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KAYSERİ YÖRESİNDEN TOPLANMIŞ CULEX PIPIENS (DIPTERA: 
CULICIDAE) TÜRLERİNİN BESLENME EĞİLİMLERİNİN MOLEKÜLER 

YÖNTEMLERLE SAPTANMASI  
Erciyes Üniversitesi, Sağlık Bilimleri Enstitüsü 

Veteriner Parazitoloji Anabilim Dalı 
Yüksek Lisans Tezi,  Haziran 2014 

Danışman: Prof. Dr. Alparslan YILDIRIM 
 

ÖZET 

Bu çalışma, “Dirofilaria immitis’in Vektör Sivrisineklerde Moleküler Biyolojik Tanısı ve 

Kayseri Yöresinde Vektör Sivrisineklerin Ekolojisi” isimli ve 107O533 kodlu TÜBİTAK 

araştırma projesi kapsamında Kayseri yöresinden toplanmış ve uygun şartlarda muhafaza 

edilmiş olan sivrisinekler üzerinde yürütülmüş olup çalışmada Cx. pipiens tür kompleksinin 

moleküler karakterizasyonu ve ergin dişilerin kan beslenmesinde konak tercihleri ile konak 

spekturumlarının ortaya konması amacıyla planlanmıştır. Bu amaçla toplam 1284 ergin dişi 

sivrisinek morfolojik olarak incelenmiş ve 376’sı (%28,4) Cx. pipiens olarak teşhis 

edilmiştir. Ergin dişi Cx. pipiens örneklerinden genomik DNA ekstraksiyonu yapılmış ve 

mitokondrial cytochrome oxidase I (mt-COI) gen bölgesi parsiyel olarak amplifiye eden 

primerler ile PCR analizine tabii tutulmuştur. Amplifikasyon sonucu uygun bant profilleri 

gösteren örneklerden seçilen 2 izolat jel pürifiye edildikten sonra moleküler karakterizasyon 

ve filogenetik analizler amacıyla sekanslanmıştır. Parsiyel mt-COI nükleotid sekansları 

ortaya konan TrERUCxpip01 (GenBank aksesyon: KJ858517) ve TrERUCxpip02 (GenBank 

aksesyon: KJ858518) izolatlarının pairwise analizleri sonucu %100,0 identik oldukları 

belirlenmiş,  Dünyanın farklı bölgelerinden GenBank’a kayıtlı diğer Cx. pipiens izolatlarıyla 

ise ortalama %0,3±0,1 genetik farklılık gösterdiği tespit edilmiştir. Ergin dişi Cx. pipiens 

örneklerinden bireysel olarak elde edilen genomik DNA’lar kanatlı ve memeli mitokondrial 

cyt b gen bölgesini spesifik olarak amplifiye eden primerler ile PCR analizleri 

gerçekleştirilmiş ve toplam 376 örneğin 148’i (%39,4) kanatlı ve/veya memeli kanı 

yönünden pozitif bulunmuştur. Pozitif belirlenen örneklerin toplam 43’ü yalnızca memeli, 

98’i yalnızca kanatlı, 7’si ise hem kanatlı hem de memeli kanı yönünden pozitif 

belirlenmiştir. Beslenme eğilimlerinin istatistiksel analizinde Cx. pipiens için kanatlı tercihi 

önemli bulunmuştur (p<0,05). Konak kanı yönünden pozitif belirlenen örneklerden kanatlı 

için 15, memeli için de 15 izolat klonlandıktan sonra konak türü tayini için elde edilen 

plasmidler sekans analizine tabii tutulmuştur. Plasmidlerden elde edilen mt-cyt b 

sekanslarının GenBank’ta blastn analizleri sonucu konak türü identifikasyonları yapılmıştır. 

Kanatlı konak kanı pozitif 15 izolattan 9’unun Passeriformes takımında, 3’ünün 

Accipitriformes, 2’sinin Columbiformes ve birinin de Strigiformes takımında yer alan kanatlı 
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türlerinden kan emdiği belirlenmiştir. Memeli konak kanı pozitif 15 izolattan ise 6’sı insan, 

4’ü sığır, 3’ü koyun, 2’si de köpek kanı pozitif saptanmıştır. 

Sonuç olarak bu çalışma ile Türkiye’de ilk kez Cx. pipiens tür kompleksi üzerine morofolojik ve 

moleküler analizler bir arada kullanılarak karakterizasyon, filogeni ve kan beslenmesinde konak 

tercihi ve spekturumunun belirlenmesine yönelik bilimsel veriler elde edilmiştir.  

Anahtar kelimeler: Cx. pipiens, vektör, ekoloji, moleküler teşhis, Kayseri 
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BLOOD MEAL IDENTIFICATION OF CX. PIPIENS (DIPTERA: CULICIDAE) 
COLLECTED FROM KAYSERİ PROVINCE BY MOLECULAR TECHNIQUES  

 
Erciyes University, Graduate School of Health Sciense 

Department of Veterinery Parasitology  
Master’s Thesis, June 2014 

Supervisor: Prof. Dr. Alparslan YILDIRIM 
 

ABSTRACT 

This study was conducted on the mosquito specimens which were collected within the scope of 

the TUBITAK research project titled “Molecular Biological Diagnosis of Dirofilaria immitis in 

Vector Mosquitoes and The Ecology of Vector Mosquitoes in Kayseri Province” with project 

code 107O533 and preserved suitable conditions. The study was performed to determine the 

molecular characterization and, blood-meal analyses and host spectrum of the Cx. pipiens 

species complex collected from Kayseri region. For this aim totally 1284 female adult mosquito 

specimen were morphologically analyzed and 376 (28.4%) were identified as Cx. pipiens. 

Genomic DNAs were extracted from the individual Cx. pipiens specimens and mithocondrial 

cytochrome oxidase I (mt-COI) gen regions were partially amplified with the related primers in 

PCR. After the amplifications 2 isolates with suitable band profiles were gel purified and 

sequenced in order to molecular characterization and phylogenetic analyses. The isolates 

TrERUCxpip01 (GenBank accession: KJ858517) and TrERUCxpip02 (GenBank accession: 

KJ858518) which the nucleotide sequences were determined showed 100.0% identity to each 

other and 0.3±0.1 genetic difference was found with the other Cx. pipiens isolates from several 

regions in the world available in the GenBank. The genomic DNAs obtained from individual 

Cx. pipiens specimens were also PCR analyzed with the primer pairs that amplified avian and 

mammalian mithocondrial cyt b gen region. 148 (39.4%) out of 376 specimens were found to be 

positive for avian and/or mammalian blood-meal. 43, 98 and 7 of the positive specimens were 

found as only mammalian, only avian and both avian and mammalian blood-meal. The 

statistical analyses of host tendency in blood-meal revealed that avian preference was more 

important for the Cx. pipiens (p<0.05). Each 15 blood-meal positive specimens for avian and 

mammalian hosts were selected and cloned, and the obtained plasmids were sequenced in order 

to determine the host species. The mt-cytb sequences obtained from the plasmids were 

analyzedby blastn in the GenBank and host species were determined. 9, 3, 2 and 1 out of the 15 

avian blood-meal positive isolates were found to blood feed from the avian species in the 

Passeriformes, Accipitriformes, Columbiformes and Strigiformes orders, respectively. 6, 4, 3 

and 2 out of mammalian blood-meal positive isolates were determined to blood feed from 

humans, cattle, sheep and dogs, respectively.  



 ix

In conclusion, scientific data about the characterization, phylogeny, host preference and 

spectrum in blood-meal of the Cx. pipiens species complex were revealed for the first time in 

Turkey with this study.  

Key words:  Cx. pipiens, vector, ecology, molecular diagnosis, Kayseri 

 

 



 x 

İÇİNDEKİLER 

 

                                                                                                                                        Sayfa no 

İÇ KAPAK ....................................................................................................................... i 

BİLİMSEL ETİĞE UYGUNLUK SAYFASI .................................................................... ii 

YÖNERGEYE UYGUNLUK SAYFASI .......................................................................... iii 

KABUL VE ONAY SAYFASI ......................................................................................... iv 

TEŞEKKÜR .....................................................................................................................v 

ÖZET ...............................................................................................................................vi 

ABSTRACT .....................................................................................................................viii 

İÇİNDEKİLER.................................................................................................................x  

TABLO VE ŞEKİL LİSTESİ............................................................................................xii 

 

1.GİRİŞ VE AMAÇ..........................................................................................................1 

2.GENEL BİLGİLER .......................................................................................................3 

2.1. SİVRİSİNEKLERDE (CULICIDAE:DIPTERA) SINIFLANDIRMA, CULEX 

PIPIENS Linnaeus, 1758’İN SINIFLANDIRMADAKİ YERİ VE MORFOLOJİSİ ....3 

2.2. CX. PIPIENS’İN BİYOLOJİNDE ÖNEMLİ FAKTÖRLER.................................10 

       2.3. CX. PIPIENS ERGİNLERİNİN KAN BESLENMESİNDE ÖNEMLİ                    

              FAKTÖRLER  VE KONAK TERCİHLERİ ........................................................13 

       2.4. CX. PIPIENS’İN VEKTÖRLÜK ROLLERİ ........................................................15               

3. GEREÇ VE YÖNTEM ............................................................................................ ....17 

3.1. ÇALIŞMA MATERYALİ VE ARAŞTIRMA SAHASI .................................. ....17 

3.2. LABARATUVAR ÇALIŞMALARI ............................................................... ....18 

               3.2.1. Sivrisinek Örneklerinde Cx. pipiens İdentifikasyonu ............................ ... 18 

               3.2.2. Ergin Dişi Cx. pipiens Örneklerinden Genomik DNA Ekstraksiyonu .... …18 

               3.2.3. Mitokondrial Cytochrome Oxidase Subunit 1 (mt-COI) Geninin    
                         Amplifikasyonu ................................................................................... …20 
               3.2.4. Ergin Dişi Cx. pipiens Örneklerinin mt-COI Gen Bölgelerinin Sekans ve  
                         Filogenetik Analizleri........................................................................... ... 20 
               3.2.5. Ergin Dişi Cx. pipiens Örneklerinin Kan Beslenmesinde Konak  

                         Spekturumunun PCR ile Belirlenmesi .................................................. ..  21 

               3.2.6. Kanatlı ve Memeli Mt-cyb Genlerinin  Klonlanması ve Plasmid  
                         İzolasyonu ........................................................................................... …21 
               3.2.7. Klonlanan Kanatlı ve Memeli Mt-cyb Genlerinin Tür Tayini için Sekans  
                         ve Filogenetik Analizleri ...................................................................... ... 25 
 
       3.3. İSTATİSTİKSEL ANALİZ ............................................................................ ....25 

 

 



 xi

 

                                                                                                                                        Sayfa no 

4. BULGULAR .......................................................................................................... .. 26 

4.1. İdentifiye Edilen Ergin Cx. pipiens Örneklerinin Tür Seviyesinde Ayrım  
       Kriteri Olan Bazı Morfolojik Yapıları ve Dağılımları................................   26 

              4.2. Mitokondrial Cytochrome Oxidase Subunit 1 (mt-COI) Geninin  

                     Amplifikasyonu ve Sekans Analizi.............................................................  30 

              4.3. Cx. pipiens İzolatlarının Mt-COI Geninin Moleküler Karakterizasyonu ve  

                     Filogenetik Analizi ....................................................................................   33 

              4.4. Ergin dişi Cx. pipiens Türlerinin Kan Beslenmesinde Konak Spekturumu ve  

                     Türleri .......................................................................................................   42 

5. TARTIŞMA VE SONUÇ...........................................................................................  47 

6. KAYNAKLAR ..........................................................................................................  54 

EKLER 

ÖZGEÇMİŞ 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 xii 

TABLO VE ŞEKİL LİSTESİ  

 

                                                                                                                                        Sayfa No 

Tablo 4.1.  Tablo 4.1. Araştırmaya dahil edilen Cx. pipiens örneklerinin araştırma  
                     sezonu ve örnekleme bölgesine göre dağılımı................................................29 

Tablo 4.2.  Kayseri yöresinden toplanmış Cx. pipiens izolatlarının incelenen gen bölgesi, 
izolasyon kaynağı ile moleküler karakterize edilen türler ve GenBank aksesyon 
numaraları .....................................................................................................31 

Tablo 4.3.  Araştırma yöresinde belirlenen Cx. pipiens  izolatları ile Dünyadan mt-COI gen 
bölgesine göre filogenetik kıyaslaması yapılan diğer Cx. pipiens izolatlarının 
aksesyon numaraları ve izolatlara ait bilgiler..................................................34 

Tablo 4.4.  Mt-COI gen bölgesi yönünden çoklu hizalamaları yapılan Cx. pipiens izolatlarının 
nükleotid kompozisyonları ............................................................................35 

Tablo 4.5.  Kayseri yöresi Cx. pipiens izolatları ve Dünyadan analizleri yapılan diğer bazı Cx. 

pipiens izolatların mt-COI gen dizilimlerinin ikili hizalama analizleri sonucu 
identiklik oranları ..........................................................................................36 

Tablo 4.6.  Bireysel olarak incelenen ergin dişi Cx. pipiens örneklerinin memeli ve kanatlı kanı 
yönünden pozitiflikleri ..................................................................................42 

Tablo 4.7.  Memeli ve kanatlı kanı yönünden pozitif belirlenen ve klonlama sonrası sekans ve 
genetik analizlerle konak türü belirlenen örneklerin konak tür dağılımları ......44 

 

Şekil 2.1.  Cx. pipiens’in sistematikteki yeri ...................................................................7 

Şekil 2.2.  Ergin dişi Cx. pipiens kompleks türlerinin morfolojik yapısı. .........................8 

Şekil 2.3.  Cx. pipiens kompleks türlerine ait larvaların morfolojik yapısı. ......................9 

Şekil 2.4.  Cx. pipiens’in hayat siklusu. ..........................................................................10 

Şekil 3.1.  2008 sezonunda sivrisinek örneklemesi yapılan noktaların.............................17 

Şekil 3.2.  2009 sezonunda sivrisinek örneklemesi yapılan noktaların.............................18 

Şekil 3.3.  pJET1.2/blunt CloningVector. .......................................................................22 

Şekil 4.1.  Cx. pipiens (dişi); labiumda belirgin soluk renkli bir halka bulunmamakta ........27 

Şekil 4.2.   Cx. pipiens (dişi); pre spiracular ve post spiracular bölgede setae yok, prealar 
bölgede pul bulunmamakta ............................................................................27 

Şekil 4.3.   Cx. pipiens (dişi); 1. çift bacaklarda, tibia tamamen koyu renkli pullarla kaplı .28 

Şekil 4.4.   Cx. pipiens (dişi); 3. çift bacaklarda, tarsomer I’in (b) uzunluğu hemen hemen 
tibianın (a) uzunluğuna eşit, tibia tamamen koyu renkli pullarla kaplı ............28 

 



 xiii

                                                                                                                                        Sayfa No 

Şekil 4.5.   Cx. pipiens (dişi); subcostal damarın apeksi  ile R2-R3 çatal kökü hizalarında,             
R2-R3 çatal kökü kanat köküne daha yakın....................................................29 

