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OZET

Doktora Tezi

KUZEY ANADOLU ve TRAKYA’DAKI Apodemus Kaup, 1829 (MAMMALIA:
RODENTIA) CINSINE AiT TURLERIN MITOKONDRIYAL DNA (SITOKROM b ve
KONTROL BOLGESI) ANALIZI

Engin SELVI

Ankara Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii
Biyoloji Anabilim Dali

Danigsman: Prof. Dr. Erciiment COLAK

Bu tez ¢alismasinda Tirkiye’nin kuzeyinde, Trakya’da ve yiiz ol¢limii bakimindan sirasiyla
Tiirkiye’nin {i¢ biiyiik adasi olan Gokgeada, Marmara Adasi ile Bozcaada’da yayilis gosteren
Apodemus cinsine dahil Orneklerin mitokondriyal DNA’simmin sitokrom b ve kontrol
bolgesindeki varyasyonlar arastirildi. DNA dizi analizi sonucunda elde edilen bulgular bu tezin
kapsamindaki ¢aligma alaninda Apodemus cinsinin 6 tiirtiniin (Apodemus flavicollis, Apodemus
mystacinus, Apodemus witherbyi, Apodemus uralensis, Apodemus sylvaticus ve Apodemus
agrarius) vyayilis gosterdigini ortaya c¢ikardi. A. flavicollis’in Trakya ve Anadolu
populasyonlarmin iki farkli genetik soy hatti olusturdugu belirlendi. A. mystacinus
populasyonlar1 Bati Karadeniz ve Orta/Dogu Karadeniz olmak tizere iki farkli genetik gruba
ayrildi. Bu giine kadar Tiirkiye’de sadece Anadolu’nun biiyiik boliimiinde yayilis gosterdigi
bilinen A. witherbyi populasyonlarinin Trakya’da yayilisinin oldugu ilk kez bu ¢aligma ile tespit
edildi. A. uralensis populasyonlari arasinda gen akisinin devam ettigi, dolayisiyla genetik
farklilasmanin az oldugu sonucuna varildi. Pargali yayilisa sahip olan A. sylvaticusun
Anadolu’dan tek bir lokalitedeki Kurupelit (Samsun) populasyonu ile Gok¢eada, Marmara adas1
ve Trakya populasyonlar1 arasinda yiiksek genetik farkliliklarin bulundugu aciga cikarildi.
Trakya’da yayilisi olan A. agrarius’un sadece bir lokaliteden incelenen populasyonunda
haplotip gesitliliginin yiiksek, niikleotid gesitliliginin diisiik seviyede oldugu bulundu. Miyosen,
Pliyosen ve Pleyistosen donemlerinde meydana gelen jeolojik, tektonik olaylarla beraber iklim
degisikliklerinin Apodemus cinsi tiirlerinin genetik farkililagmasi {izerinde etkili oldugu ortaya
kondu.

Ocak 2019, 199 sayfa

Anahtar Kelimeler: Apodemus, sitokrom b, kontrol bdlgesi, genetik varyasyon, Tiirkiye



ABSTRACT

Ph.D. Thesis

MITOCHONDRIAL DNA (CYTOCHROME b and CONTROL REGION) ANALYSIS of
Apodemus SPECIES Kaup, 1829 (MAMMALIA: RODENTIA) in NORTH ANATOLIA and
THRACE

Engin SELVI

Ankara University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Biology

Supervisor: Prof. Dr. Ercliment COLAK

In this thesis, variations in cytochrome b and control region of mitochondrial DNA in the
samples of the genus Apodemus distributed in northern Turkey, Thrace and three islands in
Turkey (Imbros, Marmara Island and Tenedos, which are the biggest islands of Turkey
according to the their surface areas, respectively) were investigated. The findings provided by
DNA sequence analysis revealed that 6 species of Apodemus (Apodemus flavicollis, Apodemus
mystacinus, Apodemus witherbyi, Apodemus uralensis, Apodemus sylvaticus and Apodemus
agrarius) live in the study area of this thesis. It was determined that Thrace and Anatolia
populations of Apodemus flavicollis formed two different genetic lineages. Apodemus
mystacinus populations were divided into two different genetic groups (Western Black Sea and
Central/Eastern Black Sea). So far, A. witherbyi populations, which has been known to be lived
in the most parts of Anatolia, were recorded from Thrace for the first time by this thesis. A
continuing gene flow and therefore little genetic differentiation between A. uralensis
populations were determined. It was deduced that there was high genetic differentiation between
Kurupelit (Samsun) population and populations from Imbros, Marmara Island and Tenedos of
A. sylvaticus distributed in fragmented habitats. It was found that one population of A. agrarius
from only one locality in Thrace had high haplotype diversity, but, low nucleotide diversity. It
was determined that geologic, tectonic events as well as climatic oscillations occurred during
Miocene, Pliocene and Pleistocene had an impact on the genetic differentiation of Apodemus
species.

January 2019, 199 pages

Key Words: Apodemus, cytochrome b, control region, genetic variation, Turkey



TESEKKUR

Calismalarimi fikir agamasindan sonuca ulasincaya kadar yonlendiren, aragtirmalarimin her
asamasinda bilgi ve deneyimlerini paylasarak akademik ortamin yanisira beseri iliskilerde de
fikir ve diislinceleri ile katkida bulunan danisman hocam Prof. Dr Erciiment COLAK’a (Ankara
Universitesi Biyoloji Anabilim Dal1); ¢aligmalarim esnasinda sahip olduklar1 zengin bilgi ve
akademik goriisleriyle katkilarim esirgemeyen degerli hocalarim Prof. Dr. Nuri YIGIT (Ankara
Universitesi Biyoloji Anabilim Dali) ve Prof. Dr. Mustafa SOZEN’e (Zonguldak Biilent Ecevit
Universitesi Biyoloji Anabilim Dali); doktora ogrenimim siiresince aldigim derslerle
ogrenimime biiyiik katkilar1 olan Prof. Dr. Reyhan COLAK (Ankara Universitesi Biyoloji
Anabilim Dali), Prof. Dr. frfan KANDEMIR (Ankara Universitesi Biyoloji Anabilim Dali) ve
Ankara Universitesi Zooloji Anabilim Dali’ndaki tiim hocalarima; TUBITAK proje deneyimi
kazanmam saglayan Prof. Dr. Sakir Onder OZKURT’a (Ahi Evran Universitesi Fen Bilgisi
Egitimi Anabilim Dali); arazi c¢alismalart ve laboratuvar ¢alismalarimin yani sira sosyal
hayatimda da desteklerini daima gordiigiim Dog. Dr. Teoman KANKILIC (Nigde Omer
Halisdemir Universitesi Biyoteknoloji Anabilim Dal1), Dr. Ogretim Uyesi Peringek Seckinozan
SEKER (Artvin Coruh Universitesi Artvin Meslek Yiiksekokulu) ve Dr. Ogretim Géorevlisi
Miinir UCAK’a (Diizce Universitesi Diizce Meslek Yiiksekokulu), birlikte ¢alismaktan keyif
aldigim Ankara Universitesi Biyoloji Anabilim Dali’ndan ¢alisma arkadaslarim Aras. Gor. Dr.
Hatice MUTLU EYISON, Aras. Gér. Derya CETINTURK, Uzm. Biyolog Aysegiil UNVERDI,
yiiksek lisans 6grencileri Miige KOCAAY, Mahir Can SENKUS ve tiim molekiiler sistematik
laboratuvari ¢alisanlarina; ¢alismalarim siiresince biiyiik fedakarliklar gosteren, maddi-manevi
tiim imkanlarim seferber eden ve lisansiistii egitim yapmamm tesvik eden babam Durak SELVI,
annem Fatma SELVI, kardesim UGUR SELVI ve tiim SELVI ailesine; gosterdikleri sabrr,
fedakarlik igin esim Leyla SELVI ve oglum Sarp SELVI’ye tesekkiirlerimi sunarim.

Bu tez g¢alismast 1314240016 proje numarasiyla Ankara Universitesi Bilimsel Arastirma

Projeleri Koordinatorliigii (BAP) tarafindan desteklenmistir.

Engin SELVI
Ankara, Ocak 2019



ICINDEKILER

TEZ ONAY SAYFASI

ETIK oo i
OZET ... ii
ABSTRACT .ottt bbbt r et neenenr e ne s iii
TESEKKUR ......ocoovioieieeeeeeeeeeeeeeeeeeee ettt ettt ettt ettt ettt ettt sttt iv
KISALTMALAR DIZINT ..o vii
SEKILLER DIZINT ..ot Xi
CIZELGELER DIZINT ........coooiviiiieieeeeeeeeee et Xiv
Lo GIRIS oottt sttt 1
2. KURAMSAL TEMELLER........coit ittt 13
2.1 Takim: ROAentia ..............oooiiiiiiiiiiii e e 13
2.2 Familya: MUFIAAE...........ccoiiiiie et 14
2.3 Apodemus Kaup, 1829........cccc ettt 14
2.3.1 Apodemus agrarius (Pallas, 1771) ......cccocuiiiiieieie i 15
2.3.2 Apodemus sylvaticus (LinNaeus, 1758) .......cccceiiieieriniiinisieiiee e 15
2.3.3 Apodemus uralensis (Pallas, 1811) ........cccooriiiieieieriseeee e 15
2.3.4 Apodemus flavicollis (Melchior, 1834) ... 15
2.3.5 Apodemus mystacinus (Danford ve AISton, 1877) .......cccocevcvrieiieenenie e 16
2.3.6 Apodemus witherbyi (Thomas,1902)..........ccccoeiiiiieiiiie e 16
2.4 Filocografya ve Mitokondriyal DNA ..............ccoooiiiiini e 16
2.4.1 Sitokrom b ve Kontrol bOIesi ..............ccccooiiiiiiiiiniiiee 17
2.5 DNA’nin Elde Edilmesi, Polimeraz Zincir Reaksiyonu ve DNA Dizi Analizi...18
2.6 Filogenetik Analizlerde Kullanilan Yontemler ..................cccooiniiiiinicne 20
3. MATERYAL VE YONTEMLER...........c.ccccootiiiiiieeeeeeeeeeeeeeeeeeeee e 26
3.1 Arastirma Alani, Kullanilan Ornek Listesi ve LoKaliteleri ................................ 26
3.2 Molekiiler Calismalar ...............cccoooiiiiiiiiie e 34
3.2. L DNA IZOIASYONU ..ottt ettt 34
3.2.2 DNA Cogaltim1 (Polimeraz Zincir Reaksiyonu, PZR) ..............ccccccoviiniininnn 43
3.2.3 Istatistiksel ANANZIET ................c.cocoivivivieiiieecieeeee et 45
3.3 Morfometrik Verilerin ANQHZIENT .........coo i 47
4. ARASTIRMA BULGULARI .........ooiiiiiie et 48



4.1 MOLeKUIET ANALIZIEE ...t eeeee s 48

4.1.1 Apodemus flavicollis’in sitokrom b bolgesi analizleri.....................cccccoceeieenn. 48
4.1.2 Apodemus mystacinus’ un sitokrom b bolgesi analizleri..............cccccoovinns 57
4.1.3 Apodemus uralensis’in sitokrom b bélgesi analizleri.....................ccccoooeinnnen. 65
4.1.4 Apodemus witherbyi’nin sitokrom b bolgesi analizleri................ccccoooinnnnns 73
4.1.5 Apodemus sylvaticus’un sitokrom b bélgesi analizleri ....................cc.cooeinne. 80
4.1.6 Apodemus agrarius’ un sitokrom b bolgesi analizleri ....................c.cccoceveveenn. 87
4.1.7 Apodemus flavicollis’in kontrol bolgesi analizleri .....................cccooovevviiiiieennnnn 89
4.1.8 Apodemus mystacinus’ un kontrol bolgesi analizleri......................ccccevvinnnnnnn 97
4.1.9 Apodemus uralensis’in kontrol bolgesi analizleri ...................c.ccccoeiiviiennnnn. 105
4.1.10 Apodemus witherbyi’nin kontrol bolgesi analizleri.......................ccocovnnnnnn. 112
4.1.11 Apodemus agrarius’ un kontrol bolgesi analizleri .....................c.coeninnnnnn. 119
4.1.12 Apodemus sylvaticus’un kontrol bolgesi analizleri .......................ccocerinnnnnn. 121
4.2 Molekiiler Tarihleme (Evrimsel Ayrilma Zamanlary)................cccccocoeinnennen. 127
4.3 MOrfolojikK ANANIZIEE .......ooveieee e 129
4.3.1 Metrik Karakterler ... 129
4.3.2 Varyans analizi (iki yonlit ANOVA)..........ccciiiiiini e, 135
4.3.3 TUKEY POSE NOC TEST.....ueiviiie et 139
4.3.4 Ayrisim fonksiyon analizi (DFA) ... 149
4.3.5 Kiimeleme analizi (CIUSter).............ocoviiiiiiiiiiiiie e 151
5.SONUC VE ONERILER ...........ccccoooiitiiiitesieteeeeeeeees e s s, 153
5.1 Apodemus Cinsinin mtDNA Dizi ve Morfometrik Analiz Sonuglarinin
Degerlendirmesi...........ccoooviiiiiiiii 153
5.2 Apodemus Cinsinin FilocoZrafyasi..............ccccoooiiiiiiiiiiiiicc e 160
5.2.1 Marmara Adasi, Gok¢eada ve Bozcaada’nin Filocografik Etkisi ................. 171
KAYNAKLAR ettt bttt e bbb e 180
L0 YZ€) 0317 I 15T 197

Vi



%

T

°C

ul
umol
A
AIC
AlCc

AMOVA
ANOVA
Bl

BIC
BME

C

Cytb
CLUSTER
CTAB
D2

dATP
dCTP
ddNTP
DFA
dGTP
DNA
dNTP
dTTP
EDTA
ESS
EtBr

KISALTMALAR DiZiNi

Yiizde

Niikleotid Cesitliligi

Santigrat Derece

Mikrolitre

Mikromol

Adenin

Akaike Information Criterion (Akaike Bilgi Kriteri)
Corrected Akaike Information Criterion (Diizeltilmis Akaike
Bilgi Kriteri)

Analysis of Molecular Variance (Molekiiler Varyans Analizi)
Analysis of Variance (Varyans Analizi)

Bayesian Inference (Bayesian Cikarsamasi)

Bayesian Information Criterion (Bayesian Bilgi Kriteri)
Betamerkaptoetanol

Sitozin

Sitokrom b

Kiimeleme Analizi

Cetyl Trimethyl Ammonium Bromide

Mahalanobis Mesafesi

Deoksiadenozin Trifosfat

Deoksisitozin Trifosfat

Dideoksiniikleotid Trifosfat

Ayrisim Fonksiyon Analizi

Deoksiguanozin Trifosfat

Deoksiribontikleik Asit

Deoksiniikleotid Trifosfat

Deoksitimidin Trifosfat

Etilendiamintetraasetik Asit

Effective Sample Size (Etkin Ornek Biiyiikliigii)
Etidyum Bromiir

vii



FCT
FSC
FST

Fst

HSD
HKY

HKY+G

Km
K2P
LGM

m
mg

ml

mm

mM

M

MA
MANOVA

ML
MP
mtDNA

MMG
MMCO

Gruplar Aras1 Fiksasyon indeksi

Gruplar1 Olusturan Populasyonlar Arasi Fiksasyon Indeksi
Populasyonlar1 Olusturan Bireyler Aras1 Fiksasyon Indeksi
Genetik Farklilasma Indisi

Haplotip Cesitliligi

Tukey’in Coklu Karsilagtirma Testi

Kesikli Gamma Dagilimi ve Hasegawa, Kishino ve Yano
mutasyon modeli

Kesikli Gamma Dagilim1 ve Hasegawa, Kishino ve Yano
mutasyon modeli

Guanin

Ortalama Niikleotid Farkliliklarinin Sayis1

Kilometre

Kimura 2-Parametresi

Buzul tabakalarin maksimum seviyeye ulastigi donem. Son Buzul
Maksimum (Last Glacial Maximum)

Metre

Miligram

Mililitre

Milimetre

Milimolar

Molar

Molekiil Agirlhig

Multivariate Analysis of Variance (Cok Degiskenli Varyans
Analizi)

Maximum Likelihood (Maksimum Olasilik)

Maximum Parsimony (Maksimum Tutumluluk)

Mitokondriyal DNA

Milyon y1l 6nce

Orta Miyosen Buzullasmasi (Middle Miocene Glaciation)

Orta Miyosen Iklimsel Optimum (Middle Miocene Climatic
Optimum)

viii



MMCT
MSC

nm
ND1
ND2

pH
pmol
PZR

RAPD
RNA
RNase
rpm
rRNA
SSD

TAE
Taq
TE

Orta Miyosen Iklim Gegisi (Middle Miocene Climatic Transition)
Messiniyen tuzluluk krizi (Messinian Salinity Crysis) ya da
Akdeniz tuzluluk krizi

Alt Cenenin Birinci Molar Disi

Alt Cenenin ikinci Molar Disi

Alt Cenenin Ugiincii Molar Disi

Ust Cenenin Birinci Molar Disi

Ust Cenenin ikinci Molar Disi

Ust Cenenin Ugiincii Molar Disi
Sodyum Kloriir

Nanogram

Neighbour Joining (Komsu Birlestirme)
Gen Akist

Nanometre

NADH Dehidrojenaz |

NADH Dehidrojenaz Il

Istatistiksel Testlerin Onem Derecesi
Power of Hydrogen (Hidrojen Gicii)
Pikomol

Polimeraz Zincir Reaksiyonu
Transisyon/Transversiyon orani
Korelasyon Katsayisi

Rasgele Cogaltilmis Polimorfik DNA
Riboniikleik Asit

Riboniikleaz

Dakikadaki Devir Sayist

Ribosomal RNA

Varyasyon Kareler Toplam1

Timin

Tris Asetik asit EDTA

Thermus aquaticus

Tris-EDTA



TMRCA

T92
TN93

TN93+G

tRNA
UPGMA

uv

Times to Most Recent Common Ancestor (Evrimsel Ayrilma
Zamani, Ortak Ataya Varma Zamani)

Tamura 1992 Niikleotid degisim modeli

Kesikli Gamma dagilimi ve Tamura-Nei 1993 niikleotid degisim
modeli

Kesikli Gamma dagilimi ve Tamura-Nei 1993 niikleotid degisim
modeli

Transfer RNA

Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean
(Ortalamalara Bagli Agirlikli Olmayan Cift Grup Y 6ntemi)

Ultraviyole



SEKILLER DiZiNi

Sekil 3.1 Orneklerin toplandigl IOKAIItEIET ..........eeveveverererereieeeeeeeereeeeeeeee e
Sekil 3.2 Orneklerin sitokrom b bdlgesine ait jel grintileri..........ccoovveerrvereriererriennans
Sekil 3.3 Orneklerin kontrol bolgesine ait jel gOTintileri ......covveveverereverereerereeereeeeenes

Sekil 4.1 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki 40 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren TN93 niikleotit degisim
modeline gore olusturulan ML a8act ........cceeiviiiiiiiiiiiiccec e

Sekil 4.2 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki 44 6rnegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren ve K2P’ye gore
Olusturulan NJ QZaCT......ccuviiiiiiiiiiiciii e

Sekil 4.3 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki 40 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligki Or@UST ......ooovveiieiiieiiiiiec e

Sekil 4.4 Apodemus mystacinus’un Tiirkiye’deki 18 haplotipi ile GenBank’tan
alian haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren TN93 niikleotit
degisim modeline gore olusturulan ML agact...........cccooveviiieniiiiiicnice

Sekil 4.5 Apodemus mystacinus 'un Tiirkiye’deki 41 6rnegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ @Bact........cccoviiiiiiiiiii

Sekil 4.6 Apodemus mystacinus’un Tirkiye’deki 18 haplotipi ile GenBank’tan
alian haplotipleri arasindaki evrimsel iligki OrgUlsl .......cccovvviviiiieiiiniicie

Sekil 4.7 Apodemus uralensis’in Tiirkiye’deki 27 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki filogenetik iliskileri gésteren TN93+G niikleotit
degisim modeline gore olusturulan ML agact.........ccccovcveiiiieiiiieniiiccee e,

Sekil 4.8 Apodemus uralensis’in Tiirkiye’deki 34 6rnegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ aBact........cceciiiiiiiiiii

Sekil 4.9 Apodemus uralensis’in Tiirkiye’deki 27 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligki Orglisti........ccoovrvviiiiiiiiiiciiiice

Sekil 4.10 Apodemus witherbyi’nin Tiirkiye’deki 10 haplotipi ile GenBank’tan
alinan haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren HKY niikleotit
degisim modeline gore olusturulan ML agact .........cccooveiiiiiiiicicccic

Sekil 4.11 Apodemus witherbyi’nin Tiirkiye’deki 21 6rnegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ aBact ........ccccoiiiiiiiiiiiii

Sekil 4.12 Apodemus witherbyi’nin Tiirkiye’deki 10 haplotipi ile GenBank’tan
alinan haplotipleri arasindaki evrimsel iligki Orglisti..........ccoovviiiiiiiiiinnnn,

Sekil 4.13 Apodemus sylvaticus’un Tiirkiye’deki 5 haplotipi ile GenBank’tan
alinan haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren TN93 niikleotit
degisim modeline gore olusturulan ML agact .........cccooovvviiiiiiicncec

Xi



Sekil 4.14 Apodemus sylvaticus’un Tiirkiye’deki 8 6rnegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ @ZAaCT .....ceviiiiiiiiiiiiie i 83

Sekil 4.15 Apodemus sylvaticus’un Tiirkiye’deki 5 haplotipi ile GenBank’tan
alinan haplotipleri arasindaki evrimsel iliski OrgUsii........cccovvveeviieniiiiiiiinnnns 84

Sekil 4.16 Apodemus agrarius’un Tiirkiye’deki 3 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren TN93 niikleotit
degisim modeline gore olusturulan ML a8act ........ccoevveeiiiiiiiiieiieeie e 88

Sekil 4.17 Apodemus agrarius’un Tiirkiye’deki 2 6rnegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ @ZaCT ......ivviiiiiiiiiiiie 88

Sekil 4.18 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki 35 haplotipi ile GenBank’tan
alinan haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren HKY+G
niikleotit degisim modeline gore olusturulan ML a8act..........cccoovevvivinnenns 91

Sekil 4.19 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki 47 6rnegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ aZact ........ccccviiiiiiiiii i 92

Sekil 4.20 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki 35 haplotipi ile GenBank’tan
alian haplotipleri arasindaki evrimsel iligki Orglisii.........cccocvviieiiiiiiennnene 93

Sekil 4.21 Apodemus mystacinus’un Tirkiye’deki 17 haplotipi ile GenBank’tan
alinan haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren T92 niikleotit
degisim modeline gore olusturulan ML agact .........ccocvvveiiiieiiciicccnee, 100

Sekil 4.22 Apodemus mystacinus’un Tiirkiye’deki 42 6rnegi ile GenBank’tan
alian haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ aZact ........cccooviviiiiiiiiii 101

Sekil 4.23 Apodemus mystacinus’un Tiirkiye’deki 17 haplotipi ile GenBank’tan
alinan haplotipleri arasindaki evrimsel iligki Orglsii..........ccocoveeviieriiieennnnnn. 102

Sekil 4.24 Apodemus uralensis’in Tiirkiye’deki 22 haplotipi ile GenBank’tan
alinan haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren HKY niikleotit
degisim modeline gore olusturulan ML agact ........c.ccoeveiiieeiiiniecieieee, 107

Sekil 4.25 Apodemus uralensis’in Tiirkiye’deki 34 6rnegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gdsteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ QZaCT ......cccviiiiiii e 108

Sekil 4.26 Apodemus uralensis’in Tiirkiye’deki 22 haplotipi ile GenBank’tan
alinan haplotipleri arasindaki evrimsel iligki Orglsii..........ccocvevviieniinennnnnn. 109

Sekil 4.27 Apodemus witherbyi nin Tiirkiye’deki 14 haplotipi ile GenBank’tan
alinan haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren HKY niikleotit
degisim modeline gore olusturulan ML a8act ........c.cceevviiiieiiiniiciicceee, 113

Sekil 4.28 Apodemus witherbyi’nin Tiirkiye’deki 22 6rnegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ QZACT ......cocvviiiiiiei e 114

xii



Sekil 4.29 Apodemus witherbyi’nin Tiirkiye’deki 14 haplotipi ile GenBank’tan
alian haplotipleri arasindaki evrimsel iligki Orglisii.........cccoooververiiniiernnn. 115

Sekil 4.30 Apodemus agrarius’un Tiirkiye’deki 3 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren HKY niikleotit
degisim modeline gore olusturulan ML agact ........ccccccevvviveiiiieniiieniiee s, 120

Sekil 4.31 Apodemus agrarius’un Tiirkiye’deki 4 6rnegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ @ZaCt ........corviiiiiiiiic 121

Sekil 4.32 Apodemus sylvaticus’un Tiirkiye’deki 7 haplotipi ile GenBank’tan
alian haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren HKY niikleotit
degisim modeline gore olusturulan ML agact ........ccccccevviveiiiiieniiieniiee s, 123

Sekil 4.33 Apodemus sylvaticus’un Tiirkiye’deki 9 6rnegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ @ZaCt ........coiiiiiiiiiic e 123

Sekil 4.34 Apodemus sylvaticus’un Tiirkiye’deki 7 haplotipi ile GenBank’tan
alian haplotipleri arasindaki evrimsel iliski Orglisii.........cccooovrviriiniieennnn. 124

Sekil 4.35 Bayesian ¢ikarsamasina gore belirlenen Apodemus cinsine ait tiirlerin
sitokrom b soy hatlar1 arasindaki evrimsel ayrilma zamanlar1 (TMRCA,
ortak ataya varma zamanlart) ...........cccceviiiiiiiienie e 128

Sekil 4.36 Calisilan Apodemus cinsinde alt1 farkli tiire ait bireylerin morfolojik
karakterlere bagli olarak ayrisim fonksiyon analizi ile iki boyutta
KUMEIENMEST ...ttt ettt b e et e e sneas 151

Sekil 4.37 Apodemus cinsi igerisindeki farkli tiirlere ait populasyonlardaki
morfolojik farklilig1 gosteren mahalanobis mesafe matrisi temel alinarak
olusturulan UPGMA-SHAN Kimelemesi .........c.cccvvvieeeiiieniiiee e 152

Xiii



CIZELGELER DiZiNi

Cizelge 3.1 Orneklerin miize numarasi, esey, lokalite, tiir isimleri.........c.cocoevevevrvevene. 28
Cizelge 3.2 DNA izolasyonunda kullanilan ¢ozeltiler ve hazirlaniglart ...........cocoeeenee 37
Cizelge 3.3 Orneklerden elde edilen DNA miktarlar1 ve saflik dereceleri ..................... 40
Cizelge 3.4 PZR karisiminda kullanilan ¢ozeltiler ve miktarlart...........ccoooeeiieiiinnnnnne 44

Cizelge 3.5 Sitokrom b ve kontrol bolgesinin ¢ogaltilmasinda kullanilan PZR
KOSUITATT ...ttt et 44

Cizelge 3.6 Sitokrom b ve kontrol bdlgesinin ¢ogaltilmasinda kullanilan primerler ..... 45
Cizelge 4.1 Apodemus flavicollis’in sitokrom b bolgesi haplotipleri....................... 48

Cizelge 4.2 Apodemus flavicollis’in 44 6rneginin sitokrom b bélgesindeki niikleotit
AEGISIM OTANIATT.....cviiiiiieiii ittt 50

Cizelge 4.3 Apodemus flavicollis’in 11 lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
Cesitlilik Parametreleri......cuoiuiiiieiiieiie i 54

Cizelge 4.4 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki haplotip gruplari ile GenBank’tan
alian haplotipler arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan

Cizelge 4.5 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki 17 lokalitedeki populasyonlar ve
GenBank’tan alinan haplotipler arasindaki Kimura-2 parametresine
gore hesaplanan genetik uzakliklar (diyagonalin alt1) ve standart

sapmalar (diyagonalin GSti) ........cocveririiiieniie e 55
Cizelge 4.6 Apodemus flavicollis’in Trakya ve Anadolu haplotip gruplarina iliskin

molekiiler varyans analizi sonuglart (AMOVA) ... 55
Cizelge 4.7 Apodemus flavicollis’in 11 farkl lokalitedeki populasyonlari arasindaki

FST (genetik farklilagma) degerleri .........cooovvoveiiniiiie 56
Cizelge 4.8 Apodemus flavicollis’in iki haplotip grubuna ait nétralite testlerinin

SONUGIATT ... 57
Cizelge 4.9 Apodemus mystacinus’un sitokrom b bolgesi haplotipleri............ccccevruenne.. 57

Cizelge 4.10 Apodemus mystacinus’un 41 6rneginin sitokrom b bélgesindeki
niikleotit degisim Oranlart..........ccoceviviiiieiiiiiic 58

Cizelge 4.11 Apodemus mystacinus’un 7 lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri.......coocieiiiiiiiii i 63

Cizelge 4.12 Apodemus mystacinus’un Tiirkiye’deki 2 ana haplotip grubu
arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzaklik
(diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin Gstli ...........ccvevrinenns 63

Xiv



Cizelge 4.13 Apodemus mystacinus’un Tiirkiye’deki 8 lokalitedeki populasyonlari
ile GenBank’tan alinan haplotipler arasindaki Kimura-2 parametresine
gore hesaplanan genetik uzakliklar (diyagonalin alt1) ve standart
sapmalar (diyagonalin GStii) ........ccocvereeiiiiiiieiiese e

Cizelge 4.14 Apodemus mystacinus’un 7 farkli lokalitedeki populasyonlari
arasindaki FST (genetik farklilasma) degerleri..........c.ccooviiiriiininiinncnnnns

Cizelge 4.15 Apodemus mystacinus’un Trakya ve Anadolu haplotip gruplarina
iliskin molekiiler varyans analizi sonuglart (AMOVA) .......ccoceiieeiirinnnne

Cizelge 4.16 Apodemus mystacinus’un iki haplotip grubuna ait nétralite testlerinin
SOMMUGTATT ...ttt sttt st an e et nnn e

Cizelge 4.17 Apodemus uralensis’in sitokrom b bélgesi haplotipleri..........cccccvecveiieennne

Cizelge 4.18 Apodemus uralensis’in 34 6rneginin sitokrom b bolgesindeki
niikleotit degisim Oranlari..........cocceiveriiiiiiiiie e

Cizelge 4.19 Apodemus uralensis’in 7 lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
GeSItllIK PArameEetreleri.....cccvuviiiiiiiiiiie i

Cizelge 4.20 Apodemus uralensis’in Tiirkiye’deki 11 lokalitedeki populasyonlari
ile GenBank’tan alinan haplotipler arasindaki Kimura-2 parametresine
gore hesaplanan genetik uzakliklar (diyagonalin alt1) ve standart
sapmalar (diyagonalin GSt) .......covveeieriiieiie e

Cizelge 4.21 Apodemus uralensis’in haplotip gruplarina iliskin molekiiler varyans
analizi sonuglart (AMOVA) ...

Cizelge 4.22 Apodemus mystacinus’un 4 farkli lokalitedeki populasyonlari
arasindaki FST (genetik farklilasma) degerleri..........c.ccevviiiiiiiiniiiinnnnns

Cizelge 4.23 Apodemus mystacinus "un haplotip gruplarina ait nétralite testlerinin
10381 Te] o O PRPRPI

Cizelge 4.24 Apodemus witherbyi’nin sitokrom b bdlgesi haplotipleri ...........c.ccocvveennen.

Cizelge 4.25 Apodemus witherbyi’nin 21 6rneginin sitokrom b bolgesindeki
niikleotit degisim Oranlart..........ccoceviiiiiiiiiiiii

Cizelge 4.26 Apodemus witherbyi’nin 10 farkli lokalitedeki populasyonlarina ait
genetik cesitlilik parametreleri ........ooovvveiiiiiicii

Cizelge 4.27 Apodemus witherbyi’nin Tiirkiye’deki 10 lokalitedeki populasyonlari
arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzakliklar
(diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin Gstil) ..........ccceevrenenns

Cizelge 4.28 Apodemus witherbyi’nin Trakya ve Anadolu haplotip gruplarina
iliskin molekiiler varyans analizi sonuglart...........ccccoooveiviiinniieiiiieniieens

Cizelge 4.29 Apodemus witherbyi’nin iki haplotip grubu arasindaki FST (genetik
farklilagsma) deerleri ......cooveiviiiiiii s

Cizelge 4.30 Apodemus witherbyi’nin iki haplotip grubuna ait ndtralite testlerinin
SOMNUGIATT ..ttt nnneeen

Cizelge 4. 31 Apodemus sylvaticus’un sitokrom b bolgesi haplotipleri.............coovrenene

XV



Cizelge 4.32 Apodemus sylvaticus’un 8 6rneginin sitokrom b bolgesindeki
niikleotit degisim Oranlarti...........coceviiiiiieiiiiee e 81

Cizelge 4.33 Apodemus sylvaticus’un 4 farkli lokalitedeki populasyonlarina ait
genetik cesitlilik parametreleri ........oooovviveiiiiiiici 84

Cizelge 4.34 Apodemus sylvaticus’un Tiirkiye’deki 4 lokalitedeki populasyonlari
arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzakliklar

(diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin Gstil) ........cccoverivennns 85
Cizelge 4.35 Apodemus sylvaticus’un Trakya/Adalar ve Anadolu haplotip

gruplarina iliskin molekiiler varyans analizi sonuglart............ccccveverinnnnns 85
Cizelge 4.36 Apodemus sylvaticus’un 2 farkli haplotip grubu arasindaki FST

(genetik farklilagsma) deSerleri ......ccccovvviiiiiiiiiiii i 86
Cizelge 4.37 Apodemus sylvaticus’un iki haplotip grubuna ait nétralite testlerinin

1) 01011 F: ) & RSP 86
Cizelge 4.38 Apodemus agrarius’un sitokrom b bolgesi haplotipleri..........cc.coeervrnnene 87
Cizelge 4.39 Apodemus flavicollis’in kontrol bolgesi haplotipleri .........ccovcevivieiinennens 89

Cizelge 4.40 Apodemus flavicollis’in 47 6rneginin kontrol bolgesindeki niikleotit
deZISTM OTANIATT.....eeiiiiiiiiiic e 90

Cizelge 4.41 Apodemus flavicollis’in 11 lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
CeSItllIK PAramMEtreleri.....ccivveiiiiiiiiii i 9

Cizelge 4.42 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki haplotip gruplari ile
GenBank’tan alinan haplotipler arasindaki Kimura-2 parametresine
gore hesaplanan genetik uzakliklar (diyagonalin alt1) ve standart
sapmalar (diyagonalin GSt) .......ccoovveieeiiiiesieeie e 94

Cizelge 4.43 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki 17 lokalitedeki populasyonlar
arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzakliklar

(diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin Gstii) ...........cervrennene. 95
Cizelge 4.44 Apodemus flavicollis’in Trakya ve Anadolu haplotip gruplarina iliskin

molekiiler varyans analizi sonuglart (AMOVA.........c.ccccoiiiiiiiiiii, 95
Cizelge 4.45 Apodemus flavicollis’in 2 farkli haplotip grubu arasindaki FST

(genetik farklilasma) deSerleri .......ccooveiiiiiiiiiiiii 96
Cizelge 4.46 Apodemus flavicollis’in 11 farkli lokalitedeki populasyonlari

arasindaki FST (genetik farklilasma) degerleri..........ccccevvviiniiiininiiinnns 97
Cizelge 4.47 Apodemus flavicollis’in iki haplotip grubuna ait nétralite testlerinin

10301 Te] ' PRSP 97
Cizelge 4.48 Apodemus mystacinus’un kontrol bdlgesi haplotipleri ...........cocvverirennns 97

Cizelge 4.49 Apodemus mystacinus’un 42 6rneginin kontrol bolgesindeki niikleotit
AEZISTM OTANTATT...eeiiviiiiiice e 98

Cizelge 4.50 Apodemus mystacinus’un 7 lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri........ccvviiiiiiiiiiiiie e 102

XVi



Cizelge 4.51 Apodemus mystacinus’un Tiirkiye’deki 2 ana haplotip grubu
arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzaklik
(diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin Gstil) ..........cceernneen. 103

Cizelge 4.52 Apodemus mystacinus’un Tiirkiye’deki 8 lokalitedeki populasyonlari
arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzakliklar

(diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin Gstii) .........ccccueennee. 103
Cizelge 4.53 Apodemus mystacinus’un 8 farkli lokalitedeki populasyonlari

arasindaki FST (genetik farklilasma) degerleri.........c.covvveniiiiiiininnnnn 104
Cizelge 4.54 Apodemus mystacinus’un Trakya ve Anadolu haplotip gruplarina

iliskin molekiiler varyans analizi sonuglart (AMOVA) .......cccoevviieennnn. 104
Cizelge 4.55 Apodemus mystacinus’un iki haplotip grubuna ait nétralite testlerinin

SONMUGTATT ..ttt ettt ettt et e et e e s b e et e srr e e aeeennas 105
Cizelge 4.56 Apodemus uralensis’in kontrol bolgesi haplotipleri.........coccvvceniiinennnnn 105

Cizelge 4.57 Apodemus uralensis’in 34 6rneginin kontrol bolgesindeki niikleotit
deZISTM OTANIATT.....eiiiiiiiiiiie e 106

Cizelge 4.58 Apodemus uralensis’in 7 lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri........cccviiiiiiiiie i 109

Cizelge 4.59 Apodemus uralensis’in Tiirkiye’deki 11 lokalitedeki populasyonlari
ile GenBank’tan alinan haplotipler arasindaki Kimura-2 parametresine
gore hesaplanan genetik uzakliklar (diyagonalin alt1) ve standart

sapmalar (diyagonalin TSt .......ceververierieiesieseseseeeeie e 110
Cizelge 4.60 Apodemus uralensis’in haplotip gruplarina iliskin molekiiler varyans

analizi sonuglart (AMOVA) ... 111
Cizelge 4.61 Apodemus uralensis’in 4 farkli lokalitedeki populasyonlari arasindaki

FST (genetik farklilagsma) degerleri ...........oocvviiiiiiiiiiiii 111
Cizelge 4.62 Apodemus uralensis’in dort haplotip grubuna ait notralite testlerinin

SONUGIATT ..t 111
Cizelge 4.63 Apodemus witherbyi’nin kontrol bolgesi haplotipleri...........ccoccvereienne. 112

Cizelge 4.64 Apodemus witherbyi’nin 22 6rneginin kontrol bolgesindeki niikleotit
deZISTM OTANIATT.....coctiiiiiiiic s 113

Cizelge 4.65 Apodemus witherbyi’nin 5 farkli lokalitedeki populasyonlarina ait
genetik cesitlilik parametreleri ... 115

Cizelge 4.66 Apodemus witherbyi’nin Tiirkiye’deki 10 lokalitedeki populasyonlari
arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzakliklar
(diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin Gstli ..........ccecveenen. 116

Cizelge 4.67 Apodemus witherbyi’nin Trakya ve Anadolu haplotip gruplarina
iliskin molekiiler varyans analizi sonuglart...........cccccoevevviiiniiiennieennnnen, 117

Cizelge 4.68 Apodemus witherbyi’nin iki haplotip grubu arasindaki FST (genetik
farklilasma) deZerleri .......cooviiiviiiiiiie e 117

XVii



Cizelge 4.69 Apodemus witherbyi’nin 10 farkli lokalitedeki populasyonlari

arasindaki FST (genetik farklilasma) degerleri...........coovveniiiiiiininnnnn 117
Cizelge 4.70 Apodemus witherbyi’nin iki haplotip grubuna ait nétralite testlerinin

SOMUGTATT ...ttt ettt e st et sae e ae e e 118
Cizelge 4.71 Apodemus agrarius’un kontrol bolgesi haplotipleri..........ccceevververneenne. 119
Cizelge 4.72 Apodemus agrarius’un 4 o6rneginin sitokrom b bolgesindeki niikleotit

dEZISIM OTANIATT...eiivviiiiiiiciiie e 120
Cizelge 4.73 Apodemus sylvaticus’un kontrol bolgesi haplotipleri ..........c.cvvrvrnneee 121

Cizelge 4.74 Apodemus sylvaticus’un 9 6rneginin sitokrom b bolgesindeki
niikleotit degisim Oranlari..........ccocviveiiiiiiiciiesec e 122

Cizelge 4.75 Apodemus sylvaticus’un 4 farkli lokalitedeki populasyonlarina ait
genetik cesitlilik parametreleri ........coovvveiieiiiii i 124

Cizelge 4.76 Apodemus sylvaticus’un Tiirkiye’deki 4 lokalitedeki populasyonlar
arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzakliklar

(diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin Gistii) .........c.cccueenee. 125
Cizelge 4.77 Apodemus sylvaticus’un Trakya/Adalar ve Anadolu haplotip

gruplarina iliskin molekiiler varyans analizi sonuglart............c.ccceevuennen. 125
Cizelge 4.78 Apodemus sylvaticus’un 2 farkli haplotip grubu arasindaki FST

(genetik farklilagsma) degerleri .........cooveieiiiieiiiii e 126
Cizelge 4.79 Apodemus sylvaticus’un iki haplotip grubuna ait notralite testlerinin

100 0101 F: 3 & R R 126
Cizelge 4.80 Apodemus igerisindeki tiirlere ait tanimlayici istatistik sonuglart............ 129

Cizelge 4.81 Apodemus tiirlerinde 6lgiilen karakter dlgiilerinin ANOVA analizi
SONUGIATT ..t 135

Cizelge 4.82 Apodemus cinsinde alt1 tiire ait bireylerden 6lgiilen 33 karakter
Olciisiiniin hangi tiir arasinda farklilik gosterdigini belirten Tukey Post
HOC tEStI SONUCU ...t 139

Cizelge 4.83 Ayrisim fonksiyonu analizine gore ilk ii¢ konikal ayrisim
fonksiyonunun eigen degerleri .........ooovriiiiiiiiiiici 149

Cizelge 4.84 Ayrisim fonksiyonu analizine gore bes tiire bireylerin
SINIlaNdIrIImMAaST.....oviiic 150

Cizelge 4.85 Apodemus cinsine ait tiirlerde morfolojik farkliligi gosteren
mahalanobis mesafe MatriSi ...........ccoovrriiiiiii 152

XViii



1. GIRIS

Apodemus cinsine ait tiirler Palearktik bolgenin iliman boélgelerinde yayilis gosteren
kemiricilerdir (Filippucci vd. 2002). Apodemus’un alt cinslerinin taksonomik
durumlarinin  belirlenmesinde arastiricilar arasinda fikir birligi saglanamamistir.
Zimmerman (1962) Apodemus’u {i¢ alt cinse ayirmustir: Apodemus, Sylvaemus ve
Alsomys. Apodemus Kaup, 1829 Orta Avrupa’dan baslayarak Japonya haricinde
Asya’ya kadar yayilmistir. Sylvaemus Ognev ve Worobiew, 1923 Bati Avrupa’dan
Kuzey Afrika dahil olmak tizere Orta Asya’ya kadar ve Alsomys Dukelski, 1829 Orta ve
Dogu Asya, Japonya’da yayilis gostermektedir.

Musser vd. (1996), Apodemus cinsini {i¢ alt cins igerisinde gruplandirmislardir. Bunlar;
Sylvaemus (Apodemus sylvaticus, Apodemus flavicollis, Apodemus uralensis, Apodemus
mystacinus, Apodemus fulvipectus, Apodemus hermonensis, Apodemus alpicola,
Apodemus arianus, Apodemus hyrcanicus, Apodemus ponticus, Apodemus rusipes,
Apodemus wardi), Apodemus (Apodemus agrarius, Apodemus chevrieri, Apodemus
speciosus, Apodemus peninsulae, Apodemus latrorum, Apodemus droco, Apodemus

semotus, Apodemus gurkha) ve Argenteus (Apodemus argenteus).

