZR tamponudur. 

Deoksiribonükleozid Trifosfat molekülleri (dATP, dTTP, dCTP, dGTP) polimerizasyon 

basamağında görev alırlar. Sentezlenecek olan hedef DNA’nın uzunluğu, sayısı, 

döngünün kaç kez tekrarlanacağı reaksiyondaki dNTP karıĢımı miktarı ile yakından 

ilgili olup; bunlar reaksiyondaki fosfat grubunun da esas kaynağını oluĢturmaktadırlar 

(Türkyılmaz ve Esendal 2000).  

Mg
+2

 iyonları, dNTP’ler ile çözünebilir kompleksler oluĢtururlar, polimeraz aktivitesini 

uyarırlar ve primer-kalıp DNA hibridizasyonunu sağlarlar. Bu nedenle MgCl2’ün PZR 

özgüllüğü ve ürün verimi üzerinde çok önemli etkisi vardır. DüĢük Mg
+2

 

konsantrasyonu, ürün oluĢumunda azalmaya, yüksek Mg
+2

 konsantrasyonu ise spesifik 

olmayan ürün oluĢumuna yol açar (Devrim ve Kaya 2004).  

PZR tamponu ise DNA polimeraz aktivitesi için gerekli olan kimyasal ortamı (uygun 

pH) sağlar. PZR için birkaç çeĢit tampon kullanılmaktadır. Taq DNA polimeraz ile en 

yaygın olarak kullanılan tampon Tris-HCl (pH= 8,3-8,6) tamponudur (Devrim ve Kaya 

2004).  

2.9.1 PZR’ın basamakları 

1. Denatürasyon: Ġlk adımda çoğaltılacak DNA denatüre edilerek tek zincirli hale 

getirilir. Bunun için çift zincirli DNA, hedef DNA zincirlerini bir arada tutan 
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hidrojen bağları kırılıp, DNA tek zincirli hale getirilene kadar ısıtılır (90–95 

°C’de yaklaĢık 5 dk) (ġekil 2.12).   

 

ġekil 2.12 Denatürasyon (http://www.pharmaceutical-technology.com/projects/roche 

/images/roche6.jpg, 2009a) 

2. Bağlanma (Annealing):  Bu aĢamada, çoğaltılmak istenen DNA bölgesine özgül iki 

primer, sıcaklığın 60-70°C’ye düĢürülmesiyle, ilk basamakta ayrılmıĢ olan kalıp 

DNA’nın özgül oldukları bölgelerine bağlanır (ġekil 2.13). 

 

ġekil 2.13 Bağlanma (Annealing) (http://www.pharmaceutical-technology.com/projects 

/roche/images/roche7.jpg, 2009b) 

3. Uzama (Extension): Bu aĢama Taq DNA polimeraz enziminin en yüksek aktivite 

gösterdiği sıcaklık olan 70-75°C arasında DNA sentezi gerçekleĢir. Polimeraz 

enzimi, nükleotidleri 5'-3' yönünde ekleyerek primerin uzamasını sağlar ve hedef 

DNA’nın iki zincirli kopyasını oluĢturur  (ġekil 2.14). 

http://www.pharmaceutical-technology.com/projects/roche/images/roche6.jpg
http://www.pharmaceutical-technology.com/projects/roche/images/roche6.jpg
http://www.pharmaceutical-technology.com/projects/roche/images/roche8.jpg
http://www.pharmaceutical-technology.com/projects/roche/images/roche8.jpg
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ġekil 2.14 Uzama (Extension) (http://www.pharmaceutical-technology.com/projects 

/roche/images/roche8.jpg, 2009c) 

Bu üç basamak bir döngüyü oluĢturur ve her tekrarlanıĢında iki primer arasında kalan 

özgül DNA parçası çoğaltılarak iki katına çıkar. Eski zincirlerle beraber yeni zincirler 

de bir sonraki döngüde kalıp olarak kullanılırlar. YaklaĢık 5 dk süren bir döngü birçok 

kez tekrar edilir ve 3 saatten daha az bir zamanda 25-30 döngü sonunda DNA miktarı 

milyon kattan daha fazla artar (Birben 2006).  

PZR tekniği;  DNA’nın dizi analizi ve DNA haritalamasında, insan genom projesindeki 

araĢtırmalarda, genetik hastalıkların teĢhisinde, DNA parmak izi analizinde, adli tıp 

örneklerinin genetik tiplendirilmesinde, doku transplantasyonu için doku tipinin 

belirlenmesinde, tarımda (tohum saflığının belirlenmesi), sistematik ve evrim 

çalıĢmalarında (doğadaki çeĢitli canlı türlerinin tanısı, türler arasındaki polimorfizmin 

belirlenmesinde), klonlama deneylerinde, mutagenez çalıĢmalarında, fosil DNA 

çalıĢmalarında ve gen ifadelerinin karĢılaĢtırılmasında kullanılmaktadır (Birben 2006).  

2.10 Moleküler Belirteçler  

Moleküler belirteçler (markörler) genel olarak; genomun özgün bir bölgesini 

tanımlamak amacıyla kullanılmaktadırlar. Genom analiz çalıĢmalarında belirteç 

seçerken dikkat edilmesi gereken bir takım hususlar vardır. Öncelikle çalıĢma sonunda 

gözlenmesi beklenen varyasyon miktarı önemlidir. Genomdaki bazı bölgelerin 

mutasyon oranı diğerlerine göre daha yüksektir, bir baĢka deyiĢle evrimleĢme hızları 

daha fazladır. Genel anlamda, yakın iliĢkili organizmaların çalıĢılmasında daha fazla 

http://www.pharmaceutical-technology.com/projects/roche/images/roche8.jpg
http://www.pharmaceutical-technology.com/projects/roche/images/roche8.jpg


 

 

 

 

 

34 

 

varyasyon gösteren belirteçler tercih edilirken daha uzak taksonlar arasındaki genetik 

iliĢkilerin belirlenmesinde daha az varyasyon gösteren belirteçlerin kullanımı uygundur. 

Moleküler belirteçler; ko-dominant ve dominant belirteçler olmak üzere ikiye ayrılır 

(Freeland 2005).   

2.10.1 Dominant belirteçler 

Dominant belirteçler, aynı anda birden fazla lokusun çoğaltılmasına imkân sağlayan 

çoklu-lokus belirteçleridir. Genomdaki rastgele bölgeler çoğaltıldığı için çalıĢma 

öncesinde sekansla ilgili ön bilgi gerektirmez. Birden fazla lokusla çalıĢıldığından 

yüksek polimorfizm elde edilmesini sağlar. Genetik olarak yakın organizmalar 

arasındaki varyasyonu belirlemede baĢarılı olsalar da, daha derin evrimsel iliĢkileri 

açığa çıkarmada yeterli değildirler. Dominant markörlerle çalıĢma konusundaki en 

büyük sıkıntı, çalıĢılan her lokustan sadece bir allel belirlenebilmesi nedeniyle 

homozigotlarla heterozigotların ayrımının yapılamamasıdır. Bu nedenle allel frekansının 

hesaplanması zordur. Populasyon genetiği çalıĢmalarında en yaygın kullanılan dominant 

belirteçler RAPD ve AFLP’dir (Freeland 2005). 

RAPD: Kısa oligonükleotid primerlerin hedef DNA dizisinde birden fazla bölgeye 

bağlanarak rastgele çoğaltma yapması prensibine dayanan RAPD (Rastgele çoğaltılmıĢ 

polimorfik DNA) tekniği, yüksek oranda polimorfik bant verimi ve düĢük maliyetiyle 

populasyon genetiği çalıĢmalarında kullanılmaktadır. Amplifikasyon iĢleminden sonra 

elde edilen PZR ürünü agaroz jel elektroforezinde yürütülür ve bantlar halinde 

gözlemlenerek incelenir. Bantların varlığı veya yokluğuyla sonuçlar 

değerlendirilmektedir. RAPD yönteminin avantajları çalıĢılacak DNA dizisine ait ön 

bilgiye ihtiyaç olmaması, diğer belirteçlere göre ucuz ve kısa sürede sonuç 

alınabilmesidir ancak tekrar edilebilir olmaması güvenilirliğini azaltmaktadır (Aydın 

2004). 

AFLP: ÇoğaltılmıĢ parça uzunluk polimorfizmi (AFLP), restriksiyon enzimleri ile 

kesilmiĢ DNA parçalarının seçici PZR ile çoğaltılmasına dayanır. Bu teknik, DNA’nın 

enzimlerle kesilmesi ve kesilen yapıĢkan uçlara oligonükleotid adaptörlerin bağlanması, 
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kesilen bölgenin seçici PZR ile çoğaltılması ve çoğalan bölgenin poliakrilamid jelde 

görüntülenmesi olmak üzere 3 temel basamaktan oluĢmaktadır. AFLP belirteci DNA 

parmak izi analizinde sıklıkla kullanılmakla birlikte RFLP belirtecine benzer özelliklere 

sahiptir, RFLP’ye göre analizi daha kolaydır ve daha az miktarda DNA’ya gereksinim 

duyar (ÖzĢensoy ve Kurar 2012).  

2.10.2 Ko-dominant belirteçler 

EĢbaskın belirteçler olarak ta bilinen ko-dominant belirteçlerin en önemli özelliği bir 

lokusta bulunan tüm allelleri belirleyebilme imkânı vermesidir. Diploid türlerde, bir ko-

dominant belirteç, homozigot bireyde 1, heterozigot bireyde ise 2 allel belirleyecektir. 

Böylece homozigotlar ile heterozigotların ayrımı sağlanarak allel frekansının 

hesaplanması mümkün olacaktır. Bu özelliğinden dolayı ko-dominant belirteçler 

dominant belirteçlere göre kesinlik açısından tercih edilmektedir. Populasyon genetiği 

çalıĢmalarında sıklıkla kullanılan ko-dominant belirteçler; allozimler, RFLP, SNPler, 

mikrosatellitler ve dizi analizi yapılan DNA sekanslarıdır (Freeland 2005).   

Allozimler: Allozimler, populasyon genetiği çalıĢmalarında kullanılan ilk moleküler 

belirteçtir. Allozimler, bir enzimin aynı lokustaki alleller tarafından kodlanan farklı 

versiyonlarıdır. Proteinlerin moleküler büyüklük ve aminoasit bileĢiminde gösterdiği 

farklılıklar jel elektroforez yöntemi kullanılarak ortaya çıkarılabilir. Genetik 

çalıĢmalarda kan ve doku proteinleri belirteç olarak yaygın bir Ģekilde kullanılmaktadır. 

Fakat polimorfizm değerlerinin nispeten düĢük olması, özgün olarak kan örneklerine ya 

da taze dokuya gereksinim duyulması, iĢ yükünün ağır olması ve analizlerin uzun 

zaman alması nedeniyle son yıllarda yerini DNA temelli belirteçlere bırakmıĢtır 

(ÖzĢensoy ve Kurar 2012).  

RFLP: Ġnsan genomu boyunca (özellikle kodlayıcı olmayan bölgelerde) her 200 

nükleotidde 1 dizi farklılığı görülür. Bu nükleotid değiĢiklikleri özgül bölgelerde oluĢur 

ve tek bir nükleotid çiftinde değiĢiklik veya bir ya da birden fazla nükleotid çiftinin 

delesyonu veya insersiyonu Ģeklinde görülür. Bu değiĢiklikler bazen bir restriksiyon 

enziminin kesim noktasını yok edebilir ya da yeni bir kesim noktası yaratabilir. Bu 
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Ģekilde yaratılan bir restriksiyon bölgesi, bir kromozomda bulunur fakat homolog 

kromozomda bulunmazsa, bu iki kromozom, restriksiyon parçalarının membrana 

aktarılan ya da jel elektroforezine tabi tutulan profillerinin analizi ile birbirinden ayırt 

edilebilir. DNA dizilim farklılıklarına göre genom bölgesinde farklı restriksiyon enzim 

alanları ve dolayısıyla bireyler arasında farklı DNA parça profilleri oluĢacaktır. 

Restriksiyon kesim enzimleriyle oluĢturulan bu parça uzunluklarındaki farklılıklar, 

restriksiyon parça uzunluk polimorfizmi (RFLP) olarak adlandırılır. RFLPler oldukça 

yaygındır; insan genomunda binlercesi tanımlanmıĢtır. RFLP teknolojisi ile DNA 

dizisindeki farklılıklar kolayca tespit edilebilmektedir. RFLP belirtecinin en önemli 

avantajı özgün dizi bilgisine ihtiyaç duyulmamasıdır. RFLP yöntemi türler, cinsler ve 

populasyonların analizinde kullanılmaktadır. Polimorfizm oranı çok yüksek olmasından 

dolayı aile ağacı ve haritalama analizlerinde tercih edilmektedir (Klug vd. 2011). 

SNPler: SNPler (Tek nükleotid polimorfizmi) iki birey arasında genomun belli bir 

bölgesindeki tek nükleotid farklılıklarıdır. Genomda oldukça yaygın bulunan SNPlere, 

intron ve ekzon bölgelerinde, 500-1000 bç sıklıkla rastlanabilir. SNPlerin oluĢmasında 

insersiyon ya da delesyon tip mutasyonlar temel etkendir.  Genellikle 2 allele sahip SNP 

belirtecinin polimorfizm oranı düĢük olsa da, genetik çeĢitlilik, populasyon yapısı, 

genetik haritalama ve ıslah çalıĢmalarında yaygın olarak kullanılmaktadır (Freeland 

2005, ÖzĢensoy ve Kurar 2012). 

Mikrosatellitler (SSR): Bu tez çalıĢmasında kullanılan diğer bir belirteç olan 

mikrosatellit DNA lokusları 1-6 nükleotid uzunluğunda kısa, tekrarlanan DNA dizilerini 

ifade etmektedir. KeĢifleri 1980’li yıllara uzanan mikrosatellitler; basit dizi tekrarları 

(Simple Sequence Repeats-SSR) ya da kısa ard arda tekrarlar (Short Tandem Repeats-

STR) olarak ta adlandırılırlar. Mikrosatellitler çekirdek ve kloroplast genomuna ek 

olarak bazı türlerde mitokondriyal genomda da bulunabilmektedirler (Freeland 2005). 

Tekrarlayan diziler genellikle kodlanmayan bölgelerde bulunurlar ve kromozomal 

sentromeri çevreledikleri için satellit-uydu adını alırlar.  

Mikrosatellitlerin genomda polimorfik oldukları ortaya konmuĢtur. Bu dizilerin 

tekrarlanma sayıları ve sıklıkları yüksek oranda polimorfizm gösterir ve bu diziler 
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genom boyunca rastgele dağılmıĢlardır. Bir lokusta tekrar sayısı 5-100 arasında 

değiĢmektedir (Korkmaz-Ağaoğlu ve Ertuğrul 2010)  (ġekil 2.15). Genomda bulunma 

sıklıkları ve yüksek polimorfizm göstermeleri mikrosatellitleri popüler bir genetik 

belirteç yapmaktadır (Kelkar vd. 2010). Populasyon içinde benzer özellikler 

göstermelerine rağmen bireyden bireye farklılık gösterirler (Hearne vd. 1992). Bu 

polimorfizm tarzı mikrosatellitlerin populasyon genetiği çalıĢmalarında kullanımını 

uygun hale getirmektedir.  

 

ġekil 2.15 Polimorfik mikrosatellit lokusları (Freeland 2005) 

Bu yüksek polimorfizm; yüksek mutasyon oranından kaynaklanmaktadır. 

Mikrosatellitlerin mutasyon oranı genomdaki diğer bölgelere göre oldukça yüksektir. 

Her bir replikasyon ve lokus baĢına mutasyon oranının, kendi genomları içindeki diğer 

bölgelere göre, mayalarda 10
-4

-10
-5

 kat, farelerde ise 10
-3

-10
-4

 kat fazla olduğu tahmin 

edilmektedir (Dallas 1992, Strand vd. 1993). Yüksek mutasyon oranı ile mikrosatellitler 

her bir lokusta birden fazla allel bulundurma Ģansına sahiptirler ve bu yüksek mutasyon 

oranı ile nispeten daha yakın geçmiĢte gerçekleĢen populasyonlar arası genetik 

iliĢkilerin açığa çıkarılmasında uygun belirteçlerdir. Doğu Afrika’da çiklet balığıyla 

yapılan bir çalıĢma mikrosatellit belirtecinin bu anlamda baĢarısını göstermektedir 

(Kornfield ve Smith 2000). Malawi ve Victoria gölleri son 700.000 yıl içinde (hatta bazı 

türler için son 200 yılda) evrimleĢen yüzlerce türe ev sahipliği yapmaktadır. Bu türlerin 

evrimsel süreçlerinin aydınlatılmasında mtDNA ve allozim verilerinden sınırlı bilgi elde 

edilmiĢtir. Polimorfik bölgeler tanımlansa dahi, türleĢme olayının çok yakın bir 

geçmiĢte olması pek çok allelin farklı taksonlar arasında halen paylaĢılmakta olduğu 

anlamına gelmektedir, çünkü türe özgü allellerin evrimleĢebilmesi için gereken zaman 

henüz geçmemiĢtir. 1990’larda diğer belirteçlere göre çiklet balığı grupları içinde ve 

gruplar arasında daha fazla varyasyon içeren mikrosatellit lokusları tanımlanmasıyla 

türe ait evrimsel süreç aydınlatılabilmiĢtir. 
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Mikrosatellit lokuslarında mutasyona neden olan ilk mekanizmanın; DNA replikasyonu 

sırasında oluĢan bir hata olan kayma (slippage) olduğu ortaya konmuĢtur (Kelkar vd. 

2010). Replikasyon kayması olarak bilinen bu durum tekrar bölgesinin replikasyonu 

sırasında oluĢur. DNA polimeraz enziminin kayması sonucu, replikasyon sırasında 

oluĢan yeni DNA zinciri, kalıp DNA’ya göre daha kısa ya da uzun olur. Bu olay, 

mikrosatellitlerin birkaç tekrar kazanması ya da kaybetmesiyle sonuçlanır (Korkmaz-

Ağaoğlu ve Ertuğrul 2010) (ġekil 2.16).  

 

ġekil 2.16 Replikasyon kayması sonucu mikrosatellitlerde oluĢan mutasyon (Korkmaz-

Ağaoğlu ve Ertuğrul 2010) 

a. Replikasyon sırasında polimerazda oluĢan kayma b. Kalıp ya da yeni sentezlenen DNA’da oluĢan 

yanlıĢ dizilim c. Replikasyonun devam etmesi ve eksik ya da fazla tekrar oluĢması  

Mutasyona neden olan bir diğer mekanizma; homolog kromozomlardaki mikrosatellit 

tekrarlarında krossing-over sırasında eĢleĢmenin tam olmamasıdır. Homolog kromozom 

çiftleri arasında iyi olmayan bu eĢleĢmelerin; tekrar sayılarının artıĢından kaynaklandığı 

düĢünülmektedir  (ġekil 2.17).  
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ġekil 2.17 EĢit olmayan krossing over (Korkmaz-Ağaoğlu ve Ertuğrul 2010) 

Mikrosatellitler aracılığıyla genotiplerin belirlenmesi dört aĢamadan oluĢmaktadır:  

1) DNA izolasyonu 

2) PZR 

3) Elektroforez  

4) Fragment analizi ile verilerin elde edilmesi ve değerlendirilmesi  

Mikrosatellit lokuslarının amplifikasyonunda kullanılan primerler tekrar bölgesinin iki 

yanında bulunan flanking (komĢu) bölgelere göre tasarlanırlar. Flanking bölgeler yakın 

akraba türler arasında korunduğu için primerler birden fazla tür için kullanılabilmektedir 

(Freeland 2005). Mikrosatellit primerleri floresans boyayla iĢaretlenerek 

kullanılmaktadır; tercihe göre 5 farklı floresan boya (FAM, HEX, ROX, TET, LIZ) ile 

iĢaretlenebilir.  

Bir populasyonda; genomdaki mikrosatellit lokuslarının PZR ile çoğaltılması ve jel 

elektroforezi ile yürütülmesi sonucunda, heterozigot ve homozigot bireylere ait bantlar 

jel üzerinde görüntülenebilmektedir (ġekil 2.18). Bir canlı; biri anneden diğeri babadan 

gelen kromozomların her ikisinde de aynı uzunlukta mikrosatellit tekrarına sahip ise bu 

lokuslar bakımından homozigottur ve PZR sonucu çoğalan bu mikrosatellit lokusu jel 

üzerinde tek bir kalın bant olarak görülür (ġekil 2.18, AA ve BB’nin görüntüsü). Eğer 

birey, anne ve babadan gelen kromozomlarda farklı uzunlukta mikrosatellit tekrarları 
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içeriyorsa heterozigottur ve elektroforez sonucunda jel üzerinde farklı uzunlukta iki bant 

gözlenir (ġekil 2.18, AB’nin görüntüsü). 

 

ġekil 2.18 Bir populasyondaki homozigot ve heterozigot bireylere ait elektroforez jel 

görüntüsü (Korkmaz-Ağaoğlu ve Ertuğrul 2010) 

Mikrosatellitler jel elektroforezi ile görüntülenebildikleri gibi otomatik dizi analiz 

cihazlarında fragment analizi de yapılabilmektedir. Floresan iĢaretli primerler 

vasıtasıyla PZR iĢlemiyle çoğaltılan mikrosatellit lokuslarının allel büyüklükleri 

fragment analizi yöntemiyle belirlenmektedir. Fragment analizi, kapiller elektroforez 

vasıtasıyla moleküllerin büyüklük, elektriksel alandaki hareket kabiliyeti, faz ayrımı 

gibi özelliklere dayanarak ayrılması prensibine dayanır. Kapiller elektroforez sisteminde 

silikayla kaplı dar bir kapiller boru, kapillere polimer dolduran bir Ģırınga, her iki 

kutupta geçirgenliği sağlayan tampon hazneleri ve yüksek voltajlı bir güç kaynağı 

bulunmaktadır. Bunlara ek olarak bir floresan dedektör, lazer, tarayıcı ve bilgisayar da 

kullanılır. Kapiller elektroforezde moleküllerin ayrımı yüksek voltaj altında gerçekleĢir. 

Negatif yüklü DNA molekülleri polimer içerisinde sabit voltaj ve sıcaklık altında anoda 

doğru hareket eder. Moleküllerin hareket hızı büyüklüklerine, elektriksel kuvvete ve 

polimer yapısına bağlıdır. Moleküller kapillerin silikayla kaplı olmayan bölgesinden 

geçerken burada lazer ıĢınına göre PZR iĢleminde kullanılan primerin rengine göre 

değiĢik dalga boyunda ıĢıma yaparlar. Yayılan bu ıĢın özel bir kamera tarafından 

algılanır. Bu veriler bilgisayar ortamına aktarılır ve burada uygun bir yazılım vasıtasıyla 

değerlendirilerek ekranda büyüklük ve yoğunluğu ifade eden pikler Ģeklinde görülür 

Fragman uzunluğu bilinen floresan iĢaretli bir standart örnek yardımıyla piklerin analizi 
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yapılabilmektedir (AĢıcıoğlu vd. 2002). Bu tez çalıĢmasında elde edilen örnek bir 

mikrosatellit lokusuna ait fragment analizi sonucuna göre, mavi renkte görülen piklerin 

her biri farklı bir alleli ifade etmektedir (ġekil 2.19). Mikrosatellit lokusları bakımından 

homozigot ve heterozigot olan bireyler sırasıyla tek ve çift pik Ģeklinde görülmektedir.  

 

ġekil 2.19 a. Homozigot ve b. heterozigot bireylere ait örnek fragment analiz dosyası 

görüntüleri 

Mikrosatellitler; ko-dominant ve biparental kalıtım özelliği göstermeleri, lokusa özgü 

olmaları, genom içinde geniĢ dağılım göstermeleri ve yüksek polimorfizm oranı ile 

filocoğrafya ve populasyon genetiği çalıĢmaları için idealdir (Zhang ve Hewitt 2003). 

Ancak, geçmiĢi çok eski tarihlere dayanan evrimsel iliĢkilerin belirlenmesinde kullanıĢlı 

değildirler. Hızlı mutasyon oranı ve allel büyüklüğündeki artıĢ ya da azalıĢ eğilimi, 

sıklıkla karĢılaĢılan büyüklük homoplazisine (size homoplasy) neden olmaktadır. 

Örneğin aynı lokusta bulunan iki atasal allelden biri 16 diğeriyse 20 nükleotidli iki 

tekrardan oluĢmaktadır. Eğer büyük allel mutasyonla bir tekrar kaybeder ve küçük allel 

de bir tekrar kazanırsa bu durumda her iki allel de 18 tekrara sahip olacaktır. Bu 

durumda gerçekte evrimsel hikâyeleri farklı olan bu alleller aynı atasal sekansın iki 

kopyası gibi düĢünülecektir. Büyüklük homoplazisi, mikrosatellit verisi kullanılarak 

atasal iliĢkilerin çözülmesini zorlaĢtırmaktadır (Freeland 2005).  

Mikrosatellitlerin diğer kullanım alanları, ebeveyn tayini ve bağlantı analizleri, genetik 

haritalama çalıĢmaları ve gen kaynaklarının korunmasıyla ilgili çalıĢmalardır (Korkmaz-

Ağaoğlu ve Ertuğrul 2010). Mikrosatellitler ayrıca FBI gibi kurumlar tarafından, 

suçluların DNA tiplendirilmesinde ve mahkûm edilen suçluların DNA profillerini içeren 
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veri tabanı oluĢturulmasında da kullanılmaktadır. Veritabanı büyüdükçe suç 

dosyalarının çözülmesinde önemli adımlar atılmaktadır. Olay yerinde elde edilen 

DNA’nın mikrosatellit analizi aracılığıyla elde edilen DNA profili ile veritabanındaki 

DNA profilleri karĢılaĢtırılması sonucu ABD’de 3 yılda yaklaĢık 1700 vaka 

çözülmüĢtür. Mikrosatellit lokusları genom boyunca dağılmaları ve oldukça küçük 

diziler olmaları dolayısıyla adli vakalarda tercih edilmektedir. Çünkü olay yerinde 

bulunan DNA örneği yüksek oranda parçalanmaya maruz kalmıĢ dahi olsa mikrosatellit 

dizisinin sağlam kalma Ģansı oldukça yüksektir. Mikrosatellitler bu özelliğiyle adli 

vakalarda en çok kullanılan belirteçtir (Klug vd. 2011).  