Şekil 4.6.   Cx. pipiens izolatlarının parsiyel mt-COI gen bölgesini amplifiye eden primerler ile 
PCR sonucu elde edilen amplikonların jel elektroforezde görünümü. .............30 

Şekil 4.7.   Sekans analizine tabii tutulan Cx. pipiens izolatlarının parsiyel mt-COI gen 
bölgesinine göre jel pürifikasyon sonrası agaroz jel üzerinde görünümleri......31 

Şekil 4.8.   TrERUCxpip01 izolatının parsiyel mt-COI gen bölgesi nükleotit ve aminoasit 
dizilimleri......................................................................................................32 

Şekil 4.9.   TrERUCxpip02 izolatının parsiyel mt-COI gen bölgesi nükleotit ve aminoasit 
dizilimleri......................................................................................................33 

Şekil 4.10.  Kayseri yöresinde belirlenen Cx. pipiens izolatları ile Dünyadaki diğer bazı Cx. 
pipiens izolatlarının parsiyel mt-COI gen bölgesine göre nükleotid dizilimlerinin 
hizalamaları...................................................................................................40 

Şekil 4.11.  Kayseri yöresinden izole edilen Cx. pipiens  izolatları ile GenBank’a kayıtlı            
diğer benzer bazı izolatların parsiyel mt-COI gen bölgesine göre filogenetik 
ilişkileri.........................................................................................................41 

Şekil 4.12.  Ergin dişi Cx. pipiens örneklerinde kanatlı mt-cyt b gen bölgesini amplifiye             
eden spesifik primerler ile amplifikasyon sonucu elde edilen bazı amplikonların          
jel elektroforezde görünümü ..........................................................................42 

Şekil 4.13.  Ergin dişi Cx. pipiens örneklerinde memeli mt-cyt b gen bölgesini amplifiye            
eden spesifik primerler ile amplifikasyon sonucunun jel elektroforezde           
görünümü......................................................................................................43 

Şekil 4.14.  Kanatlı konak türü belirlenen izolatların mt-cyt b gen bölgesine göre referans 
izolatlarla filogenetik ağaç üzerinde yerleşimleri............................................45 

Şekil 4.15.  Memeli konak türü belirlenen izolatların mt-cyt b gen bölgesine göre referans 
izolatlarla filogenetik ağaç üzerinde yerleşimleri............................................46 



 

 

 

 

 

 

 

1.GİRİŞ VE AMAÇ 

Arthropoda şubesi, Hexapoda üst sınıfı, Insecta sınıfı, Diptera takımı, Nematocera alt 

takımı ve Culicidae ailesinde yer alan sivrisinekler, medikal açıdan önem arz eden çok 

sayıda patojeni omurgalı konaklara naklinde vektör görevi üstlenirler. Bu patojen 

enfeksiyonlar arasında çeşitli virüs, bakteri, protozoon ve nematod türleri tarafından 

oluşturulan sıtma, dengue ve sarıhumma, çeşitli viral ensefalitler ve filariosis gibi çok 

sayıda hastalık oldukça önem arz etmektedir. Sivrisineklerin vektörlük rolleri mekanik 

veya biyolojik olabilmektedir (1). 

Diptera takımına bağlı Nematocera alt takımında, Chaoboridae, Dixidae ve Culicidae 

aileleri bulunmaktadır. Sivrisinekler, bunlardan Culicidae ailesinde yer almakta ve 

sadece bu ailedeki türler kan emme özelliği göstermektedirler. Bu ailedeki Culex 

soyunda bulunan ve “Kuzey Ev Sineği” olarak adlandırılan Culex pipiens, çeşitli 

coğrafyalarda yaygınlık göstermekte, çeşitli patojenleri naklederek insan ve hayvan 

sağlığını olumsuz yönde etkilemektedirler (2). Ayrıca bu tür Batı Nil Virüsü 

Hastalığı’nın en önemli vektörü olarak gösterilmişlerdir (3, 4, 5, 6).  

Vektörlerin kan beslenmesinde konak tercihleri viral, bakteriyel ve paraziter birçok 

vector-borne hastalığın bulaşma dinamikleri açısından kritik öneme sahip olup kontrol 

stratejilerinin geliştirilmesi için oldukça önemli bilgiler sağlamaktadır. Bunun yanında 

vektörlerin konakçı tercihlerinin saptanması, hastalık etkenlerinin biyolojisi ve 
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ekolojisini çözebilmek ve hastalık yayılışı hakkında yorum yapabilmek için de 

gereklidir.  

Polimeraz Zincir Reaksiyonu, moleküler tabanlı bir teknik olup yüksek spesifite ve 

sensiviteye sahiptir. Hastalık etkeni bulmada son derece hassas olan bu yöntem aynı 

zamanda ilgili primerler kullanıldığında vektörlerin beslenme eğilimlerini de 

saptayabilmektedir (7, 8). Söz konusu tekniğin diğer yöntemlere kıyasla daha spesifik 

sonuç vermesi, ergin dişi C. pipiens’lerin olası enfeksiyözleri bulaştırmaları açısından 

risk potansiyellerini ortaya koymak amacıyla beslenme eğilimlerini saptanması 

bakımından önem arz etmektedir. 

Türkiye’de günümüze kadar sivrisineklerin konakçı tercihleri üzerine yapılmış herhangi 

bir çalışma bulunmamaktadır. Bu çalışmada, “Dirofilaria immitis’in Vektör 

Sivrisineklerde Moleküler Biyolojik Tanısı ve Kayseri Yöresinde Vektör Sivrisineklerin 

Ekolojisi” isimli ve 107O533 kodlu TÜBİTAK araştırma projesi kapsamında sahadan 

toplanmış ve uygun şartlarda muhafaza edilmiş olan sivrisinek örneklerinde C. pipiens 

türüne ait olanlar identifiye edilmiş, dişi örnekler ayrılmış ve bireysel olarak kan 

beslenme eğilimleri, hem kanatlı konak spesifik primerler hem de memeli konak 

spesifik primerler kullanılarak araştırılmıştır. Elde edilen sonuçlar ile araştırma 

yöresinde C. pipiens’in kanatlı veya memeli konak açısından oluşturdukları risk 

potansiyeli hakkında veriler elde edilmiştir. Ayrıca konak kanı pozitif örneklerden 

seçilen bazı izolatlar klonlama ve plasmid pürifikasyonu sonrası sekans analizlerine 

tabii tutulmuş ve konak türü tayini yapılmıştır.  



 

 

 

 

 

 

 

2. GENEL BİLGİLER 

2.1. SİVRİSİNEKLERDE (CULICIDAE:DIPTERA) SINIFLANDIRMA, CULEX 

PIPIENS Linnaeus, 1758’İN SINIFLANDIRMADAKİ YERİ VE MORFOLOJİSİ                               

Diptera takımına bağlı Nematocera alt takımında, Chaoboridae, Dixidae ve Culicidae aileleri 

bulunmaktadır. Sivrisinekler, bunlardan Culicidae ailesinde yer almakta ve sadece bu ailedeki 

türler kan emme özelliği gösterirler (1). 

Culicidae erişkinleri, öne doğru yönelmiş uzun bir hortuma sahiptir. Hortum boyu, baş ve 

gövdenin toplam uzunluğuna eşittir. Kanat damarları üzeri pullarla kaplıdır. Pullar kanat 

saçağını oluşturur. Subkostal damar dallara ayrılmadan kosta ve radius damarlarına paralel 

seyreder. Culicidae larvaları akuatiktir. Çok az bir kısmı predatör özelliktedir (1). 

Knight ve Stone (9) ve Knight (10), Culicidae ailesine ait 3000'in üzerinde türün varlığını 

bildirmişlerdir. Ward (11,12) ve Gaffigan ve Ward (13) bu listeye 203 yeni tür daha 

eklemiştir. Yapılan çalışmalar sonucunda Culicidae ailesine ait toplam 3268 türün varlığı 

bildirilmiştir (12). 

Culicidae’nin ailesine bağlı Anophelinae, Culicinae ve Toxorhynchitinae alt aileleri 

tanımlanmıştır (14,15,9). Alt aileler içerisindeki yüksek filogeniyi netleştirmek için tribus 

(kabile) leri oluşturmak ilk defa Belkin (15) tarafından denenmiştir. Belkin (15), Anophelinae 

alt ailesinin, üst aile köküne daha yakın olduğu düşüncesi üzerinde tartışmış ancak Harbach 

ve Kitching (16) tarafından yapılan çalışma ile Anophelinae'nin taksonomik yerinin alt aile 
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olduğu kesinlik kazanmıştır. Yine bu çalışmanın sonucu olarak Anophelinae ve Culicinae 

geçerli monofiletik alt aileler olarak kabul edilirken, Toxorhynchitinae, Culicinae alt ailesi 

altında ayrı bir kabile seviyesine indirilmiştir. 

Yapılan güncel değişiklikler sonucunda, Culicidae ailesinin alt cins düzeyinde sistematik 

sıralaması aşağıdaki listede verilmiştir (17). 

Aile: Culicidae  

1. Alt aile: Anophelinae  

1. Cins: Anopheles 

Alt cinsler: Anopheles, Cellia, Kerteszia, Nyssorhynchus 

 2. Cins: Chagasia  

2. Alt aile: Culicinae 

1. Tribus: Aedeomyiini 

Cins: Aedomyia 

Alt cinsler: Aedeomyia, Lepiothauma  

  2. Tribus: Aedini  

  1. Cins: Aedes 

Alt cinsler: Aedes, Aedimorphus, Alanstonea, Albuginosus, Belkinius, Bothaella, Cancraedes, 

Christophersiomyia, Diceromyia, Edwardsaedes, Fredwardsius, Huaedes, Indusius, Isoaedes, 

Leptosomatomyia, Lorrainea, Neomelaniconion, Paraedes, Pseudarmigeres, Scutomyia, 

Skusea, Stegomyia 

2. Cins: Armigeres 

Alt cinsler: Armigeres, Leicesteria  

3.Cins: Ayurakitia  

4.Cins: Eretmapodites  

5.Cins: Haemagogus 

Alt cinsler: Conopostegus, Haemagogus 6.Cins: Heizmannia 

Alt cinsler: Heizmannia, Mattinglyia 



 

 

5 

 

7.Cins: Ochlerotatus 

1. Seksiyon Alt Cinsler: Chaetocruiomyia, Finlaya, Geoskusea, Halaedes, Kenknightia, 

Levua, Macleaya, Molpemyia, Mucidus, Nothoskusea, Ochlerotatus, Protomacleaya, 

Pseudoskusea, Rhinoskusea, Rusticoidus, Zavortinkius 

2. Seksiyon Alt Cinsler: Abraedes, Aztecaedes, Gymnometopa, Howardina, Kompia 

8.Cins: Opifex 

9.Cins: Psorophora 

Alt cinsler: Grabhamia, Janthinosoma, Psorophora  

10. Cins: Udaya  

11. Cins: Verrallina 

Alt cinsler: Harbachius, Neomacleaya, Verrallina 

12.Cins: Zeugnomyia  

3. Tribus: Culicini 

1. Cins: Culex 

Alt cinsler: Acalleomyia, Acallyntrum, Aedinus, Afroculex, Allimanta, Anoedioporpa, 

Barraudius, Belkinomyia, Carrollia, Culex, Culiciomyia, Deinocerites, Eumelanomyia, 

Kitzmilleria, Lasiosiphon, Lophoceraomyia, Lutzia, Maillotia, Melanoconion, Micraedes, 

Microculex, Neoculex, Phenacomyia, Thaiomyia, Tinolestes 

2. Cins: Galindomyia 

4. Tribus: Culisetini 

Cins: Culiseta 

Alt cinsler: Allotheobaldia, Austrotheobaldia, Climacura, Culicella, Culiseta, Neotheobaldia, 

Theomyia 

5. Tribus: Ficalbiini 

1. Cins: Ficalbia 

2. Cins: Mimomyia 

Alt cinsler: Etorleptiomyia, Ingramia, Mimomyia 
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      6. Tribus: Hodgesiini 

Cins: Hodgesia 7.Tribus: Mansoniini 

1. Cins: Coquillettidia 

Alt cinsler: Austromansonia, Coquillettidia, Rhynchotaenia 

2. Cins: Mansonia 

Alt cinsler: Mansonia, Mansonioides  

8. Tribus: Orthopodomyiini 

Cins: Orthopodomyia  

9. Tribus: Sabethini 

1. Cins: Isostomyia 

2. Cins: Johnbelkinia 

3. Cins: Limatus 

4. Cins: Malaya 

5. Cins: Maorigoeldia 

6. Cins: Onirion 

7. Cins: Runchomyia 

Alt cinsler: Ctenogoeldia, Runchomyia 8. Cins: Sabethes 

Alt cinsler: Davismyia, Peytonulus, Sabethes, Sabethinus, Sabeîhoides  

9. Cins: Shannoniana  

10. Cins: Topomyia 

Alt cinsler: Suaymyia, Topomyia 

11. Cins: Trichoprosopon 

12. Cins: Tripteroides 

Alt cinsler Polylepidomyia, Rachionotomyia, Rachisoura, Tricholeptomyia, Tripteroides 

13. Cins: Wyeomyia 
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Alt cinsler: Antunesmyia, Caenomyiella, Cruzmyia, Decamyia, Dendromyia, Dodecamyia, 

Exallomyia, Menolepis, Nunezia, Phorıiomyia, Prosopolepis, JVyeomyia, Zinzala 

10. Tribus: Uranotaeniini 

Cins: Uranotaenia 

Alt cinsler: Pseudoficalbia, Uranotaenia 

11. Tribus: Toxorhynchitini 

Cins: Toxorhynchites 

Alt cinsler: Afrorhynchus, Ankylorhynchus, Lynchiella, Toxorhynchites 

Culex pipiens Linnaeus, 1758 yukarıdaki sınıflandırmada 3. Tribus Culicini’de yer almakta 

olup Systema Naturae 2000 ve National Center for Biotechnology Information (NCBI) 

Taxonomy veritabanına göre sistematikteki yeri ayrıca aşağıda (Şekil 1) verilmiştir (Zuhal 1). 

 

Şekil 2.1. Cx. pipiens’in sistematikteki yeri 

Medikal ve veteriner önemine karşın Cx. pipiens’in taksonomik durumu henüz tam olarak 

netliğe kavuşmamıştır. Genel olarak Cx. pipiens kompleks olarak nietelenen bu türde Cx. 
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pipiens quinquefasciatus, Cx. pipiens pallens, Cx. pipiens pipiens ve Cx. pipiens molestus 

olmak üzere çeşitli alt türlerin bulunduğu kabul edilmekterdir (18, 19). Buna karşın diğer bazı 

araştırıcılar farklı popülasyonlar üzerine yaptıkları araştırmalarda Cx. quinquefasciatus’un alt 

tür olmayıp farklı bir tür olduğunu öne sürmüşlerdir (20,21,22,23). Morfolojik karakterler 

diğer fizyolojik ve davranışsan karakterlerle kıyaslandığında taksonomik çalışmalarda daha 

önemli olduğu belirtilmiştir (19). Morfolojik karakterlerden III–IV. segmentlerin larval 

abdominal seta 1’i, siphon/saddle indeksi, siphon şekli, seta 1a–S ve 1b–S’in dallanma sayısı, 

DV/D oranı, R2/R2+3 uzunluk oranı, R2+3’deki bifurkason ile subcosta ve costadaki 

kesişmenin Cx. pipiens kompleks türlerinin erginlerinin ayrımında önemli olduğu 

kaydedilmektedir. Ancak mevcut bu kriterler tam olarak bu türlerin ayrımında yeterli 

olmamaktadır. Erkek genital sisteminin morfolojik ayrımda en önemli kriter olduğu 

belirtilmektedir (18, 24, 25, 26, 27). Cx. pipiens kompleks türlerinin ergin ve larvalarına ait 

morfolojik özellikler Şekil 2.2-Şekil 2.3’de gösterilmiştir. 