Serizawa vd. (2000), genetik belirtegler (sitokrom b ve IRBP) kullanarak Apodemus’u
dort gruba ayirmuslardir: Agrarius (A. agrarius, A. peninsulae, A. semotus, A.
speciosus), Argenteus (A. argenteus), Gurkha (A. gurkha), Sylvaticus (A. alpicola, A.

flavicollis, A. sylvaticus).

Bellinvia (2004), Apodemus cinsi igerisindeki farkli tiirler arasindaki iliskiyi belirlemek
amaciyla mtDNA kontrol boélgelerini inceleyerek tiirleri iki alt cins igerisine
yerlestirmistir: Karstomys (A. epimelas ve A. mystacinus) ve Sylvaemus (A. alpicola, A.

flavicollis, A. hermonensis, A. sylvaticus ve A. uralensis).

Tirkiye’de Apodemus’un alt1 tiirii (A. mystacinus, A. flavicollis, A. sylvaticus, A.

agrarius, A. witherbyi ve A. uralensis) yasamaktadir. Tiirkiye’deki Apodemus’a ait



tirlerden A. mystacinus diinya {izerinde Yunanistan, Bulgaristan, Yugoslavya, Suriye,
Liibnan, Filistin, Irak ve Kafkasya’da yayilisa sahiptir (Ellerman ve Morrison-Scott
1951, Corbet 1978, Musser ve Carleton 1993, Wilson vd. 2017).

A. mystacinus’un iilkemizden ilk kaydi Danford ve Alston (1877) tarafindan Mersin-
Sebil’den verilmigtir. A. mystacinus’un bes alt tiirii tanimlanmistir: A. m. mystacinus
Danford ve Alston, 1877 Mersin-Sebil’de; A. m. epimelas Nehring, 1902 Yunanistan ve
Ege Adalari’nda; A. m. smyrnensis Thomas, 1903 Tiirkiye’nin batisinda; A. m. rhodius
Festa, 1914 Rodos ve Girit Adalari’’nda; A. m. euxinus Allen, 1915 Trabzon-
Altindere’den kayit edilmislerdir. A. mystacinus Tiirkiye’de Trakya Bolgesi haricinde
tiim bolgelerde yayilisa sahiptir (Colak vd. 2004).

A. mystacinus’un taksonomik durumu hakkinda farkli goériisler s6z konusudur. Tiirlin
Sylvaemus alt cinsine dahil oldugu (Musser vd. 1996) ya da yalnizca kendisinin oldugu
Karstomys grubunda bulunmasi (Storch 1975) durumu tartismalidir. Musser vd. (1996)
A. mystacinus’u Sylvaemus alt cinsine dahil etmislerdir. Liu vd. (2004) ise Apodemus
grubu igerisinde Sylvaemus cinsinin alt cinsi olarak gostermislerdir. Filippucci vd.
(2002) elektroforetik analizlere dayanarak A. mystacinus’u Sylvaemus alt cinsi

icerisinde A. epimelas’la birlikte ayr tiirler olarak degerlendirmislerdir.

Colak vd. (2004) A. mystacinus’un morfolojik, karyolojik, bakulum ve fallus
ozelliklerini ¢calismiglar. Biyometrik ve fallus karakterlerinin karsilastirilmasiyla iki alt

tiirin (A. m. mystacinus ve A. m. epimelas) birbirinden ayrildigini tespit etmislerdir.

Michaux vd. (2005) Balkanlar, Tiirkiye ve Orta Dogu boyunca yayilis gosteren A.
mystacinus’un taksonomisi ve biyocografyasini ortaya koymak amaciyla niikleer gen
(IRBP) ve mtDNA (sitokrom b ve kontrol bdlgesi) bolgelerini ¢alismiglardir. Bu genetik
calismalar sonucu iki farkli grup elde edilmistir: Tlki Girit ve Tiirkiye’nin batis1, ikincisi
ise Tiirkiye’nin kuzeyi, dogusu ve Orta Dogu’dur. Colak vd. (2014) Tiirkiye’de yayilis
gosteren kayalik faresi A. mystacinus populasyonlarinin mtDNA (sitokrom b ve kontrol
bolgesi) ve niikleer DNA sekans analizinde, A. mystacinus’un Tirkiye’de ti¢ gruba

ayrildigini belirlemislerdir.



A. flavicollis Kuzey Ispanya’dan, kuzeyde Giiney Finlandiya ve Giiney Isvec’e,
giineyde Giiney Italya, Balkanlar ve Yunanistan; doguda Belarus ve Ukrayna’dan
Urallar’a kadar; Tiirkiye boyunca doguda Bati Ermenistan, Zagros Daglari’na kadar ve
giineyde Suriye, Liibnan ve Israil’e kadar olan cografyada yayilis gosterir (Van der
Stracten 1977, Pamukoglu ve Albayrak 1996, Frynta vd. 2001, Macholan vd. 2001,
Filippucci vd. 2002, Krystufek 2002, Wilson vd. 2017). Bu tiir ayn1 zamanda Ingiltere
ve Galler, baz1 Ege adalar1 (Vohralik vd. 1996, Ozkan ve Krystufek 1999), Adriyatik
Adalar1 ve Akdeniz’de Korfu Adasi’nda (Cheylan 1991) bulunur.

Blagojevic ve Vujosevic (2004) A. flavicollis populasyonlarinda B kromozomunun sik
olarak bulundugunu ve bu kromozomun bazi karakterler iizerine etki ederek morfolojik
ayrim1 zorlagtirmasi1 sebebiyle taksonomisinde rol oynadigini belirtmislerdir. Bu
kapsamda arastiricilar B kromozomuna sahip hayvan gruplarinda fenotipik ¢esitliligin
daha yiiksek seviyede oldugunu vurgulamislardir. Joji¢ vd. (2007) B kromozomuna
sahip olunmasinin alt ¢cenedeki morfolojik uyum seviyesini artirdigini, alveolar bolgenin

belirgin olarak B kromozomu varligindan daha fazla etkilendigi belirtmislerdir.

A. flavicollis ve A. sylvaticus yayilis alanlar1 Ortiisen, habitat tercihleri birbirine yakin
tirlerdir. Marsh ve Harris (2000) A. flavicollis’in siklikla orman habitatin1 tercih
ettigini, Hamar vd. (1966) ve Steiner (1968) A. sylvaticus’un ormanlarin yani sira, park

vb. alanlarla birlikte genis bir agida yayilis tercihi gosterdigi belirlenmistir.

A. sylvaticus Finlandiya, Baltik, Rusya ve Iskandinavya’nmn kuzeyi hari¢ tutuldugunda
Avrupa’da ve Afrika’nin kuzeyinde oldukga genis bir alanda yayilisa sahiptir (Wilson
vd. 2017). Tiirkiye’de de yayilisa sahip oldugu arastiricilarin ¢alismasiyla belirlenmistir.
Bazi arastiricilara gore A. sylvaticus’un yayilist Trakya bolgesiyle sinirlidir. Tiirkiye’de
Kirklareli ve Edirne’de (Yigit vd. 2003, Colak vd. 2007), Zonguldak-Caycuma’da
(Filippucci 1996, Michaux vd. 2003) caligmalar yapilmistir. Ayrica Bolu ve
Akgakoca’da da yayilisa sahip oldugu (Filippucci vd. 1996, Krystufek vd. 2009)

distiniilmektedir.



Colak vd. (2005) Trakya’daki A. flavicollis, A. sylvaticus ve A. agrarius o6rneklerinin
morfolojik, karyolojik ve elektroforetik analizlerini yapmislardir. Esteraz enziminin bu
li¢ tlirii birbirinden tamamen ayirdigini tespit etmislerdir. Colak vd. (2007) Tirkiye’deki
Apodemus cinsine dahil alt1 tiir iizerinde morfometrik ve biyokimyasal analizler
yapmiglar ve bu analizler sonucunda bu alt1 tiiriin birbirlerinden ayrildigini

gostermislerdir.

Brown ve Dover (1979) A. sylvaticus ve A. flavicollis’in kromozom satellit DNA
sekanslarini restriksiyon enzimleri (Taq I, Alu I ve Hind III) kullanarak kiyaslamislar ve
bunun sonucunda iki tiir arasinda kiiciik farkliliklarin bulundugunu ortaya koymuslardir.
Amori ve Contoli (1994) italya’da yasayan A. sylvaticus ve A. flavicollis tiirlerinde
cevresel sartlarin ya da rekabetin etkisini incelemisledir. Buna bagli olarak A.
flavicollis’in rekabette listiin olan taraf oldugunu ve ormanlik alanlarda yogun olarak

bulundugunu fakat adalarda bulunmadigin1 tespit etmislerdir.

Michaux vd. (1996) Tiren bélgesindeki (Belcika, Fransa, Italya, Sardinya, Korsika ve
Elbe) A. sylvaticus’larin taksonomisi ve biyocografyasi lizerine yaptigi calismada
mtDNA ve allozim analizinden yararlanmistir. Allozim analizinde Korsika ve Elbe’den
belirli allellere sahip birka¢ hayvan hari¢ tutuldugunda, homojen bir yap1 bulundugunu
yani varyasyonlarin goriilmedigini belirtmisler fakat mtDNA analizinde varyasyonlar
gozlemlemislerdir. Ayrica Korsika ve Sardina’da bulunan tiirlerin bu iki adaya insan
etkisi ile geldigi belirtilmistir. Michaux vd. (1996) A. sylvaticus’un iki soy hatti
tammlamislardir. ilki kuzeybati (Pirene Daglari’ndan Iskandinavya’ya kadar), digeri
Italya ve Tirene Adalar1 (Elbe, Korsika ve Sardinya). Bu iki hatta ilave olarak Michaux
vd. (1998) Sicilya ve Marettimo hattinin bulundugunu belirtmislerdir. Yapilan mtDNA
analizi sonucu Sicilyanin dzel bir soy olarak italya ve kuzeybati hatlarindan yiiksek
seviyede farklilik gosterdigi bulunmustur. Iber ve Fransa’daki hayvanlar arasinda
niikleotitlerin sekans farkliliklarinin seviyesi oldukea diisiik olmasindan 6tiirii Iber’deki
hayvanlarin Iskandinavya’ya kadar uzanan kuzey-bati grubunun bir béliimii oldugu
diisiiniilmektedir (Tegelstrom 1989, Michaux 1996). Bu veriler, son buzul ¢ag1 sirasinda
Fransa’nin giineyi veya Iber yarimadasinda bulunan bir siginaktaki soyun yayilmasi

sonucunda Kuzeybati Avrupa’nin buzul sonrasi kolonilesmesini kuvvetli olarak



desteklemektedir. Bu kolonilesmenin yonii orman faresi (A. sylvaticus), boz ay1 (Ursus
arctos) ve bazi akmese (Quercus spp.) haplotipleri i¢in aynidir fakat Pireneler’deki iki
populasyona ayrilmis ¢ekirge (Chorthippus paralellus) gibi baz tiirlerde farkli oldugu
gosterilmistir (Cooper 1995, Tegelstrom 1989). A. mystacinus ve A. flavicollis
Avrupa’da ¢ok yaygin olarak bulunan tiirlerdir. Bat1 ve Orta Avrupa’da bir¢ok iilkeden
yayilis kayd: verilmistir fakat A. flavicollis Iber yarimadasinin giineyinde, Fransa’nin
batisinda, Kuzey Belcika’da ve Hollanda’da yoktur. Bu iki tiiriin ekolojik tercihleri
birbirleriyle ortiismekle birlikte bu tiirler simpatriktirler. Bu nedenle tiirlerin ayriminin

yapilmasinda sorunlarla karsilagilmaktadir.

Michaux vd. (2003) Avrupa’daki 40 lokaliteden topladiklart A. sylvaticus orneklerinde
mtDNA sitokrom b analizi yaparak filocografyasini arastirmiglardir. Tiirkiye’den
yalnizca bir 6rnek bu calismada analizlere dahil edilmistir. Avrupa populasyonlarinin
iki ana soy hattina sahip olduklar1 belirtilmis olup bunlardan ilki giineyde Ispanya’nin
giineyinden kuzeyde Isve¢’in giineyi ve doguda Ukrayna’ya kadar, ikinci soy ise italya,
Balkanlar ve Tiirkiye nin bat1 kismidir. Bu durum iki farkli sigmaktaki (iber ve Italya-
Balkanlar) orman farelerinin buzul déneminde izole olmasiyla iliskilendirilmistir. Bu
izolasyonda Alp Daglari’nin biyocografik bir bariyer olarak rol oynadig1 ve uzun zaman
siiresince ayr1 kalan bu tiirler arasinda genetik alisverisi engelledigi, giiclii genetik
farkliliklara yol actig1 diisiiniilmektedir. Bunun aksine, Kuvaterner buzul dénemlerinde
Adriyatik Denizi’nin seviyesindeki diisme sonucu italya ve Balkanlar’daki orman faresi
populasyonlarmin iliski kurmasina yol a¢tig1 diisiiniilmektedir. Ayn sekilde son buzul
doneminde Marmara Denizi’ndeki kuru bolgelerin yer degistirmesiyle Balkanlar ve Bati
Tiirkiye’deki populasyonlar arasinda etkilesim oldugu onerilmistir (Michaux vd. 2003).
Bununla birlikte Helvact vd. (2012) Glis glis’in Avrupa’dan, daha dogudaki Asya’ya
buzul donemlerindeki gecislerde bogazlarin bariyer olarak etkisinin azaldigini, bunun
yerine iklimsel ve vejetasyon faktorlerinin daha ¢ok 6nem kazandigin ifade etmislerdir.
Orta Karadeniz kiyilar1 ve daha dogudaki bolgelerdeki populasyonlar arasindaki ikincil
bir farklilasmada iklimsel, topografik, insan etkisi ve ekolojik faktdrlerin karmasik bir

etkilesimine baglanmistir.



Barciova ve Macholan (2006) Cek Cumhuriyeti’nde yaptiklar1 ¢calismada A. sylvaticus
ve A. flavicollis populasyonlar1 arasindaki iligkiyi geleneksel ve geometrik morfometri
ile agiklamaya calismuslar. iki tiir arasindaki morfometrik farkliliklarinin sebeplerinin
ekolojik nedenlerden (besin bulunabilirligi, izolasyon ve sehirlesme) ileri geldigini

vurgulamiglardir.

Chelomina vd. (2007)’nin mtDNA sitokrom b geninin 420 baz giftinden olusan bir
pargas1 temelinde yaptiklar1 ¢alisma sonucunda A. sylvaticus’un, diger ii¢ tiirden (A.
flavicollis, A. hermonensis ve A. uralensis) en erken ayrilan dali temsil etmesi yoniiyle
farkli oldugu, A. hermonensis ve A. flavicollis bir kiime olustururken, A. uralensis bu iki

tiire uzak akraba oldugu goriilmiistiir.

Bugarski-Stanojevic vd. (2008) Sirbistan’daki Apodemus cinsine ait {i¢ tiir (A.
flavicollis, A. sylvaticus, A. agrarius) arasindaki filogenetik iliskiyi ortaya koymak
amacityla RAPD-PCR yontemiyle benzer AP-PCR yontemini kullanmiglardir. A.
flavicollis ve A. sylvaticus ayni filogenetik dalda gruplanirken, A. agrarius bu iki tiirden

ayr1 bir dalda gruplandig1 goriilmiistiir.

Barciova ve Macholan (2009) morfolojik olarak birbirine benzeyen A. sylvaticus ve A.
flavicollis tiirlerini birbirlerinden ayirimini saglayan bir teshis anahtariyla tiirlerin
birbirlerinden ayrimini saglayan karakterlerin alt dis sirasinin uzunlugu, kondilobasal

uzunluk ve timpanik bulla uzunlugu oldugunu belirtmislerdir.

Michaux vd. (2004) Tirkiye ve Yakin Dogu’daki A. flavicollis populasyonlarimimn
Avrupa’dan farkli oldugunu, bu farkliliga sebep olan biyocografik bariyerler olarak
Karadeniz ve Kafkaslar’in rol oynadigini belirtmislerdir. Bu kapsamda Bat1 Palearktik
bolgenin tamaminin Balkan populasyonu tarafindan kolonilestigini fakat dogu
populasyonlarimin Karadeniz ve Kafkaslar tarafindan engellendigi agiklanmistir. Bu
sebepten otiirii Paleartik memelileri i¢in Tirkiye’nin yani sira Yakin ve Orta Dogu

bolgelerinin de bir siginak olarak islev gordiigii belirtilmistir.



Michaux vd. (2005) A. flavicollis ve A. sylvaticus filocografyalarinin arastirildigi
calismasinda son buzullasmann sonunda hemen hemen tiim Avrupa’nin Iber
Yarimadasi’nda yasayan A. sylvaticus tarafindan yeniden kolonilestigi belirtilmistir.
Holosen’de A. sylvaticus’un ciddi derecede genetik dar bogazdan zarar gordiigii Italya-
Balkan bélgesiyle ortiisen ve Kuzey Ispanya’y1 da igerisine alanda ise A. flavicollis’un

kolonilestigi belirtilmistir.

Colak vd. (2015) Tirkiye’de yayilis gosteren A. flavicollis populasyonlarinin
mikrosatellit ve mtDNA sitokrom b bolgesi dizi analizi ¢alismalarinda A. flavicollis
populasyonlarimin Asya ve Avrupa olmak iizere iki gruba ayrildiklarini, Trakya
bolgesinde A. f. brauneri ve Anadolu’da A. f. saturatus alt tiirlerinin birbirlerinden ayr1

gruplarda dallanma gosterdigini ortaya koymusglardir.

A. agrarius Paleartik ve Oryantal olmak iizere iki par¢a halinde yayilis gostermektedir.
Bunlardan ilki Orta Avrupa’dan (Finlandiya’nin giineyi, Baltik bolgesi, Polonya,
Almanya, Kuzeydogu Italya ve Balkan iilkeleri boyunca Yunanistan, Romanya,
Bulgaristan, Tirkiye’nin Trakya bolgesi) doguda Kafkaslar’a, Kazakistan ve
Kirgizistan, Baykal Goli’'nilin batisi, Mogolistan ve Kuzeybati Cin’dir. Diger kisim
Uzakdogu Rusya’daki Amur Nehri’'nden, Kore, Cin, Tayvan’a kadar ulagmaktadir
(Karaseva vd. 1992, Wilson vd. 2017).

Karaseva vd. (1992) tiiriin insan kokenli bir etkiyle yayilis alanimi genislettigini
belirmislerdir. Hille ve Meinig (1996) A. agrarius’un Avrupa’daki ii¢ alt tiri A. a.
agrarius (Bati1 Avrupa, Cek, Polonya, Estonya, Ukrayna, Romanya ve Moldova), A. a.
kahmanni (Yugoslavya, Yunanistan ve Balkan yarimadasi) ve A. a. istrianus’u
(Slovenya) elektroforetik ve kraniometrik karakterini kiyaslayarak bu iki taksonu
birbirlerinden  aywan farkliliklar1  belirtmislerdir. ~ Arastiricilar ~ Avrupa’daki
populasyonlar arasinda genetik cesitlilik seviyesinin diisiikliigline dikkat ¢ekmisler,
daha sonra Martin Suarez ve Mein (1998), Kowalski (2001) yaptiklari ¢aligmalarla
tirtin Asya’dan Avrupa’ya gog ettigini belirtmislerdir.Kartavtseva ve Pavlenko (2000)
Avrupa, Sibirya ve Uzak Dogu’daki A. agrarius’un alt tiirlerinin kromozom

varyasyonlarini ¢aligsmiglardir.



Suzuki vd. (2003) Niikleer IRBP ve mtDNA sitokrom b ¢alismalariyla A. agrarius’a en
yakin tiir olarak A. chevrieri’yi bulmuslar ve bu grup igerisinde ayrica A. peninsulae, A.
draco, A. semotus, A. latronum ve A. speciosus tiirlerinin bulundugunu ortaya
koymuslardir. Arastiricilar A. argenteus ve A. gurkha ise farkli yerlerde gruplandiklarini

gostermislerdir.

Atopkin vd. (2007) Avrupa-Sibirya ve Uzak Dogu-Cin’i igerisinde bulunduran iki
bolgedeki A. agrarius’larin genetik varyasyonlarini ve farklilasmalarini RAPD-PCR
analizini kullanarak c¢alismislardir. Ayrica arastiricilar Uzak Dogu populasyonlarinin

Avrupa-Sibirya’ya oranla daha polimorfik olduklarini belirtmislerdir.

Aguilar vd. (2008) kiigiik memeli kemiklerinden ¢ikarilan kollejenin radyokarbon
tarihlendirme (C'*) yontemiyle incelenmesi sonucu 1.0. 17,417-17,044 tarihine karsilik
gelen Fransa’nin gilineybatisinda (Bouziés-Q bolgesi) Geg Pleistosen’e ait ¢izgili orman
faresi (A. agrarius) soyu bulmuslardir. Bu durum soyun giiniimiizdeki dagilim alani
icerisinde tespit edilmis ve aym1 zamanda daha geng¢ olan, bu zamana kadar bilinen
birka¢ fosil populasyonun Pleyistosen’in son soguk evresinin sonunda oldugu
diisiiniilen ¢izgili orman faresinin bati yayilisinin daha fazla oldugunu gdstermistir.
Radyokarbon tarihlendirme verileri bu tiiriin Avrupa igerisine son genisleme hipotezini
desteklemektedir. Dis morfolojisi A. sylvaticus veya A. flavicollis bakimindan
farkliliklar gosterse de, A. agrarius’un giiniimiizdeki Bati Avrupa ve Bouziés-Q
populasyonlar1 arasinda kisa zaman dénemi igerisinde olmasina ragmen muhtemelen alt

tiir seviyesinde evrimlesmeyi kayda deger bicimde isaret etmektedir.

A. agrarius icin Tiirkiye’den ilk kaydi Kahmann (1961) tarafindan istanbul Belgrad
ormanindan verilmistir. Daha sonra bazi arastiricilar tarafindan Istanbul-Kemerburgaz
ve Kirklareli-Demirkoy’den kayitlar verilmistir (Yigit vd. 2000, Krystufek ve Vohralik
2009). Istanbul ve Kirklareli &rneklerini Dogramact (1974) yapmis oldugu tez
caligmasinda morfolojik karakterlerini, Yigit vd. (2000) galismasiyla karyolojik
ozelliklerini, Verimli vd. (2000) ise SDS-PAGE (sodyum dodesil siilfat-poliakrilamid

jel elektroforez) ile kan serum proteinlerini incelemislerdir. Colak (2006) Trakya’da



yayilisa sahip tg¢ tiiriin (A. sylvaticus, A. flavicollis ve A. agrarius) siiperoksitdismutaz

(SOD) enzimiyle birbirlerinden ayrildigini ortaya koymustur.

A. witherbyi Giiney Ukrayna’da Dnepr Nehrinin dogusundan Kafkaslar’a kadar,
Anadolu’da ve Bozcaada’da (Krystufek vd. 2009), giineyde Kuzey Israil ve Kuzey Bati
Urdiin’e (Benda ve Sadlova 1999) Kuzey ve Orta iran’a, doguda Pakistan’a kadar
yayilisa sahiptir (Filippucci vd. 1989, Mezhzherin 1997, Zagorodnyuk vd. 1997).
Tirkiye’de Trakya Bdolgesi hari¢ tiim bolgelerimizde yayilis gosterir. Bu tiir ilk olarak
Ellerman (1941) tarafindan Mus sylvaticus’un alt tiirii olarak degerlendirilmis daha
sonra A. sylvaticus’un alt tiirii olarak yeniden isimlendirilmis ve Ellerman ve Morrison-
Scott (1951) A. sylvaticus arianus’un sinomi olarak kullanmis, Corbet (1978) tarafindan
A. sylvaticus’un sinonimi olarak ele alinmustir. Filippucci vd. (1989) Akdeniz’in
dogusunun Asya kiyilarinda A. sylvaticus’un bulunmadigini belirterek A. hermonensis
ismini kullanmiglardir. A. witherbyi’nin sinonimleri olarak A. fulvipectus, A.
hermonensis ve A. falzfeini kullanilmis daha sonra yapilan caligmalarla ayri tiirler
olduklar1 bulunmustur (Filippucci vd. 1989, Musser ve Carleton 1993, Filippucci vd.
1996, Chelomina 1998, Colak 2003).

Tiirkiye ve Kuzey Iran’da yapilmis morfolojik ve allozim calismalarinda A.
hermonensis ornekleri tespit edilmis ve A. fulvipectus’un sinonimi (ya da olas1 junior
sinonimi) oldugu belirtilmistir, fakat Michaux vd. (2002) mtDNA analizleriyle ayri

tiirler olduklarini ortaya koymustur.

Krystufek (2002) A. hermonensis’den A. iconicus’a verilmis eski bir taksonomik
isimlendirme olarak bahsetmis ve taksonomik tanimlanmalariyla ilgili bir sliphe
olmadigmni, Iran’dan tanimlanan A. hermonensis’in Anadolu A. iconicus’u ile aralarinda

isitme kapsiilii biiyiikliigii farki oldugunu vurgulamastir.

Verimli vd. (2001) A. flavicollis ve A. hermonensis’in kan serum proteinlerini
incelemisler ve bu iki tilirlin farkli bant yapilar1 gosterdiklerini belirlemislerdir. Colak

(2002) galismasinda Karadeniz Bolgesi’ndeki Apodemus’larin kan serum proteinlerini



SDS-PAGE yontemiyle calismiglardir. Colak (2003) A. iconucus’un karyolojisi,

bakulum ve fallus 6zelliklerini incelemistir.

A. uralensis Orta Avrupa ve Baltik Bolgesi’nde (Kuzeybati Litvanya, Letonya ve
Estonya), doguda Bati Rusya, Ukrayna ve Altaylar’a kadar olan bolgede, giineyde
Kafkaslar ve Tiirkiye’nin kuzey hatti boyunca yayilis gostermektedir (Filippucci vd.
1996, Mezhzherin 1997, Frynta vd. 2001). Anadolu ve Kafkaslarda nehir ve cay
kenarlar1 boyunca yogun ¢aliliklarin bulundugu ormanlarda bulunma egilimi gosterirler
(Storch 1999). Diger Apodemus cinsi tiirlerine nazaran daha kiiglik viicut biiyiikligiine

sahip olmasiyla birlikte Sylvaemus alt cinsi igerisine dahil edilmistir.

A. uralensis, baz1 ¢aligmalarda A. sylvaticus’un alttiirii olarak (Ellerman ve Morrison-
Scott 1951, Corbet 1978, Pavlinov ve Rossolimo 1998), bazi ¢alismalarda ise A.
microps olarak degerlendirilmistir (Musser ve Carleton 1993, Pavlinov ve Rossolimo
1998, Kuncova ve Frynta 2009). Filippucci vd. (1996) ve Macholan vd. (2001) yapmis
olduklar1 ¢aligsmalarla Avrupa’daki A. microps oOrneklerinin Asya’daki A. uralensis
ornekleriyle ayni olduklarin1 ve bunlarin sinonim olduklarini ortaya konmuslardir. A.
uralensis kromozom bantlama teknigi ile yapilan bir ¢alismada, Sylvaemus uralensis
olarak stipertiir yapilip Sylvaemus mosquensis ve Sylvaemus ciscaucasicus olarak iki

tiirti verilmistir (Orlov vd. 1996).

Balakirev vd. (2007) ciscaucasicus formunun taksonomik durumunu (S.
ciscaucasicus’tan bagimsiz bir form mu yoksa S. uralensis’in tiir i¢i formu mu
oldugunu ) belirlemek amaciyla Kafkaslar’in alti cografik bolgesinden ciscaucasicus
bireylerini ve Dogu Avrupa’dan (Rusya) S. uralensis’in mtDNA sitokrom b gen
bolgesini (402 bp) calismiglar. Rusya ve Kafkaslar arasinda ¢ok belirgin bir bariyer
olmayigindan herhangi bir genetik izolasyon (Avrupa ve Kafkaslar arasinda)
saptanamadigini belirtmislerdir. Arastiricilar ciice orman faresi S. uralensis’in Kafkasya
populasyonlarina verilen S. ciscaucasicus’un tiir statiisiiniin gegersiz oldugunu
belirtmislerdir. Ancak S. uralensis’in Kafkasya populasyonlarinin 6zgiinliiklerini
belirten farkli kromozomal belirteclere (perisentrik C bloklarmin sayisinda azalma)

sahip olduklarinin hari¢ tutulmasi gerektigini agiklamiglardir. Bu kapsamda, bu
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Ozgiinlik ve ozellikle onlarin cografik durumlarina bagli olarak, bir tiir olarak degil
fakat Kafkasya’da yasayan S. uralensis’in cografik bir formunu ifade eden

ciscaucasicus isminin kullaniminin 6nerilebilecegi belirtilmistir.

Bogdanov vd. (2009) S. uralensis’in Asya ve Avrupa irklar1 arasindaki genetik
varyasyon ve farklilasmayr RAPD-PCR yontemini kullanarak incelemislerdir. iki 1rk
kiyaslanmasiyla Asya irkinin yiliksek bir izolasyon seviyesiyle Avrupa’dan ayrildigini

gostermislerdir.

Darvish vd. (2015) Apodemus cinsine ait iran ve Tiirkiye’den bes (A. witherbyi, A.
hyrcanicus, A. uralensis, A. cf. ponticus, A. mystacinus), Afganistan’dan bir (A.
pallipes) tiiriin mitokondriyal DNA cytb gen bolgelerini galismislardir. Arastiricilar
Iran’da A. sylvaticus ve A. flavicollis in bulunmadig1 belirterek, diger tiirler arasindaki

genetik iliskileri ortaya koymuslardir.

Wilson vd. (2017)’e gore Apodemus ponticus Tirkiye’ye komsu Giircistan’da ve
Kafkasya’nin diger bolgelerinde yayilis gostermektedir. Ayrica Wilson vd. (2017) A.
ponticus’un Tirkiye’de yayilis gosteren A. flavicollis’e morfolojik olarak ¢ok

benzedigini vurgulamistir.

Tirkiye bulundugu cografik konumu ve jeolojik gecmisi bakimindan irili ufakli bir¢ok
adaya sahiptir. Bunlardan en 6nemlileri Gokgeada, Marmara Adas1 ve Bozcaada’dir. Bu
adalarin jeolojik gecmisleri iizerinde birgok arastirma yapilmis olmasina karsin adalarda
yasayan memeli hayvanlarmm filocografik ve genetik Ozelliklerini ortaya koyan
calismalar yok denecek kadar azdir (Unverdi 2016, Seker vd. 2017).

Yukarida verilen literatiir 6zetinden Tirkiye’de alt1 tiirtin (A. agrarius, A. mystacinus,
A. flavicollis, A. sylvaticus, A. witherbyi ve A. uralensis) yayilis gosterdigi
anlasilmaktadir. Bu tiirlerin disinda Tirkiye’ye komsu Kafkasya’da A. ponticus’un
yasadigt belirtilmektedir. Buna karsin Kuzey Anadolu boélgesinde yayilis gosteren

Apodemus tiirlerinin mitokondriyal DNA’nin sitokrom b ve kontrol bolgeleri analizleri
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detayli bir sekilde yapilmamistir. Kuzey Anadolu bolgesinde ormanlik alanlarda bir
arada yasayarak konvergensi sonucu birbirine benzeyen ve morfolojik olarak
ayrilmalar1 zor olan Sylvaemus tiirlerinin (A. flavicollis, A. sylvaticus, A. uralensis, A.
witherbyi) mtDNA o6zelliklerine gore bolgedeki yayilislart ortaya konmamistir. Ayrica
Tirkiye’ye komsu Kafkasya’da yayilis gosteren A. ponticus’un Kuzey Anadolu

bolgesindeki varligi kesinlik kazanmamustir.

Yukarida belirtilen taksonomik problemlerin ¢6ziimiiniin yaninda Trakya ve Kuzey
Anadolu’da yayilis gésteren Apodemus cinsine ait biitiin tiirler ve bu tiirler iginde farkli
oldugu tespit edilecek populasyonlar arasindaki filogenetik iligkilerin kapsamli ve
molekiiler diizeyde mtDNA dizi analizi ile ortaya konulmasi amaglanmistir. Bununla
beraber evrimsel agidan 6neme sahip, izole olmus ada populasyonlar1 (Marmara Adast,
Gokceada ve Bozcaada) ile Trakya bolgesindeki populasyonlar ve Anadolu’daki
populasyonlar arasindaki genetik iliskiler ilk kez bu tez ¢alismasi ile karsilastirilacaktir.
Her bir tiir i¢in tespit edilen soy hatlarmin filogenetik iligkileriyle beraber tiirlerin
filocografik orgiilerinin tespit edilmesi amaglanmistir. Her bir tiiriin mtDNA dizileri ile
beraber ortaya konacak yeni haplotipler de Genbank araciligiyla bilim alemine
duyurulacaktir. Incelenen populasyonlara ait genetik parametreler ortaya konularak
Tirkiye’nin biyogesitliligine ve yaban hayat1 yonetimine yonelik yapilacak daha sonraki

caligmalara katki sunmas1 bakimindan yeni molekiiler veriler elde edilecektir.
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2. KURAMSAL TEMELLER

2.1 Takim: Rodentia

Kemiriciler iki binin iizerindeki tiir sayisi ile (2475) memeli hayvanlar smifinin en
genis takimidir ve diinya lizerinde yasayan memeli hayvanlarin yaklasik olarak %

40’1n1 olustururlar (Wilson vd. 2016, 2017).

Antarktika, Yeni Zelanda ve bazi okyanus adalar1 hari¢ diinya {izerinde oldukg¢a genis
bir alanda yayilis gosterirler. Ekolojik bakimdan oldukg¢a farkli habitatlara uyum
saglamislardir. Bircogu step, orman, ¢6l gibi karasal habitatlarda yasarken, bazi
kemiriciler toprakalt1 yasami icin 6zellesmistir. Yar1 sucul ve agag iizerinde yasayan
kemirici tiirleri de vardir. Viicutlarinda yasam ortamlarina bagli olarak cesitli
adaptasyonlar meydana gelmistir. Toprak alti yasama adapte olanlarda gozler
kiiclilmiis ya da korelerek deri altinda kalmistir. Gozler gececi olanlarda biiyiiktiir,
suda yasayanlarda basin iist kismindadir. Gozlere benzer olarak kulaklar da toprak alt1
ve suda yasayanlarda kiiglilmiistiir. Kazici ve agagta yasayan tiirlerde tirnaklar

uzamistir (Demirsoy 1992).

Kemiricilerin diger takimlardan ayrilmasinda kullanilan belirgin yapisal 6zellikler her
iki ¢enede bulunan kesici disler ve iist ¢enelerinde kdpek ve o6n azi dislerinin
kaybolmasi sonucunda olugmus, beslenme esnasinda besinlerin toplanmasina yarayan
ve diastema olarak bilinen bosluktur. Kesici disler koksiizdiir, yani siirekli biiylime
egilimi gosterirler. Kesici disler zarar gordiigiinde ya da yerinden sokiildiiglinde
yerine yenisi ¢ikmadigindan dolayr kemirme islemi gergeklestirilemez ve dolayisi ile

bu da hayvanin 6liimiine sebep olur (Demirsoy 1992).

Kemiriciler ¢igneme kaslarinin konumu ve kafatas1 6zelliklerine gére Sciuromorpha,
Castorimorpha, Myomorpha, Anomaluromorpha ve Hystricomorpha olmak iizere 5
alttakima ayrilir (Wood 1965).
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Kemiriciler genelde herbivordur ancak, bazi tiirler omnivordur. Bazi tiirlerde besin
toplamaya yarayan yanak keseleri vardir. Kemiriciler basit bir mideye sahiptir.
Kuyruklar1 uzundur ve bazi tiirlerde pullarla kaplidir. Oldukg¢a hizli iirerler. Gebelik
siireleri 16 ile 170 giin arasindadir. Yilda birka¢ kez dogururlar. Bir seferde 1 ile 18
aras1 yavru yaparlar. Kuduz ve veba gibi hastaliklari tasirlar. Bazi tiirleri de tarim

zararlisidir (Demirsoy 1992).

2.2 Familya: Muridae

Muridae fareler, sicanlar ve diger bir¢ok yakin akrabalarinin icerisinde yer aldig1 biiyiik
bir familyadir. Wilson vd. (2017)’e gore 816 tiir ile temsil edilirler. Antartika ve Yeni
Zelanda hari¢ her kita iizerinde gesitli habitatlar {izerinde yasayabilirler (Steppan vd.
2004). Bu familyanin sistematiginin belirlenmesinde belirsizlikler ve anlagmazliklar
vardir (Miller ve Gidley 1918, Simpson 1945, Hooper ve Musser 1964, Carleton ve
Musser 1984). Musser ve Charleton (1993) bu grubun iiyelerini, alt ailelerin
birbirleriyle olan iligkilerinin nasil oldugunu belirleme gii¢liigii nedeniyle tek bir aile

igerisinde kalmalarinin uygun olacagini belirtmislerdir.

2.3 Apodemus Kaup, 1829

Apodemus cinsi nispeten uzun arka bacakli ve belirgin bir dis degisikligi olmayan
kiiciik-orta biiyiikliikte canlilardir. Kuyruk uzun ve belirgin sekilli, biraz killidir. Kiirkii
yumusaktir. Bes parmakli ve alti yastik¢ikli ayak ayalari ¢iplaktir. Kafatas1 derindir.
Rostrum uzundur. (Krystufek ve Vohralik 2009).

Wilson vd. (2017)’e gore Apodemus igerisinde 20 tiir tanimlanmistir (A. agrarius, A.
alpicola, A. argenteus, A. chevrieri, A. draco, A. epimelas, A. flavicollis, A. gurkha, A.
hyrcanicus, A. latronum, A. mystacinus, A. pallipes, A. peninsulae, A. ponticus, A.

rusiges, A. semotus, A. speciosus, A. sylvaticus, A. uralensis, A. witherbyi).
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2.3.1 Apodemus agrarius (Pallas 1771)

Pallas (1771) tarafindan Mus agrarius olarak tanimlanmustir.

Tiirkge Adi: Cizgili orman faresi

Tip Yeri: Simbirsk (Uljanovsk), Volga, Rusya

2.3.2 Apodemus sylvaticus (Linnaeus 1758)

Linnaeus (1758) tarafindan Mus sylvaticus olarak tanimlanmustir.

Tiirk¢e Adi: Uzun kuyruklu kir faresi

Tip Yeri: Uppsala, isveg

2.3.3 Apodemus uralensis (Pallas 1811)

Pallas (1811) tarafindan Mus sylvaticus var. uralensis olarak tanimlanmaistir.

Tiirkge Adi: Ural faresi

Tip yeri: Ural Daglari, Rusya

2.3.4 Apodemus flavicollis (Melchior 1834)

Melchior (1834) tarafindan Mus flavicollis olarak tanimlanmustir.

Tiirk¢e Ad1: Sar1 boyunlu orman faresi

15



Tip yeri: Sielland, Danimarka

2.3.5 Apodemus mystacinus (Danford ve Alston 1877)

Danford ve Alston (1877) tarafindan Mus mystacinus olarak tanimlanmustir.

Tirk¢e Adi: Kayalik orman faresi, Dogu genis disli orman faresi, genis disli orman

faresi

Tip Yeri: Mersin, Sebil, Bolkar Daglar1, Tiirkiye

2.3.6 Apodemus witherbyi (Thomas 1902)

Thomas (1902) tarafindan Mus witherbyi olarak tanimlanmustir.

Tiirk¢e Adi: Step faresi

Tip Yeri: Shul, Fars, Iran

2.4 Filocografya ve Mitokondriyal DNA

Filocografya soy hatlarinin 6zellikle yakin akraba tiirlerin arasindaki ve icindeki soy
hatlarinin cografik dagilislarin1 yoneten siirecler ve ilkelerle ilgilenen bir calisma
alamidir. Filocografya, soy hatlarinin mekénsal yayiliglarinin tarihi ve filogenetik
bilesenleri ile ilgilenir. Zaman ve mekén, ilgilenilen belirli soy hattinin haritasim

cikaran filocografya ekseninde birlikte goz oniinde tutulur (Avise 2000).

Soy hatlarmin yayilisinin analizi ve yorumlanmasi, molekiiler genetik, populasyon
genetigi, etoloji, demografi, filogenetik biyoloji, paleontoloji, jeoloji ve tarihsel
cografya alanlarindan kapsamli verilerin elde edilmesini gerektirir. Bundan dolay,

filocografya farkli mikro (etoloji, demografi populasyon genetigi) ve makro evrimsel
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disiplinlerin (tarihsel cografya, paleontoloji, filogenetik biyoloji) kesisme noktalarina

uzanan birlestirici bir faaliyettir (Avise 2000).

Giiniimiizde, DNA kullanan ¢ok sayidaki teknik yeni analitik metotlar ve son
zamanlardaki paleoklimatik ve jeolojik ¢alismalarla birlestirilmistir ve boylelikle diinya
tizerindeki genetik cesitliligin yayilisin1 ve nasil evrimlestigini anlamak daha da olasi
hale gelmistir. Daha derin filogenetik ge¢mis i¢in daha yavas evrimlesen dizilere ihtiyag
duyulurken, belki sadece on binlerce yilla 6l¢iilen yakin zamandaki evrimsel olaylar i¢in
daha fazla ¢esitlilik gosteren ya da daha hizli evrimlesen belirteglere gereksinim vardir

(Avise 2000).

Insan mitokondriyal DNA’s1 16.539 baz cifti uzunlugunda halkasal, ¢ift iplikli bir
molekiildiir. Bu molekiil oksidatif fosforilasyon sisteminin 13 alt {initesi, 2 ribosomal
RNA (rRNA) ve 22 tane transfer RNA (tRNA) olmak {izere toplam 37 gen kodlar.
Mitokondriyal DNA hiicre c¢ekirdegi yerine hiicrenin enerji iiretiminden sorumlu
organeli olan mitokondri i¢inde bulunur. Hiicrenin igerdigi mitokondri sayisi ile dogru
orantili olarak mitokondriyal DNA’nin yiiksek sayida kopyasi mevcuttur. Mitokondriyal
DNA’nin evrimsel ve populasyon tarihine yonelik calismalarda yaygin olarak
kullanilmasimnin nedenleri; yliksek kopya sayisi, maternal kalitim, rekombinasyon
olmamasi ve ¢cogunlukla ¢ekirdek DNA’sia gore daha yiiksek mutasyon oranina sahip

olmasidir (Pakendorf ve Stoneking 2005).

2.4.1 Sitokrom b ve kontrol bolgesi

Sitokrom b bolgesi miyokondriyal DNA’nin protein kodlayan bir bolgesidir. Sitokrom b
geni filogenetik arastirma aracidir. Protein kodlayan bir bolge olmasi sebebiyle
sitokrom b dizilerinin hizalanmasi, memeli takimlarinin kokenini saptamada hem
rekombinant DNA (rDNA) hem de uzak akrabalarin kodlanmayan dizilerinin
hizalanmasindan daha kolaydir (Meyer ve Wilson 1990, Irwin vd. 1991).
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Kontrol bolgesi baglica diizenleyici fonksiyonlardan sorumludur ve mtDNA’nin protein
kodlamayan bolgesidir. Yaklasik 1100 baz ¢ifti uzunluktadir (Pakendorf ve Stoneking
2005). Kontrol bolgesinin merkezinde daha fazla korunmus alan ve bunun sag ve sol
tarafinda yiiksek cesitlilik gosteren iki alan bulunmaktadir. Buna ilaveten yiiksek
cesitlilik gosteren alanlarin bir tanesinde {i¢ tane (bazen iki) tipik olarak korunmus dizi
bloklar1 (CSB) bulunmaktadir. D-loop kontrol bolgesinin mikroskop altinda goriilebilen
ve DNA replikasyonu ile ilgili bolgesidir (Avise 2000). D-loop bolgesini ihtiva eden
kodlanmayan kontrol bdlgesi bir¢ok ¢alismaya gére (Upholt ve Dawid 1977, Walberg
ve Clayton 1981, Chang ve Clayton 1985) mitokondriyal DNA’nin en hizli evrimlesen
kismidir (Hoelzel vd. 1991).

