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OZET

AFYONKARAHISAR, USAK, KUTAHYA VE NiGDE iLLERINDE DAGILIM
GOSTEREN Hyalopterus (HEMIPTERA:APHIDOIDEA:APHIDIDAE) CINSi
UYELERININ MORFOMETRIK VE GENETIK VARYASYONLARININ
BELIRLENMESI

SENOL, Ozhan
Omer Halisdemir Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii

Biyoloji AnaBilim Dali

Danisman : Prof. Dr. Gazi GORUR

Subat 2017, 108 sayfa

Bu calismada, Hyalopterus popiilasyonlarn arasinda konak kullanimina bagl ortaya
cikabilecek molekiiller ve morfometrik varyasyonlar belirlenmesi amaclanmistir.
Morfometrik analizler toplam 670 kanatsiz birey tizerinden 29 morfometrik karakter
kullanilarak  gerceklestirilmis, molekiiller analizler ise farkli konaklardaki
popiilasyonlardan secilen 29 bireyin 658 baz ¢iftlik (b¢.) COI gen bolgesi kullanilarak
degerlendirilmistir. Morfolojik ve molekiiler verilerin birlikte degerlendirilmesi
sonucunda konak bitki kullammminin Hyalopterus cinsi iiyeleri ilizerinde istatistiksel
acidan Onemli varyasyonlar ortaya koydugu belirlenmistir. Ayrica molekiiler veriler
acisindan tanimlanmis diger tiirlerin altinda yer alan ama morfolojik olarak karakteristik
farklilikta popiilasyonun belirlenmis olmasi tiirlesme siirecinde epigenetik faktorlerin
roliinii de ortaya koymustur. H. persikonus ise Tlirkiye afit faunasi i¢in yeni kayit olarak

belirlenmistir.

Anahtar Sozciikler: Anadolu, COI, Filogeni, Hyalopterus, CVA, Tiirkiye
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SUMMARY

THE DETERMINATION OF THE GENETIC AND MORPHOMETRIC
VARIATIONS OF THE Hyalopterus (HEMIPTERA:APHIDOIDEA:APHIDIDAE)
GENERA DISTRIBUTED IN AFYONKARAHISAR, USAK, KUTAHYA AND
NiGDE PROVINCES

SENOL, Ozhan
Omer Halisdemir University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Biology

Supervisor : Prof. Dr. Gazi GORUR
February 2017, 108 pages

In this study, it was aimed to determine host plant utilization effects on possible
molecular and morphometric variations existed in Hyalopterus populations.
Morphometric analyses performed with 670 aptera individuals via 29 morphometric
characters and also molecular analyses conducted on 658 base pair COI gene region
with 29 individuals that were chosen from different populations that were used different
host plants. It was determined that both morphometric and molecular data showed that
different host plant utilization resulted in statistically important variations in
Hyalopterus populations. However, the determination of morphologically differentiated
populations, which was placed under previously determined species according to
molecular analysis, suggested the epigenetic factors roles throughout the speciation

process. In addition, H. persikonus was determined as new entry to Turkish aphid fauna.

Keywords: Anatolia, COI, Phylogeny, Hyalopterus, CVA, Turkey



ON SOz

Bu tez ¢alismasinda, Tiirkiye’de yayilis gosteren Hyalopterus popiilasyonlar1 arasinda
konak kullanimina ve lokaliteye bagl olarak ortaya cikabilecek morfolojik ve genetik
varyasyonlar arastirildi. Morfometrik ve molekiiler bulgularin benzerlik gosterdigi
caligmada konak kullanimimin popiilasyonlarin farklilasmasinda etkili oldugu,
lokalitenin ise popiilasyonlarda goriilen varyasyonlarda etkili olmadigi belirlenmistir.
Hyalopterus persikonus’un iilkemiz igin yeni kayit verildigi ¢alismada, Hyalopterus
pruni X olarak degerlendirilen morfolojik karakterler bakimindan diger Hyalopterus
popiilasyonlarindan tamamen farkli karakterlerde olan, fakat molekiiler olarak H. pruni

oldugu anlasilan bir form hakkinda ilk defa bilgi verilmistir.

Doktora tez calismamin yiiriitiilmesi esnasinda, ¢alismalarima yon veren, bilgi ve
yardimlarin1 esirgemeyen ve bana her tiirlii destegi saglayan danisman hocam, Sayin
Prof. Dr. Gazi GORUR' e en igten tesekkiirlerimi sunarmm. Doktora tez calismam
esnasinda tecriibelerine basvurdugum Prof. Dr. Coskun TEZ, Prof. Dr. Siiphan
KARAYTUG, Dog. Dr. Serap MUTUN, Dog. Dr. Teoman KANKILIC, Yrd. Dog. Dr.
Osman IBIS, Yrd. Dog. Dr. Fulya SAYGILI YIGIT’e miitesekkir oldugumu ifade
etmek isterim. Bu tezin hazirlanmasi esnasinda sik sik yardimlarina bagvurdugum
kiymetli meslektaslarim Dr. Hayal AKYILDIRIM BEGEN ve Dr. Serdar DINC’e

minnet ve sitkran duygularimi belirtmek isterim.

Bu tezi, tez galigmalarim boyunca yardimlarini esirgemeyen Aynur KALLI, Damla
KALLI, Dilara KALLI, Hande KALLI, Oguzhan KALLI, Ali KALLI, Emine GORUR,
Fatma ONER ve Hakki ONER’e, sadece bu calismam boyunca degil, tiim ogrenim
hayatim boyunca maddi ve manevi koruyuculugumu iistlenen babam Siileyman Nazif

SENOL’a, annem Canan SENOL’ a, kardesim Omer Emre SENOL’a ithaf ediyorum.

Bu calismaya 111T866 numarali proje ile Hyalopterus cinsine ait tiirlerin 6rneklenmesi

ve teshis edilmesi siirecindeki katkilarindan dolayr TUBITAK ‘a tesekkiir ederim.
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BOLUM I

GIiRiS

Afitler bitki 6zsuyuyla beslenen, kiigiik viicutlu, polifenizm, teleskopik jenerasyon,
dongiisel partenojenez gosteren ve adaptasyon kabiliyetleri yiiksek Hemiptera takimina
ait bocek grubudur. Diinya’da tanimli 510 cins altinda yaklasik 5000 civarinda tiirle ve
Tiirkiye afit faunasinda yaklasik 532 tiirle temsil edilmektedir. Diinya genelinde yaygin
olarak bulunmalarina ragmen afitler iliman iklimlerde daha baskindir. Aphidoidae’nin
9%70’ini olusturan Aphididae ve Drepanosiphidae belli bir bolgeyle sinirli degilken, bu
iist familyanin %?7’sini olusturan Greenideinae ve Homaphidinae alt familyalar
cogunlukla Asya’nin Giiney Dogusu ve Avustralya bolgesinde sinirli dagilim
gostermektedir. Bunun yaninda en onemli afit familyalarinin dagilimi sinirli degildir.
Bitki floem 0Ozsuyuyla beslenen afitlerin yaklagitk %99’u en azindan bir konaga
spesifiktir. Filogenetik ve fosil kanitlara dayanarak afitlerin atasal formlarinin odunsu
bitkiler {izerinde beslendikleri ve eseyli olarak tiredikleri 6ne siiriilmektedir (Blackman
ve Eastop, 2000; Senol vd., 2015a; Blackman ve Eastop, 2017). Evrimlerinin ilk
zamanlarinda afitlerin biitiin genis taksonlarinda partenojenez gelismistir. Daha sonra
tipik olarak bir jenerasyonun eseyli iiremesini takiben partenojenez tiim disi bireylerde
goriilmiistir. Bu durum dongiisel partenojenez ya da holosiklik olarak tanimlanir. Bazi
afitlerde ise sadece eseyli iiremenin tamamen ortadan kalktig1 anholosiklik iireme sekli
goriiliir. Eseyli iiremenin ortadan kalkmasina bagli olarak anholosiklik iiremenin
holosiklik iiremeden kokenlendigi ileri siiriilmektedir. Afit evrimsel gelisiminin diger
sira dis1 bir 6zelligi de monoecious ve heterocious afitlerin varligidir. Monoecious
afitler tek bir konak tizerinde beslenirlerken, heteroecious afitler birincil konak olarak
eseyli treme icin odunsu bitkileri kullanirlarken, ikincil konak olarak yasam
dongiilerinin partenogenetik kismi i¢in otsul bitkileri kullanirlar. Cok sayida afit tiirii
cesitli bitki aileleri iizeriden beslenmektedir. Bitki gruplari arasinda gesitlilik acisindan
ictincti sirada yer alan Compositae yaklasik 600 afit tiiriine konaklik yapmaktadir.
Bunun yaninda bitki cesitliligi acisindan 4. sirada yer alan Leguminosae konaklik
yaptig1 afit sayisina gore sadece 9. sirada yer almaktadir. Bitki cesitliligi agisindan
degerlendirildiginde, konak olarak kullanilma oranlar1 arasinda bir korelasyon

bulunmamaktadir (Cizelge 1.1.) (Dixon, 1997).



Cizelge 1.1. Bitki cesitliligi bakimindan bitki gruplar1 ve bu gruplarin afitlerce konak
kullanimina baglh gosterimi (Dixon, 1997)

Siralama
Bitki Grubu | Tiir Sayis1 Afit Sayisi Afit Bitki Cesitliligi
Cesitliligi

Compositae 19000 605 1 3
Coniferae 400 363 2 58
Rosaceae 2500 293 3 22
Gramineae 8000 242 4 8
Saliceae 530 216 5 56
Fagaceae 750 211 6 50
Betulaceae 150 108 7 68
Umbelliferae | 2900 107 8 19
Leguminosae | 12500 106 9 4

Afitlerin konak bitkiyi bulmalar1 bitkinin kokusuna rengine ya da ikisine birden bagl
olabilir. Besin bakimindan zengin bitkinin belirteci olan sar1 renk, afitleri daha ¢ok
ceker. Yiiksek oranda ucucu kimyasal bilesenler iceren bitkilerin kokusu da afitler
iizerinde etkilidir. Oncelikli olarak kanatli afitler konak bitkiye gelerek kolonize olurlar.
Konak bitki tizerine geldikten sonra potansiyel konaklarim yiizey yapisi ve dokulariin
kimyasal yapisina gore belirlerler. Afitlerin antenleri koku gibi kimyasal uyaranlari
algilayan cok sayida duyarga (sensila) bulundurmaktadir. Konak bitki iizerine geldikten
sonra afitler bitki yiizeyi lizerinde yiiriiyerek antenleri ve agiz parcgalar ile incelerler.
Antenlerinde ve mandibular stiletlerinin ucunda bulunan duyu almacglarnyla bitkinin
kimyasal yapisinin uygun olup olmadigini belirlerler. Eger kimyasal belirtecler ve
yilizey kompozisyonu uygunsa mandibular ve maksillar stiletleri araciligiyla beslenmeye
baslarlar (Dixon, 1997; Blackman ve Eastop, 2017). Afitler bulunduklar1 alanlarda
tarimsal {iriinlere, siis bitkilerine ve dogal olarak yetisen otsu ve odunsu bitkilere zarar
veren en onemli bocek gruplarindan birisidir. Bitki 6zsuyuyla beslenen afitler bitkide
bodur biiylime, deformasyon, solma gibi sonuglara neden olarak Diinya genelinde %70
ile %80 oraninda iiriin kaybina neden olmaktadir. Afitler iiman bolgelerde en ciddi
iiriin zararlis1 olup, ekinlerde dogrudan ya da dolayli yoldan ciddi kayiplara neden
olabilirler. Mesela; Kuzey Amerika’ya Aphis glycines Matsumura, 1917, Toxoptera
citricidus (Kirkaldy, 1907) ve Diuraphis noxia (Kurdjumov, 1913)’nin girisi
milyonlarca dolarlik ekin kaybina neden olmustur. Bu zararlara karsi uygulanan
kimyasal-biyolojik-entegre miicadele yoOntemlerine ragmen afitler son zamanlarda

yayilim alanlarin1 hizla genisletmekte ve zararlar da gittikge artmaktadir. Afitlerle ilgili




calismalar ilireme potansiyelleri, ekonomik olarak Onemli bitki gruplarina vermis
olduklar1 zarar, pestisitlere direnclilik kazaniminin kisa siirede gerceklesmesi, isgalci
tiirler listesinde ilk siralarda bulunmalar ve kiiresel 1stnmanin olas1 etkilerinin
arastirilmasinda model grup olmalari nedeniyle olduk¢a yogun bir sekilde devam
etmektedir. Afitlerin dogru bir sekilde tanimlanmalan ve 6zellikle isgalci tiir agisindan
diisiiniildiigiinde isgalin ilk agamalarinda tespitleri onem arz etmektedir (Lee vd., 2011;
Kinyanyui vd., 2015). Afit taksonomistleri giiniimiizde tiir diizeyinde tanimlamalari
morfolojiye dayali olarak olusturulmus tayin anahtarlarina baghh  olarak
gerceklestirmektedirler (van Emden ve Harrington, 2007). Ancak, afitler gibi yiiksek
fenotipik plastisite gosteren gruplarda bu tayin anahtarlart bazi durumlarda yetersiz
kalabilmektedir. Boyle durumlarda morfometrik yontemler ve molekiiler yontemler
veya her ikisi birlikte dogru teshis islemlerinin yapilabilmesi icin afit taksonomistleri
tarafindan siklikla basvurulan yontemler olarak karsimiza ¢ikmaktadir (Lee ve Lee,
2013; Cocuzza vd., 2015). Ornegin; Hebert vd. (2003), DNA barkodlamanmn afit
taksonomosi i¢in gecerliligini belirlemeyi hedeflemislerdir. COI gen bdlgesinin sube
seviyesinde degerlendirme icin 669 bg., takim diizeyindeki degerlendirme icin 624 be.
ve tiir seviyesindeki degerlendirmede 617 bg¢. lik kisimlarim kullanmiglar ve
barkodlama yonteminin sube seviyesinde %96, takim, sinf ve tiirleri ayirmada yaklasik
%100 basarili sonug verdigini ifade etmislerdir. Benzer sekilde Foottit vd., (2008) 658
bc.’lik COI bolgesini kullanarak 134 cinsin iiyesi 335 tiirtin taksonomik ayrimini
yapmaya calismiglardir ve tiirlerin ¢ogunun (%96) birbirinden iyi bir sekilde
ayrilabildigini ve tiir ici dizi farkliliginin ortalama % 0.2 oldugunu belirlemislerdir.

Prunus cinsi bitki tiirlerini enfekte eden ve viriis tagimaktan sorumlu olan Hyalopterus
tiirlerini iceren bir baska calismada ise molekiiler ve morfolojik karakterler birlikte
kullanilmistir (Lozier vd. 2008). Israil, 1spanya, Amerika, Yunanistan, italya, Tunus ve
Giircistan’dan elde ettikleri 6rneklerden 228 bg.’lik EF-1a, 359 bg.’lik mitokondriyal
12S, 343 be.’lik COI ve birincil endosimbiyont olan Buchnera aphidicola’nin 393
b¢.’lik 16S rDNA sekanslarindan elde ettikleri molekiiler verilerin ve 16 morfometrik
karakterin analizini yapmiglardir. Konak bitki kullanimlar1 dikkate alinarak bu cinsin
revizyon gerektirdigi saptanmis, calisma sonucunda Hyalopterus persikonus Miller,
Lozier ve Foottit, 2008 yeni tiir olarak tanimlanmis ve bu cinsin tayin anahtarinda
morfometrik olarak degisiklikler yapilmistir. Yine Lozier vd. (2009)’nin yapmis
olduklar1 bir bagka calisma ile yerli ve yayilimci olan Hyalopterus pruni’nin genetik

cesitlilik ve gen akisi seviyesinin toplandigi yayilim parametrelerinin degerlendirilmesi



i¢in, 9 mikrosatellit lokusu ve COI, cytb ve 12S rDNA olmak iizere ic mtDNA geni
kullanmugtir. Kaliforniya’daki Hyalopterus tiirlerinin Ispanya’dan gelmis olabilecegi ve
Amerika ve Kanada’daki tiirlerin Orta-Kuzey Avrupa’dan gelmis olabilecekleri
gosterilmistir. Kaliforniya’daki Hyalopterus popiilasyonlarinin yerli popiilasyonlara
gore daha diisiik oranda genetik cesitlilige sahip olduklari, ayn1 zamanda yayilimci

popiilasyonlar arasinda gen akisinin da diisiik oldugu belirtilmistir.

Kim vd. (2010), 500°den fazla iiyeye sahip olan Aphis cinsi iizerinde yaptiklar 28
morfometrik karakteri degerlendirdikleri calismada cinsin iiyelerini gossypii,

craccivora, fabae ve spiraecola grubu olmak iizere 4 ana gruba ayirmislardir.

Lee vd. (2011), Kore’de yayilis gosteren 72 farkli cinsin tiyesi 154 tiir iizerinden
barkodlama calismast yaparak daha Once yapilan calismalart gilincellemeye
calismiglardir. 658 bg’lik COI bolgesi icin 249 bireyi DNA dizi analizinde
degerlendirerek GenBank arsivinden aldiklar1 334 veriyle kiyaslamisladir. 457 tiiriin
biiyiik cogunlugu (%92,34) iyi bir ayrilma gostermis ve yaptiklar1 g¢alismanin
sonucunda DNA barkodlama c¢alismalarinin Aphididae ailesine ait tiirlerin ayriminda

etkili bir arag olarak kullanilabilecegini vurgulamislardir.

Wang vd. (2011), Aphidina subtribusunun iiyeleri arasinda bulunan taksonomik
karmasikliklar1 giderebilmek amaciyla; Cin, Avrupa ve Kuzey Amerika’dan elde
ettikleri Orneklerde 1250 bg.’lik COI bolgesini kullanarak yaptiklart filogenetik
analizlerde Cryptosiphum ile Macrosiphini ve Swirskiaphis Rhopalosiphina’nin birlikte
kiimelendikleri diger Aphidina gruplarinin ise ayr bir grup olusturdugunu bulmuslardir.
Rhopalosiphina, Aphidina’yla monofiletik kardes grup olustururken, Macrosiphini ve

Fordinae ayr kokenlenmis ve kiimelenmislerdir.

Mréz ve Depa (2012), Polonya’nin giiney batisinda dagilim gosteren ve Forda rotunda
olarak tamimlanan Paracletus cimiciformis morflarimi  molekiiler olarak COI
mitokondriyal gen bolgesiyle degerlendirmislerdir. Bu calismada P. cimiciformis
popiilasyonlarint Forda iiyeleriyle karsilastirmislar ve F. rotunda’nin sinonimi olan P.
cimisiformis populasyonlarinin Forda iiyelerinden farkli oldugunu molekiiler olarak

desteklemislerdir.



Depa vd. (2013), afitler gibi kriptik tiirlerin tamimlanmasindaki sorunlarin ¢6ziimiinde
COI bolgesinin oldukca etkili oldugunu belirtmislerdir. Bu c¢ercevede Stomaphis
radicicola’nin biyolojisi, cins icerisindeki taksonomik pozisyonunu anlamak amaciyla
mitokondriyal COI bolgesini kullanmiglardir. COI bolgesine bagl olarak elde ettikleri
sonuclarda S. radicicola’nin S. quercus ve S. wojciechowskii tiirleriyle yakin akraba
olduklarmi ve S. longirostris ile S. graffii tiirleriyle uzak akraba olduklarim

belirtmislerdir.

Durante vd. (2013), Kosta Rica ve Meksika’dan topladiklan afit 6rnekleri ile yaptiklart
morfometrik ve molekiiler caligmalar (mtDNA ve niikleer gen) sonucunda Asteraceae
familyasi iizerinde beslenen (Ucrimyzus villalobosi) yeni bir cins ve tiir belirlemislerdir.
Rakuaskas vd. (2013), Bulgaristan, Romanya, Slovakya, Litvanya ve Macaristan’dan
topladiklar1 Hyalopterus tiirleri arasindaki spesifikligi COI gen bdlgesi ve 22
morfometrik karakter kullanarak ortaya ¢ikarmaya calismislardir. Calisma sonucunda
konaga bagl olarak gerek molekiiler gerekse morfometrik verilere gore, Hyalopterus
tiirleri badem konag iizerinde H. amygdali, erik konag iizerinde H. pruni ve seftali

konag iizerinde H. persikonus olacak sekilde gruplanmistir.

Rebijith vd. (2013), Hindistan’da yayilim gosteren kriptik afit tiirlerinin ayrimini
yapmak amaciyla 32 tiirden 142 bireyin 658 bg.’lik COI gen bolgesinin dizi analizini
yapmiglardir. Dizi analizi verilerine gore tiir i¢i genetik mesafeyi %0-3.8 ve tiirler arasi
genetik mesafeyi %2.31-18.9 olarak belirlemislerdir. Bunun yaninda Brevicoryne
brassicae (Linnaeus), Hyperomyzus carduellinus (Theobald) ve Brachycaudus
helichrysi (Kaltenbach) olmak iizere ii¢ kriptik tiiriin Hindistan’da varligin1 ilk defa

belirtmislerdir.

Coeur d’acier vd. (2014), Avrupa’nin farkli bolgelerinde dagilim gosteren 87 cinse ait
274 tirii, DNA barkodlama c¢alismalarimin afitlerde kullanilmasinin avantaj ve
sinirlamalarini anlayabilmek amaciyla, 658 bg.’lik COI bolgesini amplifiye etmislerdir.
Rakuaskas vd. (2014), Avrupa’nin farkh iilkeleri ve Tiirkiye’den dagilim gOsteren
Prunus avium ve P.cerasus konaklarin {iizerinden topladiklart 50 Myzus cerasi
(Fabricius, 1775) popiilasyonunu molekiiler ve morfometrik yontemleri kullanarak
degerlendirmislerdir. Bu calismayla morfolojik varyasyonlarla molekiiler varyasyonlar

arasinda korelasyon olup olmadigini kontrol etmeye ¢alismislardir. 616 bg¢. COI bolgesi



ve 19 morfometrik karakteri kullanarak yaptiklar1 calismada M. cerasi cerasi ve M.
cerasi pruniavium alttiir tanimlamalari dogrulamislar ve morfolojik ve morfometrik

analizlerin Myzus tiyelerinin ayriminda korelasyon gosterdigini belirtmislerdir.

Chen vd. (2015), yaptiklar ¢alismada molekiiler ve morfometrik yontemleri kullanarak
Cin’de dagilis gosteren Aspidophorodon iiyelerini yeniden degerlendirmislerdir.
Molekiiler analizler i¢in 658 bg.’lik COI ve 1322 bg.’lik 16S RNA bolgelerini
Aspidophorodon iiyeleri icin degerlendirmislerdir. Morfometrik olarak ise 36 karakteri
kullanmislardir. Yaptiklar1 ¢alismanin sonucunda Aspidophorodon (Aspidophorodon)
cornuatis, Aspidophorodon (Aspidophorodon) musaicus ve Aspidophorodon

(Aspidophorodon) obtusus olmak iizere ii¢ yeni tiir tanim1 yapmuslardir.

Cocuzza vd. (2015), Anuraphis iyeleri arasindaki COI bolgesi ve morfolojik verilerin
uyumlulugunu ortaya koymaya calismislardir. Italya, Cek Cumhuriyeti ve Fransa’da
farkli konaklar iizerinden elde ettikleri Anuraphis’e ait alt tiirii kiyaslamislardir. COI
bolgesine bagli yaptiklar1 c¢alismanin, daha ©nce Barbagallo ve Cocuzza (2003)
tarafindan yapilan calismada elde ettikleri morfolojik 6zelliklerin multivaryans analiz
sonuglartyla oOrtiistiigiinii gozlemlemislerdir. Buna gore Anuraphis iiyeleri A. farfarae,
A. pyrilaseri birinci grup ve A. subterranea, A. cachyros, A. shaposhnikovi, A. catonii

2.grup olmak iizere iki gruba ayrilmistir.

Lee vd. (2015), 658 bg.’lik COI bolgesini kullanarak Kore’den koleksiyonunu yaptiklari
Aphis gossypii kompleksinde konaga baglhh genetik farkliliklart belirlemislerdir.
Morfometrik olarak ise 56 vivipar disiyi 39 morfolojik karakter kullanarak analizleri
gerceklestirmigler. Molekiiler ve morfometrik olarak yaptiklar1 calisma sonucunda
konaga bagli olarak yiiksek oranda farklilagsma oldugunu gozlemlemisler ve Aphis

rhamnicola’y1 yeni tiir olarak belirtmiglerdir.

Lee ve Akimoto (2015), gal olusturan Kore ve Japonya’dan koleksiyonu yapilmis 23
Eriosomatinae tiiriinii mitokondriyal ATP6 (657 bg.), ATP8 (166 bg.) ve COI (597 be.)
bolgelerini kullanarak kiyaslamay1 hedeflemislerdir. Yaptiklar1 ¢alismanin sonucunda
ATPS8 geninin COI gen bolgesi gibi afitlerin tanimlanmasinda ve siniflandirilmasinda
etkili oldugunu ATP6 gen bdlgesinin diger iki bolge kadar etkili olmadigini
belirlemislerdir. Bu calismayla birlikte ilk defa ATP8 geninin kullanigh bir yontem olup
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olmadigi smmanmig ve eriosomatine tiirlerinde hatali tanimlama gibi sorunlarin

¢Oziimiinde kullanigh bir barkod bolgesi olabilecegi kanisina varmiglardir.

Mdellel ve Ben Halima-Kamel (2015), Pterochloroides persicae popiilasyonlarinin
morfolojileri iizerine konagin olas1 etkilerini belirlemeye calismislardir. Yaptiklari
calismada 13 morfometrik karakter {izerinden 90 birey degerlendirmislerdir. Erik, seftali
ve badem konaklar1 iizerinde beslenen populasyonlar en iyi ANT I, ANT IV ve ANT V
karakterleriyle ayrilmiglardir. P. persicae popiilasyonlarinin morfolojileri {izerinde

konagin etkili oldugu sonucuna varmislardir.

Rakuaskas vd. (2015), Avrupa’daki Aphis pomi ve Aphis spiraecola tiirlerinin
molekiiler ve morfolojik oOzelliklerini ortaya koymayi amaclamislardir. Molekiiler
olarak COI ve EF-1a bolgelerini ¢ogaltmislardir. A. pomi icin COI ve EF-1a bolgelerine
ait 1 haplotip tayin etmislerdir. A. spiraecola COI bolgesi i¢in en sik haplotipin (n=16)
Litvanya, Polonya, Tiirkiye, Cin, Italya ve Letonya orneklerini icerdigini ve EF-lo
bolgesi icin en sik haplotipin (n=14) Litvanya, Polonya, Tiirkiye, Cin ve Italya
orneklerini icerdigini belirlemislerdir. Alti morfolojik karakter iizerinden yaptiklar
degerlendirmede ise kecisakali ve elma konagi lizerinde beslenen afitler arasinda en iyi
ayrimin rostrumun u¢ segment uzunlugunun ol¢iimiiyle oldugunu belirtmislerdir. Ayrica
bu calismayla ilk defa Avrupa’nin dogu Baltik Bolgesinde A. spiraecola’nin varligini

tespit etmislerdir.

Wieczorek vd. (2015), Drepanosiphoniella Davatchi, Hille Ris Lambers ve
Remaudiere, 1957 iiyelerini kanatli/kanatsiz ile disi/erkek bireyleri iceren 66 preparat
iizerinden, 18 morfometrik karakterle degerlendirmislerdir. Temel Bilesen Analizi
(PCA) sonuglarina gore cins iiyeleri iyi bir ayrnm gostermistir ve Drepanosiphoniella
remaudiérei’yi yeni tiir olarak ve D. aceris caucasica’yt yeni alt tiir tamimlamislardir.
Ayrica D. aceris aceris’e ait ovipar disi ve kanatsiz erkek iiyelerini tanmimlayip,
morfolojik ayirtedici 6zelliklerini gostermislerdir. Afit morflarinin, tiirlerinin ve
cinslerinin ayriminda morfolojik yOntemlerin kullanilmasimin etkili oldugunu bu

calismayla desteklemislerdir.

Kinyanjui vd. (2016), 1540 b¢.’lik PCR-RFLP ve 680 bg¢.’lik COI bolgesini kullanarak

Kenya’da dagilhim gosteren ekonomik agidan Onemli afit tiirlerini tanimlamay1



amaclamiglardir. RFLP ve COI gen bélgesi sonuclarina gore Brevicoryne brassicae,
Lipaphis pseudobrassicae, Acyrthosiphon pisum, Myzus persicae ve Aphis gossypii
birbirinden iyi bir sekilde ayrilmistir.

Lagos-Kutz vd. (2016), Kuzey Amerika’dan elde ettikleri Aphis asclepiadis grubu
iiyelerinin COI ve EFoal gen bolgelerini kullanarak taksonomik durumlarini
degerlendirmeyi hedeflemislerdir. Bayesian, Maksimum Parsimoni ve Network
sonuclar1 A. asclepiadis, A. carduella ve A. nigratibialis icin olusturulmus ayirt edici
karakterleri desteklemistir. A. asclepiadis’in A.carduella’nin senior sinonimi oldugu
kanisina varmiglardir. Ayrica ¢calismanin sonucunda Cornus iizerinden beslenen eseysel
formlarin ayriminda morfolojik olarak kullanish oldugunu belirtmislerdir ve kanatl ve
kanatsiz formlara bagli morfometrik yontemlere dayali teshis anahtar1 olusturmuslardir.
Morfometrik ve DNA barkodlama ¢aligmalar1 son zamanlarda tiirlerin ayirt
edilebilmesinde, tarihsel gecmislerinin anlasilabilmesinde, filocografi ve filogenetik

oOriintiilerinin anlagilabilmesi i¢in 6nem arz ettigi goriilmiistiir.

Bu baglamda tez ¢alismasinda morfometrik karakterler kullamlarak ve 658 bg.lik COI
(sitokrom oksidaz alt iinite I) bolgesi amplifiye edilerek, farkli programlar ile
gerceklestirilen analizler neticesinde Tiirkiye’de yayilis gosteren Hyalopterus’a ait
tiirlerin teshislerinin dogrulugu, muhtemel populasyonlar arasifici varyasyonlarin ve

filogenetik 6zelliklerinin ortaya konulabilmesi hedeflenmistir.



BOLUM II

GENEL BILGILER

2.1 Afit Taksonomisi

Hemiptera takimina dahil olan afitlerin en c¢ok bilinen 6zellikleri olan dongiisel
partenojenez afitleri bu takimin diger gruplarindan ayirir. Sifunkuli, 5-6 segmentli anten
(son segmentin terminal ¢ikintiyla sonlanmasi), 2 segmentli tarsus (1. Segmentin 2.
Segmentten kisa olmas1) ve kuyruk afitlerin karakteristik olan morfolojik 6zellikleridir

(Sekil.2.1.).

Sekil 2.1. Afitlerin ayirt edici 6zellikleri (A. Sifunkuli, B. 5-6 segmentli anten C.
Kuyruk, D. 2 segmentli tarsus) (Dixon, 1998’den degistirilerek)

Diinya’da yaklasik olarak 5000 tiirle temsil edilen afitler Aphidoidae iist familyasi
altinda gruplanirlar. Yaklagik 4700 tirle en fazla iiyeyi iceren Aphididae,
Aphidoidae’nin ii¢ familyasindan biridir. Aphidoidae’ye dahil olan diger iki familya ise;
Adelgidae ve Phylloxeridae’dir. Tarimsal agidan dnemli gruplar Aphididae altfamilyasi
altinda gruplanmistir (Dixon, 1997; Van Emden ve Harrington, 2007).