DNA dizi analizi: Bir DNA molekülü, ancak nükleotid dizisi bilinirse tam olarak 

karakterize edilebilir. DNA dizisinin belirlenmesi; genlerin yapısı, fonksiyonu, 

regülâsyonu ve genom organizasyonu ile ilgili mekanizmaların anlaĢılmasına büyük 

katkı sağlamıĢtır.  

Günümüzde en çok kullanılan DNA dizi analizi yöntemi James Sanger ve arkadaĢları 

tarafından geliĢtirilen “zincir sonlanma” yöntemidir. Bu yöntemde öncelikle, dizisi 

belirlenecek DNA molekülü denatüre edilerek tek zincirli hale dönüĢtürülür. Tek 

zincirlerden her biri farklı nükleotidlerle geliĢigüzel sonlanmıĢtır. Daha sonra PZR 

iĢlemi için 4 farklı tüpte reaksiyon karıĢımı hazırlanır. Klasik PZR iĢleminden farklı 

olarak dNTP karıĢımına ek olarak her bir tüpe dideoksinükleotid (ddATP, ddGTP, 

ddCTP, ddTTP) adı verilen yapısı değiĢtirilmiĢ deoksiribonükleotidlerden bir tanesi 

ilave edilir. Dideoksiribonükleotidler 3'-OH grubunda oksijen içermez. Primer ya da 

ddNTP’lerden biri dizi analizinin gerçekleĢmesi için floresan ile iĢaretlenir. PZR 

iĢleminde primer uzaması basamağı sırasında polimerazın dideoksinükleotidlerden 

birini zincire takmasıyla zincir o noktada sonlanır. Çünkü ddNTP bir sonraki 

nükleotidin bağlanması için gereken 3'-OH grubunu içermez. Sonuçta çeĢitli 

uzunluklarda bir grup iĢaretlenmiĢ iplik oluĢur. ĠĢaretli iplikler, dizideki son nükleotidi 

temsil eden iĢaretin rengindedir. OluĢan PZR ürünleri poliakrilamid jelde elektroforez 

iĢlemine tabi tutulurlar. Sekanslama iĢlemi için jel, kılcal bir tüpte oluĢturulur. Elde 

edilen jel görüntüsünde birbirinden ayrılan DNA parçaları, dizisinin belirlenmesi için 

incelenir. Kullanılan bir floresan dedektör yardımıyla her bir DNA parçasına ait iĢaret 
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rengi algılanarak bazlar tek tek okunur (ġekil 2.20) (Klug vd. 2011, Reece vd. 2013). 

Okunan bazlar, kromatogram dosyası Ģeklinde pikler halinde bilgisayar ekranında 

görüntülenir (ġekil 2.21).  

 

ġekil 2.20 Zincir sonlanma yöntemi kullanılarak yapılan DNA dizi analizi (Reece vd. 

2013) 

(1) Sekanslanacak DNA’nın denatürasyonla tek iplikçiğe ayrılması ve PZR iĢlemi için kullanılacak 

reaksiyon bileĢenleri. (2) PZR iĢlemi sonucu oluĢan farklı uzunlukta DNA fragmanları. (3) Jel 

elektroforezi ile fragmanların ayrıĢtırılması ve DNA dizisinin dedektörce belirlenmesi  

 

ġekil 2.21 DNA dizi analizi sonucu elde edilen örnek kromatogram dosyası 
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2.11 Populasyon Genetiği Çalışmalarında Kullanılan İstatistikî Analizler 

Genetik çeĢitlilik, bir populasyona ait en önemli özelliklerin baĢında gelir. Çevresel 

Ģartların sürekli değiĢmesi ile beraber populasyonun mevcut Ģartlara adaptasyonu ve 

evrimleĢmeye devam etmesi noktasında genetik varyasyonun belirlenmesi gereklidir. 

Genetik varyasyonun düĢük olması, yüksek seviyede soy içi üreme (inbreeding) 

göstergesidir ve populasyon ya da birey seviyesinde uyum gücünü azaltabilir. Bu 

nedenle, genetik çeĢitliliğin belirlenmesi populasyon genetiğinin temelini 

oluĢturmaktadır ve koruma biyolojisi çalıĢmalarında önemli bir uygulama olarak 

karĢımıza çıkmaktadır (Freeland 2005).  

Bir türe ait ya da türler arası genetik çeĢitliliğin belirlenmesinde en önemli nokta 

populasyon seviyesinde ve genomik seviyede iĢleyen evrimsel süreçleri anlamaktır. 

PZR’ın keĢfiyle hızla büyüyen genetik bilgi birikimi beraberinde bu bilgiyi uygun 

Ģekilde analiz edecek programların oluĢturulmasını getirmiĢtir. Günümüzde populasyon 

genetiği çalıĢmaları için çeĢitli istatistik programları geliĢtirilmiĢ, gün geçtikçe daha 

sofistike programların yazılımı artmaktadır (Excoffier ve Heckel 2006). 

Genetik varyasyonun ölçülmesi kapsamında yapılacak istatistiki analizler, tek bir 

populasyon içindeki varyasyonun belirlenmesi ve populasyonlar arasındaki 

varyasyonun belirlenmesi Ģeklinde yapılır.  

Tek bir populasyona ait analizlerde, allel ve genotip frekanslarının (sıklıkları) 

belirlenmesi gereklidir. Bu kapsamda yapılan allelik çeĢitlilik (A) ölçümü; lokus baĢına 

düĢen ortalama allel sayısının belirlenmesidir. Örneğin bir populasyondaki bir lokusta 

dört allel ve diğer lokusta altı allel olduğunu varsayarsak, A= (4+6)/2= 5 Ģeklinde 

bulunur. Diğer bir genetik çeĢitlilik ölçeği, polimorfik lokusların yüzdesidir (P). Eğer 

bir populasyonda on lokus incelenir ve bunların altısı değiĢken çıkarsa, P= 6/10= 0.60 

olarak bulunur. Üçüncü varyasyon ölçüm Ģekli olan gözlenen heterozigotluk (Ho);  

belirli bir lokusta gözlenen heterozigot birey sayısının çalıĢılan tüm örnek sayısına 

bölümüyle hesaplanır. Örneğin 1612 bireyden oluĢan bir populasyonda 138 heterozigot 

birey varsa bu durumda Ho= 138/1612 = 0.085 olarak bulunur. Beklenen heterozigotluk 
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ise (He), Hardy-Weinberg eĢitliğinde olan bir populasyonda beklenen heterozigotların 

sıklığıdır. Bir diğer varyasyon ölçeği olan gen çeĢitliliği (h) haploid veri için de 

hesaplanır. Mitokondriyal veri için; h genellikle haplotip çeĢitliliğinin ölçümüdür. Buna 

göre h, farklı mitokondriyal haplotiplerin sayı ve sıklıklarını tanımlar. Ancak 

mitokondriyal DNA gibi hızlı evrimleĢen genomlar için, bireylerin büyük çoğunluğu 

farklı bir haplotipe sahip olacağından, haplotip çeĢitliliği yaklaĢık 1 olarak çıkacaktır. 

Bu noktada daha bilgi verici olması açısından, nükleotid çeĢitliliği (π) yani, iki DNA 

dizisi arasındaki nükleotid farklılıkları dikkate alınır (Freeland 2005).  

Genetik varyasyon çalıĢmalarında birden fazla populasyonla çalıĢılması durumunda tek 

bir populasyondaki varyasyonun belirlenmesi kadar, populasyonlar arasındaki 

varyasyonun belirlenmesi de önemlidir. Çünkü populasyon genetiği, hem populasyon 

içi hem de populasyonlar arası süreçlerden etkilenir. Bu nedenle gen akıĢının (genlerin 

bir populasyondan diğerine aktarılması) populasyonların ve türlerin evrimini nasıl 

etkilediğinin belirlenmesi gerekir. Ġki populasyon arasındaki genetik benzerliği 

ölçmenin ilk yolu aralarındaki genetik mesafeyi (D) ölçmektir. Genetik mesafenin 

hesaplanmasında pek çok metot vardır ancak en yaygın kullanılanı Nei’nin (1972) 

standart genetik mesafe değeridir. Benzer allel sıklığına sahip populasyonlarda D değeri 

yaklaĢık 0 olarak çıkacak, ortak allel sayısı azaldıkça bu değer de artacaktır (Freeland 

2005).  

Populasyonlar arasındaki genetik varyasyonun hesaplanmasında en sık kullanılan 

yöntem F-istatistikleridir. Wright (1951) tarafından bulunan ve Nei (1977) tarafından 

geliĢtirilen F-istatistikleri, genetik varyasyonun populasyon içinde ya da populasyonlar 

arasında paylaĢtırılmasında soy içi üreme (inbreeding) katsayılarını kullanır ve üç 

Ģekilde hesaplanır. FIS bireyler arasındaki soy içi üreme miktarının ölçümüdür. 

Fiksasyon indeksi olarak ta bilinen FST ise, altpopulasyonlar arasındaki farklılaĢma 

değerini ifade eder. Populasyonun geri kalanı ile kıyaslayarak, bir altpopulasyon 

içindeki soy içi üremenin ölçümüdür. Üçüncü F-istatistiği FIT’dir. FIT toplam soy içi 

üreme katsayısıdır. Bir bireye ait heterozigotluğun, tüm populasyon ile kıyaslanması ile 

hesaplanır. Bu üç F-istatistiği arasında en sık kullanılanı, fiksasyon indeksidir. Eğer iki 

populasyon aynı allel sıklığına sahipse FST değeri 0 olarak çıkacaktır. Eğer iki 
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populasyon farklı alleller için fikse olmuĢsa FST değeri 1 olur. Buna göre FST değerinin 

0- 0,05 aralığında çıkması düĢük genetik farklılaĢma olarak, 0,05- 0,25 aralığı ortalama 

genetik farklılaĢma olarak, 0,25’ten büyük çıkması durumunda ise yüksek genetik 

farklılaĢma olduğu yönünde değerlendirilir. Yalnızca çok istisnai durumlarda düĢük 

fiksasyon indeksi değeri yüksek genetik farklılaĢmayı ifade eder. Fiksasyon indeksi 

ayrıca gen akıĢının (Nm) hesaplanmasına olanak vermesi açısından da önemlidir. Gen 

akıĢı, 0,25 (1-FST)/FST formülüyle hesaplanır (Freeland 2005).  

Genetik çeĢitliliğin belirlenmesi yanında taksonların filogenisinin yani türler veya 

bireyler arasındaki evrimsel akrabalığın belirlenmesinde de istatistikî analiz 

programlarının kullanımı önemlidir (Simon vd. 2006). Filogeniler, bir viral 

enfeksiyonun orijininin ve yayılıĢının belirlenmesi, türlere ait nüfus değiĢimi ve göç 

Ģekilleri gibi konuların açığa çıkarılmasında ya da türler ve genler arasındaki iliĢkilerin 

belirlenmesi gibi temel biyolojik soruların yanıtlarına ıĢık tutmaktadır. DNA dizi analizi 

teknolojisiyle birlikte filogeni yaklaĢımı “moleküler filogeni” adı altında moleküler 

temelli filogenetik yaklaĢımın geliĢmesine neden olmuĢtur (Yang ve Rannala 2012). 

Moleküler filogeni çalıĢmalarında uygulanan genel basamaklar Ģekil 2.22’de 

görülmektedir. 
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ġekil 2.22 Moleküler filogeni çalıĢmalarında izlenen temel basamaklar (Patwardhan vd. 

2014) 

Günümüzde kullanıcı dostu filogenetik ağaç oluĢturma yöntemlerinin geliĢtirilmesi, pek 

çok sistematikçinin filogenetik metotları kullanımının önünü açmıĢtır. DNA 

sekanslarının evrim mekanizması öğrenildikçe, Maximum likelihood (ML) gibi model 

bazlı programların kullanımı yaygınlaĢmıĢtır. 1980’li ve 90’lı yıllarda maximum 

likelihood model bazlı yaklaĢımlar filogenetik ağaç oluĢturma programlarında 

kullanılmaya baĢlanmıĢtır (Felsenstein 1981, Swofford vd. 1996). 2001 yılında 

MrBayes programının ilk versiyonu kullanıma sokulmuĢtur. Bayesian analizi, olasılık 

modellerini kullanarak filogenetik iliĢkileri açığa çıkarmaktadır (Huelsenbeck ve 

Ronquist 2001). Bu tip programlar, evrimsel modelleme temeline dayanması, gerçeğe 

yakın modellerin oluĢturulması ve bunları arasından en uygun olanının seçilmesine 

olanak sağlayarak sistematik çalıĢmalarda kendine yer edinmiĢtir (Posada ve Buckley 

2004, Sullivan ve Joyce 2005). Modeltest gibi kullanıcı dostu programlar model 

seçimini kolaylaĢtırmıĢtır (Posada ve Crandall 1998) (ġekil 2.23).  
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ġekil 2.23 Filogenetik analizlerde kullanılan modeller (π= Her bir nükleotide ait 

frekans, α= Transisyon oranı, β= Transversiyon oranı) (Simon vd. 2006) 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

3.1 Materyal 

Bu çalıĢma Ankara Üniversitesi Biyoloji Bölümü Moleküler Sistematik 

Laboratuvarı’nda gerçekleĢtirilmiĢtir. ÇalıĢmada, Türkiye’deki 17 lokaliteden (ġekil 

3.1) toplam 63 Apodemus flavicollis örneği kullanılmıĢtır (Çizelge 3.1). ÇalıĢmada 

sitokrom b bölgesi için DNA dizi analizi ve mikrosatellit lokusları için fragment analizi 

olmak üzere iki farklı metot uygulanmıĢtır.  

 

ġekil 3.1 ÇalıĢmada kullanılan A. flavicollis örneklerinin toplandığı lokaliteler 
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Çizelge 3.1 ÇalıĢmada kullanılan A. flavicollis örneklerine ait lokaliteler ve müze 

numaraları 

  Müze no Tür Lokalite 

1 2129 A.flavicollis Abant-BOLU 

2 2178 A.flavicollis KĠLĠS 

3 2885 A.flavicollis KĠLĠS 

4 2384 A.flavicollis Demirköy-KIRKLARELĠ 

5 2385 A.flavicollis Demirköy-KIRKLARELĠ 

6 2386 A.flavicollis Demirköy-KIRKLARELĠ 

7 2387 A.flavicollis Demirköy-KIRKLARELĠ 

8 2389 A.flavicollis Demirköy-KIRKLARELĠ 

9 6752 A.flavicollis Kırıkköy- KIRKLARELĠ 

10 2582 A.flavicollis BeyĢehir-KONYA 

11 2583 A.flavicollis BeyĢehir-KONYA 

12 2584 A.flavicollis BeyĢehir-KONYA 

13 2585 A.flavicollis BeyĢehir-KONYA 

14 2586 A.flavicollis BeyĢehir-KONYA 

15 2603 A.flavicollis BURDUR 

16 2851 A.flavicollis Kurupelit-SAMSUN 

17 2852 A.flavicollis Kurupelit-SAMSUN 

18 3379 A.flavicollis Hopa-ARTVĠN 

19 3400 A.flavicollis Ardanuç-ARTVĠN 

20 3447 A.flavicollis Ardanuç-ARTVĠN 

21 3448 A.flavicollis Ardanuç-ARTVĠN 

22 3790 A.flavicollis Borçka-ARTVĠN 

23 5657 A.flavicollis KaranlıkmeĢe-ARTVĠN 

24 5702 A.flavicollis KaranlıkmeĢe-ARTVĠN 

25 3452 A.flavicollis ÇORUM 

26 3453 A.flavicollis ÇORUM 

27 3454 A.flavicollis ÇORUM 

28 3455 A.flavicollis ÇORUM 

29 2839 A.flavicollis AkkuĢ-ORDU 

30 3428 A.flavicollis Efrili-ORDU 

31 3471 A.flavicollis Efrili-ORDU 

32 3472 A.flavicollis Efrili-ORDU 

33 3473 A.flavicollis Efrili-ORDU 

34 3670 A.flavicollis Uludağ-BURSA 

35 3677 A.flavicollis Uludağ-BURSA 

36 3685 A.flavicollis Uludağ-BURSA 

37 3695 A.flavicollis Uludağ-BURSA 

38 3696 A.flavicollis Uludağ-BURSA 
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Çizelge 3.1 ÇalıĢmada kullanılan A. flavicollis örneklerine ait lokaliteler ve müze 

numaralarım (devam) 

  Müze no Tür Lokalite 

39 3671 A.flavicollis Çaycuma-ZONGULDAK 

40 3709 A.flavicollis Çaycuma-ZONGULDAK 

41 3710 A.flavicollis Çaycuma-ZONGULDAK 

42 3734 A.flavicollis Çaycuma-ZONGULDAK 

43 3748 A.flavicollis Çaycuma-ZONGULDAK 

44 3909 A.flavicollis Yomra-TRABZON 

45 3911 A.flavicollis Kesap-GĠRESUN 

46 5271 A.flavicollis Kemaliye-ERZĠNCAN 

47 5272 A.flavicollis Kemaliye-ERZĠNCAN 

48 5273 A.flavicollis Kemaliye-ERZĠNCAN 

49 5274 A.flavicollis Kemaliye-ERZĠNCAN 

50 5275 A.flavicollis Kemaliye-ERZĠNCAN 

51 5283 A.flavicollis Kemaliye-ERZĠNCAN 

52 4003 A.flavicollis Beykoz-ĠSTANBUL 

53 4004 A.flavicollis Beykoz-ĠSTANBUL 

54 4005 A.flavicollis Beykoz-ĠSTANBUL 

55 4008 A.flavicollis Beykoz-ĠSTANBUL 

56 5295 A.flavicollis Çayeli-RĠZE 

57 5297 A.flavicollis Çayeli-RĠZE 

58 5347 A.flavicollis Çayeli-RĠZE 

59 5298 A.flavicollis Çataldere-RĠZE 

60 7212 A.flavicollis Çan-ÇANAKKALE 

61 7213 A.flavicollis Çan-ÇANAKKALE 

62 7241 A.flavicollis Çan-ÇANAKKALE 

63 7248 A.flavicollis Çan-ÇANAKKALE 

 

Sitokrom b bölgesi ile yapılan analizlerde Genbank’tan alınan A. flavicollis örnekleri de 

kullanılmıĢ (Çizelge 3.2) ve dıĢ grup olarak Apodemus mystacinus, Apodemus 

sylvaticus, Mus domesticus, Mus macedonicus ve Rattus norvegicus örnekleri 

kullanılmıĢtır. DıĢ grup olarak kullanılan örnekler gerek halihazırda müzede 

bulunanlardan gerekse GenBank’tan (Çizelge 3.3) temin edilmiĢtir.  
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Çizelge 3.2 Sitokrom b bölgesi analizlerinde kullanılan A. flavicollis GenBank örnekleri 

  Accesion number Tür Lokalite 

1 AJ605667 A.flavicollis Muğla 

2 AJ605668 A.flavicollis Muğla 

3 AJ605676 A.flavicollis Muğla 

4 AJ605667 A.flavicollis Muğla 

5 AJ605669 A.flavicollis Isparta 

6 AJ605670 A.flavicollis Isparta 

7 AJ605687 A.flavicollis Ġran 

8 AJ605688 A.flavicollis Ġran 

9 AJ605690 A.flavicollis Ġsrail 

10 JF819962 A.flavicollis Makedonya 

11 JF819963 A.flavicollis Makedonya 

12 JF819964 A.flavicollis Makedonya 

13 AJ605642 A.flavicollis Makedonya 

14 JF819968 A.flavicollis Bosna-Hersek 

15 JF819969 A.flavicollis Bosna-Hersek 

16 JF819970 A.flavicollis Bosna-Hersek 

17 AJ605646 A.flavicollis Romanya 

18 AJ605647 A.flavicollis Romanya 

19 AJ605648 A.flavicollis Romanya 

20 AJ605691 A.flavicollis Yugoslavya 

21 AJ605692 A.flavicollis Yugoslavya 

22 AJ605672 A.flavicollis Trakya 

23 AJ605673 A.flavicollis Trakya 

24 AJ605618 A.flavicollis Yunanistan 

25 AJ605619 A.flavicollis Yunanistan 

26 AJ605620 A.flavicollis Yunanistan 

27 AJ605622 A.flavicollis Yunanistan 

28 AJ605624 A.flavicollis Yunanistan 

29 AJ605634 A.flavicollis Yunanistan 

30 AJ605656 A.flavicollis Slovenya 

31 AJ605657 A.flavicollis Slovenya 

32 AJ311150 A.flavicollis Ġtalya 

33 AJ298604 A.flavicollis Ġtalya 

34 AJ605635 A.flavicollis Ġtalya 

35 AJ605637 A.flavicollis Ġtalya 

36 AJ605640 A.flavicollis Ġtalya 

37 AJ311151 A.flavicollis Fransa 

38 AJ298602 A.flavicollis Fransa 

39 AJ605660 A.flavicollis Ġspanya 
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Çizelge 3.2 Sitokrom b bölgesi analizlerinde kullanılan A. flavicollis GenBank örnekleri 

(devam)  

  Accesion number Tür Lokalite 

40 AJ605661 A.flavicollis Ġspanya 

41 AJ605663 A.flavicollis Ġsveç 

42 AJ605664 A.flavicollis Ġsveç 

43 AJ605616 A.flavicollis Almanya 

44 AJ298603 A.flavicollis Almanya 

45 AJ605600 A.flavicollis Avusturya 

46 AJ298601 A.flavicollis Belçika 

47 AJ605604 A.flavicollis Belçika 

48 AJ605610 A.flavicollis Estonya 

49 AJ605611 A.flavicollis Estonya 

50 AJ605608 A.flavicollis Çek Cumhuriyeti 

51 AJ605609 A.flavicollis Çek Cumhuriyeti 

52 AJ605641 A.flavicollis Litvanya 

53 AJ605601 A.flavicollis Belarus 

54 AJ605603 A.flavicollis Belarus 

55 AJ605652 A.flavicollis Rusya 

56 AJ605653 A.flavicollis Rusya 

 

Çizelge 3.3 DıĢ grup olarak kullanılan örnekler 

 
Müze no Tür Lokalite 

1 2188 A.mystacinus Mersin 

2 2189 A.mystacinus Mersin 

3 AJ298600 A. sylvaticus Ġtalya 

4 AJ511907 A. sylvaticus Çek Cumhuriyeti 

5 AB746363 R. norvegicus Vietnam 

6 AB746365 R. norvegicus Vietnam 

7 5884 M. macedonicus Ġzmit 

8 4091 M. domesticus Bartın 

 

3.2 DNA İzolasyonu 

ÇalıĢmada kullanılan örneklerin kas dokularından DNA izolasyonu gerçekleĢtirilmiĢtir. 

Doyle ve Doyle’un (1991) CTAB (Setil trimetil amonyum bromür) DNA izolasyonu 

uyarlanarak oluĢturulan izolasyon prosedürü aĢağıda verilmiĢtir:  



 

 

 

 

 

54 

 

 Küçük parçalara ayrılan doku örnekleri ependorf tüpüne konulduktan sonra 

üzerine 300 μl CTAB (CTAB, Tris-HCl, EDTA, NaCl) tamponu eklenip 

mümkün olduğu kadar homojen bir sıvı elde edinceye kadar tek kullanımlık 

havaneli ile ezilmiĢtir.  

 Homojenata sırasıyla 300 μl CTAB ve 50 μl βME (β-Merkapto etanol) eklenip 

ependorf tüp hafifçe karıĢtırılmıĢtır. KarıĢım 65°C’lik su banyosunda 1 saat 

inkübe edilmiĢtir.  

 500 μl C: IAA (Kloroform: izoamil alkol) (24:1) ilave edilip karıĢım süte benzer 

bir kıvama gelinceye kadar hafifçe karıĢtırılmıĢtır. 13.000 rpm’de +4°C’de 15 

dakika santrifüj edilmiĢtir.  

 Santrifüj edilen dokuların içinde olduğu ependorf tüpleri, aynı eğik açıda olacak 

Ģekilde buza yerleĢtirilmiĢtir. DNA üstteki sıvı tabakada olacağından üst faz 

pipetle çekilip ayrı bir ependorf tüpüne konulmuĢtur.  

 500 μl -20°C’de soğutulmuĢ izopropanol tüplere eklenmiĢ ve tüpler yavaĢça 

karıĢtırılmıĢtır. -80°C’de 30 dk bekletilmiĢtir.  

 Daha sonra 13.000 rpm’de +4°C’de 10 dakika santrifüj edilmiĢtir. Süpernatant 

dökülmüĢ ve pellet 2 kere %70, 1 kere de %100’lük etil alkol ile yıkanmıĢtır.  

 Ependorf tüpündeki pelletler laminar flow kabinde en az 1 saat kurumaya 

bırakılmıĢtır.  

 Kuruyan DNA’nın üzerine 100 μl TE (Tris-EDTA) tamponu ilave edilerek 

DNA’nın çözünmesi sağlanmıĢtır. Elde edilen DNA örnekleri çalıĢma boyunca -

20°C’de muhafaza edilmiĢtir. 

Ġzole edilen DNA örneklerinin spektrofotometre (Agilent 2100 Bioanalyser NanoDrop 

ND-1000 Spectrophotometer) ile miktar ve saflık derecesi ölçümleri yapılmıĢtır. 