2.5 DNA’min Elde Edilmesi, Polimeraz Zincir Reaksiyonu ve DNA Dizi Analizi

Farkli biyolojik kaynaklardan, organizmalarin sahip oldugu toplam genomik DNA’nin
saflastirilabilmesi i¢in farkli yontemler bulunmaktadir. Bu yontemler biyolojik kaynaga
gore farklilik gosterse bile esasinda ardisik li¢ basamaktan olusur. Birinci asama,
fiziksel ya da kimyasal yolla hiicrenin parcalanmasidir. Bu islem sirasinda hiicre i¢inde
baz1 6zel proteinler ve RNA ile karmasik bir yap1 olusturan DNA molekiiliiniin, bu
karmasik yapinin bozularak suda c¢oziinebilir hale gecmesi icin bazi ekstraksiyon
cozeltileri kullanilir. kinci asamada serbest ya da suda ¢dziiniir hale getirilen DNA
molekiilleri santrifiijleme islemi ile hiicre kalintilarindan ayrilir. Sonrasinda fenol-
kloroform uygulamasi yapilarak DNA, proteinler, RNA ve diger makromolekiillerden
temizlenir. Ugiincii asamada diger hiicresel bilesenler ve molekiillerden ayrilan ve sulu
fazda ¢0ziinmiis halde bulunan DNA c¢oktiiriilerek saflagtirilir ve geri kazanilir. Bunun
icin saf etanol ve soguk kosullarda (-20 ve -70 °C) inkiibasyondan faydalanilir
(Goziikirmizi vd. 2011).

Polimeraz zincir reaksiyonu (PZR), in vitro kosullarinda DNA dizilerinin ¢ogaltilmasi
esasina dayanmaktadir. Temel olarak {i¢ basamaktan olusmaktadir. Birinci basamakta
DNA’nin kalip zincirinin yiiksek sicaklikta (90-95 °C) ¢ift sarmal yapisinin bozularak
tek sarmal yapi1 elde edilmesi saglanir. Bu siireg yaklasik bes dakika siirmektedir. ikinci

basamakta temel amac¢ primerlerin agilan DNA zincirlerine baglanmasidir. Reaksiyon
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sicakligl, 37-65 °C’ye diistiriilerek oligoniikleotid primerlerin agilan DNA zincirlerinin
kendi baz dizilerine karsilik gelen bolgeye yapismasi saglanir. Bu islem, iiretilecek baz
uzunluguna bagli olarak 30-60 saniyede gerceklesmektedir. Ugiincii basamak ise
primerlerin uzamasi islemidir. Yiiksek 1stya dayanikli olan Taq DNA polimeraz enzimi
en yiiksek aktivite gosterdigi 72 °C’de niikleotitleri 5’ ugtan 3’ uca dogru ekleyerek
primerlerin uzamasini saglar ve hedef DNA’nin ¢ift zincirli kopyasini yapar. Bu ii¢
basamaktan olusan pzr bir devirdir. Genellikle 30-40 devir yapilarak kalip DNA’nin

milyonlarca kopyas1 olusturulur.

DNA dizileme, DNA molekiiliiniin istenilen bdlgesinin niikleotid sirasinin tam olarak
belirlenmesidir. DNA dizilemek i¢in hemen hemen ayni zamanda gelistirilmis olan
Maxam-Gilbert kimyasal yikilim metodu ve Sanger-Coulson zincir sonlandirma metodu
olmak tizere iki teknik mevcuttur. Uygulanmasi tamamen farkli olan bu iki teknik kisa
zamanda birkag kilobaz uzunlugundaki DNA dizilerinin belirlenmesini saglar. Kimyasal
yikilim tekniginde kullanilan kimyasallarin toksik olmasindan ve kullanici sagligina
zarar vermesinden dolay1 giiniimiizde yapilan calismalarda zincir sonlandirma teknigi
yaygin olarak kullanilmaktadir. Bununla birlikte zincir sonlandirma tekniginin yaygin
olarak kullanilmasinin esas nedeni bu teknigin otomatiklestirilebilmesinin nispeten daha
kolay olmasidir (Brown 2009). Zincir sonlandirma yontemi temelde kalip DNA
molekiiline baglanan ve normal hidroksil grubu tasiyan deoksiriboniikleotid
trifosfatlarin ~ (ANTP) mevcudiyetinde DNA  sentezin devam etmesi ve
dideoksiriboniikleotid trifosfatlarin (ddNTP) DNA molekiiliine baglandig1 yere gore de
polimerizasyon reaksiyonunun DNA {iizerinde parcali olarak gergeklesmesi prensibine
dayanmaktadir. Bu yontemin sonunda poliakrilamid sekans jeline yiiklenen ve
reaksiyonda zincir sonlanmasina neden olan floresan isaretli dideoksiriboniikleotid
trifosfatlar jelde yiiriime siralarina gore floresan temelli otomatik dizi analiz sisteminde
detektorden gegerken lazer ile farkli renklerde isaretlenerek dizileme islemi

gerceklestirilir (Gozlikirmizi vd. 2011).
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2.6 Filogenetik Analizlerde Kullanilan Yontemler

Giliniimiizde gergeklestirilen bircok calismada kullanilan DNA dizi verilerinin analizi
i¢cin ¢cogunlugu internet lizerinden kolaylikla erisilebilen ve kullanim agisindan karmasik
olmayan bir¢ok biyoinformatik ara¢g mevcuttur. Bunlardan ClustalW, BioEdit ve
ChromasPro gibi bazilar1 ¢alisilan genomun belirli bir bolgesine ait sekanslardan olusan
veri setinin hazirlanmast i¢in kullanilir. jModeltest, MEGA gibi bazi biyoinformatik
araclar da wveri seti i¢in uygun niikleotid degisim modelinin (evrimsel modelin)
belirlenmesinde kullanilir. MEGA, PAUP, MrBayes, BEAST, Network ve TCS gibi
baz1 yazilimlar ise evrimsel uzakliklarin belirlenmesi, mesafe ya da model temelli
filogenetik agaclarin olusturulmasi, evrimsel iligki orgiilerinin belirlenmesi ve evrimsel
ayrilma zamanlarinin agiga cikarilmasi gibi analizlerde kullanilmaktadir. Ayrica,
DNAsp, MEGA, ARLEQUIN gibi populasyonlarin genetik yapisi hakkinda bilgi veren
niikleotid cesitliligi (), haplotip ¢esitliligi (h), gen akisi (Nm) ve genetik farklilagma
indisi (Fst) gibi tanimlayici istatistikleri belirleyen ve populasyonlarin genetik
farklilagsmasinin tahmininde kullanilan parametreleri ortaya koyan bir¢ok biyoinformatik

ara¢ mevcuttur.

Populasyonlar arasindaki evrimsel iliskileri gorsellestirebilmek icin en uygun yontem
filogenetik aga¢ olusturmaktir. Filogenetik aga¢ ¢iziminde uzaklik (UPGMA,
Neighboor Joining, Minimum Evolution) ya da niikleotid dizisini temel alan yontemler
(Maximum Parsimony, Maximum Likelihood ve Bayesian Inference) kullanilmaktadir.
Karmagik evrimsel iligkilerin gorsel hale getirilmesinde ise evrimsel iliski Orgiisii

(Network) analizi kullanilir (Koban vd. 2008).

Filogenetik analizler, protein ya da niikleotid dizilerinin elde edilmesi, homolog dizilerin
hizalanmasi, protein ya da niikleotid evrimi i¢in uygun istatistiksel modelin
belirlenmesi, filogenetik agac¢ olusturulmasi ve filogenetik agacin degerlendirilmesi

olmak tizere bes temel asamadan olusur (Pevsner 2009).

Calisilan canli grubuna ait niikleotid dizilerine ait ileri ve geri okumalarin ¢akistirilmasi

ile ortak (consensus) diziler elde edilir. Bu diziler 6nce hizalanir, sonra ayni hizada
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baslayip ayni hizada bitmesi i¢in yani her bir 6rnege ait esit uzunlukta dizilerin elde
edilmesi i¢in budama islemi (trim) gerceklestirilir. Filogenetik analizlerin bazilari
niikleotid degisim modellerini temel aldig1 i¢in biitiin 6rnekleri igeren veri seti elde
edildikten sonra veri seti i¢in uygun niikleotid degisim modeli belirlenir. Uzaklig1 temel
alan yontemler i¢in (distance), ikili olarak karsilagtirilan niikleotid dizilerinde farkliliga

neden olan niikleotid degisimlerinin sayisi kullanilarak filogenetik agag¢ olusturulur.

Uzakliga dayali yontemlerde amag niikleotid dizilerinde en az farklilik gosteren bireyleri
dogru bir sekilde yerlestirip kullanilan veriyi en iyi yansitan filogenetik agaci
olusturmaktir. UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean,
Ortalamalara Bagli Agirlikli Olmayan Cift Grup Yontemi) metoduna gore olusturulan
filogenetik agacin dallar1 boyunca evrimsel degisim hizinin sabit oldugu varsayilir.
Neighbour Joining (NJ, Komsu birlestirme) metodu ise filogenetik agacin dallar
boyunca evrimsel degisim hizinin farkli oldugunu kabul eder. Maximum Likelihood
(ML, Maksimum Olabilirlik) bireylerin niikleotid dizilerinde gdzlenen varyasyonu
aciklayan en i1yi agact olusturabilmek icin olasilik hesaplar1 kullanir. Biitiin olas1 agaglar
incelenir ve agac olustururken evrimsel modeller kullanir. Bayesian Inference (BI,
Bayesian Cikarsamasi) yonteminde tek bir dogru filogenetik agaci bulmaktan ziyade
biitiin muhtemel filogenetik agaclarin sonraki (posterior, ardil) olasilik dagilimlarinin
hesaplanmas1 amaclanir. Maximum Parsimony (MP, Maksimum Tutumluluk) bireylerin
niikleotid dizilerinde gozlenen varyasyonun agiga cikarilabilmesi icin gereken en az
sayida basamagi iceren filogenetik agaci (the most parsimonius, en cimri) olusturur

(Koban vd. 2008, Pevsner 2009).

ML aligoritmasinin kullanildig1 filogenetik analizler evrimsel modellere gereksinim
duyar. Bu aligoritmanin kullanildig1 filogenetik analizlerde siklikla kullanilan General
Time Reversible (GTR) ailesi, niikleotid dizilerindeki degisimler igin kullanilan
parametrelerin farkli kombinasyonlarina sahip 64 tane niikleotid degisim modelini igerir.
Model temelli filogenetik analizlerde kullanilacak niikleotid dizilerinden olusan veri seti
icin bu niikleotid degisim modellerinden hangisinin kullanilmasinin uygun olacagi
Modeltest, jModeltest, MEGA gibi programlar tarafindan AIC (Akaike Information
Criteria), BIC (Bayesian Information Criteria), AICc (Corrected Akaike Information
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Criteria) gibi bazi istatistiksel kistaslara gore belirlenir. Bu niikleotid degisim
modellerinden birisi olan ve evrimsel analizlerde siklikla kullanilan Kimura 2-
Parametresi (K2P) (Kimura 1980), protein kodlayan bdlgelerde aminoasit dizisinin
degismesine neden olan transisyon ve transversiyonlarin olasiligini agiklamak igin
transversiyonlara daha fazla agirlik verecek sekilde transisyon ve transversiyon
oranlarini ayarlar. Bir diger niikleotid degisim modeli TN93’tiir (Tamura ve Nei 1993).
Bu modele gore baz frekanslar1 degiskenlik gosterebilir, transversiyon oranlar1 esit iken,
transisyon oranlar1 degiskendir. HKY (Hasegawa vd. 1985) niikleotid degisim
modelinde ise baz frekanslar1 degiskenlik gosterir ve transisyon ve transversiyon
oranlar1 arasinda farklilik oldugu varsayilir. Gamma modeli niikleotid dizilerinde
degiskenlik gosteren bdlgeler boyunca esit olmayan degisim oranlarini agiklar. Bu
dagilimin sekli gamma sekil parametresi (o) tarafindan belirlenir. Niikleotid dizileri
arasinda yiiksek varyasyon oranma sahip genler ortalama olarak diisiik niikleotid
degisimine sahiptirler. Bundan dolay1 a degeri yiikselir ve bu evrimlesme hizinin yavas
oldugu anlamina gelir. Hizli evrimlesen proteinler ise diisiik o degerine sahiptirler

(Pevsner 2009).

Niikleotid cesitliligi (m), haplotip ¢esitliligi (h), gen akisi (Nm) ve genetik farklilagsma
indisi (Fst) gibi baz1 tanimlayici istatistikler incelenen populasyonlarin genetik yapisini
yansitmak icin kullanilmaktadir. Niikleotid ¢esitliligi bir populasyon icindeki
polimorfizmin derecesini 6lgmek icin kullanilan bir kavramdir. iki DNA dizisi
arasindaki ortalama niikleotid farkliliklarmin sayisidir ve m ile gosterilir (Nei ve Li
1979). Haplotip cesitliligi ise bir populasyonda belirli bir haplotipin benzersiz olma

durumunu yansitan bir dl¢iittiir ve h ile gosterilir (Nei ve Tajima 1981).

Fiksasyon indisi olarak da bilinen Fst degeri alt populasyonlar arasindaki genetik
farklilagsmanin derecesinin tahmin edilmesine olanak saglar. Bu deger, ana populasyona
dair bir alt populasyon igerisinde soy i¢i liremenin derecesinin Ol¢lislidiir ve bir alt
populasyon igerisinden tesadiifen ¢ekilen iki alelin yeni nesil ile 6zdes olma olasiligini
yansitir. Eger iki populasyon ayni alel frekanslarmma sahipse genetik olarak
farklilasmamuslardir ve dolayist ile Fst degeri “0” olacaktir. Zit durumda ise, yani iki

populasyon farkl: aleller i¢in fikse olmus ise Fst degeri 1’e esit olacaktir. 0 ve 1 araligi
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icerisinde, 0-0,05 arasindaki Fst degeri populasyonlar arasinda ¢ok az genetik
farklilasma oldugunu, 0,05-0,25 arasindaki Fst degeri orta dereceli bir genetik
farklilasma oldugunu 0,25’den biliyiik Fst degeri ise oldukga bariz bir genetik
farklilasma oldugunu gosterir (Freeland 2005). Gen akisi alel ya da genlerin bir
populasyondan digerine tasinmasini ifade eder. Populasyonlar arasindaki gen akisinin
Olciiti Nm degerinin hesaplanmasi ile belirlenir. Nm ve Fst degerleri ters orantilidir.
Nm degerinin 1’den biiyiik olmas1 populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin az
oldugu anlamina gelir ve diisiik Fst degerine sebep olur. Eger, Nm degeri 1°den kiiciik
olursa populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin derecesi de artar ve Fst degeri

biiytir.

Populasyonlarin ge¢miste secilime ugrayip ugramadiklarini belirlemek igin nétralite
testleri kullanilir. Tajima’nin D ve Fu’nun Fs istatistikleri bu amagla populasyon
genetiginde sikca kullanilan noétralite testleridir. Tajima’nin D istatistigi yliksek
miktarda yeni mutasyonlarin olmasi ya da yakin zamanda populasyon biiylimesi
gerceklestiginde negatif deger alir. Yeni mutasyonlarin az miktarda olmasi, dengeli
secilim ya da populasyon azalmasit durumlarinda ise bu istatistik pozitif deger alir.
Fu’nun Fs istatistigi populasyonda yeni olusan haplotiplerin yiiksek miktarda goriilmesi
ya da populasyon genislemesi goriildiigiinde yiiksek negatif degerler alir (Koban vd.
2008).

2.7 Adalarin Filocografik ve Evrimsel Onemi

Ayrik, igsel olarak Olgiilebilen, sayisiz ve ¢esitli varliklar olan adalar; bizlere,
gelistirilecek ve test edilecek genel 6nemi olan teorileri miimkiin kilan, sezgisi giiclii
doga bilimcilerin dogal diinyanin karmasikligini1 basitlestiren bir se¢im yapabilecegi

dogal laboratuvarlar paketi saglar (Whittaker ve Fernandez-Palacios 2007).
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2.7.1 Gokgeada

Gokgeada Trakya’nin gilineybatisinda, Biga Yarimadasi’na yaklasik 20 km mesafede
olup, Ege cukurlugunun kuzeyinde yer almaktadir. Canakkale iline bagldir. 289 km?
ylizélgiimii ve 92 km ki1y1 uzunlugu ile Tiirkiye’nin en bliyiik adasidir (Sar1 vd. 2015).

Gokgeada, Kuzey Anadolu Fay (KAF) hattiin bati kismina yakindir. Bu hat
giineybatiya dogru acik denizde Kuzey Ege Cukuru olarak bilinen derin kanala uzanir
(Roussos ve Triantafyllos 1991, Saroglu, 1992). Gok¢eada, Trakya havzasinin 2 km
kalinliginda glineybatt uzantisinda meydana gelir, neredeyse tamamen c¢okelmis
Tersiyer dizisi mevcuttur. Tersiyer birimleri Erken Eosen, Orta Eosen-Geg Oligosen,
Geg Miyosen ve Pliyosen yash ¢okellerle temsil edilir (Kesgin ve Varol 2003). Bu dizi,
Istranca Daglari’nda (Trakya) 170 km kuzeyde kara ilizerinde agik kayalara benzer
metamorfik kayalar tarafindan Gok¢eada’nin bati kiyilarinin temelini olusturmaktadir.

(Koral vd. 2009).

2.7.2 Bozcaada

Bozcaada, Tiirkiyenin Gokgeada ve Marmara adasindan sonra tigiincii biiyiik adasi
olup, yaklasik 39 km?lik bir yiizdlgiimiine sahiptir. Biga yarimadasinin bat1 kiyilarindan
6 km. agikta olup tiggen seklindedir (Ercan vd. 1995).

Tavsan adalari, Bozcaada'nin kuzeyinde, Biga yarimadasindan yaklasik 6 km uzaklikta
yer alan dort kiigiik adacik olup, toplam 1 km?lik bir alan kaplar. Baslangicta Biga
yarimadasinin dogal bir uzantist olarak Bozcaada ile birlikte olusan Tavsan adalari, cok
sonra, Kuvaternerde Ege denizinin yiikselmesi ile Biga yarimadasindan aynlmis ve ada

halini almiglardir (Ercan vd. 1995).
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2.7.3 Marmara Adasi

Marmara Adasi, Kapidag Yarimadasi’nin 6 mil (11,1 km) kuzeybatisinda yer alir.
Tiirkiye’nin ikinci biiyilk adasi olan Marmara Adasi’nin yiizolgiimii 117 km?dir.
Marmara Adasi, Istanbul Bogaz1 ile Canakkale Bogaz1 arasindadir. Istanbul Bogazi’na
60 mil (111.1 km), Canakkale Bogazi’na 40 mil (74.8 km) ve Trakya Haskdy Burnu’na
11 mil (20.3 km) uzakliktadir (Akyol vd. 2009). Marmara Adasi, birkac¢ tektono-
stratigrafik alan ve fay zonlarinin karmasik tektonik mozaigi ile ¢evrelenmis Marmara
Denizi'nde izole edilmistir. Bu ylizden, Marmara Adasi’nin metamorfik birimlerine ait

hangi terimlerin olduguna dair dogrudan bir kanit yoktur (Ustadmer vd. 2009).
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3. MATERYAL VE YONTEMLER

3.1 Arastirma Alami, Kullanilan Ornek Listesi ve Lokaliteleri

Tez caligsmasi, arazi calismalar1 sonrasinda Tiirkiye’deki farkli lokalitelerden elde edilen
orneklere ait cesitli dokularin (kalp, karaciger, bobrek, kas ve dalak) laboratuvarda
molekiiler yontemler kullanilarak incelenmesiyle gerceklestirildi. Bu ¢alismada
kullanilan 6rnekler ve dokular T.C. Cevre ve Orman Bakanligi Doga Koruma ve Milli
Parklar Genel Miidiirliigii tarafindan 72784983-488.04-116945 say1 ile verilen yasal
aragtirma izni ve Ankara Universitesi Hayvan Deneyleri Yerel Etik Kurulu’nun 2015-5-
90 karart kapsaminda toplandi ve analiz edildi. Molekiiler analizlerde 41 farklhi
lokaliteden toplam 160 o6rnek kullanildi (Sekil 3.1 ve Cizelge 3.1). Orneklerin
koleksiyon numaralar1 cizelge 3.1°de gosterildi. FElde edilen dokular DNA

calismalarinda kullanilmak iizere -86 °C’deki derin dondurucuya kaldirildi.
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AKDENIZ ‘

Sekil 3.1 Orneklerin toplandig1 lokaliteler

1. Ugurlu Koyl (Canakkale, Gokgeada), 2. Enez (Edirne), 3. Bozcaada (Canakkale), 4. Siitliice
(Canakkale, Gelibolu), 5. Liileburgaz (Kirklareli), 6. Kumbag (Tekirdag), 7. Topagac (Balikesir, Marmara
Adas), 8. Biga (Canakkale), 9. igneada (Kirklareli), 10. Cerkezkdy (Tekirdag), 11. Beykoz (Istanbul), 12.
Uludag (Bursa), 13. Masukiye (Kocaeli, Kartepe), 14. Akgakoca (Diizce), 15. Abant (Bolu), 16.
Zonguldak, 17. Caycuma (Zonguldak), 18. Hanoni (Kastamonu), 19. Biirniikk (Sinop), 20. Corum, 21.
Goktepe (Sinop, Dikmen), 22. Kurupelit (Samsun), 23. Cakall1 (Samsun), 24. Pazar (Tokat), 25. Akkus
(Ordu), 26. Giirgentepe (Ordu), 27. Efirli (Ordu), 28. Bicik (Giresun, Bulancak), 29. Bulancak (Giresun),
30. Barga (Giresun), 31. Magka (Trabzon), 32. Yomra (Trabzon), 33. Cataldere (Rize), 34. Camlihemsin
(Rize), 35. Hopa (Artvin), 36. Karagdl (Artvin), 37. Ardanug (Artvin), 38. Posof (Ardahan), 39. Azath
(Edirne), 40. Orhaniye (Edirne), 41. Findikli (Canakkale, Gelibolu)
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Cizelge 3.1 Orneklerin miize numarasi, esey, lokalite, tiir isimleri

Miize
Sira No Esey Lokalite Tiir
1 3909 Q Trabzon- Yomra Apodemus flavicollis
2 5353 & | Giresun-Barca-Merkez Apodemus flavicollis
3 7171 Q | Giresun-Bulancak Apodemus flavicollis
4 2839 4 | Ordu- Akkus Apodemus flavicollis
5 3428 & | Ordu -Persembe- Efirli Apodemus flavicollis
6 3471 & | Ordu -Persembe- Efirli Apodemus flavicollis
7 3472 4 | Ordu -Persembe- Efirli Apodemus flavicollis
8 5348 Q Samsun-Cakalli Apodemus flavicollis
9 3452 & | Corum-20 km kuzey Apodemus flavicollis
10 3453 Q Corum-20 km kuzey Apodemus flavicollis
11 3454 Q Corum-20 km kuzey Apodemus flavicollis
12 3455 Q Corum-20 km kuzey Apodemus flavicollis
13 5200 Q Zonguldak Apodemus flavicollis
14 5201 Q | Zonguldak Apodemus flavicollis
15 3748 & | Zonguldak- Caycuma Apodemus flavicollis
16 5130 Q Sinop-Biirniik Apodemus flavicollis
17 6859 & | Canakkale-Biga-Sinekgi Apodemus flavicollis
18 3670 4 | Bursa- Uludag Apodemus flavicollis
19 2129 Q Bolu- Abant Apodemus flavicollis
20 6406 Q Kocaeli- Kartepe Apodemus flavicollis
21 6309 4 | Kocaeli-Kartepe Apodemus flavicollis
22 6311 4 | Kocaeli-Kartepe Apodemus flavicollis
23 4031 d | Istanbul-Beykoz Apodemus flavicollis
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Cizelge 3.1 Orneklerin miize numarasi, esey, lokalite, tiir isimleri (devam)

24 4032 & | Istanbul-Beykoz Apodemus flavicollis
25 4035 & | Istanbul-Beykoz Apodemus flavicollis
26 4036 & | Istanbul-Beykoz Apodemus flavicollis
27 4037 & | Istanbul-Beykoz Apodemus flavicollis
28 3964 Q | Istanbul-Beykoz Apodemus flavicollis
29 4033 & | Istanbul-Beykoz Apodemus flavicollis
30 7092 4 | Edirne-Azath Apodemus flavicollis
31 7093 Q Edirne-Azath Apodemus flavicollis
32 7094 Q Edirne-Azath Apodemus flavicollis
33 7095 4 | Edirne-Azath Apodemus flavicollis
34 7105 4 | Edirne-Enez Apodemus flavicollis
35 7106 a8 Edirne-Enez Apodemus flavicollis
36 7107 4 | Edirne-Enez Apodemus flavicollis
37 7103 & | Canakkale-Gelibolu-Siitliice Apodemus flavicollis
38 7104 & | Canakkale-Gelibolu-Siitliice Apodemus flavicollis
39 7085 d | Tekirdag-Kumbag-Naip Koyii Apodemus flavicollis
40 7086 & | Tekirdag-Kumbag-Naip Koyii Apodemus flavicollis
41 7087 Q | Tekirdag-Kumbag-Naip Koyii Apodemus flavicollis
42 7088 Q | Tekirdag-Kumbag-Naip Koyii Apodemus flavicollis
43 7090 & | Tekirdag-Kumbag-Naip Koyii Apodemus flavicollis
44 7091 Q Tekirdag-Kumbag-Naip Koyii Apodemus flavicollis
45 6967 & | Tekirdag-Cerkezkdy Apodemus flavicollis
46 6965 8 | Tekirdag-Cerkezkdy Apodemus flavicollis
47 6966 & | Tekirdag-Cerkezkdy Apodemus flavicollis
48 6750 4 | Kurklareli-Liileburgaz-Kirikkdy Apodemus flavicollis
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Cizelge 3.1 Orneklerin miize numarasi, esey, lokalite, tiir isimleri (devam)

49 6752 & | Kurklareli-Liileburgaz-Kirikkdy Apodemus flavicollis
50 7099 Q Edirne-Orhaniye-Baglik Apodemus witherbyi
51 7101 4 | Edirne-Orhaniye-Baghk Apodemus witherbyi
52 7102 & | Edirne-Orhaniye-Baglik Apodemus witherbyi
53 7089 4 | Tekirdag-Kumbag-Naip Apodemus witherbyi
54 2739 4 | Kocaeli-Kartepe Apodemus witherbyi
55 7007 4 | Canakkale-Gelibolu-Findikh Apodemus witherbyi
56 7029 Q Canakkale-Gelibolu-Findikl1 Apodemus witherbyi
57 7109 & | Canakkale-Gelibolu-Siitliice Apodemus witherbyi
58 7110 4 | Canakkale-Gelibolu-Siitliice Apodemus witherbyi
59 7111 & | Canakkale-Gelibolu-Siitliice Apodemus witherbyi
60 7116 Q Canakkale-Gelibolu-Siitliice Apodemus witherbyi
61 6850 4 | Canakkale-Biga-Sinekgi Apodemus witherbyi
62 6848 Q | Canakkale-Bozcaada Apodemus witherbyi
63 6834 & | Canakkale-Bozcaada Apodemus witherbyi
64 6841 & | Canakkale-Bozcaada Apodemus witherbyi
65 6843 @ | Canakkale-Bozcaada Apodemus witherbyi
66 6832 & | Canakkale-Bozcaada Apodemus witherbyi
67 3451 Q Corum-20 km kuzey Apodemus witherbyi
68 2875 4 | Samsun-Kurupelit Apodemus witherbyi
69 2850 4 | Samsun-Kurupelit Apodemus witherbyi
70 2823 & | Samsun- Kurupelit Apodemus witherbyi
71 2705 4 | Ardahan Apodemus witherbyi
72 6968 & | Tekirdag-Cerkezkdy Apodemus sylvaticus
73 7100 Q Edirne-Orhaniye-Baglik Apodemus sylvaticus
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Cizelge 3.1 Orneklerin miize numarasi, esey, lokalite, tiir isimleri (devam)

74 6889 Q Canakkale-Gokgeada-Ugurlu koyii | Apodemus sylvaticus
75 6872 & | Canakkale-Gokgeada-Ugurlu koyii | Apodemus sylvaticus
76 6791 Q Balikesir-Marmara Adasi-Topaga¢ | Apodemus sylvaticus
77 6823 & | Balikesir-Marmara Adasi-Topaga¢ | Apodemus sylvaticus
78 2851 & | Samsun-Kurupelit Apodemus sylvaticus
79 2852 Q | Samsun-Kurupelit Apodemus sylvaticus
80 2822 Q | Samsun- Kurupelit Apodemus sylvaticus
81 5539 4 | Kirklareli-Demirkdy-igneada Apodemus agrarius

82 2497 4 | Kirklareli-Demirkdy-igneada Apodemus agrarius

83 2395 4 | Kirklareli-Demirkdy-Igneada Apodemus agrarius

84 5538 4 | Kirklareli-Demirkdy-Igneada Apodemus agrarius

85 2883 a8 Bolu-Abant Apodemus uralensis
86 3697 Q Bursa-Uludag Apodemus uralensis
87 6414 Q Kocaeli-Kartepe Apodemus uralensis
88 6457 a8 Kocaeli-Kartepe Apodemus uralensis
89 3672 Q Diizce-Akg¢akoca Apodemus uralensis
90 5068 4 | Sinop-Biirniik Apodemus uralensis
91 5070 & | Sinop-Biirniik Apodemus uralensis
92 5067 & | Sinop-Biirniik Apodemus uralensis
93 5076 & | Sinop-Dikmen-Goktepe Apodemus uralensis
94 5077 & | Sinop-Dikmen-Goktepe Apodemus uralensis
95 2838 & | Ordu-Akkus Apodemus uralensis
96 5340 4 | Giresun-Bicik Apodemus uralensis
97 5309 4 | Giresun-Bicik Apodemus uralensis
98 5308 Q Giresun-Bicik Apodemus uralensis
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Cizelge 3.1 Orneklerin miize numarasi, esey, lokalite, tiir isimleri (devam)

99 5339 & | Giresun-Bicik Apodemus uralensis
100 2889 Q Trabzon-Magka-Siimela Apodemus uralensis
101 5107 & | Trabzon-Magka-Siimela Apodemus uralensis
102 5109 & | Trabzon-Magka-Siimela Apodemus uralensis
103 5110 & | Trabzon-Magka-Siimela Apodemus uralensis
104 5112 & | Trabzon-Magka-Siimela Apodemus uralensis
105 5114 & | Trabzon-Magka-Siimela Apodemus uralensis
106 5299 4 | Rize-Cayeli-Cataldere Apodemus uralensis
107 5300 4 | Rize-Cayeli-Cataldere Apodemus uralensis
108 5301 Q Rize-Cayeli-Cataldere Apodemus uralensis
109 5326 4 | Rize-Cayeli-Cataldere Apodemus uralensis
110 5327 4 | Rize-Cayeli-Cataldere Apodemus uralensis
111 5416 4 | Rize-Camlihemsin Apodemus uralensis
112 5397 4 | Artvin-Karagdl Milli Parki Apodemus uralensis
113 5375 4 | Artvin-Karagol Milli Parki Apodemus uralensis
114 5411 4 | Artvin-Karagol Milli Parki Apodemus uralensis
115 5701 Q | Artvin-Hopa Apodemus uralensis
116 3356 Q | Ardahan-Posof Apodemus uralensis
117 5262 & | Ardahan-Posof Apodemus uralensis
118 5278 Q | Ardahan-Posof Apodemus uralensis
119 6860 & | Kastamonu-Hanonii Apodemus mystacinus
120 3702 Q Diizce-Akgakoca-Akkaya Apodemus mystacinus
121 3703 Q Diizce -Akgakoca-Akkaya Apodemus mystacinus
122 5203 & | Zonguldak Apodemus mystacinus
123 5207 Q Zonguldak Apodemus mystacinus
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Cizelge 3.1 Orneklerin miize numarasi, esey, lokalite, tiir isimleri (devam)

124 7022 & | Tokat-Pazar-Kalederesi Apodemus mystacinus
125 7023 & | Tokat-Pazar-Kalederesi Apodemus mystacinus
126 7024 Q Tokat-Pazar-Kalederesi Apodemus mystacinus
127 5202 & | Zonguldak Apodemus mystacinus
128 5204 Q Zonguldak Apodemus mystacinus
129 5206 Q | Zonguldak Apodemus mystacinus
130 7145 & | Giresun-Bulancak Apodemus mystacinus
131 7146 a8 Giresun-Bulancak Apodemus mystacinus
132 7147 a8 Giresun-Bulancak Apodemus mystacinus
133 7151 Q Giresun-Bulancak Apodemus mystacinus
134 7152 & | Giresun-Bulancak Apodemus mystacinus
135 7153 Q Giresun-Bulancak Apodemus mystacinus
136 3342 Q Trabzon-Magka-Siimela Apodemus mystacinus
137 3343 Q Trabzon-Magka-Siimela Apodemus mystacinus
138 3350 & | Trabzon —Macka-Altindere Apodemus mystacinus
139 3363 & | Trabzon —-Magka-Siimela Apodemus mystacinus
140 | 3797 d | Trabzon-Siirmene Apodemus mystacinus
141 5128 Q Trabzon-Magka-Siimela Apodemus mystacinus
142 3798 Q Trabzon-Magka-Siimela Apodemus mystacinus
143 3362 Q Trabzon-Magka-Meryemana Apodemus mystacinus
144 3351 & | Trabzon-Magka-Altindere Apodemus mystacinus
145 5385 & | Rize-Camlihemsin Apodemus mystacinus
146 5386 Q Rize-Camlihemgin Apodemus mystacinus
147 5405 & | Rize-Camlihemsin Apodemus mystacinus
148 5407 Q Rize-Camlihemgin Apodemus mystacinus
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Cizelge 3.1 Orneklerin miize numarasi, esey, lokalite, tiir isimleri (devam)

149 5415 & | Rize-Camlihemsin Apodemus mystacinus
150 6386 Q Rize-Camlihemsin Apodemus mystacinus
151 5368 Q | Artvin-Cankurtaran Gegidi Apodemus mystacinus
152 5369 Q | Artvin-Cankurtaran ge¢idi Apodemus mystacinus
153 5370 & | Artvin-Cankurtaran Gegidi Apodemus mystacinus
154 5707 Q | Artvin-Hopa Apodemus mystacinus
155 2300 & | Artvin-Ardanug Apodemus mystacinus
156 2303 & | Artvin-Ardanug Apodemus mystacinus
157 2304 Q Artvin-Ardanug Apodemus mystacinus
158 2305 & | Artvin-Ardanug Apodemus mystacinus
159 2306 Q | Artvin-Ardanug Apodemus mystacinus
160 3401 & | Artvin-Ardanug Apodemus mystacinus

3.2 Molekiiler Calismalar

Molekiiler ¢aligmalarda Tirkiye’deki 41 farkli lokaliteden toplanan 160 Apodemus
ornegi kullamldi. Orneklerden elde edilen dokulardan éncelikle toplam genomik DNA
izole edildi. Daha sonra mitokondriyal DNA’nin (mtDNA) sitokrom b ve kontrol
bolgesi 0zgiil primerler kullanilarak polimeraz zincir reaksiyonu ile ¢ogaltildi. DNA
dizileme reaksiyonlart MEDSANTEK firmasindan hizmet alimi yoluyla gergeklestirildi.
Elde edilen dizi verileri istatiksel olarak analiz edildi. Tim istatiksel analizlerde dis

grup olarak GenBank’tan indirilen diziler kullanildi.

3.2.1 DNA izolasyonu

Proje calismasi kapsaminda Tiirkiye’deki 41 farkli lokaliteden toplanmis 160 Apodemus
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oreginden Doyle and Doyle (1990) protokolu takip edilerek CTAB
((C16H33)N(CH3)3Br, setiltrimetilamonyum bromide ya da hekzadesiltrimetill
amonyum bromide) metodu ile total genomik DNA izolasyonu gerceklestirildi. Bu

izolasyon yontemi asagidaki basamaklardan olugsmaktadir:

1. Omneklere ait 2-3 gram agirhiginda, kiiciik parcalara ayrilmis bobrek, kas ya da
karaciger dokusu buz kaliplar lizerinde bekletilen ependorf tiiplerin igerisine konularak
tizerlerine 100 pul CTAB lizis tamponu ilave edildi ve dokular tek kullanimlik havaneli
ile ezilmeye baslandi. Dokular bir siire ezildikten sonra her bir tiipe 200 ul CTAB lizis
tamponu daha ilave edildi ve mekanik parcalama isleminin tamamlanmasi i¢in miimkiin

oldugu kadar homojen bir s1v1 elde edinceye kadar ezme islemine devam edildi.

2. Elde edilen homojenata sirasiyla 300 ul CTAB ve 50 ul BME (2-Merkaptoetanol, 3-
merkaptoetanol (HO-CH2-CH2-SH)) eklendi ve iyice karigtirildi.

3. Karisim 65°C’lik su banyosunda 1 saat inkiibe edildi.

4. Inkiibasyon sonrasi tiiplere 500 ul C:IAA (Kloroform izoamil alkol) (24:1) ilave

edildi ve tiip igerigi siite benzer bir kivam alincaya kadar iyice karistirildi.

5. Bu islemden sonra karisimin oldugu tiipler 13.000 rpm’de +4 °C’de 15 dakika
santrifiij edildi. Santrifiij islemi sonrasinda ependorf tiiplerin igerisinde iki faz gozlendi.
Ustteki sulu faz DNA’y1 igeren fazdir. Alttaki faz kloroform fazidir ve bozulmus
proteinler, lipitler ve birgok ikincil bilesikleri icerir. Iki faz arasindaki yiizeyde ise hiicre
kalintilar1 ve bazi bozulmus proteinleri bulunur. DNA’nin oldugu faz ile ara ve alt fazin

karismasini 6nlemek i¢in tiipler hassas bir bigimde sarsmadan buz iizerine yerlestirildi.

6. DNA molekiiliinii igeren sulu iist faz 1000 pl’lik genis uglu pipetle Onceden
numaralandirilmis yeni tiiplere aktarildi. Sulu fazda bulunan DNA molekiilii uzun, ince
ve kolaylikla kirilabilir oldugundan dolay1 aktarim esnasinda genis uglu pipet kullanildi.

Elde edilecek DNA’nin kalitesini arttirmak i¢in bu islem hassas sekilde yapildi.
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7. DNA’y1 ¢oktiirmek igin tiiplerin iizerine -20 °C’de sogutulmus 500 pl izopropanol
eklendi ve tiipler iyice karistirildi. Bu asamada tiiplerin igerisinde ya topak ya da bulut

seklinde oldukc¢a fazla miktarda niikleik asit ipliginin olustugu gozlendi.

8. Bir sonraki asamada tiipler -80 °C’de 30 dakika inkiibe edildi. Bu siirenin sonunda
donmus haldeki tiiplerin erimesine izin verilmeden hemen +4 °C’de 13.000 rpm’de 10
dakika santrifiij edildi. Santifirlij sonrasinda DNA molekiiliiniin tiiplerin dibinde kenar

kismina yapisik olarak ¢oktiigii gézlendi.

9. Sonraki asamada siipernatant dokiildii ve tiiplin dibine yapismis halde bulunan DNA
pelletini ¢oktiirmek icin -20 °C’de bekletilen % 70’lik ve % 100°lik etil alkol
(C2HS50R) ile 2’ser kere yikama islemi gergeklestirildi.

10. DNA pelletini igeren tiipler ters g¢evrilerek kurutma kagidi tizerinde 60 dakika

kurumaya birakildi.

11. Bu siirenin sonunda tiiplerin igerisine 100 upl Tris-EDTA (TE) tamponu ilave
edilerek DNA pelletleri ¢oziildii.

12. Son asamada Tris-EDTA tamponu igerisinde ¢oziinmiis halde bulunan DNA
molekiilinii RNA’dan armdirmak amaciyla her bir tiipe 2 pl RNAse A (10 mg/ml,

Fermentas) ilave edildi ve 30 dakika 37 °C’deki etiiv igerisinde inkiibasyona birakildi.

13. Inkiibasyon sonrasinda izolasyonu gerceklestirilen  Orneklerin  DNA
konsantrasyonlar1 ve 260 nanometredeki absorbans degerleri (A260) spektrofotometre
(Thermo Scientific NanoDrop 2000) ile 6l¢iildii.

14. Elde edilen DNA’lar sonraki ¢alismalarda kullanilmak iizere -20 °C’lik derin
dondurucuya kaldirildi. DNA izolasyonu i¢in CTAB, Tris Base, EDTA, NaCl, Tris-
EDTA Buffer, RNase ve BME c¢ozeltileri kullanildi (Cizelge 3.2).
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Cizelge 3.2 DNA izolasyonunda kullanilan ¢6zeltiler ve hazirlanislari

Cozelti Hazirlamisi

2 gr CTAB, 10 ml Tris Base (1 M, pH: 8,0), 4 ml
EDTA (0,5 M, pH: 8,0) ve 28 ml NaCl (5 M)

CTAB karistirildi ve dH20 ile 100 ml’ye tamamlandi.
Hazirlanan ¢ozelti manyetik karistirict ile diisiik
isida biitlin+ bilegenler  ¢oziinlinceye — kadar
karistirildi

Tris Base (1M), pH: 8,0 (MW: 121,1) 12,11 gr Tris Base dH20 ile 100 ml’ye tamamlandi.

18,61 gr EDTA dH20 ile 100 ml’ye tamamlandi.

EDTA (0,5M) pH: 8,0 (MW: 372,2 gr) EDTA pH:8’de iyi ¢6ziindiigii igin NaOH pelleti
kullanildi.
NaCl (5M) (MW: 58,44 gr) 29,22 gr NaCl dH20 ile 100 ml’ye tamamlandi.

1 ml Tris Base ¢ozeltisi (1M) ve 20 ul EDTA dH20

WL fer, PR ile 100 mI’ye tamamlandi.

RNase A 2 ul (10mg/ml, Fermentas)
BME STOCK (8- Merkaptoethanol) 17,5 ml BME, 2325 ml dH20 ile 250 ml’ye
(MA: 78,13 gr) (250 ml) tamamlandi.

Niikleik asitler UV 151811 sahip olduklar1 bazlarin konjuge aromatik 6zelliklerine gore
sogurmaktadirlar. Niikleik asitlerin UV 1s18im1 sogurma Ozellikleri teshiste, miktar
tayininde ve saflifin degerlendirilmesinde kullanilmaktadir. DNA i¢in UV 15181n
maksimum derecede soguruldugu dalga boyu 260 nm’dir (Amax = 260). izole edilmis
DNA’larin yaklasik safligt UV 15181in 260 ve 280 nm’deki sogurulmalarinin oraniyla
(A260/A280) belirlenir. Saf DNA i¢in bu oranin 1.8-2 arasinda olmasi beklenir. 1,8’den
daha diisiik degerler protein kontaminasyonu, 2’den daha biiylik degerler ise RNA
kontaminasyonu oldugu anlamina gelir (Turner vd. 2004). Bu proje ¢alismasinda
kullanilan Orneklere ait DNA izolasyonlarinin spektrofotometrik Olgiimleri ¢izelge

3.3’de gosterildi.