Aphididae’nin altfamilyalarindan birisi olan Aphidinae Holarktik zoocografik
bolgesinde dagilim gosterir. Bu altfamilya 177 farkli cinse dahil olan 2700 tiirle, yani



simdiye kadar tamimlanmus tiirlerin yaklasik %60’11 icermesiyle biitiin afit soylari
icerisinde en fazla biyocesitlilige sahip gruptur (Cizelge 2.1.). Aphidinae Macrosiphini
ve Aphidini olmak iizere iki tribusa ayrilmistir. Aphidini tribusu ise Aphidina ve
Rhopalosiphina olmak iizere iki alttribustan olusmaktadir. Hyalopterus’un da icinde yer
aldigt Rhopalosiphina iiyelerinin ¢ogunda konak degisimi goriilmektedir. Aphidina
iiyesi olan Aphis 500’den fazla tamimlanmis tiir icermektedir ve baskin olarak otsu
formlarin {izerinden beslenirler (Vilcinskas, 2016). Afitlerin morfolojileri ve konak bitki
iligkisi siniflandirilmalarinda 6nemlidir. Konak bitkilerle yakindan iliskili olmalar
Ozgiin yasam dongiilerine baghdir. Yasam dongiilerinin neticesi olarak ortaya cikan
yiiksek fenotipik plastisite, mevsimsel polifenizm, konaga 6zellesmis biyotipler yanlig
tanimlamalara yol acgabilmektedir (Lee vd., 2011; Lee vd., 2015). Giiniimiizde
Aphidinae’nin yaklasik %15’1 konak bitki degistirirken, % 85’1 sadece odunsu bitkileri
kullanmaktadir. Yaklasik 450 tiir ekonomik 6neme sahip bitkilerin {izerinde beslenirken
bunlarin 100’4 ekonomik olarak olduk¢a ©nemlidir. Teshis anahtarlari, morfolojik
ozellikleri, dagilimlan ile ilgili bilgilere internet veri tabanlarinda sunulmaktadir ve bu

veriler siirekli giincellenmektedir (Vilcinskas, 2016; Blackman ve Eastop, 2017).

2.1.1 Taksonomik sorunlar

Afitlerde zaman zaman teshisler bir 6rnek iizerinden ve morfolojik karakterlere dayal
anahtarlar kullanilarak yapilmistir ve yapilmaktadir. Ozellikle yakin iliskili gruplarda
afit morfolojisinin yiiksek plastisite gostermesi, kriptik, hibrit ve karmagik tiir
gruplarmin varligi dolayisiyla teshisleri zordur. Bircok afit tiirli morfolojik olarak
benzerdir ve ekolojik olarak celisen taksonlar siklikla goriiliir. Evrimsel egilim
taksonomik agidan kullanish bazi karakterlerin yok olmasina neden olabilir. Konak ve
cevre etkisinden dolay1 fenotipik plastisite afitlerin tanimlamalarim zorlastirabilir.
Ayrica ¢esitli iklim kosullarinda, farkli konaklarda farkli morfolojilerin goriilmesi,
karmagik yasam dongiileri, polimorfizm, dongiisel partenojenez, yaz ve bahar aylarinda
konak degisimi tiirlerin tanimlamalarim giiclestiren diger faktorlerdir. Bu baglamda
stirekli morfolojik varyasyon diger bocek gruplaria gore afitlerde daha yaygindir ve
afitlerin morfolojik karakterlere bagli olarak tanimlanmasi1 spesifik bilgi, alistirma,

yetenek ve zaman gerektirir.
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Cizelge 2.1. Biiyiik afit gruplar arasinda tarimsal olarak 6énemli tiirlerin biyolojik 6zellikleri ve dagilimlar1 (Van Emden ve Harrington
(2007)’dan degistirilerek)

Takson Karakteristik Konak Bitki Cografi dagilimlar Tarimsal acidan onemli tiir
sayisi/toplam tiir sayisi

Adelgidae Coniferae Holarktik 0/49
Phylloxeridae Fagaceae, Juglandaceae Holarktik (genelde nearktik) 1/64
Aphididae:
Eriosomatinae Ulmaceae, Salicaceae, Anacardiaceae, Holarktik, Oriyental

Gymno- ve Angiospermlerin kokleri 9/319
Hormaphidinae Hamamelidaceae, Styracaceae, Genelde Oriyental 5/176
Anoeciinae Cornus, otsullarm kokleri Holarktik 2/24
Calaphidinae Kisin yaprak doken agaclar Holarktik 6/331
Saltusaphidinae Sazliklar Holarktik 0/68
Chaitophorinae Salicaceae, Acer, Holarktik 2/164
Greenideinae Dikotiledonlar Dogu Palaearktik, Oriyental 2/151
Pterocommatinae Salicaceae Holarktik 0/51
Aphidinae:
Aphidini Rosaceae, Poaceae, Asteraceae gibi Holarktik 20/738
Macrosiphini cogu bitki familyasi 60/2016
Lachninae Agaclar (Dikotiledonlar and Koniferler) Holarktik 4/356
Diger 15 altfamilya Genelde Dikotiledonlar Bazilar1 Oriyental ve diger 0/185

bazilar giiney yarimkiire




Ozetlenecek olursa rutin tiir tanimlamalarinda dort nemli kisitlama vardir. Bunlar;

1. Fenotipik plastisite ve genetik cesitlilikten dolay:1 tiirlerin tanimlanmasinda
kullanilan karakterlerin hatali tanimlamalara yol agmast,

2. Cogu grupta yaygin olan kriptik taksonlarin varligi,

3. Morfolojik anahtarlar genellikle belli bir eseye ya da yasam seviyesine ait
oldugu i¢in bir¢ok bireyin tanimlanamamasi,

4. Anahtarlarin kullamminda hatalarin 6niine gecebilmek agisindan ileri derecede

uzmanlik gerektirmesidir.

Bu baglamda sistematik olarak sorunlu gruplarin teshisinde morfolojik, molekiiler ve
konak bitki bilgilerinin birlikte degerlendirilmesi daha gegerli bir ¢oziim yolu olabilir

(Hebert vd., 2003; Valenzuela vd., 2007).

2.1.2 Tirkiye’de afit taksonomisinin tarihcesi

Tiirkiye’de afitlerle ilgili ilk kayitlar Trotter (1903), Fahringer (1922), Houard (1922)
tarafindan yapilmistir. Tuatay ve Remaudiere (1964) 219 tiirii listelemis ve lokaliteleri
hakkinda bilgi vermistir. Canak¢ioglu (1975)’nun yazdig1 “The Aphidoidea of Turkey”
adh kitapta 258 tiir listelenmis olup, Tiirkiye’de afitlerle ilgili kapsamli ¢alismalar bu
calismayla baglamistir. Remaudiere vd. (2006) daha 6nce yapilan ¢alismalar1 derleyerek
417 afit tiirii listelemistir. Goriir vd. (2012) Tiirkiye afitleri icin hazirladiklar1 checklistte
141 cins altinda 480 tiir ve 12 alttiir listelemislerdir. Barjadze vd. (2014) 3; Senol vd.
(2014) 9; Goériir vd. (2015) 1; Ozdemir vd. (2015) 6 ve Senol vd. (2015a, b) 26 tiirii
Tiirkiye icin yeni kayit olarak belirtmislerdir ve iilkemizde yayilis gosteren afit tiirii

sayis1 yaklasik olarak 532’ye ulasmistir.

2.1.3 Afit taksonomisinde morfometrik calismalarin degerlendirilmesi

Degisik canli gruplarn iizerinde c¢alisan taksonomistler organizmalarin ve ¢ogu tiiriin
ayriminda morfolojik farkliliklart birincil parametre olarak ge¢misten giiniimiize kadar
kullanmig ve kullanmaktadirlar (Hillis, 1987; Mehrparvar vd., 2012). Sekil ve boyuta
bagh belli bash farkliliklar1 ortaya c¢ikarmak icin Olciim ve uygulama teknikleri

kullanimi bazi durumlarda gereklilik haline gelmektedir. Morfolojik verinin rakamsal

12



ve grafiksel analizinin bir 6zeti olan morfometri, morfolojik yapilarin 6l¢iimiini
kullanarak farkli morflarin 6l¢iimsel analizini icermektedir. (van Emden ve Harrington,
2007; Mehrparvar vd. 2012). Popiilasyon i¢inde ve populasyonlar arasindaki
farkliliklar1 belirlemede, miize 6rneklerinin ve canli organizmalarin siniflandirilmasinda
morfometri oldukca yaygin ve pratik bir metottur. (Hillis, 1987; Mehrparvar vd., 2012).
Benzer seklide morfometrik yaklasimlar cesitli bocek gruplarinda yakin alakali tiir,
biyotip ve populasyonlar arasindaki farkliliklar1 ortaya ¢ikarmak amaciyla olduk¢a etkin
bir yontemdir ve tek bir karakterle teshisi zor olan gruplarda birka¢ karakterin
korelasyonunun karsilastirilmas1 daha dogru sonuglar elde edilmesini saglayabilir (van
Emden ve Harrington, 2007; Mehrparvar vd. 2012). Bocekler morfometrik caligsmalar
i¢in son derece uygundur. Ciinkii sert yapili dis iskeletleri kolay 6l¢iim yapmaya olanak
saglar ve cogu yumusak viicutlu hayvana nazaran daha az fiziksel deformasyona
ugramaktadirlar. Ancak fitofag bocekler arasinda yer alan afitlerde fenotipik
plastisitenin derecesi cesitlilik gosterir. Bunun nedeni afitlerin konak bitkinin kimyasal
ve fiziksel yapisina bagli olarak verdikleri tepkilerin, fizyolojik, morfolojik ve
davranigsal adaptasyon acisindan degisiklik gostermesidir. Afitlerin morfolojik
karakterleri farkli konak bitkilere adapte olmalarinda oldukga etkilidir. Giin uzunlugu
gibi cevresel faktorler ve gelisim asamalari, farkli konak bitkilerde farkli biiyiime
oranlar1 gibi biyolojik faktorler, popiilasyon farkliliklarinin ortaya konulmasinda
kullanilan morfolojik karakterler iizerine oldukca karmasik etkilere sahiptir. Bu
anlamda uygulamali entomoloji ¢alisan afit taksonomistleri arasinda da morfotaksonomi
afit taksonlarim ayirmada oldukca giiclii ve giivenilir bir aractir (Favret ve Voegtlin,

2004).

2.1.4 Afit taksonomisinde molekiiler calismalarin degerlendirilmesi

Afitlerle ilgili molekiiler calismalar doksanli yillarin baglarinda, farkli taksonomik
seviyelerdeki gruplarin filogeni ve sistematik problemleriyle ilgili sorularin
yanitlanmaya calisilmasiyla baglamistir. Bircok calisma evrimsel sorulari test etmek
amaciyla yapilmigken, diger calismalar bilinen tiirler arasi, iist taksonlar arasi iliskilerin
ortaya konmasi, yeni tiir tespiti ya da siniflandirmayla ilgili sorunlarin ¢oziilebilmesi
amaciyla gerceklestirilmistir. Afitlerle ilgili yaygin olarak yapilan ilk molekiiller temelli

uygulamalar allozim calismalaridir ve bu calismalar agirlikli olarak popiilasyon
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genetigi, klonal veya biyotip tanimlamalar1 ve yiiksek seviyede taksonomik ayrimlar
tizerinedir. (Lozier vd., 2007; van Emden ve Harrington, 2007; Von Dohlen, 2009).

Allozim calismalarinin disinda mitokondriyal DNA gen bolgesi; AFLP; RFLP ve
niikleer DNA belirtegleri son 25 yilda afit biyolojisi hakkinda yeni bilgiler edinmemize
olanak saglamistir. Baz1 bilgiler sasirtic1 ve yeni bilgilerken, digerleri 6nceki hipotezleri
ya da bilgileri onaylar niteliktedir. Filogenileri, yasam dongiisii stratejileri, konak-bitki
adaptasyonu ve konak bitki direngliligi, patojenite, insektisit direngliligi, dagilim ve
cografik/jeografik kolonizasyonlar1 gibi afit biyolojisi hakkinda daha bir¢cok konuda bu
molekiiler belirtecler oldukca faydali bilgi kaynagi olusturmaktadirlar. Molekiiler
teknikler afitler gibi kriptik omurgasiz tiirlerin, yumurta ya da juvenil bireyler iizerinden
teshis yapilabilmesi noktasinda basarili bir sekilde uygulanmaktadir. DNA barkod
calismalarinin tanimlanmamus afit tiirlerinin rutin tamimlamalarinda ve isgalci tiirlerin
tespiti ve kontroliinde 6zellikle neme sahip oldugu farkli ¢aligmalarla desteklenmistir

(Hebert, vd., 2003; Foottit vd., 2008; Rebejith vd, 2013).

Afit kontrol stratejilerinde afitlerin dogru bir sekilde tanimlanmalari oldukcga kritik bir
agsamadir. Ancak bazi durumlarda her bireyin dogru tanimlanmasi miimkiin degildir.
Afit taksonomistlerinin karsilastiklar1 zorluklardan birisi de afitlerin yiiksek oranda
fenotipik plastisite gostermesidir ve buna baghh olarak bazi karakterlerin
cakisabilmesidir. Bu nedenle farkl: tiirler olduk¢a benzer morfolojiye sahip olabilirler
ve preparatta incelenen karakterin teshisi yapilirken bazi ayrimlarin morfolojik olarak
cok hassas olmasindan dolay1 bu karakterler giicliikle secilebilmektedir (Valenzuela vd.
2007). Bu gruplar sadece molekiiler metotlar kullanilarak ortaya konulabilmektedir
(Hillis, 1987). Ancak molekiiler yontemlerin yiiksek oranda gelisim gostermesine karsin
cogu organizmanin sistematiginin anlagilmasinda morfometrik/morfolojik yontemler
birlikte 6nemli rol oynamaya devam etmektedir (Valenzuela vd., 2007). Bu baglamda
sistematik¢ilerin cogu morfolojik ve molekiiler yaklasimlarin ayr ayr1 avantajlarinin
oldugunu ve yeni metotlarin daha Onceki metotlardan elde edilen bilgilerle
desteklenmesi gerektigini savunmaktadirlar (Hillis, 1987; Blackman ve Spence, 1992;

van Emden ve Harrington, 2007).
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2.1.4.1 Mitokondriyal DNA ve COI gen bolgesi

Evrimsel caligmalarda giiclii bir ara¢c olan mtDNA, popiilasyon yapisinin ¢alisilmasinda,
gen akisi, hibridizasyon, biyocografya ve filogenetik iliskilerin ¢alisilmasinda tercih
edilmektedir (Simon vd., 1994; Hoy, 2003; Freeland, 2005). Eseyli iireyen canlilarda
niikleer genomun yarisi anneden yaris1 babadan gelir. Buna biparental kalitim denir.
Ancak eseyli iireyen canlilarda dahi biitin DNA cesitleri bu yolla kalitilmaz. iki 6nemli
istisnai durum mtDNA ve cpDNA’da goriilir. mtDNA ve cpDNA genellikle anne
tarafindan uniparental olarak kalitilir. Dizisinin ¢ogu tiire 6zgiidiir. Kiiciik boyutu,
anneden aktarilmast mtDNA’y1 popiilasyonun tarihsel gecmisi ve evrimini yakin iligkili
taksonlarda agiklamay1 uygun kilar. Bunun yaninda gen sirasi ve kompozisyonunun
genel olarak korunmasi ve niikleer genomla karsilastirnildiginda kiigiik olan boyutu,
hiicrelerde ¢ok fazla kopyasinin olmasi ve bircok genel primer ciftlerinin ¢ogu
omurgali/omurgasiz gruplarinda mtDNA gen bolgesini etkin bir sekilde amplifiye
edilebilmesi, mtDNA gen bolgeleriyle ilgili ¢alismalarin avantajlar1 arasindadir (Simon
vd., 1994; Hoy, 2003; Freeland, 2005). mtDNA 13 protein kodlayan gen bolgesi, 22
tRNA ve 2 rRNA igerir (Sekil 2.2.). Mitokondriyal gen bolgeleri; sitokrom oksidaz I ve
II (COI, COII), sitokrom oksidaz b (CytB), F-ATPaz alt iinite 6 ve 8 (F-ATP), NADH-1
dehidrojenaz (NADH1), 12S ve 16S ribozomal RNA (12S/16S)’dir (Sekil.2.1.2) (Hoy,
2003; Freeland, 2005).

Sekil 2.2. Mitokondriye ait gen bolgeleri (Simon, 1994)
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Bu gen bolgelerinden COI iki 6nemli avantaja sahiptir. Birincisi bu gen bolgesi icin
evrensel primerler oldukca giicliidiir. ikincisi, diger mitokondriyal genlere nazaran daha
fazla filogenetik isarete sahiptir. Ayrica aminoasit dizisindeki degisimin olduk¢a yavas
oldugu goriilmektedir (Hebert vd., 2003). Mitokondriyal sitokrom c oksidaz alt {inite I
(COI) geni Diinya genelinde ekonomik 6neme sahip bitki zararhilarinin bir¢ogunun
tanimlanmasinda etkin bir yontem olarak benimsenmistir (van Emden ve Harrington,
2007; Foottit vd., 2009). COI boceklerde cesitli gruplarin ayrilmasinda kullanmigh bir
yontemdir. COI bolgesi afit taksonlarinin tamimlanmasinda (ayirt edilmesinde) %96
oraninda oldukg¢a etkili bir belirtectir (Foottit vd., 2008; Lee ve Akimoto, 2015;
Cocuzza vd., 2015). Ozellikle morfolojik karakterlerin yetersiz oldugu durumlarda afit
tiirlerinin dogru tanimlanmasinda COI bolgesi kullaniglidir. Afit tiirlerinin teshisini
kuvvetlendirmek acisindan COI ve morfometrik veriler birlikte

degerlendirilebilmektedir (Cocuzza vd., 2015).

2.1.5 Hyalopterus Koch, 1854 ile ilgili genel bilgiler

Akdeniz kokenli olan Hyalopterus’un yayilimlarim hizla geniglettikleri ve ulastiklar
bolgelerde onemli Olciide ekonomik zarara yol agma potansiyelinin oldugu ortaya
konulmustur. Hyalopterus iiyelerinin kontroliiniin dogru ve zamaninda yapilabilmesi,
neden olduklar1 ekonomik kayiplarin azaltilabilmesi acisindan teshislerinin dogru bir
sekilde gerceklestirilmesi 6nemlidir. Bu cins iiyelerinin ayrimi morfolojik anahtarda
sadece sifunkuliye bagli oldugundan, teshisleri oldukca giictiir. Bunun birlikte
Hyalopterus 6nceden Aphidinae igcinde yer alan kiigiik sifunkulisi olan ¢ogu grubu
icerirken, giinlimiizde Prunus ve Phragmites iyeleri arasinda konak degisimi
gerceklestiren ve uzun viicutlu, pudrali afitlerle simirlandirilmistir (Lozier vd., 2009;
Blackman ve Eastop, 2017). Son yillarda bu cinsle ilgili gerceklestirilmis molekiiler ve
morfometrik temelli calismalarin tamaminda bu cins {iyelerinin farkli Prunus tiyelerini
birincil konak olarak kullandigi kabul g&rmiistiir (Spampinato vd., 1988; Mosco vd.,
1997; Poulios vd., 2007, Lozier vd., 2007, 2008; Rakauskas vd., 2013). H. pruni P.
domestica (erik) konagini, H. amygdali P. dulcis (badem) konaginmi, H. persikonus P.
persica (seftali) konagini birincil konak olarak kullanirken, ikincil konak bitki olarak ise
Phragmites (sazlik) iiyelerini kullanmaktadirlar. P. armeniaca (kayis1) konag ilgili
literatiirde ortak konak olarak belirtilmesine ragmen, iilkemizde bu konak iizerinde

genel olarak H. persikonus tespit edilmistir. Ozellikle tarimsal oneme sahip birincil
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konaklart olan Prunus spp. tiirlerine dogrudan zarar vererek ekonomik kayiplara neden
olurlar. Ayrica yogun olarak iirettikleri bals1 maddeyle kiif mantarlarinin olusumuna
neden olmalar1 ve Plum pox (Sark hastalig1) viriisiiniin tasiyicis1 olmalar1 nedeniyle zirai
acidan onemli zararli gruplari arasinda sayilirlar (Mosco vd., 1997; Lozier vd., 2008;
Rakauskas vd., 2013). Lozier vd. (2008) Prunus iiyeleri iizerinde beslenen kanatsiz
(aptera) bireylere dayali tayin anahtar1 olusturmustur ve buna ilaveten bazi ayirt edici
karakterlerle bu calismay1r Rakauskas (2013) desteklemistir. Basky (1982) ve Ben
Halima-Kamel vd. (2013) Macaristan ve Tunus’ta yaptiklar calismada bu cinse 6zgii
parazitoidleri tanmimlamustir. Lozier vd. (2009) Aphidius transcaspicus’un Hyalopterus’a

0zgii oldugunu tespit etmistir.

2.1.6. Hyalopterus Koch, 1854 ile ilgili morfometrik ve molekiiller temelli

calismalar

Hyalopterus yaklasik 8 yil oncesine kadar H. amygdali ve H. pruni olmak iizere iki tiir
icermekteydi. Bu tiirlerin ayrimi sifunkuli boyunun genisligine oranina gére morfolojik
olarak yapilmaktaydi ve bu cins iiyelerinin teshis islemleri baz1 aragtirmacilar tarafindan

bu sekilde yapilmaya devam edilmektedir (Sekil 2.3.).

Sifunkuli oldukg¢a ince, uzunlugunun ¢apina orani 2.5-4.0 katidir (Kanath bireylerin III.
anten segmentinde 41-74 arasinda ve anten IV. Segmentte 9-21 arasinda rhinaria
L1001 10 ) T H. pruni
Sifunkuli olduk¢a ince, uzunlugunun ¢apina oram 1.6-2.5 katidir (Kanath bireylerin III.
anten segmentinde 21-41 arasinda ve anten IV. Segmentte 0-10 arasinda rhinaria

DUIUNUL) . .ot e H. amygdali veya persikonus

Sekil 2.3. Hyalopterus iiyelerinin morfoloji temelli tayin anahtar1 (Blackman ve Eastop,
2017)

Ancak sadece sifunkuli boyunun c¢apina oraniyla ayrim c¢ogu zaman oldukca zor
gerceklestirilebilmektedir. Bu durumu ¢ozebilmek agisindan arastirmacilar molekiiler
metotlart ve morfometrik metotlart veya her iki metodu birlikte kullanmay1 tercih
etmislerdir. Bu anlamda Mosco vd. (1997)’nin allozim temelli olarak gerceklestirdikleri
calismada P. dulcis ve P. persica tizerinden tespit ettikleri H. amygdali popiilasyonlarini

iki haplotipe ayirmistir. P. dulcis iizerinde beslenen popiilasyonlar1 H. amygdali A ve P.
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persica tizerinde beslenen popiilasyonlar1 H. amydali B olarak belirtilmistir. Poulios vd.
(2007) morfometrik olarak gerceklestirdikleri calismayla Mosco vd. (1997) nin allozim
temelli calismalarini desteklemistir. Bunun yaninda Lozier vd. (2007) nin mikrosatellit
ve mitokondriyal COI belirteclerini kullanarak yaptiklar1 calismada yine bu ¢alismalari
destekler niteliktedir. Lozier vd. (2008) yilinda yaptiklari1 ¢calismada hem molekiiler hem
de morfometrik yontemleri degerlendirerek bu cins iiyelerinin taksonomik teshisleriyle
ilgili probleme genis bir perspektifle yaklasilmaya calisilmigtir. Arastirma neticesi bu
cins iiyelerinden P. domesticus iizerinde beslenen popiilasyonlarin H. pruni; daha
onceki calismalarda H. amydali A olarak belirtilen haplotipin ise H. amygdali oldugunu
gostermistir. Keza H. amygdali B olarak belirtilen haplotip de yeni tiir kategorisine
yiikselterek H. persikonus olarak gosterilmistir. Bununla beraber bu tiirlerle ilgili
morfometrik temelli bir tayin anahtan1 olusturmuslardir (Sekil 2.4.). Rakauskas vd.
(2013) gerceklestirdikleri COI ve morfometrik temelli ¢calismada Lozier vd. (2008)’in
sonuclarin1 desteklerken, bazi degisikliklerle morfometri kaynakli bir tayin anahtari
olusturmuslardir (Sekil 2.5.). Ancak Rakauskas vd. (2014) genetik mesafe analizi ile
filogenetik aga¢ olusturma metodu ve morfometrik verileri ¢oklu varyans analizinin
kombinasyonu seklindeki ¢alismalarin afitlerdeki taksonomik problemlerin ¢oziimiinde
basartlh bir yontem oldugunu belirtmistir. Ozellikle bu metotlar Hyalopterus,
Pantolonia, Aulocorthum ve Neoaulocorthum iyelerinde etkin uygulamalarken, 3
Hyalopterus iyesinin ayriminda molekiiler teknikler etkili olurken, morfolojik

karakterlerle ayriminin hala zor oldugunu vurgulamislardir.

2.1.6.1 Hyalopterus Koch, 1854 iiyelerinin genel 6zellikleri

2.1.6.1.1 Hyalopterus amygdali (Blanchard,1840)

Kanatsiz bireyler nispeten uzun viicutlu, koyu yesilden agik yesile degisen renklerde,
beyaz pudrayla kapli ve viicut uzunlugu 1.7-2.6 mm.’dir. P. dulcis ve bazen P.
armeniaca’nin yapraklari altinda bulunur (Sekil 2.1.3.). Akdeniz bolgesi (Cezayir,
Ispanya, Israil, Italya, Tiirkiye, Yunanistan), Asya ve Kuzey Amerika’da yayilis gosterir
(Holman, 2009; Blackman ve Eastop, 2017). Phragmites iiyelerine, diger sazliklara gog

ettigi goriilmektedir.
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2.1.6.1.2 Hyalopterus persikonus Miller, Lozier ve Foottit, 2008

Kanatsiz bireyler H. amygdali’ye olduk¢a benzer ve viicut uzunlugu 1.9-2.9 mm.’dir. P.
persica’nin yapraklar altinda beslenir (Sekil 2.1.4.). Phragmites iiyelerine gogiiyle ilgili
bir kayit bulunmamaktadir. Dagilimi1 Afganistan, Cezayir, Giircistan, Irak, fran,
1spanya, italya, Romanya, Tiirkiye, Yunanistan’dir (Lozier vd., 2008; Rakauskas vd.,
2013; Senol vd., 2015a).

2.1.6.1.3 Hyalopterus pruni (Geoffroy, 1762)

Kanatsiz bireyler nispeten uzun viicutlu, acik yesil renkli, koyu yesil benekli ve pudral
olup, viicut uzunlugu 1.5-2.6 mm.’dir. P. domesticus ve bazen diger Prunus iiyelerinde,
ozellikle P. armeniaca’nin yapraklar1 altinda beslenir (Sekil 2.1.5.). Enfekte olmus
yapraklar kivrilmaz. Phragmites veya bazen Arundo donax lyelerine gog¢ ettikleri

kaydedilmistir. Muhtemelen kozmopolit bir tiirdiir (Blackman ve Eastop, 2017).

1. Aln kismindaki tiiyler anten II. Segment genisliginin yarisi kadar; bas dorsal tiiylerin tabanlari
arasindaki mesafe bu titylerin uzunluklarindan oldukga fazla; bas kismindaki tiiylerin hepsi sivri
uclu, abdominal I ve III. segmentler arasindaki tiiyler kiit uclu, neredeyse kapitat. P. dulcis ve P.
armeniaca izerinde KOIONIZE OlUL. .. ... ..oueuiuititiiiit i eeenens H. amygdali

- Alin kismindaki tiiyler filiform (ipliksi), neredeyse II. segment genisligiyle ayn1 uzunlukta; bas
dorsal tiiylerin tabanlar1 arasindaki mesafe bu tiiylerin uzunluklarina neredeyse esit veya cok az
kisa; thorax ve abdomen bolgesindeki tiiyler sivri uglu. P. armeniaca, P. domestica ve P. persica
iizerinde KOLONMIZE OLUL...........cooiuiu ittt e e e 2

2. Anten III. segment uzunlugunun kuyruk uzunluguna orani 1.8-3.5 (2.5); anten III. segment
uzunlugunun anten IV. segment uzunluguna orani 1.3-1.9 (1.5); Hind tibia uzunlugunun kuyruk
uzunluguna orani 4.6-8.3 (6.1); hind tibia uzunlugunun anten III. segment uzunluguna orani 2.1-
4.2 (3.5) P. domestica tizerinde KOlONIZe OlUL. .........o.oiuiitiiiiiiiiiiiii i, H. pruni

- Anten IIl. segment uzunlugunun kuyruk uzunluguna orani 1.3-2.7 (2.0); anten III. segment
uzunlugunun anten I'V. segment uzunluguna orani 1.0-1.8 (1.4); Hind tibia uzunlugunun kuyruk
uzunluguna orani 3.7-7.6 (5.1); hind tibia uzunlugunun anten III. segment uzunluguna oran 2.2-
3.0 (2.6) P. armeniaca ve P. persica iizerinde kolonize olur............................ H. persikonus

Sekil 2.4. Birincil konaklarina baglh aptera vivipar Hyalopterus tiyelerinin morfometri
temelli tayin anahtar1 (Lozier vd. 2008)
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1. Kanonikal ayrim analiz degerleri 74.6150*URW-1.2696*T3L/CL+1 seklindedir ve degerler
sifirin iistiindedir. Alin tiiyleri sert, giiclii. P. armeniaca, P. dulcis ve Phragmites spp. iizerinde
KOLONIZE OIUL. ... euieitiiiie ittt eeseesae e e snesnesnenneenenne T PEFSTRORUS

- Kanonikal ayrim analiz degerleri sifirin altinda. Alin tiiyleri filiform. P. armeniaca, P.
domestica ve P. dulcis veya Phragmites spp. tizerinde kolonize

2. Bas kismindaki median dorsal tiiylerin uzunlugu (MDHSL) 0.026-0.039 (ortalama 0.031) mm.
Kanonikal ayrim analizi degerleri -2.2645*SL-18.6609*MDHSL+1 seklinde ve sifirin iistiinde.
P. dulcis veya Phragmites spp- iizerinde kolonize
0] 1F ) SO ST PO POPTPUPRPSRPON: H. amygdali

-  MDHSL 0.036-0.067 (ortalama 0.05) mm. Kanonikal ayrim analizi degerleri sifirin altinda. P.
armeniaca, P. domestica veya Phragmites spp. tizerinde kolonize
0] 11 OO OO OO OO P U RSO P U POPPOP P POPPPPPPPOOY H. pruni

Sekil 2.5. P. armeniaca, P. dulcis, P. domestica, P. persica lizerimde beslenen aptera
vivipar Hyalopterus tiyelerinin morfometri temelli tayin anahtar1 (Rakauskas

vd. 2013)
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BOLUM 111

MATERYAL VE METOT

Hyalopterus orneklemelerinin yapilmasi Mayis 2012 ve Ekim 2013 yillarn arasinda
Afyonkarahisar, Usak, Kiitahya ve Nigde illerinde gerceklestirilmistir. Ornekleme,
Phragmites ve Prunus (seftali, kayisi, erik, badem) konak tiirleri tizerinden yapilmistir.
Arazi caligmalart sirasinda, Orneklerin ependorf tiiplerine alinmadan ©nce bitki
tizerindeki goriiniimleri fotograflanmaya calisilmistir. Fotograflanan 6rnekler ince bir
firca ile igerisinde %96’lik etil alkol bulunan ependorf tiiplerine alinmistir ve daha sonra
ornekler bu sekilde etiketlenerek Omer Halisdemir Universitesi Fen-Edebiyat Fakiiltesi
Biyoteknoloji Boliimiinde muhafazaya alinmustir. Ornekleme sirasinda miimkiin
oldugunca fazla sayida kanatli-kanatsiz, ergin bireyler alinmaya calisilmistir. Her bir
Ornege bir kod numaras: verilip, karinca-dogal diisman var olup olmadigi, bitkide
herhangi bir goriiniir etkisi olup olmadigi, drnekleme esnasinda bitkinin hangi kisminda
bulunduklari, koloni durumlari, alkole alinmadan Onceki renkleri, tarih, konak bitki,
toplandig1 yer gibi bilgiler arazi defterine kaydedildi. Arazi calismalarinda koleksiyonu
yapilan Orneklerin preparasyon islemleri Martin (1983)’e gore; teshis islemleri Lozier
vd. (2008), Rakauskas vd. (2013) ve Blackman ve Eastop (2017)’'a gore
gerceklestirilmistir; dagilis bilgileri Holman (2009) ve Blackman ve Eastop (2017)’dan;
giincel taksonomik durumlar1 Favret (2017)’den alinmistir. Muhtemel tiir i¢ci genetik
cesitliligin ortaya cikarilmasi ve tiir farkliliginin cografik alanlarda devamliliginin
gozlemlenebilmesi i¢in ornekler Hyalopterus’larin yogun olarak bulundugu yerlerden

toplanmustir.

