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TURKIYE’DE AEDES (STEGOMYIA) ALBOPICTUS (SCUSE, 1894)’UN
POPULASYON GENETIGi VE EKOLOJIK NiS MODELLEMESI

Serpil TUNA TURKOZAN

Yiiksek Lisans Tezi, Biyoloji Anabilim Dal1
Tez Danigsmani: Prof. Dr. Fatih Mehmet SIMSEK
2019, 53 sayfa

Bu arasgtirmada, Aedes albopictus’un Tirkiye populasyonlarinda genetik
cesitliligin belirlenmesi ve nis modellemesiyle tiiriin olasi dagilim alanlarinin
ongoriilmesi amaglanmistir.  Bu amaglar dogrultusunda Aedes albopictus
populasyonlar1 i¢in Trakya ve Karadeniz bolgelerinde Ornekleme caligmalari
yapilmistir. Tespit edilen her populasyondan elde edilen ornekler kullanilarak
populasyon diizeyinde tiiriin genetik c¢esitliligi ve populasyonlar arasindaki
farkliliklar analiz edilmistir. Genetik c¢esitliligin ya da populasyonlar arasi
farkliliklari ortaya ¢ikarilmasinda mitokondriyal DNA’ya ait ND5 ve COIl gen
bolgelerinin dizi verilerinden yararlanilmistir. mtDNA NDS gen bolgelerinin her
biri icin haplotip ve niikleotid cesitliligi, bireyler arasindaki niikleotit
farkliliklarinin ortalamasi, tiim populasyonlar i¢in polimorfik bolge sayisi ile
lokalite ¢iftleri arasindaki genetik farklilagsma diizeyinin gostergesi olan gammasgr
degerleri DNAsp ver 6.00 kullanilarak hesaplanmistir. mtDNA COI verileri
MEGA 5.05 programu ile analiz edilmis ve populasyonlarin filogenetik iliskisi
belirlenmigtir.  Aedes  albopictus’un ~ Avrupa ve yakin  bolgelerdeki
populasyonlarina ait dagilim verileri ve biyoklimatik degiskenler MaxEnt
programiyla mevcut 19 biyoklimatik degiskenle iliskilendirilerek tiiriin yayiliginin
hangi biyoklimatik degiskenler etkisi altinda gerceklestigi ortaya konmustur.

Anahtar Kelimeler: Aedes albopictus, Populasyon Genetigi, ND5, COlI,
Dagilim, Nis Modellemesi, Tiirkiye.






ABSTRACT

POPULATION GENETICS AND NICHE MODELLING OF AEDES
(STEGOMYIA) ALBOPICTUS (SCUSE, 1894) IN TURKEY

Serpil TUNA TURKOZAN

M.Sc. Thesis, Department of Biology
Supervisor: Prof. Dr. Fatih Mehmet SIMSEK
2019, 53 pages

The aim of this study was to determine the genetic diversity of Aedes albopictus
populations in Turkey and to predict possible distribution areas of the species by
niche modeling. For these purposes, sampling studies were carried out in Thrace
and Black Sea regions for Aedes albopictus populations. Genetic diversity of the
species at the population level and differences between populations were analyzed
using samples from each identified population. Mitochondrial ND5 and COI gene
sequences data were used to reveal genetic diversity or differences between
populations. The haplotype and nucleotide diversity for each of the mtDNA ND5
gene regions, the average of nucleotide differences between individuals, and
gammast Vvalues, which are indicative of the number of polymorphic regions and
genetic differentiation between locality pairs for all populations, were calculated
using DNAsp ver 6.00. mtDNA COI data were analyzed by MEGA 5.05 software,
and the phylogenetic relationship of the populations was determined. Distribution
data of Aedes albopictus populations in Europe and nearby regions and bioclimatic
variables were associated with the 19 bioclimatic variables present with the
MaxEnt software, and what bioclimatic variables influence the spread of the
species was revealed.

Key Words: Aedes albopictus, Population Genetics, ND5, COI, Distibution,
Niche Modelling, Turkey
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1. GIRIS

Morfolojik ve molekiiler diizeyde siirdiiriilen sivrisinek sistematigi kapsamindaki
aragtirmalar, tespit edilen sivrisinek tiir sayisinin hizla artmasini saglamaktadir.
Son yapilan analizlerin sonuglarina gore, 40’dan fazla cinse bagli 3600 kadar tiirii
kapsayan sivrisinekler, diinyanin hemen hemen tamamina yayilmislardir (Beaty ve
Marquart, 1996; Harbach ve Kitching, 2005; Wang vd., 2012; Wilkerson vd.,
2015; Harbach, 2018). Sivrisinekler, insanlar ve hayvanlarda ciddi hastaliklara ve
Olimlere neden olan c¢ok sayida patojen organizmanm vektorii olmalariyla
diinyamizda yasayan vektor canlilarinin da en 6nemlileridir. Kayith tiirlerden 300
kadarinin sitma, Bati Nil hummasi, Sarthumma, Japon Ensefaliti, Dengue
hummas:t ve filarya hastaliklart gibi olduk¢a yaygm ve tehlikeli insan
hastaliklarinin ve vektorliigiinii yaptigi saptanmustir (Reinert, 2001; Alten vd.,
2007; Reidenbach vd., 2009; Calistri vd., 2010; Beasley vd., 2013; Papa, A., 2019)
Heryil etkiledikleri insan sayist ve mneden olduklari ekonomik kayiplar
degerlendirildiginde, tibbi ve ekonomik a¢idan en 6nemli bécek familyalarindan
biri olarak kabul edilmektedir (Azari-Hamidiyan vd., 2019). Diinya Saglik Orgiitii
(WHO)’niin verilerine gore yilda birka¢ yiiz milyon insan sivrisinek kaynakli
hastaliklarla enfekte olmakta, bunlardan birka¢ milyonu O6lmekte ve Diinya
niifusunun yarisindan fazlasi da bu hastaliklarin tehdidi altinda yasamaktadir
(WHO, 2014). WHO, 2016 yilinda sitma enfeksiyonlarina bagli olarak 445.000
insanin 6ldiigii bildirmistir (WHO, 2017). Diinya genelinde, Dengue hummasinin
hem daha 6nce goriilmedigi iilkelerde ilk vakalar ortaya ¢ikmig hem de son 30
yilda, insidans1 30 kat artnustir (WHO, 2017). Insan topluluklari iizerinde
etkinlikleri her gecen giin artan sivrisinekler ile ilgili olarak ortaya ¢ikan diger
6nemli ve yeni bir diger sorun da, istilaci/yayilimc1 vektdr sivrisinekler ile patojen
organizmalarin yayilisina bagh olarak yeni riskli bolgeler ortaya ¢ikmasi olmustur.
Anopheles stephensi (sitma vektorii), Aedes albopictus (Dengue, Sar1 Humma,
Zika, Chikungunya vektorii) ve Aedes aegypti (Dengue, Bat1 Nil Viriisii vektorii)
gibi Ozellikle de vektor 6nemi olan sivrisinek tiirlerinin dogal yollarin disinda,
deniz, kara veya hava ulasim araglar1 araciligryla pek cok iilkeye yayilis yaptigi
belirlenmistir (Calistri vd., 2010; Beasley vd., 2013; Oter vd., 2013; Akiner vd.,
2016; Kamal vd., 2018; Severini vd., 2018). Sivrisineklerin toplumsal etki
diizeyleri, vektor sivrisinek tiirlerinin insektisitlere, tasidiklar1 patojen
organizmalarin da tedavi ilaglarina direng kazanmasiyla daha da artmistir. Boylece



hem yiiriitiilen sivrisineklerle miicadele ¢aligmalarinin hem de tedavi
uygulamalarinin yetersiz kalmasiyla karsi karsiya kalinmis ve sivrisineklerin
neden oldugu sorunlarin daha da artmasi ve yayginlagsmasi saglamistir. Son
yillarda yapilan pek c¢ok arastirma, vektor sivrisinek tiirlerinin insektisitlere,
patojen organizmalarin da tedavi ilaclarma diren¢ kazandigini ortaya koymustur
(Marfurt vd., 2010; Namountougou vd., 2012; Yavasoglu vd., 2019).

Ulkemiz hem cografi konumu, iklimsel, hidrojeolojik ve ekolojik 6zellikleri hem
de sosyolojik ve ekonomik yapis1 nedeniyle sivrisinekler i¢in uygun kosullar
icermekte ve bunun dogal bir sonucu olarak da belirtilen sorun ve risklerin diginda
kalamamaktadir. Ozellikle kitalararasi cografik konumumuz nedeniyle iilkemize
yeni vektor sivrisinek tiirlerinin ve patojen organizmalarin girmesi olasi
goriinmektedir. Bu durumun ilk isaretleri de yogun olarak Asya, Avrupa ve
Amerika’da tehdit olusturan Bati Nil Viriisii vakalarinin tilkemizde de tespit
edilmesiyle ve Ae. aegypti ve Ae. albopictus tiirlerinin iilkemizde hizla yayiliyor
olmasiyla ortaya ¢cikmistir (Kalaycioglu vd., 2012, Oter vd., 2013; Akmer vd.,
2016; 2019). Ayrica, vektor tiirler ilkeler arasi yayilis alanlarint genisletirken,
insan topluluklarinin sosyal, Kkiiltiirel, jeopolitik, iklimsel, savas gibi ¢esitli
nedenlerle hizli ve etkin bir sekilde hareket ederek bdlgeler arast yer
degistirebilmeleri de daha fazla insanin vektor sivrisinekler ile temas siklig1 da
artmaktadir. Dolayisiyla, ozellikle bu yiizyllda hizla ortaya ¢ikan bu yeni
kosullarda da sivrisinekler gibi vektorlerin neden oldugu riskler bir¢ok insan
toplulugu icin her gecen giin daha da 6nemli olmaktadir. Ornegin, ¢ok &nemli
vektor sivrisineklerden biri olan Ae. albopictus tiirii, Avrupa’da genis bir cografik
alana yayilim yaptiktan sonra (Scholte vd., 2007; Schaffner, vd., 2013; Becker vd.,
2013; Di Luca vd., 2017; ECDC, 2019) en son olarak Bati Avrupa’da
Yunanistan'dan tespit edilmistir (Patsoula vd., 2006). Avrupa kitast yayilimmdan
sonra lilkemizin Trakya bolgesinden de bildirimi yapilmistir (Oter vd., 2013).
Ulkemizde yapilan son calismada ise hem Ae. aegypti tiiriiniin hem de Ae.
albopictus tiiriiniin Kafkaslar tizerinden Dogu Karadeniz Bolgesinin bir¢ok alanina
girdigi ve yayilim yaparak yerlesik populasyonlar olusturdugu gosterilmistir
(Akiner vd., 2016). Giinlimiizde sivrisineklerin her gecen giin artan &nemleri
nedeniyle, hem sivrisineklerle ilgili arastirmalarin hem de sivrisineklere karsi
etkili miicadele g¢alismalarinin yapilmasi hemen hemen her {ilkede oncelikli
konuma gelmistir. Diger {iilkelerde oldugu gibi iilkemizde de genel olarak bir



degerlendirme yapildiginda, sivrisineklerin kontroliinde farkli diizeyde etki ve
mekanizmalara sahip ¢ok farkli yontemler uygulanmis olmasina karsilik, temel
yaklasgim olarak kimyasal insektisit kullanimi her zaman oncelikli yontem
olmustur. Ancak, uygulanan bu yontemler kisa vadede hizli ve etkili olmakla
birlikte, 6zellikle de ortaya cikan insektisit direncine bagli olarak uzun dénemde
kalic1 basarilar saglamaya yeterli olamamistir. Bu nedenle, giiniimiizde bir¢ok
ilkenin Oncelikle kendi bolgelerindeki sivrisinek kaynakli sorunlarmn {istesinden
gelmek igin epidemiyolojik ve sosyolojik yeni projeleri planladiklarin1 ve bu
caligmalardan elde edilen tiim verilerle olasi sivrisinek kaynakli tehlikelere karsi
miicadele stratejileri gelistirdigini gormekteyiz. Ancak, bu stratejilerin
gelistirilebilmesi i¢in 6ncelikli olarak hedef bolgede, hem sivrisinek tiirlerin tespit
edilmesi, farkli populasyonlarin insektisit direng diizeylerinin belirlenmesi hem de
tirlerin  zoocografik dagilim modellerine, popiilasyon yogunluklarina,
frekanslarma ve populasyon genetigine dair bilgilerin elde edilmesi gereklidir
(Sedaghat vd., 2003, Patsoula vd., 2007).