Ölçülen DNA miktarları 64,1ng/μl ile 3472,2 ng/μl arasında, saflıkları ise 1,95 ile 2,16 

arasındadır (Çizelge 3.4).  
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Çizelge 3.4 ÇalıĢmada kullanılan örneklerin DNA miktar ve saflık analizleri 

# Müze no Lokalite 

Nükleik asit 

miktarı Ünite 260/280 260/230 

Örnek 

tipi 

1 2129 Bolu 834,3 ng/µl 2 2,23 DNA 

2 2178 Kilis 460,3 ng/µl 2,09 1,3 DNA 

3 2885 Kilis 1103 ng/µl 2,05 2,27 DNA 

4 2384 Kırklareli 504,5 ng/µl 1,99 2,21 DNA 

5 2385 Kırklareli 814,6 ng/µl 2,03 2,28 DNA 

6 2386 Kırklareli 931,6 ng/µl 2,02 2,26 DNA 

7 2387 Kırklareli 1828,7 ng/µl 2,04 2,28 DNA 

8 2389 Kırklareli 1644,6 ng/µl 2,06 2,1 DNA 

9 6752 Kırklareli 195,5 ng/µl 2,08 1,37 DNA 

10 2582 Konya 212,1 ng/µl 1,96 2,08 DNA 

11 2583 Konya 755 ng/µl 2,03 2,26 DNA 

12 2584 Konya 657,1 ng/µl 2 2,21 DNA 

13 2585 Konya 677,8 ng/µl 1,98 2,19 DNA 

14 2586 Konya 219,7 ng/µl 2,01 2,24 DNA 

15 2603 Burdur 1126,1 ng/µl 2,04 2,28 DNA 

16 2851 Samsun 1513,2 ng/µl 2,04 2,28 DNA 

17 2852 Samsun 1417,1 ng/µl 2,04 2,32 DNA 

18 3379 Artvin 255,2 ng/µl 1,95 2,17 DNA 

19 3400 Artvin 2266,3 ng/µl 2,05 2,25 DNA 

20 3447 Artvin 2611,3 ng/µl 2,03 2,24 DNA 

21 3448 Artvin 823,8 ng/µl 2,02 2,21 DNA 

22 3790 Artvin 1890,2 ng/µl 2,05 2,27 DNA 

23 5657 Artvin 1007,9 ng/µl 2,06 2,17 DNA 

24 5702 Artvin 721,6 ng/µl 2,01 2,21 DNA 

25 3452 Çorum 886,9 ng/µl 2,07 2,37 DNA 

26 3453 Çorum 971 ng/µl 2,03 2,26 DNA 

27 3454 Çorum 1103,3 ng/µl 2,04 2,25 DNA 

28 3455 Çorum 867,8 ng/µl 2,02 2,28 DNA 

29 2839 Ordu 1513,2 ng/µl 2,04 2,28 DNA 

30 3428 Ordu 270,6 ng/µl 1,98 2,26 DNA 

31 3471 Ordu 1680,4 ng/µl 2,05 2,21 DNA 

32 3472 Ordu 2003,4 ng/µl 2,06 2,25 DNA 

33 3473 Ordu 932,8 ng/µl 2,01 2,27 DNA 

34 3670 Bursa 1980,6 ng/µl 2,06 2,29 DNA 

35 3677 Bursa 304,8 ng/µl 2 2,26 DNA 

36 3685 Bursa 296,6 ng/µl 2 2,22 DNA 

37 3695 Bursa 1775 ng/µl 2,05 2,29 DNA 

38 3696 Bursa 2631,5 ng/µl 2 2,26 DNA 

39 3671 Zonguldak 987,5 ng/µl 2,01 2,29 DNA 

40 3709 Zonguldak 682,4 ng/µl 1,99 2,15 DNA 
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Çizelge 3.4 ÇalıĢmada kullanılan örneklerin DNA miktar ve saflık analizleri (devam) 

# Müze no Lokalite 

Nükleik asit 

miktarı Ünite 260/280 260/230 

Örnek 

tipi 

41 3710 Zonguldak 181,3 ng/µl 2,01 2,01 DNA 

42 3734 Zonguldak 278 ng/µl 2,01 2,2 DNA 

43 3748 Zonguldak 1077,8 ng/µl 2,03 2,28 DNA 

44 3909 Trabzon 1265 ng/µl 2,04 2,27 DNA 

45 3911 Giresun 720,3 ng/µl 1,99 2,23 DNA 

46 5271 Erzincan 1297,2 ng/µl 2,04 2,27 DNA 

47 5272 Erzincan 636,6 ng/µl 2,02 2,17 DNA 

48 5273 Erzincan 923,8 ng/µl 2,02 2,23 DNA 

49 5274 Erzincan 247,3 ng/µl 1,99 2,14 DNA 

50 5275 Erzincan 1851,8 ng/µl 2,05 2,28 DNA 

51 5283 Erzincan 1148,7 ng/µl 2,06 2,24 DNA 

52 4003 Ġstanbul 3472,2 ng/µl 2,03 2,2 DNA 

53 4004 Ġstanbul 913,8 ng/µl 2,06 2,23 DNA 

54 4005 Ġstanbul 1961,9 ng/µl 2,06 2,22 DNA 

55 4008 Ġstanbul 742 ng/µl 2,05 2 DNA 

56 5295 Rize 944,8 ng/µl 2,03 2,2 DNA 

57 5297 Rize 941,7 ng/µl 2,07 2,26 DNA 

58 5347 Rize 816,5 ng/µl 2 2,24 DNA 

59 5298 Rize 64,1 ng/µl 2,16 1,24 DNA 

60 7212 Çanakkale 725,1 ng/µl 2,03 2,28 DNA 

61 7213 Çanakkale 812,3 ng/µl 2,04 2,27 DNA 

62 7241 Çanakkale 1750,6 ng/µl 1,99 2,23 DNA 

63 7248 Çanakkale 929,3 ng/µl 2,07 2,26 DNA 

 

3.3 PZR Çalışmaları 

3.3.1 Sitokrom b bölgesinin PZR ile çoğaltılması 

Tez çalıĢmasında mitokondriyal DNA’nın sitokrom b bölgesi PZR ile çoğaltılmıĢtır. 

PZR çalıĢması için çizelge 3.2’de verilen örnekler sitokrom b bölgesinin çoğaltılması 

için kullanılmıĢtır. Polimeraz zincir reaksiyonunu gerçekleĢtirebilmek için 25 μl 

reaksiyon karıĢımı, DNA (200 ng/μl) örneklerinden 1 μl, 2,5 μl tampon (750 mM Tris-

HCl pH: 8.8, 200 mM (NH4)2 SO4; Fermentas), 0.5 μl Taq DNA polimeraz (100 ünite, 

Fermentas), her molekülden 200 μM içeren dNTP karıĢımından 4 μl,  2 mM MgCl2’den 

1.5 μl ve 1 μl primer (10pmol/μl, Thermo Electron) eklenerek hazırlanmıĢtır. Sitokrom 



 

 

 

 

 

57 

 

b bölgesini çoğaltabilmek için L14724a (5' 

CGAAGCTTGATATGAAAAACCATCGTTG-3') ve H15915r (5'- 

GGAATTCATCTCTCCGGTTTACAAGAC-3') primer çifti kullanılmıĢ ve bu bölgenin 

tamamı (yaklaĢık 1100 bç) çoğaltılmıĢtır (Irwin vd. 1991). Bu bölgenin çoğaltılması için 

uygulanan PZR protokolü çizelge 3.5’te gösterilmektedir. PZR iĢleminden sonra elde 

edilen PZR ürünleri %1’lik agaroz jel üzerinde 1X TAE tamponunda 100 volt ile 

yürütülmüĢtür. Elektroforez iĢleminden sonra jel etidyum bromür ile boyanarak UV 

ıĢığı altında görüntülenmiĢtir. Bu iĢlem sonucu çoğaltılan sitokrom b bölgesinin 

örneklerin bir bölümüne ait jel görüntüsü Ģekil 3.2’de gösterildiği gibidir.   

Çizelge 3.5 Sitokrom b bölgesine ait PZR protokolü 

Ön Denatürasyon 94°C 5 dakika 

35 döngü 

93°C 1 dakika 

46°C 1 dakika 

65°C 1 dakika 30 saniye 

Son uzama 65°C 10 dakika 

 

 

ġekil 3.2 Sitokrom b bölgesinin PZR ile çoğaltılması sonucu ortaya çıkan jel görüntüsü 

Çoğaltılan sitokrom b bölgesinin pseudogen (nükleer kontaminant) olup olmadığının 

kontrolü için çeĢitli lokalitelerden seçilen 12 örneğe (2885, 2384, 2582, 2603, 3400, 

3428, 3685, 3748, 3909, 3911, 5271, 4003) ait sitokrom b pseudogen bölgesi PZR ile 
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çoğaltılmıĢtır. PZR iĢleminde Lpseudo (5'-TTTGGTTCTCTACTAGGAATT-3') ve 

H15915r primer çifti kullanılmıĢ ve yaklaĢık 850 bç’lik pseudogen bölgesi 

çoğaltılmıĢtır (Dubey vd. 2009).   

 3.3.2 Mikrosatellit lokuslarının PZR ile çoğaltılması 

Tez çalıĢmasında PZR çalıĢmasının ikinci basamağı mikrosatellit lokuslarının 

çoğaltılmasıdır. Çizelge 3.2’de verilen örnekler mikrosatellit lokuslarının çoğaltılması 

için kullanılmıĢtır. Polimeraz zincir reaksiyonunu gerçekleĢtirebilmek için 25 μl 

reaksiyon karıĢımı, DNA (200 ng/μl) örneklerinden 1 μl, 2,5 μl tampon (750 mM Tris-

HCl pH: 8.8, 200 mM (NH4)2 SO4; Fermentas), 0.5 μl Taq DNA polimeraz (100 ünite, 

Fermentas), her molekülden 200 μM içeren dNTP karıĢımından 4 μl,  2 mM MgCl2’den 

2 μl ve 1 μl primer (10pmol/μl, Thermo Electron) eklenerek hazırlanmıĢtır. PZR 

çalıĢmasında toplam 7 lokus çoğaltılmıĢtır. Kapiller elektroforez ve fragment analizinde 

kullanılması amacıyla her bir lokusun forward primerinin 5' ucu FAM (mavi) veya HEX 

(yeĢil) floresans boya ile iĢaretlenmiĢtir (Çizelge 3.6). 

Çizelge 3.6 PZR çalıĢmasıyla çoğaltılan mikrosatellit lokusları ve primer dizileri 

Lokus 

Allel 

Primer dizisi Boya 

Bağlanma 

uzunluğu 

(bç) 

sıcaklığı 

(°C) 

MSAf-8 114-180 
F: CTCCTACGTGTTGCTCCATTC 

HEX 51 
R: AGAAACAAAAACCCAAAGTTA 

MSAf-22 116-166 
F: CAAGCCTGGGATACATAAGAC 

FAM 55 
R: GGCAGAAGCAGTAGCAAATGA 

GTTD9A 202-216 
F:  CCCAAAATTGCCTTCCTGTCAC 

FAM 60 
R:  GGTCAGGATAGGCTGCATAGAAAG 

GACAA12A 252–268 
F: GTACTGCTGCGAAGAGACACCAT 

FAM 55 
R: TGTTAGGGGAAGTATGTCAGTAGGAGT 

GATAE10A 212–242 
F: GCAGGAGTTCAGCAGTCTGAGG 

FAM 60 
R: GATGCGGAATGACAGGATTTGA 

GTTF9A 95–120 
F: GGGTCCCAAGGGTAGTTTCAAAT 

HEX 55 
R: CCCACCACAGCGTGTCTATAGG 

GTTD8S 101–110 
F: TCTGAACAGTGGTAGATAATTAGAGCTTA 

HEX 55 
R: GAAACCGTTTGGTAAGATACTACAAAA 
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Mikrosatellit lokuslarının çoğaltılması için yapılan PZR çalıĢmalarında lokuslara göre 

değiĢen farklı protokoller kullanılmıĢtır (Gockel vd. 1997, Makova vd. 1998) (Çizelge 

3.7-3.8). 

Çizelge 3.7 MSAf-8 ve MSAf-22 lokuslarının çoğaltılmasında kullanılan PZR 

protokolü 

30 döngü 

94°C 30 saniye 

51-55°C 30 saniye 

72°C 1 dakika 

Son uzama 72°C 10 dakika 

 

Çizelge 3.8 GTTD9A, GACAA12A, GATAE10A, GTTF9A, GTTD8S lokuslarının 

çoğaltılmasında kullanılan PZR protokolü 

Ön Denatürasyon 94°C 3 dakika 

35 döngü 

94°C 1 dakika 

55-60°C 30-45 saniye 

72°C 30 saniye-1 dakika 

Son uzama 72°C 3 dakika 

 

Mikrosatellit PZR aĢamasından sonra elde edilen PZR ürünleri %2’lik agaroz jelde 120 

voltta yürütülmüĢ ve sonrasında etidyum bromür ile boyanarak UV ıĢığı altında 

görüntülenmiĢtir. Bu iĢlem sonucu çoğaltılan lokusların bir bölümüne ait jel görüntüleri 

Ģekil 3.3-3.4’te verilmiĢtir.  
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ġekil 3.3 GTTF9A lokusunun PZR ile çoğaltılması sonucu ortaya çıkan jel görüntüsü 

 

ġekil 3.4 GTTD9A lokusunun PZR ile çoğaltılması sonucu ortaya çıkan jel görüntüsü 

3.4 DNA Dizi Analizi 

Tez çalıĢmasında sitokrom b bölgesi baĢarılı bir Ģekilde çoğaltılan 63 A. flavicollis 

örneğinin çift yönlü (ileri ve geri okuma) DNA dizi analizi Elips (Ankara) firması 

tarafından yapılmıĢtır.   

3.5 Fragment Analizi 

Tez çalıĢmasında mikrosatellit lokusları baĢarılı bir Ģekilde çoğaltılan 63 A. flavicollis 

örneğinin fragment analizi Refgen (Ankara) firması tarafından ABI 310 DNA dizi 

analiz cihazında kapiller elektroforez ile yapılmıĢtır. MSAf-8, MSAf-22, GTTD9A, 
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GACAA12A, GATAE10A, GTTF9A ve GTTD8S olmak üzere toplam 7 lokusun 

fragment analizi gerçekleĢtirilmiĢtir.  

3.6 Sitokrom b Bölgesine Ait Analizler 

DNA dizi analizi sonucu elde edilen kromatogram dosyaları Chromas Lite 2.1.1 

programıyla görüntülenmiĢ ve fasta formatına çevrilmiĢtir. 

(http://technelysium.com.au/, 2016). Bioedit 7.2.5 ile dizilerin hizalama ve budama 

iĢlemi yapılmıĢtır (Hall 1999).  Diziler arasındaki nükleotid farklılıkları temel alınarak, 

DnaSP 5.10 programıyla haplotipler belirlenmiĢtir (Liprado ve Rozas 2009). Sitokrom b 

dizi verileri kullanılarak, populasyonlar arasındaki evrimsel iliĢkileri ortaya koyan 

filogenetik analizler ve populasyonlardaki genetik varyasyonun (çeĢitliliğin) 

belirlenmesi için yapılan analizler olmak üzere iki tip analiz gerçekleĢtirilmiĢtir.  

3.6.1 Sitokrom b bölgesine ait filogenetik analizler 

Sitokrom b bölgesine ait filogenetik ağaçlar DnaSP 5.10 programıyla elde edilen 

haplotip verileriyle Türkiye ve Genbank+Türkiye haplotipleri olmak üzere iki farklı veri 

setiyle oluĢturulmuĢtur. Populasyonlar arasındaki evrimsel iliĢkileri görsel olarak ortaya 

koyan filogenetik ağaçlar (dendrogram) MEGA 6.06 programıyla; Neighbour Joining 

(NJ), Maximum Likelihood (ML) ve Maximum Parsimony (MP) olmak üzere üç metot 

kullanılarak oluĢturulmuĢtur (Tamura vd. 2013). NJ ağacı; farklı 

transisyon/tranversiyon oranlarına sahip olan 2 nükleotid değiĢim tipine izin veren 

Kimura 2 parametresi (K2P) temel alınarak oluĢturulmuĢtur (Kimura 1980). MP ağacı, 

heuristic search algoritması ile ağacı ikiye bölüp yeniden bağlama (TBR -tree bisection-

reconnection) yoluyla oluĢturulmuĢtur. ML analizleri için en uygun mutasyon modeli 

Mega 6.06 programı ile Türkiye ve Genbank+Türkiye haplotip veri setleri için ayrı ayrı 

belirlenmiĢtir. AIC (Akaike Information Criterion) ve BIC (Bayesian Information 

Criterion) kriterleri değerlendirilerek; Türkiye haplotip veri seti için en uygun model 

GTR+G (Generalized time reversible+Gamma), Genbank+Türkiye haplotip veri seti 

için ise GTR+G+I (Generalized time reversible+Gamma+Invariant sites) olarak 

http://technelysium.com.au/
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seçilmiĢtir. Ağaçların güvenilirliğini ortaya koymak için 1000 tekrarlı bootstrap analizi 

uygulanmıĢtır (Felsenstein 1985).  

Populasyonlar arasındaki genetik çeĢitlenme ve farklılaĢma zamanlarını ortaya koymak 

için Bayesian yaklaĢımlı ve Markov Chain Monte Carlo (MCMC) temelli BEAST 1.8.2 

programı kullanılmıĢtır (Drummond vd. 2015). Analiz aĢamasında Genbank+Türkiye 

haplotip veri seti için GTR+G+I mutasyon modeli ve sıkı saat (strict clock) yaklaĢımı 

kullanılmıĢtır. BaĢlangıç ağacı olarak, soy hattı baĢına sabit türleĢme oranını varsayan 

“Yule process” ve kalibrasyon noktası olarak A. flavicollis/A. sylvaticus ayrımı (4 Myö) 

ile A. flavicollis/A. mystacinus ayrımı (7 Myö) seçilmiĢtir (Michaux vd. 2004). Analizler 

19x10 milyon tekrarlı gerçekleĢtirilmiĢ olup, 1000 zincirde bir örneklem elde edilerek 

toplam 190.000 ağaç oluĢturulmuĢtur. OluĢan ağaçların likelihood değerlerinin 

sabitlenip sabitlenmediği ve uygun ardıl olasılık dağılımının oluĢup oluĢmadığının 

kontrolü için 19 ayrı log dosyası birleĢtirilerek ESS (Efektif örneklem büyüklüğü) 

değerleri Tracer v1.6’da değerlendirilmiĢtir (Rambaut vd. 2014). ESS değerleri 200’ü 

geçtiği teyit edildikten sonra 19 log dosyası LogCombiner 1.8.2 ile birleĢtirilmiĢ ve 

daha sonra oluĢturulan 190.000 ağaçtan hata olasılığı fazla olan %10’u (19.000) Tree 

Annotator programı ile yakılmıĢtır. Son olarak, evrimsel ayrılma zamanlarını ortaya 

koyan ağaç FigTree 1.4.2 programıyla görüntülenmiĢtir (Rambaut 2014).  

Türkiye haplotip veri seti ile yapılan BEAST analizinde ise GTR+G mutasyon modeli 

ve sıkı saat (strict clock) yaklaĢımı kullanılmıĢtır. BaĢlangıç ağacı olarak, soy hattı 

baĢına sabit türleĢme oranını varsayan “Yule process” ve kalibrasyon noktası olarak A. 

flavicollis/A. sylvaticus ayrımı (4 Myö) ile A. flavicollis/A. mystacinus ayrımı (7 Myö) 

seçilmiĢtir (Michaux vd. 2004). Analizler 37x10 milyon tekrarlı gerçekleĢtirilmiĢ olup, 

1000 zincirde bir örneklem elde edilerek toplam 370.000 ağaç oluĢturulmuĢtur. 

OluĢturulan 37 ayrı log dosyası birleĢtirilerek ESS değerleri Tracer v1.6’da 

değerlendirilmiĢtir. ESS değerleri 200’ü geçtiği teyit edildikten sonra 37 log dosyası 

LogCombiner v1.8.2 ile birleĢtirilmiĢ ve daha sonra oluĢturulan 370.000 ağaçtan hata 

olasılığı fazla olan %10’u (37.000) Tree Annotator programı ile yakılmıĢtır. Evrimsel 

ayrılma zamanlarını ortaya koyan ağaç FigTree 1.4.2 programıyla görüntülenmiĢtir. 
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Haplotipler arasındaki iliĢkiler Median-Joining (MJ) Ģebeke yaklaĢımı kullanılarak 

Network 5.0.0.0 programı ile de ayrıca belirlenmiĢtir (Bandelt vd. 1999).   

3.6.2 Sitokrom b bölgesine ait genetik çeşitlilik analizleri 

DnaSP 5.10 programı kullanılarak haplotip (h) ve nükleotid (π) çeĢitliliği ile dizilerdeki 

ayırıcı bölgeler ortaya konmuĢtur (Nei 1987, Liprado ve Rozas 2009). Bu analizler 

filogenetik analizler sonucu ortaya konan gruplar için ayrı ayrı yapılmıĢtır.   

Moleküler varyans analizlerinin (AMOVA) ortaya koyduğu toplam genetik varyasyon; 

gruplar arası (FCT), grup içindeki populasyonlar arası (FSC) ve populasyon içi (FST) 

olmak üzere üç seviyede hesaplanmıĢtır. Bu parametrelerin anlamlılık düzeyleri 1000 

permütasyonlu mesafe matriksiyle ortaya konmuĢtur. AMOVA ve nötralite analizleri 

Arlequin 3.5.2.1 programı ile yapılmıĢtır (Excoffier ve Lischer 2010). Ayrıca DnaSP 

5.10 programı kullanılarak gruplar arası gen akıĢı (Nm) ve fiksasyon indeksi (FST) 

değerleri belirlenmiĢtir (Hudson vd. 1992).   

Bireyler arasındaki ikili uyumsuzluk dağılımı (mismatch distribution) analizleri ile 

incelenen populasyonlardaki farklı filogenetik gruplar arasındaki tarihsel demografi 

ortaya konmuĢtur (Harpending 1994). Bu analizde çan eğrisine sahip düzgün dağılımlar 

hızlı populasyon büyümesi olarak değerlendirilirken, çok modelli dağılımlar sabit 

populasyon büyüklüğü ile iliĢkilendirilir. Uyumsuzluk dağılımı analizi, populasyon 

büyümesi-düĢüĢü modeline göre (growth-decline model) DnaSP 5.10 programıyla 

gerçekleĢtirilmiĢtir (Rogers ve Harpending 1992).  

Populasyonların geçmiĢte seçilime uğrayıp uğramadığını belirlemek için DnaSP 5.10 ile 

nötralite testleri yapılmıĢtır. Bunun için Tajima’nın D ve Fu’nun Fs istatistiği 

kullanılmıĢtır (Tajima 1989, Fu 1997). Bu istatistikî veriler aynı zamanda populasyon 

büyümesi ve darboğazı ile ilgili de bilgi vermektedir. Populasyon büyümesiyle ilgili 

değiĢkenlik katsayısı (CV) ve Raggedness (r) istatistiği de hesaplanmıĢtır (Harpending 

1994).  
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PZR çalıĢmaları kapsamında çoğaltılan sitokrom b bölgesinin pseudogen (nükleer 

kontaminant) olup olmadığının ortaya konması amacıyla nükleotid kompozisyonları ve 

nükleotid değiĢim tipleri sırasıyla Bioedit 7.2.5 ve MEGA 6.06 programlarıyla 

belirlenmiĢtir.  

3.7 Mikrosatellit Analizleri 

Yedi mikrosatellit lokusundan elde edilen 17 A. flavicollis populasyonuna ait (N= 63) 

fragment analiz sonuçları istatistik analizlerinde değerlendirilmiĢtir. Her bir örneğe ait 

fragment analiz dosyası Peak Scanner 1.0 programıyla analiz edilmiĢ ve pikler Ģeklinde 

görselleĢtirilen allellerin büyüklükleri belirlenerek veri dosyası hazırlanmıĢtır 

(http://www.appliedbiosystems.com, 2015b).   

Ġstatistikî analizlere baĢlamadan önce mikrosatellit veri setinin güvenilirliğini 

belirlemek amacıyla null allel testi yapılmıĢtır. Null alleller, PZR yoluyla 

çoğaltılamayan allellerdir. Null alleller, çoğaltılacak olan DNA’nın hasara uğraması 

sonucu ya da hedef DNA’nın primer bağlanma bölgesinde oluĢan mutasyonlardan 

kaynaklanır. Null allellerin belirlenmemesi, populasyon içi genetik varyasyonun, 

fiksasyon indeksinin (FST) ve populasyonlar arası genetik mesafe değerlerinin yanlıĢ 

hesaplanmasına yol açabilir (Paetkau ve Strobeck 1995, Paetkau vd. 1997). Bu nedenle 

mikrosatellit çalıĢmalarında null allel testinin yapılması gerekir. Null allellerin 

sıklıkları, tüm örnekler ve çoğaltılan tüm mikrosatellit lokusları için FreeNA programı 

kullanılarak hesaplanmıĢtır (Chapuis ve Estoup 2007).  

Ġstatistikî analizlerde çeĢitli seviyelerde (populasyon içi, populasyonlar arası, gruplar 

arası) genetik varyasyon miktarı ölçülmüĢtür. Genetik varyasyonun ölçülmesinde 

kullanılan en yaygın yöntem, allellerin toplam sayısının belirlenmesidir. Allel sayısının 

belirlenmesi, populasyonun uzun vadeli evrimsel potansiyelinin anlaĢılması açısından 

önemlidir. Ancak incelenen populasyonlar arasında örnek sayısı bakımından farklılık 

olduğu zaman, allel sayısının değerlendirmelerinde problem oluĢabilmektedir. Örneğin, 

örnek sayısı az olan populasyonlarda genetik varyasyonun düĢük olduğu yönünde 

yorum yapılabilir. Bu problemin üstesinden gelmek amacıyla, allelik zenginlik 
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(richness) kullanılmaktadır. Allelik zenginlik, allelik çeĢitliliğin örnek sayıları dikkate 

alınarak ölçülmesidir. Genetik varyasyon analizlerinde; allelik varyasyon ve allelik 

zenginlik (richness) belirlenmiĢtir. Allelik varyasyon hesaplamaları Genetix ile (Belkhir 

vd. 2004), allelik zenginlik hesaplamaları ise Fstat 2.9.3 ile yapılmıĢtır (Goudet 2002). 