3.1 Morfometrik Karakterler ve Metotlar

Dort farkli lokaliteden 148 orneklem yapilarak birincil konak olan P. domestica, P.
armeniaca, P. persica ve P. dulcis ile ikincil konak olan Phragmites tizerinden miimkiin
oldugunca farkli lokalitelerden olmak {iizere yaklasik 670 kanatsiz birey morfometrik
olarak degerlendirilmistir. Ornekler arasinda boyut ve sekil agisindan herhangi bir
farklilik olup olmadigini belirlemek i¢in, afit morfometrisi ile ilgili yapilmis diger
calismalarda (Lozier vd., 2008; Rakauskas vd., 2013) kullanilan karakterler gbz 6niinde
bulundurularak 20 morfometrik karakter (Cizelge 3.1.) ve buna bagh olarak 10
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morfometrik oran (Cizelge 3.2.) degerlendirmeye alinmistir. HT L.U, FFG ve SIPH.G

Hyalopterus popiilasyonlariyla ilgili yapilan caligmalarda ilk defa degerlendirilen

karakterler olup, SIPH.G sadece Blackman ve Eastop (2017) tarafindan teshis

anahtarinda ayirt edici karakter olarak kullanilmaktadir. Bunun yani sira FFU ise sadece

Poulios vd. (2007) tarafindan degerlendirmeye alinmistir. Morfometrik oranlardan ise

A2G/Frs.U, SIPHL/CalL, FFU/FFG, A6PT/A6Taban oranlari bu c¢alismada ilk kez

degerlendiren ozelliklerdir.

Cizelge 3.1. Degerlendirmeye alinan morfometrik karakterler ve bu karakterlerin ilgili
caligsmalarla karsilastirilmasi (ortak karakter: +; ortak olmayan karakter: -)

Mevcut Poulios vd. | Lozier vd. | Rakauskas vd. Aciklama
Calhisma (2007) (2008) (2013)
1 VU - + + Viicut uzunlugu
2 A2U i + y Antenin II. s?gment
Uzunlugu
3 A2G i i + Anten II: sggment
genisligi
4 A3U N + " Antenin III. Sfegment
Uzunlugu
5 A4U ) r + Antenin IV. %egment
Uzunlugu
6 A6PT + _ + Anten 6. segr?en"tln'lp ug
kisminin dl¢timii
7 Anten 6. segmentinin
A6Taban + + + taban uzunlugunun
Ol¢limii
8 Rostrum IV. ve V.
URSU + + + segmentlerinin
uzunlugunun dSl¢iimii
> | wese |- : ; Rostru IV, segmen
genisliginin olclimil
10 T3U + + + Hind tibia uzunlugu
11 *HT.LU i i i Hind tarsus I.vsegment
uzunlugu
12 HT ILU + + + Hind tarsus II.vsegment
uzunlugu
13 | SIPH.U + + + Sifunkuli uzunlugu
14 | *SIPH.G - - - Sifunkuli genisligi
15 FrsU - - + Fronsal seta uzunlugu
16 | MDHSU - + + Orta bag tilyli uzunlugu
17 MDHSM i + + Orta bas.tuylerl
arasindaki mesafe
18 FFU + - - On bacak femur uzunlugu
19 *FFG - - - On bacak femur genisligi
20 KU + + + Kuyruk uzunlugu
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Cizelge 3.2. Degerlendirmeye alinan morfometrik oranlar ve bu oranlarin ilgili
caligsmalarla karsilastirilmasi (ortak karakter: +; ortak olmayan karakter: -)

Mevcut Calisma Lozier vd. Rakauskas Aciklama
(2008) vd. (2013)

1 SIPH.U/SIPH.G - - Slfunk}lh. vz unlugunun
genigligine orani

2 Ikinci anten segment
A2G/FrsU - - genisliginin alin tiyii
uzunluguna orani

3 A3U/KU 4 ) Anten liglincii s?gmentlmn
kuyruk uzunluguna orani

4 Anten iiciincii segmentinin
A3U/A4U + - anten dordiincii segmentine
orani

5 F -
T3U/KU 4 ) Hind tibia uzufllugunun
kuyruk uzunluguna orani

6 Hind tibia uzunlugunun
T3U/A3U + - Anten liciincli segment
uzunluguna orani

7 SIPHU/KU i ) Sifunkuli uzu?lugunun
kuyruk uzunluguna orani

8 On bacak femur
FFU/FFG - - uzunlugunun genisligine
orani

9 Anten altinc1 segmentinin
ANT6PT/ANT6Taban - - terminal kisminin taban
kismina oram

10 Orta bas tityleri arasindaki
MDHSM/MDHSU - + mesafenin orta bas tiiyii
uzunluguna orani

Multivaryans morfometrik analizleri Hyalopterus Ornekleri arasindaki
varyasyonun cok boyutlu modellemesini olusturmak icin kullamlmistir. Ozellikle
Kanonikal Varyans Analizi (CVA) (SPSS Base 16, SPSS Inc. 2007), morfolojik
verilerdeki varyasyonun temel bilesimlerinin belirlenmesi icin tiim Ornekler iizerinden
20 morfometrik karakter kullanilarak gerceklestirilmistir. Coklu Karsilastirma Analizi
(Tukey-HSD Testi) ve Tek Yonlii Varyans Analizi (ANOVA) (SPSS Base 16, SPSS
Inc. 2007) konak bitkinin, lokalitenin, Hyalopterus iiyelerinin morfolojik o6zellikleri

izerine etkilerinin tek tek ve birlikte etkilerini degerlendirmek amaciyla uygulanmistir.

3.2 Molekiiler Metot ve Analizler

Bu calismada Hyalopterus iiyelerine ait Afyonkarahisar, Usak, Kiitahya ve Nigde

illerinin farkli lokalitelerinden elde edilen 6rnekler kullanilmistir ve 6rnekler %96’ lik
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etil alkolde muhafaza edilmistir. Molekiiler analizler i¢in birincil konak olan P. dulcis
(6rneklem sayisi: 10), P. domestica (6rneklem sayisi: 7), P. persica (6rneklem sayist: 8)
ve P.armeniaca (6rneklem sayisi: 4) olmak {iizere dort popiilasyondan 29 birey
degerlendirilmistir. D1s grup olarak Aphis nerii (KC897173; Lagos-Kutz vd., 2014) ve
Brachycaudus cardui (KR045222; Gwiazdowski R. vd., 2015) belirlenerek, bu
haplotiplere ait diziler GENBANKASI’ndan elde edilmistir.

3.2.1 DNA izolasyonu

Hyalopterus bireylerine ait mitokondriyal COI gen bolgesini cogaltmak amaciyla
oncelikle DNA izolasyonu gergeklestirilmistir. DNA izolasyonu i¢in DNeasy® Tissue
Kit (QTAGEN) kullanilmustir.

3.2.1.1 DNA izolasyon protokolii

90 pul ATL Buffer’a 6rnek alinarak ezilir.

10 pl proteinaz-K eklenir.

56 ‘C’de minimum 3 saat 6rnek tamamen lizis olana kadar bekletilir.
Ornekler 10-15 saniye vortekslenir.

100 pl AL Buffer eklenir.

Ornekler 10-15 saniye vortekslenir.

100 pl ethanol eklenir.

Ornekler 10-15 saniye vortekslenir.

w ©® Nk w b

Ornekler spin column’a aktarilir. 6000 g’de 1 dakika santrifiij edilir.
. Toplama tiipii degistirilerek 500 pl AWI Buffer eklenir. 6000 g’de 1 dakika

—
o

santrifiij edilir.

11. Toplama tiipti degistirilerek 500 pl AWII Buffer eklenir. 20000 g’de 3 dakika
santrifiij edilir.

12. Spin column’lar steril ependorf tiiplerine alinir.

13. 50 pl Buffer AE eklenerek 3 dakika oda sicakliginda bekletilir ve 6000 g’de 1
dakika santrifiij edilir.

14. Toplama tiipleri ¢ikarilarak atilir ve elde edilen DNA iiriinleri -20 OC’ye almur.
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3.2.2 Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR)

3.2.2.1 Mitokondriyal sitokrom oksidaz alt iinite I (COI) ’le cogaltilmasi

DNA izolasyon islemi sonrasi Hyalopterus bireylerinin mitokondriyal COI gen
bolgesinin ¢ogaltilmasi i¢in LCO1490 - (5' -GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-
3"), ve HCO2198 - (§' -TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA - 3") primer c¢ifti
(Hebert vd., 2003) kullanildi. PCR i¢in kullanilan kimyasallar ve miktarlar1 (her bir

ornek i¢in) Cizelge 3.3’de verilmistir.

Cizelge 3.3. Polimeraz zincir reaksiyonu i¢in izlenilen yontem

Kimyasal Miktar (Total: 50 pl)

Taq polimeraz 0.3ul (5U/ pl; Fermantas)

dNTP mix 1 ul

10x Taq Buffer 5 ul (500 mM KCL, 100 mM Tris-HCI pH:
8.3/1.25 ml.)

MgCl, 4 ul (25 mM)

BSA 2wl (1.0 mg/mL)

LCO primer 2ul

HCO primer 2ul

DNA 1l

Veriti 96 well thermal cylcler PCR cihazi amplifikasyon islemi icin kullanildi ve
sicaklik miktarlar, siireleri ve dongii sayilar1 asagidaki sekilde uygulands;
v" On denatiirasyon: 95 'C’de 2 dakika

Denatiirasyon: 95 C’de 30 saniye
Baglanma: 46 "C’de 60 saniye } 5 dongii
Uzama: 72 'C’de 60 saniye
Denatiirasyon: 95 C’de 30 saniye
Baglanma: 51 'C’de 60 saniye } 30 dongii
Uzama: 72 'C’de 60 saniye
Sonlandirma: 72 ‘C’de 10 dakika

D N N N N N N

PCR islemi sonucu elde edilen her bir bireye ait iiriinden 10 pl’lik kisim % 1°lik agaroz

jelde 1000 be’lik molekiiler belirtegc (Thermo Scientific) kullamilarak, elektroforez
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tankinda (110 Voltta 45 dakika) yiiriitiildi. Bu asamadan sonra Vilber Lourmat
Quantum-ST4 cihazinda PCR iiriinleri kontrol edildi.
Amplifikasyon islemi sonras1 PCR fiiriinleri, dizi analizi i¢in Medsantek (ISTANBUL)

isimli sirkete gonderildi.

3.2.3 Veri analizi

3.2.3.1 DNA dizi hizalama

Her bir diziye ait kromotogramlar kontrol edildi ve daha sonra uygun ham diziler
Geneious® ver. 6.1.8. (Biomatters Ltd., Auckland, New Zealand) programina aktarildi.
3’- 5’ (ileri=forward) ve 5°- 3’ (geri=reverse) olmak iizere ¢ift yonlii olarak kullanilan
primerlere ait dizilerin tek tek her bir birey i¢in konsensus dizileri olusturuldu.
Konsensus dizileri olusturulduktan sonra biitiin bireylere ait diziler hizalanarak (¢oklu
hizalama=multiple alignment), fazlaliliklar kesilmis (trimleme) ve aymi uzunlukta
diziler elde edilmistir. Coklu hizalama isleminden sonra dizilerin diger dosya
formatlarina cevrilebilmesi ve molekiiler analiz programlarinda degerlendirilebilmesi

amaciyla fasta dosya formatinda kaydedilmistir.

3.2.3.2 Popiilasyon yapisinin ve genetik varyasyonlarin belirlenmesi

Polimorfik bolgeler (S), haplotipler (h), niikleotid (Pi, m) ve haplotip ¢esitliligi (Hg),
DNaSP ver. 5 (Librado ve Rozas, 2009) paket programi kullanilarak tespit edilmistir.
Haplotiplerin ikili karsilagtirnlmalari, niikleotid sikliklar, transisyon/transversiyon
oranlar1 (R) Mega 7.0 paket programi kullanilarak degerlendirilmistir (Kumar vd.,
2016).

3.2.3.3 Filogenetik analizler

658 be’lik COI gen bolgesine ait en uygun filogenetik model olarak Akaike (AIC) ve
Bayes (BIC) bilgi kriterlerine bagh olarak GTR+I filogenetik modeli JModelTest ver.
2.1.7. (Darriba vd., 2012) paket programi kullamilarak belirlendi. Hyalopterus’a ait
popiilasyonlarin filogenetik iliskilerini belirleyebilmek icin Maksimum Parsimoni (MP),

Maksimum olabilirlik (Maksimum Likelihood=ML) ve Komsu birlestirme
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(NJ=Neighbour joining) temelli filogenetik agaglar Mega 7.0 (Kumar vd., 2016)
programi ile elde edilmistir. ML analizi JModelTest ver. 2.1.7. (Darriba vd., 2012)
paket programi ile belirlenen en iyi baz degisim modeli GTR+I"ya gore 10000 tekrarli
olarak yapilmistir ve elde edilen agaglarda haplotip gruplarinin ayrilma noktalarina, %
olarak bootstrap degerleri belirtilmistir. NJ analizi Kimura-2-Parametresi’ne (K2P) gore
10000 tekrarli olarak olarak yapilmistir ve elde edilen agaclarda haplotip gruplarinin
ayrilma noktalarina, % olarak bootstrap degerleri belirtilmistir. MP analizi bulgusal
arama secgenegi ile, 10000 tekrarli olarak TBS dal karsilikli yer degistirme (swapping)
algoritmasina bagli olarak gerceklestirilmistir ve konsensus agaci olusturulmustur.
Bayesian filogenetik analizi GTR+I filogenetik modeline bagli olarak her bir 1000
basamak icin 100 nesil lizerinden 20000 nesil ilaveli yapilmistir. 120.000 nesil i¢in
gerceklestirilen Markov Chain Monte Carlo (4-MCMC) temelli Bayesian Yaklagim (BI)
analiziyle elde edilen agaclardan %95 giiven araliginda yer alan agacglar konsensus
agacini elde etmek amaciyla tutulmus ve FigTree ver. 1.3.1 programi (Rambaut, 2009)
ile ¢izilmistir. Medyan joining network analizi NETWORK ver. 5.0.0.0. (Bandelt vd.,
1999) kullamilarak gerceklestirilmistir. Popiilasyonlarin genetik kompozisyonu ve
farklilagmalarinin anlasilabilmesi icin molekiiler varyans analizi (AMOVA) kullanish
bir metottur (Meirmans, 2012; Mutun ve Karagdzoglu, 2015). Bu baglamda Arlequin
3.0 (Excoffier vd., 2005) paket programi Hyalopterus popiilasyonlarinin molekiiler
varyans analizi (AMOVA) i¢in kullanilmistir.
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BOLUM IV

BULGULAR

4.1 Morfolojik Bulgular

Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak ve Nigde illerinde 2012-2013 yillar1 arasinda yapilan
arazi calismalar1 sonucunda P. dulcis, P. domestica, P. persica, P. armeniaca ve
Phragmites spp. konaklan iizerinden elde edilen Orneklerin teshisleri Blackman ve
Eastop (2017)’a gore morfolojik olarak gerceklestirilmistir (Sekil 2.1.7.). Teshis
islemleri neticesinde H. pruni, H. amygdali ve H. persikonus olmak iizere ii¢ tiiriin
iilkemizde dagilim gosterdigi belirlenmistir. Ac¢ik yesil renkli ve kanatsiz H. pruni
bireyleri arazi ¢alismalar sirasinda genel olarak birincil konak olan P. domestica’nin
yapraklart altinda ve ikincil konak olan Phragmites spp. yapraklarinin {iizerinde
beslenmekteydi (Sekil 4.3.). Koyu yesil renkli ve kanatsiz H. amygdali bireyleri arazi
calismalar1 sirasinda genel olarak birincil konak olan P. dulcis’in yapraklar altinda
beslenmekteydi (Sekil 4.1.). Ikincil konak olan Phragmites iiyeleri iizerinde bu tiire ait
popiilasyonlara rastlanmamisken, nadiren P. domesticus ve P. armeniaca iizerinde
rastlanmastir. H. persikonus tilkemiz afit faunas1 i¢in yeni kayit olarak verilmistir (Senol
vd., 2015a). Bu tiire ait kanatsiz bireyler genelde olarak birincil konak olarak P. persica
ve ortak konak olarak degerlendirilen P. armeniaca’min yapraklari altinda
beslenmekteydi. Ikincil konak olan Phragmites spp. iiyelerinde bu tiire ait
popiilasyonlara rastlanamamistir (Sekil 4.2.). Tirlere ait lokalite bilgileri Ek-1’de

verilmistir.

Sekil 4.1. H. amygdali'nin P. dulcis yapragi altinda beslenirken (A) ve genel
viicut (B), bas bolgesi (C) ve sifunkuli (D) mikroskop goriintiileri
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Sekil 4.2. H. persikonus’un P. persica yaprag altinda beslenirken (A) ve genel
viicut (B), basg bolgesi (C) ve sifunkuli (D) mikroskop goriintiileri

Sekil 4.3. H. pruni’in P. domestica yaprag altinda beslenirken (A) ve genel
viicut (B), bas bolgesi (C) ve sifunkuli (D) mikroskop goriintiileri

Hyalopterus popiilasyonlarinin kalic1 preparatlart iizerinden tanimlama islemleri ve
morfolojik karakterlerle ilgili 6l¢iimler yapilirken daha once elde edilen ve karsilasilan

morfolojik yapilardan farkli 6zelliklere sahip populasyonlar ve bireyler tespit edildi. Bu

29



kapsamda H. pruni olarak tanmimlamis oldugumuz popiilasyona ait kalici preparat
iizerinde genel goriiniim olarak H. pruni’ye benzeyen ancak anten segment sayisi 5 olan
ve daha kisa ve farkli goriintimde sifunkuliye sahip olan bireyler belirlenmistir (Sekil

4.4;4.5).

Sekil 4.5. Hyalopterus popiilasyonlarinin sifunkuli uzunluk ve goriiniimleri

Bu bireylerle ilgili bilgiler not edilmis ve devam eden tanimlama ve morfolojik
Olctimler esnasinda ise 3 popiilasyonun tamamen bu oOzelliklere sahip bireylerden

olustugu gozlemlenmistir. Bu popiilasyonlarin konak bitki iizerinden elde edilen
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fotograflarina bakildiginda herhangi bir farklilik kesinlikle gézlemlenememistir (Sekil
4.6).

Sekil 4.6. Hyalopterus popiilasyonlarinin konak bitki tizerinde goriintimleri

H. pruni popiilasyonu ile karma olarak ve ayr1 sadece kendine 6zgii bireylerden olusan
popiilasyona ait ilk degerlendirmeler yapildiginda klasik taksonomik yaklasimla yeni bir
tiir olarak tamimlanabilecegi iizerinde durulmustur. Elde edilen verilerin molekiiler
veriler ile Ortiigiip-Ortiismedigini belirlemek amaciyla gergeklestirilen DNA dizi analizi
calismalarinda morfolojik olarak farkli 6zellikteki bu popiilasyonlarin ¢ok biiyiik oranda
H. pruni popiilasyonu ile ortiistiigii ortaya ¢ikarilmistir ve bu nedenle bu popiilasyon
calisma esnasinda H. pruni X olarak tamimlanmistir. Morfolojik olarak ¢ok belirgin
sekilde goriilen bu farkliliga ragmen molekiiler olarak belirgin bir farkliligin

goriilmemesi fenotipik plastisite kapsaminda degerlendirilmistir.

4.2 Hyalopterus Popiilasyonlarma Ait Morfometrik Bulgular

4.2.1 Hyalopterus tiirleri arasindaki morfometrik varyasyonlar

Lokalite ve konak dikkate alinmadan tiirler aras1 varyasyonu belirlemek igin

degerlendirilen karakterlere bagli oranlar {izerinden yapilan degerlendirmede her bir oran

icin minimum, maksimum ve aritmetik ortalama degerler belirlenmistir. Bu oranlarin
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tanimlayici istatiksel degerlerine bakildiginda H. pruni ve H. persikonus’un birbirine

daha fazla benzerlik gosterdigi, H. pruni X’in diger gruplardan oldukca farklilik

gosterdigi goriilmiistiir (Cizelge 4.1.). Bu oranlarin tanimlayici istatiksel degerleriyle

ortaya konulan farkliligin istatiksel acidan anlamliligi ortaya koymak icin Tek Yonlii

Varyans Analizi (ANOVA) uygulanmistir. Bu veriler ¢cercevesinde belirlenen 3 tiir ve H.

pruni X’in popiilasyonunun tiim Ol¢iimii yapilan oranlar acisindan istatistiki olarak

farklilig1 net olarak ortaya konmustur (Cizelge 4.2.).

Cizelge 4.1. Hyalopterus iiyelerine ait popiilasyonlarin tanimlayic istatiksel verileri

SIPH.U/SIPH.G A2G/FrsU A3U/KU A3U/A4U T3U/KU
Popiilasyon Alt-tist deger Alt:ust AltZUSt Alt-iist deger Alt-iist deger
(Ortalama) g = (Ortalama) (Ortalama)
(Ortalama) (Ortalama)
H. amygdali 1.4-3.5 1.7-3.0 1.5-2.2 1.3-2.1 3.9-54
: 2.5) 2.7) (1.8) (1.7) (4.6)
H. pruni 1.4-4.5 0.1-2.0 1.4-2.5 1.2-2.0 3.1-6.1
: (2.6) (1.1) (1.9) (1.5) (4.8)
H i 1.6-3.6 0.8-1.7 1.1-2.0 0.8-2.0 3.0-5.0
- persironus 2.3) (1.2) 2.3) (1.4) (4.1)
H i X 0.4-1.2 0.2-6.0 1.3-2.0 1.9-2.5 (3.00-4.2)
-prum (0.6) (4.5) (1.6) 2.2) (3.5)
MDHSM/MDDHSL | SIPH.U/KU | FFU/FFG | A6PT/A6Taban | T3U/ANT3U
Popiilasyon Alt-iist deger ﬁg:‘;t %g:l;it Alt-iist deger Alt-iist deger
(Ortalama) (Or ta%ama) (Or ta%ama) (Ortalama) (Ortalama)
H. amygdali 0.03-0.75 0.4-0.7 3.5-6.4 2.0-5.2 2.0-2.9
: (0.02) (0.4) “.7) (2.9) (2.4)
H. pruni 0.02-0.5 0.3-0.6 3.7-6.7 2.0-4.0 1.5-3.0
: 0.3) (0.5) 5.2) 3.2) 2.4)
H i 0.4-1.2 0.3-0.6 3.7-6.4 2.2-4.0 1.7-3.1
- persixonus (0.6) (0.4) (4.8) 3.1 (2.5)
H. pruni X ) 0.1-0.2 1.8-4.0 1.2-1.6 1.8-2.4
: 0.1) 3.1 (1.4) 2.1

Cizelge 4.2. Hyalopterus iiyeleri i¢in konak ve lokalite farklilig1 g6z ard1 edildiginde
tiire bagli farklilik olusturan morfolojik karakterler (ANOVA) (sadece P <0.05 olanlar
verilmistir; df: serbestlik derecesi)

toptam | % | ortaamas | F | P
Gruplar arasi 70.35 3 23.45 171.54 | 0.00
SIPH.U / SIPH.G Grup ici 88.85 650 0.13
Toplam 159.20 3

32




Cizelge 4.2. (Devam) Hyalopterus iiyeleri i¢in konak ve lokalite farkliligi goz ardi
edildiginde tiire bagh farklilik olusturan morfolojik karakterler (ANOVA) (sadece
P <0.05 olanlar verilmistir; df: serbestlik derecesi)

TI‘(()a[;e:::l df Of'(t:f::ﬁ;m F P
Gruplar arast 151.24 3 50.41 209.44 | 0.00
A2G / FrsU Grup ici 93.63 389 0.24
Toplam 244.87 392
Gruplar arast 11.46 3 3.82 108.31 | 0.00
A3U /KU Grup i¢i 21.24 602 0.03
Toplam 32.70 605
Gruplar arast 16.36 3 545 204.05 | 0.00
ANT3U / ANT4L Grup ici 16.89 632 0.027
Toplam 33.25 635
Gruplar arasi 65.55 3 21.85 141.76 | 0.00
T3U /KU Grup ici 95.10 617 0.15
Toplam 160.66 620
Gruplar arasi 3.53 3 1,17 36.69 | 0.00
Grup i¢i 20.14 628 0.32
T3U/ANT3U
Toplam 23.67 631
Gruplar arasi 2.20 3 0.73 267.30 | 0.00
SIPH.U /KU Grup ici 1.71 624 0.003
Toplam 3.91 627
Gruplar arast 97.79 3 32.59 99.02 | 0.00
FFU/FFG Grup ici 215.28 654 0.32
Toplam 313.08 657
Gruplar arasi 65.02 3 21.67 225.43 | 0.00
A6PT / A6Taban Grup ici 60.38 628 0.09
Toplam 125.40 631
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Cizelge 4.2. (Devam) Hyalopterus iiyeleri i¢in konak ve lokalite farkliligi goz ardi
edildiginde tiire bagh farklilik olusturan morfolojik karakterler (ANOVA) (sadece

P <0.05 olanlar verilmistir; df: serbestlik derecesi)

Kareler
Kareler Toplanm | df Ortalamasi F P
Gruplar arasi 3.90 2 1.95 27.98 | 0.00
MDHSM / —
MDDHSL Grup igi 16.901 242 0.07
Toplam 20.810 244

Istatiksel acidan 4 Hyalopterus grubu arasindaki farkhiligin irdelenmesi ve hangi

gruplarin bu farkliliga yol actigin1 ortaya koymak i¢in Coklu Karsilastirma Analizi

(Tukey-HSD testi) uygulandi. Coklu Karsilastirma Analizine gére dort popiilasyonun da

morfometrik varyasyonun ortaya c¢ikmasinda onemli rol oynadiklan goriilmiistiir

(Cizelge 4.3.).

Cizelge 4.3. Hyalopterus popiilasyonlarinin morfometrik karakterlerin lokalite ve konak
ayrimi yapilmadan Coklu Karsilastirma Analizi (Tukey-HSD testi) (* P <0.05 )

95% Giiven
Arahg

Ortalama Standart Alt Ust

(D TUR (J) TUR Farki (I-])) Hata P. Sinir Sinir
H. amygdali | H. pruni -0.10812(*) 0.04033 0.038 -0.2120 | -0.0043

SIPHL /G H. persikonus | 0.15295(*%) 0.04058 0.001 0.0484 0.2575
H. pruni X 1.89176(*) 0.09326 0.000 1.6516 2.1320

H. amygdali | H. pruni 1.22998(*) 0.06863 0.000 1.0529 1.4071

A2G /FrsU H. persikonus | 1.26336(*) | 0.07124 | 0.000 | 1.0796 | 1.4472
H. pruni X - 0.18310(%) 0.20847 0.000 -2.7210 | -1.6452
H. amygdali | H. pruni -0.09505(*) 0.02140 0.000 -0.1502 | -0.0399

AnT3U/ CaL H. persikonus | 0.20602(*) 0.02155 0.000 0.1505 0.2615
H. pruni X 0.20355(*) 0.04657 0.000 | 0.0836 0.3235

H. amygdali | H. pruni 0.12693(*) 0.01806 0.000 0.0804 0.1734

ANT3U / ANT4L H. persikonus | 0.28928(*) 0.01813 0.000 0.2426 0.3360
H. pruni X -0.51221(*) 0.03944 0.000 | -0.6138 | -0.4106
H. amygdali | H. pruni -0.18124(*) 0.04435 0.000 -0.2955 | -0.0670

T3U / CaL H. persikonus | 0.42754(*) 0.04450 0.000 0.3129 0.5422
H. pruni X 1.11544(%) 0.09723 0.000 0.8650 1.3659
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Cizelge 4.3. (Devam). Hyalopterus popiilasyonlarinin morfometrik karakterlerin
lokalite ve konak ayrimi yapilmadan Coklu Karsilastirma Analizi
(Tukey-HSD testi) (* P <0.05)

95% Giiven
Arah@

Ortalama Standart Alt Ust

(O TUR () TUR Farki (I-)) Hata P. Simir Simir

H. amygdali | H. pruni 0.02543 0.01979 0.573 -0.0256 | 0.0764

T3U/ ANT3U

H. persikonus -0.05241(*) 0.01990 0.043 -0.1037 | -0.0011

H. pruni X 0.36812(*) 0.04321 0.000 | 0.2568 0.4794

H. amygdali | H. pruni -0.00883 0.00591 0.442 -0.0240 | 0.0064

SIPHL / CaL H. persikonus 0.05706(*) 0.00593 0.000 | 0.0418 0.0723
H. pruni X 0.32309(*) 0.01329 0.000 | 0.2889 0.3573
H. amygdali | H. pruni -0.53970(*) 0.06287 0.000 | -0.7016 | -0.3778
FFU/FFG H. persikonus -0.17224(*) 0.06291 0.032 -0.3343 | -0.0102
H. pruni X 1.58225(*) 0.13833 0.000 1.2260 1.9385
H. amygdali | H. pruni -0.30794(*) 0.03453 0.000 -0.3969 | -0.2190

A6PT / . *

A6Taban H. persikonus -0.19633(*%) 0.03453 0.000 -0.2853 | -0.1074
H. pruni X 1.51827(*) 0.07489 0.000 1.3254 1.7112

Wilk’s lambda analizine gore elde edilen kanonikal ayirma fonksiyonunun P=0.00
degeriyle anlamli oldugu ve 6zdeger istatistigine gore 1. Kanonikal Vektor toplam
cesitliligin %71.3’linii; 2. Kanonikal Vektor ise %28.7’sini agiklamaktadir (Cizelge 4.
4.).