Spektroskopik Olclimlere ilaveten, elde edilen DNA’larin safligi (kalitesi) kalitatif
olarak elektroforetik analizlerle belirlendi (Sekil 3.2-3.3). Agaroz jel iizerindeki bant
profillerine dayanarak DNA’larin PZR ¢aligmalar1 i¢in uygunluklar1 kontrol edildi.

Ornekler % 0,8’lik agaroz jel iizerinde 70 voltta 90 dakika yiiriitiildii. 150 ml hacme
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sahip elektroforez tanki i¢in gereken jeli hazirlamak amaciyla 1,2 gram agar tartildi ve
250 ml’lik erlenmayer igerisinde 150 ml 1X Tris-asetik asit-EDTA (TAE) ile ¢6ziildii.
1X TAE hazirlamak i¢in stok halde bulunan 50X TAE’den 20 ml alind1 ve {izerine 980
ml distile su ilave edildi. Cozelti mikrodalga firin igerisinde homojen (saydam) hale
gelinceye kadar kaynatildi. Hazirlanan jel elle tutulabilecek kadar soguduktan sonra
elektroforez tanki igerisindeki taraklari diizgiin bir sekilde yerlestirilmis olan kaset
icerisine kabarcik olusmamasina dikkat edilerek koseden yavasca dokiildi. Jelin
donmasi beklendi ve jel donduktan sonra taraklar dikkatli bir sekilde c¢ikarilarak
ornekler kuyulara yiiklendi. Orneklerin jele yiiklenmesi asamasinda 5 mikrolitre
yiikleme boyasi (gel loading dye) parafilm iizerine konuldu. Ornek DNA’sindan da 5
mikrolitre alind1 ve parafilm iizerindeki yiikleme boyasi iizerine eklendi. Hazirlanmig
olan jel tlizerindeki kuyulara parafilm {izerindeki 6rnek DNA’s1 ve yiikleme boyasi
karisimi kuyulardan tasmamasina dikkat edilerek yiiklendi ve 70 voltta yaklasik 1,5 saat
kosturuldu. Elektroforez sonrasinda jel etidyum bromiir (EtBr) ¢ozeltisinde yaklasik 15-

20 dakika bekletildi ve sonrasinda Kodak jel goriintiileme sistemi ile goriintiilendi.
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Sekil 3.3 Orneklerin kontrol bolgesine ait jel goriintiileri
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Cizelge 3.3 Orneklerden elde edilen DNA miktarlar1 ve saflik dereceleri

Sira No Miize No Niikleik Asit 260/280 260/230
Konsantrasyonu (ng/ul)

1 5114 2975,7 1,83 1,82
2 5112 3385,4 1,88 2,04
3 5107 4170,4 1,88 1,98
4 5109 3202,5 1,85 2,02
5 5110 4382,6 1,88 1,99
6 5340 3968,4 1,89 2,04
7 5309 4541 1,89 1,96
8 5308 3005,1 1,85 1,9
9 5339 4898,2 1,88 2

10 5353 4790,9 1,89 2,12
11 3356 4387,4 1,88 2,01
12 2739 7248,4 1,84 2,04
13 5262 3469,4 1,89 2,05
14 2705 7196 1,84 2,02
15 6457 2251,3 1,89 1,9
16 6406 4902 1,89 2,02
17 6311 5976,4 1,89 2,15
18 6414 4285,2 1,9 2,08
19 6309 6346,8 1,88 2,03
20 3964 5129,9 1,89 2,07
21 4031 3768,3 1,88 1,98
22 4032 1810,5 1,84 1,25
23 4033 6461,7 1,86 2,02
24 4035 7350,6 1,84 2,01
25 4036 4629,9 1,89 2,05
26 4037 2840,8 1,86 1,98
27 2822 4315,7 1,89 2,03
28 2823 5274 1,88 2,01
29 5348 4158,4 1,9 2,09
30 2875 49737 1,89 2,12
31 5077 74175 1,82 2,05
32 5130 71424 1,84 2,04
33 5076 4811,3 1,9 2,1
34 5068 3000,6 1,85 2,05
35 5070 26154 1,87 1,97
36 5067 2813,1 1,85 1,89
37 6850 3473,3 1,93 1,91
38 6859 6095,7 1,89 2,07
39 7007 3177,5 1,86 1,89
40 7029 4417,8 1,9 2

41 6967 4331,6 1,89 2
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Cizelge 3.3 Orneklerden elde edilen DNA miktarlar1 ve saflik dereceleri (devam)

42 6966 2740 1,87 1,8
43 6965 3577,5 1,9 1,94
44 7103 5014,3 1,89 2,07
45 7104 4409,1 1,88 1,98
46 7109 4263,8 1,89 1,91
47 7110 7294,8 1,87 2,1
48 7111 4996 1,93 2,09
49 7116 6623,5 1,87 2,01
50 6968 3054,6 1,89 1,85
51 7091 3570,6 1,9 1,97
52 7090 2718,8 1,89 1,99
53 7089 4287,4 1,89 1,96
54 7088 4027,7 1,92 2,04
55 7087 4820 191 2,05
56 7086 3380,1 1,86 1,83
57 7085 3866,3 1,92 2,05
58 3428 14193 1,93 2,05
59 2850 7637,4 1,89 2,02
60 5411 3272,9 19 1,94
61 2838 940,9 1,91 1,95
62 3697 2775,5 1,9 2,04
63 3471 1311,6 1,91 2

64 3453 1635,4 1,92 2

65 2852 1959,6 1,97 2

66 5201 5201 1,88 2

67 5397 1462,6 1,92 1,98
68 2851 20921 1,94 2

69 3672 1140,3 1,89 1,96
70 2839 1335 1,92 2,05
71 5701 846,5 1,88 1,9
72 3455 1217,7 1,91 2,03
73 3454 11158 1,93 1,98
74 3670 1200,8 1,97 2,03
75 3472 858,7 1,89 1,91
76 5200 1431,8 1,89 2,02
77 6848 1393,5 1,89 1,94
78 6889 1416,4 19 1,95
79 5326 1685,8 1,9 2,03
80 2889 2126,3 1,89 2,02
81 5327 1636,3 1,89 2

82 5375 2083,9 191 2,04
83 6872 2453,2 1,91 2,03
84 6832 2578,4 19 2,04
85 6841 2234,8 1,92 2,04
86 6791 1931,3 19 2,03
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Cizelge 3.3 Orneklerden elde edilen DNA miktarlar1 ve saflik dereceleri (devam)

87 6834 2901,5 1,89 2,02
88 2129 1858,7 1,89 2,04
89 3452 21716 19 2,06
90 5301 913 1,86 1,88
91 6823 1646,2 1,83 1,82
92 5299 3039,6 1,87 1,99
93 5300 1702,3 19 1,99
94 2883 1925,7 1,87 1,93
95 6843 1528,4 1,91 1,98
96 3909 1932,3 1,89 2,03
97 3748 2039,7 1,89 2,01
98 6750 1255,4 1,88 1,96
99 6752 2058,5 1,88 2,02
100 3451 2556,2 1,88 2

101 7146 1930,3 1,92 2,1
102 7145 2140,8 191 2,08
103 2306 4347 1,92 2,17
104 2305 3825,6 1,92 2,17
105 2304 2653,2 19 2,07
106 2303 2575,7 1,9 2,1
107 5206 6700,9 19 2,04
108 5204 3098 1,89 2,06
109 5203 4053,1 1,91 2,11
110 5202 3560,8 1,93 2,14
111 5407 4383 1,91 2,08
112 5405 2253,6 191 2,2
113 3798 3197,4 1,88 2,1
114 3797 6420,1 1,93 2,07
115 5128 6315,2 1,91 2,01
116 7147 3891 1,92 2,18
117 7024 3521,9 1,94 2,13
118 7023 3044,4 1,89 2,08
119 7022 4848,6 1,92 2,16
120 5207 2068,2 191 2,09
121 3702 6798,3 1,91 1,99
122 3703 5425,8 1,92 2,13
123 6860 4460,7 1,92 2,11
124 5385 7152 1,88 2

125 5415 3980 191 2,12
126 3350 1318,5 1,89 1,74
127 3362 3071,1 1,87 2,06
128 5416 3094,6 1,86 1,95
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Cizelge 3.3 Orneklerden elde edilen DNA miktarlar1 ve saflik dereceleri (devam)

129 7171 6286,1 1,89 2,14
130 5369 5993,9 1,89 2,06
131 5370 7057,2 1,88 2,04
132 7151 2569,9 1,88 2,03
133 7152 2469,1 19 2,04
134 2300 1164,5 1,89 1,99
135 3343 1989,8 19 2,05
136 5368 1583,3 1,89 2,07
137 7153 1786,2 1,91 1,94
138 3401 1666,2 1,89 1,53
139 6386 8101,8 1,83 1,94
140 5386 6764,1 191 2,05
141 3363 12066,2 1,95 2,16
142 3351 7469 1,86 2,07
143 5707 6109 19 2,05
144 2497 1946,7 2,01 2,24
145 5539 2194,5 2,02 2,12
146 5538 1374 2,06 2,1
147 2395 3886 2,03 2,22
148 7092 2562,1 1,93 2,02
149 7093 22158 1,92 2,01
150 7094 2853 1,92 1,96
151 7095 27934 19 2,01
152 7099 4263,7 1,93 2,16
153 7100 2988,4 1,87 2,02
154 7101 1096,6 191 1,96
155 7102 2905,4 1,92 2,16
156 7106 4315,6 1,94 2,18
157 7107 2983,8 19 2,04
158 7105 6086,8 191 2,1
159 3342 949,8 1,85 1,53
160 5278 1141,2 1,86 1,63

3.2.2 DNA Cogaltimi (Polimeraz Zincir Reaksiyonu, PZR)

Bu proje calismasinda Tirkiye’deki 41 lokaliteden 160 ornegin mitokondriyal
DNA’smin sitokrom b ve kontrol bolgesi polimeraz zincir reaksiyonu (PZR) ile

cogaltildi. PZR c¢aligsmasi sonucunda elde edilen firiinler dizi analizine gonderildi.
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Reaksiyon karigimi, reaksiyon kosullari, kullanilan primerler ¢izelge 3.4-3.6’da

gosterildi.

Cizelge 3.4 PZR karisiminda kullanilan ¢ozeltiler ve miktarlar

Miktar
ozeltil

Cozeltiler (ul)
Steril su 16,25
Tampon (750 mM TrisHCI pH: 8.8, 200 mM (NH4)2 SO4; Fermentas) 3,75
dNTP Set (4x25umol, 0,25 ml 100 mM dATP, dCTP, dGTP, dTTp, 5
Fermentas)
F primer (20 pmol Macrogen) 1
R primer (20 pmol Macrogen) 1
MgCl2 (2 mM, Fermentas) 3
Tag DNA polimeraz (100 unite Fermentas) 5
DNA (500 ng/ ul) 15
Toplam 375

Cizelge 3.5 Sitokrom b ve kontrol bolgesinin ¢ogaltilmasinda kullanilan PZR kosullari

Sitokrom b Basamak Sicakhk Siire Dongii Sayisi

On Denatiirasyon 95°C 7 Dakika 1
Denatiirasyon 94 °C 1 Dakika
Baglanma 50 °C 1 Dakika 30
Uzama 72 °C 1,5 Dakika
Son Uzama 72 °C 10 Dakika 1

Kontrol Bolgesi Basamak Sicakhik Siire Dongii Sayisi
Denatiirasyon 95°C 30 Saniye
Baglanma 62 °C 1 Dakika 31
Uzama 72 °C 1 Dakika
Son Uzama 72 °C 15 Dakika 1
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Cizelge 3.6 Sitokrom b ve kontrol bolgesinin ¢ogaltilmasinda kullanilan primerler

Bolge Primer Ad1 Primer Dizisi Referans
_ H15915R 5-GGAATTCATCTCTCCGGTTTACAAGAC-3' Irwin vd. 1991
Sitokrom b L14724% 5-CGAAGCTTGATATGAAAAACCATCGTTG-3' Irwin vd. 1991
Kontrol Primer 1 5-ATAAACATTACTCTGGTCTTGTAAAC-3 Bellinvia 2004
Bolgesi Primer 2 5-CACAGTTATGTTGRTCATGG-3' Bellinvia 2004

3.2.3 istatistiksel Analizler

Molekiiler caligmalar sonucunda elde edilen DNA dizi verileri, populasyonlarin
evrimsel gegmisi ve akrabalik iligkilerini ortaya koyan filogenetik analizler,
populasyonlarin genetik yapilarin belirlenmesine yonelik analizler ve populasyonlarin
ortak ataya varma zamaninin (evrimsel ayrilma zamani/TMRCA) tahmin edilmesi i¢in

gerceklestirilen analizler olmak tizere ii¢ farkli sekilde degerlendirildi.

Filogenetik analizlerin gergeklestirilmesi i¢in Apodemus cinsine ait tiirlerin
mitokondriyal DNA’sinin sitokrom b ve kontrol bolgesine ait ileri ve geri okumalardan
ortak (konsensus) dizilerin elde edilmesi, ortak dizilerin hizalanmasi ve diizenlemesi
islemleri BioEdit 7.0.9 (Hall 1999) programi ile program i¢indeki ClustalW modiilii
kullanilarak gerceklestirildi. Bu islemler sonrasinda sitokrom b bolgesi igin Apodemus
cinsinin alt1 tiirii arasinda 855-1059 niikleotitlik baz dizisi, kontrol bolgesi i¢in 440 -
505 arasinda degisen sayida niikleotidden olusan veri seti elde edildi ve filogenetik
analizler, genetik yap1 analizleri ve evrimsel ayrilma zamanlarinin belirlenmesi
analizlerinde kullanildi. Haplotip sayisi, haplotip ¢esitliligi (h) ve niikleotid cesitliligi
(m) DnaSP v5 (Librado ve Rozas 2009) programi ile belirlendi. Filogenetik agaglar, her
iki bolge i¢in belirlenen haplotipler {izerinden, neighbour-joining (NJ) ve maximum
likelihood (ML) yontemlerini uygulayabilen MEGA 6 (Tamura vd. 2011) programi
kullanilarak olusturuldu. Biitiin filogenetik agaclarin giicii ya da gegerliligi 1000 tekrarl
bootstrap (Felsenstein 1985) yeniden Orneklemesi ile degerlendirildi. Haplotipler
arasindaki evrimsel iligki Orgiisii median-joining (Bendelt vd. 1999) yontemine gore

Network 4.6.1.3 programu ile belirlendi.
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Populasyonlarin genetik yapisini belirlemeye yonelik olarak niikleotid ¢esitliligi (),
haplotip ¢esitliligi (h) ve gen akis1 parametreleri (FST) analizleri DnaSP v5 (Librado ve
Rozas 2009) programi ile gerceklestirildi. ARLEQUIN version 3.5 (Excoffier ve
Lischer 2010) programi tarafindan uygulanabilen Molekiiler Varyans Analizi Teknigi
(AMOVA) kullanilarak populasyonlarin genetik yapisina iligkin parametreler elde
edildi. AMOVA ile populasyonlarin genetik yapisinda gézlenen varyasyonun kaynagi
gruplar arasi, gruplar i¢indeki populasyonlar arasi ve populasyonlar i¢indeki bireyler
arast olmak tzere li¢ farkli seviyede arastirildi. Elde edilen parametrelerin onem
derecesi 1000 permiitasyonlu mesafe matrisi kullanilarak belirlendi. Populasyonlar
tizerinde secilim baskisinin etkilerini ortaya koyabilmek icin varyasyon kareler toplami

(SSD), Fu’s Fs(Fu 1997) ve Tajima’s D (Tajima 1989) istatistikleri hesaplandi.

Populasyonlarin ortak ataya varma zamanlarimin (evrimsel ayrilma zamanlart/ TMRCA)
tahmin edilebilmesi icin BEAST v1.8.0 (Drummond vd. 2012) program igerisindeki
sik1 saat (strict-clock) yaklasimi kullanildi. Bu analizde 41 lokaliteden elde edilen biitiin
orneklerin mitokondriyal DNA’smmin 847 baz uzunlugundaki sitokrom b bolgesi
kullanild1. Siki saat yaklasimi i¢in niikleotid degisim orani milyon yilda niikleotid
basma 0.01 (% 2) olacak sekilde ayarlandi (Taberlet vd. 1998, Johns ve Avise 1998).
Molekiiler saat ayarlamasi 8-15 milyon yil 6nce gergeklesen Mus-Rattus ayrimina gore
ortalamas1 11.7, standart sapmasi 0.4 olacak sekilde normal dagilim kullanilarak
gerceklestirildi (Benton ve Donoghue 2007, Voloch ve Schrago 2012). Bu analiz i¢in
niikleotid degisim modeli olarak TN93+G (Tamura ve Nei 1993) ve soy hatt1 basina
sabit tlirlesme oranini varsayan Yule tree prior secenegi kullanildi. Analiz her 1000
nesilde bir Ornekleme yapilarak, 10.000.000 nesil igin, ii¢ tekrarli olacak sekilde
yiiriitiildii. Boylece, toplamda 30.000.000 nesil i¢in olusturulan 30.000 filogenetik aga¢
iceren ii¢ farkli aga¢ dosyasi ve her bir parametrenin ardil olasilik dagilimlarinin
tahmini igeren dosya elde edildi (log file). Her bir log file i¢in hem ayr1 ayr1 olarak hem
de birlestirilmis dosyalarin sonuglar1 Tracer v1.6 (Rambaut vd. 2014) ile degerlendirildi
ve her lokalitedeki populasyonlara ait efektif 6rnek biiyiikliigi (effective sample size,
ESS) degerinin 200’iin iizerinde oldugu belirlendi. Sonrasinda LogCombiner v1.8.0
(Rambaut ve Drummond 2002-2013) kullanilarak birlestirilmis aga¢ dosyasi (combined
tree file) elde edildi. Tree Annotator v1.8.0 (Drummond ve Rambaut 2007) kullanilarak
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ardil olasilik sinir1 0.5 ve burn-in degeri 3000 olacak sekilde agaclar 6zetlendi (elde
edilen agaclarin %10’u goz ardi edildi ve toplam 27.000 aga¢ degerlendirildi) ve en
uygun agag belirlenerek FigTree v1.8.0 (Rambaut 2008) ile gorsellestirildi.

3.3 Morfometrik Verilerin Analizleri

Morfometrik analizlerde kafatasi saglam ve dlgiilebilir diizeyde olan 120 kafatasi 6rnegi
kullanildi. Orneklere ait standart dis dlgiiler (tiim boy uzunlugu, kuyruk uzunlugu, ard
ayak uzunlugu, kulak uzunlugu) hari¢ tutularak literatiirde kaydedilmis (Harrison ve
Bates 1991, Colak 1995, Kankilig 2010 ) 33 i¢ karakter olgiisi 0,01 mm
hassasiyetindeki kumpas ve mikrometre ile olgiildii. Elde edilen veriler bilgisayar
ortamina aktarilarak, veri dosyalarindan tanimlayici istatistikler (ortalama, standart
sapma) hesaplandi. Kafatas1 06zelliklerinden elde edilen Olgiimlerin ortalamalari
arasindaki fark iki yonlii varyans analizi (ANOVA) ile belirlendi. Bu analizin
uygulanmasinda SPSS 18 (Norusis 1990) paket programi kullanildi. ANOVA
analizinde gruplar arasinda farkliliklar gosteren karakterlerin, hangi gruplar arasinda ne

derece farka sahip olduklarini belirlemek amaciyla Tukey Post Hoc test yapildi.

Morfometrik calismalar sonucunda elde edilen veriler Ayrisim fonksiyonu analizi
(DFA) gibi ¢ok degiskenli istatistik yontemiyle degerlendirildi. DFA analizi igin
STATISTICA 7 (Anonymous, 2005) paket programi kullanildi. Bu programdan elde
edilen DFA-skorlar1 kullanilarak PASS 2008 (Hintze 2008) paket programinda, CVA
analizi sonucu olusan gruplar, 2 boyutlu diizlemde dagilim grafikleri ile gosterildi.
Ayrica CVA sonucu elde edilen Mahalanobis uzaklik matrisi kullanilarak NTSYS pc
2.2 (Rohlf 1993) paket programinda bir diger ¢ok degiskenli analiz olan Kiimeleme
(Cluster) analizi morfolojik verilere uygulanarak UPGMA agac1 ¢izildi. Kiimeleme
analizi i¢in veriler standardize edildikten sonra (YBAR), Dis/similarity matrisinde
(Simint — Corr) analiz edilerek, dendrogram (Sahn modiiliinde) UPGMA (Unweighted

Pair-Group Method of Aritmatic Means) prosediiriine gore olusturuldu.
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4. ARASTIRMA BULGULARI

4.1 Molekiiler Analizler

4.1.1 Apodemus flavicollis’in sitokrom b bolgesi analizleri

Tirkiye’deki 17 farkli lokaliteden elde edilen 44 Apodemus flavicollis 6rnegi igin
toplam 40 haplotip belirlendi (Cizelge 4.1). Bu haplotipler her bir A. flavicollis 6rnegine
ait mitokondriyal DNA’nin toplam 859 baz uzunlugundaki sitokrom b bdlgesine ait
DNA dizilerinden olusan veri seti kullanilarak belirlendi. Analiz edilen 44 Ornege ait
sitokrom b dizisinden olusan veri setinde haplotip ¢esitliligi (h) ve niikleotit ¢esitliligi
() degeri oldukega yiiksek bulundu (h=0,996, 1=0,03845).

Cizelge 4.1 Apodemus flavicollis’in sitokrom b bolgesi haplotipleri

Haplotiple Haplotip  Miize/Genbank Lokaliteler ve
r Frekansi Numarasi Ornek Sayilari
Hap_1 1 3909 Trabzon-Yomra (1)
Hap_2 1 2129 Bolu-Abant (1)
Hap_3 1 3670 Bursa-Uludag (1)
Hap_4 2 5130 Sinop-Biirniik (1), Istanbul-Beykoz(1)
Hap 5 1 5348 Samsun-Cakalh (1)
Hap_6 1 6859 Canakkale-Biga-Sinekgi (1)
Hap_7 1 7171 Giresun-Bulancak (1)
Hap_8 1 5353 Giresun-Barca (1)
Hap_9 1 6406 Kocaeli-Kartepe (1)
Hap_10 1 6309 Kocaeli-Kartepe (1)
Hap_11 1 6311 Kocaeli-Kartepe (1)
Hap_12 1 5200 Zonguldak (1)
Hap_13 1 5201 Zonguldak (1)
Hap_14 1 3748 Zonguldak-Caycuma (1)
Hap_15 1 4035 Istanbul-Beykoz (1)
Hap_16 1 3964 istanbul-Beykoz (1)
Hap_17 1 4036 istanbul-Beykoz (1)
Hap_18 1 4037 istanbul-Beykoz (1)
Hap_19 1 3453 Corum (1)
Hap_20 1 3452 Corum (1)
Hap_21 1 3454 Corum (1)
Hap_22 1 3455 Corum (1)
Hap_23 1 2839 Ordu-AKkkus (1)
Hap_24 2 3471-3472 Ordu-Efirli (2)
Hap_25 1 3428 Ordu-Efirli (1)
Hap_26 1 6965 Tekirdag-Cerkezkoy (1)
Hap_27 1 6967 Tekirdag-Cerkezkoy (1)
Hap_28 1 7103 Canakkale-Gelibolu-Siitliice (1)
Hap_29 1 7104 Canakkale-Gelibolu-Siitliice (1)
Hap_30 1 7105 Edirne-Enez (1)
Hap_31 1 7106 Edirne-Enez (1)
Hap_32 1 7095 Edirne-Azath (1)
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Cizelge 4.1 Apodemus flavicollis’in sitokrom b bolgesi haplotipleri (devam)

Hap_33 1 7092 Edirne-Azath (1)

Hap_34 2 7093-7094 Edirne-Azath (2)

Hap_35 1 7107 Edirne-Enez (1)

Hap_36 1 7086 Tekirdag-Kumbag (1)
Hap_37 2 7087-7085 Tekirdag-Kumbag (2)
Hap_38 1 7088 Tekirdag-Kumbag (1)
Hap_39 1 7090 Tekirdag-Kumbag (1)
Hap_40 1 7091 Tekirdag-Kumbag (1)
Hap_41 1 AJ298603.1 Almanya (1)

Hap_42 1 AJ298602.1 Fransa (1)

Hap_43 1 AJ605614.1 Fransa (1)

Hap_44 1 JF819970.1 Bosna Hersek (1)

Hap_45 1 JF819967.1 Yunanistan (1)

Hap_46 1 JF819964.1 Makedonya (1)

Hap_47 1 AJ605690.1 Israil (1)

Hap_48 1 AJ605688.1 iran (1)

Hap_49 1 AJ605677.1 Tiirkiye-Fethiye (1)
Hap_50 1 AJ605676.1 Tiirkiye-Fethiye (1)
Hap_51 1 AJ605672.1 Tiirkiye-Trakya (1)
Hap_52 1 AJ605668.1 Tiirkiye-Dat¢a (1)

Hap_53 1 AJ605667.1 Tiirkiye-Datg¢a (1)

Hap_54 1 AJ605664.1 Isvec (1)

Hap_55 1 AJ605661.1 Ispanya (1)

Hap_56 1 AJ605652.1 Rusya (1)

Hap_57 1 AJ605647.1 Rusya (1)

Hap_58 1 AJ605641.1 Litvanya (1)

Hap_59 1 JX457720.1 Portekiz (1) Mus musculus
Hap_60 1 JX457718.1 Portekiz (1) Mus musculus
Hap_61 1 AB746365 Vietnam (1) Rattus norvegicus
Hap_62 1 AB746363 Vietnam (1) Rattus norvegicus

A. flavicollis’in 44 6rneginden olusan veri setinde 753 bolge degiskenlik gostermezken
(monomorfik, invariable), 106 bolgenin degiskenlik gdsterdigi tespit edildi (polimorfik,
variable). Parsimonik bilgilendirici bdlge sayisi ise 85 olarak bulundu. TN93 (Tamura
ve Nei 1993) niikleotid degisim modeline gore ortalama Transisyon/Transversiyon orani
(R) 6,23 olarak hesaplandi. 859 bazdan olusan veri seti igin niikleotid frekanslar1 A = %
31,14, T/U = % 29,25, C = % 26,76 ve G = % 12,84 olarak bulundu. Veri setindeki
niikleotidlerin degisim oranlarin1 gosteren matris maximum likelihood aligoritmasina
gore TN93 (Tamura ve Nei 1993) niikleotid degisim modeli kullanilarak hesaplandi
(Cizelge 4.2).

Apodemus flavicollis’in Trakya ve Anadolu’daki 17 lokalitede yayilis gosteren
populasyonlar1 arasindaki evrimsel iliskiyi belirleyebilmek i¢in yapilan filogenetik

analizler sonrasinda, dallanma big¢imleri biiyiik oranda birbirinin benzeri olan NJ ve ML
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agaclar1 elde edildi. Olusturulan her iki evrimsel agagta Trakya ve Anadolu

populasyonlarinin birbirlerinden belirgin olarak ayrildigi belirlendi (Sekil 4.1-4.2).

Cizelge 4.2 Apodemus flavicollis’in 44 6rneginin sitokrom b bolgesindeki niikleotit
degisim oranlari

| A TU C G

A - 2,00 1,83 949
T/U | 213 - 25,73 0,88
C 213 28,12 - 0,88

G 23,01 200 183 -
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ANADOLU

TRAEKYA/AVRIUPA
Hsp 88 7
= — HaE @ | Mus wscnlus
= r EE Eé | Rasmus norvegicus

Sekil 4.1 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki 40 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren TN93 niikleotit degisim
modeline gore olusturulan ML agac1
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5130 flv burnuk
4032 flv beykoz
AJ605667.1 DATCA
6406 flv kartepe
AJ605688.1 IRAN
AJ605676.1 FETHIYE
6859 flv sinekci
6311 flv kartepe
3471 fiv efirli

3472 fiv efirli

3452 fiv corum

3453 flv corum

3455 flv corum

3428 flv efirli
AJ605677.1 FETHIYE
5353 flv barca
AJ605668.1 DATCA
AJ605690.1 ISRAIL
3670 flv uludag
6309 flv kartepe
4037 flv beykoz
3964 flv beykoz
4036 flv beykoz
3454 flv corum

2129 flv abant

7171 fiv bulancak
2839 flv akkus

5348 fiv cakalli

4035 fiv beykoz

100

3909 flvyomra
— 5200 flv zonguldak
30— 3748 fiv caycuma
5201 flv zonguldak
97 — AJ605652.1 RUSYA

100

L AJ605647.1 RUSYA
93 AJ605614.1 FRANSA
38 AJ605641.1 LITVANYA
JF819964.1 MAKEDONYA
7105 flv enez
64 AJ605672.1 TRAKYA

|: 7087 flv kumbag
98 7085 flv kumbag
90 7086 flv kumbag
5 I_C 7091 flv kumbag
I AJ605664.1 ISVEC
JF819970.1 BOSNA
7104 fiv sutluce

AJ605661.1 ISPANYA
7095 flv azatli

79 6965 flv cerkezkoy

i‘E 6967 flv cerkezkoy
JF819967.1 YUNANISTAN
7106 flv enez

—48|: 7107 flv edirne

AJ298603.1 ALMANYA

7103 flv sutluce

7090 flv kumbag

AJ298602.1 FRANSA

7092 flv azatli

7088 flv kumbag

7093 flv azatli
45 7094 flv azatli

100 JX457720.1 Mus musculus
|_|: JX457718.1 Mus musculus

100 |_': AB746365.1 Rattus norvegicus
100 AB746363.1 Rattus norvegicus

ANADOLU

TRAKYA/AVRUPA

Sekil 4.2 Apodemus flavicollis’in Tirkiye’deki 44 ornegi ile GenBank’tan alinan

haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri

olusturulan NJ agac1
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Filogenetik agaclar ile benzer olarak, median-joining yontemi ile olusturulan haplotipler
arasindaki evrimsel iligki Orgiisii temelde 2 ana haplotip grubu (genetik soy hatti/soy
hatt1) ortaya ¢ikardi. Bunlar; Trakya haplotipleri ve Avrupa (GenBank) haplotiplerinden
olusan grup ile Anadolu’daki haplotiplerden olusan gruplardir (Sekil 4.3).

ANADOLU

TRAKYA

Sekil 4.3 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki 40 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliski 6rgiisii

Apodemus flavicollis mitokondriyal DNA’sinin sitokrom b gen bdlgesinin genetik
cesitlilik ve genetik farklilagsma analizleri, sadece birer 6rnek ile temsil edilen 6 lokalite
(Bolu, Bursa, Samsun, Canakkale-Sinekg¢i, Sinop, Trabzon) hari¢ tutularak geri kalan 11
lokalitedeki Ornekler iizerinden gergeklestirildi. Tim populasyonlar bir arada
degerlendirildiginde yiiksek niikleotid c¢esitliliginden s6z edilebilirken, her bir
populasyon icin ayr1 degerlendirmeler yapildiginda niikleotid ¢esitliliginin diisiik
seviyede oldugu gozlendi. Populasyonlar arasinda Zonguldak ve Enez
populasyonlarinin diger populasyonlara oranla daha yiiksek niikleotit ¢esitliligine sahip

oldugu goriildii (Cizelge 4.3).
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Populasyonlar arasindaki genetik mesafe degeri Kimura 2-Parametresi (Kimura 1980)
kullanilarak hesaplandi. Buna gore elde edilen sonuglarda Trakya ve Anadolu haplotip
gruplar1 arasinda % 6,7 degerinde genetik farklilasmanin oldugu tespit edildi (Cizelge
4.4). Apodemus flavicollis’in Tiirkiye populasyonlar1 ve GenBank’tan alinan

haplotipleri arasindaki Kimura 2-Parametresi degerleri de ¢izelge 4.5’te gosterildi.

Cizelge 4.3 Apodemus flavicollis’in 11 lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri

Populasyonlar Birey Sayisi (N) HSE}I,?::p Clj;iitl:figii?n) Ce';';ﬁ:?gt:?h)
Giresun 2 2 0,00349 1,00000
Kocaeli 3 3 0,00543 1,00000
Zonguldak 3 3 0,01319 1,00000
Istanbul-Beykoz 5 5 0,00582 1,00000
Corum 4 4 0,00718 1,00000
Ordu 4 3 0,00427 0,83333
Tekirdag-Cerkezkoy 2 2 0,00116 1,00000
Canakkale-Siitliice 2 2 0,00582 1,00000
Edirne-Enez 3 3 0,01009 1,00000
Edirne-Azath 4 3 0,00407 0,83333
Tekirdag-Kumbag 6 5 0,00869 0,93333
TUM POPULASYONLAR 38 35 0,03978 0,99573

Cizelge 4.4 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki haplotip gruplart ile GenBank’tan
aliman haplotipler arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan
genetik uzakliklar (diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin

uistii)

HAPLOTIP GRUPLARI 1 2 3 4 5 6

1. ANADOLU 0,009 0,009 0,000 0,000 0,009
2. TRAKYA 0,067 0,000 0,009 0,009 0,002
3. AVRUPA 0,065 0,000 0,009 0,009 0,002
4. ran/israil 0,000 0,064 0,062 0,000 0,010
5. Fethiye/Datga 0,000 0,067 0,064 -0,001 0,010
6. Trakya (AJ605672.1) 0,069 0,006 0,004 0067 0,068
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Cizelge 4.5 Apodemus flavicollis’in Tirkiye’deki 17 lokalitedeki populasyonlar ve
GenBank’tan alinan haplotipler arasindaki Kimura-2 parametresine gore
hesaplanan genetik uzakliklar (diyagonalin alti) ve standart sapmalar
(diyagonalin tistii)

POPULASYONLAR | 1 2 3 4 5 A 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 2
1. TRABZON 0004 0003 0003 0003 00035 0002 0002 0002 0002 0002 0002 0010 0009 0009 0010 0009 0009 0002 0002 0009
2. BOLU 0,012 0005 0004 0004 0004 0003 0003 0002 0003 0003 0003 0011 0010 0010 0011 0010 0010 0003 0005 0011
3. BURSA 0009 0017 0003 0004 0004 0003 0002 0003 0003 0003 0003 0010 0009 0009 0009 0009 0009 0002 0003 0009
4 SINOP 0.007 0014 0009 0003 0003 0002 0002 0003 0002 0002 0002 0010 0010 0010 0010 0009 0009 0.002 0001 0010
3. SAMSUN 0008 0013 0011 0011 0003 0002 0002 0003 0002 0002 0002 0010 0010 0010 0010 0010 0000 0002 0002 0010
6. SINEKCI 0006 0013 0011 0008 0,000 0002 0002 0003 0002 0002 0002 0010 0010 0009 0010 0009 0000 0002 0002 0010
7. GIRESUN 0004 0009 0006 0006 0004 0005 0000 0002 0000 0001 0001 0010 0010 0009 0010 0009 0009 0.000 0001 0010
8 KOCAELI 0002 0000 0005 0004 0005 0004 0,000 0001 0001 0000 0000 0010 0000 0008 0010 0,000 0000 0000 0000 0009
9 ZONGULDAK  |0004 0007 0010 0007 0008 0006 0003 0,002 0001 0001 0001 0010 0009 0009 0010 0009 0009 0001 0001 0010
10. BEYKOZ 0004 0007 0006 0004 0004 0005 0000 0001 0003 0,000 0000 0010 0010 000¢ 0010 0009 0009 0.001 0001 0010
11. CORUM 0003 0007 0007 0005 0005 0004 0001 0000 0002 0001 0000 0010 0010 0000 0010 0000 0009 0.000 0000 0010
12. ORDU 0003 0009 0007 0005 0005 0004 0000 0000 0002 0001 0,000 0,010 0,010 0009 0010 0009 0,009 0000 0000 0010
13.CERKEZKOY  |0072 0085 0072 0079 0076 0073 0072 0071 0074 0075 0074 0074 0002 0002 0002 0002 0002 0010 0010 0004
14 SUTLUCE 0068 0081 0068 0074 0072 0060 0068 0068 0069 0070 0060 0060 0,004 0001 0001 0001 0000 0010 0000 0003
15. ENEZ 0063 0078 0067 0072 006¢ 0067 0066 0066 0067 0068 0067 0067 0003 0001 0001 0001 0,001 0009 0009 0002
16. AZATLI 0069 0083 0070 0076 0074 0071 0070 0070 0071 0073 0071 0072 0005 0001 0,002 0001 0001 0010 0010 0003
17. KUMBAG 0063 0078 0066 0071 0066 0066 0065 00635 0067 0068 0067 0067 0005 0001 0000 0,002 0,000 0000 0000 0002
18. AVRUPA 0064 0077 0064 0071 0068 0065 0064 0064 0066 0067 0066 0066 0005 0001 0000 0002 0000 0009 0,009 0002
19IRANISRAIL  |0,002 0009 0005 0004 0005 0004 0000 0000 0003 0000 0000 0000 0070 0065 0063 0067 0063 0,062 0,000 0,010
20 MUGLA 0002 0009 0006 0002 0005 0004 0001 0000 0003 0000 0000 0000 0072 0068 0066 0070 0065 0064 -0001 0,010
21. TRAKYA 0068 0081 0068 0073 0072 0060 0068 0068 0070 0070 0070 0070 0012 0008 0005 0009 0005 0004 0067 0,068

A. flavicollis populasyonlarinin mtDNA sitokrom b boélgesinde gozlenen varyasyonun
kaynagini agiklayabilmek icin gercgeklestirilen molekiiler varyans analizi (AMOVA)
sonucunda iki ana haplotip grubu arasindaki farkliligin nedeninin gruplar arasindaki
varyasyondan kaynaklandig1 tespit edildi (% 88,17). Haplotip gruplarini olusturan
populasyonlar arasindaki varyasyonun populasyon i¢indeki varyasyona gore daha diisiik
oldugu tespit edildi. Her ii¢ seviyedeki arastirilan varyasyonlarin fiksasyon indisleri

anlamlidir (Cizelge 4.6).

Cizelge 4.6 Apodemus flavicollis’in Trakya ve Anadolu haplotip gruplarina iliskin
molekiiler varyans analizi sonuglar1 (AMOVA)

Serbestlik Kareler Varyans Varyasyon
Varyasyon kaynagi :
derecesi (df) toplamm bilesenleri yiizdesi

Gruplar arasi 1 563.190 26.73085 Va 88.17
Gruplari olusturan

populasyonlar aras 15 69.090 0.70257 Vb 2.32
Populasyonlar ici 27 77.833 2.88272 V¢ 9.51
Toplam 43 710.114 30.31614

Fiksasyon indeksleri

FSC: 0,19596 (Vb) P<0,000
FST: 0,90491 (Vc) P<0,000
FCT: 0,88174 (Va) P<0,000
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Populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin derecesini ve gen akisinin seviyesini
belirlemek amaciyla fiksasyon indisi olarak bilinen Fst degerleri hesaplandi. Buna gore
Trakya ve Anadolu haplotip gruplar1 arasindaki Fst degeri (0.88417) bu iki haplotip
grubu arasinda yiiksek genetik farklilasmanin oldugunu gostermektedir. Her iki haplotip
grubu arasinda gen akis seviyesi Nm= 0,07 olarak bulundu. Apodemus flavicollis’in 11
farkli lokalitedeki populasyonlar1 arasindaki Fst (genetik farklilagsma) degerleri ¢izelge
4.7°de gosterildi.

Cizelge 4.7 Apodemus flavicollis’in 11 farkli lokalitedeki populasyonlari arasindaki
FST (genetik farklilagsma) degerleri

1 2 3 4 5 [ 7 8 a 10 11
GIRESUN 0. 00000
KOCAELI 0.03478 0.00000
ZONGULDAK 0.141286 0.20000 0. 00000
BEYKOZ -0.05991 0.09959 0.32299 0. 00000
CORUM 0.07278 0.05783 0.18280 0.11290 0.00000
ORDU 0.08197 -0.02954 0.26143 0.10663 -0.06306 0.00000
CERKEZKOY 0.96667 0.94294 0.87839 0.93352 0.92260 0.95142 0. 00000
SUTLUCE 0.93162 0.91945 0.85519 0.91830 0.90386 0.93319 0. 50000 0.00000
ENEZ 0.88476 0.88764 0.84127 0. 89779 0.88227 0.90516 0.19512 0.01229 0. 00000
AZATLI 0.94356 0.93410 0. 89585 0.93008 0.92189 0.94114 0.55663 0.24159 0.25695 0.00000
KUMBAG 0. BB467 0.B8E669 0. 86184 0. 89452 0.88420 0. 89840 0.32020 0.06042 0.05294 0.20909 0.00000

Populasyonlarin sec¢ilim baskisina maruz kalip kalmadigimi tespit edebilmek icin
Tajima’s D (Tajima 1989) ve Fu’s Fs (Fu 1997) istatistikleri hesaplandi. Populasyon
genislemesi gibi populasyonun boyutunda goriilen degisimler ya da dogrudan secilim
baskisi altindaki herhangi bir lokus, D istatistiginin negatif deger almasina neden olur.
Aksi yonde, ana populasyonun alt populasyonlara ayrilmasi, dengeli se¢ilim ya da,
yakin zamanda gerceklesen populasyon darbogazi bu istatistigin pozitif deger almasina
neden olur. Fu’s Fs degeri ise populasyonlarin demografik genislemesine karsi oldukca
hassastir ve genisleme goriilen populasyonlarda negatif yonde biiyiik degerler belirlenir.
Her iki istatistik hem Trakya hem de Anadolu haplotip gruplarinda yiiksek negatif
degerde ve istatistiksel olarak anlamli bulundu. Bu Tirkiye’de yasayan Apodemus
flavicollis populasyonlarinin populasyon genislemesine maruz kaldigin1 géstermektedir

(Cizelge 4.8).
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Cizelge 4.8 Apodemus flavicollis’in iki haplotip grubuna ait nétralite testlerinin

sonugclari
ANADOLU TRAKYA
Tajima’s D -1.59673 -1.18091
P 0.03500 0.10300
Birey Sayis1 27 17
Fu's Fs testi -19.01309 -6.53924
P 0.00000 0.00400
Haplotip Sayisi 25 15

4.1.2 Apodemus mystacinus’ un sitokrom b bolgesi analizleri

Tiirkiye’deki 12 farkli lokaliteden elde edilen 41 Apodemus mystacinus ornegi igin
toplam 18 haplotip belirlendi (Cizelge 4.9). Bu haplotipler her bir A. mystacinus
ornegine ait mitokondriyal DNA’nin toplam 855 baz uzunlugundaki sitokrom b
bolgesine ait DNA dizilerinden olusan veri seti kullanilarak belirlendi. Analiz edilen 41
ornege ait sitokrom b dizisinden olusan veri setinde haplotip ¢esitliligi (h) ve niikleotit

cesitliligi (m) degeri oldukea yiiksek bulundu (h=0,94062, n=0,01076).