Gergeklestirilen bu Yiiksek Lisans Tezi kapsaminda, Aedes albopictus tiiriiniin
Tiirkiye populasyonlarinin tespiti ve genetik 6zelliklerinin belirlenmesine yonelik
morfolojik ve molekiiler caligsmalar yapilmistir. Tespit edilen populasyonlarin
iklimsel 6zellikleri ve habitat 6zellikleri kullanilarak da tiiriin tilkemizdeki olasi
potansiyel dagilim alanlar1 ekolojik nis modelleme analizleriyle belirlenmeye
calisilmistir. Tespit edilen populasyonlardan larva ve ergin o6rnekleri toplanmis ve
elde edilen 6rnekler hem morfolojik karakterler hem de molekiiler belirtecler
kullanarak analiz edilmistir. Populasyonlarin birbirlerinden farklilik diizeyleri,
genetik uzakliklari, genetik cesitlilikleri ve dagilim 6zellikleri, mtDNA ND5, COI
gen bolgelerinden elde edilen veri setleri kullanilarak belirlenmistir. Ekolojik nig
modellemesi ¢alismasinda, Ae. albopictus tiirliniin dagilim alanlarindan 6zellikle
iilkemize yakin lokalitelerden bazilar1 secilerek bu bolgelerin iklimsel verileri elde
edilmis ve boylece hem iilkemizdeki populasyonlar i¢in hem de diger iilkelerdeki
populasyonlar icin elde edilen veriler kullanilarak nis modelleme calismasi
gergeklestirilmistir. Bu ¢alismalar sonucunda elde veriler, iilkemize heniiz yeni
yerlesmeye baslayan Ae. albopictus tiiriiniin populasyonlarinin tespiti, genetik
populasyon ozelliklerinin belirlenmesi ve tiiriin iilkemizde olas1 potansiyel
yayilim alanlarinin ortaya ¢ikarilmasi ve miicadele ¢alismalar1 agisindan 6nemli
bir veri setinin olusturulmasina katkilar saglayacaktir.
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2. KAYNAK OZETLERI

2.1. Aedes albopictus’un Morfolojik Ozellikleri

Aedes albopictus erginleri diger bir¢ok sivrisinege goére nisbeten daha kiigiik (2-10
mm) boyutludurlar. Bacaklarda ve viicudun diger boélgelerinde siyah zemin
iizerine beyaz/giimiisi renkteki pullarin olusturdugu desenlenme ile genel olarak
siyah ve beyaz formda bir morfolojik goriiniime sahiptir (Sekil 2.1). Siyah zeminli
scutum’da basin dorsalinden baglayarak thoraks boyunca ilerleyen belirgin beyaz
bir serit vardir (Sekil 2.2). Bacaklar siyah zeminlidir ancak her tarsal segmenttin
basal kisminda beyaz pullardan olusan birer halka mevcuttur (Schaffner vd., 2001;
Becker vd., 2003). Bu ozellikleriyle alansal ornekleme c¢alismalarda bile
tanmimlanabilen bir sivrisinek tiiriidiir. Bununla birlikte, erginlerin genel
goriiniimleri itibariyle, Aedes aegypti (Sekil 2.3), Aedes japonicus (Sekil 2.4) ve
Aedes cretinus (Sekil 2.5) erginleriyle zaman zaman karistirilabilmektedir. Ae.
aegypti ve Ae. cretinus lilkemizde mevcut oldugundan morfolojik ¢aligmalarda tiir
tespiti yapiliken dikkat edilmesi gerekmektedir. Aedes albopictus’un larva ve
pupalar1 ise ancak mikroskop altinda diger tiirlerin larva ve pupalarindan
ayrilabilirler. Aedes albopictus’un anten kili (1-A), anten kaidesinin ortasina yakin
olarak konumlanmis olup basit ve kiiciiktiir. Comp pullar1 tek bir sira halinde ve
genellikle 8-13 adettir. Pekten dis sayis1 da 8-14 kadardir, her bir dis iki lateral
kiigiik discik tagimaktadir ve esit araliklarla yerlesmislerdir (Schaffner vd., 2001;
Becker vd., 2003)

Sekil 2.1. Aedes albopictus disi genel goriiniin (Schaffner vd., 2013).



Sekil 2.3. Aedes aegypti disi genel gériintim (a), scutum deseni (b).

Sekil 2.4. Aedes japonicus disi genel goriiniim (Schaffner vd., 2013).



Sekil 2.5. Aedes cretinus disi genel goriiniim.
2.2. Aedes albopictus’un Zoocografik Dagilim

Asya Kaplani olarak adlandirilmis olan Aedes albopictus sivrisinek tiirii, Diinya’da
en ¢ok istila/yayilis yapan tiirlerden biri olarak tanimlanmistir (Lambrechts vd.,
2010; Pech-May vd., 2016). Giineydogu-Bati Asya, Hint Okyanusu ve Bat1 Pasifik
adalarma 6zgii olan bu sivrisinek tiirii, 20. yilizyilin 6zellikle de ikinci yarisindan
sonra Diinya ¢apinda yayilim yapmaya baslamis ve Amerika, Afrika ve Avrupa
kitalarinda bir¢ok bdolgeye giris yaparak yerlesik populasyonlar olugturmustur.
Bugilin Antarktika hari¢ diger kitalarin tamaminda tespit edilmistir (Reiter ve
Sprenger, 1987; Ponlawat ve Harriston, 2005; Benedict vd., 2007; Delatte vd;
2009; Bonizzoni vd, 2013; Kraemer vd., 2015a). Amerika kitasinda ilk yerlesik
populasyonlar  1985-1991 yillar1 arasinda bulunmustur (Sprenger ve
Wouithiranyagool 1986; Francy vd., 1990; Rai, 1991). Avrupa’da ilk olarak 1979
yilinda Amavutluk’da (Adhami ve Murati, 1987) tespit edilen tiir daha sonra
Almanya, Fransa, Italya, Yunanistan, Bulgaristan, Bosna-Hersek, Romanya, San
Amrino, Sirbistan, Macaristan, Slovenya, Isvi¢re ve Ispanya iilkeleri basta olmak
iizere bircok Avrupa bolgesinde yayilim yapmis ve yerlesik populasyonlar
olugturmustur. Ayrica, Rusya ve Giircistan’da da populasyonlar yerlesmistir
(Mitchell vd., 1995; Gratz, 2004; Benedict vd., 2007; Scholte vd., 2007; Gatt vd.,
2009; Schaffner ve Mathis, 2014). Afrika’da, Cezayir, Gabon, Nijerya, Kamerun,
Madagaskar, Ortadogu’da Israil, Liibnan, Suriye ve Yemen’de Ae. albopictus’un
yerlesik populasyonlar1 bildirilmistir (Benedict vd., 2007; Leshem vd., 2012;
Kraemer vd., 2015a). Aedes albopictus’un Ocak 2019°da Avrupa Hastalik Onleme



ve Kontrol Merkezi (ECDC) tarafindan hazirlanmig olan dagilim haritast (Sekil
2.6), iilkemize yakin bolgelerde bu Onemli tiiriin bir ¢ok bdlgeye yerlesmis
oldugunu ve her gecen giin yayilimini arttirdigini gostermektedir (ECDC, 2019).
Tirkiye’de Ae. albopictus’un ilk kaydi 2013 yilinda, Trakya Bolgesi’nin
Yunanistan sinir hattinda verilmistir ancak bu bolgede yerlesik bir populasyon
tespit edilememistir (Oter vd., 2013). Akmer vd., (2016), Dogu Karadeniz
Bolgesi’nde yaptiklar1 ¢aligmalarda ise ilk kez Ae. albopictus tiirliniin yerlesik
populasyonlarin1 Artvin ve Trabzon illerinde tespit edilmistir. Bu aragtirmadan
sonra Ae. albopictus’un Edirne Igneada, Artvin ve Trabzon populasyonlarinin
yerlesik, iireyebilen ve yayilim yapabilen populasyonlar oduklari tespit edilmistir.
Dolayisiyla Ae. albopictus’un Doguda, Giircistan hattindan, Batida da Yunanistan-
Bulgaristan hattindan iilkemize giris yapmis olabilecegi onemli bir olasiliktir.
Ancak bu konuda molekiller bir caligma iilkemiz populasyonlariyla heniiz
yapilmamis oldugundan kesin bir yargiya varmak dogru olmayacaktir. Nitekim,
elde edilen bulgular tiirtin {lkemiz icerisinde zamana bagli olarak hizla
yayilacagint gostermektedir. Ayrica, heniiz bu tiirlin varligina dair birgok
bolgemizde arastirmalar yapilmamis oldugu da diisliniildiigiinde, iilkemizin baska

bolgelerinde de tiiriin yerlesik populasyonlarinin bulunmasi olas1 goriilmektedir.



W Yerlesik populasyon bolgcleri
Giris vapilmig bdlgeler,
Tespit edilmemis bolgeler
Bilgi olmayan bolgeler.
Bilinmeyen bolgeler

Sekil 2.6. Aedes albopictus’un Avrupa dagilimi (ECDC).
2.3. Aedes albopictus’un Biyolojisi, Davrams ve Vektorliik Ozellikleri