Cizelge 4.4. Hyalopterus popiilasyonlarinin morfometrik karakterler kullanilarak
lokalite ve konak ayrim1 yapilmadan Kanonikal Ayirma Analizi; 6zdeger istatistigi ve
Wilks Lambda istatistigi (df: serbestlik derecesi)

Kanonikal =) :
Oz deger Vflryal.lslarln Toplam% Wilks Ki-Kare | df | P Kanonikal
Vekti yiizdesi Lambda Korelasyon
ektor
CVl1 2.345(a) | 71.3 71.3 154 355.508 | 14 | 0.000 | 0.837
CV2 0.942(a) | 28.7 100 515 126.110 | 6 | 0.000 | 0.696

a Analizde ilk 2 kanonikal ayirma fonksiyonu kullanilmistir.

Popiilasyonlar1 ayirmada kullanilan karakterlerin bagil onemliligini belirlemek igin
standartlastirilmis Kanonikal Varyans Analizi (CVA) yapilmistir  (Cizelge 4.5.).
Kanonikal Vektor 1’e gore en yiiksek degerler A2G/FrsU (0.904), A3U/KU (0.783) ve
T3U/ANT3U (0.752); Kanonikal Vektor 2’ye gore en yiiksek degerler A3U/KU
(0.601)’ye aittir. Konaga bagli gerceklestirilen analiz sonuglartyla ilk iki Kanonikal

Fonksiyonda Hyalopterus iiyeleri arasinda (konak ve lokalite dikkate alinmadan)
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farklillk olup olmadigi Sekil 4.7 ile gosterilmistir. Elde edilen sonuca gore
Hyalopterus’u temsil eden tiirlere ait populasyonlar birbirinden farklilik gdstermektedir.
Ancak H. pruni ve H. persikonus popiilasyonlarinin birbirine daha fazla benzerlik

gosterdigi belirlenmistir.

Cizelge 4.5. Hyalopterus popiilasyonlarinin morfometrik karakterler kullanilarak
lokalite ve konak ayrimi yapilmadan Standartlagtirilmis Kanonikal Ayirma Fonksiyon

Katsayisi

Karakterler Kanonikal Vektor 1 | Kanonikal Vektor 2
SIPHL / SIPH.G -0.048 0.432
A2G / FrsU 0.904 -0.455
A3U /KU 0.783 0.601
ANT3U / ANT4L 0.268 0.271
T3U / ANT3U 0.752 0.119
FFU/FFG 0.102 0.427
MDHSM / MDDHSL | 0.313 0.139
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Sekil 4.7. Hyalopterus iiyelerinin konak ve lokalite ayrimi yapilmadan CVA’ ya gére
siniflandirilmalar1 (o: H. persikonus; +: H. pruni; o: H. amygdali)

Nr



4.2.2 Hyalopterus popiilasyonlarinda konak bitkiye bagh ortaya ¢cikan morfometrik

varyasyonlar

Hyalopterus iiyelerinin birincil konaklarindan P. persica, P. armeniaca, P. domestica ve
P. dulcis popiilasyonlar1 arasinda farklilik olup olmadigimi anlamak amaciyla
Afyonkarahisar, Usak, Kiitahya ve Nigde illerinden toplanan kanatsiz bireylerden elde
edilen morfometrik degerler ANOVA tamimlayict istatistigiyle degerlendirilmistir.
Hyalopterus tiirleri arasinda farklilik olup olmadigimi anlamak amaciyla lokalite ve
konak farkliliklarn dikkate alinmadan bireylerden elde edilen oransal degerlere gore
ANOVA analizi yapilarak ve kullanilan istatistiksel olarak bu karakterlerin tiimii
bakimindan tiirlerin farklilik gosterdigi belirlenmistir (Cizelge 4.6.). VU, A2G, FrsU,
MDHSU, MDHSM, A3U, A4U, A6PT, URSU, FFU, FFG, T3U, HTI, SIPHG, KU nun
ayirt edici karakterler oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.7.).

Cizelge 4.6. Hyalopterus tiyeleri i¢in P. persica, P. armeniaca, P. domestica ve P.
dulcis konaklarina bagh farklilik olusturan morfolojik karakterler (ANOVA)
(sadece P <0.05 olanlar verilmistir; df: serbestlik derecesi)

Kareler Kareler
Toplam df Ortalamasi F P
Gruplar Arasi 4.288 3 1.429 20.053 0.00
VU Grup ici 26.941 378 0.071
Toplam 31.229 381
A2G Gruplar Arasi 0.001 3 0.000 12.687 0.00
Grup i¢i 0.013 522 0.000
Toplam 0.014 525
Frs.U Gruplar Arasi 0.023 3 0.008 134.901 0.00
Grup ici 0.017 308 0.000
Toplam 0.040 311
MDHSU | Gruplar Arasi 0.016 3 0.005 87.216 0.00
Grup ici 0.015 238 0.000
Toplam 0.031 241
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Cizelge 4.6. (Devam) Hyalopterus iiyeleri icin P. persica, P. armeniaca, P.
domestica ve P. dulcis konaklarina bagh farklilik olusturan morfolojik karakterler

(ANOVA) (sadece P <0.05 olanlar verilmistir; df: serbestlik derecesi)

Kareler Kareler
Toplanm df Ortalamasi F P
MDHSM | Gruplar Arasi 0.024 3 0.008 15.956 0.00
Grup i¢i 0.084 168 0.000
Toplam 0.107 171
A3.U Gruplar Arast 0.224 3 0.075 38.910 0.00
Grup ici 0.986 513 0.002
Toplam 1.211 516
A4U Gruplar Arasi 0.111 3 0.037 26.575 0.00
Grup ici 0.714 515 0.001
Toplam 0.824 518
A6PT Gruplar Arasi 0.158 3 0.053 15.491 0.00
Grup i¢i 1.741 511 0.003
Toplam 1.899 514
URS.U Gruplar Arasi 0.008 3 0.003 74.312 0.00
Grup ici 0.020 519 0.000
Toplam 0.028 522
FFU Gruplar Arasi 0.026 3 0.009 4.901 0.002
Grup ici 0.941 525 0.002
Toplam 0.967 528
FFG Gruplar Arasi 0.008 3 0.003 25.653 0.00
Grup i¢i 0.055 525 0.000
Toplam 0.063 528
T3U Gruplar Arasi 0.695 3 0.232 22.551 0.00
Grup i¢i 5.340 520 0.010
Toplam 6.034 523
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Cizelge 4.6. (Devam) Hyalopterus iiyeleri icin P. persica, P. armeniaca, P.
domestica ve P. dulcis konaklarina bagh farklilik olusturan morfolojik karakterler

(ANOVA) (sadece P <0.05 olanlar verilmistir; df: serbestlik derecesi)

Kareler Kareler
Toplanm df Ortalamasi F P
HT.I.U Gruplar Arasi 0.001 3 0.000 5.933 0.001
Grup i¢i 0.015 519 0.000
Toplam 0.015 522
SIPH.G | Gruplar Arasi 0.001 3 0.000 5.548 0.001
Grup ici 0.024 519 0.000
Toplam 0.025 522
KU Gruplar Arasi 0.049 3 0.016 57.407 0.00
Grup ici 0.140 492 0.000
Toplam 0.189 495
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Cizelge 4.7. ANOVA sonuclarinin tanimlayici istatistigine gore P. persica, P. armeniaca,
P. domestica ve P. dulcis konaklarini kullanan Hyalopterus iiyelerinin morfometrik
karakterlere bagli ortalamalari, alt ve iist degerlerinin ¢izelge halinde gosterimi

vu A2U A2G Frs.U MDHSU
Alt-Ust Deger Alt-Ust Deger Alt-Ust Deger Alt_}] st Alt_.U st
(Ortalama) (Ortalama) (Ortalama) Deger Deger
(Ortalama) (Ortalama)
P. domestica 1(520_23234 0.06-0.08 0.05-0.06 0.01-0.06 0.01-0.06
(0.07) (0.05) (0.04) (0.03)
P. persica 1.40-2.54 0.04-0.09 0.04-0.06 0.02-0.05 0.01-0.05
: (2.04) (0.07) (0.05) (0.04) (0.04)
P. dulcis 1.55-2.80 0.06-0.08 0.05-0.07 0.01-0.04 0.01-0.03
: (2.29) (0.07) (0.06) (0.02) (0.02)
P. armeniaca 1.43-2.90 0.05-0.08 0.04-0.06 0.02-0.06 0.02-0.05
: (2.05) (0.07) (0.05) (0.04) (0.04)
A4U A6PT A6Taban A3U KU
Alt-Ust Deger | Alt-Ust Deger | Alt-Ust Deger Alt—}I st Alt_.U st
(Ortalama) (Ortalama) (Ortalama) Deger Deger
(Ortalama) (Ortalama)
P. domestica 0.14-0.36 0.12-0.45 0.09-0.15 0.30-0.52 0.16-0.24
) (0.27) (0.37) 0.12) (0.42) (0.20)
P . 0.20-0.35 0.22-0.47 0.10-0.14 0.22-0.47 0.19-0.25
- persicd (0.28) (0.37) 0.12) (0.39) (0.22)
P. dulcis 0.14-0.34 0.12-0.63 0.09-0.14 0.30-0.55 0.19-0.25
) (0.24) (0.32) 0.12) (0.42) (0.23)
P. armeniaca 0.18-0.32 0.30-0.42 0.09-0.15 0.29-0.50 0.04-0.28
) (0.26) (0.36) (0.12) (0.37) (0.23)
A3U URSU FFU FFG HT.I
Alt-Ust Deger Alt-Ust Deger Alt-Ust Deger Alt_}] st Alt_,U st
(Ortalama) (Ortalama) (Ortalama) Deger Deger
(Ortalama) (Ortalama)
P. domestica 0.64-1.28 0.08-0.10 0.27-0.49 0.07-0.11 0.03-0.05
: (1.04) (0.09) (0.42) (0.08) (0.04)

P. persica 0.65-1.16 0.07-0.10 0.30-0.46 0.06-0.10 0.03-0.05
: (0.98) (0.08) 0.41) (0.08) (0.04)
P. dulcis 0.66-1.19 0.07-0.10 0.15-0.48 0.07-0.11 0.03-0.05
: (1.03) (0.09) 0.41) (0.09) (0.04)
P. armeniaca 0.29-0.50 0.06-0.09 0.30-0.47 0.06-0.10 0.03-0.06
) (0.37) (0.08) (0.40) (0.08) (0.04)

HT.II SIPH.U SIPH.G
Alt-Ust Deger Alt-Ust Deger Alt-Ust Deger

(Ortalama) (Ortalama) (Ortalama)

P. domestica 0.12-0.17 0.03-0.13 0.03-0.07
) (0.15) (0.11) (0.04)

P. persica 0.10-0.17 0.06-0.14 0.03-0.06
) (0.15) (0.10) (0.04)

P. dulcis 0.11-0.17 0.03-0.14 0.04-0.08
) (0.15) (0.11) (0.05)

P. armeniaca 0.11-0.17 0.07-0.13 0.03-0.07
) (0.15) (0.10) (0.04)
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Tukey-HSD Testine (Coklu karsilastirma analizi) gore konaga bagli olarak MDHSM ve
URSG disindaki karakterler bakimindan H. pruni, H. persikonus, H. dulcis ve H.
armeniaca konaklarindaki Hyalopterus popiilasyonlarinda farklilik olusturmustur

(Cizelge 4.8.). Tukey-HSD testine gore;

P. domestica konagi iizerinden beslenen popiilasyonlar:

A3U, VU ve URSU karakterlerine bagh olarak P. persica ve P. armeniaca konaklarini
kullanan popiilasyonlardan; A2U, MDHSM, FFU, FFG ve T3U karakterlerine bagh
olarak P. armeniaca konaginda beslenen popiilasyonlardan; FrsU, MDHSU, A4U,
AG6PT karakterlerine bagli olarak P. dulcis konaginda beslenen popiilasyonlardan

farklilik gostermistir.

P. dulcis konagl iizerinden beslenen popiilasyonlar:

A2U, MDHSM, URSU, FFG ve SIPH.G karakterleriyle P. persica, P. armeniaca ve P.
domestica konaginda beslenen popiilasyonlardan; VU, A3U ve T3U ile P. persica ve P.
armeniaca konaklarin1 kullanan popiilasyonlardan; KU ile P. domestica konaginda

beslenen popiilasyonlardan farklilik gostermistir.

P. persica konag iizerinden beslenen popiilasyonlar:

MDHSU karakteri bakimindan P. domestica ve P. dulcis konaklarimi kullanan
popiilasyonlardan farklilik gostermistir. A4U karakteri ile P. dulcis ve P. armeniaca
konaklar iizerinde beslenen popiilasyonlardan ayrilmistir. Bununla birlikte, KU ile P.
domestica konagini kullanan; URSU ve FFG karakterleriyle P. armeniaca konagi
tizerinde bulunan ve A6PT ile Frs.U Kkarakterleri bakimindan P. dulcis

popiilasyonlardan farklilik gostermistir.

P. armeniaca konag iizerinden beslenen popiilasyonlar:

FrsU, HTI ile MDHSU karakterleri bakimindan P. domestica ve P. dulcis

konaklarindaki popiilasyonlardan; KU ile P. domestica kona@ iizerinde beslenen
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popiilasyonlardan; A4U ve AG6PT ile P. dulcis

popiilasyonlardan farklilik gostermistir.

Cizelge 4.8. Hyalopterus tiirlerinin morfometrik karakterlerinin P. persica, P.

konagi {iizerinden beslenen

armeniaca, P. dulcis ve P. domestica konaklarina bagh Coklu Karsilastirma Analizi

(Tukey-HSD testi) (sadece P <0.05 olanlar verilmistir)

95% Confidence
Ortalama Standart Interval

(I) KONAK (J) KONAK Farki (I-)) Hata P Alt Smr | Ust Simir

YU Tukey .
HSD | P.domestica | P. armeniaca | *'79%%") 0.03613 | 0.000 |0.0770 |0.2634
P .persica 0.18033(*) |0.03995 |0.000 |0.0772 |0.2834
P. dulcis P. armeniaca | 0-24184() | 0.03844 10.000 {0.1427 | 0.3410
P persica 0.25195(*) |0.04205 |0.000 |[0.1434 |0.3605

A2U Tukey .
HSD | P. domestica | P. armeniaca 0.00168(*) | 0.00058 | 0.021 | 0.0002 | 0.0032
P. dulcis P. domestica | 0-00214() [ 0.00061 10.003 |0.0006 | 0.0037
P. armeniaca | 0-00382() | 0.00062 1 0.000 |0.0022 | 0.0054
P. persica 0.00248(*) | 0.00065 | 0.001 |0.0008 | 0.0042

. Tuk
frst HI;SY P. domestica | P. dulcis 0.017877(*) | 0.001229 | 0.000 | 0.01470 | 0.02105
P. armeniaca | P. domestica | O-00H162(%) | 0.001146 110.002 | 0.00120 | 0.00712
P. dulcis 0.022039(*) [ 0.001198 | 0.000 | 0.01895 | 0.02513
P. persica P. dulcis 0.020641(*) [ 0.001268 | 0.000 | 0.01736 | 0.02392
Tuk

rDHS Hggy P. domestica | P. dulcis 0.011866(*) | 0.001407 | 0.000 | 0.00823 | 0.01551
P. armeniaca | P. domestica | 0-C09402(") | 0.001326 | 0.000 | 0.00603 | 0.01289
P. dulcis 0.021328(*) [ 0.001433 | 0.000 | 0.01762 | 0.02504

*
P. persica P. domestica | 0-007984(*) | 0.001457 10.000 | 0.00422 | 0.01175
P. dulcis 0.019850(*) | 0.001555 | 0.000 | 0.01583 | 0.02387
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Cizelge 4.8. (Devam) Hyalopterus tiirlerinin morfometrik karakterlerin P. persica, P.
armeniaca, P. dulcis ve P. domestica konaklarina baglh Coklu Karsilastirma Analizi

(Tukey-HSD testi) (sadece P <0.05 olanlar verilmistir)

95%
Confidence
Interval
Ortalama Standart Alt Ust
(I) KONAK (J) KONAK Farki (I-]) Hata P Sinmir Sinir
MDHSM | Tukey N
HSD P. domestica | P. armeniaca 0.01315(*) | 0.00446 | 0.019 | 0.0016 | 0.0247
. 0.01475(*) | 0.00487 | 0.015 | 0.0021 | 0.0274
P. persica
*
P. dulcis P. domestica 0.01742(*) | 0.00528 | 0.006 | 0.0037 | 0.0311
, 0.03056(*) | 0.00502 | 0.000 | 0.0175 | 0.0436
P. armeniaca
. 0.03217(*) | 0.00539 | 0.000 | 0.0182 | 0.0461
P. persica
A3.U Tukey .
HSD P. domestica | P. armeniaca 0.04731(¢*) | 0.00519 | 0.000 | 0.0339 | 0.0607
. 0.03456(*) | 0.00543 | 0.000 | 0.0206 | 0.0486
P. persica
P. dulcis . 0.04565(*) | 0.00555 | 0.000 | 0.0313 | 0.0600
P. armeniaca
. 0.03291(*) | 0.00577 | 0.000 | 0.0180 | 0.0478
P. persica
A4.U Tukey | P.domestica "
HSD P. dulcis 0.03141(*) | 0.00460 | 0.000 | 0.0196 | 0.0433
P.armeniaca . 0.02058(*) | 0.00471 | 0.000 | 0.0084 | 0.0327
P.dulcis
P.persica . 0.02043(*) | 0.00470 | 0.000 | 0.0083 | 0.0325
P.armeniaca
*
P.dulcis 0.04101(*) | 0.00488 | 0.000 | 0.0284 | 0.0536
A6PT Tukey | P.domestica "
HSD P.dulcis 0.04633(*) | 0.00722 | 0.000 | 0.0277 | 0.0649
P.armeniaca . 0.02897(*) | 0.00742 | 0.001 | 0.0098 | 0.0481
P.dulcis
7, k
P.persica P.dulcis 0.04122(*) | 0.00770 | 0.000 | 0.0214 | 0.0611
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Cizelge 4.8. (Devam) Hyalopterus tiirlerinin morfometrik karakterlerin P. persica, P.
armeniaca, P. dulcis ve P. domestica konaklarina baglh Coklu Karsilastirma Analizi
(Tukey-HSD testi) (sadece P <0.05 olanlar verilmistir)

95% Confidence
Interval
Ortalama Standart Alt Ust
(I) KONAK (J) KONAK Farki (I-J) Hata P Simir Sir
URSU | Tukey .
HSD P. domestica | P. armeniaca 0.00791(*) | 0.00072 | 0.000 | 0.0060 | 0.0098
. 0.00381(*) | 0.00075 | 0.000 | 0.0019 | 0.0057
P. persica
P .persica . 0.00410¢*) | 0.00077 | 0.000 | 0.0021 | 0.0061
P. armeniaca
£
P. dulcis P. domestica 0.00278(*) | 0.00075 | 0.001 | 0.0008 | 0.0047
. 0.01069(*) | 0.00077 | 0.000 | 0.0087 | 0.0127
P. armeniaca
. 0.00659(*) 0.00080 | 0.000 | 0.0045 | 0.0087
P. persica
FFU | Tukey .
HSD P. domestica | P. armeniaca 0.01819(*) | 0.00493 | 0.001 | 0.0055 | 0.0309
FFG | Tukey .
HSD P. domestica | P. armeniaca 0.00333(*) | 0.00120 | 0.028 | 0.0002 | 0.0064
P. persica . 0.00600(*) | 0.00128 | 0.000 | 0.0027 | 0.0093
P. armeniaca
£
P. dulcis P. domestica 0.00754(%) | 0.00126 | 0.000 | 0.0043 | 0.0108
. 0.01087(*) | 0.00128 | 0.000 | 0.0076 | 0.0142
P. armeniaca
. 0.00487(%) | 0.00134 | 0.002 | 0.0014 | 0.0083
P. persica
T3U Tukey N
HSD P. domestica | P. armeniaca 0.08420(*) | 0.01187 | 0.000 | 0.0536 | 0.1148
. 0.06614(*) | 0.01251 | 0.000 | 0.0339 | 0.0984
P. persica
P. dulcis . 0.07344(C%) |0.01271 | 0.000 | 0.0407 | 0.1062
P. armeniaca
. 0.05538(C*) | 0.01331 | 0.000 | 0.0211 | 0.0897
P. persica
HT.I. | Tukey .
HSD P. armeniaca | P. domestica 0.00240(*) | 0.00063 | 0.001 | 0.0008 | 0.0040
£
P. dulcis 0.00231(C*) | 0.00067 | 0.004 | 0.0006 | 0.0040
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Cizelge 4.8. (Devam) Hyalopterus tiirlerinin morfometrik karakterlerin P. persica, P.
armeniaca, P. dulcis ve P. domestica konaklarina baglh Coklu Karsilastirma Analizi
(Tukey-HSD testi) (sadece P <0.05 olanlar verilmistir)

95%
Confidence
Interval
Ortalama | Standart Alt Ust
(I) KONAK (J) KONAK Farki (I-]) Hata P Simir Simir
%
SIPHG | Tukey HSD P. dulcis P .domestica 0.00241(*) | 0.00083 | 0.021 | 0.0003 | 0.0046
. 0.00278(*) | 0.00085 | 0.006 | 0.0006 | 0.0050
P. armeniaca
. 0.00333(*) | 0.00089 | 0.001 | 0.0010 | 0.0056
P. persica
%
KU Tukey HSD P. armeniaca | P. domestica 0.02322(*) | 0.00202 | 0.000 | 0.0180 | 0.0284
%
P persica P. domestica 0.02014(¢*) | 0.00214 | 0.000 | 0.0146 | 0.0256
%
P. dulcis P. domestica 0.02168(*) | 0.00215 | 0.000 | 0.0161 | 0.0272

Wilk’s lambda analizine gore elde edilen Kanonikal Vektorii P=0,00 degeriyle

anlamhidir ve birinci Kanonikal Vektor (CV1) varyanslarin %70,2’sini; ikinci

Kanonikal Vektor (CV2) varyanslarin %26,2’sini agiklamaktadir (Cizelge 4.9.).

Cizelge 4.9. Hyalopterus popiilasyonlari i¢in konaga bagli Kanonikal Varyans Analizi;
ozdeger istatistigi ve Wilks'in Lambda istatistigi (df: serbestlik derecesi)

Kanonika | Ozdege | Varyanslar1 | Toplam Wilks' | o Kanonikal
- . . Lambd df | P Korelasyo

1 Vektor |r n yiizdesi % a kare N

cvi 2.798(a) | 70.2 200 0113 %24.68 ] 8.00 0.858

CV2 1.341(a) | 262 96.4 0427 [os213 |} |20 |07

Ccv3 0.761(a) | 3.6 1000|0874 |15032 |4 |20 |03

a Analizde ilk 3 Kanonikal Vektorii kullanilmistir.

Popiilasyonlar1 ayirmada kullanilan karakterlerin bagil onemliligini belirlemek icin

standartlagtiritlmig Kanonikal Varyans Analizi (CVA) uygulanmistir ve ilk Kanonikal

Vektoriin toplam cesitliligin - %96.4’tinti  agikladigr goriilmistiir (Cizelge 4.10).
Kanonikal Vektor 1 (CV1)’e gore en yiiksek degerler T3U (0.922), KU (0.756) ve FrsU
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(0.502); Kanonikal Vektor 2 (CV2)’ye gore en yiiksek degerler KU (0.826), FrsU
(0.679) ve T3U (0.626) karakterleri onemlidir. Konaga bagli gerceklestirilen analiz
sonuclariyla ilk iki kanonikal vektore bagh P. persica, P. armeniaca, P. dulcis ve P.
domestica konaklarim kullanan bireyler arasinda farklilik olup olmadig Sekil 4.8. ile
gosterilmistir. P. persica ile P. armeniaca ve P. dulcis konaklarim kullanan

populasyonlar hem P.domestica’dan hem de birbirlerinden ayrilmistir.

Cizelge 4.10. Hyalopterus popiilasyon konaga bagli Standartlagtirilmis Kanonikal
Varyans Vektor katsayist

Karakterler Kanonikal Vektor 1 | Kanonikal Vektor 2 Kanonikal Vektor
3

Frs.U 0.502 0.679 0.109

URSU -0.380 -0.315 0.497

URSG 0.314 0.224 0.629

T3U -0.922 -0.626 -0.305

HTIU 0.468 0.008 -0.758

KU 0.756 0.826 0.035
4
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Sekil 4.8. Hyalopterus popiilasyonlarinin P. domestica, P. persica, P. armeniaca ve
P. dulcis konak bitkilerinin kullanimina bagli CVA’ ya gore simiflandirilmalari
(0: P. domestica; +: P. dulcis; o: P. armeniaca; X: P. persica)
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4.2.3 Lokaliteye bagh olarak Hyalopterus popiilasyonlarinda ortaya c¢ikan

morfometrik varyasyonlar

H. pruni’nin Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak ve Nigde popiilasyonlar1 arasinda farklilik
olup olmadigin1 anlamak amaciyla kanatsiz bireylerden elde edilen morfometrik
degerlere gore ANOVA tanimlayict istatistigiyle degerlendirilmis; VU, A2G, A3U,
A4U, A6PT, A6TABAN, URSU, FFG, T3U, HTI SIPH.G ve FFU’nin ayurt edici

karakterler oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.11.).

Cizelge 4.11. H. pruni’nin dort farkli lokalitede (Afyonkarahisar, Kiitahya, Nigde ve
Usak) dagilim gosteren popiilasyonlar1 arasinda farklilik olusturan morfolojik
karakterler (ANOV A tanimlayici istatistigi) (sadece P <0,05 olanlar verilmistir)

VU A3U A4U A6PT A6TABAN FFU
Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust
Deger Deger Deger Deger Deger Deger
(Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama) (Ortalama) (Ortalama)
Afyonkarahisar 1.50-2.65 0.34-0.50 0.15-0.34 0.12-0.45 0.10-0.13 0.27-0.49
(2.21) (0.42) (0.26) (0.36) (0.12) (0.41)
Usak 1.72-2.60 0.33-0.52 0.20-0.36 0.30-0.42 0.10-0.15 0.35-0.46
$ (2.14) (0.42) (0.26) (0.38) (0.12) (0.41)
Kiitahya 1.70-3.34 0.30-0.50 0.14-0.30 0.12-0.44 0.09-0.13 0.28-0.48
(2.16) (0.40) (0.26) (0.37) (0.12) 0.41)
Nigde 2.00-2.57 0.40-0.50 0.26-0.35 0.37-0.45 0.11-0.14 0.41-0.47
(2.34) (0.46) (0.30) (0.40) (0.12) (0.44)
A2G URSU T3U HTI SIPHG FFG
Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust
Deger Deger Deger Deger Deger Deger
(Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama) (Ortalama) (Ortalama)
Afyonkarahisar 0.05-0.06 0.08-0.10 0.72-10.20 0.04-0.05 0.04-0.06 0.07-0.10
(0.06) (0.09) (10.03) (0.04) (0.05) (0.08)
Usak 0.05-0.06 0.08-0.09 0.83-10.26 0.04-0.05 0.04-0.07 0.07-0.10
(0.05) (0.09) (10.02) (0.04) (0.04) (0.09)
Kiitahya 0.05-0.06 0.08-0.10 0.64-10.24 0.03-0.05 0.03-0.06 0.07-0.11
(0.05) (0.09) (10.02) (0.04) (0.04) (0.08)
Nigde 0.05-0.06 0.08-0.10 11%%%_ 0.04-0.05 0.04-0.05 0.07-0.10
(0.05) (0.09) a 0' 13) (0.05) (0.04) (0.07)

H. pruni popiilasyonlar arasinda farklilik olup olmadigin1 anlamak amaciyla lokaliteye
bagl olarak ANOVA analizi sonuglarina gore kullanilan karakterlerden FrsU, MDHSU,
MDHSM, A2U, URSG, HT.II, SIPH.U ve KU disinda kalan karakterler bakimindan
H.pruni popiilasyonlarinin farklilik gosterdigi belirlendi (Cizelge 4.12).
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Cizelge 4.12. H. pruni iiyeleri i¢in Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak, Nigde
illerinden alinan 6rneklerin lokaliteye bagl olarak degerlendirilmesi sonucu
farklilik olusturan morfolojik karakterler (ANOVA) (sadece P <0,05 olanlar
verilmistir; df: serbestlik derecesi)

Kareler daf Kareler p
Toplam Ortalamasi

VU Gruplar arast 0.593 3 0.198 2.944 | 0.036
Grup ici 7.385 110 0.067
Toplam 7.978 113

A2G Gruplar arast 0.000 3 0.000 5.830 | 0.001
Grup ici 0.003 148 0.000
Toplam 0.003 151

A3U Gruplar arasi 0.052 3 0.017 11.496 | 0.000
Grup ici 0.218 146 0.001
Toplam 0.270 149

A4U Gruplar arasi 0.032 3 0.011 6.763 | 0.000
Grup ici 0.233 146 0.002
Toplam 0.265 149

A6PT Gruplar arasi 0.042 3 0.014 3.017 | 0.032
Grup ici 0.678 146 0.005
Toplam 0.720 149

A6TABAN | Gruplar arasi 0.002 3 0.001 8.634 | 0.000
Grup ici 0.009 146 0.000
Toplam 0.011 149

URSU Gruplar arasi 0.000 3 0.000 5.043 | 0.002
Grup ici 0.004 148 0.000
Toplam 0.005 151

FFU Gruplar arasi 0.023 3 0.008 4.268 | 0.006
Grup ici 0.260 147 0.002
Toplam 0.283 150

FFG Gruplar arasi 0.002 3 0.001 6.940 | 0.000
Grup ici 0.015 147 0.000
Toplam 0.017 150

T3U Gruplar arasi 0.281 3 0.094 8.856 | 0.000
Grup ici 1.564 148 0.011
Toplam 1.845 151

HT.I Gruplar arasi 0.001 3 0.000 12.622 | 0.000
Grup ici 0.003 147 0.000
Toplam 0.004 150

SIPH.G Gruplar arasi 0.000 3 0.000 3.668 | 0.014
Grup i¢i 0.006 148 0.000
Toplam 0.007 151
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Tukey-HSD testine (Coklu karsilagtirma analizi) gore A2U, Frs.U, MDHSU, MDHSM,
URSG, HTII, SIPH.U ve KU karakterleri disinda kalan karakterler bakimindan dort
lokalitede (Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak ve Nigde) dagilim gosteren H. pruni
populasyonlarini birbirinden ayrilmistir (Cizelge 4.13.).

Tukey-HSD testine gore;

Afyonkarahisar’da dagilim gosteren populasyonlar:

A3U, A4U, A6.PT, A6Taban, URSU, FFU, T3U, HT.I karakterleriyle Nigde; A2G ve
FFG ile Kiitahya ve Nigde; SIPH.G ile ise sadece Kiitahya popiilasyonlarindan

ayrilmaktadir.

Usak’ta dagilim gosteren populasyonlar:

A3U, A4U, URSU, FFG, HTIILL ve HTI karakteriyle Nigde popiilasyonlarindan

ayrilmistir.

Kiitahya’da dagilim gésteren populasyonlar:

VU, A3U, A4U, A6Taban, URSU, FFU, HTHI ve HTI karakterleriyle Nigde

popiilasyonlarindan ayrilmigtir.