 

Şekil 2.2. Ergin dişi Cx. pipiens kompleks türlerinin morfolojik yapısı 
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Şekil 2.3. Cx. pipiens kompleks türlerine ait larvaların morfolojik yapısı 

 

Lokal popülasyonlarda gözlenen morfolojik ve biyolojik karakterlerdeki varyasyonlar, Cx. 

pipiens kompleks türlerinin taksonomik durumuyla ilgili olarak daha kesin verilerin 

gerekliliğini ortaya koymuştur (20). Tür kompleksinin taksonomik durumunun kesin olarak 

ortaya konması farklı popülasyonlarda yapılacak çalışmalardan elde edilecek daha kesin ve 

bütünleyici bilgilere ihtiyaç göstermektedir (18). Dünyada Cx. pipiens kompleksinin hızlı ve 

başarılı identifikasyonu oldukça önemlidir. Morfolojik teşhis yöntemlerinin çeşitli zorlukları 

bulunmakta olup zaman alıcı ve erkeklerle sınırlıdır. Biyokimyasal ve moleküler teknikler 

1995 yılında Cx. pipiens kompleksinin identifikasyonunda kullanılmaya başlanmıştır. 

Crabtree ve ark. (28) ITS 2 genini hedef alan standart PCR yöntemlerinin Cx. pipiens 

complex, Cx. restuans ve Cx. salinarius türlerinin ayrımında kullanışlı olduğunu ancak tür 

kompleksinin identifikasyonunda yetersiz kaldığını kaydetmişlerdir. Basit sekans tekrarları 

(SSRs) veya kısa ard arda tekrarlar (STRs) olarak da bilinen Microsatellite lokus ile Ace.2, 

COI ve ITS genleri üzerine PCR ve PCR-RFLP gibi diğer bazı moleküler teknikler de bu tür 

kompleksinin ayrımında çalışılmıştır. Bunlar arasında Ace geni ve Microsatellite lokus en 
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önemli karakterler olarak nitelenmiş ve özellikle Cx. pipiens ve Cx. quinquefasciatus’un 

ayrımında kullanılabileceği belirtilmiştir (24,29-32).  

2.2. CX. PIPIENS’İN BİYOLOJİNDE ÖNEMLİ FAKTÖRLER  

Diptera takımının genel özelliği olarak, sivrisinekler tam metamorfoz geçirirler. Tüm 

sivrisinekler gelişimleri için akuatik habitatlara gereksinim duyarlar. Yumurtadan çıkıştan 

sonra dört larval dönem ve pupa dönemini geçirerek erişkin döneme geçerler (Şekil 2.4) (2). 

 

Şekil 2.4. Cx. pipiens’in hayat siklusu 

Habitat tipleri: Sivrisinekler, pratikte her çeşit durgun suda üreme potansiyeline sahiptirler. 

Az miktardaki sularda dahi çok fazla sayıda üreyebilirler. Atılmış teneke kutular, atılmış 

araba tekerlekleri, ağaç kovukları, yaprakların üzeri ve hayvanların ayak izlerinde biriken 

sularda, su depolarında, tuzlu bataklıklar gibi çeşitli özellikteki sularda üreyebilirler (32). Su 

hayatına uyum sağlamış olan sivrisinek larvalarına hemen hemen her türlü su birikintisinde 

rastlamak mümkündür. Ancak, her sivrisinek türü her çeşit su birikintisinde bulunamamakta 

ve türlere göre çeşitli habitatlar bulunmaktadır (33). Yapılan çalışmalarla Cx. pipiens'in 

birinci derecede, olmak üzere belli bir habitat seçmedikleri, hemen her çeşit sularda 
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bulunduğu ortaya konmuş olmakla birlikte genellikle kirli, sulu habitatlarda daha yoğun 

bulundukları kaydedilmiştir (33). 

Çiftleşme ve yumurta bırakma (ovipozisyon): Dişilerin çiftleşme aktivitesi, pupadan 

erişkin döneme geçişten kısa bir süre sonra olur. Erkekler ilk önce pupadan erişkin döneme 

geçerler. Üreme yerleri etrafında kümeler halinde uçarak dişi sivrisineklerin çıkışını bekler 

halde görülebilirler. Dişi sivrisinek bu kümenin içine girer ve çiftleşme meydana gelir.  

Sivrisinek türlerinin çoğunda, döllenmiş dişiler yumurtlamak için sezonda bir ya da birkaç 

kez kan emme gereksinimi duyar. Dişi sivrisineklerin döllendikten sonra kan emerek 

yumurtlamalarına kadar geçen süreye “trofogoni dönemi” denir. Her bir dönemin üç evresi 

vardır: 

1) Kan emmeye yöneliş ve kan emme, 

2) Kanın sindirimi ve yumurtalıklarda yumurtaların gelişimi, 

3) Üreme yerlerine doğru uçmak ve burada yumurtlamak. 

Yazın yeterli sıcaklıklarda bir kez kan emme, yumurtaların gelişimi için yeterli olmaktadır. 

Kanın sindirimi süresince yumurtalıklardaki tüm yumurtalar olgunlaşır (trofogoni uyumu). 

Sonbaharda havaların soğuması ile kan emmiş sivrisinekteki yumurtalar olgunlaşamaz. 

İlkbaharda havaların ısınması ile sivrisinek tekrar kan emmeye başlar ve yumurta 

olgunlaşması kaldığı yerden devam eder (trofogoni uyumu bozulur) (34). Çoğu sivrisinek 

türünde dişiler, kopulasyon sonrası yumurtaların gelişimini tamamlayabilmesi için kan 

emmek zorundadırlar (otojen olmayan gelişim). Az sayıdaki türün dişilerine (ör. Cx. p. 

pipiens biotype molestus) ait ilk parti yumurtalar kan emmeden de gelişebilirler (otojen 

gelişim). Dişi sivrisinekler, kan emmeyi takiben 2-4 gün içerisinde 50-500 adet yumurta 

bırakırlar (2). Sivrisinekler bıraktıkları yumurta içerisindeki embriyonun dış etkilerle 

tetiklenen dinlenme periyoduna (uyku hali) girip girmemelerine göre ikiye ayrılmıştır. İlk 

gruptakiler uyku halinde olmayan (nondormant) yumurtalar olup Anopheles, Culex, Culiseta, 

Mansonia, Uranotaenia, Orthopodomyia ve Wyeomyia cinsine ait türlerdir. İkinci gruptakiler 

ise uyku halinde olan (dormant) yumurtalar olup, Aedes ve Psorophora cinslerine ait türlerdir. 

Dormant yumurtalar diğer gruptakilere göre kurumaya daha dirençlidirler (2). 

İlk gruptaki (nondormant) yumurtalara sahip dişiler, yumurtalarını tek tek (Anopheles) veya 

kümeler halinde (Culex, Uranotaenia, Coquillettidia, Orthopodomyia ve Alt cins Culiseta) su 

yüzeyine bırakırlar (2). Bu gruptaki (nondormant) dişiler suyun üzerinde veya suya çok yakın 
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durarak yumurtaları su yüzeyine bırakırlar. Bu tip yumurtaların embriyoları oda sıcaklığında 

(23°C) iki gün içerisinde gelişimini tamamlayarak kısa sürede yumurtadan çıkarlar. Bu tip 

yumurtalar kuru ortamda kısa süre içinde canlılığını yitirirler. Ancak çok nemli veya çok az 

su birikintisi içinde “karaya oturmuş” şekilde bir gün veya daha az canlılığını koruyabilirler 

(2). Uyku haline girmeyen (nondormant) yumurtalara sahip türler yetişme sezonlarına bağlı 

olarak, senede bir kaç jenerasyon verebilirler. Bu gruptaki türler daha çok aynı sezon içinde 

birden fazla jenerasyonu kolayca oluşturabileceği kalıcı ve yarı kalıcı tipteki üreme yerlerinde 

bulunurlar. Genel görüş bu şekilde olsa da, An. punctipennis ve Cx. pipiens genellikle geçici 

su kaynaklarında bulunurlar (2). Embriyonik gelişim, yumurtalar suya bırakıldıktan hemen 

sonra başlar. Sıcaklığa bağlı olarak 2-7 gün veya daha uzun sürede embriyonik gelişim 

tamamlanır. Suya bırakılan Cx. p. pipiens yumurtalarından larva çıkışı 30°C’de bir gün, 

20°C’de üç gün ve 10°C’de on gün sonra gerçekleşirken 4°C’de ise embriyonik gelişim 

tamamlanamaz (2). 

Larva ve pupa dönemi: Yumurtadan çıkan larval dönemden erişkin evreye değin geçecek 

olan süre ortamın iklim, mevsim ve suyun sıcaklık durumuna göre değişir. Larvaların 

optimum gelişim sıcaklığı 24°C-26°C’dir (34). Optimum hava sıcaklığı ve besin alımında bu 

süre Culicinae alt ailesinde ortalama 7 gündür (32). Larvalar, bakteriler başta olmak üzere 

sudaki mikroorganizmalar, algler, protozoonlar, omurgasız canlılar ve tortulardan beslenir. 

Beslenme tipleri filtre edenler, tarayıcılar ve predatörler olmak üzere üç grupta incelenebilir. 

Filtre edenler, tipik olarak suda baş aşağı asılı dururlar ve su yüzeyinin altından tabana doğru 

olan kısımda süspansiyon halinde bulunan gıda partiküllerini süzerler (Culex, Coquillettidia, 

Alt cins Culiseta, bazı Aedes ve Ochlerotatus larvaları). Bitkiler ve ölü omurgasız canlıların 

küçük parçaları da ağız organelleri ile parçalanabilmektedir. Predatörler genellikle 

sivrisineklerin haricindeki diğer insektlerin larvaları ile beslenirler (Toxorhynchites, Aedes, 

Psorophora ve Culex larvaları). Predatör tip larvalara Avrupa'da rastlanmamaktadır (2). 

Pupa akuatiktir. Metamorfozun şekillendiği bu dönem ortalama 2 gün sürer. Pupa, Diptera 

takımındaki diğer pupaların aksine, sudaki hareketlenmelere karşı çok hassas ve dikkat 

çekecek derecede hareketlidir. Suya dalıştan sonra aktif hareketleri ile su yüzeyine çıkan 

larvaların aksine, pupalar su yüzeyine pasif olarak çıkarlar. Pupalar kuraklığa göreceli olarak 

daha dayanıklı olup, üreme yerlerindeki su kurumaya yüz tutsa dahi erişkinler pupadan 

çıkabilmektedir. Larvanın aksine, pupa beslenemez (2). 
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Erişkin sivrisineklerin yaşam süreleri: Erkek sivrisinekler genellikle 6-7 gün arasında 

yaşarlar. Laboratuvar koşullarında, yüksek nem ve yeterli karbonhidrat beslenmesi ile yaşam 

süreleri bir ayı geçebilir. Dişiler özellikle hibernasyon durumunda ve bol gıda ile 4-5 ay süre 

ile canlı kalabilirler. Aktivitelerinin en yüksek olduğu dönemlerde ise dişilerin yaşam süresi, 

yaklaşık iki haftadır (32). 

Hibernasyon ve estivasyon: Sivrisinekler kışın soğuk ve yazın kuraklık gibi uygun olmayan 

hava koşullarında etkinlik gösteremez ve dinlenme (diyapoz) dönemine girerler. Bunların kan 

emme ve yumurtlama etkinlikleri durur (gerçek diyapoz). Büyük çoğunluğu ölür. Bazı 

türlerde ise dişiler kötü hava koşullarında dahi (kışın ahır ve evlerde) kan emebilirler fakat 

yumurtlayamazlar. Bu durumda diyapoz tam değildir (yumurtalık diyapozu) (34).  Culex, 

Culiseta, Uranotaenia ve Anopheles cinslerinde erişkin dönemde hibernasyon görülmektedir 

(2). Hibernasyona girecek dişiler, sonbaharın son günlerine doğru ahır ve evlere girerek kuytu 

bir köşe, aralık, çatlak veya bodrumlara sığınırlar. Havaların soğuması ile sivrisineğin 

karnındaki yağ gözeleri sayıca artar ve yumurta gelişimi durur, yumurta yerleri yağla sarılır. 

Hibernasyona giren dişiler, su kaybını azaltmak için gliserol, trehaloz ve sorbitolü 

kullanmazlar, bunun yerine kutikular hidrokarbonları kullanarak su kaybını en aza indirirler 

(35). Sivrisinek ayaklarını iki yana açar ve karnını duvara dayarcasına yaklaştırır. Besin 

alamaz ve uyuşukluk (letarji) durumunda kalır. Hibernasyon esnasında tedirgin olduklarında 

çok yakın bir yere geçerek orada kışlamaya devam ederler. Havaların ısınmasıyla hibernasyon 

sonlanır (34). Çok sıcak ve kurak geçen yaz aylarında sıvı kaybı sonucu sivrisinek besin 

alamaz ve uyuşukluk durumuna girer. Bu duruma da estivasyon (yaz uyuşukluğu) denir (34). 

Sivrisineklerin uçma gücü: Havadaki nemin yükselmesi, sivrisineklerin uçuş mesafesini 

artırmaktadır. Erişkinler, nemin az olduğu havalarda dinlenme durumunda bulunurlar. 

Sivrisinekler üreme yerlerinden 2-3 km uzağa uçabilmektedirler. Sivrisineklerin kendi güçleri 

ile yayılışına “aktif dispersiyon”, rüzgâr ve çeşitli hava, kara, su aracı ile daha uzak yerlere 

yayılışına ise “pasif dispersiyon” denir. Sivrisinekler 1000 m yüksekliğe kadar çıkabilirler 

(34). 

2.3. CX. PIPIENS ERGİNLERİNİN KAN BESLENMESİNDE ÖNEMLİ FAKTÖRLER 

VE KONAK TERCİHLERİ  

Kan ile beslenen (haematophagous) artropodların beslenme yapıları ve konak tercihleri, bir 

çok patojenin çoğalması ve omurgalı konaklara bulaşması açısından oldukça önemlidir 

(36,37). Vektörlerde beslenme yapılarının ve konak tercihlerinin belirlenmesi, vektör-borne 
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hastalıklarla etkili mücadele stratejilerinin ve politikalarının oluşturulmasına, salgın 

risklerinin azalmasına ve hem insan hem de hayvanlarda bu hastalıkların 

ekoepidemiyolojilerinin daha iyi anlaşılmasına oldukça önemli katkısı vardır (36). Ergin Cx. 

pipiens erkeklerinin ağız yapıları delmeye elverişli olmadığından kan ememezler. 