Cizelge 4.9 Apodemus mystacinus’un sitokrom b bolgesi haplotipleri

Haplotibler Haplotip | Miize/Genbank Lokaliteler ve
piotip Frekansi Numarasi Ornek Sayilar
Hap_1 1 6860 Kastamonu-Hanonii (1)
Hap_2 1 2300 Artvin-Ardanug (1)
Hap_3 4 2303-2304-2305-2306 Artvin-Ardanug (4)
Hap_4 1 3401 Artvin-Ardanug (1)
5707-5370 Artvin-Hopa (1), Artvin-
Hap_5 2 Cankurtaran (1)
Hap_6 2 5368-5369 Artvin-Cankurtaran (2)
3342-3343-3363-3362- Trabzon-Siimela 3),
Hap_7 5 3350 Trabzon-Meryemana (1),
Trabzon-Altindere (1)
Hap 8 1 5128 Trabzon-Siimela (3)
Hap_9 2 3798-3797 Trabzon-Siimela (D),
- Trabzon-Siirmene (1)
Hap_10 1 3702 Diizce-Akgakoca (1)
Hap_11 6 3703-5202-5203-5204- Diizce-Akgakoca (1),
- 5206-5207 Zonguldak (5)
Hap_12 5 ;132'7146'7147'7151' Giresun-Bulancak (5)
Hap 13 1 7153 Giresun-Bulancak (1)
Hap_14 1 5405 Rize-Camlihemsin (1)
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Cizelge 4.9 Apodemus mystacinus’un sitokrom b bolgesi haplotipleri (devam)

Hap_15 2 6386-5415 Rize-Camlihemsin (2)
Hap_16 2 5407-5385 Rize-Camlihemsin (2)
Hap_17 1 5386 Rize-Camlihemsin (1)
Hap 18 3 7022-7023-7024 Tokat-Pazar (3)

Hap 19 1 AJ748239.1 Artvin

Hap_ 20 1 AJ748225.1 Antalya

Hap 21 1 AJ748226.1 Antalya

Hap 22 1 AJ748240.1 Giircistan

Hap 23 2 AJ311146.1, AJ748238.1 | Suriye

Hap_24 1 AJ748232.1 Girit

Hap_25 1 AJ748233.1 Girit

Hap_26 1 JX457720.1 Portekiz (1) Mus

Hap 27 1 JX457718.1 Portekiz (1) Mus

Hap 28 1 AB746365 Vietnam (1) Rattus
Hap_ 29 1 AB746363 Vietnam (1) Rattus

A. mystacinus’un 41 Orneginden olusan veri setinde 816 bolge degiskenlik
gostermezken (monomorfik, invariable), 39 bolgenin degiskenlik gosterdigi tespit edildi
(polimorfik, variable). Parsimonik bilgilendirici bolge sayisi ise 34 olarak bulundu.
TN93 (Tamura ve Nei 1993) nikleotid degisim modeline gore ortalama
Transisyon/Transversiyon orani (R) 7,5 olarak hesaplandi. 855 bazdan olusan veri seti
icin niikleotid frekanslart A = % 31,09, T/U = % 30,03, C = % 26,29 ve G = % 12,59
olarak bulundu. Veri setindeki niikleotidlerin degisim oranlarin1 gosteren matris
maximum likelihood aligoritmasmna gore TN93 (Tamura ve Nei 1993) niikleotid

degisim modeli kullanilarak hesaplandi (Cizelge 4.10).

Cizelge 4.10 Apodemus mystacinus’un 41 6rneginin sitokrom b bdlgesindeki niikleotit
degisim oranlari

| A TU C G

A - 1,47 1,47 22,05
T/U (147 - 22,05 1,47
C 1,47 22,05 - 1,47

G 2205 147 147 -

Apodemus mystacinus’un Anadolu’daki 12 lokalitede yayilis gosteren populasyonlari

arasindaki evrimsel iliskiyi belirleyebilmek i¢in yapilan filogenetik analizler sonrasinda,
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dallanma bigimleri biiylik oranda birbirinin benzeri olan NJ ve ML agagclar elde edildi.
Olusturulan her iki evrimsel aga¢ orta seviyedeki bootstrap degerleri ile desteklenen iki
farkli kladdan olustu. Birinci klad Bati Karadeniz’deki Kastamonu, Diizce ve
Zonguldak populasyonlarindan, ikinci klad ise Orta ve Dogu Karadeniz
populasyonlarindan meydana geldi (Sekil 4.4-4.5). Benzer sonug evrimsel iligki orgiisii
analizi sonuglar ile desteklendi. Buna gore Tiirkiye’nin kuzeyinde yayilis gosteren A.
mystacinus populasyonlart Bati ve Orta/Dogu Karadeniz Bolgeleri’ndeki haplotiplerin

temsil ettigi iki ana haplotip grubuna ayrildi (Sekil 4.6).
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Sekil 4.4 Apodemus mystacinus’un Tirkiye’deki 18 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren TN93 niikleotit degisim
modeline gore olusturulan ML agaci
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AL 114681 SURIYE
AFAEX3R 1 SURYE
TI23 my= parar
TOZ2 mys pasr
T2 mys pazy
2300 rys andaruc

5128 mys sumsla
T 145 mys buancak
7148 rys bubncak

—

a4
TIET mys bubsncak

i T 151 mys bulbanck
2 T152 mys bubncak

9

L]

T 153 my= bubrcak
H— 3798 mys sumola

L 3797 mys sumene
332 rys swnela
I3 mys sumala
J3EImys sunela
J3E2 rys mery ermera
3350 rmy=s akindens
AFLEZTE 1 ARTVIN

0 5358 mys cankurtaen
IT': 5389 mys canartaon
3401 mys ardaruc
2304 rys andaruc
2305 rmys andaruc
2306 mys amrdaruc
2303 mys ardaruc
5407 mys camiibernsin
5385 mys camiibemsin
5T07 mys hopma
5370 mys carkurtaen
AF4E40 1 GURCISTAN

= 5405 mys camiibermsin
|_|: 5386 mys camiibernsin

i L': B350 my=s carrlibemsin
[ 5415 mys camiibemsin

AFLEIE 1 ANTALYA

EE]
T AL 1 GIRIT
# AJTLEZTI GIRIT

a 6880 mys hanonu
|: 702 rys akeskocs

703 mys akcakooa
S22 mys ronguldak
S205 mys ronguldsk
5204 mys ronguidak
5208 mys ronguidak
ST mys zonguldak
JHESTT A0 M rmusous
JRESTT 18 Mus musoudus

Sekil 4.5 Apodemus mystacinus 'un Tirkiye’deki 41 Ornegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gésteren ve K2P’ye gore olusturulan

NJ agaci
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Sekil 4.6 Apodemus mystacinus’un Tirkiye’deki 18 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligki orgiisii

A. mystacinus populasyonlar1 her bir lokalite gbz Oniine alindiginda diisiik seviyede
niikleotit ¢esitliligine sahiptir. Ancak biitlin populasyonlar bir arada degerlendirildiginde
niikleotit ¢esitliliginin orta seviyede oldugu goriildi. Alti 6rnegin temsil ettigi 2
haplotipe sahip Giresun lokalitesindeki populasyonlarda haplotip ¢esitliligi degeri en
diisiik seviyede iken, 2 Orne8in 2 farkli haplotipi tasidigi Diizce lokalitesindeki
populasyon en yiiksek haplotip ¢esitliligine sahiptir. A. mystacinus’un mitokondriyal
DNA’sinin sitokrom b gen bolgesinin genetik ¢esitlilik ve genetik farklilagma analizleri,
sadece bir ornek ile temsil edilen lokalite Kastamonu-Hanonii lokalitesi hari¢ tutularak

geri kalan 7 lokalitedeki 6rnekler tizerinden gergeklestirildi (Cizelge 4.11).

Haplotip gruplar1 arasindaki Kimura-2 parametresine gore (K2P) hesaplanan genetik
mesafe degeri % 2,5 olarak bulunmustur ve haplotip gruplar1 arasinda alttiir seviyesinde
genetik farklilasma olabilecegini isaret etmektedir (Cizelge 4.12). A. mystacinus’un
Tiirkiye’deki 8 lokalitedeki populasyonlar: ile GenBank’tan alian haplotipler
arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzakliklar da ¢izelge

4.13’te gosterildi.
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Cizelge 4.11 Apodemus mystacinus’un 7 lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri

Populasyonlar Birey Sayisi Haplotip Niikleotid Haplotip
(N) Sayisi Cesitliligi () Cesitliligi (h)
Artvin 10 5 0,00252 0,82222
Trabzon 8 3 0,00326 0,60714
Diizce 2 2 0,00351 1,00000
Giresun 6 2 0,00078 0,33333
Rize 6 4 0,00288 0,86667
Tokat 3 1 0,00000 0,00000
Zonguldak 5 1 0,00000 0,00000
TUM POPULASYONLAR 40 18 0,01076 0,94062

Cizelge 4.12 Apodemus mystacinus’un Tirkiye’deki 2 ana haplotip grubu arasindaki
Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzaklik (diyagonalin
alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin iistii

Bat1 Karadeniz

0,005

Orta ve Dogu Karadeniz

0,025

Cizelge 4.13 Apodemus mystacinus’un Tiirkiye’deki 8 lokalitedeki populasyonlari ile
GenBank’tan alinan haplotipler arasindaki Kimura-2 parametresine gore
hesaplanan genetik uzakliklar (diyagonalin alt1) ve standart sapmalar
(diyagonalin {istii)

Populasyonlar
1. Kastamonu
. Artvin

. Trabzon
Diizce

. Giresun
Rize

Tokat

. Zonguldak

® N U A WN

1

0,026
0,029
0,000
0,027
0,025
0,026
0,002

2
0,005

0,005
0,025
0,002
0,001
0,002
0,026

3
0,005
0,002

0,027
0,004
0,006
0,003
0,029

4
0,000
0,005
0,005

0,026
0,024
0,025
0,000

5
0,005
0,001
0,001
0,005

0,004
0,001
0,027

6
0,005
0,000
0,002
0,005
0,002

0,003
0,025

7
0,005
0,001
0,001
0,005
0,001
0,002

0,026

8
0,002
0,005
0,005
0,000
0,005
0,005
0,005

Alt populasyonlar arasindaki genetik farklilagmay1 gosteren fiksasyon indisi (Fsr)

degerleri yiiksektir bariz populasyon farklilagmasini gostermektedir. Bu deger iki ana
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haplotip grubu arasinda yaklasik olarak 0,88 olarak hesaplandi (Cizelge 4.14). Bunun
yaninda haplotip gruplar1 arasindaki gen akis1 (Nm) degeri 0,07’ dir.

Cizelge 4.14 Apodemus mystacinus’un 7 farkli lokalitedeki populasyonlari arasindaki
FST (genetik farklilagsma) degerleri

Populasyonlar 1 2 3 4 5 6
1. Artvin

2. Trabzon 0,620

3. Diizce 0,890 0,887

4. Giresun 0,597 0,633 0,922

5. Rize 0,262 0,665 0,878 0,676

6. Tokat 0,569 0,652 0,933 0,667 0,678

7.Zonguldak 0,953 0,945 0,000 0,986 0,944 1,000

Molekiiler varyans analizi sonuglari (AMOVA) haplotip gruplart arasindaki
varyasyonun yiiksek seviyede oldugunu gosterdi. Bu sonug haplotip gruplarini olusturan
populasyonlarin cografik dagiliminin farklilasmada ©6nemli katkisinin oldugunu
gostermektedir. Populasyonlar i¢i ve arasi varyasyon yiizdelerinin fiksasyon indisleri de

istatistiksel olarak anlamli bulundu (Cizelge 4.15).

Cizelge 4.15 Apodemus mystacinus’un Trakya ve Anadolu haplotip gruplarina iliskin
molekiiler varyans analizi sonuglart (AMOVA)

Serbestlik Kareler Varyans Varyasyon
Varyasyon kaynagi .
derecesi (df) toplami bilesenleri yiizdesi

Gruplar aras1 1 134.295 9.94487 Va 82.77
Gruplari olusturan

populasyonlar arasi 6 40.970 1.19820 Vb 9.97
Populasyonlar ici 33 28.783 0.87222 VVc 7.26
Toplam 40 204.049 12.01529

Fiksasyon indeksleri

FSC: 0.57872 (Vb) P<0,000
FST: 0.92741 (Vc) P<0,000
FCT: 0.82768 (Va) P<0.016
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Notralite testleri sonuglarina gére Tajima’s D degeri diisiik seviyede negatif ve Fu’s Fs
degeri pozitif olarak bulunmustur. Her iki istatistigin 6nem dereceleri anlamsiz olarak
bulundu. Bu durum A. mystacinus populasyonlarinin demografik kararlilikta oldugunu

gostermektedir (Cizelge 4.16).

Cizelge 4. 16 Apodemus mystacinus’un iki haplotip grubuna ait notralite testlerinin
sonuglari

BATI KARADENIZ ORTA VE DOGU KARADENIZ

Tajima’s D -0.17740 -0.56286
P 0.42100 0.34500
Birey Sayisi 8 33
Fu's Fs testi 0.39014 -3.96993
P 0.48900 0.05400
Haplotip Sayis1 3 15

4.1.3 Apodemus uralensis’in sitokrom b bolgesi analizleri

Tiirkiye’deki 11 farkli lokaliteden elde edilen 34 A. uralensis 6rnegi igin toplam 27
haplotip belirlendi (Cizelge 4.17). Bu haplotipler her bir A. uralensis 6rnegine ait
mitokondriyal DNA’nin toplam 901 baz uzunlugundaki sitokrom b bélgesine ait DNA
dizilerinden olusan veri seti kullanilarak belirlendi. Analiz edilen 34 6rnege ait sitokrom
b dizisinden olusan veri setinde haplotip cesitliligi degeri oldukga yiiksek bulundu (h=
0,97931). Biitiin populasyonlarin niikleotit cesitliligi degeri ise diisiik bulundu (n=
0,00994)

A. uralensis’in 34 6rneginden olusan veri setinde 814 bolge degiskenlik gostermezken
(monomorfik, invariable), 85 bdlgenin degiskenlik gosterdigi tespit edildi (polimorfik,
variable). Parsimonik bilgilendirici bolge sayis1 ise 31 olarak bulundu. TN93+G
(Tamura ve Nei 1993) niikleotid degisim modeline gore ortalama
Transisyon/Transversiyon orani (R) 6,88 olarak hesaplandi. 901 niikleotidden olusan

veri seti i¢cin niikleotid frekanslart A = % 31,35, T/U = % 28,68, C =% 27,15ve G =%
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12,82 olarak bulundu. Veri setindeki niikleotidlerin degisim oranlarini gdsteren matris
maximum likelihood aligoritmasina gore TN93+G (Tamura ve Nei 1993) niikleotid

degisim modeli kullanilarak hesapland1 (Cizelge 4.18).
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Cizelge 4.17 Apodemus uralensis’in sitokrom b bolgesi haplotipleri

Haplotipl Haplotip Miize/Genbank Lokaliteler ve
er Frekansi Numarasi Ornek Sayilar

Hap 1 1 6457 Kocaeli-Kartepe (1)

Hap 2 1 6414 Kocaeli-Kartepe (1)

Hap_3 1 2883 Bolu-Abant

Hap_4 5 2838-5114-5299-5327-5301 O_rdu-Akkus (1), Trabzon-Siimela (1),
- Rize-Cataldere (3)

Hap 5 1 3672 Diizce-Ak¢akoca (1)

Hap 6 1 3697 Bursa-Uludag (1)

Hap 7 1 5067 Sinop-Biirniik (1)

Hap_8 1 5068 Sinop-Biirniik (1)

Hap 9 1 5070 Sinop-Biirniik (1)

Hap 10 2 5076-5077 Sinop-Dikmen-Gaoktepe (2)

Hapll 1 5107 Trabzon-Siimela (1)

Hap 12 1 2889 Trabzon-Siimela (1)

Hap 13 2 5109-5701 Trabzon-Siimela (1), Artvin-Hopa (1)

Hap_14 1 5110 Trabzon-Siimela (1)

Hap 15 1 5112 Trabzon-Siimela (1)

Hap 16 1 5262 Ardahan-Posof (1)

Hap_17 1 5278 Ardahan-Posof (1)

Hap_18 2 3356-5411 Ardahan-Posof (1), Artvin-Karagél (1)

Hap_19 1 5416 Rize-Camlihemsin (1)

Hap 20 1 5326 Rize-Cataldere (1)

Hap 21 1 5300 Rize-Cataldere (1)

Hap_22 1 5308 Giresun-Bicik (1)

Hap_23 1 5309 Giresun-Bicik (1)

Hap 24 1 5339 Giresun-Bicik (1)

Hap 25 1 5340 Giresun-Bicik (1)

Hap 26 1 5375 Artvin-Karagol (1)

Hap_27 1 5397 Artvin-Karagél (1)

Hap 28 1 AJ311155.1 Artvin-Yalniz¢am

Hap_29 1 FN430770.1 Rusya

Hap 30 1 FN430762.1 Moldova

Hap_31 1 AJ311154.1 Cek Cumhuriyeti

Hap 32 1 AB096837.1 Kazakistan

Hap_33 1 JX457720.1 Portekiz (1) Mus musculus

Hap 34 1 JX457718.1 Portekiz (1) Mus musculus

Hap 35 1 ABT746365 Vietnam (1) Rattus norvegicus

Hap_36 1 AB746363 Vietnam (1) Rattus norvegicus

Cizelge 4.18 Apodemus uralensis’in 34 orneginin sitokrom b bolgesindeki niikleotit

degisim oranlar1

A T/U C G
A - 1,81 1,71 8,99
T/U |198 - 27,43 0,81
C 198 2897 - 0,81
G 22,00 181 1,71 -
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Olusturulan NJ ve ML filogenetik agaclarinda Kartepe’den bir 6rnek ile Uludag’dan bir

ornek diger populasyonlarin en disinda yer alirken, genel olarak A. uralensis’in

Tirkiye’nin kuzeyinde yasayan populasyonlarinin karmasik bir filogenetik durumunun

oldugu belirlendi. Bu durum A. uralensis populasyonlari arasinda gen akisinin devam

ettigini ve bu tiriin Tirkiye’de tek bir populasyonunun oldugunu isaret ettigi

sOylenebilir (Sekil 4.7-4.8). Evrimsel iliski Orgiisii analizi sonuclar1 ile evrimsel

agaclarin sonugclari iyi bir sekilde ortiismektedir (Sekil 4.9.).

% 5109 wrl s umela

5701 wl hopa

5107 wrl s umela

5300 wrl cataldere

5112 wrl s umela

2883 wrl sbant

3972 wrl akcahocs

5087 url burnuk

5078 wrl gok tepe

07T wrl gok tepe

8414 wl k artepe

5308 wrl bicik

47 — 5375 wrl k aragol

0 5070 url burnuk

4': 5418 wrl camlihems in

93 5339 wrl bicik

5340 wrl bicik

ABIPEEIT. 1 KAZAKISTAN

5110 wrl s umela

5088 wrl burnuk

T4 5300 wrl bicik

5282 wrl pos of

5278 wrl pos of

5397 wrl k aragol

5328 wrl cataldere

3355 wrl pos of

5411 wrl k aragol

AJ311154.1 CEK CUMHURIYET

2889 wurl s umela

2838 wl akkus

5114 wrl s umela

5299 wrl cataldere

5377 wrl cataldere

5301 wrl cataldere

%3 FN430782 1 MOLDOWA

AJ311185.1 YALNIZCAM
73 L— FN430770.1 RUSYA

38597 url uludag

8457 wrl k artepe

JxE5T720.1 Mus musculus
I_EJX"IETNE 1 Mus musculus

100 ABT48385.1 Rathe nonegicus
100 ABT48383.1 Rattus nonegicus

E1)

Apaodenius uralensis

Sekil 4.7 Apodemus uralensis’in Tiirkiye’deki 27 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki filogenetik iliskileri gosteren TN93+G niikleotit

degisim modeline gore olusturulan ML agaci
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AB0BEEITA KAZAKISTAN | Apodemus uralensis
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5088 url burnuk
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2838 url ks
5114 wurl sumela
5289 url cataldere
5327 wrl cataldere
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5328 url cataldere
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8457 url kartepe
L5201 Mus musculs
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ABT48365.1 Ratius nonegicis
100 ABT48363.1 Ratius nonegicis

11

Sekil 4.8 Apodemus uralensis’in Tirkiye’deki 34 Ornegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ agaci
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Sekil 4.9 Apodemus uralensis’in Tiirkiye’deki 27 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliski orgiisii

A. uralensis’in 1’den fazla sayida Ornege sahip populasyonlarindaki en yiiksek
niikleotid ¢esitliligi degeri filogenetik agaclarda bazal grup olarak yer alan Kartepe
orneklerini kapsayan Kocaeli lokalitesindedir. Diger lokalitelerdeki populasyonlarin
niikleotid ¢esitliligi degeri diisiik seviyededir. Populasyonlarin haplotip cesitliligi degeri
de yiiksek bulunmustur (Cizelge 4.19).

Cizelge 4.19 Apodemus uralensis’in 7 lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri

Populasyonlar Birey Sayist (N) Haplotip Niikleotid Haplotip
Sayis1 Cesitliligi (m) Cesitliligi (h)
Kocaeli 2 2 0,05006 1,00000
Sinop 5 4 0,00667 0,90000
Trabzon 6 6 0,00667 1,00000
Ardahan 3 3 0,00222 1,00000
Rize 6 4 0,00660 0,80000
Giresun 4 4 0,00649 1,00000
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Cizelge 4.19 Apodemus uralensis’in 7 lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri (devam)

Artvin 4 4 0,00519 1,00000
Tiim Populasyonlar 30 27 0,00994 0,97931

Populasyonlar arasindaki genetik mesafe degerleri oldukca diisiik seviyededir. En diistik
K2P degeri Sinop Kocaeli populasyonlar1 arasindayken en yiiksek K2P degerleri Bursa
ile diger lokalitelerdeki populasyonlar arasindadir (Cizelge 4.20).

Cizelge 4.20 Apodemus uralensis’in Tirkiye’deki 11 lokalitedeki populasyonlari ile
GenBank’tan alinan haplotipler arasindaki Kimura-2 parametresine gore
hesaplanan genetik uzakliklar (diyagonalin alt1)) ve standart sapmalar
(diyagonalin {istii)

Populasyonlar 1 2 3 4 5] 6 7 8 9 10 11

1. Kocaeli 0,002 0,002 0,002 0,003 0,000 0,001 0,002 0,001 0,001 0,001
2. Bolu 0,003 0,003 0,002 0,005 0,002 0,002 0,003 0,002 0,002 0,002
3. Ordu 0,003 0,009 0,003 0,005 0,002 0,001 0,003 0,000 0,002 0,002
4. Diizce 0,003 0,004 0,009 0,005 0,001 0,002 0,003 0,002 0,002 0,002
5. Bursa 0,009 0,022 0,022 0,019 0,004 0,004 0,005 0,004 0,004 0,004
6. Sinop 0,000 0,003 0,004 0,003 0,017 0,000 0,002 0,001 0,000 0,000
7. Trabzon 0,000 0,004 0,003 0,004 0,018 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000
8. Ardahan 0,004 0,009 0,007 0,009 0,020 0,005 0,004 0,001 0,002 0,000
9. Rize 0,000 0,005 0,001 0,005 0,018 0,001 0,000 0,003 0,001 0,001
10. Giresun -0,001 0,005 0,004 0,005 0,019 0,000 0,000 0,005 0,001 0,001
11. Artvin 0,001 0,005 0,004 0,005 0,018 0,001 0,001 0,001 0,001 0,001

Populasyonlarin yayilis gosterdigi lokalitelerin cografik pozisyonlarina goére 4 gruba
ayrilarak  gerceklestirilen molekiiler varyans analizi sonuglar1 gruplar arasi
varyasyondan ziyade populasyon i¢i varyasyonlarin bu tiiriin populasyonlari arasindaki
genetik varyasyonun nedeni oldugunu gosterdi. Ancak populasyonlari olusturan
bireylerden ileri gelen varyasyon yiizdesinin 6nem derecesi istatistiksel olarak anlamsiz
bulundu. Dolayis1 ile populasyonlar arasindaki varyasyon yiizdesi diisiiktiir ve bu da

genetik farklilasmanin az oldugunu gosteren bir bagka bulgudur (Cizelge 4.21). Benzer
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sekilde sadece Bursa (Uludag) ornegi ile diger {i¢ grup arasindaki Fst degeri yiiksek
iken diger gruplar arasindaki genetik farklilagma diisiik seviyededir (Cizelge 4.22).

Notralite testlerinde negatif yiiksek degerler s6z konusudur, ancak, Tajima’s D ve Fu’s
Fs istatistiklerinin istatistiksel olarak anlamsiz olmasi bu tiiriin populasyonlarindaki

demografik kararlig1 gosterir (Cizelge 4.23).

Cizelge 4.21 Apodemus uralensis’in haplotip gruplarina iliskin molekiiler varyans
analizi sonuglart (AMOVA)

Serbestlik Kareler Varyans Varyasyon
Varyasyon kaynagi .
derecesi (df) toplamm bilesenleri yiizdesi

Gruplar arasi 3 36.791 1.09450 Va 20.93
Gruplari olusturan

populasyonlar arasi 7 37.567 0.56702 Vb 10.84
Populasyonlar ici 23 82.083 3.56884 Vc 68.23
Toplam 33 156.441 5.23036

Fiksasyon indeksleri

FSC: 0.13710 (Vb) P<0.02933
FST: 0.31767 (Vc) P<0.50049
FCT: 0.20926 (Va) P<0.00293

Cizelge 4.22 Apodemus mystacinus’un 4 farkli lokalitedeki populasyonlari arasindaki
FST (genetik farklilasma) degerleri

Fst 1 2 3] 4

1. Kocaeli-Bolu-Diizce 0.00000

2. Bursa 0.04127 0.00000

3. Sinop-Ordu-Giresun 0.13157 0.70048 0.00000

4. Trabzon 0.25160 0.71139 0.08635 0.00000

Cizelge 4.23 Apodemus mystacinus’un haplotip gruplarina ait nétralite testlerinin

sonuglari
Kocaeli-Bolu-Diizce Bursa Sinop-Ordu-Giresun Trabzon
Tajima’s D -0.80375 0.00000 -1.12521 -1.09566
P 0.13200 1.00000 0.14800 0.12900
Birey Sayis1 4 1 10 19
Fu's Fs testi 1.36197 0.00000 -2.90655 -4.51994
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Cizelge 4.23 Apodemus mystacinus "un haplotip gruplarina ait nétralite testlerinin

sonuglari
P 0.46600 - 0.06000 0.02400
Haplotip Sayis1 4 1 9 14

4.1.4 Apodemus witherbyi’nin sitokrom b bélgesi analizleri

Tiirkiye’deki 10 farkli lokaliteden elde edilen 21 A. witherbyi 6rnegi icin toplam 10

haplotip belirlendi (Cizelge 4.24). Bu haplotipler her bir A. witherbyi 6rnegine ait

mitokondriyal DNA’nin toplam 974 baz uzunlugundaki sitokrom b boélgesine ait DNA

dizilerinden olusan veri seti kullanilarak belirlendi. Analiz edilen 21 6rnege ait sitokrom

b dizisinden olusan veri setinde haplotip gesitliligi degeri oldukga yiiksek bulundu (h=

0,857). Biitiin populasyonlarin niikleotit ¢esitliligi degeri ise diisiik bulundu (n=

0,00722)

Cizelge 4.24 Apodemus witherbyi’nin sitokrom b bdlgesi haplotipleri

: Haplotip  Miize/Genbank Lokaliteler ve
Haplotipler -
Frekansi Numarasi Ornek Sayilar
Hap_1 1 3451 Corum (1)
Hap_2 1 2705 Ardahan (1)
Hap 3 7 6850-7101-6832- Canakkale-Biga-Sinek¢i (1), Edirne-Orhaniye
P_ 6834-6841-6843-6848 | (1), Canakkale-Bozcaada (5)
Tekirdag-Kumbag (1), Edirne-Orhaniye (1),
Hap_4 4 7089-7099-7007-7110 | Canakkale-Gelibolu (1), Canakkale-Gelibolu-
Siitliice (1)
Hap_5 1 2739 Kocaeli-Kartepe (1)
R ! Edirne-Orhaniye (1), Canakkale-Gelibolu (1),
Hap_6 3 7102-7029-7116 Canakkale-Gelibolu-Siitliice (1)
Hap_7 1 2875 Samsun-Kurupelit (1)
Hap_8 1 2850 Samsun-Kurupelit (1)
Hap 9 1 7109 Canakkale-Gelibolu-Siitliice (1)
Hap_10 1 7111 Canakkale-Gelibolu-Siitliice (1)
Hap_ 11 1 AB303228.1 Israil (1)
AB303227.1, . .
Hap_12 2 AB303227.1 Israil (1), Iran (1)
Hap_13 1 KR003090.1 iran (1)
Hap_14 1 JX457720.1 Mus
Hap_15 1 JX457718.1 Mus
Hap_16 1 AB746365.1 Rattus
Hap_17 1 ABT746363.1 Rattus

73



A. witherbyi’nin 21 6rneginden olusan veri setinde 947 bolge degiskenlik gostermezken
(monomorfik, invariable), 27 bolgenin degiskenlik gosterdigi tespit edildi (polimorfik,
variable). Parsimonik bilgilendirici bolge sayisi ise 17 olarak bulundu. HKY
(Hasegawa, 1985) niikleotid degisim modeline gore ortalama Transisyon/Transversiyon
orani (R) 13,58 olarak hesaplandi. 974 niikleotidden olusan veri seti i¢in niikleotid
frekanslart A = % 30,42, T/U =% 30,58, C =% 26,22 ve G = % 12,78 olarak bulundu.
Veri setindeki niikleotidlerin degisim oranlarin1 gosteren matris maximum likelihood
aligoritmasmna gore HKY (Hasegawa, 1985) niikleotid degisim modeli kullanilarak
hesaplandi (Cizelge 4.25).

Cizelge 4.25 Apodemus witherbyi’nin 21 6rneginin sitokrom b bolgesindeki niikleotit
degisim oranlari

| A TU C G

A - 1,02 087 11,93
T/U |101 - 24,48 0,43
C 1,01 28,54 - 0,43

G 28,39 102 087 -

Olusturulan NJ ve ML filogenetik agaclarinda Apodemus witherbyi’nin iki ana gruba
(Trakya/Bozcaada ve Anadolu) ayrildigr goriildii (Sekil 4.10-4.11). Evrimsel iliski
orglisii analizi sonuglari ile evrimsel agaglarin sonuglart iyi bir sekilde ortiismektedir

(Sekil 4.12).
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Sekil 4.10 Apodemus witherbyi’nin Tirkiye’deki 10 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren HKY niikleotit degisim
modeline gore olusturulan ML agac1
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_7|: 6843 wtb bozcaada
6848 wtb bozcaada

6841 wtb bozcaada
6834 wtb bozcaada

61

6832 wtb bozcaada

81

7101 wtb orhaniye

6850 wtb sinekci
7111 wtb sutluce

60

100

7089 wtb kumbag
7099 wtb orhaniye

43

15

29 01

_|: 7007 wtb gelibolu
2 7110 wtb sutluce

7109 wtb sutluce

69

28

2

—— 7102 wtb orhaniye

_|: 7029 wtb gelibolu
28 7116 wtb sutluce

AB303227.1 ISRAIL

79
30

_|: AB303228.1 ISRAIL
41 AB303227.1 IRAN

2850 wtb kurupelit
KR003090.1 IRAN

46

— 2705 wtb ardahan

36 L 2739 wtb kartepe

2875 wtb kurupelit
3451 wtb corum

£|: IX457720.1 Mus musculus
IX457718.1 Mus musculus

100

_|: AB746365.1 Rattus nonegicus
100 AB746363.1 Rattus nonegicus

Sekil 4.11 Apodemus witherbyi’nin Tiirkiye’deki 21 6rnegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren ve K2P’ye gore

olusturulan NJ agaci
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» ANADOLU TRAKYA ve
Ao BOZCAADA
Raftus H_150
H_180 H_14e
H_1T¢

Sekil 4.12 Apodemus witherbyi’nin Tirkiye’deki 10 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliski orgiisii

Apodemus witherbyi’nin mitokondriyal DNA’smin sitokrom b gen bdlgesinin genetik
cesitlilik ve genetik farklilasma analizleri, sadece birer 6rnek ile temsil edilen 5 lokalite
(Corum, Ardahan, Canakkale-Biga-Sinek¢i, Tekirdag-Kumbag, Kocaeli-Kartepe) harig
tutularak geri kalan 5 lokalitedeki Ornekler tizerinden gergeklestirildi. Tim
populasyonlar bir arada degerlendirildiginde yiiksek haplotip cesitliliginden soz
edilebilirken, niikleotid ¢esitliliginin diisiik seviyede oldugu gozlendi. (Cizelge 4.26).

Cizelge 4.26 Apodemus witherbyi’nin 10 farkli lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri

Populasyonlar Birey Haplotip  Niikleotid Haplotip
Sayis1 Sayis1 Cesitliligi  Cesitliligi (h)
(N) (m)

Edirne-Orhaniye 3 3 0,00958 1,00000
Canakkale-Bozcaada 5 1 0,00000 0,00000
Samsun-Kurupelit 2 2 0,00821 1,00000
Canakkale-Gelibolu 2 2 0,01232 1,00000
Canakkale-Gelibolu-Siitliice 4 4 0,00821 1,00000
Corum 1 1 - -

Ardahan 1 1 - -
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Cizelge 4.26 Apodemus witherbyi’nin 10 farkli lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri (devam)

Canakkale-Biga-Sinekgi 1 1 - -
Tekirdag-Kumbag 1 1 - =
Kocaeli-Kartepe 1 1 - -
TUM POPULASYONLAR 21 0,00722 0,857

Apodemus witherbyi’nin 10 farkli lokaliteden populasyonlar1 arasindaki genetik mesafe
degerleri diislik seviyededir. Trakya’daki Tekirdag-Kumbag lokalitesi ile bu tiiriin diger
lokalitelerdeki populasyonlar1 arasindaki K2P degerleri nispeten daha yiiksek
degerlerdir ve bu lokalitedeki populasyon ile diger populasyonlar arasinda yaklasik % 1

oraninda genetik mesafe vardir (Cizelge 4.27).

Cizelge 4.27 Apodemus witherbyi’nin Tirkiye’deki 10 lokalitedeki populasyonlari
arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzakliklar
(diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin iistii)

Populasyonlar 1 2 3] 4 5] 6 7 8 9 10

1. Corum 0,002 0,003 0,004 0,002 0,002 0,003 0,002 0,002 0,002
2. Ardahan 0,003 0,003 0,003 0,001 0,002 0,003 0,001 0,002 0,002
3. Sinekci 0,008 0,007 0,003 0,003 0,000 0,000 0,002 0,001 0,001
4. Kumbag 0,015 0,011 0,010 0,004 0,001 0,003 0,003 0,000 0,001
5. Kartepe 0,003 0,002 0,007 0,014 0,002 0,003 0,001 0,002 0,002
6. Orhaniye 0,006 0,004 0,001 0,003 0,004 0,000 0,001 0,001 0,001
7. Bozcaada 0,008 0,007 0,000 0,010 0,007 0,001 0,002 0,001 0,001
8. Kurupelit 0,003 0,002 0,004 0,010 0,002 0,001 0,004 0,001 0,001
9. Gelibolu 0,005 0,003 0,002 0,000 0,004 -0,004 0,002 0,001 0,001
10. Siitliice 0,006 0,004 0,002 0,005 0,005 -0,002 0,002 0,001 -0,003

Apodemus witherbyi populasyonlarinin mtDNA sitokrom b bdlgesinde gozlenen
varyasyonun kaynagini acgiklayabilmek i¢in gergeklestirilen molekiiler varyans analizi
(AMOVA) sonucunda Trakya ve Anadolu haplotip gruplart arasindaki farkliligin
nedeninin gruplar arasindaki varyasyondan kaynaklandigi tespit edildi (% 35,35).
Populasyonlar i¢i varyasyon da yiiksek seviyede bulunmasina ragmen fiksasyon indisi

istatistiksel olarak anlamsizdir (Cizelge 4.28).
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Cizelge 4.28 Apodemus witherbyi’nin Trakya ve Anadolu haplotip gruplarina iliskin
molekiiler varyans analizi sonuglari

Serbestlik Kareler Varyans Varyasyon
Varyasyon kaynagi .
derecesi (df) toplami bilesenleri yiizdesi

Gruplar arasi 1 15.111 1.59310 Va 35.35
Gruplari olusturan

populasyonlar arasi 8 23.842 0.06545 Vb 1.45
Populasyonlar ici 11 31.333 2.84848 Vc 63.20
Toplam 20 70.286 4.50703

Fiksasyon indeksleri

FSC: 0.02246 (Vb) P<0.37537
FST:  0.36799 (Vc) P<0.07429
FCT: 0.35347 (Va) P<0.00587

Populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin derecesini ve gen akisinin seviyesini
belirlemek amaciyla fiksasyon indisi olarak bilinen Fst degerleri hesaplandi. Buna gore
Trakya ve Anadolu haplotip gruplart arasindaki Fst degeri (0.35555) bu iki haplotip
grubu arasinda yiiksek genetik farklilasmanin oldugunu gostermektedir. Her iki haplotip

grubu arasinda gen akis seviyesi Nm= 0,87 olarak bulundu (Cizelge 4.29).

Populasyonlarin secilim baskisina maruz kalip kalmadigini tespit edebilmek icin
Tajima’s D (Tajima 1989) ve Fu’s Fs (Fu 1997) istatistikleri hesaplandi. Populasyon
genislemesi gibi populasyonun boyutunda goriilen degisimler ya da dogrudan secilim
baskis1 altindaki herhangi bir lokus, D istatistiginin negatif deger almasina neden olur.
Aksi yonde, ana populasyonun alt populasyonlara ayrilmasi, dengeli segilim ya da,
yakin zamanda ger¢eklesen populasyon darbogazi bu istatistigin pozitif de§er almasina
neden olur. Fu’s Fs degeri ise populasyonlarin demografik genislemesine karsi oldukca
hassastir ve genisleme goriilen populasyonlarda negatif yonde biiylik degerler belirlenir.
Her iki istatistik Anadolu haplotip gruplarinda negatif degerde ve istatistiksel olarak
anlamsiz bulundu. Trakya ve Bozcaada haplotip grubunda ise bu iki istatistik pozitif
deger almistir. Bu Tiirkiye’de yasayan A. witherbyi populasyonlarinin yakin zamanda
herhangi bir populasyon genislemesine maruz kalmadigin1 aksine demografik

kararlilikta oldugunu gostermektedir (Cizelge 4.30).
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Cizelge 4.29 Apodemus witherbyi’nin iki haplotip grubu arasindaki FST (genetik
farklilagma) degerleri

Fst | ANADOLU (Corum, Ardahan, Kocaeli, Samsun) 0.00000
TRAKYA (Canakkale-Siitliice, Tekirdag, Edirne, Canakkale- 0.35555 0.00000
Bozcaada, Canakkale-Gelibolu, Canakkale-Sinek¢i)

Cizelge 4.30 Apodemus witherbyi’nin iki haplotip grubuna ait nétralite testlerinin
sonugclari

ANADOLU TRAKYA VE BOZCAADA

Tajima’s D -0.97762 1.20990
P 0.19400 0.91400
Birey Sayisi 5 16
Fu's Fs testi -1.22315 3.88698
P 0.13300 0.95100
Haplotip Sayis1 5 5

4.1.5 Apodemus sylvaticus’un sitokrom b bolgesi analizleri

Tiirkiye’deki 6 farkli lokaliteden elde edilen 8 Apodemus sylvaticus 6rnegi i¢in toplam 5
haplotip belirlendi (Cizelge 4.31). Bu haplotipler her bir A. sylvaticus ornegine ait
mitokondriyal DNA’nin toplam 898 baz uzunlugundaki sitokrom b bélgesine ait DNA
dizilerinden olusan veri seti kullanilarak belirlendi. Analiz edilen 8 6rnege ait sitokrom
b dizisinden olusan veri setinde haplotip ¢esitliligi (h) ve niikleotit ¢esitliligi (r) degeri
oldukga yiiksek bulundu (h=0,893, 1=0,05055).

A. sylvaticus’un 8 6rneginden olusan veri setinde 790 bolge degiskenlik gostermezken
(monomorfik, invariable), 108 bolgenin degiskenlik gosterdigi tespit edildi (polimorfik,
variable). Parsimonik bilgilendirici bdlge sayisi ise 99 olarak bulundu. TN93 (Tamura
ve Nei 1993) niikleotid degisim modeline gore ortalama Transisyon/Transversiyon orani
(R) 3,73 olarak hesaplandi. 898 bazdan olusan veri seti i¢in niikleotid frekanslar1t A = %
30,46, T/U = % 31,38, C = % 25,15 ve G = % 13,02 olarak bulundu. Veri setindeki

niikleotidlerin degisim oranlarini gosteren matris maximum likelihood aligoritmasina
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gore TN93 (Tamura ve Nei 1993) niikleotid degisim modeli kullanilarak hesaplandi

(Cizelge 4.32).

Cizelge 4. 31 Apodemus sylvaticus’un sitokrom b bolgesi haplotipleri

Haplotipler Haplotip  Miize/Genbank I:okaliteler ve
Frekansi Numarasi Ornek Sayilari

Hap 1 1 2852 Samsun-Kurupelit (1)

Hap 2 2 6872-6889 Canakkale-Gokceada (2)

Hap 3 1 2822 Samsun-Kurupelit (1)

Hap 4 2 6791-6823 Balikesir-Marmara Adasi-Topagac (2)

Hap_5 2 7100-6968 Edirne-?rhaniye (}),

- Tekirdag-Cerkezkdy (1)
Hap_6 1 AB033695.1 Genbank_Suziki vd. 2000
Hap_7 1 AF159395.1 Almanya
Hap_8 1 AJ298605.1 Belgika

AJ298600.1, .
S 2 AJ311148.1 ltalya 2
Hap_10 1 AJ298598.1 Belcika
Hap_11 1 AJ511939.1 Tiirkiye-Zonguldak
Hap_12 1 AJ511937.1 italya
Hap_13 1 AJ511920.1 Tunus
Hap_14 1 AJ511917.1 Tunus
Hap_15 1 AJ511914.1 Ispanya
Hap_16 1 AJ511907.1 Cek Cumhuriyeti
Hap_17 1 AJ511973.1 Italya-Sicilya
Hap_18 1 AJ511972.1 italya-Sicilya
Hap_19 1 AJ511971.1 italya-Sicilya
Hap_20 1 AJ511969.1 italya-Sicilya
Hap_21 1 JX457720.1 Mus musculus
Hap_22 1 JX457718.1 Mus musculus
Hap_23 1 AB746365.1 Rattus norvegicus
Hap_24 1 AB746363.1 Rattus norvegicus

Cizelge 4. 32 Apodemus sylvaticus’un 8 6rneginin sitokrom b bdlgesindeki niikleotit

degisim oranlar1

| A TU C G
A - 341 274 5,80
TIU |331 - 26,19 1,42
C 331 3267 - 1,42
G 1357 341 274 -
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A. sylvaticus’un Trakya/Adalar ve Anadolu’daki 5 lokalitede yayilis gosteren

populasyonlar1 arasindaki evrimsel iliskiyi belirleyebilmek icin yapilan filogenetik

analizler sonrasinda, dallanma big¢imleri biiyiik oranda birbirinin benzeri olan NJ ve ML

agaclar1 elde edildi. Olusturulan her iki evrimsel agacta Trakya ve Anadolu

populasyonlarinin  birbirlerinden belirgin olarak ayrildig1 belirlendi. Buna gore

Anadolu’daki lokalite olan Samsun-Kurupelit 6rnekleri her iki evrimsel agagta bazal

grup olarak yer alirken Marmara Adasi, Gokgeada ve Trakya’daki iki lokalite

(Cerkezkoy-Orhaniye) populasyonlar1 bir arada gruplandi. Network analizi sonucu her

iki filogenetik agacin dallanma big¢imi ile uyumludur (Sekil 4.13-4.15).