Cizelge 4.13. H. pruni morfometrik karakterlerin dort farkl lokaliteye (Afyonkarahisar,
Usak, Kiitahya, Nigde’de) bagli Coklu Karsilastirma Analizi (Tukey-HSD testi) (sadece
P <0,05 olanlar verilmistir)

@) Ortalam | Stand 952‘;3:1,‘;%
() LOKALITE | LOKALIT | aFarki art P Bl

E (I-J) Hata Alt Ust
Smr | Simir
vU Kiitahya Nigde 18742(*) | .06955 | .040 | -.3689 006(_)
A2G Afyonkarahisar Kiitahya .00263(*) | .00087 | .016 | .0004 | .0049
Nigde .00402(*) | .00107 | .001 | .0012 | .0068
A3U Afyonkarahisar Nigde 03544(%) .00920 | .001 | -.0594 0115
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Cizelge 4.13. (Devam) H. pruni morfometrik karakterlerin dort farkli lokaliteye
(Afyonkarahisar, Usak, Kiitahya, Nigde’de) bagli Coklu Karsilastirma Analizi

(Tukey HSD testi) (sadece P <0,05 olanlar verilmistir)

95% Giiven
) Ortalama | g,  dart Arahg

(D LOKALITE |y (g ALITE Far}‘)‘ | Hata PAlC | Ust
Smr | Smir
Usak Nigde 04255¢+) | 01167 | 0021 6959 | 0122
Kiitahya Nigde 05448(%) | 00935 | 000 768 | 0302
A4U Afyonkarahisar Nigde 03478(%) .00951 | .002 0595 | 0101
Usak Nigde 03897¢%y | 0120610081 03 | 0076
Kiitahya Nigde 04143(%) 00966 | 000 665 | 0163
A6PT Afyonkarahisar Nigde 04794() 01622 | .019 0901 | 0058
AGTABAN Afyonkarahisar Nigde 00884(*) .00189 | .000 0137 | 0039
Kiitahya Nigde 00858¢%) | 001921 0001 5136 1 0036
FFG Afyonkarahisar Kiitahya .00655(*) 00198 | .006 | .0014 | .0117
Nigde .00913(%) .00241 | .001 | .0029 | .0154
Usak Nigde .00881(*) .00307 | .024 | .0008 | .0168
FFU Afyonkarahisar Nigde 03286(*) .00998 | .007 0588 | 0069
Kiitahya Nigde 03280¢% | 1017 | 008 1 595 | 0064
URSU Afyonkarahisar Nigde 00457(%) .00125 | .002 0078 | 0013
Usak Nigde 00417(%) 00159 | .047 0083 .0000
Kiitahya Nigde .00428(*) D0I271.005 | 5076 | 0010
T3U Afyonkarahisar | Nigde 10706+ | 02439 | 0001 1904 | 0437
Usak Nigde 1283200 | 03102100010 5589 | 477
Kiitahya Nigde 11336(*) 02477100011 4797 | 10490
HT.I Afyonkarahisar Nigde 00495(+) .00109 | .000 0078 | 0021
Usak Nigde .00387(*) D0138 10291 5075 | 0003
Kiitahya Nigde .00670(*) D010 1000 | 506 | 0038
SIPH.G Afyonkarahisar Kiitahya .00367(*) 00126 | .022 | .0004 | .0069
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Wilk’s lambda analizine gore elde edilen kanonikal ayirma fonksiyonunun P=0.00

degeriyle anlamlidir ve birinci ve ikinci Kanonikal Vektorler varyanslarin %98.4’{inii

aciklamaktadir (Cizelge 4.14.).

Cizelge 4.14. H. pruni popiilasyonlarinin lokaliteye bagli kanonikal ayirma analizi;
ozdeger istatistigi ve Wilks'in Lambda istatistigi (df: serbestlik derecesi)

Kanonikal | , . . Varyanslar Wilks' . Kanonikal
Vektor Ozdeger yiizdesi Toplam% Lambda Ki-kare - df | P. korelasyon
1 1.8929 | 65.5 65.5 0.170 |45.227 |9 |0.000 | 0.809
2 0.948“ | 32.9 98.4 0.491 18.151 |4 |0.000 | 0.698
3 0.046“ | 1.6 100 0.956 1.143 1 [0.285]0.209

a. llk iic kanonikal vektor analizlerde kullanilmistir

Popiilasyonlar1 ayirmada kullanilan karakterlerin bagil onemliligini belirlemek icin
standartlastirilmis Kanonikal Faktor Analizi yapilmistir (Cizelge 4.15.). Kanonikal
Vektor 1’e gore en yiiksek degerler VU (1,138) ve A3U (1.267); Kanonikal Vektor 2’ye
gore en yiikksek degerler FFG (1.497), A3U (0.921) ve VU (0.518)’dir. H. pruni

popiilasyonlarinin farklilagsmasinda lokalitenin etkili olmadig goriilmiistiir (Sekil 4.9).

Cizelge 4.15. Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak ve Nigde’de dagilim gosteren H. pruni
popiilasyonlarinin lokaliteye bagh Standartlastirilmis Kanonikal Ayirma Fonksiyon

Katsayisi
Kanonikal Kanonikal Kanonikal
Vektor 1 Vektor 2 Vektor 3
YU 1.138 0.518 0.831
A3U 1.267 0.921 0.009
FFG 0.232 1.497 0.235
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Sekil 4.9. Farkli lokalitelerde dagilim gosteren H. pruni popiilasyonlarinin CVA’ ya
gore siniflandirilmalar1 (o: Afyonkarahisar; o: Usak; A: Kiitahya; +: Nigde)

H. amygdali’nin Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak ve Nigde popiilasyonlar1 arasinda
farklilik olup olmadigim1i anlamak amaciyla kanatsiz bireylerden elde edilen
morfometrik degerlere gore ANOVA tanmimlayici istatistigiyle degerlendirilmis; A2G,
Frs.U, MDHSU, MDHSM, A3U, A4U, FFG, HT.I, HT.II, SIPH.G ve KU’nun ayirt
edici karakterler oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.16.).
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Cizelge 4.16. H. amygdali’nin dort farkl lokalitede (Afyonkarahisar, Kiitahya, Nigde
ve Usak) dagilim gosteren popiilasyonlar arasinda farklilik olusturan morfolojik
karakterler (ANOVA tanmimlayici istatistigi) (sadece P <0,05 olanlar verilmistir)

MDHSM | A3U A4U A6PT Frs.U A2G
Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust
Deger Deger Deger Deger Deger Deger
(Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama)
Afyonkarahisar 0.04-0.13 0.30-0.55 0.15-0.33 0.12-0.43 0.01-0.04 0.05-0.06
(0.08) (0.39) (0.23) (0.34) (0.02) (0.05)
Usak 0.08-0.15 0.34-0.50 0.14-0.34 0.13-0.63 0.01-0.03 0.05-0.06
(0.11) (0.42) (0.23) (0.32) (0.02) (0.06)
Kiitahya 0.09-0.15 0.36-0.50 0.14-0.32 0.13-0.42 0.02-0.03 0.05-0.07
(0.12) (0.42) (0.23) (0.31) (0.02) (0.06)
Nigde 0.10-0.10 0.43-0.50 0.27-0.30 | 0.37-0.42 0.03-0.05 0.05-0.06
(0.10) (0.47) (0.28) (0.39) (0.03) (0.05)
FFG MDHSU SIPI—!.G HT.I HT.II KU
Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust
Deger Deger Deger Deger Deger Deger
(Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama)
Afyonkarahisar 0.07-0.10 0.01-0.04 0.04-0.05 0.04-0.05 0.11-0.17 0.19-0.25
(0.09) (0.02) (0.04) (0.04) (0.14) (0.22)
Usak 0.08-0.11 0.01-0.03 0.04-0.08 0.03-0.05 0.13-0.17 0.20-0.25
(0.09) (0.02) (0.05) (0.04) (0.15) (0.23)
Kiitahya 0.07-0.11 0.02-0.03 0.04-0.07 0.03-0.05 0.12-0.17 0.21-0.25
(0.09) (0.01) (0.05) (0.04) (0.15) (0.23)
Nigde 0.08-0.10 0.03-0.03 0.04-0.05 0.04-0.05 0.15-0.16 0.21-0.25
(0.09) (0.03) (0.04) (0.04) (0.15) (0.23)

H.amygdali popiilasyonlart arasinda farklilik olup olmadigimi anlamak amaciyla
lokaliteye bagli olarak ANOVA analizi sonuglarma gore kullanilan karakterlerden A2G,
FrsU, MDHSU, MDHSM, A3U, A4U, FFG, HTI, HT.II, SIPH.G ve KU karakterleri
bakimindan tiirlerin farklilik gosterdigi belirlendi (Cizelge 4.17.).

Cizelge 4.17. H. amygdali iiyeleri icin Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak, Nigde
illerinden alinan 6rneklerin lokaliteye bagl olarak degerlendirilmesi sonucu
farklilik olugturan morfolojik karakterler (ANOVA) (sadece P <0,05 olanlar

verilmistir; df: serbestlik derecesi)

Kareler Kareler
Toplamm df Ortalamasi F P
Gruplar arasi 0.000 3 0.000 2.819 0.042
A2G Grup i¢i 0.003 108 0.000
Toplam 0.003 111
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Cizelge 4.17. (Devam) H. amygdali tiyeleri i¢in Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak,
Nigde illerinden alinan 6rneklerin lokaliteye bagh olarak degerlendirilmesi sonucu
farklilik olugturan morfolojik karakterler (ANOVA) (sadece P <0,05 olanlar
verilmistir; df: serbestlik derecesi)

Kareler Kareler
Toplam df Ortalamasi F P

Frs.U Gruplar arasi 0.001 3 0.000 8.453 0.000
Grup ici 0.002 65 0.000
Toplam 0.003 68

MDHSU | Gruplar arasi 0.000 3 0.000 2.808 0.049
Grup i¢i 0.001 50 0.000
Toplam 0.002 53

MDHSM | Gruplar arasi 0.006 3 0.002 3.235 0.038
Grup ici 0.016 26 0.001
Toplam 0.022 29

A3U Gruplar arasi 0.029 3 0.010 5.666 0.001
Grup igi 0.185 107 0.002
Toplam 0.214 110

A4U Gruplar arasi 0.022 3 0.007 4.416 0.006
Grup ici 0.176 107 0.002
Toplam 0.198 110

FFG Gruplar arasi 0.002 3 0.001 6.752 0.000
Grup i¢i 0.008 108 0.000
Toplam 0.010 111

HT.I Gruplar arasi 0.000 3 0.000 3.774 0.013
Grup ici 0.003 108 0.000
Toplam 0.003 111

HT.II Gruplar arasi 0.002 3 0.001 3.555 0.017
Grup i¢i 0.016 108 0.000
Toplam 0.017 111

SIPH.G | Gruplar arast 0.001 3 0.000 3.956 0.010
Grup ici 0.007 107 0.000
Toplam 0.007 110

KU Gruplar arasi 0.003 3 0.001 5.378 0.002
Grup i¢i 0.018 100 0.000
Toplam 0.021 103

Tukey-HSD testine (Coklu Karsilastirma Analizi) gore A3U, A4U, A6Taban, Frs.U,
FFG, HTI, HTI, SIPH.G ve KU karakterleri bakimindan dort lokalitede
(Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak ve Nigde) dagilim gosteren H. amygdali
popiilasyonlari birbirinden ayrilmistir (Cizelge 4.18.). Tukey-HSD testine gore;
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Afyonkarahisar’da dagilim gGsteren populasyonlar:

FFG karakteriyle Usak, Kiitahya, Nigde; Frs.U ile Usak ve Nigde; HTII ve KU ile Usak
ve Kiitahya; A3U, A4U ve A6Taban karakterleriyle Nigde; SIPH.G ile ise sadece Usak

popiilasyonlarindan ayrilmaktadir.

Usak’ta dagilim gosteren populasyonlar:

Frs.U, A3U, A4U ve HTI karakteriyle Nigde popiilasyonlarindan ayrilmistir.

Kiitahya’da dagilim gGsteren populasyonlar:

Frs.U, A3U ve A4U karakterleriyle Nigde popiilasyonlarindan ayrilmistir.

Cizelge 4.18. H. amygdali morfometrik karakterlerin dort farkli lokaliteye
(Afyonkarahisar, Usak, Kiitahya, Nigde’de) bagli Coklu Karsilastirma Analizi
(Tukey-HSD testi) (sadece P <0,05 olanlar verilmistir)

95% Giiven
(@) Ortalama | Standart Araligi
(D LOKALITE LOKALITE | Farki (I-])) Hata P Alt Alt

Siir Simir

Frs.U Afyonkarahisar Usak .005195(*) .001828 | .030 | .00038 | .01001
Nigde 011591¢x) | 004065 10291 45031 | 00087

Usak Nigde 016786(%) | 003843 | 0001 3602 | 00665

Kiitahya Nigde 016071(%) .003913 | .001 02639 | 00575

A3U Afyonkarahisar Nigde -.07222(%) .01766 | .000 | -.1183 | -.0261
Usak Nigde -.04491(*) .01576 | .027 | -.0860 | -.0038

Kiitahya Nigde -.04563(*) .01643 | .032 | -.0885 | -.0027

A4U Afyonkarahisar Nigde -.05153(%*) .01723 | .018 | -.0965 | -.0066
Usak Nigde -.04932(*) .01538 | .009 | -.0895 | -.0092

Kiitahya Nigde -.05781(*) .01603 | .003 | -.0997 | -.0160

AGTABAN Afyonkarahisar Nigde -.01014(%) .00382 | .044 | -.0201 | -.0002
FFG Afyonkarahisar Usak -.01028(*) .00238 | .000 | -.0165 | -.0041
Kiitahya -.00682(*) .00256 | .044 | -.0135 | -.0001

Nigde -.01125(*) .00371 | .016 | -.0209 | -.0016

HT.I Usak Nigde -.00580(*) .00205 | .028 | -.0111 | -.0005
HT.II Afyonkarahisar Usak -.00932(*) .00330 | .029 | -.0179 | -.0007
Kiitahya -.01096(*) .00354 | .013 | -.0202 | -.0017

SIPH.G Afyonkarahisar Usak -.00628(*) .00215 | .022 | -.0119 | -.0007
KU Afyonkarahisar Usak -.01473(*) .00374 | .001 | -.0245 | -.0050
Kiitahya -.012400*) .00399 | .013 | -.0228 | -.0020
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Wilk’s lambda analizine gore elde edilen kanonikal ayirma fonksiyonunun P=0,00
degeriyle anlamlidir ve birinci Kanonikal Vektor varyanslarin %97’sini;  ikinci

Kanonikal Vektor varyanslarin %3’iinii agiklamaktadir (Cizelge 4.19.).

Cizelge 4.19. H. amygdali popiilasyonlarinin lokaliteye bagli Kanonikal Ayirma
Analizi; 6zdeger istatistigi ve Wilks'in Lambda istatistigi (df: serbestlik derecesi)

Kanonikal | » . . Varyanslarin Wilks' . Kanonikal

Vektor Ozdeger Yiizdesi Toplam% Lambda Ki-kare | df | P Korelasyon
1 10.392% 97.0 97.0 0.067 | 67.744| 6 |0.000 0.955
2 0.319% 3.0 1000 0.758| 6.921| 20.031 0.492

Popiilasyonlar1 ayirmada kullanilan karakterlerin bagil onemliligini belirlemek icin
standartlastirilmis Kanonikal Faktor Analizi yapilmistir (Cizelge 4.20.). Kanonikal
Vektor 1’e gore en yiiksek deger FrsU (1,155); Kanonikal Vektor 2°ye gore en yiiksek
deger MDHSM (0.893)’ye aittir. Lokaliteye bagli gerceklestirilen analiz sonuglartyla ilk
iki kanonikal fonksiyonda Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak ve Nigde’de dagilim
gosteren H. amygdali popiilasyonlar1 arasinda farklilik olup olmadigr Sekil 4.10. ile
gosterilmistir. Nigde popiilasyonlar1 diger illerde dagilim gosteren popiilasyonlardan
ayrilmis olsa da analiz sonuglart popiilasyonlar {izerinde lokalitenin etkili olmadigini

gostermistir.

Cizelge 4.20. Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak ve Nigde’de dagilim gosteren H.
Amygdali popiilasyonlarinin lokaliteye bagli Standartlastirilmis Kanonikal Ayirma
Fonksiyon Katsayisi

Kanonikal Kanonikal

Vektor 1 Vektor 2
Frs.U 1.155 0.183
MDHSM -0.755 0.893
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Sekil 4.10. Farkli lokalitelerde dagilim gosteren H. amygdali popiilasyonlarinin CVA’
ya gore siniflandirilmalar

H. persikonus’un Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak ve Nigde popiilasyonlar1 arasinda
farklilik olup olmadigim1 anlamak amaciyla kanatsiz bireylerden elde edilen
morfometrik degerlere gore ANOVA tanimlayici istatistigiyle degerlendirilmis; VU,
A2G, Frs.U, MDHSU, A3U, A4U, A6PT, AGTABAN, URSU, URSG, FFU, FFG, HT.I,
HT.II ve T3U’lin ay1rt edici karakterler oldugu belirlenmistir (Cizelge 4.21.).

H. persikonus popiilasyonlar1 arasinda farklilik olup olmadigimi anlamak amaciyla
lokaliteye bagh olarak ANOV A analizi sonuglarina gore kullanilan karakterlerden A2U,
MDHSM, SIPH.U, KU ve SIPH.G disindaki karakterler bakimindan tiirlerin farklilik
gosterdigi belirlendi (Cizelge 4.22.).
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Cizelge 4.21. H. persikonusun dort farkli lokalitede (Afyonkarahisar, Kiitahya, Nigde
ve Usak) dagilim gosteren popiilasyonlar arasinda farklilik olusturan morfolojik
karakterler (ANOVA tanimlayici istatistigi) (sadece P <0,05 olanlar verilmistir)

VU A4U A6PT FFU T3U A2G
Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust
Deger Deger Deger Deger Deger Deger
(Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama) (Ortalama) (Ortalama)
Afyonkarahisar 1.40-2.57 0.20-0.35 0.22-0.47 0.30-0.45 0.65-1.16 0.04-0.06
(2.00) (0.28) (0.37) (0.40) (0.96) (0.05)
Usak 2.00-2.45 0.24-0.33 0.31-0.41 0.40-0.46 0.96-1.14 0.05-0.06
s (2.32) (0.29) (0.37) (0.43) (1.03) (0.06)
Kiitahya 1.42-2.90 0.20-0.30 0.24-0.41 0.30-0.44 0.65-1.10 0.04-0.06
(1.98) (0.25) (0.34) (0.39) (0.93) (0.05)
Nigde 1.70-2.40 0.18-0.32 0.31-0.41 0.34-0.47 0.75-1.10 0.04-0.06
(2.08) (0.26) (0.36) 0.41) (0.98) (0.05)
FFG MDHSU Frs.U A3U A6TABAN URSU
Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust
Deger Deger Deger Deger Deger Deger
(Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama) (Ortalama) (Ortalama)
Afyonkarahisar 0.06-0.10 0.02-0.05 0.03-0.06 0.2-0.50 0.09-0.15 0.07-0.10
(0.08) (0.04) (0.04) (0.39) (0.12) (0.08)
Usak 0.07-0.10 0.02-0.05 0.04-0.05 0.3-0.45 0.11-0.14 0.07-0.09
¥ (0.09) (0.04) (0.04) (0.41) (0.12) (0.09)
Kiitahya 0.07-0.10 0.01-0.05 0.02-0.05 0.27-0.46 0.10-0.13 0.06-0.09
(0.08) (0.04) (0.04) (0.37) (0.11) (0.08)
Nigde 0.06-0.10 0.03-0.05 0.02-0.06 0.29-0.45 0.10-0.13 0.07-0.09
(0.08) (0.04) (0.05) (0.38) (0.12) (0.08)
URSG HT.I HT.II
Alt-Ust Alt-Ust Alt-Ust
Deger Deger Deger
(Ortalama) | (Ortalama) | (Ortalama)
Afyonkarahisar 0.07-0.09 0.03-0.06 0.11-0.17
(0.08) (0.04) (0.15)
Usak 0.07-0.10 0.04-0.05 0.15-0.17
$ (0.08) (0.04) (0.16)
Kiitahya 0.07-0.09 0.03-0.05 0.10-0.17
(0.07) (0.04) (0.15)
Nigde 0.06-0.08 0.04-0.05 0.14-0.16
(0.07) (0.04) (0.15)
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Cizelge 4.22. H. persikonus iiyeleri icin Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak, Nigde
illerinden alinan 6rneklerin lokaliteye baglh olarak degerlendirilmesi sonucu farklilik
olusturan morfolojik karakterler (ANOVA) (sadece P <0,05 olanlar verilmistir; df:
serbestlik derecesi)

Kareler df Kareler F |
Toplanu Ortalamasi
VU Gruplar arasi 1.209 3 403 5.613 0.001
Grup i¢i 12.202 170 .072
Toplam 13.411 173
A2G Gruplar arasi .000 3 .000 6.927 0.000
Grup i¢i .006 249 .000
Toplam .006 252
Frs.U Gruplar arasi .001 3 .000 3.585 0.015
Grup ici .008 156 .000
Toplam .009 159
MDHSU Gruplar arasi .001 3 .000 3.761 0.013
Grup igi .007 110 .000
Toplam .008 113
A3U Gruplar arasi .024 3 .008 4.248 0.006
Grup i¢i 462 243 .002
Toplam 486 246
A4U Gruplar arasi .035 3 .012 12.335 0.000
Grup i¢i 230 245 .001
Toplam .265 248
A6PT Gruplar arasi .030 3 .010 10.234 0.000
Grup ici 238 242 .001
Toplam .268 245
AG6TABAN | Gruplar arasi .002 3 .001 8.165 0.000
Grup ici .017 243 .000
Toplam .019 246
URSU Gruplar arasi .001 3 .000 5.920 0.001
Grup i¢i .012 247 .000
Toplam .012 250
URSG Gruplar arasi .002 3 .001 14.665 0.000
Grup ici .012 221 .000
Toplam .014 224
FFU Gruplar arasi .037 3 .012 11.517 0.000
Grup i¢i 273 253 .001
Toplam 310 256
FFG Gruplar arasi .003 3 .001 9.274 0.000
Grup ici .027 253 .000
Toplam .029 256
T3U Gruplar arasi .143 3 .048 6.257 0.000
Grup i¢i 1.883 247 .008
Toplam 2.026 250
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Cizelge 4.22. (Devam) H. persikonus iiyeleri icin Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak,
Nigde illerinden alinan 6rneklerin lokaliteye baglh olarak degerlendirilmesi sonucu
farklilik olusturan morfolojik karakterler (ANOVA) (sadece P <0,05 olanlar verilmistir;
df: serbestlik derecesi)

Kareler df Kareler F P
Toplanu Ortalamasi
Gruplar arasi .000 3 .000 2.772 0.042
HT.I Grup i¢i .007 247 .000
Toplam .007 250
Gruplar arasi .003 3 .001 11.754 0.000
HT.II Grup i¢i .020 247 .000
Toplam .023 250

Tukey-HSD testine (Coklu karsilastirma analizi) gére VU, A2G, FrsU, MDHSU, A3U,
AG6PT, A6Taban, URSU, URSG, FFU, FFG, HTI, HTII ve T3U karakterleri bakimindan
dort lokalitede (Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak ve Nigde) dagilim gosteren H.
persikonus popiilasyonlar birbirinden ayrilmistir (Cizelge 4.23.). Tukey-HSD testine

gore;

Afyonkarahisar’da dagilim gdsteren populasyonlar:

VU, A2G, URSU ve T3U karakteriyle Usak; FFG ile Usak ve Nigde; FFU ile Usak ve
Kiitahya; URSG karakteriyle Nigde; A6PT ve HTII karakterleriyle Kiitahya ve Nigde;
MDHSU, A4U, A6Taban karakterleriyle ise sadece Kiitahya popiilasyonlarindan

ayrilmaktadir.

Usak’ta dagilim gésteren populasyonlar:

VU, A3U, A4U, A6Taban ve T3U karakterleriyle Kiitahya; A2G, URSU, URSG, FFU,
FFG ve HTII karakterleriyle Kiitahya ve Nigde populasyonlarindan ayrilmistir.

Kiitahya’da dagilim gosteren populasyonlar:

Frs.U, MDHSU, A3U, A6Taban, URSG, FFU, FFG, T3U ve HTII karakterleriyle Nigde

popiilasyonlarindan ayrilmistir.
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Cizelge 4.23. H. persikonus morfometrik karakterlerin dort farkli lokaliteye
(Afyonkarahisar, Usak, Kiitahya, Nigde’de) bagli Coklu Karsilastirma Analizi
(Tukey-HSD testi) (sadece P <0,05 olanlar verilmistir)

Ortalama 95% Giiven
D @ Farks (I- Standart | |, Arah@
LOKALITE LOKALITE ¥ Hata Alt Alt
Smir | Simir
VU Afyonkarahisar | Usak -.31862(*) .08596 | .002 | -.5417 | -.0956
Usak Kiitahya 33721(%) .08992 | .001 | .1039 | .5705
A2G Afyonkarahisar | Usak -.00567(*) .00128 | .000 | -.0090 | -.0024
Usak Kiitahya .00578(*) .00135 | .000 | .0023 | .0093
Nigde .00559(*) .00140 | .000 | .0020 | .0092
Frs.U Kiitahya Nigde '005755(*; .001796 | .009 .01042_ .00109_
MDHSU Afyonkarahisar | Kiitahya .004833(*) | .001819 | .044 | .00009 | .00958
Kiitahya Nigde 007060(%) .002257 | .012 01295 | 00117
A3U Usak Kiitahya .04209(*) .01217 | .004 | .0106 | .0736
A4U Afyonkarahisar | Kiitahya .02600(*) .00470 | .000 | .0138 | .0382
Usak Kiitahya .03600(*) .00856 | .000 | .0139 | .0581
A6PT Afyonkarahisar | Kiitahya .02616(*) .00485 | .000 | .0136 | .0387
Nigde .01487(*%) .00548 | .036 | .0007 | .0290
A6TABAN Afyonkarahisar | Kiitahya .00528(*) .00129 | .000 | .0019 | .0086
Usak Kiitahya .00927(*) .00234 | .001 | .0032 | .0153
Kiitahya Nigde -.00499(*) .00163 | .013 | -.0092 | -.0008
URSU Afyonkarahisar | Usak -.00539(*) .00182 | .018 | -.0101 | -.0007
Usak Kiitahya .00781(*) .00191 | .000 | .0029 | .0128
Nigde .00516(*%) .00198 | .048 | .0000 | .0103
URSG Afyonkarahisar | Nigde .00739(*) .00134 | .000 | .0039 | .0109
Usak Kiitahya .00733(*%) .00204 | .002 | .0021 | .0126
Nigde .01200(*) .00214 | .000 | .0065 | .0175
Kiitahya Nigde .00467(*) .00148 | .010 | .0008 | .0085
FFU Afyonkarahisar | Usak -.03201(*) | .00870 .002 | -.0545 | -.0095
Kiitahya .01721(*) | .00499 .004 | .0043 | .0301
Usak Kiitahya .04922(*) | .00916 .000 | .0255 | .0729
Nigde .02555(*) | .00950 .038 | .0010 | .0501
Kiitahya Nigde -.02368(*) | .00629 .001 | -.0399 | -.0074
FFG Afyonkarahisar | Usak -.00894(*) .00271 | .006 | -.0160 | -.0019
Nigde .00608(*) .00174 | .003 | .0016 | .0106
Usak Kiitahya .00944(*) .00286 | .006 | .0021 | .0168
Nigde .01503(*%) .00296 | .000 | .0074 | .0227
Kiitahya Nigde .00558(*) .00196 | .024 | .0005 | .0107
T3U Afyonkarahisar | Usak -.06989(*) .02386 | .019 | -.1316 | -.0082
Usak Kiitahya .09965(*) .02504 | .001 | .0349 | .1644
Kiitahya Nigde -.04648(*) .01677 | .030 | -.0899 | -.0031
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Cizelge 4.23. (Devam) H. persikonus morfometrik karakterlerin dort farkli lokaliteye
(Afyonkarahisar, Usak, Kiitahya, Nigde’de) bagh Coklu Karsilastirma
Analizi (Tukey-HSD testi) (sadece P <0,05 olanlar verilmistir)

95% Giiven
@ LOKALITE | ¥ (F):ila(lllfa Standart | |, | Arahfn
LOKALITE J) ! Hata Alt Alt
Sinir Simir
HT.I | Kiitahya Nigde - - -
.00285(*) 0.00104 | 0.033 0.0055 | 0.0002
HT.II | Afyonkarahisar Kiitahya .00666(*) | 0.00139 | 0.000 | 0.0031 | 0.0102
Nigde .00416(*) | 0.00154 | 0.038 | 0.0002 | 0.0082
Usak Kiitahya .01183(*) | 0.00259 | 0.000 | 0.0051 | 0.0185
Nigde .00933(*) | 0.00268 | 0.003 | 0.0024 | 0.0163

Wilk’s lambda analizine gore elde edilen kanonikal ayirma fonksiyonunun P=0,00
degeriyle anlamhidir ve birinci Kanonikal Vektor varyanslarin %61.2°sini, ikinci

Kanonikal Vektor varyanslarin %38.8’ini agiklamaktadir (Cizelge 4.24.).

Cizelge 4.24. H. persikonus popiilasyonlarinin lokaliteye bagli Kanonikal Ayirma
Analizi; 6zdeger istatistigi ve Wilks'in Lambda istatistigi (df: serbestlik derecesi)

Kanonikal | ;5 . . Varyanslarin Wilks' . Kanonikal
Vektor Ozdeger Yiizdesi Toplam% Lambda Ki-kare | df | P Korelasyon
1 0.364“ | 61.2 61.2 0.596  [31.096 |6 [0.000]0.517

2 0.231“ [38.8 100.0 0,812 12.467 |2 |0.002 | 0.433

Popiilasyonlar1 ayirmada kullanilan karakterlerin bagil onemliligini belirlemek icin
standartlastirilmis Kanonikal Faktor Analizi yapilmistir (Cizelge 4.25.). Kanonikal
Vektor 1’e gore en yiiksek deger FFU (1,027); Kanonikal Vektor 2’ye gore en yiiksek
degerler URSG (0,937)’ye aittir. Lokaliteye bagl gerceklestirilen analiz sonuglariyla ilk
iki kanonikal fonksiyonda Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak ve Nigde’de dagilim
gosteren H. persikonus popiilasyonlan {izerinde lokalite farkliliginin olmadig

goriilmiistiir.

Cizelge 4.25. Afyonkarahisar, Kiitahya, Usak ve Nigde’de dagilim gosteren H. persikonus
popiilasyonlarinin lokaliteye bagl Standartlastirilmis Kanonikal Ayirma Fonksiyon

katsayisi
Kanonikal Kanonikal
Vektor 1 Vektor 2
URSG -0.455 0.937
FFU 1.027 0.174
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4.3 Hyalopterus popiilasyonlarina ait molekiiler bulgular

Molekiiler ¢aligmalar i¢in birincil konaklar olan P. domestica, P. dulcis, P. persica ve ortak
konak olarak degerlendirilen P. armeniaca popiilasyonlarindan 29 bireye ait 658 bg.’lik
mitokondriyal COI gen bolgesi ¢cogaltilmistir ve PCR fotografi Fotograf 4.1.’de verilmistir. 29
Hyalopterus popiilasyonundan 10 haplotip belirlenmistir ve haplotiplere ait lokalite ve konak
bilgileri Cizelge 4.26’da verilmistir.