Aedes albopictus esas olarak orman sinir bolgelerinde yasayan ve Hindistan cevizi
kabugu parcalarinda, bambu govdelerinde, aga¢ kovuklarinda biriken kii¢iik sucul
dogal habitatlarda lireyen bir tiirdiir ve bu nedenle de daha 6nceleri kirsal vektor
bir sivrisinek tiirii olarak kabul edilmistir (Beaty ve Marquardt, 1996; Bonizzoni
vd., 2013). Diinya ¢apinda yayilimi1 sonucunda ise bugiin kentsel yasama, 6zellikle
de banliyd bolgelerine ¢ok iyi uyum saglamis ve buralardaki igerisinde su
birikebilen cam, pilastik veya teneke her cesit kaplar, kullanilmis lastiklerde
bireken sular, hayvan suluklar1 gibi dogal olmayan habitatlar1 {ireme alani olarak
kullanmaya baslamistir. Tropikal veya subtropikal bolgelerdeki populasyonlari
uygun iklimsel kosullar nedeniyle yil boyunca aktiftirler ve hayat dongiilerinde bir
diapoz evresi bulunmaz (Becker vd., 2003; Lambrechts vd., 2010; Bonizzoni vd.,
2013) Avrupa gibi iliman bolgelerde yer alan populasyonlar ise mevsimsel
sicaklik ve giinuzunlugu degisimlerinden etkilenirler ve bu degisimlere karsi
koyabilmek i¢in de soguk kis aylarina dayanabilen ve kis1 diyapozlu olarak



geciren yumurtalar {iretirler. Bu yumurtalar kig baglamadan once sonbahar
aylarinda Tretiler ve tiim erginlerin 6lmesiyle kis aylari yumurta evresinde
gecirilir. Ilkbaharla birlikte artan sicaklik ve giinuzunluguna bagl olaraak
yumurtalar acilir ve erginlesmeyle sonuglanan gelisim dongiisii tamamlanir ve
yeni ergin populasyonlart kis yumurtalarindan olusur (Becker vd., 2003; ECDC).
Yunanistan'da, yumurtlama nisan aymin ortasindan baslayarak kis bagina kadar
devam etmektedir. Yilin sekiz ay1 boyunca siirekli olarak aktif olan Ae. albopictus
populasyonlarinin yogunluklar1 yaz ve sonbahara kadar devaml artar ve en {ist
diizeylerine Ekim ayinda ulasir (Giatropoulos vd., 2012). Ae. albopictus genellikle
dis alanlarda, a¢ik alanlarda giindiiz saatlerinde oldukea agresif olarak kan emme
girigimleri gergeklestirmektedir. Zoofilik davranigh olarak ¢ok gesitli hayvandan
(inekler, kegiler, kopekler, kuslar, siiriingenler ve iki yasamlilar) ve insanlardan
firsat¢ilikla kan emme cabasi gosterir ancak giiclii anthropofilik egilime de
sahiptirler (Ponlawat ve Harrington, 2005; Delatte vd., 2009; Kamgang vd., 2012).
Bu davranig sekilleriyle yogun olarak bulunduklari bélgelerde oldukca ciddi
sokma rahatsizligi olustururlar ve bu nedenle de hemen insanlar tarafindan fark
edilirler. Firsatg1 zoofilik davranis vektorliigiinii yaptiklar1 patojen organizma
skalasin1 ve doldurabilecekleri ekolojik nisleri genisletmektedir. Bu nedenle de,
diinyanin en o6nemli vektor canlilarindan biri olmaktadirlar. Yapilmis pek cok
caligma tiiriin dis alanlarda beslendigini ve kanin sindirilme dénemini de disg
alanlarda gegirdigini gostermistir. Ancak Italya’da yapilan son ¢alismalarda gravid
disilerin kapali alanlarda bulunmalariyla tiiriin davranisinda da zoocografik
farklilagmalar oldugunu ortaya koymustur (Valerio vd., 2010). Bédylece,
bilinenden farkli olarak kan emme sonrasinda disilerin evleri terketmedikleri ve

kanin sindirilme donemini siiresince kapali alanlarda kaldiklar1 anlagilmigtir.

Arboviriisler, diinya niifusunun neredeyse yarisim1 tehdit eden ve Oliimciil
enfeksiyon riski olusturan bir viriis grubu olarak diinya genelinde her yil
milyonlarca insani etkilemektedir. Bu arboviriislerin kiiresel olarak ortaya ¢ikmasi
ve yayginlagsmasinda patojen, vektor, konak ve gevresel etkilesimler ¢ok 6nemlidir
ve sivrisinekler bu etkilesimlerde 6nemli rol oynamaktadir. Aedes albopictus,
Ozellikle de pek c¢ok insan hastaligina neden olan c¢ok ¢esitli gruplardan
arbovirtislerin baglica sivrisinek vektorlerindendir. Bu 6zellikleriyle de, yayilimei,
istilact ve asir1 rahatsizlik olugturan bir sivrisinek tiirii olmasmin yani sira

diinyanin en Onemli vektdr organizmalarindan biri olarak kabul edilmektedir
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(Bonizzoni vd., 2013). Diinya ¢apinda takibi yapilan ve miicadelesi konusunda
yogun c¢aba sarf edilen bir tlirdiir. Bircok bolgede sivrisinek miicadele
caligmalarinin en 6nemli hedef tiirlidiir ve zoocografik yayilim, sistematik,
filogenetik, populasyon genetigi, insektisit direnci, vektorlik kapasitesi gibi
konular kapsaminda pek ¢ok aragtirmanin konusu olmustur. Aedes albopictus, Bati
Nil, Sar1 Humma, Japon Ensafilit, Rift Vadisi atesi, Chikungunya, Dengue ve Zika
viriislerine vektorliikk yapabilmektedir ve bu viriislerin neden oldugu hastaliklarin
yayilmasinda en etkili tiirdiir (Mitchell vd., 1998; Gratz, 2004; Tilston vd., 2008;
Paupy vd., 2010; Grard vd., 2014; Benelli, 2016; Kamal vd., 2018). Diinyada son
zamanlarda bu hastaliklarm bir dizi salgim yasanmaktadir. Ulkemiz de ise tiiriin
ilk popiilasyonlar1 2016 yilinda tespit edildigi (Akmer vd., 2016) i¢in heniiz
arboviriis vektorliigiine dair yeterli bilgi saglayacak populasyonlar diizeyinde ¢ok
fazla arastirma yapilmamistir. Akmmer vd. (2019)’nin Karadeniz Bolgesi
populasyonlarinda yapmis olduklart ¢alismada Ae. albopictus populasyon
orneklerinde Bati Nil virtisii tespit edilmistir. Aedes albopictus’un filarial
nematodlar Dirofilaria immitis ve Dirofilaria repens’in de vektorligiini
yapabildigi ve bu patojen organizmalarin kopeklerden insanlara gegisinde dnemli
rol oynadiklar1 gésterilmistir (Pampiglione vd., 2001) Ulkemizde bu agidan heniiz

bir aragtirma yapilmamuistir.
2.4. Aedes albopictus’un Populasyon Genetigi Arastirmalari

Glinlimiizde organizmalar arasinda veya bir organizmanin farkli populasyonlari
arasinda cesitli diizeyde karsilagtirmalar1 yapabilmeyi saglayabilen molekiiler
teknikler ile ¢esitli tiirlere ait onemli bilgiler elde edilebilmektedir. Populasyonlar
arasinda genetik cesitliligin hesaplanmasiyla ve populasyon genetigi modellerinin
kullanilmasiyla  organizmalarin  zoocografik  dagilimlari, yayilislart  ve
farklilagmalar1 gibi 6zelliklerine dair yorumlar yapilabilmektedir. Ozellikle de,
bilgisayar programlarinin kullanimi ile molekiiler diizeyde elde edilen verilerin
kullanimi daha etkili ve giivenilir hale gelmis ve biyolojik hiyerarsi hakkinda
O6nemli bilgilerin elde edilmesini saglamistir (Avise vd., 1994; Jarne vd., 1996;
Schierwater vd., 1994). Organizmalarin genomlarinda DNA dizileri varyasyon
gosterir ve bu genetik varyasyon, eseysel secilim, {ireme basarisi, goc,
mutasyonlar, populasyon biiyiikliigii ve dogal seleksiyon gibi ¢esitli faktorlerden
etkilemektedir. Populasyon genetigi, bu demografik 6zellikler ve molekiiler
genetik varyantlarinin dagilimi arasindaki iligkiyi arastirir (Smith ve Wayne.,
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1996; Burke, 1998). Populasyon genetigi arastirmalarinda kullanilabilir olan en
uygun molekiiler belirteci/belirtegleri se¢mek arastirmalarin  basarist  ve
organizmalarin biyolojisi kapsaminda bilgilerin elde edilmesi agisindan oldukca
onemlidir. Populasyon biyolojisinin farkli basamaklarindaki bilgileri anlamada
temel olarak 3 molekiiler degisim basamagi dikkate alinmaktadir. Bunlardan
birincisi, coklu mikrosatellit lokuslaridir. Eseyli organizmalarda bu diziler yeniden
diizenlenme gegirirler ve bu nedenle de bireylerin tanimlanmasi, soy izleme, soy
analizi ve bireylerin etkilesimlerinde kullanmilmaktadirlar. Ornegin, SSCP (Single
Strand Conformasional Polymorphism), RFLP (Restriksiyon Fragment Length
Polimorfizm), mutant belirteg lokuslar1 ve isoenzimlerle olusturulmus Ae. aegypti
gen haritalari ile detayli genetik ¢alismalar yapilmistir (Taylor vd., 1997; Marshall
vd., 1998, Taberlet vd., 1999). Ikinci degisim basamagi, mutasyonlarla yeni
allellerin olugmasidir. Boylece evrimsel iligki tespit edilebilir ve uzun zamanh
filocografya, tiirlesme ve daha uzak taksonomik statiilerde filogenetik iliski
hakkinda bilgi elde edilebilir (Severson vd., 1995). Uciincii degisim basmag: ise,
mtDNA ve diger tek lokus belirtegleridir. Bu belirtegler, tiirlerin cografik
dagiliminda ve  bireylerin  genlerinin  frekanslarim1  degerlendirmede
kullanilmaktadir. Bu 6zellik, tiirlerde sinirli genetik varyasyon gosterse de gen
akig1 ve populasyon Gykiislinli arastirmada etkili belirtegtir. Bocekler ile yapilan
molekiiler evrim c¢alismalarinda mtDNA belirtecleri ¢ok yaygin olarak
kullanilmaktadir (Tautz, 1989; Templeton vd., 1992; Kambhampati, 1995; Tang
vd., 1996; Zane vd., 2002). Ciinkii mtDNA, kii¢iik genom yapisi, rekombinasyona
ugramamasi, yiikksek kopya sayisi, hizli evrimlesme 6zelligi ve anasal kalitim
gostermesi gibi nedenlerle kriptik tiir gruplarinda tiirlerin PZR’na dayali
tanimlamalarinda, populasyon genetigi ve evrimsel analizlerde ve ana soy
hatlarinin  dallanma zamanlarmi hesaplamada olduk¢a yararli olmaktadir
(Krzywinski vd., 2001; Krzywinski ve Besansky, 2003; Goswami vd., 2006;
Krzywinski vd., 2006; Dusfour vd., 2007; Loaiza vd., 2010; Moreno vd., 2010;
Krzywinski vd., 2011). Mitokonriyal DNA igerisinde molekiiler belirte¢ olarak
kullanilan Sitokrom Oksidaz 1 (COI), Sitokrom Oksidaz II (COII), NADH
Dehidrogenaz’in 4. Alt iinitesine ait gen bolgesi (ND4), NADH dehidrogenaz’in
5.alt {nitesine ait gen bolgesi (ND5) ve Sitokrom b (Cytb) basta olmak iizere
bir¢ok bolge vardir. Bu bolgelerin yaygin olarak kullanilmasinin en énemli nedeni
populasyon igerisinde varyasyon gostermeleri olmakla beraber, varyasyonun ve

polimorfizmin derecesi tiirler arasinda ve bu bdlgeler arasinda farklilik
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gostermektedir. Molekiiler tiir teshislerinde nDNA (niiklear DNA) ITS2 (second
internal transcribed spacer) bolgesi ve mtDNA (mitokondriyal DNA) COI geni
verilerinden  yararlanilmaktadir.  Anopheles  taksonlarmin  filogenilerinin
kurgulanmasinda mtDNA COl, sik kullanilan bir mitokondriyal protein genidir
(Sallum vd., 2000; 2002; Marshall vd., 2005; Mohanty vd., 2009).