= Hap 2 TCanaldeale-Gilgeada
73 Haz 11 ] Zonguldak
- Hap 4 T]Balikesir-Marmara Adas
. T Hap . JTrakya (Cerkez kiy-Orhaniye)
' Heo 12 7.
Italya
a0 Hap3d -
Hap 15 7
= —————— "3 | gicilya (talya)
& 15 Hap 17
_:u|: Hap 20 |
Hap 12 ] iap:m.}':l
97— Hep 13
= L Hxpt4 | Tunus
B Hep 8 Cek Cum,
= _  HxpiB
™ Hao 10
Hp? | Almanya
CH Hap )
i Hep 3 Samsun-Kurupelit

—er— =

L]

Hap 23
o]

Mus muscnlus

Rattus normvegicus

Sekil 4.13 Apodemus sylvaticus’un Tiirkiye’deki 5 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren TN93 niikleotit degisim
modeline gore olusturulan ML agaci
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67 6791 slvtopagac
91 —|: 6823 slv topagac
7100 slv orhaniye
all { 6968 slv cerkezkoy
82 i 6872 slv gokceada
gal 6889 slv gokceada
AJ511939.1 ZONGULDAK
49 AJ511937.1 ITALY
—— AJ298600.1 ITALY
77 100 L—— AJ311148.1 ITALY
100 AJ511973.1 SICILYA
AJ511969.1 SICILYA
100 93 AJ511972.1 SICILYA
T: AJ511971.1 SICILYA
AJ511914.1 ISPANYA
100 AJ511920.1 TUNUS
9 L AJ511017.1 TUNUS
40 AJ511907.1 CEK CUM
AB033695.1 Apodemus sylvaticus
o AJ298605.1 BELCIKA
—68|: AJ298598.1 BELCIKA

AF159395.1 GERMANY

97

75

2852 slv kurupelit

100
2822 slv kurupelit

—al_

ﬁ': JX457720.1 Mus musculus
JX457718.1 Mus musculus

o

100

AB746365.1 Rattus nonegicus
AB746363.1 Rattus nonegicus

Sekil 4.14 Apodemus sylvaticusun Tiirkiye’deki 8 ornegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ agac1
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H_A1

H_3¢H_7

Samsun-Kurupelit

Trakya-Gokceada-Marmara Adasi

Sekil 4.15 Apodemus sylvaticus’un Tiirkiye’deki 5 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligki orgiisii

Apodemus sylvaticus’un mitokondriyal DNA’simin sitokrom b gen bdlgesinin genetik
cesitlilik ve genetik farklilagsma analizleri 4 grup iizerinden gergeklestirildi. Tiim gruplar
bir arada degerlendirildiginde yiiksek niikleotid ¢esitliliginden s6z edilebilirken, her bir
populasyon ic¢in ayri degerlendirmeler yapildiginda niikleotid g¢esitliliginin diisiik
seviyede oldugu gozlendi (Cizelge 4.33).

Cizelge 4.33 Apodemus sylvaticus’un 4 farkli lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri

Populasyonlar Birey Haplotip Niikleotid Haplotip
Sayisi Sayisi Cesitliligi Cesitliligi (h)
(N) ()
Samsun-Kurupelit 2 2 0,01002 1,00000
Canakkale-Gokceada 2 1 0,00000 0,00000
Balikesir-Marmara Adasi-Topagac 2 1 0,00000 0,00000
Trakya (Cerkezkoy-Orhaniye) 2 1 0,00000 0,00000
TUM POPULASYONLAR 8 5 0,05055 0,89286
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Populasyonlar arasindaki genetik mesafe degeri Kimura 2-Parametresi (Kimura 1980)
kullanilarak hesaplandi. Buna gore elde edilen sonuglarda Samsun-Kurupelit
populasyonu ile diger populasyonlar arasinda yaklasik olarak % 12 degerinde genetik

farklilasmanin oldugu tespit edildi (Cizelge 4.34).

Cizelge 4.34 Apodemus sylvaticus’un Tirkiye’deki 4 lokalitedeki populasyonlari
arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzakliklar
(diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin {istii)

POPULASYONLAR 1 2 3 4
1. Samsun-Kurupelit 0,012 0,013 0,013
2. Canakkale-Gokgeada 0,119 0,002 0,002
3. Balikesir-Marmara Adasi-Topagag 0,123 0,003 0,002
4. Trakya (Cerkezkoy-Orhaniye) 0,123 0,003 0,002

Apodemus sylvaticus populasyonlarmin mtDNA sitokrom b bolgesinde gozlenen
varyasyonun kaynagini agiklayabilmek icin gerceklestirilen molekiiler varyans analizi
(AMOVA) sonucunda iki ana haplotip grubu arasindaki farkliligin nedeninin gruplar
arasindaki varyasyondan kaynaklandig: tespit edildi (% 96,26) (Cizelge 4.35).

Cizelge 4.35 Apodemus sylvaticus’un Trakya/Adalar ve Anadolu haplotip gruplarina
iligkin molekiiler varyans analizi sonuglari

Serbestlik Kareler Varyans Varyasyon
Varyasyon kaynagi .
derecesi (df) toplam bilesenleri yiizdesi

Gruplar arasi 1 149.042 48.79167 Va 96.26
Gruplari olusturan

populasyonlar aras 2 5.333 0.77083 Vb 1.52
Populasyonlar ici 4 4.5 1.12500 Vc 2.22
Toplam 7 158.875 50.68750

Fiksasyon indeksleri

FSC: 0.40659 (Vb) P< 0.01369
FST:  0.97781 (Vc) P<0.07429
FCT: 0.96260 (Va) P< 0.26979
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Populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin derecesini ve gen akisinin seviyesini
belirlemek amaciyla fiksasyon indisi olarak bilinen Fst degerleri hesaplandi. Buna gore
Trakya/Adalar ve Anadolu haplotip gruplar1 arasindaki Fst degeri (0.96772) bu iki
haplotip grubu arasinda yiiksek genetik farklilasmanin oldugunu gostermektedir. Her iki
haplotip grubu arasinda gen akis seviyesi Nm= 0,02 olarak bulundu (Cizelge 4.36).

Cizelge 4.36 Apodemus sylvaticus’un 2 farkli haplotip grubu arasindaki FST (genetik
farklilagsma) degerleri

Populasyonlar 1 2
1. Samsun-Kurupelit 0.00000
2. Trakya/Adalar 0.96772 0.00000

Populasyonun demografik ge¢misini yansitan analizler sonucunda belirlenen iki farkli
notralite testi sonucu pozitif olarak bulunmustur. Bu Tiirkiye’de yasayan Apodemus
sylvaticus  populasyonlarinin ~ populasyon  genislemesine maruz  kalmadigin

gostermektedir (Cizelge 4.37).

Cizelge 4.37 Apodemus sylvaticus’un iki haplotip grubuna ait notralite testlerinin
sonuglari

SAMSUN-KURUPELIT TRAKYA/ADALAR

Tajima’s D 0.00000 1.18059
P 1.00000 0.89500
Birey Sayisi 2 6
Fu's Fs testi 2.19722 1.14056
P 0.54100 0.71900
Haplotip Sayisi 2 3
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4.1.6 Apodemus agrarius’ un sitokrom b bolgesi analizleri

Tiirkiye’deki tek lokaliteden elde edilen 4 Apodemus agrarius ornegi igin toplam 3
haplotip belirlendi (Cizelge 4.38). Bu haplotipler her bir A. agrarius ornegine ait
mitokondriyal DNA’nin toplam 1059 baz uzunlugundaki sitokrom b bolgesine ait DNA
dizilerinden olusan veri seti kullanilarak belirlendi. Analiz edilen 4 6rnege ait sitokrom
b dizisinden olusan veri setinde haplotip gesitliligi (h) degeri oldukga yiiksek olmasina
karsin niikleotit ¢esitliligi (m) diisiik bulundu (h=0,833 7=0,00315).

Cizelge 4.38 Apodemus agrarius’un sitokrom b boélgesi haplotipleri

Hablotinler Haplotip Miize/Genba Lokaliteler ve
piotip Frekans1 nk Numarasi Ornek Sayilari

Hap 1 1 5538 Kirklareli-Demirkoy-igneada

Hap 2 1 5539 Kirklareli-Demirkéy-igneada

Hap_3 2 2395-2497 Kirklareli-Demirkoy-igneada

Hap 4 1 AB303226.1 italya

Hap 5 1 AB303225.1 Giiney Kore

Hap 6 1 AB096817.1 Almanya

Hap_7 1 AB096816.1 Tayvan

Hap 8 1 AB096815.1 Cin

Hap 9 1 AB032851.1 Rusya

Hap_10 1 JX457720.1 Mus

Hap_ 11 1 JX457718.1 Mus

Hap_ 12 1 AB746365.1 Rattus

Hap 13 1 AB746363.1 Rattus

A. agrarius’in 4 orneginden olusan veri setinde 1053 bolge degiskenlik gdostermezken
(monomorfik, invariable), 6 bolgenin degiskenlik gosterdigi tespit edildi (polimorfik,
variable). Parsimonik bilgilendirici bolge sayist ise 2 olarak bulundu. 1059 bazdan
olusan veri seti icin niikleotid frekanslar1t A = % 29,65, T/U = % 29,79, C = % 27,43 ve
G = % 13,13 olarak bulundu. NJ ve ML agaclarinda benzerlik oldugu gortildii (Sekil
4.16-4.17).
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0 Hap 1 JKirklareli-Demirk Gy
2 { Hee 2 JKirklareli-Demirkdy
® L Hsp 4 Titalya
o1 —: Hap 2 “Kirklareli-Demirk Gy
=5 Hap @ ") Almanya
Hep 2 JRusya

100 — Hee 5 ]Giiney Kore
L Hs:E JCin

Hap 7 TJTayvan

Hap 10
[ :| Mus musculns

:| Rafius norvegicus

Sekil 4.16 Apodemus agrarius’un Tiirkiye’deki 3 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren TN93 niikleotit degisim
modeline gore olusturulan ML agaci

489': 2395 agr kirklareli
87 2497 agr kirklareli
68 —————— 5538 agr kirklareli
5539 agr kirklareli

94 51 { AB303226.1 ITALYA
50 AB096817.1 ALMANYA
AB032851.1 RUSYA

[—— AB303225.1 GUNEY KORE
22l AB096815.1 CIN

82

AB096816.1 TAYVAN

100 JX457720.1 Mus musculus
JX457718.1 Mus musculus

100 { AB746365.1 Rattus nonegicus
100 AB746363.1 Rattus nonegicus

Sekil 4.17 Apodemus agrarius’un Tirkiye’deki 2 Ornegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ agaci
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4.1.7 Apodemus flavicollis’in kontrol bolgesi analizleri

Tiirkiye’deki 18 farkli lokaliteden elde edilen 47 Apodemus flavicollis 6rnegi igin
toplam 35 haplotip belirlendi (Cizelge 4.39). Bu haplotipler her bir A. flavicollis
Ornegine ait mitokondriyal DNA’nin yaklasik 440 baz uzunlugundaki sitokrom b
bolgesine ait DNA dizilerinden olusan veri seti kullanilarak belirlendi. Analiz edilen 47

ornege ait sitokrom b dizisinden olusan veri setinde haplotip ¢esitliligi (h) ve niikleotit

cesitliligi () degeri oldukga yiiksek bulundu (h=0,988, 1=0,03297).

Cizelge 4.39 Apodemus flavicollis’in kontrol bolgesi haplotipleri

Haplotip Miize/Genbank

Lokaliteler ve

e Frekans1  Numarasi Ornek Sayilari

Hap_1 1 5348 Samsun-Cakall (1)

Hap_2 1 3909 Trabzon-Yomra (1)

Hap_3 1 2129 Bolu-Abant (1)

Hap_4 1 6859 Canakkale-Biga-Sinekgi (1)
Hap_5 1 5130 Sinop-Biirniik (1)

Hap_6 1 7171 Giresun-Bulancak (1)

Hap_7 1 5200 Zonguldak (1)

Hap_8 1 5201 Zonguldak (1)

Hap_9 1 3748 Zonguldak (1)

Hap_10 1 6406 Kocaeli-Kartepe (1)

Hap_11 1 6309 Kocaeli-Kartepe (1)

Hap_12 1 6311 Kocaeli-Kartepe (1)

Hap_13 3 3964-2839-3454 istanbul-Beykoz (1), Ordu-Akkus (1), Corum (1)
Hap_14 3 4031-4033-4035 istanbul-Beykoz (3)

Hap_15 1 4032 istanbul-Beykoz (1)

Hap_16 1 4036 istanbul-Beykoz (1)

Hap_ 17 1 4037 istanbul-Beykoz (1)

Hap_18 1 3428 Ordu-Efirli (1)

Hap_19 2 3471-3472 Ordu-Efirli (2)

Hap_20 1 3452 Corum (1)

Hap_21 2 3453-3455 Corum (2)

Hap_22 2 7085-7087 Tekirdag-Kumbag (2)

Hap_23 1 7086 Tekirdag-Kumbag (1)

Hap_24 2 7088-7092 Tekirdag-Kumbag (2)

Hap_25 1 7090 Tekirdag-Kumbag (1)

Hap_26 1 7091 Tekirdag-Kumbag (1)

Hap_27 1 7103 Canakkale-Gelibolu-Siitliice (1)
Hap_28 1 7104 Canakkale-Gelibolu-Siitliice (1)
Hap_29 1 7105 Edirne-Enez (1)

Hap_30 2 7106-7107 Edirne-Enez (2)

Hap_31 2 7093-7094 Edirne-Azath (2)

Hap_32 1 7095 Edirne-Azath (1)

Hap_33 2 6965-6967 Tekirdag-Cerkezkoy (2)
Hap_34 1 6966 Tekirdag-Cerkezkoy (1)
Hap_35 2 6750-6752 Kirklareli-Kirikkoy (2)

Hap_36 2 gggg;gg:i' Cek Cumhuriyeti (1), Tiirkiye-Istranca (1)
Hap_37 2 AY623067.1 Antalya-Kas (A. mystacinus)
Hap_38 1 AY623066.1 Artvin-Damar (A. mystacinus)
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A. flavicollis’in 47 6rneginden olusan veri setinde 390 bolge degiskenlik gostermezken
(monomorfik, invariable), 47 bolgenin degiskenlik gosterdigi tespit edildi (polimorfik,
variable). Parsimonik bilgilendirici bolge sayisi ise 38 olarak bulundu. HKY+G
(Hasegawa  vd. 1985)  niikleotid  degisim  modeline  gore  ortalama
Transisyon/Transversiyon orant (R) 5,22 olarak hesaplandi. 440 bazdan olusan veri seti
icin niikleotid frekanslar1t A = % 31,9, T/U = % 32,99 C = % 24,59 ve G = % 10,46
olarak bulundu. Veri setindeki niikleotidlerin degisim oranlarimi gdsteren matris
maximum likelihood aligoritmasina gore HKY+G (Hasegawa vd. 1985) niikleotid

degisim modeli kullanilarak hesaplandi (Cizelge 4.40).

Cizelge 4.40 Apodemus flavicollis’in 47 orneginin kontrol bdlgesindeki niikleotit
degisim oranlari

| A TU C G

A . 251 1,87 887
T/U (243 - 20,84 0,80
C 243 2796 - 0,80

G 27,10 2,51 1,87 -

A. flavicollis’in Trakya ve Anadolu’daki 18 lokalitede yayilis gosteren populasyonlari
arasindaki evrimsel iligkiyi belirleyebilmek i¢in yapilan filogenetik analizler sonrasinda,
dallanma bigimleri biiyiik oranda birbirinin benzeri olan NJ ve ML agaclar1 elde edildi
(Sekil 4.18-4.19). Olusturulan her iki evrimsel agagta Trakya ve Anadolu
populasyonlariin birbirlerinden belirgin olarak ayrildig: belirlendi (Sekil 4.20).
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ANADOLU

Apodemus mystacinus

Sekil 4.18 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki 35 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren HKY+G niikleotit
degisim modeline gore olusturulan ML agaci
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31 4033 flv beykoz

i‘f 4035 fiv beykoz

45 4031 flv beykoz
14 5348 flv cakalli

5201 flv zonguldak
12 417; 7171 fiv bulancak
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Sekil 4.19 Apodemus flavicollis’in Tirkiye’deki 47 6rnegi ile GenBank’tan alinan

haplotipleri arasindaki
olusturulan NJ agaci

evrimsel
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Filogenetik agaclar ile benzer olarak, median-joining yontemi ile olusturulan haplotipler
arasindaki evrimsel iligki Orgiisii temelde 2 ana haplotip grubu (genetik soy hatti/soy
hatt1) ortaya ¢ikardi. Bunlar; Trakya haplotipleri ve Avrupa (GenBank) haplotiplerinden
olusan grup ile Anadolu’daki haplotiplerden olusan gruplardir (Sekil 4.20).

Apodemus mystacinus
(D1s Grup)

TRAKYA/AVRUPA

ANADOLU

Sekil 4.20 Apodemus flavicollis’in Tirkiye’deki 35 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligki orgiisii

Apodemus flavicollis mitokondriyal DNA’simin sitokrom b gen bolgesinin genetik
cesitlilik ve genetik farklilagma analizleri 11 lokalitedeki Ornekler {izerinden
gerceklestirildi. Tiim populasyonlar bir arada degerlendirildiginde ytiksek niikleotid
cesitliligi ve haplotip ¢esitliligi oldugu gozlendi (Cizelge 4.41).

Populasyonlar arasindaki genetik mesafe degeri Kimura 2-Parametresi (Kimura 1980)
kullanilarak hesaplandi. Buna gore elde edilen sonuglarda Trakya ve Anadolu haplotip
gruplar1 arasinda % 4,3 degerinde genetik farklilagmanin oldugu tespit edildi (Cizelge
4.42). Apodemus flavicollis’in Tirkiye’deki 17 lokalitedeki populasyonlar arasindaki

Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzakliklar ¢izelge 4.43°de gosterildi.
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Cizelge 4.41 Apodemus flavicollis’in 11 lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri

Birey Sayisi Haplotip Niikleotid Haplotip

Populasyonlar
(N) Sayisi Cesitliligi () Cesitliligi (h)

1. Zonguldak 3 3 0,01068 1,00000
2. Kocaeli 3 3 0,00763 1,00000
3. Istanbul-Beykoz 7 5 0,01111 0,85714
4. Ordu 4 3 0,01335 0,83333
5. Corum 4 3 0,00801 0,83333
6. Tekirdag-Kumbag 6 5 0,01190 0,93333
7. Canakkale-Siitliice 2 2 0,01144 1,00000
8. Edirne-Enez 3 3 0,00915 1,00000
9. Edirne-Azath 4 3 0,00381 0,83333
10. Tekirdag-Cerkezkoy 3 2 0,00763 0,66667
11. Kirklareli-Kirikkoy 2 1 0,00000 0,00000
TUM POPULASYONLAR 41 0,03332 0,98415

Cizelge 4.42 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki haplotip gruplari ile GenBank’tan
alman haplotipler arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan
genetik uzakliklar (diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin

iistii)
HAPLOTIP GRUPLARI 1 2
1. ANADOLU 0,009
2. TRAKYA 0,043

94



Cizelge 4.43 Apodemus flavicollis’in Tiirkiye’deki 17 lokalitedeki populasyonlar
arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzakliklar
(diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin {istii)

POPULASYONLAR 1 7 E] 1 H [ T 3 9 W 1 2 13 14 15 16 17

1. Samsun 0,005 0005 0006 0007 0004 0003 0005 0002 0004 0003 0011 0011 0011 0011 0011 0012
2. Trabzon 0,014 0006 0004 0,005 0005 0003 0002 0004 0002 00035 0010 0010 0010 0011 0011 0011
3. Bolu 0012 0016 0,006 0007 0005 0003 0004 0003 0004 0004 0011 0011 0011 0011 0011 0,012
4, Sineki 0016 0,007 0,019 0004 0006 0,004 0003 0004 0003 0004 0010 0010 0010 0011 0,010 0012
5. Sinop 0021 0012 0023 0,009 0,006 0005 0004 0005 0004 0005 0010 0010 0011 0011 0011 0,012
6. Giresun 0007 0012 0014 0014 0019 0003 0004 0,003 0004 0004 0010 0010 0011 0011 0011 0,012
7. Zonguldak 0006 0006 0003 0009 0010 0,005 0,002 0001 0002 0002 0,009 0009 0010 0010 0010 0011
8. Kocaeli 0010 0,002 0011 0005 0008 0008 0002 0002 0002 0002 0010 0010 0010 0010 0010 0011
9. Beykoz 0003 0009 0003 0009 0014 0007 0003 0003 0,002 0002 0002 0009 0009 0010 0010 0011
10. Ordu 0011 0003 0012 0007 0010 0010 0002 0002 0,005 0001 0010 0009 0010 0002 0010 0011
11. Corum 0008 0006 0012 0008 0013 0009 0003 0003 0,004 0,000 0,010 0010 0010 0010 0010 0,012
12. Kumbag 0053 0,048 0,053 0048 0052 0050 0048 0044 0,045 0,045 0,049 0003 0,001 0002 0,002 0004
13. Siitliice 0040 0044 0049 0044 0047 0,047 0041 0040 0041 0038 0043 0,004 0,003 0003 0002 0005
14. Enez 0054 0047 0,054 0047 0052 0053 0045 0044 0,045 0042 0046 0001 0002 0,001 0001 0,004
15. Azath 0033 0050 0035 0050 0055 0052 0047 0046 0047 0044 0048 0004 0003 0,002 0002 0,005
16. Cerkezkéy 0054 0049 0,054 0046 0053 0052 0048 0047 0046 0,044 0048 0005 0002 0002 0003 0,005
17. Kmnkkay 0062 0057 0062 0057 0062 0060 0056 0054 0054 0055 0060 0009 0012 0008 0011 0011

Apodemus flavicollis populasyonlarinin  mtDNA  kontrol bélgesinde gbzlenen
varyasyonun kaynagini agiklayabilmek icin gergeklestirilen molekiiler varyans analizi
(AMOVA) sonucunda iki ana haplotip grubu arasindaki farkliligin nedeninin gruplar
arasindaki varyasyondan kaynaklandigi tespit edildi (% 77.08). Haplotip gruplarinm
olusturan populasyonlar arasindaki varyasyonun populasyon i¢indeki varyasyona gore
daha yiiksek oldugu tespit edildi. Her ii¢ seviyedeki arastirilan varyasyonlarin fiksasyon
indisleri anlamlidir (Cizelge 4.44).

Cizelge 4.44 Apodemus flavicollis’in Trakya ve Anadolu haplotip gruplarina iliskin
molekiiler varyans analizi sonuglart (AMOVA

Serbestlik Kareler Varyans Varyasyon
Varyasyon kaynag .
derecesi (df) toplam bilesenleri yiizdesi

Gruplar arasi 1 229.237 9.74973Va 77.08
Gruplari olusturan

populasyonlar arasi 15 62.736 0.79464Vb 6.28
Populasyonlar ici 30 63.155 2.10516Vc 16.64
Toplam 46 355.128 12.64953

Fiksasyon indeksleri

FSC: 0.27403 (Vb) P<0,000
FST: 0.83358 (Vc) P<0,000
FCT: 0.77076 (Va) P<0,000
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Populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin derecesini ve gen akiginin seviyesini
belirlemek amaciyla fiksasyon indisi olarak bilinen Fst degerleri hesaplandi. Buna gore
Trakya ve Anadolu haplotip gruplari arasindaki Fst degeri (0.778) bu iki haplotip grubu
arasinda yiiksek genetik farklilasmanin oldugunu gostermektedir. Her iki haplotip grubu
arasinda gen akis seviyesi Nm= 0,16 olarak bulundu (Cizelge 4.45). A. flavicollis’in 11
farkli lokalitedeki populasyonlar1 arasindaki Fst (genetik farklilasma) degerleri ¢izelge
4.46°da gosterildi.

Cizelge 4.45 Apodemus flavicollis’in 2 farkli haplotip grubu arasindaki FST (genetik
farklilasma) degerleri

Fst Gruplar 1 2
1. ANADOLU 0.00000
2. TRAKYA 0.77888 0.00000

Populasyonlarin sec¢ilim baskisina maruz kalip kalmadigini tespit edebilmek icin
Tajima’s D (Tajima 1989) ve Fu’s Fs (Fu 1997) istatistikleri hesaplandi. Populasyon
genislemesi gibi populasyonun boyutunda goriilen degisimler ya da dogrudan secilim
baskis1 altindaki herhangi bir lokus, D istatistiginin negatif deger almasina neden olur.
Aksi yonde, ana populasyonun alt populasyonlara ayrilmasi, dengeli secilim ya da,
yakin zamanda gerceklesen populasyon darbogazi bu istatistigin pozitif deger almasina
neden olur. Fu’s Fs degeri ise populasyonlarin demografik genislemesine kars1 oldukca
hassastir ve genisleme goriilen populasyonlarda negatif yonde biiyiik degerler belirlenir.
Bu iki istatistikten Tajima’s D istatistigi anlamsiz, Fu’s Fs degeri ise istatistiksel olarak
anlamli bulundu. Bu Tiirkiye’de yasayan Apodemus flavicollis populasyonlarinin

populasyon geniglemesine maruz kaldigini gostermektedir (Cizelge 4.47).
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Cizelge 4. 46 Apodemus flavicollis’in 11 farkli lokalitedeki populasyonlari arasindaki
FST (genetik farklilasma) degerleri

0

Populasyon numaralar:: 1. Samsun, 2. Trabzon, 3. Bolu, 4. Canakkale, 5. Sinop, 6. Giresun, 7. Zonguldak, 8. Kocaeli, 9.
Istanbul-Beykoz, 10. Ordu, 11. Corum, 12. Tekirdag-Kumbag, 13. Canakkale-Siitliice, 14, Edirne-Enez, 15. Edirne-Azath, 16.
Tekirdag-Cerkezkoy, 17. Kirklareli-Kimkkoy

Cizelge 4.47 Apodemus flavicollis’in iki haplotip grubuna ait notralite testlerinin
sonugclari

ANADOLU TRAKYA

Tajima’s D -0.41259 -1.18091
P 0.37900 0.10300
Birey Sayisi 27 20
Fu's Fs testi -11.68838 -6.09137
P 0.00000 0.00700
Haplotip Sayis1 21 15

4.1.8 Apodemus mystacinus’ un kontrol bolgesi analizleri

Tiirkiye’deki 12 farkli lokaliteden elde edilen 42 Apodemus mystacinus ornegi igin
toplam 17 haplotip belirlendi (Cizelge 4.48). Bu haplotipler her bir A. mystacinus
ornegine ait mitokondriyal DNA’nin toplam 494 baz uzunlugundaki sitokrom b
bolgesine ait DNA dizilerinden olusan veri seti kullanilarak belirlendi. Analiz edilen 42
ornege ait sitokrom b dizisinden olusan veri setinde haplotip gesitliligi (h) degeri yiiksek
iken niikleotit gesitliligi (7) degeri nispeten diisiik bulundu (h=0,869, 7=0,00905).

Cizelge 4.48 Apodemus mystacinus’un kontrol bdlgesi haplotipleri

. Haplotip Miize/Genbank Lokaliteler ve
Haplotipler "
Frekansi Numarasi Ornek Sayilari
Hap_1 1 2300 Artvin-Ardanug (1)
Hap 2 4 2306-2303-2304-2305 Artvin-Ardanug (4)
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Cizelge 4.48 Apodemus mystacinus’un kontrol bolgesi haplotipleri (devam)

Hap_3 1 3401 Artvin-Ardanug (1)
Hap 4 2 5368-5369 Artvin-Cankurtaran (2)
Hap_5 1 5370 Artvin-Cankurtaran (1)
Hap 6 1 5707 Artvin-Hopa (1)
3797-3798-3343-3342-3363- Trabzon-Siirmene a
3362-3350-3351-7023-7145- . i
7146-7147-7151-7152 Trabzon-Siimela (4), Trabzon-
Hap_7 14 Meryemana (1), Trabzon-
Altindere (2), Tokat-Pazar (1),
Giresun-Bulancak (5)
Hap_8 1 5128 Trabzon-Siirmene (1)
Hap 9 2 5385-5407 Rize-Camlihemsin (2)
Hap_10 3 5405-6386-5415 Rize-Camlihemsin (3)
Hap 11 1 5386 Rize-Camlihemsin (1)
Hap_12 2 7022-7024 Tokat-Pazar (2)
Hap_13 1 7153 Giresun-Bulancak (1)
Hap_14 1 3702 Diizce-Ak¢akoca (1)
Hap_ 15 1 3703 Diizce-Ak¢akoca (1)
Hap_ 16 5 5204-5206-5203-5202-5207 Zonguldak ()
Hap_17 1 6860 Kastamonu-Hanonii (1)
Hap_18 1 AY623067.1 Tiirkiye-Antalya-Kag
Hap_19 1 AY623066.1 Tiirkiye-Artvin-Damar
Hap_20 1 AY623065.1 Suriye-Bloudan
Hap_21 1 AY623064.1 Yunanistan-Delphes
AY623063.1- AY588253.1 Bulgaristan-Gorna  Breznica
Hap_22 2 .
(1), Tiirkiye-Istranca (1)

A. mystacinus’un 42 Orneginden olusan veri

gostermezken (monomorfik, invariable), 24 bolgenin degiskenlik gdsterdigi tespit edildi
(polimorfik, variable). Parsimonik bilgilendirici bolge sayisi ise 14 olarak bulundu. T92
(Tamura, 1992) niikleotid degisim modeline gore ortalama Transisyon/Transversiyon
orani (R) 3,43 olarak hesaplandi. 494 bazdan olusan veri seti i¢in niikleotid frekanslar
A =% 3222, TIU = % 32,22, C = % 17,78 ve G = % 17,78 olarak bulundu. Veri
setindeki niikleotidlerin degisim oranlarin1 gosteren matris maximum likelihood
aligoritmasina gore T92 (Tamura 1992) niikleotid degisim modeli kullanilarak

hesapland1 (Cizelge 4.49).

Cizelge 4.49 Apodemus mystacinus’un 42 Orneginin kontrol bdlgesindeki niikleotit
degisim oranlari

G

A

14,03
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Cizelge 4.49 Apodemus mystacinus’un 42 6rneginin kontrol bolgesindeki niikleotit
degisim oranlar1 (devam)

T/U (340 - 14,03 1,87
C 340 2542 - 1,87
G 2542 3,40 187 -

A. mystacinus’un Anadolu’daki 12 lokalitede yayilis gosteren populasyonlari arasindaki
evrimsel iligkiyi belirleyebilmek icin yapilan filogenetik analizler sonrasinda, dallanma
bigimleri biiylik oranda birbirinin benzeri olan NJ ve ML agaglar1 elde edildi (Sekil
4.21-4.22). Olusturulan her iki evrimsel aga¢ yiiksek seviyedeki bootstrap degerleri ile
desteklenen iki farkli kladdan olustu. Birinci klad Orta ve Dogu Karadeniz
populasyonlarindan, ikinci klad ise Bati Karadeniz’deki Kastamonu, Diizce ve
Zonguldak populasyonlarindan meydana geldi. Benzer sonu¢ evrimsel iligki Orgiisii
analizi sonuglari ile desteklendi (Sekil 4.23). Buna gore Tiirkiye’nin kuzeyinde yayilis
gosteren A. mystacinus populasyonlart Bat1 ve Orta/Dogu Karadeniz Bolgeleri’ndeki

haplotiplerin temsil ettigi iki ana haplotip grubuna ayrildi.
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‘ Hap 21
Hap 22

£

ORTA VE DOGU KARADENiZ

BATI KARADENiZ

Yunanistan-Bulgaristan-Istranca
(GENBANK)

Sekil 4.21 Apodemus mystacinus’un Tiirkiye’deki 17 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren T92 niikleotit degisim

modeline gore olusturulan ML agac1
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12

66 5385 mys camlihemsin
5407 mys camlihemsin
2300 mys ardanuc
5415 mys camlihemsin
6386 mys camlihemsin
5405 mys camlihemsin
—— 5368 mys cankurtaran
3401 mys ardanuc
Z[ 5369 mys cankurtaran
5370 mys cankurtaran
2306 mys ardanuc
2303 mys ardanuc
2304 mys ardanuc
17 2305 mys ardanuc

23

13

5707 mys hopa
— 5128 mys sumela

40 — 5386 mys camlihemsin

AY623066.1 Apodemus mystacinus

7153 mys bulancak

3797 mys surmene

3798 mys sumela

3343 mys sumela

3342 mys sumela

3363 mys sumela

3362 mys meryemana

45

3350 mys altindere
3351 mys altindere
7023 mys pazar

7145 mys bulancak
7146 mys bulancak
7147 mys bulancak
7151 mys bulancak
7152 mys bulancak
— 7022 mys pazar

g7 L— 7024 mys pazar

AY623067.1 Apodemus mystacinus

82

AY623065.1 Apodemus mystacinus
3702 mys akcakoca
40 3703 mys akcakoca
6860 mys hanonu
5204 mys zonguldak
5206 mys zonguldak
5202 mys zonguldak
5203 mys zonguldak
12 5207 mys zonguldak

AY623064.1 Apodemus mystacinus
— AY623063.1 Apodemus mystacinus

99 L— AY588253 flv Istranca turkiye

Sekil 4.22 Apodemus mystacinus’un Tiirkiye’deki 42 6rnegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren ve K2P’ye gore

olusturulan NJ agac1
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BATI KARADENIZ

ORTA VE DOGU KARADENIZ

Sekil 4.23 Apodemus mystacinus’un Tiirkiye’deki 17 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliski orgiisii

A. mystacinus populasyonlar1 7 farkli lokalitedeki populasyonlar arasinda haplotip
cesitliligi yliksek bulunurken, niikleotit ¢esitliligi nispeten daha diisiik bulundu. Genetik
cesitlilik parametreleri hesaplanirken tek Ornegi bulunan lokaliteler analiz disinda

birakildi (Cizelge 4.50).

Cizelge 4.50 Apodemus mystacinus’un 7 lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri

Populasyonlar Birey Sayisi Haplotip Niikleotid Haplotip
(N) Sayisi Cesitliligi () Cesitliligi (h)
Artvin 10 6 0,00576 0,84444
Trabzon 9 2 0,00090 0,22222
Diizce 2 2 0,01012 1,00000
Giresun 6 2 0,00067 0,33333
Rize 6 2 0,00175 0,73333
Tokat 3 2 0,00270 0,66667
Zonguldak 5 1 0,00000 0,00000
TUM POPULASYONLAR 41 0,00859 0,86220
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Haplotip gruplart (Bati Karadeniz-Orta/Dogu Karadeniz) arasindaki Kimura-2
parametresine gore (K2P) hesaplanan genetik mesafe degeri % 1,4 olarak bulunmustur
(Cizelge 4.51). A. mystacinus’un Tiirkiye’deki 8 lokalitedeki populasyonlar1 arasindaki
K2P degerlerinde Diizce, Zonguldak ve Kastamonu populasyonlar1 ile diger
populasyonlar arasinda yaklasik olarak % 2’ye varan genetik mesafenin bulundugu

goriildii (Cizelge 4.52).

Cizelge 4.51 Apodemus mystacinus’un Tiirkiye’deki 2 ana haplotip grubu arasindaki
Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzaklik (diyagonalin
alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin iistii)

Bat1 Karadeniz 0,005
Orta ve Dogu Karadeniz 0,014

Cizelge 4.52 Apodemus mystacinus’un Tirkiye’deki 8 lokalitedeki populasyonlari
arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzakliklar
(diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin iistii)

POPULASYONLAR 1 2 3 4 5 6 7 8

1. Artvin 0,002 0,002 0,002 0,002 0,005 0,005 0,006
2. Trabzon 0,003 0,002 0,001 0,000 0,006 0,006 0,006
3. Rize 0,003 0,003 0,003 0,002 0,006 0,006 0,006
4. Tokat 0,004 0,001 0,005 0,001 0,006 0,005 0,006
5. Giresun 0,003 0,000 0,004 0,001 0,006 0,006 0,006
6. Diizce 0,015 0,016 0,016 0,015 0,017 0,003 0,003
7. Zonguldak 0,015 0,016 0,016 0,015 0,016 0,004 0,003
8. Kastamonu 0,019 0,020 0,020 0,019 0,021 0,004 0,004

Alt populasyonlar arasindaki genetik farklilagmay1 gosteren fiksasyon indisi (Fsr)
degerleri yiiksektir bariz populasyon farklilasmasini gostermektedir (Cizelge 4.53). Bu
deger iki ana haplotip grubu arasinda yaklasik olarak 0,74 olarak hesaplandi. Bunun
yaninda haplotip gruplar1 arasindaki gen akist (Nm) degeri 0,18 dir.
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Molekiiler varyans analizi sonuglart (AMOVA) haplotip gruplart arasindaki
varyasyonun yiiksek seviyede oldugunu gosterdi. Bu sonug haplotip gruplarini olusturan
populasyonlarin cografik dagilimimin farklilasmada oOnemli katkisinin oldugunu
gostermektedir. Fiksasyon indislerinin her {i¢ii de istatistiksel olarak anlamli bulundu

(Cizelge 4.54).

Cizelge 4.53 Apodemus mystacinus’un 8 farkli lokalitedeki populasyonlari arasindaki
FST (genetik farklilagsma) degerleri

Populasyonlar = 1 2 3 4 5 6 7 8

1. Artvin 0.00000

2. Trabzon 0.43888  0.00000

3. Rize 0.36085 0.71518  0.00000

4. Tokat 0.43171 0.55477  0.70968  0.00000

5. Giresun 0.41613 -0.00834 0.74286 0.55172  0.00000

6. Diizce 0.71434 0.90213  0.84587 0.75180 0.88909  0.00000

7.Zonguldak  0.78581 0.96321  0.94127 0.94361 0.97736 0.74359  0.00000

8. Kastamonu  0.73663 0.95556  0.91475 0.86667 0.96721 -0.11111 1.00000 0.00000

Cizelge 4. 54 Apodemus mystacinus’un Trakya ve Anadolu haplotip gruplarina iliskin
molekiiler varyans analizi sonuglart (AMOVA)

Serbestlik Kareler Varyans Varyasyon
Varyasyon kaynagi .

derecesi (df) toplanm bilesenleri yiizdesi
Gruplar arasi 1 45.082 9.94487 Va 82.77
Gruplari olusturan
populasyonlar arast 6 25.126 1.19820 Vb 9.97
Populasyonlar ici 34 21.411 0.87222 VVc 7.26
Toplam 41 91.619 12.01529 4.51763

Fiksasyon indeksleri

FSC: 0.52603 (Vb) P<0,000
FST:  0.86060 (Vc) P<0,000
FCT: 0.70590 (Va) P< 0.01564

Notralite testleri sonuglarina gére Tajima’s D degeri diisiik seviyede negatif ve Fu’s Fs

degeri pozitif olarak bulunmustur. Her iki istatistigin 6nem dereceleri anlamsiz olarak
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bulundu. Bu durum A. mystacinus populasyonlarinin demografik kararlilikta oldugunu

gostermektedir (Cizelge 4.55).

Cizelge 4.55 Apodemus mystacinus’un iki haplotip grubuna ait nétralite testlerinin
sonugclari

BATI KARADENIZ ORTA VE DOGU KARADENIZ

Tajima’s D -0.97349 -1.07047
P 0.20800 0.14300
Birey Sayis1 8 34
Fu's Fs testi 0.58341 -5.32655
P 0.60400 0.01100
Haplotip Sayisi 4 15

4.1.9 Apodemus uralensis’in kontrol bolgesi analizleri

Tiirkiye’deki 14 farkli lokaliteden elde edilen 34 A. uralensis ornegi i¢in toplam 22
haplotip belirlendi (Cizelge 4.56). Bu haplotipler her bir A. uralensis 6rnegine ait
mitokondriyal DNA’nin toplam 477 baz uzunlugundaki kontrol bdlgesine ait DNA
dizilerinden olusan veri seti kullanilarak belirlendi. Analiz edilen 34 6rnege ait kontrol
bolgesi dizisinden olusan veri setinde haplotip cesitliligi degeri oldukga yiiksek bulundu
(h=0,955). Biitiin populasyonlarin niikleotit ¢esitliligi degeri ise disiik bulundu (7=
0,00965)

Cizelge 4.56 Apodemus uralensis’in kontrol bolgesi haplotipleri

Haplotipler Haplotip Miize/Genbank Numarasi Lokaliteler ve
Frekansi Ornek Sayilar
Hap_1 1 2883 Bolu-Abant (1)
Hap 2 1 2838 Ordu-Akkus (1)
Hap 3 1 2889 Trabzon-Siimela (1)
Hap 4 1 3672 Diizce-Ak¢akoca (1)
Hap 5 1 3697 Bursa-Uludag (1)
Kocaeli-Kartepe (1), Sinop-Biirniik (1),
Hap_6 4 6414-5068-5076-5077 Sinop-Dikmen-Gaktepe (2)
Hap 7 1 6457 Kocaeli-Kartepe (1)
Ardahan-Posof (2), Rize-Cataldere (1),
Hap_8 4 3356-5262-5326-5411 Artvin-Karagsl (1)
Hap_9 1 5278 Ardahan-Posof (1)
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Cizelge 4.56 Apodemus uralensis’in kontrol bolgesi haplotipleri (devam)

Hap 10 1 5067 Sinop-Biirniik (1)
Hap 11 1 5070 Sinop-Biirniik (1)
Hap 12 1 5308 Giresun-Bicik (1)
Hap 13 1 5309 Giresun-Bicik (1)
Hap 14 1 5339 Giresun-Bicik (1)
Hap 15 1 5340 Giresun-Bicik (1)
Trabzon-Siimela (1), Rize-Cataldere (1),
Hap_16 3 5107-5300-5416 Rize-Camlihemsin (1)
Hap 17 1 5109 Trabzon-Siimela (1)
Hap_18 1 5110 Trabzon-Siimela (1)
Hap 19 5 5112-5114-5299-5301-5327 | Trabzon-Siimela (2), Rize-Cataldere (3)
Hap 20 1 5375 Artvin-Karagol (1)
Hap 21 1 5397 Artvin-Karagél (1)
Hap 22 1 5701 Artvin-Hopa (1)
Hap_23 1 AY588257.1 Tiirkiye-Sakarya-Hanyatak
Hap 24 1 AY588256.1 Cek Cumhuriyeti
Hap_25 1 AY623064.1 Apodemus mystacinus (Yunanistan)
Hap 26 1 AY623063.1 Apodemus mystacinus (Bulgaristan)

A. uralensis’in 34 6rneginden olusan veri setinde 438 bolge degiskenlik gostermezken
(monomorfik, invariable), 34 bolgenin degiskenlik gosterdigi tespit edildi (polimorfik,
variable). Parsimonik bilgilendirici bolge sayisi ise 15 olarak bulundu. HKY (Hasegawa
vd. 1985) niikleotid degisim modeline gore ortalama Transisyon/Transversiyon orani
(R) 4,80 olarak hesaplandi. 477 niikleotidden olusan veri seti i¢in niikleotid frekanslari
A =% 29,69, T/U = % 33,29, C = % 26,25 ve G = % 10,77 olarak bulundu. Veri
setindeki niikleotidlerin degisim oranlarin1 gdsteren matris maximum likelihood
aligoritmasina gore HKY (Hasegawa vd. 1985) niikleotid degisim modeli kullanilarak
hesapland1 (Cizelge 4.57).