LED-=0D COm
1 Db WAECI, ECL BUSFER

I 100 AT ITH BB BSE 271 MO39 420 AT 450 A 403 471 300 339 0 T & L

S — ——

el

Fotograf 4.1. 658 b¢’lik mitokondriyal COI gen bolgesine ait PCR agoroz jel
elektroforez goriintiisii (Kodlarin aciklamalarn ¢izelge 4.26.’da verilmistir)

Cizelge 4.26. Hyalopterus popiilasyonlarina ait haplotiplerin konak bitki ve lokalite
bilgileri (H: Haplotip; * : H. pruni X)

Ornek COl1
Kodlar Konak Bitki Lokaliteler
numarasi Haplotipleri
1 430 H-1 P. armeniaca Afyonkarahisar
2 1093 | H-1 P. armeniaca Afyonkarahisar/Sandikli
3 1152 | H-1 P. persica Afyonkarahisar/Sinanpasa
4 432 H-2 P. persica Afyonkarahisar
5 N101 | H-2 P. persica Nigde-Bor
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Cizelge 4.26. (Devamm) Hyalopterus popiilasyonlarina ait haplotiplerin konak bitki ve
lokalite bilgileri (H: Haplotip; * : H. pruni X)

Ornek COIl
Kodlar Konak Bitki Lokaliteler
numarasi Haplotipleri
6 539 H-3 P. persica Afyonkarahisar/Cay-Pinarkaya
7 416 H-4 P. persica Usak/Banaz
8 873 H-4 P. persica Afyonkarahisar/Sandikli
9 932 H-4 P. persica Kiitahya/Tavsanl
10 NI1 H-4 P. armeniaca Kemerhisar/Bereket koyii
1 607 H-5 P. domestica Usak
12 *199 | H-6 P. domestica Afyonkarahisar/Hocalar-Yesilhisar
13 *201 | H-6 P. dulcis Afyonkarahisar/Hocalar-Yesilhisar
14 *366 | H-6 P. dulcis Usak/Esme
15 427 H-6 P. domestica Afyonkarahisar
16 683 H-6 P. domestica Kiitahya/Simav yolu
17 1439 | H-6 P. armeniaca Kiitahya/Tuncbilek
18 N7 H-6 P. domestica Nigde/Kemerhisar-Bereket koyii
19 755 H-6 P. domestica Kiitahya/Dominig¢
20 795 H-6 P. domestica Kiitahya/Gediz-Muratdagi
21 559 H-7 P. dulcis Afyonkarahisar/Uzunpinar
2 247 H-8 P. dulcis Kiitahya/Gediz ¢ikist
23 371 H-8 P. dulcis Usak/Esme
24 385 H-8 P. dulcis Usak/Karahalli
25 410 H-8 P. persica Usak/Ulubey
2% 471 | H-8 P. dulcis Afyonkarahisar/ihsaniye
27 740 H-8 P. dulcis Kiitahya/Tavsanl
28 336 H-9 P. dulcis Kiitahya/Afyonkarahisar-Ehrami
29 279 H-10 P. dulcis Kiitahya/Emet
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4.3.1 Hyalopterus popiilasyonlarinda mitokondriyal COI gen bolgesi varyasyonu

29 bireyin mitokondriyal COI gen bolgesinin kismi dizi analizi sonucunda 10 haplotip
belirlendi ve bu haplotiplere ait baz dizileri, Sekil 4.11°de gosterildi. 658 be.’lik bolgede
56 bolgenin polimorfik oldugu belirlendi. Haplotiplerde niikleotid sikliklari, A: %34.82,
C: %10.27, G: %14.68 ve T: %40.23 olarak ve oOrneklere ait DNA dizilerinde A-T
(75.05) oranmin G-C (24.95) oramindan zengin oldugu belirlendi. Transisyon
(ti)/Transversiyon (tv) oran1 ise R=2.152 olarak tespit edildi (Cizelge 4.27).
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Sekil 4.11. Farkli konaklari kullanan Hyalopterus popiilasyonlarina ait 29 bireyde, 658
be.lik mitokondriyal COI gen bolgesi kismi dizi analizi sonucu elde edilen 10 haplotipin
baz dizileri
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Sekil 4.11. (Devam). Farkli konaklar1 kullanan Hyalopterus popiilasyonlarina ait 29
bireyde, 658 bg.lik mitokondriyal COI gen bolgesi kismi dizi analizi sonucu elde edilen
10 haplotipin baz dizileri

Cizelge 4.27. Maksimum benzerlige bagli Transisyon (ti)/Transversiyon (tv) oranlari
(Transisyon degisim oranlar1 kalin ve transversiyon degisim oranlar italik olarak

belirtilmistir)
A T C G
A - 5.76 2.1 0.34
T 4.99 - 18.68 1.47
C 4.99 51.18 - 1.47
G 1.15 5.76 2.1 -

Haplotip sikliklart degerlendirildiginde en fazla goriillen haplotipin, P. domestica
popiilasyonundan 6; P. dulcis popiilasyonundan 2 ve P. armeniaca popiilasyonundan 1
olmak iizere 9 bireyle Haplotip 6 oldugu belirlendi (Cizelge 4.28). En az rastlanilan
haplotiplerin ise P. persica popiilasyonundan 1 bireyle haplotip 3; P. domestica
popiilasyonundan 1 bireyle haplotip 5; P. dulcis popiilasyonundan her bir popiilasyon
icin 1 bireyle haplotip 7, haplotip 9 ve haplotip 10 oldugu belirlendi.
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Genetik uzaklik analizine gore 10 haplotipin genetik uzaklik degerleri 0.002 (1 baz
farkliligl) ile 0.069 (43 baz farklilig1) arasinda degisirken, en biiyiik genetik uzaklik
degeri (0.069) Haplotip 3 ile 5 arasinda goriildii. En az genetik uzaklik degeri ise
(0.002) Haplotip 2 ile 4; Haplotip 3 ile 4, Haplotip 5 ile 6, Haplotip 7 ile 8, Haplotip 8
ile 10 ve Haplotip 9 ile 10 arasinda goriildii. Birbirinden en ¢ok ayrilan haplotipler 43
baz farkliligiyla H-3 ile H-5 arasinda belirlendi (Cizelge 4.29.).

Cizelge 4.28. Hyalopterus popiilasyonlarina ait haplotipler ve haplotip goriilme
sikliklart n: popiilasyonlarda bulunan spesifik haplotip sayilar1 (H: Haplotip)

Haplotip ERIK BADEM SEFTALI KAYISI n
H-1 1 2 3
H-2 2 2
H-3 1 1
H-4 3 1 4
H-5 1 1
H-6 2 1 9
H-7 1 1
H-8 5 1 6
H-9 1 1
H-10 1 1

TOPLAM 7 10 8 4 29

Cizelge 4.29. Kimura 2 Parametresi kullanilarak 10 haplotip i¢in olusturulmus genetik
mesafe matriksi. Yiizde olarak farkliliklar diyagonalin altinda ve niikleotid
farkliliklarinin tam sayis1 diyagonalin tistiinde verilmistir (H: Haplotip)

H-1 H-2 H-3 H-4 H-5 H-6 H-7 H-8 H-9 H-10
H-1 * 2 4 3 41 40 35 34 36 35
H-2 0.003 * 2 1 41 40 35 34 36 35
H-3 0.006 | 0.003 * 1 43 42 36 35 37 36
H-4 0.005 | 0.002 | 0.002 * 42 41 36 35 37 36
H-5 0.066 | 0.065 | 0.069 | 0.067 * 1 26 25 27 26
H-6 0.064 | 0.064 | 0.067 | 0.066 | 0.002 * 25 24 26 25
H-7 0.056 | 0.055 | 0.057 | 0.057 | 0.041 0.039 * 1 3 2
H-8 0.054 | 0.054 | 0.055 | 0.055 | 0.039 | 0.038 | 0.002 * 2 1
H-9 0.057 | 0.057 | 0.059 | 0.059 | 0.042 | 0.041 | 0.005 | 0.003 * 1
H-10 0.056 | 0.055 | 0.057 | 0.057 | 0.041 0.039 | 0.003 | 0.002 | 0.002 *

Haplotiplerin genetik cesitlilikleri hesaplandiginda niikleotid cesitliliklerinin  P.
domestica icin 0.00046; P. dulcis i¢in 0.01412; P. armeniaca i¢in 0.03217; P. persica
icin 0.01476 oldugu tespit edildi. Haplotip ¢esitliliginin ise 0.860 oldugu belirlendi
(Cizelge 4.30.). Bunun yaninda Pairwise yaklasimina gore elde edilen Fgr degerleri

populasyonlar arasinda farklilasmalarin 6nemli oldugunu gostermistir (Cizelge 4.31.).
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Fgr degerlerine gore en farkli oranlar sirasiyle P. persica ile P. domestica, P. armeniaca
ile P. domestica, P. domestica ile P. dulcis iken; en az farklilasma P. armeniaca ile P.

persica arasinda goriilmiistiir.

Cizelge 4.30. Her bir popiilasyon icin genetik ¢esitliligin hesaplanmasinin gosterimi
(N=konaga ait her popiilasyonda bulunan 6rnek sayis1; Ny: Haplotip sayis1; n: Niikleotid

cesitliligi)
Popiilasyon n Nn T
P. armeniaca 4 3 0.03217+/- 0.021631
P. persica 8 4 0.01476 +/- 0.008630
P. domestica 7 2 0.00046+/- 0.000593
P. dulcis 10 4 0.01412 +/- 0.008021

Cizelge 4.31. Hyalopterus’a ait erik, badem, kayisi ve seftali konaklan tizerinden
beslenen 29 popiilasyonu karsilastirmak icin pairwise yaklasimiyla elde edilmis Fsr
degerleri matriksi

P. armeniaca P. persica P. domestica P. dulcis
P. armeniaca *
P. persica 0.04184 *
P. domestica 0.74264 0.86264 *
P. dulcis 0.58928 0.70669 0.72171 *

COI gen bolgesi kismi dizi analizi sonucu elde edilen 10 haplotipin dizileri
aminoasitlere doniistiiriilerek, bécekler icin olusturulmus uluslararasi aminoasit degisim
listesi Cizelge 4.32’de verilmistir. 658 bg.’lik mitokondriyal COI gen bolgesinden 219
aminoasit elde edildi ve bunlarin arasinda 4 bolgede yer degisimi goriildii. 19. Bolgede
metionin izolosine; 95. Bolgede metionin 16sine; 101.bolgede metionin izolosine; 177.
bolgede metionin treonine yer degisimi gostermistir. (Cizelge 4.33.). Hyalopterus’un
658 bg.’lik COI gen bolgesinde Izolosin (Iayu=28), Losin (Lyua =22), Asparajin
(Naau=21) ve Metiyonin (Maya=17) kullanimina egilim oldugu belirlenmistir (Cizelge

4.34).
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Cizelge 4.32. Bocek mitokondriyal genomu i¢in aminoasit degisim ¢izelgesi

mRNA | Aminpasitler | mRNA | Aminpasitler | mRNA | Aminoasitler | mRNA | Aminpasitler
kodonlan | (Kysaltma) | kodonlan | (Kusaltma) | kedomlan | (Kusaltma) | kodonlan | (Kusaltma) |

uuu Phe (F) ucu Ser (5) UAU Ty (Y) UGU Cvs (©)
uuc Phe (F) ucc Ser (S) UGC Cys (C)
UUA Leu (L) UCA Ser (S) UGA Tp (W)
UuG Len (L) ucG Ser (5) UGC Tp (W)
cuu Len (L) CCU Pro(P) CGU Arg(R)
cuc Leu (L) CceC Pro (P) CAC His (H) CGC Arg (R)
CUA Leu (L) CCA Pro (P) CAA Gln Q) CGA Arz (R)
CUG CCG Pro (P) CAG G Q) CGG Arz (R)
ACU The (T) AAU A () AGU Ser (S)
ACC Thr (D) AAC Am ()
AUA Met (M) ACA Thi (D) AAG Lys (K) Ser (5)
AUG Met (M) ACG Thr (T) AAA Lys (K) . ()
GUU Val (V) GCU Ala(A) GAU Asp (D) GGU Glv(G)

GUC Val (V) GCC Ala(A) GAC GGC Glv (G)
GUG Val (V) GCG Ala(A) GGG Gl (G)
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Cizelge 4.33. Hyalopterus’un 658 be.’lik mitokondriyal COI gen bolgesinin aminoasitlere doniistiiriilmiis sekli (yer degisimi goriilen bolgeler

koyu renkle vurgulanmistir
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Cizelge 4.33. (Devam) Hyalopterus’un 658 bg.’lik mitokondriyal COI gen bolgesinin aminoasitlere doniistiiriilmiis sekli (yer degisimi goriilen
bolgeler koyu renkle vurgulanmistir
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Cizelge 4.34. Hyalopterus iiyelerinin 10 haplotipinde 658 b¢’lik COI kismi gen bolgesi
icin aminoasit kullaniminin gosterimi (* dur kodonu)

UUU-F 11 (1.41) |UCU-S 4 (1.6) |UAU-Y 3 (1.4) |UGU-C 2 (1.33)
UUC-F 4 (0.59) | UCC-S 1 (0.27) | UAC-Y 1 (0.6) |UGC-C 1 (0.67)
UUA-L 22 (429) | UCA-S 10 (4.36) UGA-W 5 (2)
UUG-L 0 (0.00) | UCG-S 0 (0.00) UGG-W 0 (0.00)
CUU-L 4 (0.81) |CCU-P 7 (1.86) | CAU-H 3 (1.5)

CUC-L | (0.23) |[CCC-P 1 (0.17) |CAC-H 1 (0.5

CUA-L 3 (052) |CCA-P 7 (1.94) | CAA-Q 4 (2.00)

CUG-L 0 (0.08) |CCG-P 0 (0.03) | CAG-Q 0 (0.00)

AUU-I 28 (1.8) | ACU-T 4 (1.31) | AAU-N 21 (1.96) | AGU-S 0 (0.18)
AUC-I 3 (02) |ACC-T 0 (0.07) | AAC-N 0 (0.04) | AGC-S 0 (0.00)
AUA-M 17 (1.95) | ACA-T 8 (2.62) | AAAK I (2.00) | AGA-S 4 (1.6)
AUG-M 0 (0.05) | ACG-T 0 (0.00) | AAG-K 0 (0.00) | AGG-S 0 (0.00)
GUU-V 3 (2.08) | GCU-A 5 (23) | GAU-D 4 (1.68) | GGU-G 3 (0.75)
GUC-V 0 (0.00) | GCC-A 0 (02) |GAC-D 1 (0.32) |GGC-G 0 (0.00)
GUA-V 2 (1.76) | GCA-A 3 (1.5 |GAA-E I (2.00) | GGA-G 13 (3.23)
GUG-V 0 GCG-A 0 GGG-G 0

(0.00) (0.00) GAG-E 0 (0.00) | (0.03)
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4.3.2 Hpyalopterus popiilasyonlarinda mitokondriyal COI gen bdlgesine bagh

filogenetik analizler

Filogenetik analizlerde Hyalopterus iiyelerine ait birincil konaklar1 olan P. armeniaca,
P. dulcis, P. domestica, P. persica’dan koleksiyonu yapilan populasyonlar temsilen 29
birey COI gen bolgesine bagl olarak degerlendirildi. Dis grup olarak gen bankasindan
elde edilen A. nerii ve B. cardui tiirlerine ait 6rneklerin mitokondriyal COI bolgesine ait

diziler kullanildi.

Birincil konaklara baghh olarak popiilasyonlarda olas1 filogenetik iliskilerin
degerlendirilmesi amaciyla elde edilen 10 haplotipe ait Kimura 2 Parametresine gore
10000 tekrarli NJ, GTR+I (Tavare, 1986) baz degisim modeline gore 10000 tekrarli ML
ve 120000 nesil icin BI, TBS dal karsilikli yer degistirme (swapping) algoritmasina
bagh olarak 10000 tekrarli MP analizleri gerceklestirilerek, filogenetik agaclar ve

median joining network analizine bagli olarak network olusturuldu.

GTR+I (Tavare, 1986) evrimsel metodu kullanilarak olusturulan ML filogenetik
agacina gore Hyalopterus popiilasyonlarindan elde edilen 10 haplotip 3 grup altinda
kiimelenmistir. Birinci grubun P. dulcis konag tizerinde beslenen H. amygdali (H-7, H-
8, H-9, H-10) ve ikinci grubun P. domestica konag: iizerinde beslenen H. pruni (H-5, H-
6) haplotiplerinden olustugu goriilmiistiir. Ugiincii grup ise P. armeniaca ve P. persica
konaklarim kullanan H. persikonus haplotiplerinden olusmaktadir. Bulgusal arama
secenegi ile TBS dal karsilikli yer degistirme (swapping) algoritmasina bagli olarak elde
edilen MP filogenetik agact da ML analiz sonucuyla benzerlik gostermistir (Sekil

4.12.).

GTR+I evrimsel metodu kullanilarak 120000 generasyon sonunda elde edilen BI
filogenetik agacina gére Hylopterus’a ait haplotipler yiliksek bootstrap degeriyle (%100)
tic farkli haplogrup altinda kiimelenmislerdir. Birinci haplogrup P. persica ve P.
armeniaca konaklarim kullanan H. persikonus; ikinci haplogrup P. dulcis konagi
iizerinde beslenen H. amygdali ve son olarak ii¢iincii haplogrup P. domestica konaginda

beslenen H. pruni’dir (Sekil 4.13).
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Kimura 2 parametresine gore elde edilen NJ filogenetik agaci da yine benzer bir topoloji
gostermistir. Hyalopterus popiilasyonlar1 3 haplogrup altinda kiimelenmislerdir. Birinci
haplogrupta P. dulcis iizerinden beslenen H. amygdali, ikinci haplogrupta P. domestica
konagimi kullanan H. pruni; icilincii haplogrupta P. armeniaca ve P. persica

konaklarinin kullanan H. persikonus haplotipleri kiimelenmistir (Sekil 4.14.).

40/73

99/99 H. amygdali

76/58 73167 0

99/100 H. pruni

99/100 H'S

— 1) | H-persikonus

36/29

— AskniRCR71T3

99/99

— BoaduKRM522)

Sekil 4.12. 658 be.’lik COI kismi gen bolgesine bagli 10000 tekrarli MP (solda) ve ML
(sagda) analizlerinden elde edilen konaga bagl 10 Hyalopterus haplotipinin filogenetik
agaci (Dis gruplar: A. nerii ve B. cardui)
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HA0 e

Anerii

100%
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Sekil 4.13. 658 be.’lik COI kismi gen bolgesine bagli GTR+I baz degisim modeli
kullanilarak 120.000 nesile gore gerceklestirilmis BI analizinden elde edilen,
konaga bagli 10 Hyalopterus haplotipinin filogenetik agac1 (D1s gruplar: A. nerii
ve B.cardui)
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Sekil 4.14. 10 Hyalopterus haplotipinin konaga bagli olarak 10000 tekrarli olarak NJ
(Neighbour Joining) analiziyle olusturulmus filogenetik agaci

60

929

Medyan joining network analizi sonuglarina gére P. armeniaca ile P. persica, P. dulcis
ve P. domesticus olmak iizere ii¢ haplogrup elde edilmistir. Medyan joining network
analizi sonuclar da ML, NJ ve Bayesian analizlerini destekler nitelikte sonu¢ vermistir

(Sekil 4.15).
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Sekil 4.15. 10 Hyalopterus haplotipinin COI gen bdlgesine ait network analizi (Kirmizi:
P. dulcis konag lizerinde beslenen haplogruplar; Sari: P. domestica konagi iizerinden
beslenen haplogruplar; Yesil: P. armeniaca ve P. persica konagi iizerinden beslenen
haplogruplar)
Hyalopterus  popiilasyonlariin  genetik  kompozisyonu ve farklilagmalarinin
anlagilabilmesi icin iki test uygulandi. Biitiin haplotipler tek bir ayr1 grup olarak kabul
edildiginde, Fsr degeri yaklasik 0.70 ve populasyonlar arasinda % 69.40, populasyonlar
icinde % 30.60 varyasyon oldugu gozlemlendi. Bunun yaninda haplotipler network
median joining analizinden elde edilen gruplara baglhh olarak ii¢ grup olarak
degerlendirildiginde, Fsr degeri yaklasik 0.72 ve gruplar arasi % 70.64, gruplar ici

populasyonlar arasinda % 1.02 ve % 28.34 populasyonlar icinde varyasyon belirlendi

(Cizelge 4.35).
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Cizelge 4.35. Arlequin paket programi kullanilarak elde edilen Hyalopterus
popiilasyonlarinin AMOVA sonuglart (df: serbestlik derecesi)

a) Tek Grup: Biitiin Hyalopterus haplotipleri tek bir ayr1 grup olarak kabul

Edildiginde
Varyasyonun af Kareler Varyasyon Varyasyon P degeri
Kayna@ ) Toplamm Bilesenleri Yiizdesi
Populasyonlar <0.001
3 220.524 9.83323 Va 69.40
arasl
Populasyonlar <0.001
25 108.407 4.33629 Vb 30.60

icinde

b) Ug Grup: Grup 1: P. persica ve P. armeniaca; Grup 2: P. dulcis; Grup 3: P.

Domestica

4 Kareler Varyasyon Varyasyon P degeri

Varyasyonun Kaynag df Toplanm Bilesenleri Yiizdesi
2 215.357 10.80776 Va 70.64 <0.001

Gruplar aras1
Grup ici populasyonlar 1 5.167 0.15570 Vb 1.02 <0.001
arasinda
Populasyonlar icinde 25 108.407 4.33629 Vc 28.34
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BOLUM V

TARTISMA VE SONUC

5.1 Morfometrik Karakter Temelli Calismalar

Morfolojik verinin rakamsal ve grafiksel analizinin bir 6zeti olan morfometri,
boceklerin ayirt edilebilmesinde olduk¢a uygun bir metot olarak degerlendirilebilir.
Ciinkii sert yapili dis iskeletleri kolay Olciim yapmaya olanak saglar ve cogu yumusak
viicutlu hayvana nazaran daha az fiziksel deformasyona ugramaktadirlar. Afitler gibi
fitofag bocekler yasadiklart farkli konak bitki tiirlerine gére morfolojik ve fizyolojik
degisiklikler gecirirler (Favret ve Voegtlin, 2004). Afitlerin morfolojik karakterleri
farkli konak bitkilere adapte olmalarinda oldukc¢a etkilidir. Ayrica giin uzunlugu,
sicaklik gibi cevresel faktorler popiilasyon farkliliklarinin ortaya konulmasinda
kullanilan morfolojik karakterler iizerine oldukca karmagsik etkilere sahiptir. Afitlerin
morfolojileri ve konak bitki iligkisi siniflandirilmalarinda olduk¢a onemlidir. Konak
bitkilerle yakindan iliskili olmalar1 6zgiin yasam dongiilerine baghdir. Yasam
dongiilerinin neticesi olarak ortaya c¢ikan yiiksek fenotipik plastisite, mevsimsel
polifenizm, konaga 6zellesmis biyotipler yanlis tanimlamalara yol agabilmektedir (Lee
vd., 2011; Lee vd., 2015). Lozier vd. (2008) Hyalopterus {iiyelerinin ayriminda
kullanilan tayin anahtarin1 giincellemeden Onceki kullanilan anahtarlarda cinse
gelindiginde H. amygdali veya H. pruni seklinde belirtilmekte, cogu kez de bu 2 tiir
teshis esnasinda birbirine kanstiriliyordu. Ayrica yine Lozier vd. (2008)’nin
calismasindan once Hyalopterus ile ilgili calismalarda su anda ayn bir tiir olarak
tanimlanmis olan H. persikonus ile H. amygdali tirleri H. amygdali A ve H. amygdali B
seklinde tamimlanmaktaydi. Hyalopterus cinsi tayin anahtarlar giincellenmis olmasina
ragmen hala en etkin ve yaygin olarak kullanilan web tabanli tayin anahtarinda “H.
amygdali ve H. persikonus’un genel Ozelliklerine bakinmiz” seklinde bir ifade ile
karsilagilmaktadir (Mosco vd.1997; Poulios vd., 2007; Blackman ve Eastop, 2017). Bu
durum Hyalopterus cinsi tayin anahtarlarinin daha fazla giincellenmeye ihtiyacini ortaya
koymaktadir. Gerceklestirilen bu calisma farkli karakterlerin de tayin anahtarina

eklenebilecegini gostermistir.
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Sekil ve boyuta bagh belli bash farkliliklar1 ortaya ¢ikarmak i¢in Slgiim ve uygulama
tekniklerinin kullanimi baz1 durumlarda gereklilik haline gelebilmektedir. Polimorfizm,
fenotipik plastisite ve ergin bireylerin olmayisi gibi zorluklara ragmen morfolojik
taksonomi tiir seviyesindeki tamimlamalarda kullamish bir ydntem olarak
degerlendirilebilir. Bu anlamda morfolojik olarak ayrimi zor olan afitler gibi gruplarin
rutin tanimlamalarinda morfolojik karakter temelli teshis anahtarlar1 arastirmacilar
tarafindan yaygin olarak kullanilmaktadir (Van Emden ve Harrington, 2007; Blackman

ve Eastop, 2017).

Favret ve Voegtlin (2004), Cinara’da konaga bagli meydana gelen morfometrik
farkliliklar1 ortaya koymak amaciyla Temel Bilesen Analizini kullanmislardir.
Gergeklestirdikleri ¢alismada 1997-2001 yillan arasinda Pinus edulis ve P. monophylla
konaklarindan beslenen C. edulis, C. terminalis ve C. wahtolca’ya ait 123 koloniden
elde ettikleri ornekleri analizlerde kullanmiglardir. 21 morfometrik karaktere Temel
Bilesen Analizi, Tek ve Cok Yonlii Varyans analizlerini uygulamislar ve sonugta
konagin bu ii¢ tiiriin morfolojik karakterleri iizerinde etkili oldugu kanisina varmislardir.
Valenzuela vd. (2009), Rhopalosiphum’a ait tamimlanan yeni tiiriin morfolojik ve
morfometrik olarak desteklenip desteklenmedigini belirlemek amaciyla yaptiklar
caligmada Avustralya’da elde ettikleri ornekleri degerlendirmislerdir. Morfometrik
olarak 15 karakter kullanarak 76 kanatsiz ve 62 kanath birey iizerinden caligsmalarim
yapmiglardir. Kanonikal ayrim, Ozdeger istatistiklerini kullanarak elde ettikleri
sonuclara gore R. spp. ve R. padi icin 6nemli ayirt edici karakterler, arka bacak femurda
bulunan en uzun tily uzunlugu ve kanatli bireylerin anten IIl. segment uzunlugudur.
Bununla beraber morfolojik olarak yeni tiiriin R. padi’ye oldukg¢a benzer oldugunu
tespit etmislerdir. Arastirmacilar tarafindan Cinara ve Rhopalosiphum iyelerinin
morfolojik karakterleri tizerinde konak bitkinin 6nemli etkisine benzer etki genel olarak
degerlendirildiginde, Hyalopterus popiilasyonlarinin morfolojileri iizerinde de konak

bitkinin etkisi agikca ortaya konulmus ve istatiksel olarak desteklenmistir.

Foottit vd. (2010), Pentolonia nigronervosa Coquerel ve Pentolonia caladii van der
Goot konak tercihine bagh olarak molekiiler ve morfometrik analizlerini yapmislardir.
Musaceae konagindan 38 ve Araceae, Zingiberaceae ve Heliconiaceae konaklarindan 40
orneklem yaptiklar1 ¢alismada 20 morfometrik karakter kullanmislardir. Temel Bilesen

Analizi sonuglarina gore viicut uzunlugu, hortum IV ve V. segment uzunluklari, bag
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genisligi ve sifunkuli uzunlugu bakimimdan Musaceae iiyelerini konak olarak kullanan
popiilasyonlarin diger konaklardan (Zingberaceae, Araceae ve Heliconiceae) ayrildigini
ve buna bagh olarak P. nigronervosa’min muz konagmi kullandigini ve P. caladii’nin
genel olarak Zingberaceae ve Araceae lyelerini konak olarak kullandigini

belirtmislerdir.

Avustralya’da yayilis gosteren ve uzun yillardir taksonomik yeri belirsiz olan birkag
popiilasyondan birinin de Sitobion Mordvilko iiyeleri oldugunu belirten Hales vd.
(2010), Temel Bilesen Analizi ve Kanonikal Ayrim Analizi’nin taksonomik iliskilerin
aciga kavusturulmasinda kullanilabilecegini vurgulamislardir. Bu amagla Avustralya,
Avrupa ve Kuzey Amerika’dan elde ettikleri 184 kanathi ve 222 kanatsiz 6rnekte 12
morfometrik karakter tizerinden Temel Bilesen ve Kanonikal Ayrim Analizlerini
uygulamislardir. Kanath ve kanatsiz partenogenetik disi bireylerin Temel Bilesen
analizine gore benzer sonuglar gosterdigi ve buna gore S. miscanthi ile S. fragariae ve
S. near fragariae’nin birbirlerinden ayr1 gruplandi@ini saptamislardir. Kanath ve
kanatsiz ovipar disi bireyleri Kanonikal Ayrim Analizine gore degerlendirdiklerinde S.
avenae’nin diger gruplardan ayrildigini belirtmislerdir. Erkek bireyler Temel Bilesen
Analizine gore test edildiginde S. avenae’nin gruplardan ayrildigini, Kanonikal Ayrim
Analizine gore ise S.miscanthi, S. avenae ve S. fragariae+S. near fragariae olmak iizere
iic grup olustugunu gozlemlemislerdir. Bunun yaninda erkek bireylerin morfolojileri

hakkinda detayl bilgi vermislerdir.

Kim vd. (2010), Aphis iiyelerinin tammlamalarinin dogrulugunu test etmek amaciyla
morfometrik ve molekiiller analizleri kullanmislardir. Aphis’in 40 tiirline ait
popiilasyonlardan elde ettikleri 6rneklerin olasi farkliliklarimi ya da benzerliklerini
ortaya cikarmak amaciyla 28 morfometrik karakter kullanarak, Temel Bilesen Analizi
ve Tek Yonlii Varyans Analizi (ANOVA) yontemlerini uygulamiglardir. Morfometrik
analiz sonuglarina gore gossypii grup, crassivora+spiraecola+fabae gruplarindan
ayrilmistir.  “gossypii grubu”nun, diger grup iiyelerinden viicut uzunlugu, anten
segmentleri, bacak uzunluklar1 ve kil gibi hemen hemen biitiin karakterler bakimindan
nispeten kisa olmasiyla ayrildigini ve bu sonuglarin daha Onceki ¢alismalart

destekledigini gdzlemlemislerdir.
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Bu ¢alismada Afyonkarahisar, Kiitahya, Nigde ve Usak illerinde farkli lokalitelerden P.
domestica, P. persica, P. dulcis, P. armaniaca ve Phragmites iiyeleri iizerinde beslenen
popiilasyonlardan 148 6rneklem yapilmistir ve yaklasik 670 kanatsiz birey iizerinden 20
morfometrik karakter icin istatiksel analizler gerceklestirilmistir. Hyalopterus’un
konaga, lokaliteye ve tiire baglh morfolojik varyasyonlarinin ortaya konulmasinda bu
calismalara benzer sekilde ANOVA, Tukey-HSD Testi (Coklu Karsilagtirma Analizi)
ve Kanonikal Varyans Analizi (CVA) uygulanmistir ve morfometrik varyasyonlarin
ortaya cikarilmasinda bu yontemlerin etkin bir sekilde kullanilmasina iliskin onceki

caligmalarla uyumluluk gosterilmistir.