Giinay, (2015), Tirkiye’nin 34 ilden topladigi 6.318 sivrisinegi morfolojik olarak
teshis etmis ve bu orneklerin 1.015 tanesinin COIl gen bolgesi dizi analizlerini
yapmistir. Bu ¢aligma sonucunda Tiirkiye’de bulunan sivrisinek tiir sayis1 62’ye
yiikselmis ve Tirkiye’den ilk kez An. hyrcanus var. pseudopictus’un varligi
bildirilmistir. Patsoula vd., (2006), Yunanistan'da Aedes cretinus tiiriiniin
sistematik durumunu incelemisler ve ITS2 ve COIl ile yapilan molekiiler
caligmalarin sonuglariyla daha once Ae. cretinus oldugunu diisiindiikleri bazi
Orneklerin aslinda Ae. albopictus oldugunu bulmuslardir. Paduan ve Ribolla,
2008°’de COIl ve ND4 bolgeleriyle Ae. aegypti tiiriiniin Brezilya populasyonlari
arasindaki mtDNA polimorfizmini incelemigler ve ND4 bolgesinin COI’e gore
birka¢ kat daha polimorfik olmasindan dolay1 Ae. aegypti populasyon genetigi

caligmalarinda bu belirteclerin daha kullanigl olabilecegini gostermislerdir.

Kambhampati vd. (1990), Ae. albopictus populasyonlarinin genetik yapisini ve
gen akisini belirlemek amaciyla Asya ve Amerika populasyonlarinda RFLP
analizleri ile yaptiklart galigmalarinda, Hong-Kong, Mauritus ve Singapur’da
farkli haplotipler belirlemislerdir. Ancak, calisma alaninda genel olarak ¢ok diisiik
mtDNA farklilagmasi oldugunu saptamiglar ve bu diisiik mtDNA cesitliligini Ae.
albopictus’un Amerika ve Brezilya’ya 1980°1i yillarda giris yapmis olmasina ve
populasyonlarin farklilagsmasin1 saglayacak kadar zamanin heniiz geg¢medigi

yorumu getirilmistir.

Pech-May vd., (2016), Meksika’da yaptiklari calismada Ae. albopictus tiiriiniin 7
populasyonunda Cytb dizilerini kullanarak populasyonlarin genetik yapisini analiz
etmisler ve 25 haplotip tespit etmislerdir.

Malezya’da Ae. albopictus’un populasyon genetiginin belirlenmesi igin
gergeklestirilen c¢alismada ise mtDNA COIl gen bolgesi kullanilarak analizler
gergeklestirilmis ve 9 populasyonda 37 haplotip belirlenmistir (Zawani vd., 2014).
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Aedes albopictus tiiriiniin Hollanda’da ilk tespiti ise yine molekiiler belirteglerden
ITS2 dizilerine dayanarak yapilmistir (Patsoula vd., 2006; Scholte vd., 2007). De
Jong vd., (2009) rDNA ITS2 belirtecini kullanarak Ae. albopictus’un Korsika
Adast’ndaki varligini dogrulamglardir.

Amerika Birlesik Devletleri ve Brezilya’da yapilan populasyon genetigi
calismasinda ise Ae. albopictus tiiriiniin farkli populasyonlarinda gergeklestirilen
caligmalarda ND5 gen bolgesi dizilerinden yararlanilmis ve populasyonlarin
genetik cesitliligi ortaya ¢ikartilmistir. Ae. albopictus populasyonlarinin genetik
varyasyonunu ve orjinlerini belirlemek amaciyla ND5 gen bolgesini kullanarak
yapmis olduklart ¢aligmalarinda niiklear DNA ile yapilan ¢aligmalara gore daha
diisiik genetik ¢esitlilik belirlemislerdir. Ayrica ABD populasyonlarinda genetik
cesitlilik frekansmin diisiik oldugu ve lokal olarak farklilagmalar oldugu, bu
durumun sebebinin ABD’deki populasyonlarin kurucu etkisinden kaynaklandig
oysa Brezilya’da ABD’nin aksine lokal farklilagsmalarin olmadig1 ve gen akiginin
halen devam ettigi sonucuna varmislardir (Birungi ve Munstermann, 2002).

Mousson vd. (2005) Ae. aegypti ve Ae. albopictus 6rneklerinin gegmis Oykisiinii,
genetik farklilasmaya dayali evrimsel siireglerini ve cografik dagilimlarim
caligmak amaciyla ND5, COI ve Cytb mitokondriyal gen bolgelerini kullanarak
yapmis olduklar1 ¢alismalarinda, Ae. aegypti mtDNA genlerinin Ae. albopictus’a
gore daha hizl evrilmekte oldugu; COI geninin Ae. aegypti i¢in en degisken, Ae.
albopictus i¢in en az informatif oldugu; ND5 geninin Ae. aegypti i¢in en
informatif, Ae. albopictus i¢in en az degisken oldugu; Cytb geninin Ae. albopictus
icin en degisken ve en informatif olan gen oldugu sonucuna varmiglardir. Bu
sonucglara dayanarak mtDNA genlerinin polimorfizm degerlerinin tiirlere gore
degiskenlik gosterdigi yorumunu getirmislerdir.

Brezilya’nin Manaus kentindeki Ae. albopictus populasyonlarinin genetik yapisini
ve ¢esitliligini belirlemek amaciyla gergeklestirdikleri caligmada 6rneklerden elde
edieln mtDNA’nin ND5 gen boélgesi analiz edilmistir. ND5 gen bdlgesinin H1 ve
H2 olmak iizere 2 haplotipin yaygin olarak bulundugunu ancak genetik gesitliligin
diisiik oldugunu belirtmislerdir. Diisiik genetik ¢esitliligin nedeninin populasyonun
darbogaza girmis olabilecegi veya kurucu etkisiyle kurulmus olabilecegi
degerlendirilmistir (Maia vd., 2009).
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Tiirkiye’ye son birkac yilda giris yapmis ve yerlesik populasyonlar olusturmus
olan Ae. albopictus i¢in populasyon genetigi diizeyinde bu arastirma diginda daha
once herhangi bir diizeyde aragtirma yapilmamustir.

2.5. Aedes albopictus’un Dagilim ve Nis Modellemeleri Arastirmalari

Sivrisineklerin neden oldugu cesitli hastaliklarin basarili gézetim ve kontrol
programlart i¢in Oncelikle vektdr tlirlerin mevcut dagilimlarinin ve gelecekteki
olast yayilimlarin1 daha iyi anlamamiz gerekiyor. Bdylece vektoriin mevcut
dagilimi ve etkil alani, dolayisiyla kontrol ¢alismalarinin siirdiiriilecegi ¢aligma
alan1 belirlenmis olacaktir. Ayrica, ¢esitli degiskenlere bagli olarak gelecek yillar
icin olusturulan senoryalara gore de hedef tiiriin dagilim modellemesiyle, tiiriin
yayilim alanini1 hangi bolgelere ne kadar hizla genisletebilecegi ve oralarda yillara

gore ne kadar etkili olabilecegi 6ngoriilebilecektir.

Tiir dagilim modellemesi (Species distribution modeling, SDM) birgok farkli isim
altinda kullanilmaktadir. Bunlar iklim Ortii modellemesi (climate envelope
modeling), habitat modellemesi (habitat modeling) ve gevresel veya ekolojik nis
modellemesi (environmental or ecological niche-modeling) (Kraemer vd.,
2015a,b; Kamal vd., 2018)°dir. Tiir dagilim modelinin temel amaci, tiiriin var
oldugu alanlarin derlenmesi, mekansal veri tabanlarindan belirleyici ¢evresel
degiskenlerin degerlerin alinmasi, ¢evresel degerlerin modele konularak var olan
alanin benzerlerinin veya tir yogunlugu gibi baska oOlgiilerin tahminlerinde
kullanilmasidir. Son yillarda diinya 6lgeginde yapilmig olan birka¢ calismada
onemli vektor sivrisinek tiirlerinin dagiliminda iklim degisikliginin mekansal
dagilim sekilleri {izerindeki etkileri analiz edilmistir (Padilla vd., 2017; Akpan vd.,
2018; Kamal, 2018). Bu galismalarda 6zellikle de kiiresel 1sinma sorununa bagl
olarak ortaya ¢ikan en yeni iklim senaryolarini kullanilmis ve tiirlerin olas1 yayilim

alanlar1 belirlenmistir.

Aedes albopictus’un Diinya genelinde ve birgok iilkede zoocografik dagilim
alanlarmin belirlenmesi igin ekolojik nis modellemeleri kullanilmigtir. Temel
olarak iklimsel verilere dayanarak tiiriin olas1 dagilim alanlar1 dagilim
gerceklesmeden once bu caligmalarla tahmin edilmistir (Anderson ve Peterson,
2003; Benedict vd., 2007; Pech-May vd., 2016).
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Fischer vd., (2014), Avrupa’da Aedes albopictus tiiriiniin bulundugu lokalitelere
gore iklimsel parametrelerden yararlanarak olusturduklart dagilim modeline gore
iilkemizin Marmara ve Ege bdlgeleri tiiriin yayilim yapabilecegi alanlar olarak
belirtilmistir.

Kamal vd., (2018), yapmis olduklar1 nig modelleme ¢alismasinda Maxent v3.3.3e
programi kullanarak 19 iklimsel degiskeni (Sicaklik, yagis, nem orani gibi) analiz
etmislerdir. Arastirmacilar bu iklimsel parametrelere gore, Ae. aegypti ve Ae.
albopictus tiirlerinin diinya genelinde giiniimiizdeki mevcut iklim kosullarina ve
gelecekte oOngoriilen degisken iklim kusullarina gore olasi dagilimlarini
gostermislerdir.

Gilineydogu Senegal’de ekolojik nis modelleme arastirmasi yapilarak Chikungunya
virtisii vektorii farkli Aedes tiirlerinin ¢evresel degiskenlere gore dagilim modelleri
belirlenmis ve Chikungunya viriisii agisindan potansiyel riskli bolgeler ortaya
konulmustur (Richman vd., 2018).

Yukarida o6nemli birka¢ tanesine degindigimiz c¢alismalara benzer pek c¢ok
aragtirma diinyanin ¢esitli bolgelerinde etkili olan vektor sivrisnek tiirleri igin
yapilmis ve yapilmaktadir. Tiirkiye’deki Ae. albopictus yerlesik populasyonlarinin
verileri kullanilarak tiiriin dagilimi i¢in bu arastirma disinda daha 6nce herhangi

bir modelleme aragtirma yapilmamugtir.
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3. MATERYAL VE YONTEM

Aedes albopictus’a ait populasyon 6rneklerinin elde edilmesi igin, dncelikle tiiriin
tespit edilmis oldugu Dogu Karadeniz ve Bati Trakya bolgelerinde ornekleme
calismast yapilmigtir. Bu calismalarin yani sira, tiiriin potansiyel olarak
bulunabilecegi bazi énemli liman, havaalan1 ve 6nemli truzim bdlgelerinde de
tarama calismalar1 yapilmis ve daha Once tespit edilmemis populasyonlar
aranmugtir. Bu kapsamda, Antalya, Adana, Mersin ve Izmir bdlgelerinde
caligmalar yapilmig olmasina karsilik yeni Ae. albopictus populasyonlari tespit
edilememistir. Dogu Karadeniz ve Bati Trakya bolgelerinde Ae. albopictus’un
yerlesik populasyonlar1 olan Artvin, Hopa, Rize, Trabzon, Begendik ve Igneada
populasyonlarindan Ornekler elde edilmis ve tiim analizler bu Orneklerin

caligilmasiyla gergeklestirilmistir.
3.1. Aedes albopictus’un Populasyon Orneklemeleri

Aedes albopictus’un populasyon oOrnekleme caligmalari 2017-2018 yillarinin
Haziran-Eyliil aylarinda gergeklestirilen alansal ¢alismalarla yapilmistir. Bu
caligmalarda sucul habitatlardan 6zellikle de tiiriin yaygin olarak kullandigi dogal
olmayan ve igerisinde su bulunduran kullanilmis lastikler, kiiglik kaplar, kovalar,
variller, siis havuzlar1 gibi habitatlarda larva kepgeleri yardimiyla larva ve pupa
ornekleri toplanmustir (Sekil 3.1). Elde edilen 6rneklerin bir kismu molekiiler
calismalar igin % 95°lik etil alkole alinarak korunmustur. Orneklerin diger kismi
da laboratuar sartlarinda larva-pupalardan ergin sivrisinekleri elde etmek amaciyla
canli olarak 6rnekleme habitati suyu iceren tagima kaplari ile Vektor Bocekler
Aragtirma Laboratuarina getirilmistir. Laboratuarda 6rnekleme lokalitelerine gore
ayr1 ayr1 erginlestirme kaplarina alinan larva ve pupalardan ergin sivrisinek
ornekleri elde edilmis ve mikroskop yardimiyla morfolojik tiir tespitleri
yapilmigtir. Teshisi tamamlanan ergin disi ve erkek 6rnekler molekiiler ¢aligmalar

icin % 95°lik etil alkole alinarak korunmustur.