Gözlenen allellerin sıklıkları belirlenirken, bazı allellerin populasyonlara özgü olduğu 

görülür. Özgün (private) allel olarak adlandırılan bu alleller, sadece tek bir 

populasyonda bulunan allellerdir. Özgün allellerin bulunup bulunmayıĢı, populasyonlar 

arasındaki gen akıĢına dair fikir verir. Gen akıĢı (Nm) ile private allellerin ortalama 

sıklığı arasında ters orantı vardır (Stalkin 1985). Populasyonlarda yüksek sıklıkta özgün 

allel bulunması, populasyonlar arasında gen akıĢının düĢük olduğunun göstergesidir.  

Özgün alleller ve frekansları GenAlex 6.5 ile hesaplanmıĢtır (Peakal ve Smouse 2012).  

Her bir populasyonda tüm lokuslar için gözlenen heterozigotluk (Ho), beklenen 

heterozigotluk (He) ve ortalama heterozigotluk (H) değerleri, polimorfik lokusların 

yüzdesi (P) ve lokus baĢına düĢen ortalama allel sayısı (A)  Genetix programı ile 

hesaplanmıĢtır (Belkhir vd. 2004).   

Moleküler varyans analizi (AMOVA) ile toplam genetik varyasyon; gruplar arası (FCT), 

grup içindeki populasyonlar arası (FSC) ve populasyon içi (FST) olmak üzere üç seviyede 

hesaplanmıĢtır. Bu parametrelerin anlamlılık düzeyleri 1000 permütasyonlu mesafe 

matriksiyle ortaya konmuĢtur. AMOVA ve nötralite analizleri Arlequin 3.5.2.1 

programı ile yapılmıĢtır (Excoffier ve Lischer 2010).  

Genetik farklılaĢma hesaplamalarında Wright’ın (1965) F istatistikleri kullanılmıĢtır. 

Fiksasyon indeksi olarak bilinen FST ve bireyler arasındaki soy içi üreme miktarının 

ölçümü olan FIS ve gen akıĢı (Nm) değerleri hesaplanmıĢtır. FIS değerleri Fstat 2.3.9 ile, 

ikili FST değerleri ve Nm ise GenAlex 6.5 ile hesaplanmıĢtır. Genetik farklılaĢma 

hesaplamalarına ek olarak populasyonlar, gruplar ve bireyler arasındaki genetik mesafe 

(DA) (Nei vd. 1983) ve 1000 tekrarlı bootstrap analizi Populations 1.2.32 programı ile 

belirlenmiĢ ve tüm örnekler ile Neighbour-Joining (NJ) ağacı oluĢturulmuĢtur (Langella 

1999).  
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Populasyonlar ve bireyler arasındaki iliĢkilerin üç boyutlu görselleĢtirilmesi amacıyla 

Faktöriyel Benzerlik Analizi (FCA- Factorial Correspondence Analysis) Genetix 

programıyla yapılmıĢtır (Lebart vd. 1984). FCA analizinde diploid bir organizma her bir 

allel için 0, 1 veya 2 değerlerinden birini alır. Bu değerler sahip oldukları allellere göre 

bireyleri temsil eder. Program, allellerin lineer kombinasyonlarını içeren bağımsız 

eksenleri belirler. Bağımsız eksenlerin görüntülenmesi ile, bireylerin birbirleriyle 

iliĢkileri belirlenmiĢ olur.  

Populasyonların genetik yapısının ortaya konması ve muhtemel populasyon sayısının 

belirlenmesi için Bayesian yaklaĢımlı kümeleme analizi, STRUCTURE 2.3.4 ile 

gerçekleĢtirilmiĢtir (Pritchard vd. 2000). STRUCTURE analizinde temel yaklaĢım, 

lokus baĢına allel sıklığı kullanılarak, populasyon sayısının= K (K değeri bilinmiyor 

olabilir) belirlenmesidir. Eğer bireylerin genotipleri karıĢım (admixture) sergiliyorsa, iki 

ya da daha fazla populasyon ortaya çıkacaktır. STRUCTURE analizinde en önemli 

nokta, yakma (burn-in) periyodunun uzunluğu, model seçimi ve uygun K değerinin 

seçilmesidir. Bu çalıĢmada, yakma periyodu, baĢlangıç konfigürasyonunun etkisini 

minimum seviyeye indirmek için 100.000/1.000.000 olacak Ģekilde belirlenmiĢtir. 

Model seçiminde ise mevcut 4 model içinden, bireylerin karıĢık soya sahip olduğu 

varsayılan "Admixture model" seçilmiĢtir. STRUCTURE’dan elde edilen 17 farklı K 

değeri sonuçları Structure Harvester programıyla analiz edilmiĢtir (Earl ve vonHoldt 

2012).   

Doğru K değerinin tahmininde çeĢitli yöntemler kullanılır. Ġlki, Evanno vd. (2005) 

tarafından geliĢtirilen ∆K metodudur. Bu metotta, her bir K değeri için o değere ait ardıl 

olasılık değerinin tahmini olan bir Ln P(D) (L(K) olarak ta bilinir) değeri vardır. 

LnP(D)’nin dağılımı net bir K değeri vermez ancak likelihood fonksiyonunun (∆K= 

m│L"(K)│/S[L(K)]) ikincil değiĢim oranı pik halinde net bir K değeri verir. K 

değerinin tahmin edilmesinde kullanılan diğer yöntemde ise her bir K değeri 

döngüsünden elde edilen sonuçlar arasındaki benzerlik test edilir ve maksimum 

benzerlikte doğru K değeri tahmin edilir (Tapio vd. 2010). Bu çalıĢmada K’nın 

belirlenmesinde her iki yöntem de kullanılmıĢtır. K değeri belirlendikten sonra bir 

optimizasyon programı olan Clumpp 1.1.2 ile kümeleme analizindeki döngüler arasında 
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oluĢabilecek farklılıklar ortadan kaldırılır (Jakobsson ve Rosenberg 2007). Clumpp’tan 

alınan sonuçlar Distruct ile görselleĢtirilir (Rosenberg 2004).  

Yine Bayesian temelli bir populasyon genetik yapısı analizi programı olan BAPS 6 

(Bayesian Analysis of Population Structure) ile populasyon ve populasyonu oluĢturan 

bireyler arasındaki genetik farklılaĢma görsel olarak ortaya konmuĢtur (Corander vd. 

2012). BAPS programı, allel frekanslarını ve populasyon içindeki genetik olarak 

ayrılmıĢ grupları rastgele değiĢken olarak kabul eder. Ancak analizler ve model 

karĢılaĢtırmaları, genetik olarak ayrılmıĢ sabit sayıda gruba ya da önceden belirlenmiĢ 

populasyon yapısına göre de yapılabilir.   
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4. ARAŞTIRMA BULGULARI 

4.1 Sitokrom b Bölgesine Ait Filogenetik Analiz Bulguları 

Filogenetik analizlerde 61 tez örneği (Çizelge 3.1) ve 56 Genbank örneği (Çizelge 3.2) 

olmak üzere toplam 117 A. flavicollis örneği kullanılmıĢtır. DNA dizi analizi 

sonuçlarına göre iyi okunmayan 3677 (Bursa) ve 5298 numaralı (Rize) örnekler 

sitokrom b bölgesine ait tüm analizlerden çıkarılmıĢtır (Bu iki örnek için PZR ve DNA 

dizi analizi tekrar çalıĢmaları yapılmıĢ ancak baĢarılı sonuç alınamamıĢtır). DıĢ grup 

olarak A. mystacinus, A. sylvaticus, M. domesticus, M. macedonicus ve R. norvegicus 

örnekleri kullanılmıĢtır (Çizelge 3.3). Tüm örneklerin sitokrom b bölgesine ait dizilerin 

hizalama ve budama iĢlemleri sonucu 868 bç uzunluğunda bir bölge analizlerde 

kullanılmıĢtır. DıĢ gruplarla birlikte analiz edilen toplam 125 örneğe ait 102 haplotip 

belirlenmiĢtir (Çizelge 4.1) (EK 1).  

Çizelge 4.1 A. flavicollis ve dıĢ grupların cyt-b bölgesine ait haplotipler ve ait oldukları 

populasyon içindeki görülme sıklıkları  

Populasyon Örnek sayısı Haplotipler ve görülme sıklıkları* 

Bolu 1 Hap 1 

Kilis 2 Hap 2, Hap 3 

Kırklareli 6 Hap 4, Hap 5, Hap 6, Hap 7, Hap 8, Hap 9 

Konya 5 Hap 10, Hap 11 (2), Hap 12, Hap 13 

Burdur 1 Hap 14 

Samsun 2 Hap 11, Hap 15 

Artvin 7 Hap 16 (2), Hap 17 (2), Hap 18 (2), Hap 19 

Çorum 4 Hap 20, Hap 21 (2), Hap 22 

Ordu 5 Hap 3 (2), Hap 23, Hap24 (2) 

Bursa 4 Hap 25, Hap 26, Hap 27, Hap 28 

Zonguldak 5 Hap 29 (2), Hap 30, Hap 31, Hap 32 

Trabzon 1 Hap 33 

Giresun 1 Hap 34 

Erzincan 6 Hap 35 (5), Hap 36 

Ġstanbul 4 Hap 37 (2), Hap 38, Hap 39 

Rize 4 Hap 3, Hap 40, Hap 41 

Çanakkale 4 Hap 42, Hap 43, Hap 44, Hap 45 

Muğla 4 Hap 46, Hap 47, Hap 48, Hap 49 

Isparta 2 Hap 47, Hap 50 
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Çizelge 4.1 A. flavicollis ve dıĢ grupların cyt-b bölgesine ait haplotipler ve ait oldukları 

populasyon içindeki görülme sıklıkları (devam) 

Populasyon Örnek sayısı Haplotipler ve görülme sıklıkları* 

Ġran 2 Hap 51 (2) 

Ġsrail 1 Hap 52 

Makedonya 4 Hap 53, Hap 54, Hap 55, Hap 56 

Bosna-Hersek 3 Hap 4, Hap 57, Hap 58 

Romanya 3 Hap 59, Hap 60, Hap 61 

Yugoslavya 2 Hap 62, Hap 63 

Trakya 2 Hap 64, Hap 65 

Yunanistan 5 Hap 66, Hap 67, Hap 68, Hap 69, Hap 70 

Macaristan 1 Hap 71 

Slovenya 2 Hap 72, Hap 73 

Ġtalya 5 Hap 74 (3), Hap 75, Hap 76 

Fransa 2 Hap 77, Hap 78 

Ġspanya 2 Hap 79, Hap 80 

Ġsveç 2 Hap 81, Hap 82 

Almanya 2 Hap 83, Hap 84 

Avusturya 1 Hap 85 

Belçika 2 Hap 77 (2) 

Estonya 2 Hap 86, Hap 87 

Çek Cumhuriyeti 2 Hap 88, Hap 89 

Litvanya 1 Hap 90 

Belarus 2 Hap 91, Hap 92 

Rusya 2 Hap 93, Hap 94 

A. mystacinus 2 Hap 95, Hap 96 

A. sylvaticus 2 Hap 97, Hap 98 

R. norvegicus 2 Hap 99, Hap 100 

M. macedonicus 1 Hap 101 

M. domesticus 1 Hap 102 

* Birden fazla görülme sıklığına sahip haplotipler parantez içinde gösterilmiĢtir  

A. flavicollis’e ait diziler A-T bakımından zengin olup % 30.97 adenin ve % 29.40 timin 

içermektedir. Guanin ve sitozin oranlarıysa sırasıyla % 12.88 ve %26.75’tir. Toplam 

transisyon/transversiyon oranı (R) 5.472 olup tüm nükleotidlere ait değiĢim oranları 

çizelge 4.2’de verilmiĢtir. Buna göre A. flavicollis populasyonlarındaki genetik 

farklılaĢmanın yüksek oranda transisyondan kaynaklandığı anlaĢılmaktadır.  
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Çizelge 4.2 Nükleotidler arasındaki değiĢim oranları 

Nükleotid  A T C G 

A - 2.29 2.08 8.01 

T 2.41 - 27.24 1 

C 2.41 29.93 - 1 

G 19.25 2.29 2.08 - 

  

Sitokrom b bölgesi verilerinden elde edilen haplotipler arasındaki filogenetik iliĢkilerin 

belirlenmesi için Neighbour-Joining (NJ), Maximum Likelihood (ML), Maximum 

Parsimony (MP) analizleri ve 1000 tekrarlı bootstrap analizleri yapılmıĢtır. Bayesian 

temelli analiz ile soy hatlarının ayrılma zamanları hesaplanmıĢtır. Genbank+Türkiye 

haplotipleri ile yapılan filogenetik analizlere göre A. flavicollis populasyonlarının Asya 

ve Avrupa olarak, sadece Türkiye haplotipleri değerlendirildiğinde ise Anadolu ve 

Trakya olarak iki gruba ayrıldığı belirlenmiĢtir. Türkiye haplotipleri için oluĢturulan NJ, 

ML ve MP ağaçlarında Anadolu populasyonlarında karıĢık gruplanmalar 

gözlenmektedir (ġekil 4.1-4.3). 

Genbank+Türkiye haplotipleri ile yapılan filogenetik analizlere göre her üç ağaçta da 

(NJ, ML ve MP) Avrupa ve Asya gruplarının ayrımı %99 bootstrap değeriyle 

desteklenmiĢtir.  Avrupa ve Asya gruplarının kendi içindeki haplotip dağılımı 

incelendiğinde, Türkiye ve Genbank haplotiplerinin farklı Ģekillerde bir araya geldiği 

karıĢık gruplanmalar dikkat çekmektedir (ġekil 4.4-4.6). OluĢturulan tüm filogenetik 

ağaçlar için %50’nin altındaki bootstrap değerleri çöktürülmüĢtür.  
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ġekil 4.1 Sitokrom b Türkiye haplotipleri ile Kimura 2 (K2P) parametresi temel alınarak 

oluĢturulan Neighbour Joining ağacı  

 Hap 16 Artvin

 Hap 39 Istanbul

 Hap 33 Trabzon

 Hap 40 Rize

 Hap 21 Corum

 Hap 24 Ordu

 Hap 12 Konya

 Hap 31 Zonguldak

 Hap 15 Samsun

 Hap 11 Konya-Samsun

 Hap 26 Bursa

 Hap 3 Kilis-Ordu-Rize

 Hap 41 Rize

 Hap 20 Corum

 Hap 19 Artvin

 Hap 27 Bursa

 Hap 17 Artvin

 Hap 18 Artvin

 Hap 35 Erzincan

 Hap 36 Erzincan

 Hap 13 Konya

 Hap 34 Giresun

 Hap 38 Istanbul

 Hap 14 Burdur

 Hap 29 Zonguldak

 Hap 2 Kilis

 Hap 32 Zonguldak

 Hap 23 Ordu

 Hap 43 Canakkale

 Hap 28 Bursa

 Hap 42 Canakkale

 Hap 22 Corum

 Hap 1 Bolu

 Hap 37 Istanbul

 Hap 10 Konya

 Hap 44 Canakkale

 Hap 45 Canakkale

 Hap 30 Zonguldak

 Hap 25 Bursa

Anadolu

 Hap 7 Kırklareli

 Hap 8 Kırklareli

 Hap 6 Kırklareli

 Hap 5 Kırklareli

 Hap 4 Kırklareli

 Hap 9 Kırklareli

Trakya

 Hap 95

 Hap 96 
A. mystacinus

100

62

80

81

51

100

93

100

86

67

78

55

55

52

52



 

 

 

 

 

72 

 

 

ġekil 4.2 Sitokrom b Türkiye haplotipleri ile GTR+G nükleotid değiĢim modeli temel 

alınarak oluĢturulan Maximum Likelihood ağacı 

 Hap 16 Artvin

 Hap 39 Istanbul

 Hap 33 Trabzon

 Hap 40 Rize

 Hap 21 Corum

 Hap 24 Ordu

 Hap 15 Samsun

 Hap 31 Zonguldak

 Hap 12 Konya

 Hap 11 Konya-Samsun

 Hap 26 Bursa

 Hap 13 Konya

 Hap 20 Corum

 Hap 41 Rize

 Hap 3 Kilis-Ordu-Rize

 Hap 17 Artvin

 Hap 18 Artvin

 Hap 19 Artvin

 Hap 27 Bursa

 Hap 35 Erzincan

 Hap 36 Erzincan

 Hap 34 Giresun

 Hap 38 Istanbul

 Hap 14 Burdur

 Hap 29 Zonguldak

 Hap 2 Kilis

 Hap 32 Zonguldak

 Hap 23 Ordu

 Hap 43 Canakkale

 Hap 28 Bursa

 Hap 42 Canakkale

 Hap 22 Corum

 Hap 1 Bolu

 Hap 37 Istanbul

 Hap 10 Konya

 Hap 44 Canakkale

 Hap 45 Canakkale

 Hap 30 Zonguldak

 Hap 25 Bursa

Anadolu

 Hap 8 Kırklareli

 Hap 7 Kırklareli

 Hap 5 Kırklareli

 Hap 9 Kırklareli

 Hap 4 Kırklareli

 Hap 6 Kırklareli

Trakya

 Hap 95 

 Hap 96 
A. mystacinus

100

89

51

90

92

87

90

65

78

57

53
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ġekil 4.3 Sitokrom b Türkiye haplotipleri için TBR (Tree bisection-reconnection) 

yoluyla oluĢturulan Maximum Parsimony ağacı 

 Hap 3 Kilis-Ordu-Rize

 Hap 41 Rize

 Hap 20 Corum

 Hap 19 Artvin

 Hap 27 Bursa

 Hap 17 Artvin

 Hap 18 Artvin

 Hap 16 Artvin

 Hap 15 Samsun

 Hap 14 Burdur

 Hap 29 Zonguldak

 Hap 21 Corum

 Hap 40 Rize

 Hap 24 Ordu

 Hap 33 Trabzon

 Hap 13 Konya

 Hap 39 Istanbul

 Hap 35 Erzincan

 Hap 36 Erzincan

 Hap 11 Konya-Samsun

 Hap 26 Bursa

 Hap 12 Konya

 Hap 31 Zonguldak

 Hap 22 Corum

 Hap 37 Istanbul

 Hap 1 Bolu

 Hap 28 Bursa

 Hap 42 Canakkale

 Hap 23 Ordu

 Hap 43 Canakkale

 Hap 25 Bursa

 Hap 30 Zonguldak

 Hap 32 Zonguldak

 Hap 34 Giresun

 Hap 2 Kilis

 Hap 38 Istanbul

 Hap 44 Canakkale

 Hap 45 Canakkale

 Hap 10 Konya

Anadolu

 Hap 8 Kırklareli

 Hap 7 Kırklareli

 Hap 6 Kırklareli

 Hap 5 Kırklareli

 Hap 4 Kırklareli

 Hap 9 Kırklareli

Trakya

 Hap 95 

 Hap 96 
A. mystacinus

59

62

100

100

93

57

90

82

65

100
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ġekil 4.4 Sitokrom b Genbank+Türkiye haplotipleri ile Kimura 2 (K2P) parametresi 

temel alınarak oluĢturulan Neighbour Joining ağacı  

 Hap 6 Kırklareli

 Hap 58 JF819970 Bosna-hersek

 Hap 77 AJ311151 Fransa-Belcika

 Hap 78 AJ298602 Fransa

 Hap 92 AJ605603 Belarus

 Hap 88 AJ605608 Çek cum.

 Hap 81 AJ605663 Isvec

 Hap 82 AJ605664 Isvec

 Hap 83 AJ605616 Almanya

 Hap 71 AJ605634 Macaristan

 Hap 89 AJ605609 Çek cum.

 Hap 84 AJ298603 Almanya

 Hap 69 AJ605622 Yunanistan

 Hap 65 AJ605673 Trakya

 Hap 85 AJ605600 Avusturya

 Hap 74 AJ311150 Italya

 Hap 76 AJ605640 Italya

 Hap 72 AJ605656 Slovenya

 Hap 57 JF819969 Bosna-hersek

 Hap 75 AJ605635 Italya

 Hap 68 J605620 Yunanistan

 Hap 67 AJ605619 Yunanistan

 Hap 66 AJ605618 Yunanistan

 Hap 70 AJ605624 Yunanistan

 Hap 73 AJ605657 Slovenya

 Hap 79 AJ605660 Ispanya

 Hap 80 AJ605661 Ispanya

 Hap 4 Kırklareli-Bosnahersek

 Hap 5 Kırklareli

 Hap 9 Kırklareli

 Hap 56 AJ605642 Makedonya

 Hap 54 JF819963 Makedonya

 Hap 90 AJ605641 Litvanya

 Hap 91 AJ605601 Belarus

 Hap 86 AJ605610 Estonya

 Hap 87 AJ605611 Estonya

 Hap 53 JF819962 Makedonya

 Hap 64 AJ605672 Trakya

 Hap 8 Kırklareli

 Hap 7 Kırklareli

 Hap 55 JF819964 Makedonya

 Hap 93 AJ605652 Rusya

 Hap 60 AJ605647 Romanya

 Hap 94 AJ605653 Rusya

 Hap 61 AJ605648 Romanya

 Hap 59 AJ605646 Romanya

 Hap 62 AJ605691 Yugoslavya

 Hap 63 AJ605692 Yugoslavya

Avrupa

 Hap 10 Konya

 Hap 25 Bursa

 Hap 30 Zonguldak

 Hap 33 Trabzon

 Hap 34 Giresun

 Hap 52 AJ605690 Israil

 Hap 50 AJ605669 Isparta

 Hap 23 Ordu

 Hap 42 Canakkale

 Hap 43 Canakkale

 Hap 28 Bursa

 Hap 22 Corum

 Hap 1 Bolu

 Hap 37 Istanbul

 Hap 2 Kilis

 Hap 32 Zonguldak

 Hap 47 AJ605668 Mugla-Isparta

 Hap 38 Istanbul

 Hap 14 Burdur

 Hap 29 Zonguldak

 Hap 21 Corum

 Hap 40 Rize

 Hap 24 Ordu

 Hap 49 AJ605677 Mugla

 Hap 13 Konya

 Hap 39 Istanbul

 Hap 48 AJ605676 Mugla

 Hap 44 Canakkale

 Hap 45 Canakkale

 Hap 51 AJ605687 Iran

 Hap 11 Konya-Samsun

 Hap 46 AJ605667 Mugla

 Hap 26 Bursa

 Hap 15 Samsun

 Hap 12 Konya

 Hap 31 Zonguldak

 Hap 16 Artvin

 Hap 17 Artvin

 Hap 18 Artvin

 Hap 35 Erzincan

 Hap 36 Erzincan

 Hap 19 Artvin

 Hap 27 Bursa

 Hap 3 Kilis-Ordu-Rize

 Hap 20 Corum

 Hap 41 Rize

Asya

 Hap 97 

 Hap 98 
A. sylvaticus

 Hap 95 

 Hap 96 
A. mystacinus

 Hap 99

 Hap 100 
R. norvegicus

 Hap 101 

 Hap 102 
Mus sp.

99

99

99

99

83

99

98
79

72
90

74
85

92

51

61

75

63

99

99

59

94

85

63

99
50

56

88

77

75

53

50
5651
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ġekil 4.5 Sitokrom b Genbank+Türkiye haplotipleri ile GTR+G+I nükleotid değiĢim 

modeli temel alınarak oluĢturulan Maximum Likelihood ağacı 

 Hap 65 AJ605673 Trakya

 Hap 69 AJ605622 Yunanistan

 Hap 85 AJ605600 Avusturya

 Hap 83 AJ605616 Almanya

 Hap 71 AJ605634 Macaristan

 Hap 89 AJ605609 Çek cum.

 Hap 75 AJ605635 Italya

 Hap 74 AJ311150 Italya

 Hap 76 AJ605640 Italya

 Hap 84 AJ298603 Almanya

 Hap 4 Kırklareli-Bosnahersek

 Hap 5 Kırklareli

 Hap 9 Kırklareli

 Hap 56 AJ605642 Makedonya

 Hap 6 Kırklareli

 Hap 58 JF819970 Bosna-hersek

 Hap 92 AJ605603 Belarus

 Hap 77 AJ311151 Fransa-Belcika

 Hap 78 AJ298602 Fransa

 Hap 88 AJ605608 Çek cum.

 Hap 81 AJ605663 Isvec

 Hap 82 AJ605664 Isvec

 Hap 79 AJ605660 Ispanya

 Hap 80 AJ605661 Ispanya

 Hap 68 J605620 Yunanistan

 Hap 57 JF819969 Bosna-hersek

 Hap 72 AJ605656 Slovenya

 Hap 67 AJ605619 Yunanistan

 Hap 66 AJ605618 Yunanistan

 Hap 70 AJ605624 Yunanistan

 Hap 73 AJ605657 Slovenya

 Hap 54 JF819963 Makedonya

 Hap 8 Kırklareli

 Hap 53 JF819962 Makedonya

 Hap 55 JF819964 Makedonya

 Hap 64 AJ605672 Trakya

 Hap 7 Kırklareli

 Hap 87 AJ605611 Estonya

 Hap 90 AJ605641 Litvanya

 Hap 86 AJ605610 Estonya

 Hap 91 AJ605601 Belarus

 Hap 60 AJ605647 Romanya

 Hap 94 AJ605653 Rusya

 Hap 93 AJ605652 Rusya

 Hap 61 AJ605648 Romanya

 Hap 59 AJ605646 Romanya

 Hap 62 AJ605691 Yugoslavya

 Hap 63 AJ605692 Yugoslavya

Avrupa

 Hap 25 Bursa

 Hap 30 Zonguldak

 Hap 10 Konya

 Hap 1 Bolu

 Hap 37 Istanbul

 Hap 22 Corum

 Hap 28 Bursa

 Hap 42 Canakkale

 Hap 43 Canakkale

 Hap 23 Ordu

 Hap 2 Kilis

 Hap 32 Zonguldak

 Hap 47 AJ605668 Mugla-Isparta

 Hap 14 Burdur

 Hap 29 Zonguldak

 Hap 38 Istanbul

 Hap 34 Giresun

 Hap 52 AJ605690 Israil

 Hap 13 Konya

 Hap 12 Konya

 Hap 50 AJ605669 Isparta

 Hap 31 Zonguldak

 Hap 51 AJ605687 Iran

 Hap 44 Canakkale

 Hap 45 Canakkale

 Hap 15 Samsun

 Hap 26 Bursa

 Hap 11 Konya-Samsun

 Hap 46 AJ605667 Mugla

 Hap 48 AJ605676 Mugla

 Hap 21 Corum

 Hap 24 Ordu

 Hap 49 AJ605677 Mugla

 Hap 40 Rize

 Hap 16 Artvin

 Hap 39 Istanbul

 Hap 33 Trabzon

 Hap 3 Kilis-Ordu-Rize

 Hap 41 Rize

 Hap 20 Corum

 Hap 19 Artvin

 Hap 27 Bursa

 Hap 17 Artvin

 Hap 18 Artvin

 Hap 35 Erzincan

 Hap 36 Erzincan

Asya

 Hap 97 

 Hap 98 
A. sylvaticus

 Hap 95 

 Hap 96 
A. mystacinus

 Hap 99 

 Hap 100 
R. norvegicus

 Hap 101 

 Hap 102 
Mus sp. 