Beslenmeleri nektarlar, bitki öz suları ve diğer sıvılar ile olmaktadır. Dişilerin beslenmeleri 

ise çeşitli omurgalılardan kan emme yoluyla olur. Nitekim sivrisineklerin büyük bir 

çoğunluğu zoofilik olup, insanlar haricindeki hayvanlar ve soğukkanlı omurgalılardan kan 

emer. Kan emmek için insanı tercih eden türler antropofilik olarak tanımlanır (32). Konak 

ayrımı yapmadan hayvanlardan ve insanlardan kan emenlere ise zooantropofilik denir (34).  

Beslenme yirmidört saatlik zaman dilimi tarafından kontrol edilen birçok insekt aktivitesinden 

birisidir (38). İnsektler ritmik paternlerde beslenir ve hareket ederler. Bu periyod içerisinde 

inaktif veya uyku dönemlerinde ise hareketsiz kalırlar ve beslenmezler (39). Endojen 

beslenme ritimleri günlük aydınlık/karanlık siklusların içerisinde olmakla birlikte diğer bazı 

eksternal ve internal faktörler de (Örn. Sıcaklık, rüzgar, fizyolojik durum vb.) bu beslenme 

ritimlerini modüle edebilir (38). İnsektlerde erginlerin beslenmesi aydınlık (40,41), karanlık 

(42,43), veya gün doğumu/gün batımı (44,45,46) ile sınırlıyken gelişim dönemleri 24 saat 

boyunca gelişigüzel beslenebilirler (47). İnsektlerin tüm hayat dönemleri boyunca, yakın 

türler veya tür içinde dahi beslenme aktivitesi periyodunda farklılıklar bulunabilir (44-50). 

Kanla beslenen insektlerin günlük beslenme ritimleri üzerine özellikle hastalık naklindeki 

önemlerinden dolayı vektör türler başta olmak üzere detaylı çalışmalar yapılmıştır (43,44,50-

53). Serbest yaşayan kanla beslenen insektlerin (Örn., Culicide, Culicoides, Ceratopogonids 

vd.) beslenmeleri, aktif oldukları periyodların konak uygunluğu periyoduyla örtüşmesini 

gerektirir. Bunun yanında 24 saat dilimindeki predatör aktivitesi ve çevresel koşullar (Örn., 

sıcaklık, rutubet) da insekt uygunluğunu etkileyebilir (54). Yirmidört saatlik zaman dilimi 

tarafından kontrol edilen insekt kan beslenme aktivitesi, 1) konak uygunluğu, 2) predatör 

inaktivitesi ve 3) uygun çevresel koşullar ile senkronize olan konak arama zamanı sayesinde 

bir mekanizma sağlamaktadır. Örneğin tahtakurularından Cimex lectularius’un kan 

beslenmesi, insanların inaktif ve uygun, kısmi rutubetin ise yüksek olduğu sabahın erken 

saatlerinde gerçekleşir (54). Birçok patojen ve parazitin vektörler tarafından nakli beslenme 

periyodlarının yüksek olduğu dönem boyunca şekillenir. Vektör türlerin kan emme 

periyodlarının pik dönemlerinin ve moleküler temellerinin bilinmesi, ken emici insekt türleri 

ile konaklarının temasını azaltma amacıyla kontrol önlemelrinin geliştirilmesinde oldukça 

önemlidir. Son amanlarda bazı vektör türlerde günlük davranış ritimlerinin temelini oluşturan 
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endojen moleküler saatin detayları tarif edilmiştir (55,56). Sivrisinekler arasında fotoperiyotla 

ilgili olarak konak arama için uçuşlar ritmiktir (57-60). Konak varlığına dair işaretler de 

beslenme davranışlarını etkilemektedir (61). Bu işaretlerden biri CO2 olup, sivrisinek 

aktivasyonunda önemli olduğu (53) ve konak bulma için uzun mesafeli bir işaret rolü 

üstlendiği belirtilmektedir (62).         

Cx. pipiens kompleks içinde yer alan Cx.p. pipiens ve Cx.p. molestus morfolojik olarak 

identik olup, coğrafik dağılımları da örtüşmektedir. Ancak bu iki alt tür (bioform) davranışsal 

olarak farklılık göstermektedir. Örneğin Cx.p. molestus ilk yumurta yığınını kan 

beslenmesinden önce bırakmaktayken Cx.p. pipiens reprodüksiyonunda kan beslenmesi 

zorunludur (63). Cx. p. molestus popülasyonları sıklıkla yer altında (kiler, mahzen, yer altı 

tünelleri gibi) beslenirken (18,64,65), Cx. p. pipiens popülasyonları daha çok açık ve yer 

üstünde beslenir. Asyadaki Cx. p. molestus popülasyonlarının günlük uçuş paternleri Cx. 

pipiens kompleksteki yer üstünde beslenen diğer alt türlere göre aritmik olduğu 

kaydedilmiştir (60,66). Yetersiz ışık kaynaklarıyla karanlık habitatları ve uçuş aktivitesindeki 

aritmiye dair bulgular, Cx. p. molestus’un yer üstünde beslenen Cx. p. pipiens popülasyonları 

ile kıyaslandığında biyolojik yapısında ışık tarafından uyarılmadığını ortya çıkarmıştır. Ayrıca 

bu iki bioformun doğal popülasyonlarının da farklı konak tercihleri olduğu rapor edilmiştir. 

Cx. p. pipiens’in kan beslenmesinde daha çok kanatlı (67,68), Cx. p. molestus’un ise insanları 

(18,69) tercih ettiği kaydedilmiştir.  

2.4. CX. PIPIENS’İN VEKTÖRLÜK ROLLERİ 

Sivrisinekler, medikal açıdan önemli olan çeşitli patojenleri naklederler. Virüsler, bakteriler, 

protozoonlar ve nematodların etkeni olduğu önemli hastalıklar olan sıtma, dengue ve 

sarıhumma, çeşitli viral ensefalitler ve filariosis vb.’nin nakillerinden sorumludurlar. 

Sivrisineklerin vektörlük rolleri mekanik veya biyolojik olabilmektedir (1).  

Cx. pipiens kompleks içinde yer alan sivrisinek türleri kosmopolit yayılışa sahip olup kanatlı 

malariası, dirofilariosis, Bancroftian filariasis ile Rift Valley fever, Sindbis virüs, St. Louis 

encephalitis ve West Nile Fever gibi birçok enfeksiyonu kanatlı ve memeli konaklara 

nakletme yeteneğindedirler (70,71). Cx. p. molestus’un Kuzey Amerika’da West Nile 

Virusu’nun primer vektörü olduğu rapor edilmektedir (4). Asya, Afrika ve Güney 

Amerika’nın tropik bölgelerinde lenfatik filariosis etkeni olan nematodlar, Wuchereria 

bancrofti, Brugia malayi ve Brugia timori, yaklaşık 120 milyon insanı etkilemiştir. Bu 

vakaların % 90’ının etkeni W. bancrofti’dir. Hastalığın vektörlüğünü yapan en önemli 
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türlerden biri de Culex pipiens quinquefasciatus olarak belirlenmiştir  (2). Ayrıca Cx. pipiens 

kompleks türlerinin dünyanın çeşitli yörelerinde köpeklerin kalp kurdu etkeni Dirofilaria 

immitis’e aktif vektörlük yaptıkları kaydedilmiştir (72-80).  

  

 

 



 

 

 

 

 

 

 

3. GEREÇ VE YÖNTEM 

3.1. ÇALIŞMA MATERYALİ VE ARAŞTIRMA SAHASI 

Bu çalışmanın materyalini “Dirofilaria immitis’in Vektör Sivrisineklerde Moleküler 

Biyolojik Tanısı ve Kayseri Yöresinde Vektör Sivrisineklerin Ekolojisi” isimli ve 

107O533 kodlu TÜBİTAK araştırma projesi kapsamında Kayseri yöresinden 2008 ve 

2009 sezonlarında farklı 46 odaktan (Şekil 1, Şekil 2) toplanmış ve -20 °C’de muhafaza 

edilmiş olan sivrisinek örnekleri oluşturmuştur.  

 

Şekil 3.1. 2008 sezonunda sivrisinek örneklemesi yapılan noktaların ( , ) coğrafik harita üzerinde 
gösterimi. 
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Şekil 3.2. 2009 sezonunda sivrisinek örneklemesi yapılan noktaların ( , ) coğrafik harita üzerinde 
gösterimi. 

 

3.2. LABORATUVAR ÇALIŞMALARI 

 

3.2.1. Sivrisinek Örneklerinde Cx. pipiens İdentifikasyonu  

Bilgisayar destekli stereo mikroskop altında, çeşitli tür ayrımına ilişkin kaynaklar (81, 

82,83, 84) ve elektronik ortamda yazılı Avrupa Sivrisinekleri Tür Ayrım Anahtarı (85) 

kullanılarak dişi C. pipiens türleri identifiye edilmiştir.  

 

3.2.2. Ergin Dişi Cx. pipiens Örneklerinden Genomik DNA Ekstraksiyonu 

Ergin dişi Cx. pipiens örneklerinden genomik DNA’ların elde edilmesi amacıyla 

AxyPrep Multisource Genomic DNA Miniprep Kiti (AP-MN-MS-GDNA-250, Axygen 

Biosciences, USA) üreticinin açıklamalarına göre kullanılmıştır. Elde edilen ekstraktlar 

moleküler analizlere kadar -20°C’de muhafaza edilmiştir. Genomik DNA 

ekstraksiyonunun basamakları aşağıda verilmiştir. 

a) Her bir dişi Cx. pipiens örneği, ayrı olarak mikrosantrifüj tüplerine alınarak sıvı 

azot yardımıyla ezilmiş ve homojen hale getirilmiştir.  İşlenecek numune sayısına 

göre, örneklerin karışmaması amacıyla ependorf tüplerinin üzerine örneklere ait 

protokol numaraları yazılmıştır. Kit içerisinde bulunan Eluent, önceden ısısı 

65oC'ye ayarlanmış su banyosu içerisine konulmuştur. 
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b) Çözünmüş pellet üzerine 350 µl PBS (phosphate-buffered saline, not provided) ve 

0.9 µl RNase A ilave edilmiş ve 30 sn el yardımıyla nazikçe çalkalanıştır. 

c) 350 µl homojenat pipet yardımıyla 2 ml microfuge tube (provided) içerisine 

alınmıştır.  

d) Tüp içine 20 µl Proteinase K ve 150 µl Buffer C-L ilave edilerek hemen 1dk 

vortekslenmiştir. 

e) Tüpler 56°C‘de 15 dk su banyosunda inkübe edilmiştir (Her 2-5 dk’da bir 

vortekslendi).  

f) Tüpler üzerine 350 µl Buffer P-D eklenerek 30 sn vortekslenmiştir. 

g) Daha sonra tüpler 14000 rpm’de 10 dk santrifüj edilmiştir.  

h) Her bir örnek için 2 ml'lik ependorf tüplerine (provided) miniprep kolon 

yerleştirilmiştir. Santrifüj işlemi sonucu üstte kalan süpernatant pipet yardımıyla 

alınarak miniprep columnlar içerisine konularak 14.000 rpm'de 1 dakika santrifüj 

edilmiştir. 

i) Süre sonunda dibe çöken süpernatantlar dökülmüş ve miniprep columnlar tekrar bu 

tüplerin içerisine yerleştirilmiştir. Miniprep columnlar içerisine ilk yıkama 

solüsyonu olan 500 µl Buffer W1 ilave edilerek 14,000 rpm’de 1 dk  santrifüj 

edilmiştir. 

j) Miniprep columndan süzülerek ependorfun dibine çöken sıvı uzaklaştırılmış ve 

miniprep columnlar tekrar bu tüplerin içerisine yerleştirilmiştir. Miniprep kolonlar 

içerisine 700 µl of Buffer W2 ilave edilerek 14,000 rpm’de 1 dk  santrifüj edilmiş 

ve bu işlemler 2 kez tekrarlanmıştır. 

k) Yıkama işlemi sonucu dibe süzülen sıvı kısım uzaklaştırılarak miniprep columnlar 

boş ependorflar içerisine yerleştirilmiştir. Herhangi bir solusyon eklenmeden boş 

tüpler 14.000 rpm'de 1 dakika santrifüj edilerek yıkama solüsyonları içerisindeki 

ethanolün tamamen uçması sağlanmıştır. 

l) Herbir örneğe ait miniprep columnlar 1,5 ml'lik yeni ependorf tüplerine 

yerleştirilmiştir. Üzerlerine, önceden 65oC'lik su banyosuna konulmuş olan 

Eluent'den 100 µl ilave edilerek oda ısısında 1 dakika bekletilmiştir. Daha sonra 

14.000 rpm'de 1 dakika santrifüj yapılarak genomik DNA elde edimiştir. Elde 

edilen DNA'lar analize tabi tutulana kadar derin dondurucuda (-20 oC) muhafaza 

edilmiştir. 
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3.2.3. Mitokondrial Cytochrome Oxidase Subunit 1 (mt-COI) Geninin 

Amplifikasyonu 

Ergin dişi Cx. pipiens örneklerinden elde edilen genomik DNA ekstraktlarından 4’ü 

mitokondrial cytochrome oxidase I (mt-COI) gen bölgesinin yaklasık 658 bp gen 

fragmentini amplifiye eden LCO1490 (5’-GGTCAACAAATCATAAAGATAT TGG-

3’) ve HCO2198 (5’-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3’) (86) primerler ile 

PCR analizine tabii tutulmuştur. Reaksiyon karışımı 25 µl final konsantrasyonda, 2,5 µl 

10XPCR buffer, 2 mM MgCl2, 0.5µM her bir primer, 0.5 mM her bir dNTP, 1.25U Taq 

DNA polymerase ve 50ng/µl template DNA olarak hazırlanmıştır. Thermalcyclerda 

protokol 96  �C’de 1 dk; 35 siklus, denaturation: 94 �C’de 1 dk, annealing: 55 �C’de 

1 dk, extension: 72 �C’de 1,5 dk; final extension: 72  �C’de 10 dk olacak şekilde 

programlanmıştır. PCR analizlerinin geçerliliğinin ve herhangi bir kontaminasyonun 

olup olmadığının test edilmesi amacıyla her analizde pozitif kontrol olarak standardize 

edilmiş referans örneklere ait genomik DNA’lar, negatif kontrol olarak ise sterilize 

edilmiş deiyonize su kullanılmıştır. Amplifikasyon sonunda elde edilen PCR ürünleri 

(10 µl) % 1,5 ’luk agaroz jelde elektoforeze tabi tutularak, CLP Jel Dökümantasyon 

Sistemi ve Gene Snap from Syngene analiz programı (UVP INC Uplant, CA ) ile 

görüntülenip analiz edilmiştir.  