Antropofilik davranmis sergileyen Ae. albopictus tiiriiniin ergin disilerinin
yakalanmasinda bu davranigindan yararlanilarak insan tuzaklanyla larva
ornekleme habitatlar1 yakinlarinda agiz aspiratorleriyle yakalamalar yapilmustir.
Insan tuzaklariyla 6rneklemelerin yapildigi lokalitelerde ayrica CDC (Centers for
Disease Control) 151k tuzaklariyla ergin yakalamalari da yapilmistir (Sekil 3.2).
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Toplanan 6rneklerin bir kismi1 molekiiler ¢aligmalar igin % 80’lik etil alkol igeren
1,5 ml.lik Eppendorf tiiplere alinarak, bir kism1 da canli ya da kuru 6rnek seklinde
laboratuara tasinmis ve morfolojik tiir teshisleri mikroskop aracilifiyla teshis
anahtar kullanilarak (Schaftner vd., 2001; Becker vd., 2003) yapilmistir.

i \ A \f/\ :' el “ei"»
Sekil 3.1. Aedes albopictus’un larva 6rnekleme habitatlari

Sekil 3.2. Aedes albopictus’un ergin 6rnekleme galigmalari
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3.2. Aedes albopictus Orneklerinden Total DNA izolasyonu

Dogu Karadeniz ve Bati Trakya bolgelerinde Ae. albopictusun 6
populasyonundan elde edilen ve %95°lik etil alkol igeren 30 ml’lik Falcon
tiiplerinde +4 °C’de koruma altina alinmig 6rneklerden total DNA izolayonlari
yapilmistir. DNA izolasyonlarinda, Invitrogen PureLink genomik DNA izolasyon
kiti kullanilmuis ve kit {iretici firmanin talimatlar: takip edilmistir. Orneklerden elde
edilen total DNA’lar, PZR gerg¢eklestirilinceye kadar -20 °C’de saklanmustir.

3.3. Mitokondriyal COI ve ND5 Gen Bélgeleri Icin Polimeraz Zincir
Reaksiyonu

Molekiiler analizleri yapilacak olan Orneklerin DNA izolasyonlar1 yapildiktan
sonra elde edilen total DNA’dan LCOF 5°- GGT CAA CAA ATC ATA AAG
ATA TTGG-3" ve HCOR 5’- TAA ACT TCA GGG TGA CCA AAA AAT CA-3’
(Folmer vd., 1994) primerleri kullanilarak Eppendorf marka PZR cihazinda
orneklerin yaklasik 585 baz ¢iftinden (bg) olusan mtCOI gen bolgesi gogaltilmistir.
mtCOI gen bolgesinin PZR’la ¢ogaltilmasi i¢in hazirlanan reaksiyonu karigimi
Cizelge 3.1°de gosterilmistir. PZR’da amplifikasyon dongiisii, baslangic
denatiirasyonu 94 °C’de 1 dk; 5 dongii olacak sekilde, ikinci denatiirasyon 94
°C’de 40 saniye; baglanma sicaklig1 45 °C’de 40 saniye; uzama 72 °C’de 1 dakika
olarak ayarlanmistir. Bu islemleri takiben 35 dongii olacak sekilde denatiirasyon
94 °C’de 40 saniye, baglanma 51 °C’de 40 saniye, uzama 72 °C’de 1 dk ve son
uzama 72 °C’de 5 dakika olarak takip etmistir. Elde edilen PZR iiriinleri bir

sonraki isleme kadar +4 °C’de saklanmustir.

Mitokondriyal ND5 gen bolgesinin PZR ile ¢ogaltilmasi i¢in ise ND5F 5°-TCC
TTAGAATAAAATCCCGC-3’ve ND5R 5°- GTT TCT GCT TTA GTT CAT
TCT TC-3’ (Birungi ve Munstermann, 2002) primerleri kullanilmig ve yaklasik
364 be¢ uzunlugundaki bolge c¢ogaltilmigtir. mtND5 gen bolgesinin PZR ile
¢ogaltilmasi i¢in hazirlanan reaksiyonu karisimi Cizelge 3.2°de gosterilmistir.
Hazirlanan PZR karigimiyla, 0.2 ml PZR tiiplerinde Eppendorf marka 1s1
dongiileyici ile ilk denatiirasyon 94 °C'de 3 dakika, daha sonra 45 dongii olacak
sekilde 94 °C'de 30 saniye denatiirasyon, 55 °C'de 45 saniye primer baglanmasi,
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72 °C'de 45 saniye uzama adimlarindan olusan reaksiyon gergeklestirilmistir. Son
olarak 72 °C’de 10 dakika ekstra uzama siiresi ile reaksiyon devam ettirilmis ve

elde edilen PZR iiriinleri bir sonraki isleme kadar +4 °C’de saklanmugtir.

Cizelge 3.1. COI gen bdlgesi i¢in polimeraz zincir reaksiyonu karigimi

Reaktifler (Konsantrasyon) Her bir PZR i¢in hacim ( pL )
Tampon (1X) 25

dNTP (2.5 mM) 2

Primerler (20 pM) 0.3

Taq DNA polimeraz (1.5 U) 0.3

DNA (100 ng) 1

Distile su 18.6

Toplam hacim 25

Cizelge 3.2. ND5 gen bdlgesi i¢in polimeraz zincir reaksiyonu karigimi

Reaktifler (Konsantrasyon) Her bir PZR i¢in hacim ( pL )
Tampon (1X) 2.5

dNTP (2.5 mM) 5

Primerler (20 uM) 0.3

Tag DNA polimeraz (1.5 U) 0.2

DNA (100 ng) 2

Distile su 14.7

Toplam hacim 25
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3.4. Agaroz Jel Elektroforezi ve Dizi Analizlerinin Elde Edilmesi

Agaroz jel elektroforezi, %5 Safeview igeren % 1'lik agaroz jel lizerinde, 3’er pl
PZR {irtinlerinin 5 pl 6X yiikleme tamponuyla (% 50 gliserol, 0,1M EDTA, % 1
SDS, % 0,1 bromfenol mavisi, % 0,1 ksilen siyanol) karigtirilmasiyla 1X TBE
(Tris Borik Asit EDTA) tamponunda gerceklestirilmistir. % 1'lik agaroz jel
hazirlanirken 1 g agaroz 100 ml 1X TBE tamponu (500 ml: 54 g Tris-base, 27,5 ¢
Borik asit, 1,7 g Na,EDTA, pH: 8.0) icerisinde mikrodalga firinda eritilerek 40-50
°C'ye kadar sogutulmustur. Daha sonra icerisine 5 pl Safeview eklenerek iyice
kanstirilmig ve jel kabima dokiilerek katilasmasi beklenmistir. Agaroz jelin
dokiilmesinden sonra PZR dirinleri 90 mA'de 40 dk elekroforez tankinda
yuriitiilmiis ve jel gorintiisii Vilbert Lourmat gorlintiileme sistemi ile
fotograflanmigtir. Elde edilen mtDNA COIl ve ND5 gen bolgesi PZR iiriinlerinin
enzimatik sentez yontemi (Sanger ve Coulson, 1975) kullanilarak gelistirilmis bir
kapiller sistemle (Automatic Sequencer 3730xl) otomatik DNA dizi analizi
yaptirilmistir (Macrogen Inc., Giiney Kore).

3.5. Molekiiler Veri Analizleri
3.5.1. Mitokondriyal COIl ve ND5 Geni Dizilerinin Hizalanmasi

fleri (forward) ve ters (reverse) PZR primerleri kullanilarak elde edilen mtDNA
ND5 ve COIl gen bdlgesi dizileri, BioEdit ver 7.0.9 (Hall, 1999) programi
kullanilarak goriintiilenmistir. Dizilerin hizalanmasi, Clustal W c¢oklu dizi
hizalama programi (Clustal W multiple sequence alignment program) ile
gergeklestirilmistir. Hizalamalar esnasinda diziler arasinda uzunluk farkliliklar:
olmasi nedeniyle oOrneklerin baslangic ve sonlanma noktalarindan kesimler
yapilarak diziler analizlere hazir duruma getirilmis ve FASTA formatinda
kaydedilmistir. Yapilan iglemler sonucunda g¢alismamizda Ae. albpictus tiirii i¢in
mtCOI gen bolgesi dizileri ile yapilan hesaplamalar 585 bg, mtNDS bolgesi dizileri
ile yapilan hesaplamalar ise 364 baz ¢iftinden olusmustur. Molekiiler analizlerde,
mMtDNA COl dizi verilerimiz ile birlikte Gen Banktan dizilerini elde ettigimiz
Rusya, italya ve Yunanistan’a ait Ae. albopictus bireylerinin mtDNA COI dizileri
kullanilmigtir. Dis grup olarak Ae. cretinus mtDNA COI dizi verilerinden
yararlanilmistir. Boylece oOrneklenen Ae. albopictus populasyonlar: ile Rusya,
Italya ve Yunanistan populasyonlari arasindaki filogenetik iliskinin belirlenmesi
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saglanmigtir. mtDNA ND5 gen bdlgesi dizileri ise ¢aligma alanimiz igerisindeki 6
Ae. albopictus populasyonunun populasyon genetigi analizlerini yapmak iizere

kullanilmugtir.

3.5.2. Mitokondriyal ND5 Geni Haplotip ve Niikleotit Cesitliligi

Aedes albopictus’da mtDNA ND5 gen bolgesi i¢i haplotip (Hg) ve niikleotid (1)
cesitliligi (Nei, 1987) ile lokalite ciftleri arasindaki genetik farklilagsma diizeyinin
gostergesi olan Gammast (yst) (Nei, 1973) degerleri DNAsp ver 6.00 (Rozas vd.,
2017) programi kullanilarak hesaplanmistir. Biitiin populasyonlara ait ND5 geni
dizilerinin ortalama niikleotid cesitliligi, haplotip sayisi, tiim populasyonlar igin
polimorfik bolge sayisi, bireyler arasindaki niikleotit farkliliklarinin ortalamasi
(K), niikleotit ¢esitliligi (7) hesaplanmustir.

3.5.3. Haplotip Aginin Olusturulmasi

Molekiiler calismalar sonucunda elde edilmis olan 92 adet hizalanmig mtDNA
ND5 geni dizi analizi veri seti ile ND5 geni haplotipleri belirlenmistir. Belirlenen
haplotipler icin, istatistiksel “kdksliz tutumluluk agi” (Unrooted parsimony
network) (Templeton vd., 1992), TCS v1.02 (Clement vd., 2000) programi
kullanilarak olusturulmustur.