Cizelge 4.57 Apodemus uralensis’in 34 orneginin kontrol bolgesindeki niikleotit
degisim oranlari

| A TU C G

A - 285 224 893
T/IU (254 - 21,76 0,92
C 254 27,60 - 0,92

G 2462 285 224 -
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Olusturulan NJ ve ML filogenetik agaglarinda Kartepe ve Uludag’dan birer 6rnek diger
populasyonlarin en diginda yer alirken, genel olarak A. uralensis’in Tiirkiye nin
kuzeyinde yasayan populasyonlarinin karmasik bir filogenetik durumunun oldugu
belirlendi. Bu durum A. uralensis populasyonlari arasinda gen akisinin devam ettigini
ve bu tiirlin Tiirkiye’de tek bir populasyonunun oldugunu isaret ettigi soylenebilir (Sekil
4.24-4.25). Evrimsel iligki orgiisii analizi sonuglari ile evrimsel agaclarin sonuclar iyi

bir sekilde ortiismektedir (Sekil 4.26).

91 Hap 21

27 L Hapo

H :Zz z Apodemus uralensis
44 Hap 4
39 _|: Hap 13
Hap 11
7: Hap 18
4 Hap 12
14 Hap 1
71 I s I
12 Hap 14
_69|: Hap 15 _|
99 Hap 5 7]Bursa-Uludag
—|: Hap 23 7] Sakarya-Hanyatak (AY588257.1)
39 Hap 7 ] Kocaeli-Kartepe
—58|: Hap 24 ]Gek Cumhuriyeti (AY588256.1)

— Hap 25
Apodemus mystacinus
YY) S— Hap 26
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Sekil 4.24 Apodemus uralensis’in Tiirkiye’deki 22 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren HKY niikleotit degisim
modeline gore olusturulan ML agaci
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68 5339 url bicik
5340 url bicik
5077 url goktepe
5076 url goktepe
5068 url burnuk
6414 url kartepe
2883 url abant

5308 url bicik

— 5067 url burnuk

54 L— 5701 url hopa

38 3672 url akcakoca
!_E 5309 url bicik

5070 url burnuk
40 5110 url sumela
5109 url sumela

42

N

5107 url sumela

5300 url cataldere

5 5416 url camlihemsin
— 2889 url simela

-
S
|

44 —— 5375 url karagol
2838 url akkus

5112 url sumela
5114 url sumela
5299 url cataldere
5301 url cataldere
6 5327 url cataldere
5278 url posof

57

3356 url posof

5262 url posof

5326 url cataldere

5397 url karagol

12 5411 url karagol

3697 url uludag

AY588257.1 Apodemus uralensis SAKARYA

90

)

39 \_E 6457 url kartepe
62 AY588256.1 Apodemus uralensis CEK CUM

— AY623064.1 Apodemus mystacinus

99 — AY623063.1 Apodemus mystacinus

Sekil 4.25 Apodemus uralensis’in Tirkiye’deki 34 oOrnegi ile GenBank’tan alinan

haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ agaci
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Sekil 4.26 Apodemus uralensis’in Tiirkiye’deki 22 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligki orgiisii

A. uralensis’in 1’den fazla sayida Ornege sahip populasyonlarindaki en yiiksek
niikleotid ¢esitliligi degeri filogenetik agaclarda bazal grup olarak yer alan Kartepe
orneklerini kapsayan Kocaeli lokalitesindedir. Diger lokalitelerdeki populasyonlarin
niikleotid ¢esitliligi degeri diisiik seviyededir. Populasyonlarin haplotip cesitliligi degeri
de yiliksek bulunmustur (Cizelge 4.58).

Cizelge 4.58 Apodemus uralensis’in 7 lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri

Populasyonlar Birey Sayisi Haplotip Niikleotid Haplotip
(N) Sayisi Cesitliligi () Cesitliligi (h)
Kocaeli 2 2 0,02537 1,00000
Sinop 5 3 0,00423 0,70000
Trabzon 6 5 0,00536 0,93333
Ardahan 3 2 0,00141 0,66667
Rize 6 3 0,00366 0,73333
Giresun 4 4 0,00669 1,00000
Artvin 4 4 0,00987 1,00000
Tiim Populasyonlar 30 27 0,00882 0,94253
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Populasyonlar arasindaki genetik mesafe degerleri oldukca diisiik seviyededir. En
yiiksek K2P degerleri Bursa ile diger lokalitelerdeki populasyonlar arasindadir (Cizelge
4.59).

Cizelge 4.59 Apodemus uralensis’in Tiirkiye’deki 11 lokalitedeki populasyonlari ile
GenBank’tan alinan haplotipler arasindaki Kimura-2 parametresine gore
hesaplanan genetik uzakliklar (diyagonalin alt1) ve standart sapmalar
(diyagonalin tistii)

Populasyonlar 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11
1. Bolu 0,004 0,003 0,003 0,008 0,002 0,006 0,002 0,002 0,003 0,003
2. Ordu 0,009 0,002 0,004 0,008 0,004 0,006 0,003 0003 0,002 0,003
3. Trabzon 0,004 0,003 0,002 0,007 0,002 0,004 0,001 0002 0,000 0,001
4. Diizce 0,004 0,009 0,004 0,008 0,002 0,006 0,001 0001 0,003 0,003
5. Bursa 0,026 0,026 0,022 0,026 0,006 0,008 0,007 0,007 0,007 0,007
6. Kocaeli 0,002 0,007 0,002 0002 0,015 0,006 0,000 0001 0,002 0,002
7. Ardahan 0,013 0011 0008 0013 0,029 0,010 0,004 0,005 0,003 0,001
8. Sinop 0,002 0,006 0001 0001 0,022 0,000 0,010 0,000 0,001 0,002
9. Giresun 0,002 0,006 0002 0001 0,024 -0,001 0011 0,000 0,002 0,002
10. Rize 0,006 0,002 0000 0005 0,022 0,003 0,006 0,002 0,003 0,000
11. Artvin 0,006 0,005 0001 0,006 0,022 0,003 0,001 0,002 0,004 0,000

Populasyonlarin yayilis gosterdigi lokalitelerin cografik pozisyonlarina gore 4 gruba
ayrilarak  gerceklestirilen molekiiler varyans analizi sonuglart gruplar arasi
varyasyondan ziyade populasyon i¢i varyasyonlarin bu tiiriin populasyonlari arasindaki
genetik varyasyonun nedeni oldugunu gosterdi. Ancak populasyonlar1 olusturan
bireylerden ileri gelen varyasyon yiizdesinin 6nem derecesi istatistiksel olarak anlamsiz
bulundu. Dolayist ile populasyonlar arasindaki varyasyon yiizdesi diisiiktiir ve bu da
genetik farklilagsmanin az oldugunu gosteren bir baska bulgudur. Benzer sekilde sadece
Bursa Uludag 6rnegi ile diger ii¢ grup arasindaki Fst degeri yliksek iken diger gruplar
arasindaki genetik farklilasma daha diisiik seviyededir (Cizelge 4.60-4.61).

Notralite testlerinde negatif yiiksek degerler s6z konusudur, ancak, Tajima’s D ve Fu’s
Fs istatistiklerinin istatistiksel olarak anlamsiz olmasi bu tiiriin populasyonlarindaki

demografik kararlig1 gosterir (Cizelge 4.62).
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Cizelge 4.60 Apodemus uralensis’in haplotip gruplarina iliskin molekiiler varyans
analizi sonuglart (AMOVA)

Serbestlik Kareler Varyans Varyasyon
Varyasyon kaynagi . .
derecesi (df) toplam bilesenleri yiizdesi
Gruplar arasi 3 24.099 0.83684 Va
Gruplari olusturan
populasyonlar aras: 7 19.156 0.39915 Vb
Populasyonlar ici 23 33.833 1.47101 Vc
Toplam 33 77.088 2.70701

Fiksasyon indeksleri

FSC: 0.21343 (Vb) P<0.11339
FST:  0.45659 (Vc) P<0.00000
FCT: 0.30914 (Va) P<0.00098

Cizelge 4.61 Apodemus uralensis’in 4 farkli lokalitedeki populasyonlar1 arasindaki FST
(genetik farklilagma) degerleri

Fst 1

1. Kocaeli-Bolu-Diizce 0.00000
2. Bursa 0.48148
3. Sinop-Ordu-Giresun 0.05576
4. Trabzon-Ardahan-Rize-Artvin 0.31195

0.00000
0.78291
0.74435

0.00000
0.23546

0.00000

Cizelge 4.62 Apodemus uralensis’in dort haplotip grubuna ait ndtralite testlerinin

sonuglari
Kocaeli-Bolu-Diizce Bursa Sinop-Ordu-Giresun Trabzon-Ardahan-Rize-Artvin
Tajima’s D -0.84532 0.00000 -1.22774 -0.74167
P 0.10000 1.00000 0.11300 0.25400
Birey Sayisi 4 1 10 19
Fu's Fs testi -0.09451 0.00000 -3.76820 -2.55749
P 0.27500 0.01000 0.09200
Haplotip Sayis1 4 1 8 10
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4.1.10 Apodemus witherbyi’nin kontrol bolgesi analizleri

Tiirkiye’deki 10 farkli lokaliteden elde edilen 22 Apodemus witherbyi 6rnegi igin
toplam 14 haplotip belirlendi (Cizelge 4.63). Bu haplotipler her bir A. witherbyi
ornegine ait mitokondriyal DNA’nin toplam 505 baz uzunlugundaki kontrol bolgesine
ait DNA dizilerinden olugan veri seti kullanilarak belirlendi. Analiz edilen 22 6rnege ait
sitokrom b dizisinden olusan veri setinde haplotip ¢esitliligi degeri oldukca yiiksek
bulundu (h=0,926). Biitiin populasyonlarin niikleotit ¢esitliligi degeri ise diisiik bulundu
(7= 0,00936)

Cizelge 4. 63 Apodemus witherbyi’nin kontrol bolgesi haplotipleri

Haplotipler Haplotip Migzﬁ:::s?nk Lokaliteler ve
Frekansi Ornek Sayilar:

Hap 1 1 6832 Canakkale-Bozcaada (1)

Hap_ 2 5 6834-6843-6848- Canakkale-Bozcaada (3_), Canakkale-Biga-
- 6850-7101 Sinekgi (1), Edirne-Orhaniye (1)

Hap_3 1 6841 Canakkale-Bozcaada (5)

Hap_4 5 2007-7110 Cfln?kkale-Gelibolu (1), Canakkale-Gelibolu-

Siitliice (1)

Hap_5 4 7029-7102-7109-7116 Canakkale-GeI!bolu (1), Edirne-Orhaniye (1),
- Canakkale-Gelibolu-Siitliice (2)

Hap_6 1 7099 Edirne-Orhaniye (1)

Hap_7 1 7089 Tekirdag-Kumbag (1)

Hap_8 1 7111 Canakkale-Gelibolu-Siitliice (1)

Hap_9 1 2705 Ardahan (1)

Hap 10 1 2823 Samsun-Kurupelit (1)

Hap_ 11 1 2850 Samsun-Kurupelit (1)

Hap_12 1 2875 Samsun-Kurupelit (1)

Hap_13 1 2739 Kocaeli-Kartepe (1)

Hap_14 1 3451 Corum (1)

Hap_15 1 AY588263.1 Tiirkiye-Safranbolu

Hap_16 1 AY588260.1 Tiirkiye-Hakkari

Hap_17 1 AY623067.1 Tiirkiye-Antalya (Apodemus mystacinus)

Hap_18 1 AY623066.1 Tiirkiye-Artvin-Damar (Apodemus mystacinus)

A. witherbyi’nin 22 6rneginden olusan veri setinde 483 bolge degiskenlik gostermezken
(monomorfik, invariable), 22 bolgenin degiskenlik gosterdigi tespit edildi (polimorfik,
variable). Parsimonik bilgilendirici bolge sayist ise 11 olarak bulundu. HKY
(Hasegawa, 1985) niikleotid degisim modeline gore ortalama Transisyon/Transversiyon

orant (R) 27,23 olarak hesaplandi. 505 niikleotidden olusan veri seti i¢in niikleotid
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frekanslart A = % 30,81, T/U = % 32,53, C =% 24,71 ve G = % 11,95 olarak bulundu.

Veri setindeki niikleotidlerin degisim oranlarin1 gdsteren matris maximum likelihood

aligoritmasina gore HKY (Hasegawa, 1985) niikleotid degisim modeli kullanilarak
hesaplandi1 (Cizelge 4.64).

Cizelge 4.64 Apodemus witherbyi’nin 22 6rneginin kontrol bolgesindeki niikleotit

degisim oranlari

| A TU C G
A - 055 042 11,55
TIU |052 - 23,87 0,20
C 052 3142 - 0,20
G 29,76 055 042 -

Olusturulan ML filogenetik agaclarinda A. witherbyi’nin Trakya, Bozcaada ve Anadolu

haplotiplerinin ayrilmadiklar1 ve birarada gruplandiklar1 gozlendi. NJ agacinda da

benzer durum gorildi (Sekil 4.27 ve Sekil 4.28). Evrimsel iligski orgilisii analizi

sonuglari ile evrimsel agaglarin sonuglart benzer sonuglar gosterdi (Sekil 4.29).

17

Hap 4 N
Hap 7
TRAKYA
Hap 1

Hap 11 ] KURUPELIT

Hap 2

] BOZCAADA / GANAKKA LE/ EDIRNE
Hap 3

Hap 8 ] CANAKKALE
Hap 9

31 Hap 10
Hap 14

37 Hap 13
54 Hap 16

Hap 5 7] CANAKKALE/EDIRNE

Apodemus witherbyi

ANADOLU

Hap 15 ] SAFRANBOLU
Hap 12 KURUPELIT

— Hap 17

- Hap 18 ]Apoa'emus mystacinus

Sekil 4.27 Apodemus witherbyi nin Tirkiye’deki 14 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren HKY niikleotit degisim
modeline gore olusturulan ML agaci
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13 6841 wtb bozcaada
3 _|: 7101 wtb orhaniye
6850 wtb sinekci
6848 wtb bozcaada

22

6843 wtb bozcaada
23 6834 wtb bozcaada
6832 wtb bozcaada
7099 wtb orhaniye
7007 wtb gelibolu
7089 wtb kumbag
33 7110 wtb sutluce
36 2823 wtb kurupelit
3451 wtb corum

53

56

12

53

.

34 2739 wtb kartepe
60 AY588260 wtb hakkari
7111 wtb sutluce
2850 wtb kurupelit
2705 wtb ardahan
7029 wtb gelibolu
7102 wtb orhaniye
15 7109 wtb sutluce
?E 7116 wtb sutluce
AY588263 wtb safranbolu
2875 wtb kurupelit
— AY623067.1 ANTALYA Apodemus mystacinus
Py — AY623066.1 ARTVIN Apodemus mystacinus

ﬁﬁ

22

36 24

95

Sekil 4.28 Apodemus witherbyi’nin Tiirkiye’deki 22 6rnegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ agaci
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Apodemus mystacinus
(D1s grup)

Apodemus witherbyi

Sekil 4.29 Apodemus witherbyi’nin Tirkiye’deki 14 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliski orgiisii

Apodemus witherbyi’nin mitokondriyal DNA’sinin kontrol bolgesinin genetik ¢esitlilik
ve genetik farklilagma analizleri, sadece birer 6rnek ile temsil edilen 5 lokalite (Corum,
Ardahan, Canakkale-Biga-Sinek¢i, Tekirdag-Kumbag, Kocaeli-Kartepe) hari¢ tutularak
geri kalan 5 lokalitedeki ornekler ilizerinden gerceklestirildi. Tiim populasyonlar bir
arada degerlendirildiginde yiiksek haplotip ¢esitliliginden s6z edilebilirken, niikleotid
cesitliliginin diisiik seviyede oldugu gozlendi. (Cizelge 4.65).

Cizelge 4.65 Apodemus witherbyi’nin 5 farkli lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri

Populasyonlar Birey Haplotip Niikleotid Haplotip
Sayisi Sayis1 Cesitliligi Cesitliligi (h)
(N) ()
Edirne-Orhaniye 3 3 0,01188 1,00000
Canakkale-Bozcaada 5 3 0,00158 0,70000
Samsun-Kurupelit 3 3 0,01584 1,00000
Canakkale-Gelibolu 2 2 0,01386 1,00000
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Cizelge 4.65 Apodemus witherbyi’nin 5 farkli lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri (devam)

Canakkale-Gelibolu-Siitliice 4 3 0,00924 0,83333
Tiim Populasyonlar 17 0,00906 0,90441

Apodemus witherbyi’nin 10 farkli lokaliteden populasyonlar1 arasindaki genetik mesafe
degerleri disik seviyededir. Anadolu’daki Kocaeli-Kartepe ile bu tiiriin diger
lokalitelerdeki populasyonlar1 arasindaki K2P degerleri nispeten daha yiiksek
degerlerdir ve bu lokalitedeki populasyon ile diger populasyonlar arasinda yaklasik %1

oraninda genetik mesafe vardir (Cizelge 4.66).

Cizelge 4.66 Apodemus witherbyi’nin Tiirkiye’deki 10 lokalitedeki populasyonlari
arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzakliklar
(diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin iistii

POPULASYONLAR 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
1. Bozcaada 0,000 0,002 0,001 0,004 0001 0,003 0,001 0,004 0,003
2. Sinekei 0,000 0,002 0,001 0,004 0,001 0,003 0,001 0,004 0,003
3. Gelibolu 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,003 0,001 0,004 0,004
4. Orhaniye 0,000 0,001 -0,005 0,002 0,001 0,002 0,001 0,004 0,003
5. Kumbag 0,007 0,008 0,002 0,003 0,003 0,005 0,003 0,005 0,005
6. Siitliice 0,003 0,003 -0,004 -0,002 0,006 0,002 0,001 0,004 0,003
7. Ardahan 0,006 0,006 0,004 0,004 0,014 0,004 0,002 0,005 0,003
8. Kurupelit 0,001 0,001 -0,001 -0,001 0,007 0,000 0,004 0,003 0,002
9. Kartepe 0,008 0,008 0,010 0,009 0,016 0,011 0,014 0,006 0,004
10. Corum 0,006 0,006 0,006 0,005 0,014 0,007 0,004 0,004 0,010

Apodemus witherbyi populasyonlarinin  mtDNA  kontrol boélgesinde gbzlenen
varyasyonun kaynagini agiklayabilmek i¢in gerceklestirilen molekiiler varyans analizi
(AMOVA) sonucunda Trakya ve Anadolu haplotip gruplart arasindaki farkliligin
nedeninin populasyon i¢i varyasyondan kaynaklandigi tespit edildi (% 85.07).

Fiksasyon indisleri istatistiksel olarak anlamsizdir (Cizelge 4.67).
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Cizelge 4.67 Apodemus witherbyi’nin Trakya ve Anadolu haplotip gruplarina iliskin
molekiiler varyans analizi sonuglari

Serbestlik Kareler Varyans Varyasyon
Varyasyon kaynagi .
derecesi (df) toplam bilesenleri yiizdesi

Gruplar arasi 1 5.116 0.31986 Va 12.51
Gruplari olusturan

populasyonlar arasi 8 18.421 0.06187 Vb 2.42
Populasyonlar ici 12 26.100 2.17500 Ve 85.07
Toplam 21 49.636 2.55673

Fiksasyon indeksleri

FSC: 0.02766 (Vb) P<0.54154
FST:  0.14930 (Vc) P<0.22678
FCT: 0.12510 (Va) P<0.07331

Populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin derecesini ve gen akisinin seviyesini
belirlemek amaciyla fiksasyon indisi olarak bilinen Fst degerleri hesaplandi. Buna gore
Trakya ve Anadolu haplotip gruplart arasindaki Fst degeri (0.12948) bu iki haplotip
grubu arasinda yiiksek genetik farklilasmanin oldugunu gostermektedir. Her iki haplotip

grubu arasinda gen akis seviyesi Nm= 4.84 olarak bulundu (Cizelge 4.68-4.69).

Cizelge 4.68 Apodemus witherbyi’nin iki haplotip grubu arasindaki FST (genetik
farklilasma) degerleri

Fst | ANADOLU (Corum, Ardahan, Kocaeli, Samsun) 0.00000
TRAKYA (Canakkale-Siitliice, Tekirdag, Edirne, Canakkale- 0.12948 0.00000
Bozcaada, Canakkale-Gelibolu, Canakkale-Sinek¢i)

Cizelge 4.69 Apodemus witherbyi’nin 10 farkli lokalitedeki populasyonlari arasindaki
FST (genetik farklilasma) degerleri

Fst 1 2 3 4 5) 6 7 8 9 10
1. Bozcaada =~ 0.00000

2. Sinekgi -1.00000  0.00000

3. Gelibolu 0.48433  -0.55556 = 0.00000

4. Orhaniye  0.19263 -0.80000  -0.54054  0.00000

5. Kumbag 0.80000 1.00000 -0.55556  -0.28571 = 0.00000

6. Siitliice 0.40567 -0.16667  -0.48673  -0.26829  0.15152  0.00000
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Cizelge 4.69 Apodemus witherbyi’nin 10 farkli lokalitedeki populasyonlar1 arasindaki
FST (genetik farklilagma) degerleri

7. Ardahan 0.76471  1.00000 -0.27273  -0.20000  1.00000 -0.03704  0.00000
8. Kurupelit =~ 0.21824  -0.84615 -0.11290 -0.10526  -0.04348  0.02703 -0.33333 0.00000
9. Kartepe 0.81818  1.00000 0.17647 0.18182 1.00000 0.41667 1.00000 -0.14286  0.00000

10. Corum 0.76471 = 1.00000 -0.07692  -0.05882  1.00000 0.22222 1.00000 -0.33333  1.00000 = 0.00000

Populasyonlarin se¢ilim baskisina maruz kalip kalmadigini tespit edebilmek igin
Tajima’s D (Tajima 1989) ve Fu’s Fs (Fu 1997) istatistikleri hesaplandi. Populasyon
genislemesi gibi populasyonun boyutunda goriilen degisimler ya da dogrudan secilim
baskist altindaki herhangi bir lokus, D istatistiginin negatif deger almasina neden olur.
Aksi yonde, ana populasyonun alt populasyonlara ayrilmasi, dengeli se¢ilim ya da,
yakin zamanda gergeklesen populasyon darbogazi bu istatistigin pozitif deger almasina
neden olur. Fu’s Fs degeri ise populasyonlarin demografik genislemesine kars1 oldukca
hassastir ve genisleme goriilen populasyonlarda negatif yonde biiyiik degerler belirlenir.
D istatistigi Anadolu grubunda negatif degerde olmasina karsin, Trakya/Bozcaada
grubunda pozitif degerdedir ve her iki grupta da istatistiksel olarak anlamsizdir. Trakya
ve Bozcaada haplotip grubunda ise bu iki istatistik pozitif deger almistir. Fs istatistigi
ise her iki grupta da negatif degerdedir ve iki grupta da istatistiksel olarak anlamsizdir.
Bu Tiirkiye’de yasayan A. witherbyi populasyonlarinin yakin zamanda herhangi bir
populasyon genislemesine maruz kalmadigini aksine demografik kararlilikta oldugunu

gostermektedir (Cizelge 4.70).

Cizelge 4.70 Apodemus witherbyi’nin iki haplotip grubuna ait nétralite testlerinin
sonuglar1

ANADOLU TRAKYA VE BOZCAADA

Tajima’s D -0.22144 0.58121
P 0.46700 0.74300
Birey Sayisi 6 16
Fu's Fs testi -1.71475 -0.74341
P 0.08200 0.35700
Haplotip Sayisi 6 8
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4.1.11 Apodemus agrarius’ un kontrol bolgesi analizleri

Tiirkiye’deki tek lokaliteden elde edilen 4 A. agrarius ornegi icin toplam 3 haplotip
belirlendi (Cizelge 4.71). Bu haplotipler her bir A. agrarius 6rnegine ait mitokondriyal
DNA’nin toplam 456 baz uzunlugundaki kontrol bolgesine ait DNA dizilerinden olusan
veri seti kullanilarak belirlendi. Analiz edilen 4 6rnege ait kontrol bolgesi dizisinden
olusan veri setinde haplotip ¢esitliligi (h) degeri oldukca yiiksek olmasina karsin
niikleotit ¢esitliligi (n) diisiik bulundu (h=0,833 7=0,00334).

Cizelge 4.71 Apodemus agrarius’un kontrol bolgesi haplotipleri

. Haplotip Miize/Genbank Lokaliteler ve

Haplotipler -
Frekansi Numarasi Ornek Sayilar

Hap_1 1 5538 Kirklareli-Demirkoy-igneada
Hap 2 1 5539 Kirklareli-Demirkoy-igneada
Hap 3 2 2395-2497 Kirklareli-Demirkoy-igneada
Hap 4 1 HQ655921.1 Cin
Hap 5 1 HQ655924.1 Cin
Hap 6 1 HQ655923.1 Cin
Hap 7 1 HQ655922.1 Cin
Hap_8 1 KC139204.1 Mus musculus domesticus
Hap 9 1 KC139206.1 Mus musculus domesticus
Hap 10 1 HQ655915.1 Rattus norvegicus
Hap 11 1 HQ655911.1 Rattus norvegicus

A. agrarius’in 4 orneginden olusan veri setinde 446 bolge degiskenlik gdostermezken
(monomorfik, invariable), 3 bolgenin degiskenlik gosterdigi tespit edildi (polimorfik,
variable). Parsimonik bilgilendirici bdlgenin olmadig: tespit edidi. HKY (Hasegawa vd.
1985) niikleotid degisim modeline gore ortalama Transisyon/Transversiyon orani (R)
4,46 olarak hesaplandi. 446 niikleotidden olusan veri seti i¢in niikleotid frekanslar1 A =
% 30,87, T/U = % 30,56, C = % 26,51 ve G = % 12,06 olarak bulundu. Veri setindeki
niikleotidlerin degisim oranlarmi gosteren matris maximum likelihood aligoritmasina
gore HKY (Hasegawa vd. 1985) niikleotid degisim modeli kullanilarak hesaplandi
(Cizelge 4.72). NJ ve ML agaglar1 benzer 6zellikler gosterdi (Sekil 4.30-4.31).
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Cizelge 4.72 Apodemus agrarius’un 4 Orneginin sitokrom b bolgesindeki niikleotit
degisim oranlari

| A TU C G

A - 2,712 236 991
T/U (2,75 - 21,79 1,07
C 2,5 2512 - 1,07

G 2537 2,72 236 -

79 Hap 3 Kirklareli-Demirkdy

Hap2 ]

=6

o0 Hapt

Hap 5

12

CiN

EE et
5L w7 | (GENBANK)
’7 Hap 9 Mus musculus
Hap& |

Hap 10
Rattus norvegicns
wol— Hap11 :| g

Sekil 4.30 Apodemus agrarius’un Tiirkiye’deki 3 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren HKY niikleotit degisim
modeline gore olusturulan ML agaci
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71 2395 agr kirklareli
3 { 2497 agr kirklareli
84 5539 agr kirklareli
5538 agr kirklareli
100 HQ655923.1 Apodemus agrarius CIN
HQ655924.1 Apodemus agrarius CIN
34 { HQ655921.1 Apodemus agrarius CIN
51 HQ655922.1 Apodemus agrarius CIN
—— KC139204.1 Mus musculus domesticus
100 L— KC139206.1 Mus musculus domesticus

57

—— HQ655915.1 Rattus norvegicus
10— HQ655911.1 Rattus norvegicus
Sekil 4. 31 Apodemus agrarius’un Tirkiye’deki 4 Ornegi ile GenBank’tan alinan

haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ agaci

4.1.12 Apodemus sylvaticus’un kontrol bolgesi analizleri

Tiirkiye’deki 5 farkli lokaliteden elde edilen 9 Apodemus sylvaticus 6rnegi i¢in toplam 7
haplotip belirlendi (Cizelge 4.73). Bu haplotipler her bir A. sylvaticus 6rnegine ait
mitokondriyal DNA’nin toplam 469 baz uzunlugundaki kontrol bolgesine ait DNA
dizilerinden olusan veri seti kullanilarak belirlendi. Analiz edilen 9 6rnege ait kontrol
dizisinden olusan veri setinde haplotip ¢esitliligi (h) ve niikleotit cesitliligi () degeri
oldukea yiiksek bulundu (h=0,944, 1=0,00990).

Cizelge 4. 73 Apodemus sylvaticus’un kontrol bolgesi haplotipleri

. Haplotip Miize/Genbank Lokaliteler ve
REp U Frekansi Numarasi Ornek Sayilan
Hap 1 1 2822 Samsun-Kurupelit (1)
Hap 2 1 2851 Samsun-Kurupelit (1)
Hap 3 1 2852 Samsun-Kurupelit (1)
6968-7100 Tekirdag-Cerkezkdy (1), Edirne-
Hap_4 2 Orhaniye (1)
Hap 5 2 6791-6823 Balikesir-Marmara Adasi-Topagac (2)
Hap 6 1 6872 Canakkale-Gikeeada (1)
Hap 7 1 6889 Canakkale-Gokceada (1)
Hap 8 1 AY588255.1 Fransa-Mantet
Hap 9 1 AY588252.1 Cek Cumhuriyeti-Musov Betlem
Hap 10 1 AY623076.1 Tiirkiye-Antalya (A. mystacinus)
Hap 11 1 AY623065.1 Suriye-Bloudan (A. mystacinus)
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A. sylvaticus’un 9 6rneginden olusan veri setinde 420 bolge degiskenlik gostermezken
(monomorfik, invariable), 43 bolgenin degiskenlik gosterdigi tespit edildi (polimorfik,
variable). Parsimonik bilgilendirici bolge sayisi ise 37 olarak bulundu. HKY (Hasegawa
1985) niikleotid degisim modeline gore ortalama Transisyon/Transversiyon orani (R)
0,91 olarak hesaplandi. 469 bazdan olusan veri seti i¢in niikleotid frekanslart A = %
29,88, T/U = % 32,93, C = % 26,33 ve G = % 10,87 olarak bulundu. Veri setindeki
niikleotidlerin degisim oranlarin1 gosteren matris maximum likelihood aligoritmasina
gore TN93 (Tamura ve Nei 1993) niikleotid degisim modeli kullanilarak hesaplandi
(Cizelge 4.74).

Cizelge 4.74 Apodemus sylvaticus’un 9 Orneginin sitokrom b bolgesindeki niikleotit
degisim oranlari

| A TU C G

A - 8,57 6,86 521
T/U |7,78 - 12,62 2,83
C 7,78 1578 - 2,83

G 1432 857 686 -

A. sylvaticus’un Trakya/Adalar ve Anadolu’daki 5 lokalitede yayilis gosteren
populasyonlar1 arasindaki evrimsel iligkiyi belirleyebilmek icin yapilan filogenetik
analizler sonrasinda, dallanma bi¢imleri biiylik oranda birbirinin benzeri olan NJ ve ML
agacglart elde edildi. Olusturulan her iki evrimsel agagta Trakya ve Anadolu
populasyonlarinin  birbirlerinden belirgin olarak ayrildigi belirlendi. Buna gore
Anadolu’daki lokalite olan Samsun-Kurupelit 6rnekleri her iki evrimsel agagta bazal
grup olarak yer alirken Marmara Adasi, Gokgeada ve Trakya’daki iki lokalite
(Cerkezkoy-Orhaniye) populasyonlart bir arada gruplandi (Sekil 4.32-4.33). Network

analizi sonucu her iki filogenetik agacin dallanma bi¢imi ile uyumludur (Sekil 4.34).
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61 Hap 4
Y e B
Hap 5
—+ape ] Fransa AY588255.1

ssL——rap9 ] Cek Cumhuriyeti AY588252.1
Hap 1

L Hap2 | Samsun-Kurupelit
66 Hap 3

— Hap 10 B
ol hap11 Apodemus mystacinus

Trakya/Gokceada/Marmara Adasi

Sekil 4.32 Apodemus sylvaticusun Tiirkiye’deki 7 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iliskileri gosteren HKY niikleotit degisim
modeline gore olusturulan ML agac1

75 6791 slv topagac
8 |—|: 6823 slvtopagac
61 A A 6889 slv gokceada
97 6872 slv gokceada

— 6968 slv cerkezkoy
91— 7100 slv orhaniye
—— AY588255.1 FRANSA Apodemus sylvaticus
96— AY588252.1 CEK CUM Apodemus sylvaticus
e 2822 slv kurupelit
99 |—|: 2851 slv kurupelit
87 2852 slv kurupelit
— AY623076 mys antalya kas
100 ——— AY623065 mys suriye

100

Sekil 4.33 Apodemus sylvaticus’un Tiirkiye’deki 9 ornegi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligkileri gosteren ve K2P’ye gore
olusturulan NJ agac1
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Apodemus mystacinus (D Grup)

Avrupa

Samsun-Kurupelit
Trakya/Giokceada/Marmara Adas:

Sekil 4.34 Apodemus sylvaticus’un Tiirkiye’deki 7 haplotipi ile GenBank’tan alinan
haplotipleri arasindaki evrimsel iligki orgiisii

A. sylvaticusun mitokondriyal DNA’sinin kontrol gen bolgesinin genetik ¢esitlilik ve
genetik farklilagma analizleri 4 grup tizerinden gergeklestirildi. Tim gruplar bir arada
degerlendirildiginde yiiksek niikleotid ve haplotip ¢esitliliginin oldugu goriildii. Her bir
populasyon i¢in ayr1 degerlendirmeler yapildiginda ise niikleotid gesitliliginin diisiik
seviyede oldugu gozlendi. Samsun-Kurupelit populasyonunun diger populasyonlara
oranla daha yiiksek niikleotid ve haplotip cesitliligine sahip oldugu gorildii (Cizelge
4.75).

Cizelge 4.75 Apodemus sylvaticus’un 4 farkli lokalitedeki populasyonlarina ait genetik
cesitlilik parametreleri

Populasyonlar Birey Haplotip Niikleotid Haplotip
Sayisi Sayisi Cesitliligi Cesitliligi (h)
(N) (m)

Samsun-Kurupelit 3 3 0,01872 1,00000

Canakkale-Gokgeada 2 2 0,00216 1,00000

Balikesir-Marmara Adasi-Topagag 2 1 0,00000 0,00000

Trakya (Cerkezkoy-Orhaniye) 2 1 0,00000 0,00000

tiim populasyonlar 9 7 0,04284 0,94444
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Populasyonlar arasindaki genetik mesafe degeri Kimura 2-Parametresi (Kimura 1980)
kullanilarak hesaplandi. Buna gore elde edilen sonuglarda Samsun-Kurupelit
populasyonu ile diger populasyonlar arasinda yaklasik olarak % 7 degerinde genetik

farklilasmanin oldugu tespit edildi (Cizelge 4.76).

Cizelge 4.76 Apodemus sylvaticus’un Tirkiye’deki 4 lokalitedeki populasyonlar
arasindaki Kimura-2 parametresine gore hesaplanan genetik uzakliklar
(diyagonalin alt1) ve standart sapmalar (diyagonalin {istii)

POPULASYONLAR

1. Samsun-Kurupelit 0,012 0,013 0,013
2. Trakya (Tekirdag-Cerkezkdy, Edirne-Orhaniye) 0,071 0,005 0,004
3. Balikesir-Marmara Adasi 0,074 0,011 0,002
4. Canakkale-Gokceada 0,071 0,007 0,002

Apodemus sylvaticus populasyonlarinin  mtDNA  kontrol bdolgesinde gozlenen
varyasyonun kaynagini agiklayabilmek icin gerceklestirilen molekiiler varyans analizi
(AMOVA) sonucunda iki ana haplotip grubu arasindaki farkliligin nedeninin gruplar
arasindaki varyasyondan kaynaklandigi tespit edildi (% 86,51) (Cizelge 4.77).

Cizelge 4.77 Apodemus sylvaticus’un Trakya/Adalar ve Anadolu haplotip gruplarina
iliskin molekiiler varyans analizi sonuglari

Serbestlik Kareler Varyans Varyasyon
Varyasyon kaynagi .
derecesi (df) toplanm bilesenleri yiizdesi

Gruplar arasi 1 69.389 16.45556 Va 86.51
Gruplari olusturan

populasyonlar arasi 2 6.333 0.60000 Vb 3.15
Populasyonlar ici 5 9.833 1.96667 Vc 10.34
Toplam 8 85.556 19.02222

Fiksasyon indeksleri

FSC: 0.23377 (Vb) P< 0.07136
FST: 0.89661 (Vc) P< 0.00000
FCT: 0.86507 (Va) P< 0.24829
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Populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin derecesini ve gen akiginin seviyesini
belirlemek amaciyla fiksasyon indisi olarak bilinen Fst degerleri hesaplandi. Buna gore
Trakya/Adalar ve Anadolu haplotip gruplar1 arasindaki Fst degeri (0.87895) bu iki
haplotip grubu arasinda yiiksek genetik farklilagmanin oldugunu géstermektedir. Her iki
haplotip grubu arasinda gen akis seviyesi Nm= 0,07 olarak bulundu (Cizelge 4.78).

Cizelge 4.78 Apodemus sylvaticus’un 2 farkli haplotip grubu arasindaki FST (genetik
farklilagsma) degerleri

Populasyonlar 1 2
1. Samsun-Kurupelit 0.00000
2. Trakya/Adalar 0.87895 0.00000

Populasyonun demografik ge¢misini yansitan analizler sonucunda belirlenen iki farkli
notralite testi sonucu pozitif olarak bulunmustur fakat Tajima’s D ve Fu's Fsanalizleri
istatistiki olarak anlamsiz bulunmustur. Bu Tiirkiye’de yasayan Apodemus sylvaticus
populasyonlarinin  populasyon genislemesine maruz kalmadigmi gostermektedir

(Cizelge 4.79).

Cizelge 4.79 Apodemus sylvaticus’un iki haplotip grubuna ait nétralite testlerinin
sonuglari

SAMSUN-KURUPELIT TRAKYA/ADALAR

Tajima’s D 0.00000 1.38922
P 0.68900 0.93600
Birey Sayisi 3 6
Fu's Fs testi 1.06599 0.06663
P 0.45400 0.46100
Haplotip Sayisi 3 4
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4.2 Molekiiler Tarihleme (Evrimsel Ayrilma Zamanlar)

Tiirkiye’de yasayan Apodemus cinsine dahil 6rneklerin evrimsel ayrilma zamanlarini
belirleyebilmek icin gerceklestirilen molekiiler tarihleme analizi sonucunda A.
mystacinus/A. agrarius’un giiniimiizden yaklasik 13,857 My6 (Giiven araligi: 17,398-
10,643 Myd) diger tiirlerden ayrildigi belirlendi. Bu iki tiire ait populasyonlarin
birbirlerinden ayrilma zamani1 11,957 Myd (Giiven araligi: 15,689-8,653 My0) olarak
belirlendi. A. mystacinus’un Bati Karadeniz ve Orta/Dogu Karadeniz populasyonlari
giinlimiizden yaklasik olarak 1,431 Myo6 (Giiven araligi: 2,003-0,9 Myd) birbirlerinden
ayrilmigtir. Diger Apodemus tiirlerinden ikinci olarak A. witherbyi populasyonlar
yaklagik 10,111 My6 (Giiven araligt: 13,408-7,574 Myo6) ayrilmistir. A. witherbyi’nin
Anadolu ve Trakya/Bozcaada populasyonlar1 0,677 My6 (Giiven araligi: 0,994-0,407
My®o) farklilasmaya baglamistir. Apodemus cinsi iginde A. sylvaticus ve A. flavicollis/A.
uralensis ayrimi ise yaklasik olarak 8,465 My6 (Giiven araligi: 10,965-6,246 Myo0)
gerceklesmistir. Bu ayrimdan sonra 7,594 My6 (Giiven araligi: 9,993-5,524 Myo) A.
flavicollis ve A. uralensis populasyonlar1 farklilagmistir. Buna yakin bir zaman
diliminde giiniimiizden yaklasik olarak 7,101 Myd6 (Gliven araligi: 9,372-5,164 Myd)
A. sylvaticus’un Anadolu ve Trakya/Adalar populasyonlar1 farklilasmistir. Apodemus
flavicollis'in Anadolu ve Avrupa populasyonlarinin genetik olarak farklilagsmalar1 4,302

Myo (Giiven araligi: 5,854-2,976 Myo6) meydana gelmistir (Sekil 4.35).
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Sekil 4.35 Bayesian ¢ikarsamasina goére belirlenen Apodemus cinsine ait tiirlerin
sitokrom b soy hatlar1 arasindaki evrimsel ayrilma zamanlar1 (TMRCA,

ortak ataya varma zamanlari)
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4.3 Morfolojik Analizler

4.3.1 Metrik karakterler

Morfometri ¢alismasinda, Tiirkiye’de yayilis gésteren Apodemus cinsine ait alti tiire ait
ergin Orneklerde 33 i¢ morfolojik karakter (Harrison ve Bates 1991, Colak 1995,
Kankilig 2010) ol¢iildi. Her tiir icin karakterlerin ortalamalari ve standart sapmalari
hesaplandi. Alt1 tlire ait bireylerin kafatasi dl¢limlerinin ortalamalar1 ve bu ortalamalara

ait standart sapma degerleri ¢izelge 4.80’de gosterildi.