99

99

99

99

83

98

98
76

87

57

63

64

75

58

78

53

94

58

54

97

99

92

90

87

99

57

54

74

50

58

54
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ġekil 4.6 Sitokrom b Genbank+Türkiye haplotipleri ile TBR (Tree bisection-

reconnection) yoluyla oluĢturulan Maximum Parsimony ağacı 

 Hap 71 AJ605634 Macaristan

 Hap 89 AJ605609 Çek cum.

 Hap 83 AJ605616 Almanya

 Hap 79 AJ605660 Ispanya

 Hap 80 AJ605661 Ispanya

 Hap 69 AJ605622 Yunanistan

 Hap 65 AJ605673 Trakya

 Hap 57 JF819969 Bosna-hersek

 Hap 75 AJ605635 Italya

 Hap 81 AJ605663 Isvec

 Hap 82 AJ605664 Isvec

 Hap 88 AJ605608 Çek cum.

 Hap 84 AJ298603 Almanya

 Hap 85 AJ605600 Avusturya

 Hap 4 Kırklareli-Bosnahersek

 Hap 5 Kırklareli

 Hap 9 Kırklareli

 Hap 72 AJ605656 Slovenya

 Hap 74 AJ311150 Italya

 Hap 76 AJ605640 Italya

 Hap 67 AJ605619 Yunanistan

 Hap 68 J605620 Yunanistan

 Hap 70 AJ605624 Yunanistan

 Hap 66 AJ605618 Yunanistan

 Hap 73 AJ605657 Slovenya

 Hap 6 Kırklareli

 Hap 58 JF819970 Bosna-hersek

 Hap 92 AJ605603 Belarus

 Hap 77 AJ311151 Fransa-Belcika

 Hap 78 AJ298602 Fransa

 Hap 54 JF819963 Makedonya

 Hap 56 AJ605642 Makedonya

 Hap 64 AJ605672 Trakya

 Hap 8 Kırklareli

 Hap 55 JF819964 Makedonya

 Hap 53 JF819962 Makedonya

 Hap 7 Kırklareli

 Hap 90 AJ605641 Litvanya

 Hap 87 AJ605611 Estonya

 Hap 86 AJ605610 Estonya

 Hap 91 AJ605601 Belarus

 Hap 60 AJ605647 Romanya

 Hap 93 AJ605652 Rusya

 Hap 94 AJ605653 Rusya

 Hap 61 AJ605648 Romanya

 Hap 59 AJ605646 Romanya

 Hap 62 AJ605691 Yugoslavya

 Hap 63 AJ605692 Yugoslavya

Avrupa

 Hap 10 Konya

 Hap 44 Canakkale

 Hap 45 Canakkale

 Hap 25 Bursa

 Hap 30 Zonguldak

 Hap 34 Giresun

 Hap 52 AJ605690 Israil

 Hap 32 Zonguldak

 Hap 47 AJ605668 Mugla-Isparta

 Hap 22 Corum

 Hap 37 Istanbul

 Hap 1 Bolu

 Hap 42 Canakkale

 Hap 23 Ordu

 Hap 28 Bursa

 Hap 43 Canakkale

 Hap 2 Kilis

 Hap 35 Erzincan

 Hap 36 Erzincan

 Hap 27 Bursa

 Hap 19 Artvin

 Hap 38 Istanbul

 Hap 14 Burdur

 Hap 29 Zonguldak

 Hap 16 Artvin

 Hap 39 Istanbul

 Hap 33 Trabzon

 Hap 15 Samsun

 Hap 13 Konya

 Hap 48 AJ605676 Mugla

 Hap 51 AJ605687 Iran

 Hap 17 Artvin

 Hap 18 Artvin

 Hap 20 Corum

 Hap 41 Rize

 Hap 3 Kilis-Ordu-Rize

 Hap 24 Ordu

 Hap 49 AJ605677 Mugla

 Hap 21 Corum

 Hap 40 Rize

 Hap 31 Zonguldak

 Hap 12 Konya

 Hap 50 AJ605669 Isparta

 Hap 46 AJ605667 Mugla

 Hap 11 Konya-Samsun

 Hap 26 Bursa

Asya

 Hap 97 

 Hap 98 
A. sylvaticus

 Hap 95 

 Hap 96 
A. mystacinus

 Hap 99 

 Hap 100 
R. norvegicus

 Hap 101 

 Hap 102 
Mus sp. 

99

94

67

79

50

90

51

87

51

64

77

99

98
68

62

72

50

78

59

75

59

72

99

99

99

99

94

93

99
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Haplotip verilerine göre oluĢturulan Median-Joining (MJ) ağacı hem Türkiye örnekleri 

için hem de Genbank örnekleri ve Türkiye örnekleri bir arada olacak Ģekilde ayrı ayrı 

oluĢturulmuĢtur (ġekil 4.7-4.8). Her iki MJ ağacında da filogenetik analizlerle uyumlu 

olarak benzer gruplanmalar oluĢmuĢtur. Türkiye örnekleri için Anadolu ve Trakya 

haplotiplerinin ayrı ayrı kümelendiği belirlenmiĢtir (ġekil 4.7), Genbank örnekleri 

katılarak oluĢturulan ağaçta ise Asya ve Avrupa haplotiplerinin iki grup oluĢturacak 

Ģekilde ayrıldığı belirlenmiĢtir (ġekil 4.8).  

 

ġekil 4.7 Sitokrom b Türkiye haplotipleri ile oluĢturulan Median-Joining ağacı 

Haplotipler arasındaki mutasyon sayıları (3’ten fazla olanlar) dalların üzerinde gösterilmiĢtir  
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ġekil 4.8 Sitokrom b Genbank+Türkiye haplotipleri ile oluĢturulan Median-Joining 

ağacı  

Haplotipler arasındaki mutasyon sayıları (3’ten fazla olanlar) dalların üzerinde gösterilmiĢtir 

Bayesian temelli analizde, soy hatlarının ayrılma zamanlarını hesaplamak için Markov 

Chain Monte Carlo (MCMC) algoritmasına göre GTR+G+I ve GTR+G nükleotid 

değiĢim modelleri kullanılmıĢtır. Genbank+Türkiye haplotipleriyle oluĢturulan 

Bayesian ağacına göre, A. flavicollis ve A. mystacinus 6,5801 Myö (Üst Miyosen),  A. 

flavicollis ve A. sylvaticus 4,16 Myö (Alt Pliyosen), A. flavicollis’in Avrupa ve Asya 

grupları ise 2,0613 Myö (Üst Pliyosen) birbirinden ayrılmıĢtır. Soy hatlarına ait tüm 

ayrılma zamanları yüksek ardıl olasılık değerleriyle desteklenmiĢtir (%99-100) (ġekil 

4.9).  

Türkiye haplotipleriyle oluĢturulan Bayesian ağacına göre A. flavicollis’in Trakya ve 

Anadolu grupları 1,7859 Myö (Pleistosen) birbirinden ayrılmıĢtır. Soy hatlarına ait 

ayrılma zamanları yine yüksek ardıl olasılık değerleriyle desteklenmiĢtir (%99-100) 

(ġekil 4.10).  
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ġekil 4.9 Evrimsel ayrılma zamanlarını ve ardıl olasılık değerlerini gösteren sitokrom b 

Genbank+Türkiye haplotipleri ile oluĢturulan Bayesian ağacı  
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ġekil 4.10 Evrimsel ayrılma zamanlarını ve ardıl olasılık değerlerini gösteren Türkiye 

sitokrom b haplotipleri ile oluĢturulan Bayesian ağacı 

4.2 Sitokrom b Bölgesine Ait Genetik Çeşitlilik Bulguları 

Genetik çeĢitlilik ve populasyonların genetik yapısına ait analizlerde örnekler Trakya, 

Anadolu, Asya ve Avrupa Ģeklinde dört gruba ayrılmıĢtır. Buna göre en yüksek haplotip 

sayısı (Hs) 48 haplotip ile Avrupa grubunda belirlenmiĢtir. Nükleotid çeĢitliliği (π) en 

yüksek olan grup 0.01055 ile yine Avrupa grubudur. Haplotip çeĢitliliği (h) bakımından 

en yüksek olan grup ise %100 farklılıkla yine Trakya grubudur. Diziler arası ayırt edici 

bölge sayısı 52 nükleotid değiĢimiyle Avrupa grubundadır (Çizelge 4.3).   
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Çizelge 4.3 A. flavicollis gruplarının sitokrom b dizilerine ait genetik çeĢitlilik değerleri 

Gruplar 

Örnek 

sayısı 

Haplotip 

sayısı (Hs) 

Ayırıcı 

bölge 

Parsimony 

informative 

Nükleotid 

çeĢitliliği (π) 

Haplotip 

çeĢitliliği (h) 

Anadolu 55 39 38 29 0.00632 0.98249 

Trakya 6 6 11 6 0.00822 1.00000 

Asya 64 46 34 39 0.00653 0.98611 

Avrupa 53 48 52 38 0.01055  0.99492  

 

Gruplar arasındaki mesafe değerleri Kimura 2 parametresine (K2P) göre, sitokrom b 

dizilerine ait nükleotid farklılıklarına göre hesaplanmıĢtır (Kimura 1980) (Çizelge 4.4).  

Çizelge 4.4 K2P parametresine göre hesaplanan A. flavicollis gruplarına ait genetik 

mesafe değerleri 

Gruplar Mesafe (%K2P) 

Anadolu-Trakya 0.072 

Asya-Avrupa 0.071 

 

Sitokrom b bölgesinde belirlenen varyasyonun kaynağını ortaya koyabilmek için A. 

flavicollis grupları arasında Moleküler varyans analizi (AMOVA) yapılmıĢtır. 

Moleküler varyans analizinde, filogenetik analizlerde ortaya çıkan Asya ve Avrupa 

grupları ve bu grupları oluĢturan populasyonlar değerlendirilmiĢtir (Çizelge 4.5). 

AMOVA analizine göre A. flavicollis’te genetik varyasyonun gruplar arasında 

paylaĢımı oldukça yüksek bulunurken (%87.35), grupları oluĢturan populasyonlar 

içinde (%8.09) ve populasyonlar arasında (%4.55) ise düĢük bulunmuĢtur. AMOVA 

analizine göre elde edilen fiksasyon indeksi değerleri (FSC, FST ve FCT) istatistikî olarak 

anlamlı bulunmuĢtur.  
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Çizelge 4.5 A. flavicollis Avrupa ve Asya gruplarının sitokrom b bölgesine ait AMOVA 

analiz değerleri 

Varyasyon kaynağı 

Serb    Serbestlik 

derecesi 

Kareler 

toplamı 

Varyans 

bileĢenleri % Varyasyon  

Gruplar arası 1 1484.053 25.46977 Va 87.35 

Gruplar içindeki 

populasyonlar arası 39 237.516 1.32803 Vb 4.55 

Populasyon içi 76 179.329 2.35959 Vc 8.09 

Toplam 116 1900.897 29.15739 

 Fiksasyon indeksleri   

FST     0.91907  Vc (P =  0.00000+-0.00000) 

FSC     0.36013  Vb (P =  0.00000+-0.00000) 

FCT     0.87353  Va (P =  0.00000+-0.00000) 

 

Gruplar arası genetik farklılaĢma derecesi ve gen akıĢı miktarı, Trakya-Anadolu ve 

Avrupa-Asya grupları için ayrı ayrı belirlenmiĢtir (Çizelge 4.6). Trakya-Anadolu 

grupları arasında genetik farklılaĢmanın miktarını ifade eden fiksasyon indeksi yüksek 

bulunurken (FST= 0.79367), gen akıĢı değeriyse düĢük bulunmuĢtur (Nm= 0.13). 

Avrupa-Asya grupları arasında ise genetik farklılaĢma benzer Ģekilde yüksek 

bulunurken (FST= 0.82941), gen akıĢı düĢük bulunmuĢtur (Nm= 0.10).  

Çizelge 4.6 A. flavicollis grupları arasındaki cyt-b bölgesine ait fiksasyon indeksi ve gen 

akıĢı değerleri 

Gruplar FST Nm 

Trakya-Anadolu 0.79367 0.13 

Asya-Avrupa 0.82941 0.10 

 

AMOVA analizi sadece Türkiye örnekleri ile de ayrıca yapılmıĢtır (Çizelge 4.7). 

AMOVA analizine göre A. flavicollis Türkiye örneklerinde genetik varyasyonun gruplar 

arasında paylaĢımı oldukça yüksek bulunurken (%90.07), grupları oluĢturan 
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populasyonlar içinde (%7.63) ve populasyonlar arasında (%2.30) ise düĢük 

bulunmuĢtur. Fiksasyon indeksi değerleri (FSC, FST ve FCT) anlamlı bulunmuĢtur.  

Çizelge 4.7 A. flavicollis Trakya ve Anadolu gruplarının sitokrom b bölgesine ait 

AMOVA analiz değerleri 

Varyasyon kaynağı  

Serbestlik 

derecesi  

Kareler 

toplamı  

Varyans 

bileĢenleri  % Varyasyon   

Gruplar arası  1 286.216 26.05585 Va 90.07 

Gruplar içindeki 

populasyonlar arası 16 70.971 0.66624 Vb 2.30 

Populasyon içi  43 94.862 2.20609 Vc 7.63 

Toplam  60 452.049 28.92818   

Fiksasyon indeksleri    

FST  0.92374 Vc (P =  0.00000+-0.00000) 

FSC   0.23195 Vb (P =  0.00000+-0.00000)  

FCT   0.90071 Va (P =  0.00587+-0.00219)  

 

A. flavicollis gruplarının geçmiĢteki populasyon büyüklükleri hakkında bilgi sahibi 

olmak, darboğaz geçirip geçirmediğinin anlaĢılması için uyumsuzluk dağılımı 

(mismatch distribution) analizleri yapılmıĢtır (Çizelge 4.8). Populasyon geniĢlemesi- 

azalması modeli altında uyumsuzluk dağılımı grafikleri oluĢturulmuĢtur (ġekil 4.11).  

Çizelge 4.8 A. flavicollis gruplarının cyt-b bölgesi uyumsuzluk dağılımı sonuçları 

Gruplar Tau (τ) CV r 

Trakya 4.686 0.5290 0.0444 

Anadolu 5.481 0.3864 0.0158 

Asya 5.672 0.3900 0.0147 

Avrupa 5.696 0.5046 0.0051 
τ: Mutasyon zamanına göre populasyon büyümesinin ölçütü, CV: değiĢkenlik katsayısı, r: Raggedness 

istatistiği  
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ġekil 4.11 A. flavicollis gruplarının cyt-b bölgesi uyumsuzluk dağılımı grafikleri 

Uyumsuzluk dağılımı grafiklerine göre, düzgün, çan eğrisi Ģeklindeki uyumsuzluk 

dağılımları hızlı populasyon büyümesini iĢaret ederken (düĢük Raggedness istatistiğine 

-<0,03- sahiptir), çoklu biçimli (multimodal) dağılımlar sabit populasyon büyüklüğüyle 

karakterizedir (daha yüksek Raggedness istatistiği). A. flavicollis gruplarına ait 

uyumsuzluk dağılımı grafikleri incelendiğinde, Trakya grubunda multimodal dağılım 

gözlenirken, diğer gruplarda çan eğrisi tipi dağılım gözlenmektedir. Buna göre Trakya 

grubu sabit populasyon büyüklüğü gösterirken, bu sonuç yüksek Raggedness istatistiği 

(r=0,0444) ve değiĢkenlik katsayısı (CV=0,5290) ile de desteklenmektedir. Anadolu, 

Avrupa ve Asya grupları ise hızlı populasyon büyümesi göstermektedir ve buna uygun 

olarak düĢük Raggedness istatistiği (r<0,03) ve değiĢkenlik katsayısı değerleri 

belirlenmiĢtir.  

Populasyon geçmiĢinin ortaya çıkarılmasında, uyumsuzluk dağılımlarının yanında 

populasyonların geçmiĢte seçilime uğrayıp uğramadığı da nötralite testleri ile 

belirlenmiĢtir (Çizelge 4.9). Tajima’nın D ve Fu’nun Fs testleri Anadolu, Asya ve 

Avrupa grupları için anlamlı bulunmuĢtur (P<0.05). Tajima’nın D ve Fu’nun Fs 
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testlerinde negatif değerler çıkması populasyon geniĢlemesi ve yeni mutasyonların 

yüksek oranda görülmesini ifade eder. Pozitif değerler ise populasyon azalmasını 

gösterir. Buna göre Anadolu, Asya ve Avrupa grupları için elde edilen negatif değerler 

bu grupları oluĢturan populasyonların geniĢlediği ve darboğazda olmadığı anlamına 

gelmektedir. Trakya grubu için benzer Ģekilde negatif değerler elde edilse de sonuçlar 

istatistikî olarak anlamlı bulunmamıĢtır (P>0.05). 

Çizelge 4.9 A. flavicollis gruplarının cyt-b bölgesine göre yapılan nötralite testleri 

    Trakya Anadolu Asya Avrupa 

Tajima’nın D testi D -0.25987 -2.16504 -2.15738 -1.89241 

  P 0.43500 0.00200 0.00300  0.00700 

Fu’nun Fs testi Fs -1.50529 -25.41020 -25.34092 -24.71884 

  P 0.10000 0.00000  0.00000  0.00000  

 

Filogenetik analizlere ve genetik çeĢitlilik analizlerine ek olarak sitokrom b bölgesinin 

pseudogen olup olmadığının ortaya konması amacıyla pseudogen dizilerinin nükleotid 

kompozisyonları ve nükleotid değiĢim tipleri belirlenmiĢtir. Bunun için PZR ile 

pseudogen bölgesi çoğaltılan 12 örneğe ait diziler ile aynı örneklere ait cyt-b dizilerinin 

nükleotid kompozisyonları karĢılaĢtırılmıĢtır (EK 2). Pseudogen bölgesine ait diziler A-

T bakımından zengin olup %29.32 adenin ve % 29.04 timin içermektedir. Guanin ve 

sitozin oranlarıysa sırasıyla %12.88 ve %28.77’dir. Toplam transisyon/transversiyon 

oranı (R) 0.755 olup dizilere ait nükleotid değiĢim oranları çizelge 4.10’da 

görülmektedir. Yapılan karĢılaĢtırmalarda belirlenen farklılıklara dayanarak PZR 

çalıĢmasıyla çoğaltılan mitokondriyal sitokrom b bölgesinin nükleer pseudogen 

olmadığı sonucuna varılmıĢtır. 
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 Çizelge 4.10 Pseudogen bölgesine ait nükleotidler arasındaki değiĢim oranları 

Nükleotid A T C G 

A - 8.23 8.16 5.73 

T 8.31 - 12.21 3.65 

C 8.31 12.32 - 3.65 

G 13.03 8.23 8.16 - 

 

4.3 Mikrosatellit Analizlerine Ait Bulgular 

A. flavicollis’e ait 7 mikrosatellit lokusundan elde edilen 63 örneğe ait fragment analiz 

dosyalarıyla veri seti hazırlanmıĢtır. Her bir örnek ve lokus için hazırlanan allel 

büyüklüğü veri dosyası EK 3’te verilmiĢtir.  

Mikrosatellit veri setinin güvenilirliğini belirlemek amacıyla her bir populasyon ve 

lokus için null allel frekansları belirlenmiĢtir (Çizelge 4.11). 0.2 ve üzeri frekans 

değerleri (r) istatistikî analizler için problem yaratacağından geçersiz kabul edilir (Dakin 

ve Avise 2004). Çizelge 4.11’de görüleceği üzere bu çalıĢmada belirlenen null allel 

frekansları 0.2’den küçüktür (maksimum 0.16667).   
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Çizelge 4.11 Onyedi populasyon ve 7 lokus için belirlenen null allel frekansları 

Pop/Lokus GTTF9A MSAf-22 GTTD9A GTTD8S GATAE10A MSAf-8 GACAA12A 

Bolu 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00100 0.00000 0.00000 

Kilis 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00100 0.00000 0.00100 

Kırklareli 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00001 0.05993 0.00000 

Konya 0.00000 0.00045 0.00000 0.00045 0.00000 0.00000 0.00000 

Burdur 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 

Samsun 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00100 0.00000 0.00000 

Artvin 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.06133 0.00000 

Çorum 0.00000 0.00000 0.04731 0.00000 0.00100 0.13173 0.00000 

Ordu 0.00000 0.13333 0.00000 0.00000 0.00100 0.00000 0.00000 

Bursa 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00001 0.00000 0.00000 

Zonguldak 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00100 0.00050 0.00000 

Trabzon 0.00000 0.00100 0.00100 0.00000 0.00100 0.00000 0.00000 

Giresun 0.00000 0.00100 0.00100 0.00100 0.00100 0.00000 0.00000 

Erzincan 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00041 0.00000 

Ġstanbul 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00100 0.16667 0.00000 

Rize 0.00000 0.13173 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 

Çanakkale 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00001 0.00001 0.00000 

 

Genetik varyasyonun ölçülmesi için, öncelikle allel sayısı belirlenmiĢtir. Her bir lokus 

için toplam allel sayısı (ġekil 4.12) ve her bir populasyon ve lokus için hesaplanan allel 

sayıları (Çizelge 4.12) belirlenmiĢtir. Hesaplamalara göre en yüksek toplam allel sayısı 

MSAf-8 lokusunda (27 allel) belirlenirken en düĢük toplam allel sayısı ise GATAE10A 

lokusunda (3 allel) belirlenmiĢtir. Populasyon bazında değerlendirilirse, en yüksek allel 

sayısı Artvin populasyonunda (MSAf-22 lokusunda 10 allel), en düĢükse Bolu, Kilis, 

Samsun, Çorum, Ordu, Zonguldak, Trabzon, Giresun ve Ġstanbul populasyonlarında 

(çeĢitli lokuslarda 1 allel) belirlenmiĢtir.  
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ġekil 4.12 Her bir lokus için belirlenen toplam allel sayısı grafiği 

Çizelge 4.12 Her bir populasyon ve lokus için belirlenen allel sayısı 

Pop/Lokus GTTF9A MSAf-22 GTTD9A GTTD8S GATAE10A MSAf-8 GACAA12A 

Bolu 2 2 2 2 1 2 2 

Kilis 4 4 4 2 1 2 1 

Kırklareli 3 8 6 6 2 5 3 

Konya 2 8 5 5 2 8 2 

Burdur 2 2 2 2 2 2 2 

Samsun 2 4 4 3 1 3 2 

Artvin 6 10 5 5 2 7 2 

Çorum 3 5 3 2 1 5 2 

Ordu 3 5 4 4 1 8 2 

Bursa 4 6 6 2 2 9 2 

Zonguldak 3 4 5 2 1 6 2 

Trabzon 2 1 1 2 1 2 2 

Giresun 2 1 1 1 1 2 2 

Erzincan 5 4 2 4 2 5 2 

Ġstanbul 2 4 4 2 1 5 2 

Rize 2 5 4 4 2 5 2 

Çanakkale 2 3 5 4 2 2 2 

 

Allelik çeĢitliliğin örnek sayıları dikkate alınarak ölçülmesi olan allelik zenginlik, her 

bir populasyon ve lokus için populasyon baĢına düĢen minimum örnek sayısı (1) temel 

alınarak hesaplanmıĢtır (Çizelge 4.13). Hesaplamalara göre, allelik zenginlik değerleri 

1.000 ile 2.000 arasında değiĢmektedir.  
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Çizelge 4.13 Her bir populasyon ve lokus için hesaplanan ortalama allelik zenginlik 

değerleri 

Pop/Lokus GTTF9A MSAf-22 GTTD9A GTTD8S GATAE10A MSAf-8 GACAA12A 

Bolu 2.000 2.000 2.000 2.000 1.000 2.000 2.000 

Kilis 2.000 2.000 2.000 1.667 1.000 2.000 1.000 

Kırklareli 1.621 1.956 1.818 1.848 1.167 1.788 1.712 

Konya 1.556 1.956 1.844 1.844 1.356 1.956 1.467 

Burdur 2.000 2.000 2.000 2.000 2.000 2.000 2.000 

Samsun 1.667 2.000 2.000 1.833 1.000 1.833 1.500 

Artvin 1.813 1.923 1.824 1.670 1.264 1.879 1.538 

Çorum 1.607 1.893 1.679 1.536 1.000 1.857 1.429 

Ordu 1.689 1.867 1.533 1.644 1.000 1.956 1.533 

Bursa 1.733 1.889 1.889 1.556 1.200 1.978 1.533 

Zonguldak 1.600 1.644 1.756 1.533 1.000 1.929 1.356 

Trabzon 2.000 1.000 1.000 2.000 1.000 2.000 2.000 

Giresun 2.000 1.000 1.000 1.000 1.000 2.000 2.000 

Erzincan 1.848 1.636 1.485 1.682 1.303 1.788 1.530 

Ġstanbul 1.571 1.750 1.643 1.571 1.000 1.893 1.536 

Rize 1.571 1.857 1.643 1.786 1.429 1.933 1.536 

Çanakkale 1.536 1.679 1.933 1.643 1.250 2.000 1.250 

ORT 1.698 1.924 1.745 1.746 1.175 1.958 1.551 

 

Sadece tek bir populasyonda bulunan allel olan özgün (private) alleller belirlenmiĢtir. 