 

3.2.4. Ergin Dişi Cx. pipiens Örneklerinin mt-COI Gen Bölgelerinin Sekans ve 

Filogenetik Analizleri 

Tür teşhisleri yapılmış ergin dişi Cx. pipiens örneklerinin PCR analizleri sonucu uygun 

bant profilleri gösterenlerden seçilen 2 izolat High Pure PCR Product Purification Kit 

(Roche) kullanılarak jel pürifiye edilmiştir. Pürifikasyon sonrası örneklerin mt-COI gen 

bölgesi LCO1490/HCO2198 primerleri ile ABI 3700 Capillary Sequence System 

(Applied Biosystems) de sekanslatılmıştır.  Çift yönlü DNA dizisi belirlenen izolatlara 

ait kromotogramlar dikkatlice analiz edildikten sonra BioEdit Sequence Alignment (87) 

ve Geneious 6.1.6 (88) yazılımları ile forward ve revers dizilimlerin pairwise 

alignmentları yapılmış final dizilimler elde edilmiştir. Elde edilen sekansların blastn 

(http://blast.ncbi.nlm. nih.gov/Blast.cgi) analizleri yapıldıktan sonra Dünyada 

GenBank’a kayıtlı diğer benzer izolatlar ile Mega 5.0 (89) ve Geneious 5.5.5 (88) 
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yazılımlarında multiple alignmentları yapılarak filogenileri araştırılmış ve moleküler 

karakterizasyonları ortaya konmuştur. 

 

3.2.5. Ergin Dişi Cx. pipiens Örneklerinin Kan Beslenmesinde Konak 

Spekturumunun PCR ile Belirlenmesi 

Ergin dişi Cx. pipiens örneklerinin beslenme eğilimlerini belirlenmesi mitochondrial 

cytochrome b (mt-cyb) gen bölgelerinden dizayn edilen kanatlı spesifik Avian-3 (5’-

GACTGTGAYAAAATYCCMTTCCA-3’) ve Avian-8 (5’-GYCTTCAITYTTTGGYT 

TACAAGAC-3’) primerleri, memeli spesifik Mammalian-1 (5’-TGAYATGAAAAA 

YCATCGTTG-3’) ve Mammalian-2 (5’-TGTAGTTRTCWGGGTCKCCTA-3’) 

primerleri kullanılmıştır (90). Reaksiyon karışımı her iki primer seti için de 25µl final 

konsantrasyonda; 2,5 µl 10XPCR buffer, 1,5 mM MgCl2, 1µl 20 pmol her bir primer, 2 

µl 200 mM her bir dNTP, 1.25U Taq DNA polymerase ve 50ng/µl template DNA 

olacak şekilde hazırlanmıştır. Daha sonra karşım thermalcyclera kanatlı ve memeli 

primerleri için initial denaturation: 94°C’de 2 dk; 35 siklus, denaturation: 94°C’de 30s, 

annealing: 55°C’de 30s, extension: 72°C’de 60s (kanatlı), 90s (memeli); final extension: 

72°C’de 4 dk olacak şekilde programlanmıştır. PCR analizlerinin geçerliliğinin ve 

herhangi bir kontaminasyonun olup olmadığının test edilmesi amacıyla her analizde 

pozitif kontrol olarak kanatlı (şahin, tavuk) ve memeli (sığır, koyun, at, köpek) 

kanlarından izole edilmiş genomik DNA’lar, negatif kontrol olarak ise sterilize edilmiş 

deiyonize su kullanılmıştır. Amplifikasyon sonunda elde edilen PCR ürünleri (10 µl) % 

1,5 ’luk agaroz jelde elektoforeze tabi tutularak, CLP Jel Dökümantasyon Sistemi ve 

Gene Snap from Syngene analiz programı (UVP INC Uplant, CA ) ile görüntülenip 

analiz edilmiştir. 

 

3.2.6. Kanatlı ve Memeli Mt-cyb Genlerinin  Klonlanması ve Plasmid İzolasyonu 

Ergin dişi Cx. pipiens örneklerinin beslenme eğilimlerini belirlenmesinde konak türü 

tayini için memeli ve kanatlı mt-cyb gen bölgesi yönünden PCR analizlerinde pozitif 

belirlenen 10’ar izolat klonlanmış ve plasmid pürifikasyon yapılmıştır. Klonlama 

basamakları aşağıda verilmiştir.   

Ligasyon basamağı: Memeli ve/veya kanatlı mt-cyb gen bölgesi yönünden PCR 

analizleri sonucu jel üzerinde belirlenen amplikonlar High Pure PCR Product 

Purification Kit (Roche) kullanılarak jel pürifiye edilmiştir. Jel pürifiye örneklerin 
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klonlanmasında CloneJET PCR Clonning Kit (Thermo Scientific, ABD) kullanılmıştır. 

Klonlama reaksiyonu kullanıcının önerileri doğrultusunda aşağıdaki şekilde hazırlanmış 

ve yapılmıştır: 

 

2X Reaction Buffer                                        15 µl 

PCR product (10 ng/ µl)                                 11.5 µl 

DNA Blunting enzyme                                    1.5 µl 

Toplam                                                           18 µl 

 

Hazırlanan karışım vortekslenip santrifüj edildikten sonra 70 oC’de su banyosunda 5 dk 

inkübe edilerek hemen buz üstüne alınmıştır.  

Karışım üzerine daha sonra 1 µl pJET1.2/blunt CloningVector (50 ng/ µl) ve 1 µl T4 

DNA Ligaz eklenerek son hacmi 20 µl’ye tamamlanmıştır. Karışım 5 dk oda 

sıcaklığında bekletildikten sonra 5 µl’si transformasyon için kullanılmıştır. 

pJET1.2/blunt CloningVector haritası Şekil 3.3’de verilmiştir. 

             

Şekil 3.3. pJET1.2/blunt CloningVector 

Transformasyon Basamağı: 5 µL’lik ligasyon ürünü buz üzerinde tutulan E. coli TOP 

10 hücrelerine eklendi ve buz üzerinde 30 dk inkübe edildi. Karışım, önce 42oC’de 1 dk 

daha sonra buz üzerinde 2 dk bekletildikten sonra üzerine 250 µL SOC Medium 
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eklenmiştir. 37oC’de çalkalayıcı üzerinde 1.5 saat inkübe edilen transformasyon 

karışımı LB (Lurie-Bertani) katı besiyerine ekilerek bir gece inkübe edilmiştir.  

LB katı besiyerinde üreyen kolonilerden steril pipet uçları ile alınarak yeniden LB katı 

besiyerine ekilmiş ve 37oC’de 1 gece daha inkübasyona bırakılmıştır. 

Koloni Screening PCR: LB katı besiyerinde üreyen kolonilerin rekombinant plasmidi 

içerip içermediğini anlamak için Koloni PCR yapılmıştır. Koloni PCR için 10 µl ITaq 

master mix’i, 0,4 µl pJET1.2 Forward ve pJET1.2 Reverse primerleri ile bir karışım 

hazırlanmıştır. Hazırlanan karışıma katı besiyerinde üreyen kolonilerden steril pipet ucu 

ile alınan örnekler bulaştırılarak toplam 20 µL’lik karışımlar hazırlanmıştır. 

Thermalcyclerda protokol initial denaturation: 95 oC’de 3 dk; 25 siklus, denaturation: 

94 oC’de 30 s, annealing: 60 oC’de 30 s, extension: 72 oC’de 1 dk; final extension: 72 
oC’de 10 dk olacak şekilde programlanmıştır. PCR sonucu elde edilen amplikonlar 

%1.5’luk agaroz jelde yürütülüp görüntülenmiştir.  

Plasmid DNA: Pozitif bulunan kolonilerden plasmid DNA’sı elde etmek için LB katı 

besiyerinden steril özeler ile alınan koloniler ampisilinli 5 ml’lik LB sıvı besi yerlerine 

ekimi yapılarak 37oC’de sallayıcı üzerinde bir gece inkübe edilmiştir. Üreme gözlenen 

sıvı besi yerlerinden alınan örnekler 2 mL’lik ependorflar içerisine alınarak 6000g’de 15 

dk santrifüj edildi. Santrifüj sonrası üstteki sıvı kısım dökülüp pelet daha sonra 

kullanılmak üzere -20 oC’de muhafaza edilmiştir.  

Peletten plasmid izolasyonu için Axygen plasmid pürifikasyon kit prosedürü takip 

edilmiştir. Axygen plasmid pürifikasyon ticari kitinin önerileri doğrultusunda plasmid 

ekstraksiyon işlemi şu şekilde yapılmıştır:  

1- -20 oC’de saklanan peletin oda sıcaklığında çözünmesi sağlandıktan sonra 

üzerine 250 µl Buffer S1eklenmiş ve vortekslenmiştir. 

2- Üzerine 250 µl Buffer S2 eklenmiş ve el ile 6 kez hafifçe çalkalanmıştır. 

3- Daha sonra üzerine 350 µl Buffer S3 eklenmiş ve yine el yardımı ile hafifçe 8 

kez çalkalanmıştır  

4- Karışım daha sonra 12,000×g’de 10 dakika santrifüj edilmiş 

5- Santrifüj sonrası supernatant alınıp AxyPrep Plasmid Miniprep column içine 

konulup 12,000×g’de 1 dk santrifüj yapılmıştır 

6- Alttaki toplama tüpüne süzülen sıvı boşaltılmış ve üstteki Miniprep column 

tekrar aynı toplama tüpü içerisine yerleştirilmiştir. 
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7- Yıkama amacıyla her bir Miniprep column üzerine 500 µl Buffer W1 ilave 

edilerek 12.000 ×g’de 1 dakika santrifüj edilmiştir 

8- Santrifügasyondan sonra alta süzülen sıvı uzaklaştırılmış ve Miniprep column 

aynı toplama tüpü içerisine yerleştirilmiştir 

9- Tüp üzerine 700 µl Buffer W2 eklenerek 12.000 ×g’de 1 dakika santrifüj 

edilmiştir. Bu basamak 2 kez tekrar edilmiştir. 

10- Toplama tüpüne süzülen sıvı tekrar uzaklaştırılmıştır. Miniprep column bu kez, 

yeni 2 ml'lik DNA'se RNA'se free bir tüp içerisine yerleştirilmiş ve membrana 

bağlanan Buffer W2’yi uzaklaştırmak için 12.000×g’de 1 dakika santrifüj 

edilmiştir 

11- Santrifüj sonrası Miniprep column temiz bir 1.5 ml’lik tüp içerisine 

yerleştirilmiş ve plasmid DNA’sı elde etmek amacıyla üzerine 60 µl Eluent 

eklenmiş ve oda ısında 1 dk beklendikten sonra 12.000 ×g’de 1 dakika santrifüj 

edilmiştir  

12- Santrifüj işlemi sonrası 1,5 ml'lik steril tüp içerisine süzülen sıvı plasmid 

DNA'sı, sekanslamaya gönderilinceye kadar -20 oC'de muhafaza edilmiştir. 

Restriksiyon ve PCR Analizleri: İzole edilen rekombinant plasmidler, restriksiyon 

enzimleri ile kesilerek ve/veya vektör spesifik primerler ile PCR analizleri yapılarak 

klonlanan genin varlığı yönünden araştırılmıştır. Enzim kesimi için Aval ve Xbal 

(Thermo Scientific) enzimleri kullanılmıştır. Elde edilen plasmid DNA’sını restriksiyon 

enzimleri ile kesmek için aşağıdaki oranlarda master mix hazırlanmıştır: 

Su  14 µl 

10X FastDigest® buffer             2 µl 

DNA  4 µl 

FastDigest®  enzyme                 1 µl 

Toplam 20 µl 

 

Karışım vortekslenmiş ve 37 oC’de 5 dk su banyosunda inkübe edildikten sonra 

%1.5’lik agoroz jele yüklenerek klonlanan genin varlığı yönünden incelenmiştir. 

Plasmid DNA’ların amplifikasyonu amacıyla pJET1.2 Forward (5’-

CGACTCACTATAGGGAGAGCGGC-3’, Thermo Scientific) ve pJET1.2 Reverse (5’-



 

 

25 

 

AAGAACATCGATTTTCCATGGCAG-3’, Thermo Scientific) primerleri kullanılmış 

ve PCR sonrası amplikonlar % 1,5 ’luk agaroz jel üzerinde görüntülenmiştir. 

 

3.2.7. Klonlanan Kanatlı ve Memeli Mt-cyb Genlerinin Tür Tayini için Sekans ve 

Filogenetik Analizleri 

Kanatlı ve memeli mt-cyb gen bölgesi için elde edilmiş olan plasmid DNA’lar pJET1.2 

forward ve reverse primerleri çift yönlü olarak sekanslanmıştır. Çift yönlü DNA dizisi 

belirlenen plasmidlere ait kromotogramlar dikkatlice analiz edildikten sonra BioEdit 

Sequence Alignment (87) ve Geneious 5.5.5 (88) yazılımları ile forward ve reverse 

dizilimlerin pairwise alignmentları yapılarak, vektör DNA’sı ile kıyaslanmış, insert 

olmuş hedef gen bölgesi belirlemiş ve izolatlara ait final dizilimler elde edilmiştir. Elde 

edilen sekansların blastn (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) analizleri ve Geneious 

6.1.6 (88) genetik analiz yazılımıyla çoklu hizalamaları yapılarak konak türleri 

identifiye edilmiştir. filogenileri araştırılmış ve moleküler karakterizasyonları ortaya 

konmuştur. Elde edilen nükleotid dizilerinin GenBank kayıtları yapılmıştır. 

3.3. İSTATİSTİKSEL ANALİZ 

Verilerin istatistiksel analizleri SPSS 15.0 paket programı ile gerçekleştirilmiştir. Ergin 

dişi Cx. pipiens örneklerinin kan beslenmesinde konak tercihlerinin istatistiksel 

analizinde Fisher‘s Exact ve Pearson‘s Chi Square testleri kullanılmıştır.  
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4. BULGULAR 

4.1. İdentifiye Edilen Ergin Cx. pipiens Örneklerinin Tür Seviyesinde Ayrım 

Kriteri Olan Bazı Morfolojik Yapıları ve Dağılımları 

Çalışmada identifikasyona tabii tutulan toplam 1284 ergin dişi sivrisinekten 376’sı Cx. 

pipiens olarak teşhis edilmiştir. İdentifiye edilen ergin Cx. pipiens dişilerinin önemli 

bazı morfolojik özellikleri aşağıda gösterilmiştir:  

1. Labyumda belirgin soluk renkli bir halka bulunmamıştır (Şekil 4.1).  

2. Pre spiracular ve post spiracular setae’lar mevcut değildir (Şekil 4.2).  

3. Prealar bölgede pul görülmemiştir (Şekil 4.2). 

4. 1. çift bacaklarda, tibia’nın tamamen koyu renkli pullarla kaplı olduğu 

görülmüştür (Şekil 4.3). 

5. 3. çift bacaklarda, tarsomer I’in uzunluğu hemen hemen tibianın uzunluğuna eşit 

olduğu görülmüştür (Şekil 4.4).  

6. 3. çift bacaklarda, tibia’nın tamamen koyu renkli pullarla kaplı olduğu 

görülmüştür (Şekil 4.4). 