Lee ve Lee (2013), Acyrthosiphon ve Aulacorthum iiyelerinin ayrimlarinin gecerliligini
denemek icin morfolojik ve morfometrik karakterleri gbz 6niinde bulundurmuslardir.
Acyrthosiphon’dan ii¢ ve Aulacorthum’dan sekiz tiire ait popiilasyonlarin ayrimini, 19
morfometrik karaktere bagli Kanonikal Ayrim Analizi kullanarak yaptiklar1 calismada

bu cinslerin tiyelerinin ayriminin dogrulugunu desteklemislerdir.

Kanturski vd. (2014), Tiirkiye’den elde ettikleri Quercus (mese) konagini kullanan
Lachnus orneklerini morfometrik karakterlerine bagli gerceklestirdikleri calismada
Lachnus pseudonudus’n yeni tiir olarak tamimlayarak, calisilan Lachnus iyelerini
“pallipes grup” olarak degerlendirmislerdir. Ayrica bu gruba ait morfometriye bagh
teshis anahtar1 sunmuslardir.

Rakauskas vd. (2015), Avrupa’da dagilis gosteren Aphis pomi ve Aphis spiraecola’nin
dagilimlar, molekiiler ve morfolojik 6zellikleri hakkinda bilgi vermek amaciyla
yaptiklan ¢alismada tayin anahtarlarindaki 7 morfometrik karakter kullanmiglardir. Bu
afitler i¢in en iyi ayirt edici karakterler olan rostrum (hortum) uzunlugu, abdomendeki
marjinal tuberkiil sayis1 ve kuyruktaki tily sayisi arasindan Avrupa’daki tiirlerde en iyi
ayirt edici karakterin rostrum uzunlugu (127-982) oldugunu belirtmislerdir. Ancak
karigik  kolonilerin elde edilememis olmasinin bir dezavantaj olabilecegini

belirtmislerdir.

Benzer sekilde biiyiik bir kismi konak spesifik olan afitlerin morfolojileri {izerinde
konak bitki tercihlerine bagli olarak ortaya cikan ya da cikabilecek olasi farkliliklarin
ortaya ¢ikarilabilmesi amaciyla gergeklestirilen ANOVA ve Tukey-HSD testine gore
URSG ve MDHSM Kkarakterleri disinda kullanilan morfometrik karakterler farkli konak
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bitkiler iizerinde beslenen Hyalopterus popiilasyonlarinin ayirt edilmesinde Snemli

karakterler oldugu ortaya konulmustur.

Mdellel ve Ben Halima-Kamel (2015), Tunus’ta yaptiklari calismada Prunus persica, P.
domestica ve P. dulcis konaklarim kullanan Pterochloroides persicae Cholodvsky, 1899
popiilasyonlarinda konaga bagl olarak farklilik olup olmadigini arastirmislardir. 90
kanatsiz (aptera) bireyde 13 morfometrik karakter kullanarak elde ettikleri veriler konak

bitki seciminin P. persicae’nin morfolojisi iizerinde etkili oldugunu gostermistir.

Rodriguez vd. (2017), Giiney Afrika’da dagilis gosteren mulinum iiyeleri iizerinden
beslenen Aphis tiyelerindeki olasit varyasyonlar1 25 morfometrik karakter kullanarak
tespit etmeye calismislardir. Calismalarinin neticesinde A. vurilocensis’i yeni tiir olarak
tanimlayarak, bu yeni tiir ile birlikte A. roberti, A. martinezi ve A. parvanoi’nin de

morfometrik 6zelliklerine dayal1 bir tayin anahtar1 olusturmuslardir.

Poulios vd. (2007), Yunanistan’da yaptiklar1 calismada 74 6rneklem yapmuslardir. P.
armeniaca, P. cerasifera, P. domestica, P. spinosa, P. dulcis, P. persica konak
bitkilerini kullanan farkli Hyalopterus popiilasyonlarindan 766 kanatsiz birey iizerinden
minimum 4 ve maksimum 12 birey iizerinden olmak iizere 13 morfometrik karaktere
bagh ol¢iimleri gerceklestirmislerdir. Kanonikal Varyans Analizi sonuglarina gore ilk
iki Kanonikal Vektor (CV) toplam cesitliligin %62,6’sim1 agiklamis ve bu iki vektor
gruplarin ayrilmasinda kullanilmigtir. Birinci Kanonikal Vektorde (CV1) degiskenlerin
ayriminda 6n bacak femur uzunlugu, orta bacak tibia uzunlugu, altinci anten segment ug
kismin uzunlugu, kuyruk uzunlugu ve hind tarsus 2 uzunlugu; ikinci Kanonikal
Vektorde (CV2) 6n bacak femur uzunlugu, arka bacak femur uzunlugu, orta bacak tibia
uzunlugu, anten III. segment uzunlugu ve altinci anten segment u¢ kismin uzunlugunu
onemli karakterler olarak bulmuslardir. Buna gore P. persica iizerinde beslenen
popiilasyonlarin diger popiilasyonlardan belirgin bir sekilde ayrildigini belirlemislerdir.
Bununla birlikte P. armaniaca ve P. dulcis populasyonlar birlikte kiimelenirken; P.
domestica, P. cerasifera ve P. spinosa populasyonlar1 birlikte ve bu iki popiilasyona
daha yakin kiimelenmistir. Sonug¢ olarak P. dulcis ve P. armaniaca’y1r konak olarak
kullanan popiilasyonlar1 H. amygdali A, P. persica’yr konak olarak kullanan
popiilasyonlar1t H. amygdali B ve son olarak P. domestica ve diger konaklar1 kullanan

popiilasyonlart H. pruni olarak belirlemislerdir.
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Lozier vd. (2008), Ispanya, Italya, Yunanistan, Tunus, Israil, Amerika, Giircistan’da
Prunus iiyelerini konak olarak kullanan popiilasyonlar iizerinde beslenen Hyalopterus
popiilasyonlarint molekiiler ve morfometrik metotlar kullanarak 50 ornek iizerinden
degerlendirmislerdir. Morfometrik 16 karaktere bagli Olciimleri kanatsiz bireyleri
dikkate alarak gerceklestirmislerdir. Konak bitki tercihini goz Oniinde bulundurarak
yaptiklar1 Temel bilesen sonucglarina gore Birinci Bilesende, anten besinci segment
uzunlugu, arka bacak femur uzunlugu, arka bacak tibia uzunlugunu ve Ikinci Bilesende,
rostrum (hortum) IV-V. segment uzunlugu, kuyruk uzunlugu, sekizinci abdominal
tergite orta tily uzunlugunu onemli karakterler olarak elde etmislerdir. Buna gore P.
persica (H. persikonus), P. dulcis (H. amygdali) ve P. domestica (H. pruni) lizerinde
beslenen popiilasyonlarin ayr1  ayri gruplandigini  gozlemlemislerdir. Calisma
neticesinde H. persikonus’u yeni tiir olarak tanimlamislardir ve alin kismindaki tity /
anten II. segment genisligi, III. anten segment uzunlugu / kuyruk uzunlugu, III. anten
segment uzunlugu / IV. anten segment uzunlugu, arka bacak uzunlugu / kuyruk
uzunlugu, arka bacak tibia uzunlugu / kuyruk uzunlugu oranlarina baghi Hyalopterus

iiyelerine ait tayin anahtar1 olusturmuglardir.

Rakauskas vd. (2013), Bulgaristan, Slovakya, Romanya, Litvanya, Macaristan’dan
koleksiyonunu yaptiklari, 21 Hyalopterus popiilasyonunda konak bitki tercihine bagh
olas1 farkliliklart degerlendirmek amaciyla molekiiler ve morfometrik analizler
uygulamiglardir. 22 morfometrik karakter kullanarak elde ettikleri verileri Kanonikal
Varyans Analizi ve Coklu karsilastirma analizi kullanarak degerlendirmislerdir.
Hyalopterus tiirlerini ayirt etmede MDHSU, IV. ve V. segment uzunlugu ve arka bacak
Tibia wuzunlugu / Kuyruk uzunluguna oraninin O6nemli indikatorler oldugunu
belirtmislerdir. Kanonikal Varyans Analizine gore P. dulcis, P. persica ve P. domestica
konaklar iizerinde beslenen popiilasyonlarin birbirlerinden ayr kiimelendigi neticesine

ulasmisglardir.

CVA analizine gore toplam 4 Kanonikal Vektor elde edilmistir ve Wilks Lambda
Analizine gore ilk iki Kanonikal vektor toplam cesitliligin %81,5’ini aciklamistir. Bu
nedenle popiilasyonlar arasi farklihiklan grafik iizerinde gostermek amaciyla ilk
Kanonikal Vektor kullanilmistir. CV1°’de T3U (0.640) ile MDHSU (0.553) karakterleri
ve CV2’de HTII (0.716), FFG (0.634) ile URSG (0.566) karakterlerinin ayirt edici

karakterler olarak belirlenmistir. CVA’ ya gore olusturulan grafikte konak tercihinin
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Hyalopterus popiilasyonlar1 {izerinde etkili oldugu belirlenmistir. Buna gore P.
domestica ve Phragmites iizerinden elde edilen populasyonlar birbirine oldukca yakin
kiimelenmistir. P. persica ile P. armaniaca popiilasyonlar1 birlikte ancak diger
popiilasyonlardan farkli olarak kiimelenmislerdir. P.dulcis konagindaki populasyonlar

ise P. domestica ve Phragmites popiilasyonlarina daha yakin kiimelenmistir.

Bu calismada Hyalopterus popiilasyonlart konak ve lokalite dikkate alinmadan tiir
seviyesinde muhtemel cesitliligi belirleyebilmek amaciyla daha once bu cinsle ilgili
yapilan ¢alismalarda dikkate alinarak 9 morfometrik oran degerlendirmeye alinmistir
(Poulios vd., 2007; Lozier vd., 2008; Rakauskas vd., 2013). P. dulcis ve P. domestica
konaklarindan gerek saf koloni olarak gerekse karisik olarak elde edilen bazi
popiilasyonlara ait bireylerin diger popiilasyonlardan oldukc¢a farkli morfometrik
degerlere sahip oldugu tespit edilmistir ve farklilik gosteren grup H. pruni X olarak
isimlendirilmistir. Ancak bu popiilasyonlara ait birey sayisi olduk¢a az oldugu i¢in
saglikli bir sonuca ulasabilmek amaciyla Kanonikal Varyans Analizine (CVA) dahil
edilmemistir. ANOVA ve Tukey-HSD analiz sonuglarina gore kullanilan morfometrik
oranlar tiirlerin ayriminda 6nemli olarak bulunmustur. Wilks Lambda analizine gore 2
Kanonikal Vektor elde edilmistir (CV) ve CV1 cesitliligin %70.7 ve CV2 ¢esitliligin
%?29,3’iinti agiklamistir. CV1°de A2G / FrsU (0.904), T3U / ANT3U (0.765), A3U
/CaL (0.747) ve CV2’de A3U / CaL (0.514) onemli karakterler olarak belirlenmistir.
CV1 ve CV2’ye bagh olarak olusturulan grafikte H. pruni popiilasyonlar1 H. persikonus
popiilasyonlariyla yakin olarak kiimelenirken, H. amygdali popiilasyonlar1 bu iki
populasyondan bagimsiz kiimelenme gostermistir (Sekil 4.4). ANOVA, Posthoc-HSD
Testi ve Kanonikal Varyans Analizlerine gore lokalitenin popiilasyonlarin ayriminda

etkili olmadig1 belirlenmistir.

5.2. Molekiiler Temelli Calismalar

Afitler tasidiklarn viriisleri yayarak dolayli yoldan ya da iizerinde beslendikleri konak
bitkilerde direk floemden beslenerek zarara neden olabilmektedirler. Ayrica
salgiladiklar1 bals1 madde sebze ve meyveler iizerinde kiif mantar1 olusumuna yol
acarak bu {iriinlerin market degerlerinin diismesine yol acgabilmektedirler. Mesela;
Amerika i¢in isgalci olan Diuraphis noxia, Toxoptera citricidus ve Aphis glycines,

ekinler iizerinde milyarlarca dolar zarara neden olmaktadir (Coeur d’acier vd., 2014;
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Kinyanjui vd., 2015). Bununla birlikte Aphididae, Avrupa’ya da gelerek yerlesmis ¢cok
sayida isgalci afit tiiriinii icermektedir. Ekonomik olarak 6nemli bitkiler araciligiyla ya
da kanatli formlarimin dogrudan kolay bir sekilde yayilabilmeleri, afitlerin isgalci tiir
olarak da risk grubunda degerlendirilmelerine neden olabilmektedir. Partenojenezle
iiremeleri tek bir bireyin kolayca isgal ettigi alana yerlesebilmesine ve kisa siirede ¢ok
sayida nesil vererek ¢ogalabilmesine imkan tanir. Bu anlamda afitler diinya genelinde
ekonomik olarak 6nemli bir isgalci zararli grubu olarak degerlendirilebilir (Foottit vd.,
2008; Coeur d’acier vd., 2014). Sonug¢ olarak bitki koruma sistemleri ve etkin zararlh
kontroliinde hizli ve dogru teshis kritik oneme sahiptir (Kinyanjui vd., 2015). Bu
nedenle afitlerin dogru teshisi kritik bir oneme sahiptir ve dogru teshis taksonomistlerin
iyi bir entomoloji ve botanik bilgisine sahip olmalarini gerektirir (Coeur d’acier vd.,
2014). Ancak yilin farkli zamanlarinda, farkli konak bitkiler {izerinde bulunabilen tek
bir tiirde farkli formlarin varligi ortaya c¢ikabilir (Foottit vd., 2009). Konak bitki
secimine bagli olarak ortaya cikan bu durum “fenotipik plastisite” tanimlanmaktadir
(Goriir, 2005; Mdellel ve Ben Halima-Kamel, 2015). Ayrica taksonomik olarak
kullanigli olan morfolojik karakterler, afitlerin {izerinde beslendikleri konak bitki
cesitliligi ve diger cevresel faktorlerden dolayr zamanla 6nemini yitirme egilimindedir.
Afitlerin morfolojilerinin oldukca benzer olmasi yanlis teshislere yol acabilmektedir.
Mesela, A. gossypii ve A. glycines sadece birka¢ karakterle birbirinden ayirt
edilebilmektedir (Cocuzza vd., 2015; Lee vd., 2015). Blackman ve Eastop (2017)’un
olusturdugu ve afit taksonomistlerinin sik olarak bagvurduklar teshis anahtarina gore de
Hyalopterus iiyelerinin ayrimi yine benzer sekilde sadece sifunkuli uzunlugunun
genisligine oranina bagli olarak yapilabilmektedir. Afitler gibi kriptik omurgasiz
tiirlerde, morfolojik ve ekolojik gozlemlerin ¢eliskili oldugu durumlarda, yumurta veya
juvenil bireyler iizerinden teshis islemlerinde molekiiler yontemler basarili bir sekilde
uygulanmaktadir. Mitokondriyal COI gen bolgesi de afit gruplarinin tiir ve tiirler arasi
seviyedeki genetik varyasyonlarin ortaya cikarilmasinda hizli ve yiiksek oranda dogru
sonu¢ vermesi agisindan onemlidir (Simon vd., 1994; Foottit vd., 2009; Valenzuela,
2009; Cocuzza vd., 2015; Lee vd., 2015; Mutun ve Karag6zoglu, 2015). Son yillarda,
afitlerin de i¢inde bulundugu cesitli bocek gruplarinda mevcut taksonomik problemlerin
coziilebilmesi amaciyla DNA barkod calismalar1 bircok afidolog tarafindan siklikla

basvurulan yontemlerden biri haline gelmistir (Hebert vd., 2003).
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Simon vd. (1994), mitokondriyal gen bolgelerinin, farkli hayvan taksonlarinin
tanimlanmasinda, evrimsel siireclerinin anlagilabilmesi acisindan kullanilabilirligini
anlamak amaciyla gerceklestirdikleri ¢alismada mitokondriyal gen bolgelerinin yiiksek
oranda dogru sonug¢ verdigini belirtmislerdir. Bu arastirmacilar bécek mitokondriyal
genomunun A-T bakimindan zengin oldugunu gézlemlemislerdir. Bocek mitokondriyal
genomunun evrimsel siirecte hiicre metabolizmasinda meydana gelmis muhtemel
degisimlerin gruplar arasinda farkliliklara yol acabilmis olacagina deginmislerdir.
Mesela; COI gen bolgesine ait A-T oranlarnimi Locus’ta %73; Apis’te %81.5 ve
Drosophila’da %77-79 olarak bulmuslardir.

Hyalopterus ile ilgili yapilan caligmalarda ise A-T oranlarini Lozier vd. (2008) %74.98
( R: 3.375) ve Rakauskas vd. (2013) %74 (R: 2.805) olarak saptamiglardir. Bu
calismada ise Afyonkarahisar, Kiitahya, Nigde ve Usak illerinden elde edilen
popiilasyonlara ait COI gen bolgesi A-T oran1 %75,05 (2,152) olarak bulunmustur. Bu
veriler A-T zenginligi bakimindan Simon vd. (1994), Lozier vd. (2008) ve Rakauskas

vd. (2013) belirttigi oranlara benzerlik gostermektedir.

Simon vd. (1994), baz1 yakin iliskili gruplarda protein kodlayan COI ve COII gen
bolgelerinden kodlanan aminoasitlerde meydana gelen degisimlerin filogenetik
iligkilerin ortaya konulmasinda kullanish olabilecegini vurgulamistir. Bununla beraber
aminoasitlerde goriillen yer degisimlerinin proteinlerde oldukca cesitlilik gosterdigini
belirtmislerdir. Nigro vd. (1991) Drosophilada 101 bolgede sadece 1 degisim bolgesi
gozlemlemistir. Hyalopterus popiilasyonlar ile ilgili gerceklestirilen bu caligmada ise
658 bg.’lik COI gen bolgesine ait on haplotip belirlenmis olup, bu haplotiplere ait
dizilerin aminoasit ifadeleri elde edilmistir. 219 aminoasit bolgesinden 4’iinde

aminoasit degisimi gozlemlenmistir.

Hebert vd.(2003), yiiriittiikkleri ¢alismada COI niikleotid ¢esitliliginin yakin iliskili
hayvan gruplarmin tamimlanmasinda kullanish bir yontem olduguna deginmislerdir.
Kinyanjui vd. (2016), Aphis, Brevicoryne, Lipaphis, Myzus, Acyrthosiphon tiirleri
arasindaki farkliligr arastirmak amaciyla gergeklestirdikleri DNA barkod calismasinda
1540 be.’lik COI gen bolgesini ¢ogaltmiglardir. Analizlerin neticesinde niikleotid
cesitliliginin tilirler arasinda %5.67 ila %7.91 arasinda degisiklik gosterdigini
belirtmislerdir. Wang vd. (2011) COI gen bolgesini ¢ogaltarak gerceklestirdigi analizler
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neticesinde, Aphidinae iiyeleri arasinda tiir i¢i niikleotid ¢esitliliginin %0 ile %2.95
arasinda degistigini ve tiirler aras1 niikleotid ¢esitliliginin ise %0.68 ile %11.40 arasinda
oldugunu tespit etmislerdir. Hyalopterus ile ilgili mevcut calismada ise, tiir i¢i niikleotid
cesitliliginin %0.2 ile %0.6 arasinda degisiklik gosterirken; tiirler aras1 niikleotid
cesitliliginin %4.1 ile %7.7 arasinda degisiklik gosterdigi gozlemlenmistir. Bu bulgular
daha once gerceklestirilen calismalara benzer sekilde Hyalopterus tiirlerinin ayirt

edilmesinde iyi bir indikator oldugunu desteklemistir.

Lozier vd. (2008), Hyalopterus iiyeleri arasinda konak bitkiye bagh olarak muhtemel
varyasyonlart belirleyebilmek amaciyla COI gen bolgesini ¢ogaltarak yaptiklar
analizlerin neticesinde; P. domestica (8 birey) popiilasyonlarma ait 2, P. dulcis (8 birey)
popiilasyonlarina ait 4 ve P. armeniaca ile P. persica (8 birey) popiilasyonlarina ait 1
haplotip belirlemislerdir. Bu c¢alismada ise COI gen bolgesi analiz sonuglarina gore P
.domestica (6 birey) popiilasyonlarina ait 2; P. armeniaca ile P. persica (13 birey)
popiilasyonlarina ait 4 ve P. dulcis (10 birey) popiilasyonlarina ait 4 haplotip oldugu
gozlemlenmistir. Haplotip sayisi ve dagilimi bakimindan elde edilen veriler Lozier vd.

(2008) ile benzerlik gostermektedir.

Molekiiler c¢esitlilik analizi (AMOVA) popiilasyonlardaki varyasyonlarin ortaya
cikarilmasinda arastirmacilar tarafindan sik uygulanan bir analizdir. AMOVA analizi
sonucunda elde edilen Fsr degeri popiilasyonlarin birbirinden ne kadar farklilagtigim
belirlemek amaciyla yaygin olarak kullanilir ve O ile 1 arasinda degisiklik gosterir. Eger
Fg7r degeri 0’a yakinsa gruplar arasinda gen akisinin devam ettigini, eger 1’e yakinsa
afitler gibi zararh tiirlerde oldugu gibi farkli konak bitki kullanimina bagh olarak ya da
diger hayvan gruplarinda cografi izolasyondan dolay1 populasyonlar arasinda gen
akisinin azaldig ya da durdugunu ifade eder (Freeland, 2005; Mutun ve Karagdzoglu,
2015). Ulkemizde dagilim gosteren Hyalopterus popiilasyonlarinda ise, 0.86264 Fsr
degeriyle en yiiksek farklilik P. persica (H. persikonus) ve P. domestica (H. pruni)
popiilasyonlar1 arasinda gozlemlenmistir. En fazla goriilen haplotip ise P. dulcis (2
birey), P. armeniaca (1) ile P. persica ve P. domestica (6 birey)’dan 9 bireyle H-6’dur.

Lozier vd. (2008), konak bitki tercihlerine gore Hyalopterus iiyeleri arasindaki
varyasyonlart belirleyebilmek amaciyla gergeklestirdikleri c¢alismada, Bayesian
Yaklasimina (BI) baglh olarak elde ettikleri filogenetik agagta P. domestica (H. pruni),
P. dulcis (H. amygdali) ve P. persica (H. persikonus) haplogruplan yiiksek bootsrap
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degerleriyle birbirinden farkli, ancak P. domestica ve P. dulcis haplogruplar birbirine
daha yakin olarak gruplanmislardir. Rakauskas vd. (2013) konak bitki tercihlerine gore
Hyalopterus  iiyeleri  arasindaki  varyasyonlar1  belirleyebilmek  amaciyla
gerceklestirdikleri ¢alismada, MP, ML ve NJ filogenetik agaclarinin benzer topolojiye
sahip oldugunu belirtmislerdir. MP, ML ve NJ filogenetik agaclarinda H. persikonus, H.
pruni ve H. amygdali popiilasyonlar1 birbirinden farkli olarak gruplanmislardir.
Tiirkiye’de dagilim gosteren Hyalopterus popiilasyonlar1 arasindaki filogenetik iliski
hakkinda bilgi edinebilmek amaciyla Bayesian Yaklasimi (BI), Maksimum Likelihood
(ML), Maksimum Parsimoni (MP) ve Neighbour Joining (NJ) filogenetik agaclan elde
edilmistir. Biitiin filogenetik agaclar benzer topoloji gostermislerdir ve buna gére H.
persikonus, H. amygdali ve H. pruni popiilasyonlar1 farkli haplogruplar halinde
kiimelenmislerdir. Ayrica Network median joining analizi sonuglar1 da bu verilerle
benzerlik gostermektedir. Elde edilen filogenetik agaclar Lozier vd. (2008) ve
Rakauskas vd. (2013)’iin filogenetik agac topolojilerini destekler niteliktedir.

Lozier vd. (2008) COI, 12S rDNA ve birincil simbiyontlar1 olan Buchnera
aphidocola’ya ait 16S rDNA, EFla gen bolgelerini cogalttiktan sonra molekiiler
analizler neticesinde elde ettikleri verileri morfometrik karakterleri kullanarak elde
ettikleri istatiksel sonuglarla karsilagtirmiglardir. Kanonikal Varyans Analizi (CVA)
sonuclariyla molekiiler verilerden elde edilen sonuglarin birbiriyle uyumlu oldugunu
saptamislardir. Buna gore konak bitki tercihine gore, Hyalopterus iiyeleri arasinda
farklilagmanin goriildiigiinii P. domestica konaginda bulunan popiilasyonlarin H. pruni;
P. dulcis konag iizerinde bulunan popiilasyonlarin H. amygdali ve son olarak yeni tiir
olarak tamimladiklan P. persica konag iizerinde bulunan popiilasyonlarin H. persikonus
oldugu sonucuna ulasmislardir. Rakauskas vd. (2013) COI gen bolgesinin dizilerini ve
morfometrik verileri kullanarak Hyalopterus {iiyelerini degerlendirmis ve bulgular

Lozier vd. (2008)’ne paralellik gostermistir.

Tiirkiye’de dagilim gosteren Hyalopterus cinsi iiyelerinin konak bitkileriyle
etkilesimleri ve tayin anahtarlarinin revizyonunu gergeklestiren iki 6nemli ¢caligmadan
(Lozier vd., 2008; Rakauskas vd., 2013) elde edilen verilerle calismamizda elde edilen
sonuglar birbirini cok biiyiikk oranda desteklemektedir. Bu cercevede Hyalopterus
tiirlerinin morfolojik varyasyonlar1 {izerinde konak bitki olduk¢ca Onemli etki

yapmaktadir, bu etki zaman igerisinde tayin anahtarlarinin dinamik bir sekilde
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revizyonuna ve yeni tiirlerin tanimlanmasia yol agabilir. Calismamizda elde edilen ve
H. pruni X olarak belirlenen popiilasyon net olarak tanimlanmis olan diger 3 tiirden
anten segment sayist ve sifunkuli sekli-biiytikliigii gibi karakterlerle net bir sekilde
farklilik gostermesine ragmen molekiiler veriler yeni tiir olarak tanimlanmasina imkan
vermemistir. Benzer sekilde Hyalopterus popiilasyonlariyla ilgili Mosco vd. (1997)
allozim temelli calismasinda P. dulcis ve P. persikonus iizerindeki popiilasyonlar1 H.
amygdali A ve H. amygdali B olarak belirtmis ve Pouilous vd. (2007) morfometrik
temelli calismasinda CVA sonuglarina goére yine benzer sonuclar elde etmistir. Mosco
vd. (1997) ve Pouilous vd. (2007) tarafindan H. amygdali A ve H. amygdali B ile ilgili
farkliliklar ortaya konulmus, ancak bu ¢alismalardan belirli bir zaman sonra Lozier vd.
(2008) morfolojik ve morfometrik verilerin birlikte degerlendirildigi calismasinda H.
amygdali B’yi H. persikonus olarak tiir seviyesine yiikseltmistir. Bu durum fenotipik
plastisite ile aciklanabilir ve afitler gibi konaga 0zgii popiilasyonlarda fenotipik
plastisitenin simpatrik tiirlesmenin baslangicini olusturabilecegi ortaya konulmustur
(Goriir 2000, Goriir 2005). H. pruni X popiilasyonu tiirlesmenin baslangi¢c asamasinda
olabilir ve daha fazla 6rnekleme sansi yakalanarak ve farkli lokalitelerden veya farkli
gen bolgeleri calisilarak taksonomik durumu daha net ortaya konulabilir. Boyle bir
popiilasyonun varligit ve morfolojik farkliliklar1 da konak bitkinin morfolojik

varyasyonlardaki roliinii ortaya koymustur.

Ulkemizde Akyildirnm Begen (2016)’nin Cinara iiyeleri arasindaki lokalite ve konak
tercihinin etkisine bagl varyasyonlar ortaya koymak amaciyla gerceklestirdigi COI gen
bolgesine ait molekiiler bulgular1 ve morfometrik karakterlere dayali istatistiksel analiz
verilerini birlikte degerlendirdigi tez calismasinin disinda, afitlerle ilgili detayl bir
caligma bulunmamaktadir. Anadolu, Avrupa dagilimh tiirlerin ¢ofunun genetik
cesitliliginin merkezi konumunda olmasi nedeniyle Tiirkiye’de dagilis gosteren
popiilasyonlarin molekiiler belirteclere bagl analizlerle filocografik kompozisyonunun
ve genetik cesitliliginin ortaya cikarilmasi dikkat ceken bir olgudur (Mutun ve
Karag6zoglu, 2015). Bu nedenle iilkemiz afit faunasinin ortaya konulabilmesi, tiirlerin
filocografik ve filogenetik ge¢mislerinin daha iyi anlasilabilmesi acgisindan molekiiler
calismalar daha fazla gerceklestirilmesi gerekmektedir. Morfometrik verilere bagli yeni
tiir tammmlamalarinin 6zellikle afitler gibi yiiksek fenotipik plastisite gosteren gruplarda

yaniltic1 olabilecegi mevcut calismada net bir sekilde goriilmektedir. Bu nedenle
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calisilan afit gruplarinda yeni tiir tanimlamasi yapilmadan once ekolojik, morfolojik,

morfometrik ve molekiiler verilerin birlikte degerlendirilmesi 6nemli bir olgudur.

93



KAYNAKLAR

Akyildirim Begen, H., I¢ Bat: Anadolu ve Nigde ilinde yayilim gosteren Cinara spp.'nin
morfolojik ve molekiiler varyasyonlarmin belirlenmesi, Doktora Tezi, Omer

Halisdemir Universitesi, Fen Bilimleri Enstitiisii, 191, Nigde, 2016.

Bandelt, H.J., Forster, P. and Rohl, A., “Median-joining networks for inferring

intraspecific phylogenies”, Molecular Biology and Evolution 16 (1), 37-48, 1999.

Basky, Z., “Predators and parasites of Hyalopterus pruni and Hyalopterus amygdali
populations living on peach, plum and reed”, Acta Phytopathologica et Entomologica

Hungarica 17, 311-316, 1982.

Barbagallo, S. and Cocuzza, G.E., “Morphological discrimination of six species of the
genus Anuraphis (Hemiptera: Aphididae), including description of a new species”, The

Canadian Entomologist 135, 839-862, 2003.

Barjadze, S., Ozdemir, I. and Blackman, R., “Two new species of Aphidini Latreille,

1802 (Hemiptera: Aphididae) from Turkey”, Zootaxa 3873(2), 187-194, 2014.

Ben Halima-Kamel, M., Mdellel, L., Karboul, H. and Zouari, S., “Natural enemies
of Hyalopterus pruni species complex in Tunisia”’, Tunisian Journal of Plant

Protection 8, 119-126, 2013.

Blackman, R. L. and Spence, J. M., “Electrophoretic distinction between the peach-
potato aphid, Myzus persicae and the tobacco aphid, M. nicotianae (Homoptera:

Aphididae)”, Bulletin of Entomological Research 82(02), 161-165, 1992.

Blackman, R.L. and Eastop, V.F., Aphids on the World's Crops (2nd edn), Wiley
Chichester, 2000.

Blackman, R. and Eastop, V., “Aphids on the World’s plants: An online identification

and information guide”, http://www.aphidsonworldsplants.info, 6 Mart 2017.