Çizelge 4.14’te özgün allel içeren populasyonlar, lokuslar, allel adları ve bu allellere ait 

frekanslar görülmektedir. Buna göre, özgün allel frekanslarının oldukça yüksek olduğu 

(%5) görülmektedir.  
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Çizelge 4.14 Özgün allellerin dağılımları ve frekansları 

Populasyon Lokus Allel adı Frekans 

Bolu MSAf-22 145 0.500 

Kilis GTTF9A 90 0.250 

Kırklareli GTTD9A 195 0.083 

 
GTTD9A 198 0.083 

 
GTTD8S 101 0.333 

 
GTTD8S 113 0.167 

 
GATAE10A 202 0.083 

 
MSAf-8 107 0.250 

 
GACAA12A 245 0.250 

 
GACAA12A 246 0.333 

 
GACAA12A 255 0.417 

Konya GTTD9A 219 0.100 

 
MSAf-8 124 0.100 

 
MSAf-8 159 0.200 

Artvin MSAf-22 143 0.071 

 
MSAf-8 131 0.214 

Ordu GTTD9A 224 0.100 

Bursa MSAf-8 126 0.100 

 
MSAf-8 163 0.100 

 
MSAf-8 166 0.100 

Ġstanbul MSAf-8 169 0.250 

Rize MSAf-8 144 0.167 

Çanakkale GTTD9A 221 0.167 

 

Her bir populasyon için genetik varyasyon miktarı belirlenmiĢtir. Bunun için; tüm 

lokuslar için gözlenen heterozigotluk (Ho), beklenen heterozigotluk (He) ve ortalama 

heterozigotluk (H) değerleri, polimorfik lokusların yüzdesi (P) ve lokus baĢına düĢen 

ortalama allel sayısı (A) hesaplanmıĢtır (Çizelge 4.15). Hesaplamalara göre en yüksek 

gözlenen heterozigotluk değeri (Ho) Burdur populasyonunda (1.000), en düĢükse 

Giresun populasyonunda belirlenmiĢtir (0.4286). Polimorfik lokusların yüzdesi (P) en 

yüksek Kırklareli, Konya, Burdur, Artvin, Bursa, Erzincan, Rize ve Çanakkale 

populasyonlarında (%100) belirlenirken, en düĢükse Giresun populasyonunda (%42.86) 

belirlenmiĢtir.  
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Çizelge 4.15 Her bir populasyon için hesaplanan genetik varyasyon değerleri 

Populasyon He H Ho P A 

Bolu 0.4286 0.8571 0.8571 0.8571 1.8571 

Kilis 0.4643 0.6667 0.7143 0.7143 2.5714 

Kırklareli 0.6407 0.7014 0.8095 1.0000 4.7143 

Konya 0.6400 0.7111 0.7714 1.0000 4.5714 

Burdur 0.5000 1.0000 1.0000 1.0000 2.0000 

Samsun 0.5179 0.6905 0.7857 0.8571 2.7143 

Artvin 0.6516 0.7017 0.7347 1.0000 5.2857 

Çorum 0.5000 0.5714 0.5714 0.8571 3.0000 

Ordu 0.5429 0.6032 0.6571 0.8571 3.8571 

Bursa 0.6143 0.6825 0.8286 1.0000 4.4286 

Zonguldak 0.4875 0.5454 0.5643 0.8571 3.2857 

Trabzon 0.2857 0.5714 0.5714 0.5714 1.5714 

Giresun 0.2143 0.4286 0.4286 0.4286 1.4286 

Erzincan 0.5595 0.6104 0.7619 1.0000 3.4286 

Ġstanbul 0.4955 0.5663 0.6786 0.8571 2.8571 

Rize 0.5888 0.6793 0.7500 1.0000 3.4286 

Çanakkale 0.4772 0.6129 0.6786 1.0000 2.8571 

Anadolu ort 0.6525 0.6584 0.7062 1.0000 10.7143 

 

Moleküler varyans analizi (AMOVA) ile toplam genetik varyasyon Trakya ve Anadolu 

grupları için; gruplar arası (FCT), grup içindeki populasyonlar arası (FSC) ve populasyon 

içi (FST) olmak üzere üç seviyede hesaplanmıĢtır (Çizelge 4.16). AMOVA analizine 

göre A. flavicollis’te genetik varyasyonun populasyon içinde paylaĢımı oldukça yüksek 

bulunurken (%80.44), grupları oluĢturan populasyonlar arasında (%2.33) ve gruplar 

arasında (%17.23) ise düĢük bulunmuĢtur. AMOVA analizine göre elde edilen 

fiksasyon indeksi değerleri (FSC, FST ve FCT) anlamlı bulunmuĢtur.  
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Çizelge 4.16 A. flavicollis Trakya ve Anadolu gruplarının mikrosatellit lokuslarına ait 

AMOVA analiz değerleri 

Varyasyon 

kaynağı  

Serbestlik 

derecesi  

Kareler 

toplamı  

Varyans 

bileĢenleri  % Varyasyon   

Gruplar arası  1 10.660 0.38115 Va   17.23  

Gruplar içindeki 

populasyonlar 

arası  15 32.085 0.05152 Vb    2.33  

Populasyon içi  109 193.906 1.77895 Vc   80.44  

Toplam  125 236.651 221.162   

Fiksasyon indeksleri    

FST     0.19563  Vc (P =  0.00000+-0.00000)  

FSC     0.02814 Vb (P =  0.00000+-0.00000)  

FCT     0.17234  Va (P =  0.06256+-0.00658)  

 

Genetik farklılaĢma hesaplamalarında Wright’ın F istatistikleri kullanılmıĢtır. Soy içi 

üreme miktarının ölçümü olan FIS değerleri (Çizelge 4.17) ve ikili fiksasyon indeksi 

(FST) değerleri (Çizelge 4.18) hesaplanmıĢtır. Populasyonlara ait FIS değerleri 

incelendiğinde, değerlerin 0 ile negatif değerler arasında olduğu görülmektedir. 

Ġstatistiki anlamda; negatif FIS değerleri heterozigot fazlalığını iĢaret ederken, pozitif 

değerler ise heterozigot eksikliğini ifade eder. Buna göre; çalıĢmada heterozigot 

fazlalığı belirlenmiĢtir. Birey sayısı yetersiz olan (N=1) populasyonlar için hesaplama 

yapılamamıĢtır.  

Ġkili fiksasyon indeksi değerlerine göre en yüksek genetik farklılaĢma Giresun ve Kilis 

populasyonları arasında (FST= 0.378), en düĢük genetik farklılaĢma ise Konya ve Bursa 

populasyonları arasında (FST= 0.047) bulunmuĢtur. Trakya-Anadolu grupları arasındaki 

farklılaĢma miktarı 0.106 olarak, gen akıĢı (Nm) ise 2.109 olarak bulunmuĢtur.  

Genetik farklılaĢma hesaplamalarına ek olarak bireyler, populasyonlar ve gruplar 

arasındaki genetik mesafe (DA) değerleri hesaplanmıĢtır (Nei vd. 1983). Buna göre 

Trakya-Anadolu grupları arasındaki genetik mesafe 0.505804 olarak bulunmuĢtur. 
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Populasyonlar arası genetik mesafe değerlerine göre, birbirine en yakın populasyonlar 

Bursa ve Zonguldak iken (0.1940), en uzak olanlarsa Rize ve Kırklareli (0.7393) 

populasyonlarıdır (Çizelge 4.19).  

Genetik mesafe değerleri kullanılarak tüm bireyler için Neighbour-Joining (NJ) ağacı 

oluĢturulmuĢ ve 1000 tekrarlı bootstrap analizi yapılmıĢtır (ġekil 4.13). NJ ağacına ait 

tüm dallanma noktaları %100 bootstrap değeriyle desteklenmiĢtir. NJ ağacında Türkiye 

örneklerinin Trakya ve Anadolu Ģeklinde iki gruba ayrıldığı belirlenmiĢtir.  

Çizelge 4.17 Her bir populasyon için hesaplanan FIS değerleri  

Populasyon 

Birey 

sayısı FIS 

Bolu 1  0.000 

Kilis 2 -0.143 

Kırklareli 6 -0.172 

Konya 5 -0.096 

Burdur 1  0.000 

Samsun 2 -0.222 

Artvin 7 -0.051 

Çorum 4  0.000 

Ordu 5 -0.102 

Bursa 4 -0.247 

Zonguldak 5 -0.037 

Trabzon 1  0.000 

Giresun 1  0.000 

Erzincan 6 -0.280 

Ġstanbul 4 -0.239 

Rize 4 -0.125 

Çanakkale 4 -0.169 
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Çizelge 4.18 Tüm populasyonlar için hesaplanan ikili fiksasyon indeksi (FST) değerleri  

   Bolu Kilis Kırklareli Konya Burdur Samsun Artvin Çorum Ordu Bursa Zonguldak Trabzon Giresun Erzincan Ġstanbul Rize Canakkale 

Bolu 0,000                                 

Kilis 0,170 0,000                               

Kırklareli 0,164 0,188 0,000                             

Konya 0,126 0,138 0,122 0,000                           

Burdur 0,200 0,251 0,188 0,091 0,000                         

Samsun 0,112 0,115 0,148 0,073 0,165 0,000                       

Artvin 0,116 0,147 0,114 0,054 0,127 0,092 0,000                     

Çorum 0,143 0,178 0,153 0,082 0,186 0,114 0,060 0,000                   

Ordu 0,152 0,177 0,140 0,075 0,170 0,110 0,052 0,057 0,000                 

Bursa 0,123 0,149 0,121 0,047 0,145 0,085 0,033 0,051 0,057 0,000               

Zonguldak 0,177 0,163 0,159 0,075 0,194 0,099 0,074 0,043 0,049 0,045 0,000             

Trabzon 0,267 0,333 0,212 0,160 0,276 0,236 0,139 0,170 0,126 0,134 0,164 0,000           

Giresun 0,311 0,378 0,267 0,196 0,314 0,254 0,155 0,194 0,153 0,182 0,210 0,333 0,000         

Erzincan 0,120 0,189 0,128 0,083 0,143 0,127 0,055 0,064 0,067 0,065 0,091 0,151 0,200 0,000       

Ġstanbul 0,137 0,207 0,145 0,071 0,167 0,112 0,069 0,054 0,061 0,048 0,061 0,134 0,184 0,073 0,000     

Rize 0,161 0,175 0,161 0,077 0,153 0,126 0,059 0,084 0,065 0,063 0,087 0,164 0,197 0,070 0,085 0,000   

Canakkale 0,190 0,155 0,181 0,072 0,189 0,123 0,082 0,102 0,084 0,085 0,093 0,183 0,233 0,114 0,112 0,119 0,000 
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Çizelge 4.19 Tüm populasyonlar için hesaplanan ikili genetik mesafe (DA) değerleri (Nei vd. 1983) 

  Bolu Kilis Kırklareli Konya Burdur Samsun Artvin Çorum Ordu Bursa Zonguldak Trabzon Giresun Erzincan Ġstanbul Rize Çan. 

Bolu 0                                 

Kilis 0.390319 0                               

Kırklareli 0.620273 0.694154 0                             

Konya 0.502252 0.542624 0.563487 0                           

Burdur 0.470413 0.595939 0.593811 0.338669 0                         

Samsun 0.302837 0.352823 0.605491 0.367482 0.416108 0                       

Artvin 
0.419796 0.449353 0.570919 0.365361 0.449954 0.390190 0                     

Çorum 0.404991 0.561786 0.629895 0.372633 0.472978 0.411475 0.266377 0                   

Ordu 0.481946 0.515849 0.612770 0.320902 0.459900 0.391584 0.302285 0.294481 0                 

Bursa 0.462117 0.545047 0.602307 0.297187 0.501812 0.399026 0.243426 0.261397 0.322015 0               

Zonguldak 0.484670 0.479881 0.622026 0.294111 0.513280 0.370093 0.322058 0.224933 0.227185 0.194058 0             

Trabzon 0.470413 0.655112 0.581253 0.357039 0.512255 0.504868 0.334245 0.310338 0.259629 0.341518 0.258671 0           

Giresun 0.470413 0.655112 0.715541 0.415446 0.512255 0.433439 0.351979 0.312974 0.291106 0.383360 0.325863 0.327556 0         

Erzincan 0.380561 0.599061 0.541677 0.406439 0.406678 0.466775 0.273850 0.241684 0.300536 0.369348 0.330333 0.280691 0.410015 0       

Ġstanbul 0.370771 0.617935 0.588079 0.304640 0.433534 0.430046 0.343040 0.246498 0.264137 0.264137 0.239321 0.230550 0.257598 0.296369 0     

Rize 0.511847 0.547159 0.739342 0.398308 0.533290 0.450214 0.311980 0.345140 0.332364 0.316921 0.307367 0.375971 0.380236 0.331364 0.333610 0   

Çanakkale 0.517492 0.511834 0.642546 0.283484 0.462596 0.452302 0.314088 0.430907 0.241264 0.360255 0.355597 0.319535 0.423186 0.344262 0.349443 0.393037 0 
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ġekil 4.13 Genetik mesafe (DA) değerleriyle oluĢturulan mikrosatellit NJ ağacı (Tüm 

dallanma noktaları %100 bootstrap değeriyle desteklenmiĢtir) 

 Kilis 2885

 Kilis 2178

 Bolu 2129

 Artvin 3379

 Samsun 2852

 Artvin 3790

 Artvin 3448

 Artvin 3447

 Artvin 3400

 Artvin 5702

 Artvin 5657

 Erzincan 5274

 Erzincan 5275

 Erzincan 5283

 İstanbul 4003

 Erzincan 5273

 Erzincan 5271

 Erzincan 5272

 İstanbul 4004

 Rize 5295

 İstanbul 4005

 İstanbul 4008

 Rize 5298

 Rize 5297

 Rize 5347

 Çorum 3452

 Çorum 3453

 Çorum 3454

 Bursa 3677

 Bursa 3685

 Çorum 3455

 Ordu 2839

 Ordu 3428

 Ordu 3471

 Ordu 3472

 Ordu 3473

 Bursa 3670

 Bursa 3695

 Bursa 3696

 Zonguldak 3671

 Zonguldak 3709

 Trabzon 3909

 Giresun 3911

 Zonguldak 3478

 Zonguldak 3710

 Zonguldak 3734

 Konya 2582

 Konya 2583

 Konya 2584

 Konya 2585

 Konya 2586

 Burdur 2603

 Samsun 2851

 Çanakkale 7212

 Çanakkale 7213

 Çanakkale 7241

 Çanakkale 7248

Anadolu

 Kırklareli 2384

 Kırklareli 2385

 Kırklareli 2386

 Kırklareli 2387

 Kırklareli 2389

 Kırklareli 6752

Trakya

0.05
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Faktöriyel Benzerlik Analizi (FCA-Factorial Correspondence Analysis) ile bireyler ve 

populasyonlar arasındaki iliĢkilerin üç boyutlu görselleĢtirilmesi yapılmıĢtır (ġekil 4.14- 

4.15).  Her iki FCA grafiğinde de Trakya ve Anadolu populasyonlarını oluĢturan 

bireylerin ve populasyonların ayrımı net bir Ģekilde görülmektedir. Anadolu 

populasyonlarını oluĢturan bireyler grafikte karıĢık bir gruplanma sergilemiĢtir (ġekil 

4.14).  

 

ġekil 4.14 A. flavicollis bireyleri arasındaki iliĢkileri gösteren FCA grafiği 
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ġekil 4.15 A. flavicollis populasyonları arasındaki iliĢkileri gösteren FCA grafiği  

Tr- Trabzon, Çn- Çanakkale, Zn- Zonguldak, Or- Ordu, Çr- Çorum, Er- Erzincan, Br- Bursa 

Bayesian yaklaĢımlı STRUCTURE analizi ile populasyonların genetik yapısı ortaya 

konmuĢ ve olası populasyon sayısı (K) belirlenmiĢtir. K değerinin belirlenmesinde 

kullanılan ilk yöntem olan Evanno vd.’nin (2005) ∆K metoduna göre elde edilen grafik 

Ģekil 4.16’da görülmektedir ve likelihood fonksiyonunun (∆K= m│L"(K)│/S[L(K)]) 

ikincil değiĢim oranı pik halinde net bir K değeri (K=2) vermiĢtir. 

∆K metodunun yanısıra her bir K değeri ve döngü için elde edilen K benzerliği 

(likeness) [Ln P(D)] değerleri incelenmiĢtir. ġekil 4.17’de ortalama Ln P(D) değerleri 

ve standart sapmaları görülmektedir. 1-17 arası K değerleri için gerçekleĢtirilen 

bağımsız döngülerden elde edilen sonuçlar K=2 değeri için maksimum benzerlik 

sergilemektedir.    
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ġekil 4.16 Evanno’nun (2005) ∆K grafiği 

 

ġekil 4.17 K değerleri için ortalama Ln olasılıkları grafiği 

K=2 değerine göre oluĢturulan STRUCTURE grafiği Ģekil 4.18’de ve Distruct 

programıyla oluĢturulan grafik Ģekil 4.19’da görülmektedir.   
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ġekil 4.18 K=2 değerine göre oluĢturulan STRUCTURE grafiği 

1- Bolu, 2-Kilis, 3-Kırklareli, 4- Konya, 5- Burdur, 6- Samsun, 7- Artvin, 8- Çorum, 9- Ordu, 10- Bursa, 

11- Zonguldak, 12-Trabzon, 13- Giresun, 14- Erzincan, 15- Ġstanbul, 16- Rize, 17- Çanakkale 

 

ġekil 4.19 K=2 değerine göre oluĢturulan Distruct grafiği 

1- Bolu, 2-Kilis, 3-Kırklareli, 4- Konya, 5- Burdur, 6- Samsun, 7- Artvin, 8- Çorum, 9- Ordu, 10- Bursa, 

11- Zonguldak, 12-Trabzon, 13- Giresun, 14- Erzincan, 15- Ġstanbul, 16- Rize, 17- Çanakkale 

Bayesian temelli BAPS programı ile populasyonu oluĢturan bireylere ait genetik 

yapılanma görsel olarak ortaya konmuĢtur (ġekil 4.20). Grafiğe göre, Kırklareli 

örnekleri ve Kilis lokalitesinden 2178 numaralı örnek diğer A. flavicollis örneklerine 

göre genetik yapı bakımından farklılık göstermektedir. Genetik farklılaĢmanın, 

populasyon bazında değerlendirildiği BAPS grafiğine göre ise (ġekil 4.21), Konya-

Çanakkale populasyonları ve Bolu-Kilis-Samsun populasyonları kendi aralarında 

benzerlik göstermektedir. Kırklareli populasyonu yine benzersiz bir genetik yapı 

sergilerken, sarı renkle temsil edilen diğer 11 A. flavicollis populasyonu benzerlik 

sergilemektedir.  
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ġekil 4.20 Her bir populasyondaki bireyin genetik yapısını gösteren BAPS grafiği 

 
ġekil 4.21 Populasyonların genetik yapısını gösteren BAPS grafiği 
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5. TARTIŞMA VE SONUÇ 

5.1 Mitokondri ve Çekirdek DNA Belirteçleriyle Yapılan Analizlerin 

Karşılaştırılması 

Bu tez çalıĢmasında Türkiye A. flavicollis populasyonlarındaki genetik varyasyon, 

mitokondriyal DNA (sitokrom b) ve çekirdek DNA (mikrosatellitler) belirteçleri 

kullanılarak belirlenmiĢtir. A. flavicollis’e ait populasyon genetiği ve filogeni 

çalıĢmalarında sitokrom b (Michaux vd. 2001, 2002, 2004, 2005, Krystufek vd. 2012, 

Bugarski-Stanojevic vd. 2013, Darvish vd. 2015) ve mikrosatellitler (Gockel vd. 1997, 

Makova vd. 1998, 2000, Gryczynska-Siemiatkowska vd. 2008, Kozakiewicz vd. 2009, 

Gortat vd. 2010, 2015) sıklıkla kullanılmaktadır.    

Analizler, sitokrom b ve mikrosatellit lokusları için ayrı veri setleri hazırlanarak 

gerçekleĢtirilmiĢtir. Veri setleri, sitokrom b için DNA dizileri ve mikrosatellitler için 

allel büyüklükleri temel alınarak hazırlanmıĢtır. Sitokrom b veri seti ile yapılan 

analizlerde Türkiye örneklerine ait dizilere ek olarak Genbank’tan alınan sitokrom b 

dizileri de kullanılmıĢtır. Sitokrom b analizleri Türkiye ve Türkiye+Genbank Ģeklinde 

iki ayrı veri setiyle gerçekleĢtirilmiĢtir.  

Moleküler varyans analizi (AMOVA)  sitokrom b ve mikrosatellit veri seti için ayrı ayrı 

yapılmıĢtır. Sitokrom b AMOVA analizine göre A. flavicollis Türkiye örneklerinde 

genetik varyasyonun Trakya ve Anadolu grupları arasında paylaĢımı oldukça yüksek 

bulunurken (%90.07), grupları oluĢturan populasyonlar içinde (%7.63) ve populasyonlar 

arasında (%2.30) ise düĢük bulunmuĢtur. Mikrosatellit AMOVA analizinde ise genetik 

varyasyonun populasyon içinde paylaĢımı oldukça yüksek bulunurken (%80.44), 

grupları oluĢturan populasyonlar arasında (%2.33) ve gruplar arasında (%17.23) ise 

düĢük bulunmuĢtur (Çizelge 5.1). Mikrosatellit AMOVA analizinde populasyon içi 

varyasyonun yüksek olması, mikrosatellit belirtecinin bireyden bireye değiĢebilen allel 

farklılıklarıyla yüksek varyasyon oranına sahip olmasından kaynaklanmaktadır.  
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Çizelge 5.1 A. flavicollis Trakya-Anadolu grupları için sitokrom b ve mikrosatellit 

verileriyle yapılan analizlerin karĢılaĢtırılması (Va: Gruplar arası 

varyasyon, Vb: Populasyonlar arası varyasyon, Vc: Populasyon içi 

varyasyon) 

  AMOVA       

  Va Vb Vc D FST Nm 

Sitokrom b 90.07 2.30 7.63 0.072 0.79367 0.13 

Mikrosatellit 17.23 2.33 80.44 0.505804 0.106 2.109 

  

Sitokrom b analizlerinde Trakya-Anadolu grupları arasında genetik farklılaĢma derecesi 

yüksek bulunurken (FST= 0.79367), gen akıĢı değeriyse düĢük bulunmuĢtur (Nm= 0.13). 

Mikrosatellit analizlerinde de Trakya-Anadolu grupları arasındaki genetik farklılaĢma 

benzer Ģekilde yüksek (FST= 0.106), gen akıĢı ise düĢüktür (Nm= 2.109) (Çizelge 5.1). 

Kullanılan belirteçler ve veri setleri farklı olduğu için genetik çeĢitlilik ve farklılaĢma 

analizlerinde kullanılan istatistikî yöntemler ve parametreler farklıdır, iki belirtece ait 

değerlerde görülen farklılık bundan kaynaklanmaktadır.   

Genetik mesafe değerleri sitokrom b veri seti için Kimura 2 parametresiyle 

hesaplanmıĢtır ve Trakya ve Anadolu grupları arasında yüksek (0.072) bulunmuĢtur. 

Mikrosatellit veri seti içinse Nei vd. (1983) tarafından Cavalli-Sforza mesafe değerinin 

modifiye edilmesiyle geliĢtirilen genetik mesafe değeri (DA) kullanılmıĢ ve yine yüksek 

(0.505804) bulunmuĢtur  (Cavalli-Sforza ve Edwards 1967).   