3.5.4. Populasyonlarin Genetik Uzakhga Bagh UPGMA ve ML Agaclarinin
Olusturulmasi

Gen Banktan elde edilen 8 adet Ae. albopictus mtDNA COI geni dizi verisi ile
calismalarimiz sonucu elde ettigimiz 89 adet COIl geni dizi verisi birlikte
degerlendirilerek MEGA 5.05 (Kumar vd., 2004) programi ile Maximum
Likelihood (ML) agaci elde edilmistir (GenBank kayit numaralari; MH817558,
MH817557, MH817556, KX809763, KX809765, KX809764, JF810659,
KC250447). Maksimum Likelihood agacinin ¢iziminde kullanilan parametreye
karar vermek amaciyla oncelikle MEGA 5.05 (Kumar vd., 2004) Model test
yapilmistir. Populasyon genetigi analizleri kapsaminda ise mtDNA ND5 dizileri
UPGMA uzaklik agaglarinin olusturulmast i¢in kullanilmistir. Bunun ig¢in
oncelikle DnaSP 6.0 (Rozas vd., 2017) programi kullanilarak mtDNA ND5
dizilerinin yst degerleri hesaplanmistir. Daha sonra elde edilen yst degerleri
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kullanilarak MEGA 5.05 (Kumar vd., 2004) programi ile UPGMA uzaklik agaci

olusturulmustur.

3.5.5. Populasyonlarin Genetik Yapisi ve Gen Akisinin Hesaplanmasi

Aedes albopictus’un 6rnekleme populasyon lokaliteleri arasinda cografik
uzakliklara ve istatistiksel verilere dayali lokalite gruplandirmalar yapilarak,
Arlequin ver. 3.1 (Excoffier vd., 2006) programi ile gruplara AMOVA (Excoffier
vd., 1992) uygulanmistir. AMOVA ile alel sikliklarina dayali genetik varyasyonun
gruplar arasinda, grup i¢i populasyonlar arasinda ve populasyonlar igerisindeki
dagilimi, istatistiksel onem dereceleri belirlenerek (1023 permiitasyon) tespit
edilmistir. Ayrica populasyonlar arasi gen akisinin matematiksel degeri olan Nm
degeri DnaSP 6.0 (Rozas vd., 2017) ile hesaplanmustir.

3.6. Aedes albopictus Populasyonlarimin Nis Modellemesi

Aedes albopictus orneklemeleri sonucunda 6 populasyon tespit edilebilmistir.
Tiirlin yayilis alaninda O6rneklemeler yaptigimiz populasyonlarin GPS kayitlar
alinmistir. Aedes albopictus’un cografik dagilim modellerinde kullanilmig olan
180 popiilasyon lokalitesine ait GPS kayitlar1 verilerden de (Kraemer vd., 2015a,b)
yararlanilarak nis modellemesi igin bir veri seti olusturulmustur (Sekil 3.3.).
Ayrica, 19 degiskenden olusan biyoklimatik veriler Worldclim veri tabanindan
(Hijmans vd., 2005) indirilmistir.
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Sekil 3.3. Aedes albopictus’un nis modellemesinde kullanilan populasyonlart

Elde edilen bu biyoklimatik degiskenler ile tiiriin yayilis verileri kullanilarak 6nce
SDMtoolbox 2.3 versiyonu (Brown, 2014) ile maskelenmis ve tiiriin yayilis
alanina gore kesilmistir. Mevcut populasyon dagilim verileri ve biyoklimatik
degiskenler MaxEnt programi (Phillips vd., 2006) kullanilarak mevcut 19
biyoklimatik degiskenle [(BIO1 = Yillik ortalama sicaklik, BIO2 = Ortalama aylik
giindiiz sicakligi, BIO3 = Isotermalite (BIO2/BIO7) (* 100), BIO4 = Mevsime
bagl sicaklik (standard deviation *100), BIO5S = En 1ilik aydaki maksimum
sicaklik, BIO6 = En soguk aydaki minimum sicaklik, BIO7 = Yillik sicaklik
sinirlart (BIO5-BIO6), BIO8 = En nemli ¢eyrekteki (15 giin) ortalama sicaklik,
BIO9 = En kurak geyrekteki (15 giin) ortalama sicaklik, BIO10 = En 1lik
ceyrekteki (15 giin) ortalama sicaklik, BIO11 = En soguk ceyrekteki (15 giin)
ortalama sicaklik, BIO12 = Yillik yagis, BIO13 = En 1lik aydaki yagis, BIO14 =
En kurak aydaki yagis, BIO15 = Mevsime bagh yagis (Coefficient of Variation),
BIO16 = En nemli ¢eyrekteki yagis, BIO17 = En kurak c¢eyrekteki yagig, BIO18 =
En 1lik ceyrekteki yagis, BIO19 = En soguk ceyrekteki yagis)] iliskilendirerek
Aedes albopictusun yayilisinin hangi biyoklimatik degiskenler etkisi altinda
gergeklestigi ortaya konmustur.
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4. BULGULAR

4.1. Ornekleme Cahsmalar1

Aedes albopictus tiirtiniin populasyon orneklerinin elde edilmesi igin, 6ncelikle
tiriin tespit edilmis oldugu Dogu Karadeniz ve Bati Trakya bolgelerinde
ornekleme ¢aligmasi yapilmistir. Bu ¢aligmalarin yan sira, tiiriin potansiyel olarak
bulunabilecegi Antalya, Adana, Mersin ve Izmir bélgelerinde bazi 6nemli liman,
havaalani ve truzim bolgelerinde de tarama c¢aligmalari yapilmig ancak yeni Aedes
albopictus populasyonlari tespit edilememistir. Dogu Karadeniz ve Bati Trakya
bolgelerinde Aedes albopictus’un yerlesik populasyonlar: olan Artvin, Hopa, Rize,
Trabzon, Begendik ve Igneada populasyonlarindan ¢esitli &rnekleme
yontemleriyle omnekler elde edilmistir. Elde edilen Orneklerin 6rnekleme

yontemlerine gore dagilimi Cizelge 4.1°de sunulmustur.

Cizelge 4.1. Aedes albopictus populasyonlarinda 6rneklenen larva ve ergin sayilar

Orneklenen Populasyon Larva Isik Tuzag Insan Tuzag
Artvin 28 12 11
Hopa 32 10 15
Rize 28 9 24
Trabzon 40 11 13
Begendik 45 14 24
Igneada 36 12 23

4.2. DNA izolasyonu ve mtDNA COI ve ND5 Gen Bélgesi Dizileri

Arazi ¢aligmalariyla 6 lokaliteden elde edilen toplamda 96 adet Ae. albopictus
orneginden DNA izolasyonu yapilmistir. Her biri farkli lokalitelerden ve
sayilardan olmak iizere toplamda 96 bireyin DNA’sindan mtDNA COIl ve ND5
gen bolgeleri ¢cogaltilmistir. Dizi analizleri sonucunda verilerin giivenilir olanlar
analizlere katilmig ve bunun sonucunda 89 6rnek COI dizisi verisi ve 92 adet NDS5
dizi verisi analizlerde kullanilmigtir. COIl geni dizileri 585 baz ¢iftlik, ND5 dizileri
ise 364 baz ciftlik veri setinden olusmustur. COl gen bolgesi korunan bir bolge
oldugundan beklenildigi sekilde elde edilen diziler tek bir haplotip sunmusgtur.
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4.3. Mitokondriyal ND5 Gen Bolgesi Haplotip Dagilimlari, Frekanslari
ve Haplotip Ag1

Aedes albopictus tiiriintin mtDNA ND5 gen bolgesi dizi analizlerinden elde edilen
sonuglar, tiirin dagilim yaptigi Karadeniz ve Marmara bdlgelerinde ND5 gen
bolgesi igin 5 haplotip belirlenmistir. Haplotiplerin 6rnekleme lokalitelere gore
dagilimi Cizelge 4.2” de verilmistir. Tespit edilen bu haplotip dizileri 4 polimorfik,
2 parsimoni informatif bolgeden olusmaktadir ve mtDNA ND5 gen bolgesi
haplotip dizilerine karsilik gelen polimorfik bolgeler Cizelge 4.3 de gosterilmistir.

Tespit edilen haplotipler icerisinde yiiksek frekansa sahip olan haplotipler, Hapl
(% 78.26), Hap2 (% 18.47 )’dir. En yiiksek frekansa sahip olan Hapl, 6 lokalitenin
tamaminda bulunmaktadir. Ikinci yiiksek frekansa sahip olan Hap2, Artvin, Hopa,
Igneada ve Trabzon populasyonlarinda bulunmaktadir. Haplotip 3 (%1,08) sadece
Hopa, Haplotip 4 (%1,08) sadece Trabzon, Haplotip 5 (%1,08) ise sadece Rize
populasyonlarinda bulunmaktadir. Arastirma alanm1 kapsaminda Ae. albopictus
populasyonlarinin mtDNA ND5 gen bolgesi haplotiplerine ait frekanslar degerleri
Cizelge 4.4’de verilmistir. Trabzon populasyonu haplotipleri agisindan diger
populasyonlardan farkhidir. Artvin, Begendik, Hopa, Iigneada ve Rize
popiilasyonlarinda Hapl’in frekansi c¢ok yiiksekken, Trabzon popiilasyonunda
digerlerinin aksine Hap2’nin frekansi ¢ok yiiksektir. Trabzon popiilasyonu bu
ozelligiyle digerlerinden farklidir.

Cizelge 4.2. Ornekleme lokalitelerine gore mtDNA ND5 gen bolgesi
haplotiplerinin dagilimi

mtDNA ND5 Haplotipler (1-5)

Lokaliteler

Hapl Hap2 Hap3 Hap4 Hap5
Artvin 11 1
Begendik 17
Hopa 14 1 1
Igneada 14 1 1
Rize 14 1
Trabzon 2 14
Ornek sayist 72 17 1 1 1
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Cizelge 4.3. ND5 gen bolgesi dizilerinde polimorfik bolgeler

Haplotipler Baz Swrasi
63 215 354
Hapl T A G
Hap2 G
Hap3 G
Hap4 A
Hap5

Cizelge 4.4. ND5 gen bolgesi haplotiplerine ait frekans degerleri

Haplotip NDS5 haplotip frekanslar
Hapl %78,26
Hap2 %18,47
Hap3 %1,08
Hap4 %1,08
Hap5 %1,08

4.4. Haplotip (Hg), Niikleotit Cesitliligi () ve Niikleotit Farklhihiklarinin

Ortalamasi (K)

Calismalarla elde edilen mtDNA NDS5 gen bdlgesi dizilerinin molekiiler analizleri
sonucunda, Ae. albopictus i¢in belirlenmis olan 5 haplotipinin, haplotip (Hg) ve
niikleotid (7) ¢esitliligi ile niikleotit farkliliklarinin ortalamasi (K) i¢in elde edilen
degerler Cizelge 4.5’de sunulmustur. Elde edilen sonuglara gore haplotip ¢esitliligi
0 ile 0,29487, niikleotid cesitliligi 0 ile 0,00127 ve Niikleotit farkliliklarinin
ortalamasi da 0 ile 0,46154 arasindaki degerlerde kalmistir. Aedes albopictus’un
NDS5 gen bolgesine ait en fazla haplotip ¢esitliligi (Hq=0,29487), niikleotit
cesitliligi (m= 0,00127) ve niikleotit farkliliklarinin ortalamasinin en yiiksek (K=

0,46154) oldugu sonuglar ise Trabzon populasyonunda bulunmustur.
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Cizelge 4.5. ND5 gen bolgesi igin tespit edilen haplotip (Hg) ve niikleotid

cesitliligi (m), niikleotit farkliliklarinin ortalamasi (K) degerleri

Lokalite Ad: Haplotip Niikleotid cesitliligi fa::l‘l‘l'l‘ll;:tr‘ltnm
cesitliligi (Hq) () ortalamas (K)
Artvin 0,16667 0,00046 0,16667
Begendik 0,00000 0,00000 0,00000
Hopa 0,24167 0,00069 0,25000
igneada 0,23333 0,00064 0,23333
Rize 0,13333 0,00037 0,13333
Trabzon 0,29487 0,00127 0,46154
Ortalama 0,36619 00110 0,40194

Ornekleme lokaliteleri temelinde tespit edilen haplotip frekans ve dagilim

verilerinden yararlanilarak, TCS programi ile populasyonlarin mtDNA ND5 gen

bolgesine ait haplotip ag1 olusturulmustur (Sekil 4.1). mtDNA NDS5 gen bolgesine

ait haplotip aginda, temel olarak Hap1 ve Hap2 haplotipleri olmak {izere en yiiksek

frekansa sahip iki haplotip, iki ana grup ortaya g¢ikartmistir. Olusan bu haplotip

agma gore, ana gruplart olusturan Hapl ve Hap2 disindaki diger haplotiplerden
Hap3, Hap4 ve Hap5, Haplden bir niikleotid ile farklilagmaktadir.