7. Kanatlarda, subcostal damarın apeksi ile R2-R3 çatal kökü hizalarının 

incelenmesinde R2-R3 çatal kökünün kanat köküne daha yakın olduğu 

belirlenmiştir (Şekil 4.5). 
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Şekil 4.1. Cx. pipiens (dişi); labiumda belirgin soluk renkli bir halka 

bulunmamakta  
 
 
 

 
Şekil 4.2. Cx. pipiens (dişi); pre spiracular ve post spiracular bölgede setae 

yok, prealar bölgede pul bulunmamakta  
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Şekil 4.3. Cx. pipiens (dişi); 1. çift bacaklarda, tibia tamamen koyu renkli pullarla kaplı  

 

 

 

 

 
Şekil 4.4. Cx. pipiens (dişi); 3. çift bacaklarda, tarsomer I’in (b) uzunluğu hemen hemen tibianın (a) 

uzunluğuna eşit, tibia tamamen koyu renkli pullarla kaplı  

 

 a 

a 

b 
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Şekil 4.5. Cx. pipiens (dişi); subcostal damarın apeksi ( ) ile R2-R3 çatal kökü ( ) hizalarında, 

R2-R3 çatal kökü kanat köküne daha yakın 

 
Araştırma kapsamında incelenen 376 Cx. pipiens örneğinin toplanma yılları ve 

bölgelere göre dağılımları Tablo 4.1’de verilmiştir. 

 

Tablo 4.1. Araştırmaya dahil edilen Cx. pipiens örneklerinin araştırma sezonu ve örnekleme bölgesine 
göre dağılımı  

Cx. pipiens 
Yıl Nokta Koordinat Bağlı olduğu merkez 

Sayı % 

NKT-1 38034.002’N; 35011.197’E İncesu 12 3,19 

NKT-3 38013.891’N; 35011.968’E Yeşilhisar 10 2,66 

NKT-7 38053.156’N; 35035.282’E Kızık 4 1,06 

NKT-8 38053.859’N; 35037.062’E Kızık 4 1,06 

NKT-11 38052.253’N; 35039.587’E Gömeç 2 0,53 

NKT-12 38049.727’N; 35034.002’E Akçatepe 7 1,86 

NKT-14 38051.924’N; 35015.944’E Yemliha 9 2,39 

2008 

NKT-16 38044.252’N; 35017.507’E Saraycık 15 3,99 
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4.2. Mitokondrial Cytochrome Oxidase Subunit 1 (mt-COI) Geninin 

Amplifikasyonu ve Sekans Analizi  

Tür teşhisleri yapılan Cx. pipiens örneklerinden seçilen bazı izolatların mt-COI geninin 

parsiyel amplifikasyonu sonucunda jel üzerinde 709 bp büyüklüğünde amplifikasyon 

gösterdikleri tespit edilmiştir. Bazı pozitif izolatlarda parsiyel mt-COI gen bölgesinin 

PCR ile amplifikasyonu sonucu elde edilen amplikonların %1,5'lik jel agarozdaki 

görüntüleri Şekil 4.6'da verilmiştir. 

 

Şekil 4.6. Cx. pipiens izolatlarının parsiyel mt-COI gen bölgesini amplifiye eden primerler ile PCR 
sonucu elde edilen amplikonların jel elektroforezde görünümü. M: Marker (100bp); 1-7: Pozitif izolatlar; 
8: Pozitif Kontrol; 9: No DNA 

 

NKT-17 38040.521’N; 35018.246’E Dokuzpınar 26 6,91 

NKT-18 38022.079’N; 35020.305’E Develi 12 3,19 

NKT-19 38020.938’N; 35022.124’E Sindelhöyük 9 2,39 

NKT-1 38°52.459'N;35°45.166'E Bünyan 5 1,33 

NKT-5 38°49.700'N;35°33.248'E Akçatepe 32 8,51 
NKT-6 38°53.023'N;35°35.157'E Kızık 38 10,11 
NKT-7 38°51.543'N;35°31.925'E Akın 4 1,06 

NKT-8 38°53.559'N;35°37.490'E Güneşli 35 9,31 

NKT-14 38°49.235'N;35°37.394'E Yeşilyurt 52 13,83 

NKT-15 38°46.361'N;35°33.648'E Cırgalan 25 6,65 

NKT-16 38°52.902'N;35°35.091'E Kızık 42 11,17 

NKT-18 38°41.308'N;35°19.946'E Dokuzpınar 8 2,13 

NKT-22 38°23.639'N;35°55.092'E Tomarza 5 1,33 

2009 

NKT-27 38°15.533'N;35°37.317'E Develi 20 5,32 

TOPLAM   376 100,00 



31 
 
Mt-COI genini parsiyel olarak amplifiye eden primerler ile PCR sonucu pozitif 

belirlenen ve uygun konsantrasyonda olan iki izolat jel pürifiye (Şekil 4.7) edildikten 

sonra PCR primerleri ile sekans analizlerine tabii tutulmuştur.  

 

Şekil 4.7. Sekans analizine tabii tutulan Cx. pipiens izolatlarının parsiyel mt-COI gen bölgesinine göre jel 
pürifikasyon sonrası agaroz jel üzerinde görünümleri M: Marker (100bp); 1,2: I. izolat;3,4: II. izolat 

Mt-COI gen bölgesi yönünden sekansları belirlenen Cx. pipiens izolatlarının, izolasyon 

kaynağı ile GenBank aksesyon numaraları Tablo 4.2'de, nükleotid kompozisyonları ise 

Şekil 4.8-4.9'de verilmiştir. 

 

Tablo 4.2. Kayseri yöresinden toplanmış Cx. pipiens izolatlarının incelenen gen bölgesi, izolasyon 
kaynağı ile moleküler karakterize edilen türler ve GenBank aksesyon numaraları 

İzolat Tür Gen bölgesi İzolasyon kaynağı GenBank Aksesyon 
Numarası 

TrERUCxpip01 Cx. pipiens Mt-COI Ergin Dişi KJ188203 

TrERUCxpip02 
Cx. pipiens Mt-COI 

Ergin Dişi 
KJ188204 
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Şekil 4.8. TrERUCxpip01 izolatının parsiyel mt-COI gen bölgesi nükleotit ve aminoasit dizilimleri 
(KJ188203) 
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Şekil 4.9. TrERUCxpip02 izolatının parsiyel mt-COI gen bölgesi nükleotit ve aminoasit dizilimleri 

(KJ188204) 

 

4.3. Cx. pipiens İzolatlarının Mt-COI Geninin Moleküler Karakterizasyonu ve 

Filogenetik Analizi  

Kayseri yöresinden toplanan Cx. pipiens izolatlarıyla mt-COI gen bölgesi yönünden 

blastn kıyaslaması yapılan GenBank veri tabanında kayıtlı Dünya'daki diğer bazı Cx. 
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pipiens izolatlarının aksesyon numaraları ve izolatlara ait bilgiler Tablo 4.3'de 

gösterilmiştir. 

 

Tablo 4.3. Araştırma yöresinde belirlenen Cx. pipiens  izolatları ile Dünyadan mt-COI gen bölgesine göre 
filogenetik kıyaslaması yapılan diğer Cx. pipiens izolatlarının aksesyon numaraları ve izolatlara ait 
bilgiler 

İzolat Orijin İzolasyon kaynağı Aksesyon Numarası 

Iksha4 Rusya Ergin FN395182 

- Rusya Ergin AM403476 

- İsveç Ergin JX040514 

No2 Danimarka Ergin KJ401308 

No3 Danimarka Ergin KJ401309 

SAW 564 Almanya Ergin HF562712 

SAW 526 Almanya Ergin HF562641 

ALL 3 20 Almanya Ergin HF562788 

05_Elmley_2010 İngiltere Ergin JN592749 

12_Cliffe_2010 İngiltere Ergin JN592736 

10773 İngiltere Ergin JQ253844 

JL_21 Hindistan Ergin KC970296 

1002YON2011  Japonya Ergin AB738278 

TH148-8  Tayland Ergin HQ398883 

M026 Arjantin Ergin KF919189 

mosq281-11ab  Kanada Ergin GU908076 

 mosqPP2 Kanada Ergin GU908078 

mosqPP9  Kanada Ergin GU908084 

mosq174-12  Kanada Ergin GU908074 

TUC9  ABD Ergin JX297287 

P2AB  ABD Ergin GU474010 

P7FA ABD Ergin GU474003 

SAR2  Meksika Ergin JX297290 

- Türkiye Ergin HQ724616 

TrERUCxpip01 Türkiye-Kayseri Ergin dişi KJ858517 

TrERUCxpip02 Türkiye-Kayseri Ergin dişi KJ858518 

 

Kayseri yöresinde koyunlarda belirlenen ve nükleotid dizisi ortaya konan Cx. pipiens 

izolatları ile Dünyanın çeşitli ülkelerinden çoklu hizalamaya dahil edilen diğer 

izolatların mt-COI gen bölgesi yönünden nükleotid kompozisyonları Tablo 4.4'de, ikili 

hizalamaları sonucu genetik identiklik oranları ise Tablo 4.5’da verilmiştir. 
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Tablo 4.4. Mt-COI gen bölgesi yönünden çoklu hizalamaları yapılan Cx. pipiens izolatlarının nükleotid 
kompozisyonları 
 

İzolat Aksesyon No T (%) C (%) A (%) G (%) A+T (%) G+C (%) 
Toplam 

nükleotid 
sayısı 

FN395182 39,6 14,8 30,7 14,9 70,4 29,6 1542,0 
AM403476 39,3 15,1 29,2 16,4 68,5 31,5 603,0 
JX040514 39,7 14,7 30,8 14,8 70,5 29,5 1442,0 

KJ401308 39,9 14,8 28,9 16,4 68,7 31,3 675,0 
KJ401309 40,0 14,5 29,2 16,3 69,2 30,8 668,0 
HF562712 39,7 14,8 29,4 16,1 69,1 30,9 657,0 
HF562641 39,7 14,7 29,5 16,1 69,1 30,9 658,0 
HF562788 39,6 14,9 29,5 16,0 69,1 30,9 651,0 

JN592749 39,5 14,9 30,2 15,3 69,8 30,2 658,0 
JN592736 39,8 14,7 29,3 16,1 69,1 30,9 658,0 
JQ253844 39,9 14,8 29,2 16,1 69,1 30,9 609,0 
KC970296 39,7 14,9 29,3 16,1 69,0 31,0 658,0 
AB738278 39,8 14,7 29,5 16,0 69,3 30,7 658,0 

HQ398883 39,8 14,9 28,6 16,7 68,4 31,6 658,0 
KF919189 39,6 14,8 29,2 16,4 68,8 31,2 654,0 
GU908076 39,0 15,2 29,3 16,5 68,3 31,7 638,0 
GU908078 39,4 15,0 29,3 16,3 68,7 31,3 632,0 
GU908084 39,2 15,0 29,6 16,1 68,8 31,2 632,0 

GU908074 39,4 15,0 29,4 16,2 68,8 31,2 635,0 
JX297287 39,9 14,9 29,1 16,0 69,1 30,9 611,0 
GU474010 38,9 15,5 29,2 16,4 68,1 31,9 586,0 
GU474003 39,0 15,5 29,2 16,3 68,2 31,8 582,0 

JX297290 39,8 14,9 29,2 16,1 69,0 31,0 610,0 
HQ724616 39,6 14,8 30,8 14,8 70,4 29,6 1537,0 
KJ858517 39,0 14,9 28,9 17,2 67,9 32,1 616,0 
KJ858518 39,7 15,1 29,2 16,0 68,9 31,1 589,0 
Ortalama 39,6 14,9 29,6 15,9 69,2 30,8 735,3 
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Tablo 4.5. Kayseri yöresi Cx. pipiens izolatları ve Dünyadan analizleri yapılan diğer bazı Cx. pipiens izolatların mt-COI gen dizilimlerinin ikili hizalama analizleri sonucu 

identiklik oranları
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Kayseri yöresinden elde edilen Cx. pipiens izolatları ile Dünya'da GenBank’a kayıtlı 

benzer diğer bazı izolatların, parsiyel mt-COI gen bölgelerinin çoklu hizalamaları ve 

nükleotid kıyaslamaları Şekil 4.10’da gösterilmiştir.  
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Şekil 4.10. Kayseri yöresinde belirlenen Cx. pipiens izolatları ile Dünyadaki diğer bazı Cx. pipiens 
izolatlarının parsiyel mt-COI gen bölgesine göre nükleotid dizilimlerinin hizalamaları 
 

Çalışmada Kayseri yöresinden toplanmış ve parsiyel mt-COI nükleotid sekansları ortaya 

belirlenmiş olan TrERUCxpip01 ve TrERUCxpip02 izolatlarının pairwise analizleri 

sonucu %100,0 identik oldukları belirlenmiştir (Tablo 4.5). Ayrıca Cx. pipiens Kayseri 



41 
 

  

izolatlarının Dünyanın farklı bölgelerinden GenBank’a kayıtlı diğer Cx. pipiens 

izolatlarıyla ortalama %0,3±0,1 genetik farklılık gösterdiği tespit edilmiştir. Kayseri Cx. 

pipiens TrERUCxpip01 ve TrERUCxpip02 izolatları Rusya (FN395182, AM403476), 

İsveç (JX040514), Danimarka (KJ401309), İngiltere (JN592736, JQ253844), Amerika 

Birleşik Devletleri (JX297287) ve Meksika’dan (JX297290) izole edilmiş Cx. pipiens 

kompleks izolatlarıyla %100,0 identik bulunurken Tablo 4.5’de gösterilen Dünyanın 

farklı bölgelerinden izole edilmiş diğer izolatlarla ise %0,1-2,3 genetik farklılık 

göstermiştir (Şekil 4.10). Bu sonuçlarla Neighbor Joining Metodu (K.mura Two 

Parameter, Bootstrap 1000) ile oluşturulan filogenetik ağaçta (Şekil 4.11) görüleceği 

üzere Cx. pipiens Kayseri izolatları mt-COI gen bölgesine göre identik oldukları diğer 

izolatlarla birlikte aynı filogenetik branşta yer almış ve dolayısıyla aynı genotipte 

oldukları belirlenmiştir.      