Sitokrom b ve mikrosatellit analizlerine göre A. flavicollis populasyonlarının Trakya ve 

Anadolu Ģeklinde gruplandığı belirlenmiĢtir. Sitokrom b ve mikrosatellit veri setleriyle 

oluĢturulan NJ ağaçlarının karĢılaĢtırması Ģekil 5.1’de gösterilmiĢtir.  
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ġekil 5.1 Sitokrom b (sol) ve mikrosatellit veri setiyle oluĢturulan NJ ağaçları 

 

 Hap 16 Artvin

 Hap 39 Istanbul

 Hap 33 Trabzon

 Hap 40 Rize

 Hap 21 Corum

 Hap 24 Ordu

 Hap 12 Konya

 Hap 31 Zonguldak

 Hap 15 Samsun

 Hap 11 Konya-Samsun

 Hap 26 Bursa

 Hap 3 Kilis-Ordu-Rize

 Hap 41 Rize

 Hap 20 Corum

 Hap 19 Artvin

 Hap 27 Bursa

 Hap 17 Artvin

 Hap 18 Artvin

 Hap 35 Erzincan

 Hap 36 Erzincan

 Hap 13 Konya

 Hap 34 Giresun

 Hap 38 Istanbul

 Hap 14 Burdur

 Hap 29 Zonguldak

 Hap 2 Kilis

 Hap 32 Zonguldak

 Hap 23 Ordu

 Hap 43 Canakkale

 Hap 28 Bursa

 Hap 42 Canakkale

 Hap 22 Corum

 Hap 1 Bolu

 Hap 37 Istanbul

 Hap 10 Konya

 Hap 44 Canakkale

 Hap 45 Canakkale

 Hap 30 Zonguldak

 Hap 25 Bursa

Anadolu

 Hap 7 Kırklareli

 Hap 8 Kırklareli

 Hap 6 Kırklareli

 Hap 5 Kırklareli

 Hap 4 Kırklareli

 Hap 9 Kırklareli

Trakya

 Hap 95 

 Hap 96 
A. mystacinus

100

62

80

81

51

100

93

100

86

67

78

55

55

52

52

 Kilis 2885

 Kilis 2178

 Bolu 2129

 Artvin 3379

 Samsun 2852

 Artvin 3790

 Artvin 3448

 Artvin 3447

 Artvin 3400

 Artvin 5702

 Artvin 5657

 Erzincan 5274

 Erzincan 5275

 Erzincan 5283

 İstanbul 4003

 Erzincan 5273

 Erzincan 5271

 Erzincan 5272

 İstanbul 4004

 Rize 5295

 İstanbul 4005

 İstanbul 4008

 Rize 5298

 Rize 5297

 Rize 5347

 Çorum 3452

 Çorum 3453

 Çorum 3454

 Bursa 3677

 Bursa 3685

 Çorum 3455

 Ordu 2839

 Ordu 3428

 Ordu 3471

 Ordu 3472

 Ordu 3473

 Bursa 3670

 Bursa 3695

 Bursa 3696

 Zonguldak 3671

 Zonguldak 3709

 Trabzon 3909

 Giresun 3911

 Zonguldak 3478

 Zonguldak 3710

 Zonguldak 3734

 Konya 2582

 Konya 2583

 Konya 2584

 Konya 2585

 Konya 2586

 Burdur 2603

 Samsun 2851

 Çanakkale 7212

 Çanakkale 7213

 Çanakkale 7241

 Çanakkale 7248

Anadolu

 Kırklareli 2384

 Kırklareli 2385

 Kırklareli 2386

 Kırklareli 2387

 Kırklareli 2389

 Kırklareli 6752

Trakya

0.05
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Sitokrom b NJ ağacında, Anadolu haplotipleri kendi içinde karmaĢık gruplanmalar 

sergilemekle birlikte Konya-Samsun (Hap11) ve Kilis-Ordu-Rize (Hap3) ortak 

haplotipleri belirlenmiĢtir. Mikrosatellit NJ ağacındaki gruplanmalar yine karıĢık 

olmakla birlikte, aynı populasyona ait bireylerin kümelenmesi, sitokrom b ağacına göre 

nispeten daha anlamlı olmuĢtur. Trakya-Anadolu gruplarının ayrımı ise her iki NJ 

ağacında da net bir Ģekilde gözlenmiĢtir. Her iki ağaç için de 1000 tekrarlı bootstrap 

analizi gerçekleĢtirilmiĢtir. Sitokrom b NJ ağacında Trakya-Anadolu ayrımı %100 

bootstrap değeriyle desteklenirken ağacın farklı dallarındaki ayrım seviyeleri yine 

yüksek olmakla birlikte değiĢkenlik göstermektedir. Mikrosatellit NJ ağacındaki tüm 

dallanma noktaları %100 bootstrap değeriyle desteklenmiĢtir.    

5.2 Avrupa ile Asya Populasyonlarının Genetik Farklılaşması  

Günümüzde A. flavicollis Batı Palearktik Bölge’de, batıda Ġngiltere’den doğuda  

Kafkaslar’a kadar geniĢ bir bölgede yayılıĢ gösterir. Bu tez çalıĢmasında sitokrom b veri 

setiyle yapılan NJ, ML, MP, Network ve Beast analizleri A. flavicollis 

populasyonlarının Avrupa ve Asya Ģeklinde iki ana genetik gruba ayrıldığını ortaya 

koymuĢtur. Ġki grup %7.2’lik (K2P) yüksek genetik mesafe değeriyle ayrılmıĢtır. Bu 

coğrafik yapılanma AMOVA analiziyle iki grup arasında %90.07 mitokondriyal DNA 

varyasyonuyla desteklenmiĢtir.    

Mikrosatellit veri setiyle yapılan NJ, FCA, Bayesian temelli STRUCTURE ve BAPS 

analizleri de Trakya-Anadolu gruplanmasını desteklemiĢtir. Özgün (private) allel 

hesaplamalarına göre Kırklareli populasyonu 9 özgün allel ile Anadolu 

populasyonlarından ayrılmıĢtır. Genetik mesafe değeri (Nei vd. 1983) Trakya-Anadolu 

grubu arasında yüksek (%50.58) bulunmuĢtur. Trakya-Anadolu coğrafik yapılanması 

AMOVA analizinde düĢük varyasyon oranına (%17.23)  sahip olmakla birlikte 

varyasyonun büyük oranda populasyon içi varyasyondan kaynaklandığı belirlenmiĢtir 

(%80.44).  

Krystufek ve Vohlarik (2009) A. flavicollis’in Trakya ve Anadolu örneklerinin 

morfolojik farklılıklar sergilediğini belirtmiĢlerdir. Buna göre, Trakya örnekleri 
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Anadolu örneklerine göre daha büyük ve ağır olma eğilimindedir, Trakya ve Gökçeada 

örneklerinde boğaz yakası bulunurken Anadolu örneklerinde nadiren bulunur. Anadolu 

populasyonları arasında vücut büyüklüğü açısından varyasyon gözlenmemiĢtir. 

Gökçeada örnekleri Anadolu örneklerine göre daha kısa palatinuma ve daha uzun kesici 

diĢlere sahiptir (Özkan ve Krystufek 1999).  

Michaux vd. (2004) tarafından yapılan kapsamlı filocoğrafya çalıĢmasında Kuvaterner 

buzul döneminin A. flavicollis’in genetik yapısı üzerine etkileri belirlenmiĢtir. 

ÇalıĢmada Avrupa ve Asya’dan 53 farklı lokaliteden 124 A. flavicollis örneğine ait 

sitokrom b bölgesiyle analizler gerçekleĢtirilmiĢtir. 124 örnekten toplam 95 haplotip 

elde edilmiĢtir. OluĢturulan NJ ağacında A. flavicollis haplotiplerinin Avrupa-Rusya 

(Klad 1) ve Türkiye-Yakın Doğu-Orta Doğu (Klad 2) Ģeklinde iki büyük klada ayrıldığı 

belirlenmiĢtir (ġekil 5.2). Bu ayrım, tez çalıĢmasında elde edilen değerlere benzer 

Ģekilde %100 bootstrap değeri ve %7.2 K2P genetik mesafe değeriyle desteklemiĢtir. 

Avrupa ve Asya kladının ayrılma zamanının ise 2.2-2.4 Myö olduğu belirlenmiĢtir.  
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ġekil 5.2 Michaux vd.’nin (2004) çalıĢmasında A. flavicollis sitokrom b haplotipleriyle 

oluĢturulan NJ ağacı (Clade 1- Avrupa, Clade 2 Asya haplotiplerinden 

oluĢmaktadır)  

Michaux vd. (2004) tarafından yapılan çalıĢmada ve bu tez çalıĢmasında belirlenen 

Avrupa-Asya coğrafik yapılanması Avise’nin (2000) tanımladığı filocoğrafik modelle 

uyuĢmaktadır. Daha önce Apodemus sylvaticus için önerildiği gibi (Michaux vd. 2003), 

A. flavicollis populasyonlarının bu yapılanması Kuvaterner buzul dönemi süresince 

Asya ve Avrupa A. flavicollis gruplarının biri Anadolu diğeri Ġtalya-Balkan olmak üzere 

iki farklı sığınakta hayatta kalmıĢ olmasıyla açıklanabilir. Moleküler saat analizleri bu 

iki grubun ayrımının 2,0613 Myö (Üst Pliyosen), yani Tersiyer-Kuvaterner geçiĢ 
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döneminde gerçekleĢtiğini ortaya koymuĢtur. Pliyosen dönemi Doğu ve Batı Avrupa 

iklim ve vejetasyon yapısı, polen verisinden elde edilen bilgilerle iyi bir Ģekilde 

aydınlatılmıĢtır. Döneme ait Akdeniz Bölgesi polen kayıtları farklı bölgeler arasında 

yoğun bir varyasyon sergilemektedir. Pliyosen sonunda (2.8 -1.8 Myö arası dönemde) 

görülen buzul ve buzul arası dönemlere bağlı olarak Avrupa boyunca iklimde ani 

değiĢiklikler ortaya çıkmıĢtır (Fauquette vd. 1998). Ġklimsel değiĢikliklere bağlı olarak 

vejetasyon da step ve orman Ģeklinde değiĢim göstermiĢtir. Ormanlık habitatlarda 

yaĢayan A. flavicollis’in buzul dönemleri boyunca Akdeniz Bölgesi’nin güneyinde ve 

Yakın Doğu’daki ormanlık bölgelerde hayatta kalmıĢ olması muhtemeldir. Aynı 

dönemde benzer Ģekilde bir kirpi türü olan Erinacues concolor’un Balkan ve Türkiye 

soylarının da genetik olarak ayrıldığı belirlenmiĢtir (Hewitt 1999).      

Kuvaterner buzul döneminde A. sylvaticus için sığınak görevi yapmıĢ olan Ġber 

yarımadası, Michaux vd. (2005) tarafından A. flavicollis sığınak bölgesi olarak göz ardı 

edilmiĢ olmasına rağmen Flojgaard vd. (2009) fosil kayıtlarına dayanarak Ġber 

Yarımadası’nın A. flavicollis tarafından da sığınak olarak kullanıldığını belirtmiĢtir. 

Ġspanya’nın güneyinde bulunan 25.000 yıl öncesine ait fosil kayıtları bölgede buzul 

döneminde hayatta kalmıĢ bir A. flavicollis populasyonunun varlığını ortaya 

koymaktadır.   

Asya populasyonlarının Avrupa populasyonlarından genetik olarak ayrılmıĢ olması iki 

bölge arası kolonizasyonun engellenmesinden kaynaklanmaktadır. Gruplara ait 

uyumsuzluk dağılımı grafikleri incelendiğinde Asya ve Avrupa gruplarının hızlı 

populasyon büyümesini iĢaret eden çan eğrisi biçiminde olduğu görülmektedir. Hızlı 

populasyon büyümesi, populasyonun genetik bir darboğaz geçirip tekrar geniĢlemeye 

baĢladığı Ģeklinde yorumlanabilir. Ancak Asya ve Avrupa gruplarına ait haplotip (h) ve 

nükleotid çeĢitliliği (π) değerlerinin yüksek çıkmıĢ olması (Çizelge 4.3) bu darboğazın 

düĢük Ģiddette olduğunu göstermektedir. Asya (Anadolu-Yakın Doğu) grubunda 

belirlenen populasyon büyümesi bölgede özellikle son 20.000 yılda gerçekleĢen önemli 

bitki örtüsü değiĢikliğinden kaynaklanıyor olabilir. Son Pleistosen buzul döneminde 

(Würm) Anadolu çoğunlukla steple örtülüyken son 10.000 yılda bitki örtüsü iğne 

yapraklı ormanlar ve ağaçlı steplerle yer değiĢtirmiĢtir (Brown ve Gibson 1983). 
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Böylece A. flavicollis gibi orman türleri Anadolu sığınağından çıkarak doğu yönünde 

yayılıĢ göstermiĢ olabilirler.  

Bu tez çalıĢması sonuçları Michaux vd. (2004) tarafından yapılan çalıĢma sonuçlarıyla 

uyumlu olarak Asya A. flavicollis populasyonlarının Avrupa ve Rusya’ya kolonize 

olamadığını desteklemektedir. Bu durum, Karadeniz ve Kafkas Dağları’nın 

biyocoğrafik bariyer görevi görerek Yakın Doğu-Rusya arası bağlantıyı kesmesinden 

kaynaklanıyor olabilir. Bu bariyer etkisi A. flavicollis gibi adi kızılağaç (Alnus 

glutinosa), kirpi (E. concolor), bahçe sivrifaresi (Crocidura suaveolens), kayalık faresi 

(A. mystacinus) türleri üzerinde de etkili olmuĢtur (Taberlet vd. 1998, Hewitt 1999). 

Kızılca kurbağa (Bombina bombina), çayır çekirgesi (Chorthippus parallelus) ve A. 

sylvaticus gibi türlerde ise bu etki gözlenmemiĢtir. A. flavicollis’in Asya 

populasyonlarının Balkan bölgesine kolonize olmasının biyocoğrafik bariyerler dıĢında 

Balkanlar’da uzun süredir varlık gösteren A. flavicollis populasyonlarınca engellendiği 

de düĢünülebilir. Bir lokalitede bulunan kemiricilerin o lokaliteye yeni gelen 

soydaĢlarına karĢı sıklıkla saldırgan davrandıkları belirlenmiĢtir (Granjon ve Cheylan 

1989).    

Asya ve Avrupa A. flavicollis populasyonları arasında gen akıĢının kesilmesinde 

Karadeniz ve Kafkas Dağları kadar Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları’nın oluĢumunu da 

dikkate almak gerekir. Asya ve Avrupa kıtaları arasında memeliler için önemli bir geçiĢ 

yolu olan Türkiye’de Marmara Denizi üzerinde bulunan ve iki kıta arasında karasal 

bağlantıyı kesen Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları bu geçiĢ yolu üzerinde karasal canlılar 

için bir biyocoğrafik bariyer oluĢturmaktadır (Kosswig 1955). Nehir, deniz, göl, dağ 

gibi doğal yapılar hayvanların hareket alanını kısıtlar ve buna bağlı olarak gen akıĢını 

kesen doğal bir coğrafik bariyer görevi görürler. Bariyer etkisiyle populasyonlar, alt 

populasyonlar Ģeklinde bölümlenir ve aralarında gen akıĢının kesilmesine bağlı olarak 

zaman içerisinde genetik olarak farklılaĢırlar. 300 m ile 1 km arasında geniĢliğe sahip 

bir su bariyeri, bariyerin iki yakasında yaĢayan A. flavicollis’lerin genetik olarak 

farklılaĢması için yeterli olmaktadır (Gortat vd. 2010). Aars vd. (1998) yaptıkları 

mitokondriyal DNA çalıĢmasında 100 m geniĢliğindeki bir su bariyerinin M. glareolus 

populasyonları arasında kısa süreli olarak gen akıĢını kestiğini belirtmiĢlerdir.  
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Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları’nın konumu ve kendine has morfolojisi incelendiğinde 

boğazlardan su akıĢı gerçekleĢmesinde Kuvaterner’de meydana gelen deniz 

seviyesindeki dalgalanmalar ile Akdeniz ve Karadeniz arasında gerçekleĢen su 

değiĢiminin etkili olduğu anlaĢılmaktadır (GökaĢan vd. 2010). Çanakkale Boğazı’nın 

evrimi ve vadi benzeri morfolojisinin oluĢumunda bölgesel tektonik hareketler ile 

küresel deniz seviyesi değiĢikliği etkili olmuĢtur. Su akıĢı ise Pliyosen döneminde 

Gelibolu ve Biga yarımadalarının yükselmesi sonucu boğazın bulunduğu bölgenin vadi 

Ģeklindeki yapısının bir nehir tarafından yarılmasıyla gerçekleĢmiĢtir (GökaĢan vd. 

2008). Tektonik hareketlere ilaveten Kuvaterner boyunca deniz seviyesinin yükselmesi 

ve düĢmesi boğazdaki sedimentlerin erozyon, çöküntü ve taĢınma biçimlerini 

etkileyerek Çanakkale Boğazı’nın Ģekillenmesinde önemli rol oynamıĢtır.         

Ġstanbul Boğazı’nın oluĢumu Pliyosen döneminde tektonik hareketlere bağlı olarak 

boğazın Ģimdiki yerinde bulunan ve biri Marmara’ya diğeri Karadeniz’e dökülen iki 

farklı nehrin birleĢmesiyle baĢlamıĢtır. Paleontolojik ve sedimantolojik kayıtlara göre 

Ġstanbul Boğazı’nın biçimlenmesi Kuvaterner’de gerçekleĢmiĢ, Karadeniz ve Marmara 

denizi arasında vadi biçiminde nehir yatağının Ģekillenmesi bu dönemde olmuĢtur. Geç 

Pleistosen ve Holosen’in erken dönemlerinde boğazın orta-güney kısmında bir 

topografik bariyer oluĢmuĢ ancak 7000-5300 yıl önce deniz seviyesinin yükselmesiyle 

bu bariyer etkisini kaybetmiĢ ve su akıĢı günümüzdeki durumuna gelmiĢtir (Kerey vd. 

2004). Buna göre Ġstanbul Boğazı’nın günümüzdeki biçimini alması Holosen’de 

gerçekleĢmiĢtir (GökaĢan vd. 1997).       

Sonuç olarak Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları’ndan su akıĢının gerçekleĢmesi Pliyosen 

(5.32-1.81 Myö) döneminde, biçimlenmesi ise Kuvaterner’de (1.81 Myö- günümüz) 

gerçekleĢmiĢtir. Moleküler saat analizleri, A. flavicollis Avrupa ve Asya 

populasyonlarının genetik farklılaĢmasının 2,0613 Myö (Üst Pliyosen), yani Pliyosen-

Pleistosen geçiĢ döneminde gerçekleĢtiğini ortaya koymuĢtur. Buna göre boğazlarda su 

akıĢının baĢlamasını takiben Avrupa ve Asya populasyonları, aralarında gen akıĢının 

önemli ölçüde kesilmesine bağlı olarak etkin bir Ģekilde allopatrik farklılaĢmaya maruz 

kalmıĢlardır.   
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A. flavicollis için Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları bariyer etkisi göstererek iki kıtaya ait 

populasyonlar için genetik farklılaĢmaya sebep olsa da literatürde bu konularda yapılan 

araĢtırmalar incelendiğinde farklı türler için elde edilen sonuçların farklı olduğu 

anlaĢılmaktadır. M. macedonicus, G. glis ve Crocidura leucodon’un Trakya ve Anadolu 

populasyonları arasında belirgin bir genetik farklılaĢma belirlenmemiĢtir (Dubey vd. 

2007, Helvacı vd. 2012, Çolak vd. 2016). Bunun nedeni olarak; boğazların sığ su 

seviyesine bağlı olarak buzul dönemlerinin çoğunda kuruması ve bu nedenle sürekli bir 

bariyer oluĢturmaması, iyi yüzme kabiliyetine sahip türler (G. glis) tarafından 

geçilebilmesi ya da kommensal yaĢayan türlerin insan kaynaklı taĢınması (M. 

domesticus) gösterilmektedir (Pocock vd. 2005, Dubey vd. 2007, Krystufek 2010).  

Otoyollar, demiryolları gibi insan kaynaklı bariyerlerin A. flavicollis populasyonları 

arası gen akıĢını kesmede yeterli olmadığı belirlenmiĢtir (Bakowski ve Kozakiewicz 

1988, Rico vd 2007). A. flavicollis oldukça hareketli bir tür olmakla birlikte 1 km 

geniĢliğe kadar olan açık alanları kolayca geçebilme kabiliyetine sahiptir (Bondrup-

Nielsen ve Karlsson 1985, Szacki 1999). A. flavicollis bu özelliğiyle otoyol, demiryolu, 

donmuĢ nehir gibi açık alanları geçerek bariyerlerce bölünen habitatlar arasında gen 

akıĢını devam ettirebilir.       

Michaux vd. (2004) tarafından yapılan çalıĢmada Türkiye-Yakın Doğu 

populasyonlarının genetik olarak Avrupa populasyonlarından farklılaĢması nedeniyle 

farklı alttürler olarak değerlendirilebilecekleri belirtilmiĢtir. Türkiye’de daha önce 

morfolojik çalıĢmalara dayanarak kaydı verilen iki alttür; A. f. saturatus ve A. f. 

brauneri’dir. A. f. saturatus Doğu Karadeniz’de, A. f. brauneri ise Trakya’da ve 

Anadolu’nun değiĢik bölgelerinde (Bolu, Akçakoca, Bursa, Ġstanbul, Trabzon, 

Zonguldak, Bartın) kaydedilmiĢtir (Neuhauser 1936, Doğramacı 1974). Bu tez 

çalıĢmasında gerçekleĢtirilen genetik analiz sonuçları, Michaux vd. (2004)’nin 

bulgularını desteklemiĢtir. Buna göre, A. flavicollis’in Trakya populasyonları A. f. 

brauneri, Anadolu populasyonları ise A. f. saturatus olarak değerlendirilebilir.   
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5.3 A. flavicollis Türkiye Populasyonlarında Genetik Varyasyon  

Genetik varyasyon, kullanılan belirtecin özelliğine bağlı olarak nükleotid çeĢitliliği, 

haplotip çeĢitliliği, allelik zenginlik gibi farklı parametrelerle ölçülmektedir. ÇalıĢma 

kapsamında sitokrom b bölgesi ile yapılan analiz sonuçlarına göre toplam 61 A. 

flavicollis örneği için 45 haplotip belirlenmiĢtir. Kırklareli lokalitesinden 6 örneğin her 

biri bir özgün haplotip, Anadolu’nun 16 farklı lokalitesinden 55 örnek içinse 39 haplotip 

(30’u özgün haplotip) belirlenmiĢtir. Bu bulgular, Anadolu ve Trakya populasyonlarının 

yüksek genetik varyasyona sahip olduğuna iĢaret etmektedir. Bu bulgu, yüksek haplotip 

çeĢitliliği (h: Anadolu grubu için %98, Trakya grubu için %100) değerleriyle de 

desteklenmiĢtir.  

Mikrosatellit genetik varyasyon analizleri populasyon bazında gerçekleĢtirilmiĢtir. 63 A. 

flavicollis örneği için toplam 84 allel belirlenmiĢtir. Özgün allel sayısı hesaplamalarına 

göre, Anadolu’dan 9 populasyonda 14 özgün allel ve Kırklareli populasyonunda 9 

özgün allel belirlenmiĢtir. Allelik zenginlik değerleri her bir populasyon için ağırlıklı 

olarak 2’ye yakın olmak üzere 1 ile 2 arasında çıkmıĢtır. Anadolu populasyonları için 

ortalama heterozigotluk (H) değeri 0,6584, Trakya populasyonu içinse 0,7014 olarak 

yüksek bulunmuĢtur. Polimorfik lokusların yüzdesi (P) ise Anadolu ve Trakya 

populasyonları için %100 olarak bulunmuĢtur. Bu sonuçlar ıĢığında Anadolu ve Trakya 

populasyonlarının yüksek genetik varyasyona sahip olduğu söylenebilir.  

Sitokrom b AMOVA analizine göre genetik varyasyon Trakya ve Anadolu grupları 

arasında paylaĢımı yüksek (%90.07), mikrosatellit AMOVA analizine göre populasyon 

içi paylaĢımı yüksek (%80.44) bulunmuĢtur.  

Moleküler saat analizi, Anadolu haplotiplerinin özellikle Pleistosen sonunda (288.000- 

140.000 yıl önce) Mindel ve Riss buzul dönemleri sonrası 2. ve 3. buzul arası devirlerde 

çeĢitlendiğini ortaya koymaktadır. Kuvaterner buzul döneminde iklimde gerçekleĢen 

değiĢikliklerin Avrupa ve Asya türlerinin tür içi genetik çeĢitliliği üzerine etkileri 

incelendiğinde, son 2.4 milyon yılın ılıman iklim seven türler için yaĢam alanında 

daralma ve geniĢleme Ģeklinde etkileri olduğu belirlenmiĢtir (Michaux vd. 2003). 
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Pleistosen’de Türkiye ikliminde buzul dönemlerine bağlı olarak dalgalanmalar 

görülmüĢtür. Pleistosen’deki 4 büyük buzul dönemi (Günz, Mindel, Riss ve Würm) 

boyunca Akdeniz bölgesinde kuru-soğuk iklim hakim olmuĢtur. Mindel- Riss buzularası 

dönemde iklim nemli-sıcak, bitki örtüsü kolĢik karakterli iken, Riss-Würm buzularası 

dönemde birden fazla iklim tipi görülmüĢtür. Bu dönemde genelde iğne yapraklı 

ormanlar ve sıcak iklim hüküm sürmüĢ, dönem sonunda subtropik yüksek basınç kuĢağı 

zayıflayarak sıcaklık düĢmüĢ ve Würm ortaya çıkmıĢtır (Demirsoy 2007). Bu Ģekilde 

birbirini izleyen yaklaĢık 60 bin yıllık buzul ve buzul arası periyotlar boyunca canlı 

türlerinin yayılıĢ alanı buzul dönemlerinde sığınak bölgeleriyle sınırlanmıĢ, buzul 

dönemleri sonrası iklimde ve bitki örtüsünde meydana gelen iyileĢmeyle sığınaklardan 

çıkarak yayılma imkânı bulmuĢlardır. Buzul dönemlerinde Avrupa’nın güneyindeki ve 

Anadolu’daki sığınaklarda yaĢamını sürdüren türler buzul arası dönemlerde kuzeye 

doğru yayılma eğilimindedirler (Taberlet vd. 1998). Avise (1994) ve Hewitt (1996) 

sığınak populasyonlarının hızlı yayılıĢının allelik zenginliğin kaybedilmesine neden 

olan ciddi genetik darboğazlar getireceğini öne sürmüĢlerdir. Genetik darboğaz daha 

yakın geçmiĢte kolonize olmuĢ populasyonlar arasında genetik varyasyonun 

azalmasıyla sonuçlanmaktadır. Akdeniz sığınak bölgeleri populasyonları ise iklimsel 

değiĢikliklerden daha az etkilenirler ve bu populasyonlara ait genetik çeĢitliliğin daha 

yüksek olması beklenir (Michaux vd. 2003). Bu tez çalıĢması kapsamında yapılan 

genetik varyasyon analizlerine göre Anadolu populasyonlarında yüksek seviyede 

genetik varyasyon belirlenmiĢtir.  

A. flavicollis’in Anadolu ve Trakya gruplarının uyumsuzluk dağılımı grafikleri 

incelendiğinde Anadolu grubu için çan eğrisi Ģeklinde grafik, Trakya grubu içinse çoklu 

biçimli (multimodal) dağılım belirlenmiĢtir. Buna göre; Anadolu grubu hızlı populasyon 

büyümesi gösterirken, Trakya grubu ise sabit populasyon büyüklüğü göstermektedir. 