Sekil 4.1. Lokalitelere gére mtDNA NDS geni haplotiplerinin istatistiksel koksiiz
tutumluluk ag1 (Her bir haplotip frekansi ile temsil edilmektedir. Tam

cizgiler haplotipleri % 95’ten daha yiiksek bir olasiliga sahip olan tek bir

mutasyonel degisimle baglamaktadir).
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4.5, Genetik Uzaklik ve UPGMA Agacinin Olusturulmasi

Ornekleme lokalitelerinin ikili (pairwise) karsilastirilmalariyla elde edilen genetik
uzaklik degerleri (Gammast), bazi lokalitelerde yiiksek derecede anlamli
farkliliklarin varligin1 gostermistir (yst: 0,78289; p<0,01). Her bir lokaliteye ait
lokalitelerin genetik uzaklik derecesini ifade eden ysr: degerleri Cizelge 4.6’da
verilmistir. Lokalitelerin ikili karsilastirmalar1 sonucunda Artvin-Igneada;
Begendik-Igneada; Hopa-igneada; igneada-Trabzon; Rize-igneada ciftlerinin
genetik olarak birbirlerinden farkli olduklart belirlenmistir (yst >0,5). Genetik
olarak farklilasmanin en az dolayisiyla birbirlerine en fazla benzeyen
populasyonlar ise Artvin-Hopa; Artvin-Trabzon; Hopa-Trabzon ve Trabzon-Rize
populasyonlaridir (yst: <0.5; p<0,01).

Mitokondriyal COIl geni dizi verilerinin Model test sonucuna gore Tamura-3
parametresi kullanilarak elde edilen ML agaci Sekil 4.2’de verilmistir.

Cizelge 4.6. ND5 geni genetik uzaklik (yst) degerleri ile lokalitelerin ikiserli

karsilagtirilmalari
Lokalite ciftleri BE
Gamma st

Artvin-Begendik 0,05060
Artvin-Hopa 0,01055
Artvin-igneada 0,61709
Artvin-Rize 0,03942
Artvin-Trabzon 0,01494
Begendik-Hopa 0,03320
Begendik-igneada 0,78289
Begendik-Rize 0,03656
Begendik-Trabzon 0,03320
Hopa-igneada 0,59441
Hopa-Rize 0,03269
Hopa-Trabzon 0,01961
Igneada-Trabzon 0,53943
Rize-Igneada 0,68961
Trabzon-Rize 0,01593
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Sekil 4.2. Aedes albopictus COI geni verilerine gore elde edilen ML agaci (Ae.
cretinus: Dis grup, ITL: Italya, RUS: Rusya, YUN: Yunanistan, TRB:
Trabzon, RIZ: Rize, IGN: igneada, HOP: Hopa, BEG: Begendik, ART:

Artvin)
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Analizler sonucunda, Ae. albopictus’un mtDNA NDS5 geni haplotip frekanslarina
dayali Gammasy ikili karsilastirma degerleri kullanilarak MEGA programiyla
lokalitelerin genetik uzakliklarini gosteren UPGMA uzaklik agaglar1 olusturulmus
ve Sekil 4.3’de verilmistir.

Artvin
Hopa

Trabzon

Rize
] Begendik

igneada

0.200 0.250 0.200 0150 0.1a0 0.050 0.000

Sekil 4.3. Ornekleme lokalitelerine gére mtDNA ND5 geni haplotip frekanslarinin
Gammagr ikili karsilastirma degerlerine dayali UPGMA uzaklik agaci

Aedes albopictus tiiriiniin 6rneklendigi 6 lokaliteden elde edilen mtDNA ND5 geni
verilerine gore olusturulan UPGMA uzaklik agacinda 4 grup ortaya ¢ikmistir. Bu
gruplandirmaya gore Grup 1: Artvin ve Hopa, Grup2: Rize ve Trabzon, Grup3:
Begendik; Grup 4 ise Igneada populasyonlarindan olusmaktadir. Dogu Karadeniz
bolgesi popiilasyonlar;, Begendik ve Igneada popiilasyonlarina gére daha
beklenildigi sekilde daha yakin konumlanmaistir.

4.6. Populasyonlar Aras1 Gen Akisi

Gruplar arasinda yst ye dayali olarak hesaplanan gen akigmnin gostergesi, Nm
degeri 0,07 ile 23,45 arasinda degismistir (Cizelge 4.7). Birbirlerine genetik olarak
en ¢ok benzeyen Artvin ile Hopa arasindaki gen akiginin en yiiksek deger oldugu
bulunmustur (Nm > 1). Gruplar arasinda tespit edilen en diisiik gen akis1 ise
genetik olarak diger populasyonlara en uzak olan Igneada ve diger lokaliteler
arasinda oldugu bulunmustur.
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Cizelge 4.7. Populasyonlar arasinda gen akisimin yst degeri lizerinden hesaplanan
Nm degerleri

Lokalite ciftleri NDS
Nm
Artvin-Begendik 4,69
Artvin-Hopa 23,45
Artvin-igneada 0,16
Artvin-Rize 6,09
Artvin-Trabzon 16,49
Begendik-Hopa 7,28
Begendik-igneada 0,07
Begendik-Rize 6,59
Begendik-Trabzon 7,28
Hopa-igneada 0,17
Hopa-Rize 7,40
Hopa-Trabzon 12,50
igneada-Trabzon 0,21
Rize-Igneada 0,11
Trabzon-Rize 15,45

4.7. Populasyonlarin Genetik Yapisi

Aedes albopictus’un ND5 gen bdlgesine ait elde edilen UPGMA dendogramina
dayanarak olusturulan gruplar ile yapilan AMOVA sonucunda gruplar arasinda,
gruplar1 olusturan populasyonlar arasinda ve populasyonlar i¢inde olmak iizere {i¢
diizeyde varyasyon tespit edilmistir. Buna gore, gruplar arasindaki varyasyon
biitlin varyasyonun % 39.85’ini (p>0.05), grup icerisindeki popiilasyonlar
arasindaki varyasyon ise % 60.72’sini (p<0.05) olusturmaktadir (Cizelge 4. 8). Bu
sonuglar, mevcut varyasyonun gruplar arasindansa, populasyonlar icerisinde ve
gruplarin igerisindeki popiilasyonlar arasinda daha anlamli oldugunu ortaya
koymaktadir.



32

Cizelge 4.8. Populasyonlar arasinda varyans analizi (Grup sayisi:4; Grup 1: Artvin

ve Hopa; Grup2: Rize ve Trabzon; Grup3: Begendik; Grup 4: Igneada)

. Varyasyon Fiksasyon
Aedes albopictus Varyasyon Yiizdesi indeksi P
Gruplar Arasinda -0.00181 -0.57 -0.00566 Fcr | 0.60297
Grup Isi Populasyonlar | 19,49 60.72 0.60379 Fsc | 0.0000
Arasinda
Populasyonlar i¢inde 0.12757 39.85 0.60155 Fsr 0.0000

4.8. Nis Modelleme Analizleri

Yapilan analizler sonucunda tiiriin yayilisinda en etkili degiskenlerin BIO12
(Yillik yagis) (%60.2), BIO6 (En soguk aydaki minimum sicaklik) (%9.5) ve
BiO19 (En soguk ceyrekteki yagis) (%7.3) oldugu saptanmustir. Diger
degiskenlere ait katkilar ve bu analizde dikkate alinan permiitasyon degerleri
Cizelge 4.9°da sunulmustur.

Cizelge 4.9 Aedes albopictus’un yayilisina etki eden degiskenler ve katki oranlart

Degiskenler Katki (%)
Yillik yagis 60.2

En soguk aydaki minimum sicaklik 9.5

En soguk ceyrekteki yagis 7.3

En 1lik ¢eyrekteki yagis 5.7

En soguk ceyrekteki (15 giin) ortalama sicaklik 6.4

Diger yandan haritada goriilecegi iizere (Sekil 4.4) tiiriin yayilisinin 6ngorildiigi
alanlarin bir ¢ogunda tiiriin yayilis1 zaten mevcuttur. Bu alanlarin yaninda tiiriin
Bati ve Orta Karadeniz kiy1 seridi boyunca, Kibris’in giineyinde, Yunan
adalarinda, Italya’nin Sicilya Adasi’nda, Tunus ve Cezayir kiyilarinda yayilis
Iklimsel olarak Ae.
albopictus’un Tirkiye’nin i¢ bolgelerine dogru hem Ege hem de Akdeniz

gosterebilecegi  Ongoriilmektedir. degisimlere baglh

bolgelerinden giris yapabilecegi olas1 goriilmektedir.
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Sekil 4.4. Aedes albopictus’un biyoklimatik degiskenler kullanilarak 6ngériilen

yayilis alanlar1 (Daha sicak renkler tiirlin bulunma ihtimalinin yiiksek
oldugu alanlari, beyaz kareler giiniimiizde yerlesik mevcut populasyonlari
gostermektedir).
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5. TARTISMA VE SONUC