94



Chen, J., Zhang, B., Zhu, X., Jiang, L. and Qiao, G., “Review of the aphid genus
Aspidophorodon Verma, 1967 with descriptions of three new species from China

(Hemiptera: Aphididae: Aphidinae)”, Zootaxa 4028(4), 551-576, 2015.

Cocuzza, G. E. M., Di Silvestro, S., Giordano, R. and Rapisarda, C., "Congruence
between cytochrome oxidase I (COI) and morphological data in Anuraphis
spp-(Hemiptera, Aphididae) with a comparison between the utility of the 5’barcode and
3’COl regions", ZooKeys 529, 123, 2015.

Coeur d’acier, A., Cruaud, A., Artige, E., Genson, G., Clamens, A. L., Pierre, E.,
Hudarverdian, S., Simon, J. C., Jousselin, E. and Rasplus, J. Y., “DNA barcoding and
the associated PhylAphidB@ se website for the identification of European aphids
(Insecta: Hemiptera: Aphididae)”, PloS One 9(6), €97620, 2014.

Canakcioglu, H., The Aphidoidea of Turkey, Istanbul University, Forestry Faculty
Publishment, Istanbul, 1975.

Darriba, D., Taboada, G., Doallo, R. and Posada, D., “jModelTest 2: more models, new
heuristics and parallel computing”, Nature Methods 9 (8), 772-772, 2012.

Depa, L., Mréz, E., and Brozek, J., “Description of the oviparous female and new
information on the biology of the rare aphid Stomaphis radicicola Hille Ris Lambers

1947 (Hemiptera, Aphidoidea)”, Entomologica Fennica 24(2), 100-106, 2013.

Dixon, A.F.G., Aphid Ecology, Chapman&Hall 2-6 Boundary Row London SE1 8HN,
UK.,1997.

Dixon, A. F. G., Aphid ecology: an optimisation approach, A Chapman and Hall, 1998.

Durante, M. P. M., Hidalgo, N. P., Martinez-Torres, D., Garcia-Tejero, S., Martinez, R.
P., and Nafria, J. M. N, “A new genus and species of Asteraceae-inhabiting aphid
(Hemiptera: Aphididae) from Costa Rica and Mexico”, Florida Entomologist 96(2),
323-331, 2013.

Excoffier, L., Laval, G. and Schneider, S., “Arlequin ver. 3.0: an integrated software
package for population genetics data analysis”, Evolutionary Bioinformatics Online 1,

47-50, 2005.

95



Favret, C., “Aphid Species File”, Version 5.0/5.0, http://Aphid.SpeciesFile.org., 6 Mart
2017.

Favret, C. and Voegtlin, D. J., “Host-based morphometric differentiation in three
Cinara species (Insecta: Hemiptera: Aphididae) feeding on Pinus edulis and P.

monophylla”, Western North American Naturalist 364-375, 2004.

Fahringer, J., “Eine Rhynchotenausbeute aus der Tiirkei, Kleinasien und benachbarten

Gebieten” Konowia 1, 137-144, 1922.

Foottit, R.G., Maw, H.E.L., Dohlen, C.D.V. and Herbert, P.D.N., “Species
identification of aphids (Insecta: Hemiptera: Aphididae) through DNA barcodes”,
Molecular Ecology Resources 8, 11891201, 2008.

Foottit, R.G., Maw, HEE.L. and Pike, K.S., “DNA barcodes to explore diversity in
aphids (Hemiptera: Aphididae and Adelgidae)”, Redia 92, 87-91, 2009.

Foottit, R. G., Maw, H. E. L., Pike, K. S. and Miller, R. H., “The identity of Pentalonia
nigronervosa Coquerel and P. caladii van der Goot (Hemiptera: Aphididae) based on

molecular and morphometric analysis”, Zootaxa 2358, 25-38, 2010.
Freeland, J., Molecular markers in ecology, Molecular Ecology (Ed. H. Kirk.), 2005.

Goriir, G., “The role of phenotypic plasticity in host race formation and sympatric
speciation in phytophagous insects, particularly in aphids”, Turkish Journal of

Zoology 24(1), 63-68, 2000.

Goriir, G., “The importance of phenotypic plasticity in herbivorous insect

speciation. Insects and phenotypic plasticity”, ISBN 2005.

Goriir, G., Akyildinm, H., Olcabey, G. and Akyiirek, B., “The aphid fauna of Turkey:
An updated checklist”, Archives of Biological Science Belgrade 64 (2), 675-692, 2012.

Goriir, G., Toper Kaygin, A., Senol, O. and Akyildirim Begen, H., “Cinara curvipes
(Patch, 1912) (Hemiptera; Aphididae) as new aphid species for Turkish aphidofauna”,
Artvin Coruh University Journal of Forestry Faculty 16(41), 37-39, 2015.

96



Gwiazdowski, R.A., Foottit,R.G., Maw,H.E. and Hebert,P.D., “The hemiptera (insecta)
of Canada: constructing a reference library of DNA barcodes”, PLoS One 10, 4, 2015.

Hales, D., Foottit, R. G. and Maw, E., “Morphometric studies of the genus Sitobion
Mordvilko 1914 in Australia (Hemiptera: Aphididae)”, Australian Journal of
Entomology 49(4), 341-353, 2010.

Hebert, P. D., Cywinska, A. and Ball, S. L., “Biological identifications through DNA
barcodes”, Proceedings of the Royal Society of London B: Biological Sciences 270
(1512), 313-321, 2003.

Hillis, D. M., “Molecular versus morphological approaches to systematics”’, Annual

review of Ecology and Systematics 23-42, 1987.

Holman, J., Host plant catalog of aphids, Palearctic region, New York, Springer, 20009.

Houard, C., “Les Zoocécidies des Plantes d’Afrique, d’Asie et d’Océanie. Tome
premier, Cryptogames, Gymnospermes, Monocotylédones, Dicotylédones (Ire partie)

1922.

Hoy, M. A., Insect molecular genetics: an introduction to principles and applications,

Academic Press, 2003.

Kanturski, M., Wieczorek, K. and Junkiert, L., “A new oak-feeding species of Lachnus
Burmeister and some remarks on the taxonomic status of L. chosoni Szelegiewicz
(Hemiptera, Aphididae, Lachninae)”, Deutsche Entomologische Zeitschrift 61, 77,
2014.

Kim, H., Hoelmer, K. A., Lee, W., Kwon, Y. D. and Lee, S., “Molecular and
morphological identification of the soybean aphid and other Aphis species on the

primary host Rhamnus davurica in Asia”, Annals of the Entomological Society of

America 103(4), 532-543, 2010.

Kinyanjui, G., Khamis, F.M., Mohamed, S., Ombura, L.O., Warigia, M. and Ekesi, S.,
“Identification of aphid (Hemiptera: Aphididae) species of economic importance in
Kenya using DNA barcodes and PCR-RFLP-based approach”, Bulletin of
Entomological Research 1-10, 2015.

97



Kinyanjui, G., Khamis, F.M., Mohamed, S., Ombura, L..O., Warigia, M., and Ekesi, S.,
“Identification of aphid (Hemiptera: Aphididae) species of economic importance in
Kenya using DNA barcodes and PCR-RFLP-based approach”, Bulletin of
Entomological Research 1-10, 2016.

Kumar, S., Stecher, G. and Tamura, K., “MEGAT7: Molecular Evolutionary Genetics
Analysis version 7.0 for bigger datasets”, Molecular Biology and Evolution 33, 1870—
1874, 2016.

Lagos-Kutz, D., Favret, C., Giordano, R. and Voegtlin, D.J., “Molecular and
morphological differentiation between Aphis gossypii Glover (Hemiptera, Aphididae)
and related species, with particular reference to the North American Midwest”,

Zookeys 459, 49-72, 2014.

Lagos-Kutz, D., Favret, C., Giordano, R. and Voegtlin, D. J., “The Status of the
Members of the Aphis asclepiadis species group (Hemiptera: Aphididae) in the United
States of America”, Annals of the Entomological Society of America 020, 2016.

Lee, W., Kim, H., Lim, J., Choi, H-R., Kim, Y., Kim, Y-S., Ji, J-Y., Foottit, R.G. and
Lee, S., “Barcoding aphids (Hemiptera: Aphididae) of the Korean Peninsula: updating
the global data set” , Molecular Ecology Resources 11, 32-37, 2011.

Lee, W. and Lee, S., “Molecular and morphological characterization of two aphid
genera, Acyrthosiphon and Aulacorthum (Hemiptera: Aphididae)”, Journal of Asia-

Pacific Entomology 16(1), 29-35, 2013.

Lee, W. and Akimoto, S. L., “Development of new barcoding loci in gall-forming aphids
(Eriosomatinae: Eriosomatini): comparing three mitochondrial genes, ATP6, ATPS, and

COI”, Journal of Asia-Pacific Entomology 18 (2), 267-275, 2015.

Lee, Y., Lee, W., Lee, S. and Kim, H., “A cryptic species of Aphis gossypii
(Hemiptera: Aphididae) complex revealed by genetic divergence and different host

plant association”, Bulletin of entomological research 105 (01), 40-51, 2015.

Librado, P. and Rozas, J., “DnaSP v5: a software for comprehensive analysis of DNA

polymorphism data”, Bioinformatics 25, 1451-1452, 2009.

98



Lozier, J. D., Roderick, G. K. and Mills, N. J., “Genetic evidence from mitochondrial,
nuclear, and endosymbiont markers for the evolution of host plant associated species in
the aphid genus Hyalopterus (Hemiptera: Aphididae)”, Evolution 61(6), 1353-1367,
2007.

Lozier, J. D., Foottit, R.G., Miller, G. L., Mills, N. J. and Roderick, G. K., “Molecular
and morphological evaluation of the aphid genus Hyalopterus Koch (Insecta:
Hemiptera: Aphididae), with a description of a new species”, Zootaxa 1688, 1-19,

2008.

Lozier, J. D., Roderick, G. K. and Mills, N. J., “Tracing the invasion history of mealy
plum aphid, Hyalopterus pruni (Hemiptera: Aphididae), in North America: a population
genetics approach”, Biological invasions 11(2), 299-314, 2009.

Martin J. H., “The identification of common aphid pests oftropical agriculture”,

Tropical Pest Manage 29, 395-411, 1983.

Mdellel, L., and Ben Halima-Kamel, M., “Effect of host plant on morphology of
Pterochloroides persicae Cholodkovsky 1899 (Hemiptera, Aphididae)”, Journal of
Entomology and Zoology Studies 3(3), 324-327, 2015.

Meirmans, P. G., “The trouble with isolation by distance”, Molecular ecology 21(12),
2839-2846, 2012.

Mehrparvar, M., Madjdzadeh, S. M., Arab, N. M., Esmaeilbeygi, M. and Ebrahimpour,
E., “Morphometric discrimination of Black Legume Aphid, Aphis craccivora Koch
(Hemiptera: Aphididae), populations associated with different host plants”, North-
Western Journal of Zoology 8(1), 172-180, 2012.

Mosco, M. C., Arduino, P., Bullini, L. and Barbagallo, S., “Genetic heterogeneity,
reproductive isolation and host preferences in mealy aphids of the Hyalopterus pruni

complex (Homoptera, Aphidoidea)”, Molecular Ecology 6(7), 667-670, 1997.

Mréz, E. and Depa, L., “Molecular identification of atypical morph of Paracletus
cimiciformis VON HEYDEN, 1837 described as Forda rotunda THEOBALD, 1914
(Hemiptera: Aphidoidea: Eriosomatidae)”, Genus 23(1), 17-24, 2012.

99



Mutun, S. and Karagbézoglu, H., “Investigation of genetic variation among Turkish
populations of Andricus lignicola using mitochondrial cytochrome b gene sequence

data”, Turkish Journal of Zoology 39 (5), 721-733, 2015.

Nigro, L., Solignac, M. and Sharp, P. M., “Mitochondrial DNA sequence divergence in
the Melanogaster and oriental species subgroups of Drosophila”, Journal of molecular

evolution 33(2), 156-162, 1991.

Ozdemir, Y., Ozdemir, M., Ozdemir, 1. ve Giiler, Y., Nazife Tuatay Bitki Koruma
Miizesi Tip Ornekleri ve Tiirkiye Faunasina Eklenmis yeni Kayitlar. T.C. Gida Tarim
ve Hayvancilik Bakanhgi, Tarimsal Arastrmalar ve Politikalar Genel Miidiirliigii

Bitki Saghgr Arastirmalart Daire Bagkanhgi, Ankara, 2015.

Poulios, K. D., Margaritopoulos, J. T. and Tsitsipis, J. A., “Morphological separation of
host adapted taxa within the Hyalopterus pruni complex (Hemiptera: Aphididae)”,
European Journal of Entomology 104(2), 235, 2007.

Rakauskas, R., Havelka, J. and Zaremba, A., “Mitochondrial COI and morphological
specificity of the mealy aphids (Hyalopterus ssp.) collected from different hosts in
Europe (Hemiptera, Aphididae) Advances in Hemipterology”, ZooKeys 319, 255-267,
2013.

Rakauskas, R., Havelka, J., Zaremba, A. and Bernotiené, R., “Mitochondrial COI and
morphological evidence for host specificity of the black cherry aphids Myzus cerasi
(Fabricius, 1775) collected from different cherry tree species in Europe (Hemiptera,

Aphididae)”, ZooKeys (388), 1, 2014.

Rakauskas, R., Basilova, J. and Bernotiene, R., “Aphis pomi and Aphis spiraecola
(Hemiptera: Sternorrhyncha: Aphididae) in Europe-new information on their
distribution, molecular and morphological peculiarities”, European Journal of

Entomology 112(2), 270, 2015.
Rambout, A., FigTree v. 1.3.1., http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree, 2009.

Rebijith, K. B., Asokan, R., Kumar, N. K., Krishna, V., Chaitanya, B. N. and
Ramamurthy, V. V., “DNA barcoding and elucidation of cryptic aphid species

100



(Hemiptera: Aphididae) in India”, Bulletin of entomological research 103(05), 601-
610, 2013.

Remaudiére, G., Toros, S. and Ozdemir, 1., “New contribution to the aphid fauna of
Turkey
(Hemiptera, Aphidoidea)”’, Revue francaise d’Entomologie 28 (2), 75-96., 2006.

Rodriguez, S. G., Brown, P. A., Ortego, J., Ciruelos, S. I. L. and Nafria, J. M. N.,
“Aphis species (Hemiptera, Aphididae) living on Mulinum (Apiaceae) in South

America, with a description of a new species”, Zootaxa 4216(1), 47-54, 2017.

Ronquist, F., Huelsenbeck, J. P. and Teslenko, M., “MRBAYES 3.2: Bayesian
phylogenetic inference undermixed models”, Bioinformatics 19, 1572—-1574, 2003.

Simon, C., Frati, F., Beckenbach, A., Crespi, B., Liu, H. and Flook, P., “Evolution,
weighting, and phylogenetic utility of mitochondrial gene sequences and a compilation
of conserved polymerase chain reaction primers”, Annals of the entomological Society

of America 87(6), 651-701, 1994,

Spampinato, R., Arduino, P., Barbagallo, S. and Bullini, L., “Analisi genetica di
Hyalopterus pruni e H. amygdali e dimostrazione dell'esistenza di una nuova specie
(Homoptera, Aphidoidea)”, In Atti XV Congresso nazionale italiano di Entomologia.
L'Aquila 261-265, 1988.

Senol, O., Akyildirim, H., Goriir, G. and Demirtas, E., “New records for the aphid fauna
(Hemiptera: Aphidoidea) of Turkey”, Acta Zoologica Bulgarica 66, 163-166, 2014.

Senol, O., Akyildinnm Begen, H., Goriir, G. and Gezici, G., “Some new aphid records
for the Turkish aphidofauna (Hemiptera: Aphidoidae)”, Zoology in the Middle East
61(1), 90-92, 2015a.

Senol, O., Akyilldinm Begen, H., Goriir, G. and Demirtas, E.,.”New additions and
invasive aphid to Turkey aphidofauna [Hemiptera: Aphidoidea]”, Turkish Journal of
Zoology 39(1), 39-45, 2015b.

101



Tavaré, S., “Some probabilistic and statistical problems in the analysis of DNA

sequences”’, Lectures on mathematics in the life sciences 17, 57-86, 1986.

Trotter, A., Galle della penisola balcanica e Asia minore, Pellas, 1903.

Tuatay, N. and Remaudiere, G., “Premiére contribution au catalogue des Aphididae
(Hom.) de la Turquie”, Review of Pathological Vegetariana Entomologica Agriculture

43, 243-278, 1964.

Valenzuela, 1., Hoffmann, A. A., Malipatil, M. B., Ridland, P. M. and Weeks, A. R,,
“Identification of aphid species (Hemiptera: Aphididae: Aphidinae) using a rapid
polymerase chain reaction restriction fragment length polymorphism method based on
the cytochrome oxidase subunit I gene”, Australian journal of entomology 46(4), 305-

312, 2007.

Valenzuela, 1., Eastop, V. F., Ridland, P. M. and Weeks, A. R., “Molecular and
morphometric data indicate a new species of the aphid genus Rhopalosiphum
(Hemiptera: Aphididae)”, Annals of the Entomological Society of America 102(6), 914-
924, 2009.

Van Emden, H.F. and Harrington, R., Aphids as Crop Pests, Oxford, UK, CAB
International, 2007.

Vilcinskas, A., Aphid Immunity, Biology and Ecology of Aphids, 126, 2016.

Von Dohlen, C. D., “Aphid molecular systematics: history, progress and prospects”

Redia 92, 39-45, 2009.

Wang, J-F., Jiang, L-Y. and Qiao, G-X., “Use of a mitochondrial COI sequence to
identify species of the subtribe Aphidina (Hemiptera, Aphididae)”, Zookeys 122, 1-17,
2011.

Wieczorek, K., Kanturski, M., Junkiert, £.. and Bugaj-Nawrocka, A., “A comparative
morphometric study of the genus Drepanosiphoniella Davatchi, Hille Ris Lambers and
Remaudiere (Hemiptera: Aphididae: Drepanosiphinae)”, Zoologischer Anzeiger-A
Journal of Comparative Zoology 257, 39-53, 2015.

102



Ek-A Arazi Defteri

Sira | Kodlar Tiir Konak Bitki | Lokaliteler

1 IBA 28 H.pruni P.domestica Afyonkarahisar/Bolvadin

2 IBA33 H.pruni P.domestica Afyonk'arahlsar/Eber Gola-
Bolvadin

3 IBA 67 H.pruni P.domestica Afyonkarahisar/Sultandagi

4 IBA 192 H.pruni P.domestica /S\lfgz?l?éi?lsar/Efe Kasabasi-

5 IBA 240 H.pruni P.domestica Kiitahya/Dumlupinar

6 IBA 403 H.pruni P.domestica Afyonkarahisar/Eber Golii

7 IBA 454 H.pruni P.domestica Afyonkarahisar/Suhut Cikist

8 IBA 469 H.pruni P.domestica Kiitahya/Aslanapa-Hisarcik

IBA 659 H.pruni P.domestica Kiitahya/Dumlupinar

9 IBA 744 H.pruni P.domestica Afyonkarahisar/Suhut-Sandikli

10 IBA 199 H.pruni X P.domestica Afy.onl.iarahlsar/Hocalar—
Yesilhisar

11 IBA 257 H.pruni P.domestica Kiitahya/Eski Gediz

12 IBA 272 H.pruni P.domestica Kiitahya/Hisarcik-Hamamkoy

13 IBA 295 H.pruni P.domestica Kiitahya/Cavdarhisar

14 IBA 296 H.pruni X P.domestica Kiitahya/Cavdarhisar

15 |IBA 346 | H.pruni P.domestica Usak

16 IBA 366 H.pruni P.domestica Usak/Esme

17 IBA 373 H.pruni P.armeniaca Usak/Esme Cikisi

18 IBA 379 H.pruni P.domestica Usak/Esme Cikisi

19 IBA 391 H.pruni P.domestica Usak/Karahalli

21 IBA 420 H.pruni P.domestica Usak/Banaz

22 IBA 427 H.pruni P.armeniaca Afyonkarahisar

23 IBA 443 H.pruni P.domestica Afyonkarahisar

24 IBA 444 H.pruni P.domestica Afyonkarahisar/Suhut

25 IBA 447 H.pruni P.domestica Afyonkarahisar/Suhut

26 IBA 457 H.amygdali | P.armeniaca Afyonkarahisar/Gazligol

27 IBA 465 H.pruni P.domestica Afyonkarahisar/ihsaniye

28 | IBA 476 | H.pruni P.domestica | Afyonkarahisar/Ihsaniye Cikist

29 IBA 482 H.pruni P.domestica Afyonkarahisar/Bayat Cikist

30 IBA 497 H.pruni P.armeniaca Afyonkarahisar/Bolvadin

31 IBA 506 H.pruni P.domestica Afyqn karahlsar/Bolvadln—
Hamidiye

32 IBA 517 H.amygdali | P.domestica Afyonkarahisar/Cobanlar

33 IBA 563 H.pruni P.domestica Afyonkarahisar/Uzunpinar

34 IBA 568 H.pruni P.armeniaca ﬁcf.)};ci)inkaramsar/Sandlkh—B asoren

35 IBA 591 H.pruni P.domestica Afyonkarahisar/Sandikli -Hocalar

36 IBA 599 H.pruni P.domestica Afyonkarahisar/Hocalar

37 |IBA 607 | Hpruni P.domestica Usak

38 IBA 671 H.pruni P.armeniaca Kiitahya/Saphane-Merkez

39 IBA 674 H.pruni P.domestica Kiitahya/Saphane-Cikist
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Ek-A (Devam) Arazi Defteri

40 IBA 683 H.pruni P.domestica | Kiitahya/Simav Yolu

41 IBA 726 H.pruni P.domestica | Kiitahya/Tavsanl Yolu

42 IBA 736 H.pruni P.armeniaca | Kiitahya/Tavsanh Yolu

43 IBA 755 H.pruni P.domestica | Kiitahya/Domani¢ Yolu

44 IBA 762 H.pruni P.domestica | Kiitahya/Domani¢ Yolu

45 IBA 795 H.pruni P.domestica | Kiitahya/Gediz-Muratdag:

46 IBA 819 H.pruni P.armeniaca | Afyonkarahisar/Gecek Termal

47 IBA 917 H.pruni P.domestica | Kiitahya

48 IBA 998 H.pruni P.domestica | Kiitahya/Pazarlar

49 IBA 1260 | H.pruni P.domestica | Afyonkarahisar/Suhut

50 IBA 1491 | H.pruni P.armeniaca | Usak/Banaz

51 IBA 1569 | H.pruni P.domestica Kiighyp/Simaggolu-Karamanca
Kasabasi

52 IBA 1599 | H.pruni P.domestica | Kiitahya/Murat Dag1

53 N7 H.pruni P.domestica | Kemerhisar/Bereket Koyii

54 N 79 H.pruni P.armeniaca | Bor-Mertkavak

55 N 83 H.pruni P.domestica | Nigde-Merkez

56 N 88 H.pruni P.domestica | Bor-Nigde

57 N 72 H.pruni P.domestica | Nigde-Merkez

58 N 98 H.pruni P.armeniaca | Ulukigla

59 N 102 H.pruni P.domestica | Ulukisla

60 IBA 146 H.amygdali P.dulcis Usak/Esme-Kolonkaya Koyii

61 IBA 149 H.pruni X P.dulcis Usak/Esme-Ahmetler Koyii

62 IBA 150 H.pruni X P.dulcis Usak/Esme-Ahmetler Koyii

63 IBA 155 H.pruni X P.dulcis Usak/Ulubey-Karacahmet

64 IBA 156 H.amygdali P.dulcis Usak/Ulubey-Karacahmet

65 IBA 168 H.amygdali | P.dulcis ;Jksralllk/Slvash—Banaz Ayrimindan

66 IBA172 H.amygdali P.dulcis Usak/Sivasli-Selcikler Kasabasi

67 IBA 191 H.pruni X P.dulcis Usak/ Ahat Koyii-Akmonia

63 iBA 201 H.pruni X P dulcis ﬁcf.));(i)inkarahlsar /Hocalar-Yesilhisar

69 |iBA224 | Hamygdali | P.dulcis Kittahya/Gediz-Saphane Yol
Ayrimi

70 IBA 247 H.amygdali P.dulcis Kiitahya/Gediz

71 IBA 279 H.amygdali P.dulcis Kiitahya/Emet

7 iBA 336 H.pruni X P dulcis Kiitahya/ Afyonkarahisar -Ehrami
Karatas Ormani

73 |IBA 347 | Hamygdali | P.dulcis Usak/Merkez

74 | IBA 348 | Hamygdali | P.dulcis Usak/Merkez

75 IBA 371 H.amygdali P.dulcis Usak/ Esme

76 IBA 385 H.amygdali P.dulcis Usak/ Karahalli

77 IBA 393 H.amygdali P.dulcis Usak/ Sivasl

78 IBA 406 H.amygdali P.dulcis Usak/Ulubey

79 IBA 408 H.amygdali P.dulcis Usak/Ulubey

80 |IBA471 | Hamygdali | P.dulcis Afyonkarahisar /Thsaniye

81 IBA 516 H.amygdali | P.dulcis Afyonkarahisar /Cobanlar-Kocatz
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82 | IBA 538 | H.amygdali | P.dulcis Afyonkarahisar /Cay-Pinarkaya Koyii
83 | IBA 559 | Hamygdali | P.dulcis Afyon/Uzunpinar

84 | IBA 562 | Hamygdali | P.dulcis Afyonkarahisar /Uzunpinar

85 |IBA 624 | H.amygdali | P.dulcis Usak/Esme-Giineykoy

86 | IBA 672 | H.amygdali | P.dulcis Kiitahya/Saphane

87 |IBA 740 | H.amygdali | P.dulcis Kiitahya/Tavsanli Yolu

88 | IBA 831 | H.amygdali | P.dulcis Afyon/Yesilciftlik Kasabasi

89 |NO3 H.amygdali | P.dulcis Nigde/Nigde Evleri

90 |NO95 H.amygdali | P.dulcis Nigde/Sazlica

91 | N 100 H.amygdali | P.dulcis Nigde/Merkez

92 [IBA 712 | H.persikonus | P.persica Afyonkarahisar /Dazkir

93 |IBA 100 | H.persikonus | P.persica Kiitahya/Gediz

94 |IBA 238 | H.persikonus | P.persica Kiitahya/Simav

95 |IBA 410 | H.persikonus | P.persica Usak/Ulubey

96 |IBA 416 | H.persikonus | P.persica Usak/Banaz

97 |IBA 432 | H.persikonus | P.persica Afyonkarahisar/Merkez

98 | IBA 539 | H.persikonus | P.persica Afyonkarahisar /Cay-Pinarkaya Koyii
99 | IBA 600 | H.persikonus | P.persica Afyonkarahisar /Hocalar

100 | IBA 659 | H.persikonus | P.persica Kiitahya/Gediz-Yenikent Kasabasi
101 | IBA 682 | H.persikonus | P.persica Kiitahya/Simav Yolu

102 | IBA739 H.persikonus | P.persica Kiitahya/Tavsanli Yolu

103 | IBA 798 | H.persikonus | P.persica Kiitahya/Gediz-Muratdagi Cikisi
104 | IBA 818 | H.persikonus | P.persica Afyonkarahisar /Gecek Termal
105 | IBA 873 | H.persikonus | P.persica Afyonkarahisar /Sandikli

106 | IBA 932 | H.persikonus | P.persica Kiitahya/Tavsanh

107 | IBA 1152 | H.persikonus | P.persica Afyonkarahisar /Sinanpasa

108 | IBA 1197 | H.persikonus | P.persica Kiitahya/Gediz-Simav Yolu

109 | IBA 1550 | H.persikonus | P.persica Kiitahya/Saphane

110 | IBA 1652 | H.persikonus | P.persica Afyonkarahisar /Hocalar

111 | IBA 205 | H.persikonus | P.armeniaca | Afyon/Dinar

112 | IBA 728 | H.persikonus | P.armeniaca | Afyon/Suhut

113 | IBA 430 | H.persikonus | P.armeniaca | Afyonkarahisar

114 | IBA 454 | H.persikonus | P.armeniaca | Afyonkarahisar/Suhut

115 | IBA 461 | H.persikonus | P.armeniaca | Afyonkarahisar/Gazligol

116 | IBA 472 | Hamygdali | P.armeniaca | Afyonkarahisar/ihsaniye

117 | IBA 485 | H.persikonus | P.armeniaca | Afyonkarahisar/Cay

118 | IBA 513 | H.persikonus | P.armeniaca | Afyonkarahisar/Bolvadin-Cobanlar
119 | IBA 522 | H.persikonus | P.armeniaca | Afyonkarahisar/Cobanlar

120 | IBA 552 | H.persikonus | P.armeniaca | Afyonkarahisar/Cay-Dinar

121 | IBA 759 | H.persikonus | P.armeniaca | Kiitahya/Domanic

122 | IBA 817 | H.persikonus | P.armeniaca | Kiitahya/Altintas

123 | IBA 822 | H.persikonus | P.armeniaca | Afyonkarahisar/Gecek Termal
124 | IBA 892 | H.persikonus | P.armeniaca | Afyonkarahisar/Merkez

125 | IBA 910 | H.persikonus | P.armeniaca | Kiitahya/Altintas

126 | IBA 931 | H.persikonus | P.armeniaca | Kiitahya/Tavsanli
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127 | IBA 1093 | H.persikonus | P.armeniaca | Afyonkarahisar/Sandikli

128 |IBA 1116 | H.persikonus | P.armeniaca | Afyonkarahisar/Ihsaniye

129 | IBA 1132 | H.persikonus | P.armeniaca | Afyonkarahisar/Iscehisar

130 | IBA 1425 | H.persikonus | P.armeniaca | Kiitahya/Tavsanli-Harmancik
131 | IBA 1439 | H.persikonus | P.armeniaca | Kiitahya/Tungbilek

132 | IBA 1489 | H.persikonus | P.armeniaca | Usak/Banaz

133 | IBA 1548 | H.persikonus | P.armeniaca | Kiitahya/Saphane

134 | IBA 1625 | H.persikonus | P.armeniaca | Afyonkarahisar/Zafertepe-Suhut
135 | N2 H.persikonus | P.armeniaca | Nigde/Bor

136 | N3 H.persikonus | P.armeniaca | Nigde/Bor

137 | N 11 H.persikonus | P.armeniaca | Nigde/Kemerhisar-Bereket Koyii
138 | N 42 H.persikonus | P.armeniaca | Nigde/Baglama Kasabasi

139 | N49 H.persikonus | P.armeniaca | Nigde/Ciftlik-Bozkdy

140 | N 54 H.persikonus | P.armeniaca | Nigde/Kayirli

141 | N 63 H.persikonus | P.armeniaca | Nigde/Devlet Hastanesi

142 | N73 H.persikonus | P.armeniaca | Nigde/Merkez

143 | N 76 H.persikonus | P.armeniaca | Nigde/Bor-Mertkavak

144 | N 80 H.persikonus | P.armeniaca | Nigde/Bor-Mertkavak

145 | N 87 H.persikonus | P.armeniaca | Nigde/Bor

146 | N 89 H.persikonus | P.armeniaca | Nigde/Nigde Evleri

147 | N 90 H.persikonus | P.armeniaca | Nigde/Nigde Evleri

148 | N 92 H.persikonus | P.armeniaca | Nigde/Nigde Evleri
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