Tajima’nın D ve Fu’nun Fs testlerinde elde edilen negatif değerler de bu grupları 

oluĢturan populasyonların geniĢlediği ve genetik darboğazda olmadığı anlamına 

gelmektedir ancak Trakya grubu için elde edilen sonuçlar istatistikî olarak anlamlı 

bulunmadığı için (P>0.05) bu anlamda değerlendirilememiĢtir. 
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Moleküler saat analizine göre Trakya haplotiplerinin çeĢitlenmesi Pleistosen sonunda 

(300.000 yıl önce) Mindel buzul döneminin ardından gerçekleĢmiĢtir. Trakya 

populasyonu Pleistosen buzul dönemlerini Ġtalya-Balkan sığınak bölgesinde geçirmiĢ ve 

buzul arası dönemlerde sığınak bölgesinden çıkarak kuzey ve doğu yönünde yayılıĢ 

göstermiĢtir. Anadolu’ya yayılıĢları ise daha önce belirtildiği gibi Ġstanbul ve Çanakkale 

Boğazları’nca büyük ölçüde engellenmiĢtir. Bu sonuç, filogenetik ağaçlarda gözlenen 

Avrupa haplotipleri ile Trakya haplotiplerinin karıĢık gruplanmasıyla 

desteklenmektedir.   

 A. flavicollis populasyonlarında belirlenen yüksek genetik varyasyon seviyesinin 

oluĢmasında Anadolu’nun sığınak pozisyonu kadar yüksek habitat heterojenitesi ve 

iklimsel varyasyonların etkilerini dikkate almak gerekir. Genetik varyasyonun 

sürdürülmesinde biyotop çeĢitliliğinin önemi daha önce pek çok araĢtırıcı tarafından 

belirtilmiĢtir (Vignieri 2005, Ratkiewicz ve Borkowska 2006, Redeker vd. 2006, Wang 

vd. 2008). Türkiye bu anlamda oldukça Ģanslı bir ülkedir. A. flavicollis 

populasyonlarının yaĢam alanı olan ormanlar bakımından da çeĢitliliğe sahiptir. 

Anadolu’daki mikroklimatik zenginliği en iyi Ģekilde yansıtan ve relikt topluluklar 

oluĢturan doğal yaĢam alanları ormanlardır. Neredeyse her bir ormanlık alan kendine 

has canlı kompozisyonuna sahiptir. Bunun nedeni Türkiye’nin farklı bitki 

coğrafyalarının etkisinde olması ve tarih boyunca bitki coğrafyaları arasında yaĢanmıĢ 

olan göçlerdir. Türkiye ormanları üç ana bitki biyocoğrafyası sınırları dikkate alınarak 

sınıflandırıldığında, Karadeniz Bölgesi ve Trakya’nın Karadeniz’e bakan kısımlarında 

Avrupa-Sibirya bölgesinde görülen yaprak döken ağaçların ağırlıkta olduğu nemli 

orman tipi görülmektedir. Doğu ve Ġç Anadolu’da ise çoğunlukla meĢenin baskın 

olduğu Ġran-Turan bitki coğrafyası kökenli kuru orman tipi bulunmaktadır. Akdeniz ve 

Ege Bölgesi ile Marmara ve Trakya’nın batı kesimlerinde ise Akdeniz bitki coğrafyası 

görülmektedir. Buralarda ağırlıklı olarak iğne yapraklı türler görülmektedir. A. 

flavicollis’in Türkiye’deki yayılıĢ alanı dikkate alındığında Avrupa-Sibirya ve Akdeniz 

bitki coğrafyası sınırları dâhilinde ormanlık alanlarda yaĢadığı sonucuna varılmaktadır. 

A. flavicollis populasyonlarında görülen yüksek genetik varyasyonun oluĢmasında A. 

flavicollis’in farklı ormanlık alanların değiĢen çevresel Ģartlarına uyum sağlaması da 

etkili olmuĢ olabilir.     
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5.4 Anadolu Populasyonlarının Genetik ve Coğrafik Yapılanmaları 

Hem çekirdek hem de mitokondriyal belirteçlerle yapılan analizler Anadolu 

populasyonlarını oluĢturan bireyler için karmaĢık bir coğrafik yapılanmanın var 

olduğunu göstermektedir (ġekil 5.1). Sitokrom b bölgesi ile yapılan analiz sonuçlarına 

göre 55 A. flavicollis Anadolu örneği için toplam 39 haplotip (30’u özgün haplotip) 

belirlenmiĢtir. Haplotip profili genel olarak lokaliteye özgü olmakla birlikte Konya-

Samsun (Hap11) ve Kilis-Ordu-Rize ortak haplotipleri (Hap3) belirlenmiĢtir. Özgün 

allel hesaplamalarına göre Bolu, Kilis, Konya, Artvin, Ordu, Bursa, Ġstanbul, Rize ve 

Çanakkale populasyonlarında özgün alleller belirlenmiĢtir. Anadolu populasyonları 

arasında ikili fiksasyon indeksi (FST) hesaplamalarına göre genetik farklılaĢma (0.047 -  

0.378) ve genetik mesafe (DA) (0.1940 - 0.6179) yüksek bulunmuĢtur.  

Birçok canlı grubunun evrimsel olarak farklılaĢması bariyerlerin etkisi ile 

gerçekleĢmektedir. Özellikle buzul dönemlerinde ve buzul arası dönemlerde bu 

bariyerler geçiĢleri büyük ölçüde engellediği için populasyonların birbirinden ayrı 

kalarak genetik olarak farklılaĢmasına veya yayılıĢlarının sınırlanmasına neden 

olmuĢtur. Anadolu’da bariyer görevi gören önemli sıradağlar; Toros Dağları’yla 

baĢlayarak Binboğa, Munzurlar, Palandöken ve Kargapazarı Dağları’yla devam ederek 

Anadolu’yu kuzey-güney ekseninde ikiye bölen Anadolu Diyagonali, Karadeniz 

Sıradağları ve Batı Anadolu Dağları’dır. Özellikle Anadolu Diyagonali buzul çağlarında 

Anadolu’ya Kafkaslar ve Trakya üzerinden giriĢ yapan hareket yeteneği sınırlı hayvan 

ve bitki türlerinin birbirleri ile Anadolu’da yeniden buluĢmalarına engel olarak 

farklılaĢmalarına neden olmuĢ ve bu Ģekilde Anadolu’daki biyolojik çeĢitliliği daha da 

arttırmıĢtır. Bunun yanı sıra, sığınak görevi yapan ve buzul dönemlerinde çeĢitli hayvan 

gruplarına ev sahipliği yapan noktalar ise batıdan doğuya doğru; Uludağ, Kaz Dağları, 

Baba Dağı, Sultan Dağı, Akdağ, Erciyes, Ilgaz, Cilo, Süphan, Nemrut ve Ağrı 

Dağları’dır (Demirsoy vd. 2007). Yapılan analizlere göre (NJ, MP, ML, Network, 

Beast, FCA, BAPS) A. flavicollis Anadolu populasyonlarını oluĢturan örneklerin 

karmaĢık bir coğrafik yapılanma sergilemesi ve Konya-Samsun ve Kilis-Ordu-Rize 

ortak haplotiplerinin belirlenmiĢ olması, A. flavicollis gibi yüksek hareket kabiliyetine 
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sahip bir tür için Anadolu’da yer alan sıradağların gen akıĢını kesmede yetersiz 

olduğunu ortaya koymaktadır.  

Kemiriciler üzerine yapılan populasyon genetiği çalıĢmalarında genetik farklılaĢma 

türün yayılıĢ aralığı boyunca coğrafik uzaklığın artmasıyla birlikte artıĢ sergileme 

eğilimindedir (Patton ve Smith 1990). Gen akıĢının aralarında kısa mesafeler bulunan 

populasyonları genetik olarak homojenize etmede etkili olduğu varsayılır. Gen akıĢı 

oranı türün göç yeteneği ile doğru orantılıdır (Gebczynski vd. 1993). Bu tez 

çalıĢmasında oluĢturulan ağaçlarda Rize ve Ġstanbul örneklerinin bir arada 

kümelenmesi, Kilis ve Rize lokalitelerinden örneklerin ortak haplotipe sahip olması 

gösteriyor ki coğrafik mesafe, A. flavicollis populasyonlarının genetik farklılaĢması 

üzerinde sınırlı etkiye sahiptir. 

Anadolu haplotipleri büyük ölçüde Pleistosen sonunda (288.000- 140.000 yıl önce 

aralığında) Mindel ve Riss buzul dönemleri sonrası 2. ve 3. buzul arası devirlerde 

çeĢitlenmiĢtir. Bu sonuç Avise (2000), Hewitt (2001) ve Seddon vd. (2001) tarafından 

öne sürülen omurgalıların tür içi farklılaĢmasının büyük bölümünün Kuvaterner’de 

gerçekleĢtiği hipoteziyle uyumludur. Buzul dönemlerini Anadolu sığınaklarında geçiren 

A. flavicollis populasyonları, buzul döneminin sona ermesiyle sığınaklardan çıkarak 

kuzey ve doğu yönünde yayılıĢ göstermiĢtir. Kafkaslar ve Karadeniz tarafından 

Rusya’ya yayılıĢı, Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları’nca Avrupa’ya yayılıĢı engellenmiĢ, 

sadece doğu yönünde yayılıĢını gerçekleĢtirmiĢtir. Sitokrom b Genbank+Türkiye 

haplotipleriyle oluĢturulan filogenetik ağaçlarda Anadolu haplotipleriyle Ġran ve Ġsrail 

haplotiplerinin birlikte kümelenerek Asya grubunu oluĢturması bu görüĢü 

desteklemektedir. Genbank+Türkiye haplotipleriyle oluĢturulan filogenetik ağaçlarda ve 

Network analizinde, sadece Türkiye haplotipleriyle yapılan filogenetik analizlerde elde 

edilen sonuçlara benzer Ģekilde karıĢık bir gruplanma gözlenmiĢtir. Buna göre Ġran 

haplotipi Çanakkale veya Muğla haplotipleriyle, Ġsrail haplotipi ise Giresun haplotipiyle 

birlikte kümelenmiĢtir.   

Anadolu populasyonları kendi içinde değerlendirildiğinde populasyon içi genetik 

varyasyon ve populasyonlar arası genetik farklılaĢma miktarı yüksek bulunmakla 
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birlikte son bir ani yayılıĢ modeli ile birlikte karmaĢık bir coğrafik yapılanma 

sergilemelerini tek bir evrimsel modelle açıklamak mümkün değildir. Türlerin yayılıĢ 

alanı boyunca lokal populasyonların davranıĢ biçimlerinin karĢılaĢtırılması populasyon 

genetiği çalıĢmalarının geleneksel konusudur (Brown vd. 1996). Bu anlamda geliĢtirilen 

evrimsel modellerden birisi olan merkez-çevre modeline (centre-periphery model) göre 

bir türün yayılıĢ alanı içerisinde periferde yer alan populasyonların genetik çeĢitliliği 

merkezde yer alan populasyonlara göre daha azdır.  Bunun nedeni periferdeki 

populasyonların daha az tercih edilen habitatlarda bulunma eğilimleri ve sınırlı 

populasyon büyüklüklerindeki dalgalanmalardır, bu nedenle periferdeki populasyonlar 

yok olma tehlikesiyle karĢı karĢıyadırlar (Lawton 1993, Vucetich ve Waite 2003). 

Merkez-çevre modeli lokal populasyonların genetik çeĢitliliğini açıklama konusunda 

faydalı olsa da genetik çeĢitliliği geçmiĢ iklimsel-topografik olaylarla ĢekillenmiĢ, geniĢ 

alanlarda yayılıĢ gösteren populasyonlar için yetersiz kalmaktadır (Sagarin ve Gaines 

2002, Vucetich ve Waite 2003).  

Populasyonların geniĢ bir alanda uzun süredir yayılıĢ gösterdiği, heterojen bir 

topografyaya sahip olan Anadolu gibi güney sığınaklarındaki populasyonların genetik 

çeĢitliliğinin açıklanması için geliĢtirilen ardıl kenar populasyon modeli (the rear edge 

model) Anadolu populasyonlarındaki varyasyonların açıklanması için daha uygundur. 

Ardıl kenar kavramı, türlerin yayılıĢ alanının güney uçlarını ya da sınırlarını iĢgal eden 

populasyonlar için kullanılır. Sığınak bölgelerinde uzun süredir varlık gösteren 

populasyonlar; Kuvaterner iklimsel dalgalanmalarından etkilenmiĢ, pek çok bireyi farklı 

alanlara göç etmiĢ olan kararlı relikt populasyonlar olarak değerlendirilirler. Bu tip 

populasyonlar hem sıcak hem de soğuk dönemlerde türün devamlılığı için uygun 

koĢullar sağlayan bölgelerde oluĢurlar (Tzedakis vd. 2002). Bu bölgeler genellikle 

yükseklik farkına dayalı kaymalarla populasyonların uygun iklimsel Ģartlarla 

eĢleĢebildiği heterojen bir topolojiye sahiptir. Ardıl kenar populasyonları yayılıĢları 

boyunca, yaĢamları için elveriĢsiz Ģartlar taĢıyan alanlar arasında habitat adacıkları 

Ģeklinde izole alanlarda yaĢarlar. Küçük ve izole populasyonlar Ģeklinde yaĢamaları 

populasyon içi genetik çeĢitliliği azaltırken, populasyonlar arası çeĢitliliğin artmasıyla 

sonuçlanır (Petit vd. 2003, Martin ve Mckay 2004). Ancak ardıl kenar populasyonlara 

ait genetik çeĢitlilik sadece populasyonun yayılıĢ alanına bağlı değildir, aynı zamanda 
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tarihsel süreçlerden kaynaklanan olgular da genetik yapıyı etkilemektedir (Schmitt ve 

Hewitt 2004).  

BiyoçeĢitliliğin günümüz coğrafik yapılanması Kuvaterner boyunca etkili olan; genetik 

farklılaĢma, yok olma ve göç olmak üzere üç populasyon dinamiğinin etkisiyle 

ĢekillenmiĢtir. Uzun ömürlü taksonlarda, aĢamalı olarak gerçekleĢen türleĢme olayı 

yavaĢ iĢleyen bir süreç olsa da, yalnızca Kuvaterner sıcak ve soğuk dönemlerinde uzun 

süre dayanıklılık göstermiĢ olan populasyonların yaĢadığı bölgelerde yeni türler oluĢum 

imkânı bulmuĢtur (Jansson ve Dynesius 2002). Güney sığınaklarındaki populasyonlar 

buzul dönemlerinde yayılıĢlarını dağ eteklerinin alt kısmına yönlendirirken, buzul 

döneminin sona ermesiyle yeniden dağ eteklerinin üst kısımlarına yönelirler. 

Tekrarlanan buzul-buzul arası döngüler boyunca populasyonlar dağların farklı 

yükseltileri yönünde hareket eder, bu Ģekilde gen havuzları karıĢma imkânı bularak bir 

genetik darboğaz riskinden büyük ölçüde korunmuĢ olurlar, ancak gen havuzlarının 

karıĢması lokal genetik varyasyonun azalmasıyla sonuçlanır. Farklı dağ sığınaklarında 

buzul dönemlerini geçiren populasyonlar hareket alanlarının sınırlanmasıyla ayrı 

kalarak allopatrik farklılaĢmaya maruz kalırlar (Hewitt 1996).  Filocoğrafik çalıĢmalara 

göre, bir türü oluĢturan soylardan daha yeni olanlar yüksek enlemlerdeki bölgelerde 

bulunurken, evrimsel olarak daha eski soylar ise buzul dönemini geçirebilecekleri daha 

güneydeki bölgelerde varlıklarını sürdürürler (Hewitt 2004). Bu bakımdan türlerin ardıl 

kenar populasyonları Kuvaterner boyunca biyoçeĢitliliğin sürdürülmesinde anahtar rol 

oynamıĢtırlar. Sonuç olarak bu populasyonlar genetik çeĢitliliğin uzun dönemde 

korunması ve türlerin evrimsel potansiyellerinin devamlılığı açısından önemlidirler 

(Hampe ve Petit 2005).  

Tez çalıĢması kapsamında elde edilen sonuçlara göre Anadolu A. flavicollis 

populasyonlarında populasyon içi ve populasyonlar arası genetik çeĢitliliğin yüksek 

bulunması, özgün haplotip ve allel sayılarının fazla olması, komĢu populasyonlarda dahi 

genetik farklılaĢmanın yüksek bulunması ardıl kenar populasyon modelini 

desteklemektedir. KarmaĢık genetik yapılanmalar ise, A. flavicollis’in göç yeteneğine 

bağlı olarak Anadolu’daki karasal habitat bariyerlerini geçebilmesiyle farklı 

lokalitelerden örneklerin genetik hibridizasyonu ile açıklanabilir.  
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5.5 Sonuç 

Bu tez çalıĢması kapsamında mitokondriyal sitokrom b bölgesi ve nükleer mikrosatellit 

lokusları analiz edilmiĢtir. Her iki belirteç kullanılarak yapılan analizler Türkiye A. 

flavicollis populasyonlarının Trakya ve Anadolu Ģeklinde iki gruba ayrıldığını ortaya 

koymuĢtur. Bu yapılanma, A. flavicollis populasyonlarının Kuvaterner buzul 

dönemlerinde Anadolu ve Ġtalya-Balkan olmak üzere iki farklı sığınakta hayatta kalmıĢ 

olmasıyla açıklanabilir. A. flavicollis Asya populasyonlarının Avrupa 

populasyonlarından genetik olarak farklılaĢmıĢ olması iki bölge arasında 

kolonizasyonun engellenmesinden kaynaklanmaktadır. Bu durum, Karadeniz, Kafkas 

Dağları ile Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları’nın biyocoğrafik bariyer olarak Asya-

Avrupa populasyonları arasında gen akıĢını kesmesinden kaynaklanıyor olabilir. 

Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları’ndan su akıĢının gerçekleĢmesi Pliyosen (5.32-1.81 

Myö) döneminde gerçekleĢmiĢtir. Moleküler saat analizi A. flavicollis Avrupa ve Asya 

populasyonlarının genetik farklılaĢmasının 2,0613 Myö (Üst Pliyosen), yani Pliyosen-

Pleistosen geçiĢ döneminde gerçekleĢtiğini ortaya koymuĢtur. Buna göre boğazlarda su 

akıĢının baĢlamasını takiben Avrupa ve Asya populasyonları arasında gen akıĢı önemli 

ölçüde kesilerek genetik farklılaĢma gerçekleĢmiĢtir.     

Michaux vd. (2004) A. flavicollis Türkiye-Yakın Doğu ile Avrupa populasyonları 

arasında belirlenen yüksek genetik farklılaĢmaya dayanarak bu populasyonların farklı 

alttürler olabileceklerini belirtmiĢtir. Türkiye’de daha önce morfolojik çalıĢmalar 

ıĢığında belirlenen alttür tanımları, elde edilen genetik analiz sonuçlarına dayanarak 

tekrar değerlendirildiğinde Trakya populasyonlarının A. f. brauneri, Anadolu 

populasyonlarının ise A. f. saturatus olarak değerlendirilebileceği sonucuna varılmıĢtır. 

A. flavicollis populasyonlarında genetik varyasyon, her iki belirteç kullanılarak yapılan 

analizlerde de populasyon içi ve populasyonlar arasında yüksek bulunmuĢtur. 

Varyasyonun yüksek bulunmasında Anadolu’nun Kuvaterner buzul dönemlerinde gen 

merkezi olarak görev yapması etkili olmuĢtur. Anadolu populasyonları kendi içinde 

değerlendirildiğinde populasyon içi ve populasyonlar arası genetik çeĢitliliğin yüksek 

bulunması, özgün haplotip ve allel sayılarının fazla olması, komĢu populasyonlarda dahi 
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genetik farklılaĢmanın yüksek bulunması bu çeĢitliliği açıklamada ardıl kenar 

populasyon modelini desteklemektedir.   

Hem çekirdek hem de mitokondriyal belirteçlerle yapılan analizler Anadolu 

populasyonlarını oluĢturan bireyler için karmaĢık bir coğrafik yapılanmanın var 

olduğunu göstermektedir. Bu durum A. flavicollis’in geliĢmiĢ göç yeteneğine bağlı 

olarak Anadolu’daki karasal habitat bariyerlerini geçebilmesiyle açıklanabilir.   

Türkiye A. flavicollis populasyonlarında belirlenen yüksek varyasyon seviyesi türün 

devamlılığı açısından önemlidir. Tez çalıĢmasında kullanılan yüksek polimorfizme 

sahip sitokrom b ve mikrosatellit belirteçleri populasyon genetiği çalıĢmalarında sıklıkla 

kullanılsa da derin evrimsel iliĢkilerin açığa çıkarılmasında yetersiz kalmaktadır. 

Nükleer genler gibi daha yüksek seviyede korunmuĢ genlerin çalıĢılması derin evrimsel 

yorumların yapılması açısından faydalı olacaktır. Bundan sonra yapılacak çalıĢmalarda 

Asya ve Avrupa A. flavicollis populasyonlarının genetik olarak farklılaĢmasında bariyer 

görevi gören Karadeniz ve Kafkas Dağları çevresindeki lokalitelerden A. flavicollis 

örnekleriyle yapılacak çalıĢmalar bölgede Palearktik-Oryantal genetik soylarının olası 

bir temas bölgesinin belirlenmesi açısından faydalı olabilir.  
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EK 2 Pseudogen ve sitokrom b bölgesine ait dizilerin karĢılaĢtırılması 
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EK 3 Mikrosatellit lokuslarına ait allel büyüklükleri 

 Örnek no GTTF9A MSAF22 GTTD9A GTTD8S GATAE10A MSAF8 GACAA12A 

2129 92-98 136-145 207-211 100-107 216-216 134-143 250-262 

2178 90-96 123-129 207-217 100-107 216-216 000000 262-262 

2885 92-98 119-131 210-214 100-107 216-216 134-138 262-262 

2384 91-97 000000 207-211 101-108 216-216 107-152 246-246 

2385 92-97 131-149 198-211 104-111 216-216 141-141 246-255 

2386 92-97 127-152 204-207 100-108 202-216 156-156 246-255 

2387 92-97 131-140 207-211 101-108 216-216 107-156 245-255 

2389 92-97 132-144 195-207 101-113 216-216 107-156 245-255 

6752 92-97 127-136 211-214 101-113 216-216 150-156 245-255 

2582 92-98 125-131 211-211 99-108 203-216 133-159 262-262 

2583 92-98 129-140 197-211 104-111 216-216 134-150 250-262 

2584 92-98 125-149 197-214 110-110 216-216 136-159 250-262 

2585 92-98 127-152 200-219 99-108 203-216 141-150 250-262 

2586 92-98 121-121 197-214 99-108 216-216 124-139 262-262 

2603 92-98 131-136 211-214 99-108 203-216 145-152 250-262 

2851 92-98 129-144 210-214 100-108 216-216 134-139 250-262 

2852 92-98 121-136 204-211 100-107 216-216 139-167 262-262 

3379 92-98 121-131 211-211 110-110 216-216 161-161 250-262 

3400 92-98 119-135 210-214 110-110 216-216 130-130 250-262 

3447 92-98 127-133 210-214 104-110 216-216 131-150 250-262 

3448 92-98 135-135 204-214 110-110 216-216 131-161 250-262 

3790 93-98 123-134 211-211 100-108 216-216 148-161 250-262 

5657 91-96 119-135 204-207 104-110 203-216 131-143 250-262 

5702 91-97 125-143 207-211 100-107 203-216 148-154 250-262 

3452 93-98 125-152 211-211 104-110 216-216 148-154 262-262 

3453 92-98 129-136 207-211 104-110 216-216 161-161 250-262 

3454 92-98 121-125 204-211 104-110 216-216 154-154 262-262 

3455 98-98 129-136 207-207 110-110 216-216 145-158 250-262 

2839 92-98 117-117 211-224 100-108 216-216 138-150 250-262 

3428 92-98 127-127 211-211 104-110 216-216 130-141 250-262 

3471 93-98 123-129 197-211 110-110 216-216 139-152 250-262 

3472 93-98 129-133 204-211 104-110 216-216 138-145 250-262 

3473 93-98 123-129 211-211 110-110 216-216 130-136 262-262 

3670 92-98 121-129 204-207 104-110 216-216 126-136 250-262 

3677 92-98 125-135 211-211 104-110 216-216 143-161 250-262 

3685 91-97 121-134 197-211 104-110 216-216 141-166 262-262 

3695 92-98 129-134 214-217 104-110 203-216 146-163 250-262 

3696 92-98 121-132 214-217 104-110 216-216 139-143 250-262 

3671 92-98 117-129 207-211 110-110 216-216 139-139 250-262 

3709 93-98 129-129 211-211 104-110 216-216 141-156 262-262 
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3710 98-98 125-129 211-211 104-110 216-216 136-148 262-262 

3734 92-98 125-134 210-214 104-110 216-216 000000 262-262 

3748 92-98 129-129 214-217 104-110 216-216 133-141 250-262 

3909 92-98 127-127 211-211 104-110 216-216 141-148 250-262 

3911 92-98 133-133 211-211 110-110 216-216 139-154 250-262 

5271 91-97 119-136 211-211 104-110 216-216 133-145 250-262 

5272 93-98 136-136 211-211 104-110 216-216 133-158 250-262 

5273 92-98 115-136 207-211 104-110 216-216 130-130 250-262 

5274 91-97 127-136 207-211 110-110 216-216 133-148 262-262 

5275 92-98 127-136 207-211 104-110 203-216 133-158 250-262 

5283 93-98 127-136 207-211 100-108 203-216 133-158 250-262 

4003 92-98 125-133 207-211 104-110 216-216 143-152 250-262 

4004 92-98 127-136 200-211 104-110 216-216 139-139 262-262 

4005 92-98 125-136 197-211 104-110 216-216 169-169 250-262 

4008 92-98 125-125 211-211 104-110 216-216 141-152 250-262 

5295 93-98 125-125 211-211 100-107 203-216 139-146 250-262 

5297 93-98 115-127 197-211 104-110 203-216 146-154 250-262 

5347 93-98 119-134 211-211 104-110 216-216 000000 250-262 

5298 93-98 119-119 214-217 104-110 216-216 144-167 262-262 

7212 92-98 123-127 214-221 100-108 216-216 000000 262-262 

7213 92-98 127-140 000000 104-110 203-216 130-136 250-262 

7241 92-98 123-127 200-214 110-110 216-216 000000 262-262 

7248 98-98 123-127 197-211 110-110 216-216 000000 262-262 
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