Aedes albopictus oldukc¢a 6nemli olan ¢esitli arboviriislere vektorliikk yapabilmesi
ve yiiksek uyum yetenegiyle diinyanin hemen hemen tiim bdlgelerine yayilmis
olmasiyla en 6nemli sivrisinek tiirlerinden biri olarak kabul edilmektedir. Bu
nedenle de her bolgede baslica miicadele edilmesi gereken tehlikeli organizma
olarak degerlendirilmektedir. Aedes albopictus’un diger pek c¢ok sivrisinege gore
bu 6zel durumu, hem etkili olduklar1 hastaliklarin kontrolii hem de vektor olarak
miicadelesi anlaminda katki saglayacak her ¢esit bilgiye gereksinme
duyulmaktadir. Dolayisiyla da bu bilgilerin elde edilmesi gerekliligi, tiiriin en gok
aragtirmaya konu olan sivrisinek tiirlerinden biri olmasini saglamigtir. Arboviriis
vektorliigl bilindiginden farkli viriisler agisindan diinyanin bir¢ok bolgesindeki
populasyonlar taranmistir. Bat1 Nil, Sar1t Humma, Japon Ensafilit, Rift Vadisi atesi,
Chikungunya, Dengue ve Zika viriislerine diinyanin ¢esitli ¢ografyalarinda Ae.
albopictus vektorlik yapabilmektedir (Mitchell vd., 1998; Gratz, 2004; Tilston
vd., 2008; Paupy vd., 2010; Grard vd., 2014; Benelli, 2016; Kamal vd., 2018).
Avrupa’da genis bir cografik alana yayilim yaptiktan sonra en son olarak Bati
Avrupa’da Yunanistan'dan tespit edilmistir (Patsoula vd., 2006). Ulkemiz de ise
tiiriin ilk kaydi Trakya bolgesinden yapilmistir (Oter vd., 2013). ilk yerlesik
populasyonlari da ancak 2016 yilinda tespit edilmistir (Akmer vd., 2016) Bu
nedenle de tilirlin arbovirlis vektorligiine dair yeterli bilgi saglayacak
populasyonlar diizeyinde ¢ok fazla aragtirma yapilmamistir. Akiner vd. (2019)’nin
Karadeniz Bolgesi populasyonlarinda yapmis olduklart ¢alisma ilk arastirma olup
Ae. albopictus populasyon 6rneklerinde Bati Nil viriisii tespit edilmistir. Bat1 Nil
viriisii iilkemizde daha once yapilmis olan baska arastirmalarda diger sivrisinek
tirlerinde de tespit edilmistir (Ergunay vd., 2013; 2017). Ancak, Chikungunya,
Dengue ve Zika viriisleri Ae. albopictus’un vektorligiini yaptigi ¢ok daha 6nemli
ve tehlikeli viriislerdir. Ulkemizde bu viriislere Ae. albopictus’un vektorliigiine
dair bilgi olmasa da hem bu viriisler ve Bat1 Nil viriisiine yapabildikleri vektorlik
acisindan {ilkemizde potansiyel bir tehlike olarak degerlendirilmelidir. Dolayisiyla
stirekli takip edilmesi ve populasyon diizeyinde arastirmalarin yapilmasi gereken
bir sivrisinek olarak kabul edilmelidir. Giinimiizde tespit edilen populasyonlar her
gecen giin artmaktadir ve tlirlin hizla Tiirkiye’nin pek ¢ok bdlgesine yayilmakta
oldugu kabul edilmektedir. Bu agidan en 6nemli sonuglari Diinya ve Avrupa
Olgeginde Ae. albopictus’un dagilim modellerini ortaya koyan arastirmacilar
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saglamigtir (Anderson ve Peterson, 2003; Benedict vd., 2007; Pech-May vd., 2016,
Kamal, 2018). Diger onemli aragtirmalar ise Aedes albopictus’un populasyon
genetigi lizerine olan aragtirmalardir (Kambhampati ve Rai, 1991; Maia vd., 2009
Zawani vd., 2014; Pech-May vd., 2016). Bu arastirmalar ile tiiriin yerlesim yaptigi
pek cok populasyonun genetik farkliliklar, gesitlilikleri ve populasyonlar arasi
baglantilar1 ortaya konulmaya calisilmistir.

Bu aragtirmada, Ae. albopictus tiiriiniin yayilis yaptigi tespit edilen cografik
bolgelerde yapilan alansal ¢aligmalar ile populasyon orneklemeleri yapilmistir.
Trakya Bolgesi’'nde, Igneada ve Begendik populasyonlarindan, Karadeniz
Bolgesi’nde Artvin, Hopa, Rize ve Trabzon olmak iizere toplam 6 populayondan
ornekler elde edilmis ve bu oOrneklerle molekiiler calismalar ve analizler
gerceklestirilmistir. Ayrica, tiriin dagilim lokalitelerine gore Tiirkiye i¢in ekolojik
nis modellemesi analiziyle hangi bolgelerimizin 6zellikle risk altinda olabilecegi

ongoriilmeye caligilmistir.

Aedes albopictus’un Tiirkiye’den Orneklenen populasyonlarda tiir igi genetik
cesitliligini ortaya koyabilmek amaciyla tiir i¢i polimorfizmi yiiksek olan mtDNA
ND5 ve COIl gen bolgeleri dizi verilerinden yararlanmilmistir. Her biri farkh
lokalitelerden ve sayilardan olmak iizere toplamda 96 bireyin DNA’sindan COI ve
ND5 gen bélgeleri ¢ogaltilmistir. Dizi analizleri sonucunda 89 6rnek COI dizisi
verisi ve 92 adet ND5 dizi verisi analizlerde kullanilmigtir. COI dizileri 585 baz
ciftlik, ND5 dizileri ise 364 baz ciftlik veri setinden olusmustur. COIl dizileri
yeterli farklilik gostermediginden hem oOrneklenen populasyolar hem de diger
iilkelerin populasyonlar1 ML agacinda ayrisma gostermemistir. Oysa, Ae.
albopictus’un dagilim yaptigi Karadeniz ve Marmara bdolgelerinde ND5 gen
bolgesi i¢in 5 haplotip belirlenmistir. Tespit edilen bu haplotip dizileri 4
polimorfik, 2 parsimoni informatif bélgeden olusmaktadir. Haplotiplerden Hapl
(% 78.26) ve Hap2 (% 18.47 ) yiiksek frekansa sahip olan haplotiplerdir. En
yiiksek frekansa sahip olan Hapl, 6 lokalitenin tamaminda bulunmaktadir. Ikinci
yiiksek frekansa sahip olan Hap2, Artvin, Hopa, Igneada ve Trabzon
populasyonlarinda bulunmaktadir. Haplotip 3 (%1,08) sadece Hopa, Haplotip 4
(%1,08) sadece Trabzon, Haplotip 5 (%1,08) ise sadece Rize populasyonlarinda
bulunmaktadir.  Dolayisiyla  haplotip  ¢esitliligi  acisindan  &rneklenen
populasyonlarin diislik ¢esitlilige sahip olduklar1 ifade edilebilir. Bu sonucu,
lokalitelerin genetik uzakliklarint gosteren ND5 geni haplotip frekanslaria dayali
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Gammasgr ikili karsilastirma degerlerine dayali da desteklemektedir. Elde edilen
UPGMA uzaklik agacina gore Artvin, Hopa, Rize ve Trabzon populasyonlar
Begendik ve Igneada populasyonlarina gore daha az farklilasmis populayonlardir.
Gruplar arasinda yst ye dayali olarak hesaplanan gen akisinin gostergesi, Nm
degeri 0,07 ile 23,45 arasinda degismistir. Birbirlerine genetik olarak en ¢ok
benzeyen Artvin ile Hopa arasindaki gen akisimnin en yiiksek deger oldugu
bulunmustur (Nm > 1). Gruplar arasinda tespit edilen en diisiik gen akisi ise
genetik olarak diger populasyonlara en uzak olan Igneada ve diger lokaliteler
arasinda oldugu bulunmustur. Mousson vd., (2005), Vietnam, Fransa, Brezilya,
Madagaskar, Tayland, Amerika Birlesik Devletleri ve Kolombia’nin farkli
bolgelerinden elde edilen Ae. albopictus érneklerinin mtDNA ND5, COl ve Cyth
bolgelerinin dizi verileri ile filocografyast yapmislardir. Arastirmada kullanilan
NDS5, COI gen bolgesi dizilerinin Cytb gen bolgesi dizilerine gore polimorfizm
oranlarinin  diisiilk oldugu gdstermislerdir. Arastirmacilar Ae. albopictus
filogenisinde Cytb gen bolgesinin analizlerde daha fazla bilgi sagladigim
gostermiglerdir. Pech-May vd., (2016), Meksika’da yaptiklar1 ¢alismada Aedes
albopictus tiiriiniin 7 populasyonunda Cytb dizilerini kullanarak populasyonlarin
genetik yapisini analiz etmisler ve 25 haplotip tespit etmislerdir. Buna karsilik,
Zawani vd., (2014)’nin Malezya’da Ae. albopictus’un populasyonlariin genetik
ozelliklerinin belirlenmesi igin gerceklestirdikleri arastirmada ise mtCOl gen
bolgesi i¢in 9 populasyonda 37 haplotip belirlenmistir. Dokuz farkli populasyonda
77 oOmegin analizi sonucunda haplotip sayis1 fazla olmakla Dbirlikte
populasyonlarin genetik varyasyonu ¢ok diisiikk bulunmustur. Populasyonlar arasi
genetik varyasyonun diisik olmasin1 da, Ae. albopictus’un yiiksek yayilma
yetenegine ve dolayisiyla da populasyonlar arasi yiiksek gen akiginin olmasina
baglamislardir.  Arasgtirdigimiz  populasyonlarda da benzer bir sonug
goriinmektedir. Ozellikle yakin olan populasyonlarda gen akisi ¢ok yiiksek
oldugundan farklilasma heniiz olusmamig ve farkli haplotipler de bulunamamugtir.

Giintimiizde, Ae. albopictus’un populasyon genetigi kapsaminda elde edilen
mevcut genetik verinin tek basina tiire ait populasyonlarin dagilim Griintiisiiniin
anlagilabilmesi ve dogru yorumlanabilmesi ac¢isindan yeterli olmadig
bilinmektedir. Ciinkii mevcut genetik yapmin disinda iklimsel parametrelerden
antropojenik faktorlere kadar pek ¢ok degisken Ae. albopictus gibi vektorlerin
dagilimini etkilemektedir. Bu nedenle de Ae. albopictus’un dagilim modelleri ile
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populasyonlarin mevcut durumu ve gelecekteki olast durumunun nasil olacagina
dair pek ¢ok analiz yapilmis ve yapilmaktadir (Benedict vd., 2007; Kraemer vd.,
2015a,b; Pech-May vd., 2016, Kamal 2018). Bu modellerin ortak sonucu kiiresel
iklim degisikligine bagl olarak Ae. albopictus gibi dnemli vektor tiirlerin Diinya
genelinde yayilim alanlarini her gegen giin arttirmasidir. Ae. albopictus’un dagilim
modelleri de iilkemizin 6zellikle kiyisal bolgelerinin 6nemli risk altinda oldugunu
gostermektedir. Ulkemizdeki alansal populasyon c¢alismalar1 da bu sonuglari
desteklemektedir ve Ae. albopictus’un her gecen giin yeni bir yerlesik
populaayonu tespit edilmektedir.

Fischer vd., (2014), Avrupa’da Aedes albopictus tiiriiniin bulundugu lokalitelere
gore iklimsel parametrelerden yararlanarak olusturduklar1 dagilim modeline gore
iilkemizin Marmara ve Ege bdlgeleri tiiriin yayilim yapabilecegi alanlar olarak
belirtilmistir. Bu aragtirmada kapsaminda bir 6n ¢aligma olarak gergeklestirilen nis
modelleme ¢alismasindan elde edilen sonuglar da Fischer vd., (2014) ve Kraemer
vd., (2015a,b)’nin elde ettikleri sonuglarla ortiismektedir ve Tiirkiye’nin 6zellikle
de sahil kesimleri ytiksek risk altinda goriilmektedir.

Gergeklestirilen bu arastirma ile gerek populasyon genetigi gerekse de nis
modellemesi kapsaminda elde edilmis sonuglar, iilkemize heniiz yeni yerlesmeye
baslayan Ae. albopictus tiiriiniin populasyonlarmin tespiti, genetik populasyon
Ozelliklerinin belirlenmesi ve tiiriin lilkemizde olas1 potansiyel yayilim alanlarinin
ortaya c¢ikarilmasi ve miicadele calismalar1 agisindan 6nemli bir veri setinin
olusturulmasina katkilar saglayacaktir. Ancak, ¢alismamiz ile elde edilen sonuglar
ilkin sonuglardir ve gelistirilerek daha kapsamli olarak yeni arastirmalarin

yapilmasiyla daha dogru ve kullanish sonuclara da ulagilacag agiktir.
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