 JX040514 Culex pipiens Isvec

 GU474010 Culex pipiens P2AB ABD

 HF562712 Culex pipiens SAW 564 Almanya

 FN395182 Culex pipiens Iksha4 Rusya

 AM403476 Culex pipiens pipiens Rusya

 KJ401309 Culex pipiens No3 Danimarka

 JN592736 Culex pipiens 12 Cliffe 2010 Ingiltere

 JQ253844 Culex pipiens pipiens 10773 Ingiltere

 AB738278 Culex quinquefasciatus 1002YON2011 Japonya

 GU908076 Culex pipiens mosq281-11ab Kanada

 GU908078 Culex pipiens mosqPP2 Kanada

 GU908074 Culex pipiens mosq174-12 Kanada

 JX297287 Culex quinquefasciatus TUC9 ABD

 GU474003 Culex pipiens P7FA ABD

 JX297290 Culex quinquefasciatus SAR2 Meksika

 Cx. pipiens TrERUCxpip01 Kayseri Turkiye

 Cx. pipiens TrERUCxpip02 Kayseri Turkiye

 Cx. pipiens HQ724616 Turkiye

 HF562641 Culex pipiens SAW 526 Almanya

 HF562788 Culex pipiens ALL 3 20 Almanya

 KC970296 Culex quinquefasciatus JL 21 Hindistan

 KF919189 Culex pipiens M026 Arjantin

 KJ401308 Culex pipiens No2 Danimarka

 GU908084 Culex pipiens mosqPP9 Kanada

 HQ398883 Culex quinquefasciatus TH148-8 Tayland

 JN592749 Culex pipiens 05 Elmley 2010 Ingiltere

 KC354820 Anopheles pseudopunctipennis

89

23

11

31

34

31

34

0.02  

Şekil 4.11. Kayseri yöresinden izole edilen Cx. pipiens  izolatları ile GenBank’a kayıtlı diğer benzer bazı 
izolatların parsiyel mt-COI gen bölgesine göre filogenetik ilişkileri (Neighbour Joining – Kimura Two 
Parameter modeli, Boostrap:1000).  : Kayseri izolatları; Dış grup olarak Anopheles pseudopunctipennis 
(KC354820) kullanılmıştır. Ölçek çizgisi bölgeye göre nükleotid değişimini göstermektedir 
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4.4. Ergin dişi Cx. pipiens Türlerinin Kan Beslenmesinde Konak Spekturumu ve 

Türleri  

Ergin dişi Cx. pipiens örneklerinden bireysel olarak elde edilen genomik DNA 

ekstraktlarının mitokondrial cyt b gen bölgesinden dizayn edilen kanatlı ve memeli 

spesifik primerler ile moleküler analiz sonuçları Tablo 4.6’da verilmiştir. Tablo 4.6’da 

görüleceği üzere incelemesi yapılan toplam 376 örneğin 148’i (%39,4) kanatlı ve/veya 

memeli kanı yönünden pozitif bulunmuştur. Pozitif belirlenen örneklerin toplam 43’ü 

yalnızca memeli, 98’i yalnızca kanatlı, 7’si ise hem kanatlı hem de memeli kanı 

yönünden pozitif bulunmuştur. Beslenme eğilimlerinin istatistiksel analizinde Cx. 

pipiens için kanatlı tercihi önemli bulunmuştur (χ2=40,970, p<0,05). Mitokondrial cyt b 

gen bölgesi için kanatlı ve memeli kanı pozitif belirlenen bazı izolatların agaroz jel 

üzerinde görünümleri sırasıyla Şekil 4.12 ve Şekil 4.13’de verilmiştir. 

 
Tablo 4.6. Bireysel olarak incelenen ergin dişi Cx. pipiens örneklerinin memeli ve kanatlı kanı yönünden 
pozitiflikleri 

Konak kanı yönünden pozitiflik 

Kanatlı Memeli Kanatlı+Memeli Toplam İncelenen dişi simuliid sayısı 

Sayı % Sayı % Sayı % Sayı % 

376 98 26,1 43 11,4 7 1,9 148 39,4 

 

 

Şekil 4.12. Ergin dişi Cx. pipiens örneklerinde kanatlı mt-cyt b gen bölgesini amplifiye eden spesifik 
primerler ile amplifikasyon sonucu elde edilen bazı amplikonların jel elektroforezde görünümü. M: 
Marker; 1,3,5,6,7: Pozitif örnekler, 10: Pozitif kontrol (Kanatlı DNA’sı); 11: No DNA 
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Şekil 4.13. Ergin dişi Cx. pipiens örneklerinde memeli mt-cyt b gen bölgesini amplifiye eden spesifik 
primerler ile amplifikasyon sonucunun jel elektroforezde görünümü. M: Marker; 1,3-11,14,15: Pozitif 
örnekler, 2: No DNA; 16: Pozitif kontrol (sığır DNA’sı) 

 

Konak kanı yönünden pozitif belirlenen örneklerden kanatlı için 15, memeli için de 15 

izolat klonlandıktan sonra konak türü tayini için elde edilen plasmidler sekans analizine 

tabii tutulmuştur. Plasmidlerden elde edilen mt-cyt b sekanslarının GenBank’ta blastn 

analizleri sonucu konak türü identifikasyonları yapılmış ve konak türlerinin dağılımı 

Tablo 4.7’de verilmiştir. Konak türü belirlenen izolatların ayrıca mt-cyt b gen bölgesine 

göre filogenetik ağaç üzerinde yerleşimleri kanatlı için Şekil 4.14, memeli için de Şekil 

4.15’de verilmiştir. Tablo 4.7’de görüleceği üzere sekans analizi yapılan kanatlı konak 

kanı pozitif 15 dişi Cx. pipiens izolatından 9’unun Passeriformes takımında, 3’ünün 

Accipitriformes, 2’sinin Columbiformes ve birinin de Strigiformes takımında yer alan 

kanatlı türlerinden kan emdiği belirlenmiştir. Passeriformes takımında belirlenen 

izolatların 2’sinin Alakarga (Garrulus glandarius), 5’inin Saksağan (Pica pica), 2’sinin 

de Tepeli toygar (Galerida cristata) türlerine ait olduğu belirlenmiştir. Accipitriformes 

takımında belirlenen izolatların 2’sinin Baya şahin (Buteo buteo), birinin de Küçük 

kartal  (Hieraaetus pennatus), Columbiformes takımındakilerin ikisinin de Kumru 

(Streptopelia decaocto), Strigiformes takımında belirlenen tek izolatın da Kukumav 

(Athene noctua) türlerine ait olduğu moleküler olarak ortaya konmuştur.  

Sekans analizi yapılan memeli konak kanı pozitif 15 dişi Cx. pipiens izolatından 6’sı 

insan (Homo sapiens), 4’ü sığır (Bos taurus), 3’ü koyun (Ovis aries), 2’si de köpek 

(Canis lupus familiaris) kanı pozitif belirlenmiştir. 
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Tablo 4.7. Memeli ve kanatlı kanı yönünden pozitif belirlenen ve klonlama sonrası sekans ve genetik 
analizlerle konak türü belirlenen örneklerin konak tür dağılımları 

 

Klonlanan 

İzolat 

Sayısı 

Konak türü 
İdentifiye Edilen 

Örnek Sayısı 

Takım Tür  

Alakarga (Garrulus glandarius) 2 

Saksağan (Pica pica) 5 Passeriformes 

Tepeli toygar (Galerida cristata) 2 

Baya şahin (Buteo buteo) 2 
Accipitriformes 

Küçük kartal  (Hieraaetus pennatus) 1 

Columbiformes Kumru (Streptopelia decaocto) 2 

K
A

N
A

T
L

I 

15 

Strigiformes Kukumav (Athene noctua) 1 

İnsan (Homo sapiens) 6 

Köpek (Canis lupus familiaris) 2 

Koyun (Ovis aries) 3 

M
E

M
E

L
İ 

15 

Sığır (Bos taurus) 4 
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Şekil 4.14. Kanatlı konak türü belirlenen izolatların mt-cyt b gen bölgesine göre referans izolatlarla 
filogenetik ağaç üzerinde yerleşimleri  
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Şekil 4.15. Memeli konak türü belirlenen izolatların mt-cyt b gen bölgesine göre referans izolatlarla 
filogenetik ağaç üzerinde yerleşimleri  



 

 

 

 

 

 

 

5. TARTIŞMA VE SONUÇ 

Yeryüzünde teşhisi yapılan ve sistematikteki yeri belirlenen canlıların % 80’den 

fazlasını artropoda teşkil eder. Artropoda anacının en büyük sınıfını oluşturan İnsecta 

ise yeryüzünde bilinen canlıların % 50’den (~900.000 tür) fazlasını oluşturur. İnsektler, 

ekosistemin fonksiyonlarında özellikle bitkilerin tozlaşmasında kritik manada polenatör 

olarak anahtar rollere sahiptirler. Öte yandan pek çok tür, bizzat kendisi parazit olmanın 

yanında çok sayıda çeşitli patojeni bitki, hayvan ve insanlara vektör olarak naklederler. 

Bunlar arasında Diptera dizisi Nematocera dizi bölümüne bağlı Culicidae ailesi önemli 

bir yer tutmakta ve bu ailede 3.500’ü aşkın sivrisinek türü bulunmaktadır.  

Culicidae ailesinde yer alan Culex soyu en geniş gruplardan birini oluşturmakta olup 26 

soy altında 768 türü içermektedir (91). Culex alt soyunda 198 tür bulunmakta olup 

bunlardan çoğu filariasis’e yol açan nematodlara (Wuchereria bancrofti, Brugia malayi, 

Brugia timori, Dirofilaria immitis, Dirofilaria repens vd.) (92,93) ve çeşitli 

arboviruslara (94,95) vektörlük yapabilmektedir. Kuzeydoğu Brezilya’da W. 

bancrofti’nin primer vektörü Cx. quinquefasciatus olarak bildirilirken (92), Cx. 

coronator ve Cx. declarator türleri Saint Louis encephalitis virusunun (SLEV) 

potansiyel vektörleri olarak kaydedilmiştir (96). Arjantin’de Cx. quinquefasciatus ve 

Cx. interfor SLEV’in sırasıyla primer ve sekonder vektörleri olduğu belirtilmiştir (97). 
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Venezuella equine encephalitis virus kompleksde bulunan Rio Negro virüsü, Cx. 

coronator ve Cx. maxi’den izole edilmiştir (98). Culex soyundaki türlerin ayrıca Kuzey 

Amerika’da West Nile virüsünün vektörü olduğu belirtilmiştir (99). Türkiye’de 

günümüze kadar sivrisinek türleri üzerine yapılan çalışmaların daha çok morfolojik 

identifikasyonlara dayalı prevalans çalışmaları olduğu görülmekte olup moleküler 

tabanlı çalışmaların çok sınırlı olduğu görülmektedir. Çalışmamızda hedef tür 

kompleksi olarak belirlediğimiz Cx. pipiens’in İstanbul (100), Adana (101,102), Ankara 

(103,104), Antalya (105,106), İçel (107), Muğla (108), Şanlıurfa (109), Kars (110) ve 

Kayseri (80,111) yörelerinde farklı prevalanslarda yaygınlık gösterdiği kaydedilmiştir. 

Cx. pipiens ve naklettikleri patojenler üzerine yapılan sınırlı sayıdaki moleküler 

çalışmalarda ise Bişkin ve ark. (112), Kayseri’nin Felahiye yöresinden topladıkları 

sivrisinek örneklerinde tür teşhislerini takiben enfektif ve enfekte sivrisinek türlerin 

belirlenebilmesi için her bir örneğin baş‐toraks ve abdomeni diseke edilerek, tür ve 

toplama bölgesine göre gruplanmış toplam 54 adet havuzdan genomik DNA ekstrakte 

edilmiş ve D. immitis spesifik primerler kullanılarak PCR ile incelenmiştir. Çalışmada 

(112) toplam 54 havuzdan Ae. vexans’ların baş‐gövde ve karınlarından oluşan iki 

havuzda D. immitis DNA’ları saptanmış,  yörede gözlenen minimum enfeksiyon oranı 

(MIRs) % 0,33 olarak belirlenmiştir. Ayrıca çalışmada (112) Ae.vexans’lardan 

oluşturulan 20 havuzda MIRs %1,04 olarak saptanmış, Cx. pipiens’lerden oluşturulan 

34 havuzda ise D. immitis DNA’larına rastlanılmadığı kaydedilmiştir. Yıldırım ve ark. 

(80), Kayseri yöresinde  topladıkları sivrisineklerin tür teşhislerinden sonra oluşturulan 

1198 havuzdan (599 baş+toraks, 599 abdomen) genomik DNA ekstraksiyonunu takiben 

D. immitis spesifik primerler ile PCR analizleri gerçekleştirmişlerdir. Çalışmada (80) iki 

sezon boyunca incelenen 6153 adet dişi sivrisinekte D. immitis ile minimum enfeksiyon 

oranı (MIRs) 0,26 belirlenmiş, D. immitis DNA’larına yalnızca Ae. vexans ve Cx. 
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pipiens türlerinden oluşan havuzlarda rastlanmış, Ae. vexans için MIRs 0,41,  Cx. 

pipiens için ise 0,12 olarak belirlenmiştir. İnci ve ark., (113), aynı sivrisinek havuzları 

üzerinde yürüttükleri çalışmada kanatlı haemosporidian protozoonlarını (Plasmodium, 

Haemoproteus) Nested-PCR ile araştırmışlar, elde ettikleri izolatların mitokondrial cyt-

b gen bölgelerini sekanslayarak filogenetik olarak karakterize etmişlerdir. Çalışmada 

(113) incelemesi yapılan toplam 1198 genomik DNA havuzunun 128’inde (59 

baş+toraks, 69 abdomen) (%10,7) nested PCR analizi ile de pozitiflik saptanmış, 

incelenen 6153 adet dişi sivrisinekte avian haemosporidianları ile minimum enfeksiyon 

oranı (MIRs) 1,12 olarak belirlenmiştir. MIRs, Ae. vexans için 0,60, Cx. pipiens için 

2,09, Cx. theileri için 1,04, Cs. annulata için de 1,06 saptanmıştır. Ayrıca çalışmada 

(113) sekans analizi gerçekleştirilen pozitif 13 izolatın GenBank kayıtları 

gerçekleştirilmiş (HQ677623-24, JF411401-8, JF430404-6), blastn analizleri sonucu 11 

baş/thoraks pozitif havuzundan elde edilen DNA dizilerinin Plasmodium sp., 2 

abdomen havuzundan elde edilen DNA dizilerinin ise Haemoproteus sp. olduğu 

belirlenmiştir. Çalışmada (113) filogenetik analiz sonucunda Plasmodium soyundaki 11 

izolatın 4 ana filogenik grupta, Haemoproteus soyundaki 2 izolatın ise tek filogenik 

grupta yerleştiği ortaya konmuştur. Çalışmamızda hedef tür kompleksi olarak 

belirlediğimiz Cx. pipiens örnekleri “Dirofilaria immitis’in Vektör Sivrisineklerde 

Moleküler Biyolojik Tanısı ve Kayseri Yöresinde Vektör Sivrisineklerin Ekolojisi” 

isimli ve 107O533 kodlu TÜBİTAK araştırma projesi kapsamında Kayseri yöresinden 

2008 ve 2009 sezonlarında farklı 46 odaktan toplanmış olan sivrisinek örnekleri 

arasından identifiye edilmiştir. İdentifikasyona tabii tutulan toplam 1284 ergin dişi 

sivrisinekten 376’sı (%29,3) Cx. pipiens olarak teşhis edilmiş ve tüm örneklerde ergin 

Cx. pipiens dişilerinin morfolojik özellikleri saptanmıştır. 

Culex soyunda mevcut alt soy klasifikasyonu dişi ve erkeklerin morfolojik özelliklerine 

göre yapılmaktadır (114, 115). Culex soy altındaki türler altı gruba, çeşitli alt gruplara 

ve tür komplekslerine bölünmektedir (91). Neotropikal türler Coronator ve Pipiens 

gruplarında yer almaktadır (91). Erkek genital organlarının özellikleri genellikle türlerin 

yeterli identifikasyonuna olanak sağlamaktadır. Bunun yanında dişilerin eksternal 

morfolojik özellikleri de identifikasyonda kullanılmaktadır. Ancak dişilerin morfolojik 

karakterlerinin polimorfik özellik gösterebilmesi ve/veya farklı türler arasında benzerlik 

gösterebilmesi sebebiyle mevcut çoğu teşhis anahtarları dikkatli kullanılmalıdır. 
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Bilinmeyen tür komplekslerinin varlığı da ayrıca identifikasyonu zorlaştırmaktadır. 

Mevcut çalışmada da morfolojik identifikasyonlardaki söz konusu zorluklar ve yalnızca 

dişilerin incelenmesi sebebiyle tür teşhisleri Cx. pipiens kompleks olarak yapılmış tür 

isimleri Cx. pipiens olarak alınmıştır. Tür teşhisleri ayrıca moleküler ve sekans 

analizleri ile konfirme edilmiştir. Nitekim DNA sekans teknolojisi günümüze tür 

identifikasyonlarında ve moleküler taksonomide (116-119), Culicidae gruplarının içinde 

veya arasındaki filogenetik ilişkinin gösterilmesinde (120-122) ve vektör tür 

popülasyonlarının genetik yapısının belirlenmesinde (123) yaygın olarak 

kullanılmaktadır. Mitokondrial cytochrome c oxidase subunit I (COI) geni takson ve tür 

barkodlamasında ve filogenetik karakterizasyon ve ilişkilerin belirlenmesinde yaygın 

kullanılan gen bölgelerinin başında gelmektedir (86,124,125). Sivrisinek türlerinin 

identifikasyonu amacıyla örneğin Kanada (126), Hindistan (95), Çin (127), Brezilya ve 

Arjantin’den (125)  örneklenen sivrisineklerde ve Anopheles soyunun Nyssorhynchus 

soy altındaki tür komplekslerinin ortaya konması (118,119,128) gibi çeşitli çalışmalarda 

COI barkod sekansları kullanılmıştır. COI geninin parsiyel sekansları da ayrıca 

sivrisineklerde tür komplekslerinin onaylanmasında (129, 130), Anopheles darlingi 

Root’da filogenetik paternlerin ortaya konmasında (131) ve Brezilya’nın çeşitli 

ekobölgelerinde An. darlingi ile An. triannulatus popülasyonlarının filocoğrafik 

paternlerinin kıyaslanmasında kullanılmıştır (132). Hebert ve ark. (133), tğr 

komplekslerinin varlığını belirlemek için ortalama interspesifik genetik farklılığın 

tortalama intraspesifik genetik farklılıktan en az 10 kat yüksek olması gerektiğini 

kaydetmişlerdir. COI genindeki intra ve interspesific varyasyon paternlerinin çeşitli 

hayvan gruplarında benzer olduğu kaydedilmekle (133) birlikte Ruiz-Lopez ve ark. 

(128), ortalama intraspesifik Kimura two-parameter (K2P) uzaklığını sivrisinekler için 

%0,2-1,4 ve ortalama interspesifik varyasyonu %2-5,6 arasında olması gerektiğini 

önermişlerdir. Mevcut çalışmada da tür teşhisleri yapılan Cx. pipiens örneklerinden 

seçilen bazı izolatların parsiyel mt-COI geni amplifiye edilmiş ve jel üzerinde 709 bp 

büyüklüğünde amplikonlar belirlenmiştir. Bu amplikonlardan uygun konsantrasyonda 

olan ikisi jel pürifiye edildikten sonra PCR primerleri ile sekans analizlerine tabii 

tutulmuş ve yaklaşık 600bp uzunlukta nükleotid sekansları elde edilmiştir. 

TrERUCxpip01 ve TrERUCxpip02 olarak isimlendirilen izolatların GenBank kayıtları 

sağlanmış (KJ188203, KJ188204) ve tür identifikasyonları moleküler olarak konfirme 

edilmiştir. Bu çalışma Türkiye’de Cx. pipiens kompleks türlerinin mt-COI gen 
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bölgesine göre karakterizasyonlarının yapıldığı ilk çalışmadır. Bununla birlikte 

GenBank kayıtlarında Fransız araştırıcılar tarafından Cx. pipiens’e ait Türkiye’den de 

bir izolatın (Genbank aksesyon: HQ724616) dahil olduğu mitokondrial genom 

çalışmasının yapıldığı görülmektedir. Bu noktada araştırıcı grubunda herhangi bir Türk 

araştırıcının bulunmaması ile Türkiye’nin biyolojik varlıklarının yabancı bilim insanları 

tarafından kullanılmış olması çeşitli soru işaretlerini ortaya koymaktadır. Çalışmamızda 

TrERUCxpip01 ve TrERUCxpip02 izolatlarının pairwise analizleri sonucu %100,0 

identik oldukları ve dünyanın farklı bölgelerinden GenBank’a kayıtlı diğer Cx. pipiens 

izolatlarıyla ortalama %0,3±0,1 genetik farklılık gösterdikleri tespit edilmiştir. Kayseri 

Cx. pipiens TrERUCxpip01 ve TrERUCxpip02 izolatları Rusya (FN395182, 

AM403476), İsveç (JX040514), Danimarka (KJ401309), İngiltere (JN592736, 

JQ253844), Amerika Birleşik Devletleri (JX297287) ve Meksika’dan (JX297290) izole 

edilmiş Cx. pipiens kompleks izolatlarıyla %100,0 identik bulunurken Dünyanın farklı 

bölgelerinden izole edilmiş diğer izolatlarla ise %0,1-2,3 genetik farklılık göstermiştir. 

İntra ve interspesifik varyasyonlar göz önüne alındığında elde edilen sonuçlar Ruiz-

Lopez ve ark.nın (128) öngörülerine paralel bulunmuştur.   

Sivrisinek türlerinin vektörlük potansiyellerinin belirlenmesine yönelik çalışmalarda 

vektör etkinliği üzerine coğrafik alan, ekolojik faktörler ve sivrisineklerin konak 

tercihlerinin önemli olduğu bilinmektedir (74,76, 134). Bir bölgede vektörlük 

potansiyeli belirlenen bir sivrisinek türünün diğer bazı bölgelerde vektör etkinliğinin 

düşük olduğu veya hiç olmadığı görülmektedir. Kan ile beslenen (haematophagous) 

artropodların beslenme yapıları ve konak tercihleri, bir çok patojenin çoğalması ve 

omurgalı konaklara bulaşması açısından oldukça önemlidir (36,37). Vektörlerde 

beslenme yapılarının ve konak tercihlerinin belirlenmesi, vektör-borne hastalıklarla 

etkili mücadele stratejilerinin ve politikalarının oluşturulmasına, salgın risklerinin 

azalmasına ve hem insan hem de hayvanlarda bu hastalıkların ekoepidemiyolojilerinin 

daha iyi anlaşılmasına oldukça önemli katkısı vardır (36). Kosmopolit bir yayılışa sahip 

olan ve Kuzey Ev Sivrisineği olarak da bilinen Cx. pipiens insan ve hayvan sağlığını 

etkileyen çeşitli patojenlerin önemli bir vektörü olarak nitelenmektedir (2). Cx. pipiens 

kompleks türlerinin kan beslenmesinde konak tercihleri üzerine çeşitli çalışmalar 

yapılmıştır. Munoz ve ark. (37), İspanya’nın çeşitli bölgelerinden topladıkları 65 adet 

Cx. pipiens örneğinden 43’ünü konak kanı yönünden pozitif belirlemişler, mt-COI 
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sekans analizleriyle konak tür dağılımını memeli grubunda köpek (Canis lupus 

familiaris) %14,3, kedi (Felis catus) 21,4 ve İnsan (Homo sapiens) %35,7; kanatlı 

grubunda ise tahtalı güvercin (Columba palumbus) %4,8, tavuk (Gallus gallus) %2,4, 

yeşil paraket (Myiopsitta monachus), bayağı serçe (Passer domesticus) %4,8, kumru 

(Streptopelia decaocto) %2,4 ve karatavuk (Turdus merula) %4,8 olarak 

belirlemişlerdir. Araştırıcılar (37), çalışma sahasında (Barselona) Cx. pipiens’in kan 

beslenme paterninde kanatlı konak tercihini memeli grubuna oranla daha düşük 

belirlemişler ve neticede West Nile Virus (WNV) naklinde ve çoğalmasında önemli 

olan kanatlıların konak olarak düşük düzeyde bulunması ile bu viral hastalığın dünyanın 

diğer bölgelerine göre çalışma sahasında daha az risk taşıyabileceğini öne sürmüşlerdir.  

Nitekim kanatlılardan daha yoğun olarak beslenen sivrisinek popülasyonları, insan ve 

diğer memelilerin sivrisinekleri enfekte etmek için yeterli viremiyi gösterememesi 

sebebiyle WNV’nin çoğalması için daha yüksek kapasiteye sahiptirler (135). Cx. 

pipiens Kuzey Amerika’da WNV’nin önemli enzootik vektörü ve Avrupa’daki WNV 

salgınlarında esas ana vektör olarak belirlenmiştir (136, 137). Amerika (8) ve 

Avrupa’da (138,139) yapılan çeşitli araştırmalarda Cx. pipiens’in kan beslenmesinde 

kanatlı konak spekturumu %64-97 oranında belirlenmiş ve memeli konaklara göre kan 

beslenmesinde kanatlı konak tercihleri önemli bulunuştur. Garcia-Rejon ve ark (140), 

Meksika’da Cx. pipiens tür kompleksi içerisinde yer alan Cx. quinquefasciatus’un kan 

beslenmesinde konak eğilimi ve spekturumu üzerine yaptıkları moleküler tabanlı 

çalışmada toplam 658 doymuş dişi örneğin %82’sini kanatlı, %18’ini ise memeli kanı 

pozitif belirlemişler, en sık omurgalı konakları Galliformes (47,1%), Passeriformes 

(%23,8), Columbiformes (%11,2) kuşları ve (%8,8) olarak belirlemişlerdir. Bruno 

Gomes ve ark (141), Portekiz’de örnekledikleri Cx. pipiens pipiens ve Cx. pipiens 

molestus alt türlerinin kan beslenmesinde serolojik yöntemlerle kanatlı tercihini %90’ın 

üzerinde belirlemişlerdir ve bu kanatlıların büyük çoğunluğunun Passeriformes 

takımında yer aldığını saptamışlardır. Çalışmamızda ergin dişi Cx. pipiens 

örneklerinden bireysel olarak elde edilen genomik DNA ekstraktlarının mitokondrial cyt 

b gen bölgesinden dizayn edilen kanatlı ve memeli spesifik primerler ile moleküler 

analizi sonucunda incelemesi yapılan toplam 376 örneğin 148’i (%39,4) kanatlı ve/veya 

memeli kanı yönünden pozitif bulunmuştur. Pozitif belirlenen örneklerin %29,1’i 

yalnızca memeli, %66,2’si yalnızca kanatlı, %4,7’si ise hem kanatlı hem de memeli 

kanı yönünden pozitif belirlenmiş olup beslenme eğilimlerinin istatistiksel analizinde 
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Cx. pipiens için kanatlı tercihi önemli bulunmuştur (p<0,05). Elde edilen bu sonuç 

çeşitli araştırıcıların bulguları (138-141) ile paralellik göstermiştir.  Konak kanı 

yönünden pozitif belirlenen örneklerden kanatlı için 15, memeli için de 15 izolat 

klonlandıktan sonra konak türü tayini için elde edilen plasmidler sekans analizine tabii 

tutulmuş ve konak türü identifikasyonları yapılmıştır. Kanatlı konak kanı pozitif 15 dişi 

Cx. pipiens izolatından 9’unun Passeriformes takımında, 3’ünün Accipitriformes, 

2’sinin Columbiformes ve birinin de Strigiformes takımında yer alan kanatlı türlerinden 

kan emdiği belirlenmiştir. Passeriformes takımında belirlenen izolatların 2’sinin 

Alakarga (Garrulus glandarius), 5’inin Saksağan (Pica pica), 2’sinin de Tepeli toygar 

(Galerida cristata) türlerine ait olduğu, Accipitriformes takımında belirlenen izolatların 

2’sinin Baya şahin (Buteo buteo), birinin de Küçük kartal  (Hieraaetus pennatus), 

Columbiformes takımındakilerin ikisinin de Kumru (Streptopelia decaocto), 

Strigiformes takımında belirlenen tek izolatın da Kukumav (Athene noctua) türlerine ait 

olduğu moleküler olarak ortaya konmuştur. Elde edilen sonuçlar Cx. pipiens’in kan 

beslenmesinde Passerin kuşların önemli olduğunu göstermiş olup ayrıca Bruno Gomes 

ve ark.nın (141) bulgularıyla da benzerlik göstermiştir. Sekans analizi yapılan memeli 

konak kanı pozitif 15 dişi Cx. pipiens izolatından ise 6’sı insan (Homo sapiens), 4’ü 

sığır (Bos taurus), 3’ü koyun (Ovis aries), 2’si de köpek (Canis lupus familiaris) kanı 

pozitif belirlenmiştir. Çalışmada insan kanı pozitifliği diğer memelilere oranla yüksek 

bulunmuş olup bu sonuç da Munoz ve ark.nın (37) bulgularıyla paralellik göstermiştir. 

Sonuç olarak bu çalışma ile Türkiye’de ilk kez Cx. pipiens tür kompleksi üzerine 

morofolojik ve moleküler analizler bir arada kullanılarak karakterizasyon, filogeni ve 

kan beslenmesinde konak tercihi ve spekturumunun belirlenmesi üzerine bilimsel 

veriler elde edilmiştir. Çalışmayla araştırma yöresinde belirlenen Cx. pipiens 

izolatlarının mt-COI gen bölgesine göre karakterizasyonları yapılarak filogenileri ortaya 

konmuş ve GenBank kayıtları gerçekleştirilerek yöresel izolatlar kayıt altına alınmıştır. 

Mevcut çalışma, Türkiye’de çeşitli sivrisinek türlerinin epidemiyolojisi ile yaygın tür 

ve/veya alttürlerin sitogenetiği ve genotiplerinin ortaya konması üzerine yapılacak 

çalışmalara model olma niteliğindedir. Çalışma ile ayrıca söz konusu tür kompleksinin 

kan beslenmesinde konak eğilimleri ve konak türleri moleküler olarak saptanmış ve bu 

türlerin hem kanatlı ve hem de memeli türlerinden beslenebilmesinin yanında kanatlı 

tercihinin daha önemli olduğu belirlenmiştir. Bu sonuçlar da araştırma bölgesinde 
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özellikle Rift Valley fever, Sindbis virüs, St. Louis encephalitis ve West Nile Fever gibi 

viral enfeksiyonların yanında filariosis, dirofilariosis ve avian malaria gibi birçok 

paraziter enfeksiyonun nakli açısından söz konusu tür kompleksinin yüksek risk 

potansiyeli taşıdığını ortaya çıkarmıştır. Elde edilen sonuçlar, Türkiye’de Cx. pipiens tür 

kompleksi ve naklettikleri patojenler üzerine kapsamlı moleküler epidemiyolojik 

çalışmalara ihtiyaç olduğunu da ortaya çıkarmıştır.  
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