Cizelge 4.80 Apodemus igerisindeki tiirlere ait tanimlayici istatistik sonuglari

Karakterler Tiirler N Ort St.Sapma St. Hata Min. Max.
Zygomatik Gen. A. witherbyi 18 12,73 0,61 0,14 11,38 13,66
A. flavicollis 40 12,95 0,93 0,15 10,51 14,92

A. uralensis 17 11,97 0,62 0,15 10,43 12,87

A. sylvaticus 8 12,99 0,35 0,12 12,49 13,40

A. mystacinus 34 14,10 0,77 0,13 12,28 15,55

A. agrarius 2 12,00 0,40 0,28 11,72 12,28

Total 119 13,09 1,04 0,10 10,43 15,55

Rostrum Gen. A. witherbyi 18 4,59 0,23 0,05 4,18 5,01
A. flavicollis 40 4,78 0,32 0,05 3,88 5,47

A. uralensis 17 4,34 0,20 0,05 3,98 4,70

A. sylvaticus 8 4,81 0,20 0,07 4,51 5,10

A. mystacinus 34 4,97 0,36 0,06 4,22 5,79

A. agrarius 2 4,99 0,28 0,20 4,79 5,18

Total 119 4,75 0,36 0,03 3,88 5,79

Interorbital Gen. A. witherbyi 18 4,21 0,22 0,05 3,93 4,80
A. flavicollis 40 4,20 0,24 0,04 3,77 4,74

A. uralensis 17 4,07 0,13 0,03 3,84 4,32

A. sylvaticus 8 4,11 0,15 0,05 3,88 4,32

A. mystacinus 34 4,48 0,18 0,03 4,12 4,94

A. agrarius 2 4,36 0,16 0,12 4,24 4,47

Total 119 4,26 0,24 0,02 3,77 4,94

Oksipital Uz. A. witherbyi 18 25,09 1,05 0,25 23,30 27,11
A. flavicollis 40 26,09 1,37 0,22 22,77 28,65

A. uralensis 17 24,39 0,85 0,21 22,66 26,01

A. sylvaticus 8 26,21 0,96 0,34 24,83 27,69
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Cizelge 4.80 Apodemus igerisindeki tiirlere ait tanimlayici istatistik sonuglar1 (devam)

A. mystacinus 34 28,79 1,40 0,24 24,64 30,70

A. agrarius 2 25,36 1,29 0,91 24,44 26,27

Total 119 26,46 201 0,18 22,66 30,70

Nasal Uz. A. witherbyi 18 8,97 056 0,13 8,07 10,00
A. flavicollis 40 9,35 0,87 0,14 6,81 10,60

A. uralensis 17 8,98 056 0,13 8,36 10,75

A. sylvaticus 8 9,46 1,08 0,38 7,42 10,57

A. mystacinus 34 10,95 0,87 0,15 7,86 12,41

A. agrarius 2 9,62 091 0,64 8,97 10,26

Total 119 9,71 1,13 0,10 6,81 12,41

Nasal Gen. A. witherbyi 18 3,07 0,18 0,04 2,77 3,41
A. flavicollis 40 3,17 0,29 0,05 2,52 3,69

A. uralensis 17 3,15 0,28 0,07 2,58 3,70

A. sylvaticus 8 3,06 0,23 0,08 2,73 3,37

A. mystacinus 34 3,66 0,32 0,06 3,08 4,55

A. agrarius 2 3,31 0,13 0,09 3,22 3,40

Total 119 3,29 0,37 0,03 2,52 4,55

Frontal Sutur Uz. A. witherbyi 18 8,51 0,55 0,13 7,24 9,25
A. flavicollis 40 9,42 0,76 0,12 7,88 11,38

A. uralensis 17 8,73 0,55 0,13 7,42 10,11

A. sylvaticus 8 9,37 1,48 0,52 7,56 11,63

A. mystacinus 34 9,45 0,79 0,14 8,08 12,05

A. agrarius 2 8,90 0,09 0,07 8,83 8,96

Total 119 9,18 0,85 0,08 7,24 12,05

Parietal Sutur Uz. A. witherbyi 18 5,06 0,43 0,10 4,38 5,85
A. flavicollis 40 5,07 0,54 0,09 3,65 6,21

A. uralensis 17 4,69 041 0,10 4,11 5,51

A. sylvaticus 8 5,11 041 0,14 4,67 5,66

A. mystacinus 34 5,77 0,58 0,10 4,92 7,31

A. agrarius 2 4,50 0,72 0,51 3,99 5,01

Total 119 5,21 0,64 0,06 3,65 7,31

Occipital Gen. A. witherbyi 18 9,89 0,75 0,18 8,44 10,84
A. flavicollis 40 10,34 1,02 0,16 8,43 11,89

A. uralensis 17 9,38 0,65 0,16 8,27 10,84

A. sylvaticus 8 10,55 0,78 0,28 9,46 11,35

A. mystacinus 34 10,71 0,68 0,12 8,90 12,61

A. agrarius 2 9,90 0,10 0,07 9,83 9,97

Total 119 10,25 0,92 0,08 8,27 12,61

Beyin Kapsiilii G. A. witherbyi 18 11,38 0,33 0,08 10,85 12,20
A. flavicollis 40 11,74 0,40 0,06 10,82 12,64

A. uralensis 17 11,15 0,31 0,08 10,53 11,64

A. sylvaticus 8 11,53 041 0,14 11,00 12,22
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Cizelge 4.80 Apodemus igerisindeki tiirlere ait tanimlayici istatistik sonuglar1 (devam)

A. mystacinus 34 1315 060 0,10 11,53 14,36

A. agrarius 2 10,72 0,31 0,22 10,50 10,94

Total 119 1197 090 0,08 1050 14,36

Kondilobasal Uz. A. witherbyi 18 20,17 1,14 0,27 1798 22,02
A. flavicollis 40 2098 194 0,31 11,58 23,64

A. uralensis 17 19,46 099 024 1736 21,26

A. sylvaticus 8 21,36 0,70 0,25 20,41 22,59

A. mystacinus 34 2321 137 0,24 19,70 25,46

A. agrarius 2 20,89 125 0,89 20,00 21,77

Total 119 2130 198 0,18 1158 25,46

Kondilonasal Uz. A. witherbyi 18 23,14 097 023 2145 2526
A. flavicollis 40 2435 130 0,20 21,43 26,66

A. uralensis 17 2255 0,97 0,23 20,73 24,66

A. sylvaticus 8 2421 0,77 0,27 2323 2513

A. mystacinus 34 26,71 134 0,23 2285 28,50

A. agrarius 2 23,76 1,14 081 2295 24,56

Total 119 2457 190 0,17 20,73 28,50

Bazal Uz. A. witherbyi 18 21,13 095 0,22 1953 22,96
A. flavicollis 40 2222 126 0,20 19,11 24,35

A. uralensis 17 20,62 0,97 024 1890 22,62

A. sylvaticus 8 2246 062 0,22 21,71 23,559

A. mystacinus 34 2429 127 0,22 20,58 26,15

A. agrarius 2 2190 1,31 093 20,97 22,82

Total 119 2243 174 0,16 1890 26,15

Yiiz Bolgesi Uz. A. witherbyi 18 1389 062 015 1290 1519
A. flavicollis 40 1458 082 0,13 1253 16,16

A. uralensis 17 13,70 052 0,13 12,69 14,70

A. sylvaticus 8 1447 066 0,23 1320 15,18

A. mystacinus 34 16,14 093 0,16 1339 17,37

A. agrarius 2 1443 096 0,68 13,75 15,11

Total 119 14,78 120 0,11 1253 17,37

Mastoid Gen. A. witherbyi 18 6,37 043 010 551 6,99
A. flavicollis 40 6,50 043 0,07 520 7,36

A. uralensis 17 6,06 031 007 552 6,79

A. sylvaticus 8 6,54 0,33 0,12 5,95 6,98

A. mystacinus 34 7,09 0,47 0,08 5,63 7,92

A. agrarius 2 6,22 0,06 0,04 6,17 6,26

Total 119 659 054 0,05 5,20 7,92

Beyin Kapsiilii Uz. A. witherbyi 18 10,46 0,65 0,15 9,28 12,06
A. flavicollis 40 10,69 0,77 0,12 8,89 12,02

A. uralensis 17 99% 041 010 911 10,82
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Cizelge 4.80 Apodemus igerisindeki tiirlere ait tanimlayici istatistik sonuglar1 (devam)

A. sylvaticus 8 1094 0,73 0,26 10,28 12,11

A. mystacinus 34 11,74 062 0,11 9,94 12,58

A. agrarius 2 10,34 0,58 041 9,93 10,75

Total 119 10,86 0,89 0,08 8,89 12,58

Diestema Uz. A. witherbyi 18 6,52 0,46 0,11 5,45 7,19
A. flavicollis 40 7,00 0,49 0,08 5,99 7,97

A. uralensis 17 6,75 0,38 0,09 6,19 7,71

A. sylvaticus 8 7,21 0,39 0,14 6,74 7,84

A. mystacinus 34 7,72 0556 0,10 6,34 8,59

A. agrarius 2 7,36 0,28 0,20 7,16 7,55

Total 119 7,12 0,64 0,06 5,45 8,59

Damak Uz. A. witherbyi 18 1056 0,55 0,13 9,61 11,51
A. flavicollis 40 11,27 0,69 0,11 9,63 12,78

A. uralensis 17 10,44 0,38 0,09 9,36 11,25

A. sylvaticus 8 11,07 037 0,13 1057 11,63

A. mystacinus 34 1253 0,88 0,15 9,93 14,12

A. agrarius 2 1045 1,23 0,87 9,58 11,32

Total 119 1137 1,05 0,10 9,36 14,12

Foramen Incis Uz. A. witherbyi 18 4,71 0,34 008 381 5,12
A. flavicollis 40 4,87 061 010 341 5,93

A. uralensis 17 4,67 0,60 0,14 3,41 5,91

A. sylvaticus 8 4,91 0,70 0,25 3,81 5,78

A. mystacinus 34 6,23 0,38 0,07 5,26 7,10

A. agrarius 2 4,86 0,18 0,13 4,73 4,99

Total 119 521 0,83 0,08 341 7,10

Timpanik Bulla Uz. A. witherbyi 18 5,99 0,49 0,12 5,08 6,96
A. flavicollis 40 6,21 055 0,09 451 7,29

A. uralensis 17 5,58 0,60 015 4,48 6,42

A. sylvaticus 8 5,91 0,27 0,09 5,34 6,18

A. mystacinus 34 6,29 0,52 0,09 5,28 7,24

A. agrarius 2 5,65 0,12 0,09 5,56 5,73

Total 119 6,08 057 0,05 4,48 7,29

Timpanik Bulla Gen. A. witherbyi 18 4,56 041 0,10 3,40 5,08
A. flavicollis 40 4,78 0,40 0,06 345 5,86

A. uralensis 17 4,39 0,26 0,06 3,79 481

A. sylvaticus 8 4,85 0,38 014 435 5,60

A. mystacinus 34 4,91 043 0,07 3,23 5,48

A. agrarius 2 4,79 0,25 0,18 461 4,96

Total 119 4,73 043 0,04 3,23 5,86

Sag Ust Molar Alv.Uz. A. witherbyi 18 3,86 0,15 0,04 3,68 4,07
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Cizelge 4.80 Apodemus igerisindeki tiirlere ait tanimlayici istatistik sonuglar1 (devam)

A. flavicollis 40 3,98 0,23 0,04 341 447

A. uralensis 17 3,53 0,14 0,03 3,15 3,68

A. sylvaticus 8 3,86 0,18 0,06 368 4,20

A. mystacinus 34 4,52 029 005 3,68 4,99

A. agrarius 2 3,68 0,00 0,00 3,68 3,68

Total 119 4,04 040 004 315 499

Rostrum Yik. A. witherbyi 18 5,15 052 012 3,75 5,89
A. flavicollis 40 5,51 0,36 0,06 4,74 6,29

A. uralensis 17 511 029 007 454 5,80

A. sylvaticus 8 5,44 0,23 0,08 511 5,73

A. mystacinus 34 5,84 0,27 0,06 5,08 6,33

A. agrarius 2 5,55 0,21 0,15 5,40 5,69

Total 119 549 0,44 0,04 3,75 6,33

Bullali Beyin Kap Yiik A. witherbyi 18 9,09 0,29 0,07 840 9,61
A. flavicollis 40 9,74 0,44 0,07 883 10,63

A. uralensis 17 8,79 0,27 0,07 848 9,58

A. sylvaticus 8 9,54 0,22 0,08 9,15 9,85

A. mystacinus 34 1041 043 0,07 9,01 11,05

A. agrarius 2 9,25 0,10 0,07 9,18 9,32

Total 119 9,67 069 006 840 11,05

Bullasiz Bey Kap. Yik A. witherbyi 18 8,56 0,32 0,08 8,11 9,16
A. flavicollis 40 9,06 0,53 0,08 8,06 10,22

A. uralensis 17 8,16 0,38 0,09 7,50 8,98

A. sylvaticus 8 8,97 0,30 011 8,63 9,48

A. mystacinus 34 9,71 0,45 0,08 850 10,68

A. agrarius 2 8,48 0,03 0,02 846 8,50

Total 119 9,03 069 006 750 10,68

Sag Alt Molar Alv. Uz. A. witherbyi 18 3,46 0,20 0,056 3,15 3,94
A. flavicollis 40 3,72 0,23 0,04 341 433

A. uralensis 17 3,44 0,14 0,03 3,28 3,68

A. sylvaticus 8 3,66 0,27 0,09 3,15 3,94

A. mystacinus 34 4,31 0,28 0,05 39 4,99

A. agrarius 2 3,81 0,18 0,13 3,68 3,94

Total 119 381 041 004 315 499

Mandibul Yiik. A. witherbyi 18 6,84 046 011 5,82 7,67
A. flavicollis 40 6,97 059 0,09 580 8,53

A. uralensis 17 6,63 0,39 0,09 5,82 7,57

A. sylvaticus 8 6,72 0,32 011 6,32 7,16

A. mystacinus 34 7,79 0,46 0,08 6,57 8,53

A. agrarius 2 6,34 1,12 0,79 5,55 7,13

Total 119 7,11 0,67 0,06 555 8,53
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Cizelge 4.80 Apodemus igerisindeki tiirlere ait tanimlayici istatistik sonuglar1 (devam)

Mandibul Uz. A. witherbyi 18 13,80 066 0,16 12,94 15,12
A. flavicollis 40 1442 087 0,14 1235 1581

A. uralensis 17 1354 064 015 1225 14,98

A. sylvaticus 8 14,06 0,72 0,26 12,86 14,90

A. mystacinus 34 16,09 0,69 0,12 1430 17,38

A. agrarius 2 1361 041 0,29 1332 1390

Total 119 1464 122 0,11 1225 17,38

Pterigoid Kemik Gen. Max A. witherbyi 18 106 0,14 003 078 131
A. flavicollis 40 1,17 0,17 0,03 0,78 1,57

A. uralensis 17 110 0415 0,04 0,78 131

A. sylvaticus 8 097 0,16 0,06 065 1,05

A. mystacinus 34 158 0,13 0,02 131 184

A. agrarius 2 1,18 0,18 0,13 105 131

Total 119 124 0,26 002 065 1,84

Pterigoid Kemik Gen. Min  A. witherbyi 18 088 018 0,04 052 131
A. flavicollis 40 09 0,20 003 052 131

A. uralensis 17 087 021 005 0,26 1,05

A. sylvaticus 8 0,78 0,16 0,06 052 1,05

A. mystacinus 34 137 016 003 105 1,70

A. agrarius 2 1,05 0,00 0,00 105 1,05

Total 119 104 0,28 003 0,26 1,70

Ust Sag M* Tag Uz. A. witherbyi 18 1,70 016 0,04 131 184
A. flavicollis 40 1,77 0,16 0,02 1,44 2,10

A. uralensis 17 153 008 002 131 157

A. sylvaticus 8 1,77 014 0,05 157 197

A. mystacinus 34 197 014 0,02 170 2,36

A. agrarius 2 1,84 0,00 0,00 184 184

Total 119 178 0,20 0,02 131 236

Ust Sag M?Tag Uz. A. witherbyi 18 1,10 0,09 0,02 105 131
A. flavicollis 40 1,12 0,09 001 105 131

A. uralensis 17 1,02 0,07 0,02 0,92 1,18

A. sylvaticus 8 1,12 0,0 0,03 105 131

A. mystacinus 34 131 0,07 001 1,18 1,44

A. agrarius 2 1,05 0,00 000 105 1,05

Total 119 116 0,13 0,01 0,92 144

Ust Sag M®Tag Uz. A. witherbyi 18 083 009 002 0,78 1,05
A. flavicollis 40 087 009 001 0,76 1,05

A. uralensis v 0,77 0,10 0,02 065 1,05

A. sylvaticus 8 0,80 0,05 0,02 0,78 092

A. mystacinus 34 1,00 0,10 0,02 0,78 1,18
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Cizelge 4.80 Apodemus igerisindeki tiirlere ait tanimlayici istatistik sonuglar1 (devam)

A. agrarius 2 0,72 0,09 0,07 0,65 0,78
Total 119 0,88 0,13 0,01 0,65 1,18

4.3.2 Varyans analizi (iki yonli ANOVA)

Tiirkiye’de yayilis gosteren Apodemus cinsindeki alti tiirii temsil eden bireylerden
alinan morfolojik karakter olgiilerin ortalamalar1 arasinda bir farklilik olup olmadigini
test etmek i¢in analiz edilmistir. Yapilan varyans analizleri sonucunda (ANOVA), 33
morfometrik karakterin ortalama degerleri tiirler arasinda istatistik agidan oldukca

farklilik gostermistir (p<0,01) (Cizelge 4.81).

Cizelge 4.81 Apodemus tiirlerinde Olgiilen karakter Olgiilerinin ANOVA analizi

sonugclari

Kareler Kareler Onemlilik
Karakterler Toplami df ortalamasi F *P<0.01
Zygomatik Gruplar
Gen. arasinda 61,45 5,00 12,29 20,87 0,00 *
Gruplar
icinde 66,55 113,0 0,59
Total 128,01 118,0
Rostrum Gruplar
Gen. arasinda 5,09 5,00 1,02 11,29 0,00 *
Gruplar
icinde 10,18 113,0 0,09
Total 15,27 118,0
Interorbital Gruplar
Gen. arasinda 2,54 5,00 0,51 12,75 0,00 *
Gruplar
icinde 451 113,0 0,04
Total 7,05 118,0
- Gruplar
Oksipital Uz. | - inda 298,79 5,00 59,76 38,31 0,00 *
Gruplar
icinde 176,26 113,0 1,56
Total 475,05 118,0
Gruplar
Nasal Uz. | Ginda 76,50 5,00 15,30 2335 0,00 *
Gruplar
icinde 74,03 113,0 0,66
Total 150,53 118,0
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Cizelge 4.81 Apodemus tiirlerinde 6l¢iilen karakter dlgiilerinin ANOVA analizi
sonuglari (devam)

Nasal Gen. Gruplar
arasinda 6,88 5,00 1,38 17,31 0,00 *
Gruplar
icinde 8,98 113,0 0,08
Total 15,86 118,0
Frontal Gruplar
Sutur Uz. arasinda 16,68 5,00 3,34 5,50 0,00 *
Gruplar
icinde 68,54 113,0 0,61
Total 85,22 118,0
Parietal Gruplar
Sutur Uz. arasinda 17,71 5,00 3,54 13,28 0,00 *
Gruplar
icinde 30,12 113,0 0,27
Total 47,83 118,0
Occipital Gruplar
Gen. arasinda 23,62 5,00 472 7,02 0,00 *
Gruplar
iginde 75,99 113,0 0,67
Total 99,61 118,0
Beyin Gruplar
Kapsiilii G. arasinda 72,00 5,00 14,40 72,21 0,00 *
Gruplar
icinde 22,54 113,0 0,20
Total 94,54 118,0
Kondilobas Gruplar
al Uz. arasinda 209,44 5,00 41,89 18,81 0,00 *
Gruplar
icinde 251,59 113,0 2,23
Total 461,03 118,0
Kondilonas Gruplar
al Uz arasinda 266,94 5,00 53,39 37,42 0,00 *
Gruplar
iginde 161,22 113,0 1,43
Total 428,17 118,0
Gruplar
BazalUz. | aeinda | 20546 5,00 41,09 30,82 0,00 *
Gruplar
iginde 150,65 113,0 1,33
Total 356,11 118,0
Yiiz Bolgesi | Gruplar
Uz. arasinda 100,19 5,00 20,04 32,56 0,00 *
Gruplar
icinde 69,53 113,0 0,62
Total 169,72 118,0
Mastoid Gruplar
Gen. arasinda 14,81 5,00 2,96 17,01 0,00 *
Gruplar
icinde 19,68 113,0 0,17
Total 34,48 118,0
Beyin Kaps. | Gruplar
Uz. arasinda 44,38 5,00 8,88 20,20 0,00 *
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Cizelge 4.81 Apodemus tiirlerinde 6l¢iilen karakter dlgiilerinin ANOVA analizi

sonuglari (devam)

Gruplar
iginde 49,67 113,0 0,44
Total 94,05 118,0
Diestema | Gruplar
Uz. arasinda 21,78 5,00 4,36 18,38 0,00 *
Gruplar
iginde 26,78 113,0 0,24
Total 48,55 118,0
Damak Gruplar
Uz. arasinda 74,98 5,00 15,00 31,35 0,00 *
Gruplar
iginde 54,06 113,0 0,48
Total 129,04 118,0
Foramen | Gruplar
Incis Uz. | arasinda 50,41 5,00 10,08 37,27 0,00 *
Gruplar
iginde 30,57 113,00 0,27
Total 80,98 118,0
Timpanik | Gruplar
Bulla Uz. | arasinda 7,08 5,00 1,42 5,17 0,00 *
Gruplar
iginde 30,91 113,0 0,27
Total 37,99 118,0
Timpanik Gruplar
Bulla
Gen, | rasnda | 549 5,00 0,76 4,87 0,00 *
Gruplar
iginde 17,54 113,0 0,16
Total 21,32 118,0
S&%};?t Gruplar
Alv.Uz. | @@snda | 9338 5,00 268 | 5166 | 000*
Gruplar
iginde 5,85 113,0 0,05
Total 19,23 118,0
Rostrum | Gruplar
Yik. arasinda 8,89 5,00 1,78 14,57 0,00 *
Gruplar
iginde 13,78 113,0 0,12
Total 22,67 118,0
Bun?h Gruplar
Beyin
Kap Yik | 242 | 3554 5,00 7,71 51,71 0,00 *
Gruplar
iginde 16,84 113,0 0,15
Total 55,38 118,0
Bullasiz Gruplar
Bey Kap.
Yik | asmda | 307 5,00 6,61 33,50 0,00 *
Gruplar
iginde 22,31 113,0 0,20
Total 55,37 118,0
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Cizelge 4.81 Apodemus tiirlerinde 6l¢iilen karakter dlgiilerinin ANOVA analizi

sonuglari (devam)

Sag Alt Gruplar
Molar
Aly, Uz, | &rasinda | 4450 5,00 272 50,76 0,00 *
Gruplar
icinde 6,05 113,0 0,05
Total 19,62 118,0
Mandibul | Gruplar
Yiik. arasinda | 23,93 5,00 4,79 18,96 0,00 *
Gruplar
icinde 28,53 113,0 0,25
Total 52,47 118,0
Mandibul | Gruplar
Uz. arasinda 112,16 5,00 22,43 40,26 0,00 *
Gruplar
icinde 62,96 113,0 0,56
Total 175,12 118,0
P:g:ng?lid Gruplar
Gen. Max | 2rasinda 5,60 5,00 1,12 47,87 0,00 *
Gruplar
icinde 2,65 113,0 0,02
Total 8,25 118,0
Pterigoid Gruplar
Kemik
Gen. Min | dasmda | g5, 5,00 1,10 32,94 0,00 *
Gruplar
icinde 3,78 113,0 0,03
Total 9,28 118,0
[hj/lslt ?:g Gruplar
uz | arasmda |, a0 5,00 0,47 2341 | 000*
Gruplar
iginde 2,27 113,0 0,02
Total 4,63 118,0
‘,{jﬁTszf Gruplar
uz | arasmda g o 5,00 0,24 3684 | 000*
Gruplar
icinde 0,74 113,0 0,01
Total 1,96 118,0
‘,{ngS:f Gruplar
Uz arasinda 0,88 5,00 0,18 19,83 0,00 *
Gruplar
icinde 1,00 113,0 0,01
Total 1,89 118,0
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4.3.3 Tukey post hoc test

Apodemus cinsinde alt1 tiire ait bireylerden Olgiilen 33 karakter Olglisiiniin hangi tiir

arasinda farklilik gosterdigini belirlemek amaciyla Tukey Post Hoc. testi yapilmistir. Bu

test sonucunda gruplar arasinda istatistiki olarak farkli olan karakterler Cizelge 4.82°de

ayrintili bir sekilde sunulmustur. Tukey analizi sonucunda 6zellikle zygomatik genislik,

yiiz bolgesi uzunlugu, beyin kapsiilii uzunlugu, occipital genislik, kafatasinin en genis

yeri, timpanik bulla uzunlugu ve iist molar ta¢ uzunlugu Ol¢iim karakterlerinin

populasyonlari birbirlerinde ayirmada 6nemli karakterler olduklar1 belirlenmistir.

Cizelge 4.82 Apodemus cinsinde alt1 tiire ait bireylerden olgiilen 33 karakter 6l¢iisiiniin
hangi tiir arasinda farklilik gosterdigini belirten Tukey Post Hoc testi

sonucu

Karakterler (I) Tiir (J) Tiir O FJ‘;‘”( (- sid. Hata ) Onemlilik
P<0,05, **P<0,01

Zygomatik Gen. A. witherbyi A. uralensis 0,76 0,26 0,05*
A. mystacinus -1,37 0,22 0,00**

A. flavicollis A. uralensis 0,99 0,22 0,00**

A. mystacinus -1,14 0,18 0,00**

A. uralensis A. witherbyi -0,76 0,26 0,05*

A. flavicollis -0,99 0,22 0,00**

A. sylvaticus -1,03 0,33 0,03*

A. mystacinus -2,13 0,23 0,00**

A. sylvaticus A. uralensis 1,03 0,33 0,03*

A. mystacinus -1,1 0,3 0,01*

A. mystacinus A. witherbyi 1,37 0,22 0,00**

A. flavicollis 1,14 0,18 0,00**

A. uralensis 2,13 0,23 0,00**

A. agrarius 2,1 0,56 0,00**

A. agrarius A. mystacinus -2,1 0,56 0,00**

Rostrum Gen. A. witherbyi A. mystacinus -0,38 0,09 0,00**
A. flavicollis A. uralensis 0,44 0,09 0,00**

A. uralensis A. flavicollis -0,44 0,09 0,00**

A. sylvaticus -0,47 0,13 0,01*

A. mystacinus -0,63 0,09 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 0,38 0,09 0,00**
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Cizelge 4.82 Apodemus cinsinde alt1 tiire ait bireylerden 6l¢iilen 33 karakter dl¢iisiiniin
hangi tiir arasinda farklilik gosterdigini belirten Tukey Post Hoc testi
sonucu (devam)

A. uralensis 0,63 0,09 0,00**

Interorbital Gen. A. witherbyi A. mystacinus -0,26 0,06 0,00**
A. flavicollis A. mystacinus -0,27 0,05 0,00**

A. uralensis A. mystacinus -0,4 0,06 0,00**

A. sylvaticus A. mystacinus -0,36 0,08 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 0,26 0,06 0,00**

A. flavicollis 0,27 0,05 0,00**

A. uralensis 0,4 0,06 0,00**

A. sylvaticus 0,36 0,08 0,00**

Oksipital Uz. A. witherbyi A. mystacinus -3,69 0,36 0,00**
A. flavicollis A. uralensis 1,7 0,36 0,00**

A. mystacinus -2,7 0,29 0,00**

A. uralensis A. flavicollis -1,7 0,36 0,00**

A. sylvaticus -1,82 0,54 0,01*

A. mystacinus -4.4 0,37 0,00**

A. sylvaticus A. uralensis 1,82 0,54 0,01*

A. mystacinus -2,58 0,49 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 3,69 0,36 0,00**

A. flavicollis 2,7 0,29 0,00**

A. uralensis 44 0,37 0,00**

A. sylvaticus 2,58 0,49 0,00**

A. agrarius 3,43 0,91 0,00**

A. agrarius A. mystacinus -3,43 0,91 0,00**

Nasal Uz. A. witherbyi A. mystacinus -1,97 0,24 0,00**
A. flavicollis A. mystacinus -1,6 0,19 0,00**

A. uralensis A. mystacinus -1,96 0,24 0,00**

A. sylvaticus A. mystacinus -1,49 0,32 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 1,97 0,24 0,00**

A. flavicollis 1,6 0,19 0,00**

A. uralensis 1,96 0,24 0,00**

A. sylvaticus 1,49 0,32 0,00**

Nasal Gen. A. witherbyi A. mystacinus -0,59 0,08 0,00**
A. flavicollis A. mystacinus -0,49 0,07 0,00**

A. uralensis A. mystacinus -0,51 0,08 0,00**

A. sylvaticus A. mystacinus -0,6 0,11 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 0,59 0,08 0,00**

A. flavicollis 0,49 0,07 0,00**

A. uralensis 0,51 0,08 0,00**
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Cizelge 4.82 Apodemus cinsinde alt1 tiire ait bireylerden 6l¢iilen 33 karakter dl¢iisiiniin
hangi tiir arasinda farklilik gosterdigini belirten Tukey Post Hoc testi
sonucu (devam)

A. sylvaticus 0,6 0,11 0,00**

Frontal Sutur Uz. A. witherbyi A. flavicollis -0,91 0,22 0,00**
A. mystacinus -0,94 0,23 0,00**

A. flavicollis A. witherbyi 0,91 0,22 0,00**

A. uralensis 0,68 0,23 0,03*

A. uralensis A. flavicollis -0,68 0,23 0,03*

A. mystacinus -0,72 0,23 0,03*

A. mystacinus A. witherbyi 0,94 0,23 0,00**

A. uralensis 0,72 0,23 0,03*

Parietal Sutur Uz. A. witherbyi A. mystacinus -0,72 0,15 0,00**
A. flavicollis A. mystacinus -0,7 0,12 0,00**

A. uralensis A. mystacinus -1,09 0,15 0,00**

A. sylvaticus A. mystacinus -0,67 0,2 0,02*

A. mystacinus ~ A. witherbyi 0,72 0,15 0,00**

A. flavicollis 0,7 0,12 0,00**

A. uralensis 1,09 0,15 0,00**

A. sylvaticus 0,67 0,2 0,02*

A. agrarius 1,27 0,38 0,01*

A. agrarius A. mystacinus -1,27 0,38 0,01*

Occipital Gen. A. witherbyi A. mystacinus -0,82 0,24 0,01*
A. flavicollis A. uralensis 0,96 0,24 0,00**

A. uralensis A. flavicollis -0,96 0,24 0,00**

A. sylvaticus -1,16 0,35 0,02*

A. mystacinus -1,33 0,24 0,00**

A. sylvaticus A. uralensis 1,16 0,35 0,02*

A. mystacinus A. witherbyi 0,82 0,24 0,01*

A. uralensis 1,33 0,24 0,00**

Beyin Kapsiilii G. A. witherbyi A. mystacinus -1,77 0,13 0,00**
A. flavicollis A. uralensis 0,59 0,13 0,00**

A. mystacinus -1,42 0,1 0,00**

A. agrarius 1,02 0,32 0,03*

A. uralensis A. flavicollis -0,59 0,13 0,00**

A. mystacinus -2 0,13 0,00**

A. sylvaticus A. mystacinus -1,62 0,18 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 1,77 0,13 0,00**

A. flavicollis 1,42 0,1 0,00**

A. uralensis 2 0,13 0,00**

A. sylvaticus 1,62 0,18 0,00**

141



Cizelge 4.82 Apodemus cinsinde alt1 tiire ait bireylerden 6l¢iilen 33 karakter dlgiisiiniin
hangi tiir arasinda farklilik gosterdigini belirten Tukey Post Hoc testi
sonucu (devam)

A. agrarius 2,43 0,32 0,00**

A. agrarius A. flavicollis -1,02 0,32 0,03*
A. mystacinus -2,43 0,32 0,00**

Kondilobasal Uz. A. witherbyi A. mystacinus -3,05 0,43 0,00**
A. flavicollis A. uralensis 1,52 0,43 0,01*
A. mystacinus -2,23 0,35 0,00**

A. uralensis A. flavicollis -1,52 0,43 0,01*
A. sylvaticus -1,9 0,64 0,04*

A. mystacinus -3,75 0,44 0,00**

A. sylvaticus A. uralensis 1,9 0,64 0,04*
A. mystacinus -1,85 0,59 0,02*

A. mystacinus A. witherbyi 3,05 0,43 0,00**
A. flavicollis 2,23 0,35 0,00**

A. uralensis 3,75 0,44 0,00**

A. sylvaticus 1,85 0,59 0,02*

Kondilonasal Uz. A. witherbyi A. flavicollis -1,21 0,34 0,01*
A. mystacinus -3,57 0,35 0,00**

A. flavicollis A. witherbyi 1,21 0,34 0,01*
A. uralensis 1,81 0,35 0,00**

A. mystacinus -2,36 0,28 0,00**

A. flavicollis -1,81 0,35 0,00**

A. sylvaticus -1,67 0,51 0,02*

A. mystacinus -4,17 0,35 0,00**

A. sylvaticus A. uralensis 1,67 0,51 0,02*
A. mystacinus -2,5 0,47 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 3,57 0,35 0,00**
A. flavicollis 2,36 0,28 0,00**

A. uralensis 417 0,35 0,00**

A. sylvaticus 25 0,47 0,00**

A. agrarius 2,96 0,87 0,01*

A. agrarius A. mystacinus -2,96 0,87 0,01*
Bazal Uz. A. witherbyi A. flavicollis -1,08 0,33 0,02*
A. mystacinus -3,15 0,34 0,00**

A. flavicollis A. witherbyi 1,08 0,33 0,02*
A. uralensis 1,6 0,33 0,00**

A. mystacinus -2,07 0,27 0,00**

A. uralensis A. flavicollis -1,6 0,33 0,00**
A. sylvaticus -1,84 0,5 0,00**

A. mystacinus -3,67 0,34 0,00**
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Cizelge 4.82 Apodemus cinsinde alt1 tiire ait bireylerden 6l¢iilen 33 karakter Gl¢iisiiniin
hangi tiir arasinda farklilik gosterdigini belirten Tukey Post Hoc testi
sonucu (devam)

A. sylvaticus A. uralensis 1,84 0,5 0,00**
A. mystacinus -1,83 0,45 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 3,15 0,34 0,00**
A. flavicollis 2,07 0,27 0,00**

A. uralensis 3,67 0,34 0,00**

A. sylvaticus 1,83 0,45 0,00**

Yiiz Bolgesi Uz. A. witherbyi A. flavicollis -0,69 0,22 0,03*
A. mystacinus -2,26 0,23 0,00**

A. flavicollis A. witherbyi 0,69 0,22 0,03*
A. uralensis 0,88 0,23 0,00**

A. mystacinus -1,57 0,18 0,00**

A. uralensis A. flavicollis -0,88 0,23 0,00**
A. mystacinus -2,45 0,23 0,00**

A. sylvaticus A. mystacinus -1,68 0,31 0,00**
A. mystacinus  A. witherbyi 2,26 0,23 0,00**
A. flavicollis 1,57 0,18 0,00**

A. uralensis 2,45 0,23 0,00**

A. sylvaticus 1,68 0,31 0,00**

A. agrarius 1,71 0,57 0,04*

A. agrarius A. mystacinus -1,71 0,57 0,04*
Mastoid Gen. A. witherbyi A. mystacinus -0,72 0,12 0,00**
A. flavicollis A. uralensis 0,44 0,12 0,01*
A. mystacinus -0,59 0,1 0,00**

A. uralensis A. flavicollis -0,44 0,12 0,01*
A. mystacinus -1,03 0,12 0,00**

A. sylvaticus A. mystacinus -0,56 0,16 0,01*
A. mystacinus A. witherbyi 0,72 0,12 0,00**
A. flavicollis 0,59 0,1 0,00**

A. uralensis 1,03 0,12 0,00**

A. sylvaticus 0,56 0,16 0,01*

Beyin Kapsiilii Uz. A. flavicollis A. uralensis 0,73 0,19 0,00**
A. mystacinus -1,04 0,15 0,00**

A. uralensis A. flavicollis -0,73 0,19 0,00**
A. sylvaticus -0,98 0,28 0,01*

A. mystacinus -1,77 0,2 0,00**

A. sylvaticus A. uralensis 0,98 0,28 0,01*
A. mystacinus -0,8 0,26 0,03*

A. mystacinus  A. witherbyi 1,28 0,19 0,00**
A. flavicollis 1,04 0,15 0,00**
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Cizelge 4.82 Apodemus cinsinde alt1 tiire ait bireylerden 6l¢iilen 33 karakter Gl¢iisiiniin
hangi tiir arasinda farklilik gosterdigini belirten Tukey Post Hoc testi
sonucu (devam)

A. uralensis 1,77 0,2 0,00**

A. sylvaticus 0,8 0,26 0,03*

Diestema Uz. A. witherbyi A. flavicollis -0,48 0,14 0,01*
A. sylvaticus -0,69 0,21 0,01*

A. mystacinus -1,2 0,14 0,00**

A. flavicollis A. witherbyi 0,48 0,14 0,01*

A. mystacinus -0,72 0,11 0,00**

A. uralensis A. mystacinus -0,97 0,14 0,00**

A. sylvaticus A. witherbyi 0,69 0,21 0,01*

A. mystacinus A. witherbyi 1,2 0,14 0,00**

A. flavicollis 0,72 0,11 0,00**

A. uralensis 0,97 0,14 0,00**

Damak Uz. A. witherbyi A. flavicollis -0,71 0,2 0,01*
A. mystacinus -1,97 0,2 0,00**

A. flavicollis A. witherbyi 0,71 0,2 0,01*

A. uralensis 0,83 0,2 0,00**

A. mystacinus -1,26 0,16 0,00**

A. uralensis A. flavicollis -0,83 0,2 0,00**

A. mystacinus -2,09 0,21 0,00**

A. sylvaticus A. mystacinus -1,46 0,27 0,00**

A. mystacinus  A. witherbyi 1,97 0,2 0,00**

A. flavicollis 1,26 0,16 0,00**

A. uralensis 2,09 0,21 0,00**

A. sylvaticus 1,46 0,27 0,00**

A. agrarius 2,08 0,5 0,00**

A. mystacinus -2,08 0,5 0,00**

Foramen Incis Uz. A. witherbyi A. mystacinus -1,52 0,15 0,00**
A. flavicollis A. mystacinus -1,36 0,12 0,00**

A. uralensis A. mystacinus -1,56 0,15 0,00**

A. sylvaticus A. mystacinus -1,32 0,2 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 1,52 0,15 0,00**

A. flavicollis 1,36 0,12 0,00**

A. uralensis 1,56 0,15 0,00**

A. sylvaticus 1,32 0,2 0,00**

A. agrarius 1,37 0,38 0,01*

A. agrarius A. mystacinus -1,37 0,38 0,01*

Timpanik Bulla Uz. A. flavicollis A. uralensis 0,63 0,15 0,00**
A. uralensis A. mystacinus -0,7 0,16 0,00**
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Cizelge 4.82 Apodemus cinsinde alt1 tiire ait bireylerden 6l¢iilen 33 karakter Gl¢iisiiniin
hangi tiir arasinda farklilik gosterdigini belirten Tukey Post Hoc testi
sonucu (devam)

A. mystacinus A. uralensis 0,7 0,16 0,00**

Timpanik Bulla Gen. A witherbyi A. mystacinus -0,35 0,11 0,03*
A. flavicollis A. uralensis 0,39 0,11 0,01*

A. uralensis A. flavicollis -0,39 0,11 0,01*

A. mystacinus -0,52 0,12 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 0,35 0,11 0,03*

A. uralensis 0,52 0,12 0,00**

Sag Ust Molar Alv.Uz. A. witherbyi A. uralensis 0,33 0,08 0,00**
A. mystacinus -0,66 0,07 0,00**

A. flavicollis A. uralensis 0,44 0,07 0,00**

A. mystacinus -0,54 0,05 0,00**

A. uralensis A. witherbyi -0,33 0,08 0,00**

A. flavicollis -0,44 0,07 0,00**

A. sylvaticus -0,33 0,1 0,01*

A. mystacinus -0,98 0,07 0,00**

A. sylvaticus A. uralensis 0,33 0,1 0,01*

A. mystacinus -0,66 0,09 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 0,66 0,07 0,00**

A. flavicollis 0,54 0,05 0,00**

A. uralensis 0,98 0,07 0,00**

A. sylvaticus 0,66 0,09 0,00**

A. agrarius 0,84 0,17 0,00**

A. agrarius A. mystacinus -0,84 0,17 0,00**

Rostrum Yiik. A. witherbyi A. flavicollis -0,36 0,1 0,01*
A. mystacinus -0,69 0,1 0,00**

A. flavicollis A. witherbyi 0,36 0,1 0,01*

A. uralensis 0,4 0,1 0,00**

A. mystacinus -0,34 0,08 0,00**

A. uralensis A. flavicollis -0,4 0,1 0,00**

A. mystacinus -0,74 0,1 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 0,69 0,1 0,00**

A. flavicollis 0,34 0,08 0,00**

A. uralensis 0,74 0,1 0,00**

Bullali Beyin Kap Yiik A. witherbyi A. flavicollis -0,65 0,11 0,00**
A. mystacinus -1,32 0,11 0,00**

A. flavicollis A. witherbyi 0,65 0,11 0,00**

A. uralensis 0,95 0,11 0,00**

A. mystacinus -0,67 0,09 0,00**

A. uralensis A. flavicollis -0,95 0,11 0,00**
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Cizelge 4.82 Apodemus cinsinde alt1 tiire ait bireylerden 6l¢iilen 33 karakter Gl¢iisiiniin
hangi tiir arasinda farklilik gosterdigini belirten Tukey Post Hoc testi
sonucu (devam)

A. sylvaticus -0,75 0,17 0,00**

A. mystacinus -1,62 0,11 0,00**

A. sylvaticus A. uralensis 0,75 0,17 0,00**
A. mystacinus -0,87 0,15 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 1,32 0,11 0,00**
A. flavicollis 0,67 0,09 0,00**

A. uralensis 1,62 0,11 0,00**

A. sylvaticus 0,87 0,15 0,00**

A. agrarius 1,16 0,28 0,00**

A. agrarius A. mystacinus -1,16 0,28 0,00**
Bullasiz Bey Kap. Yiik A. witherbyi A. flavicollis -0,51 0,13 0,00%*
A. mystacinus -1,15 0,13 0,00**

A. flavicollis A. witherbyi 0,51 0,13 0,00**
A. uralensis 09 0,13 0,00**

A. mystacinus -0,65 0,1 0,00**

A. uralensis A. flavicollis -0,9 0,13 0,00**
A. sylvaticus -0,8 0,19 0,00**

A. mystacinus -1,54 0,13 0,00**

A. sylvaticus A. uralensis 0,8 0,19 0,00**
A. mystacinus -0,74 0,17 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 1,15 0,13 0,00**
A. flavicollis 0,65 0,1 0,00**

A. uralensis 1,54 0,13 0,00**

A. sylvaticus 0,74 0,17 0,00**

A. agrarius 1,23 0,32 0,00**

A. agrarius A. mystacinus -1,23 0,32 0,00**
Sag Alt Molar Alv. Uz. A. witherbyi A. flavicollis -0,26 0,07 0,00**
A. mystacinus -0,85 0,07 0,00**

A. flavicollis A. witherbyi 0,26 0,07 0,00**
A. uralensis 0,28 0,07 0,00**

A. mystacinus -0,59 0,05 0,00**

A. uralensis A. flavicollis -0,28 0,07 0,00**
A. mystacinus -0,87 0,07 0,00**

A. sylvaticus A. mystacinus -0,65 0,09 0,00**
A. mystacinus A. witherbyi 0,85 0,07 0,00**
A. flavicollis 0,59 0,05 0,00**

A. uralensis 0,87 0,07 0,00**

A. sylvaticus 0,65 0,09 0,00**

A. agrarius 0,5 0,17 0,04*
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Cizelge 4.82 Apodemus cinsinde alt1 tiire ait bireylerden 6l¢iilen 33 karakter Gl¢iisiiniin
hangi tiir arasinda farklilik gosterdigini belirten Tukey Post Hoc testi
sonucu (devam)

A. agrarius A. mystacinus -0,5 0,17 0,04*

Mandibul Yiik. A. witherbyi A. mystacinus -0,95 0,15 0,00**
A. flavicollis A. mystacinus -0,81 0,12 0,00**

A. uralensis A. mystacinus -1,16 0,15 0,00**

A. sylvaticus A. mystacinus -1,06 0,2 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 0,95 0,15 0,00**

A. flavicollis 0,81 0,12 0,00**

A. uralensis 1,16 0,15 0,00**

A. sylvaticus 1,06 0,2 0,00**

A. agrarius 1,45 0,37 0,00**

A. agrarius A. mystacinus -1,45 0,37 0,00**

Mandibul Uz. A. witherbyi A. flavicollis -0,63 0,21 0,04*
A. mystacinus -2,3 0,22 0,00**

A. flavicollis A. witherbyi 0,63 0,21 0,04*

A. uralensis 0,88 0,22 0,00**

A. mystacinus -1,67 0,17 0,00**

A. uralensis A. flavicollis -0,88 0,22 0,00**

A. mystacinus -2,56 0,22 0,00**

A. sylvaticus A. mystacinus -2,03 0,29 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 2,3 0,22 0,00**

A. flavicollis 1,67 0,17 0,00**

A. uralensis 2,56 0,22 0,00**

A. sylvaticus 2,03 0,29 0,00**

A. agrarius 2,48 0,54 0,00**

A. agrarius A. mystacinus -2,48 0,54 0,00**

i}l‘;’lgg(’id Kemik Gen. o \itherbyi A. mystacinus 0,52 0,04 0,00%
A. flavicollis A. sylvaticus 0,2 0,06 0,01*

A. mystacinus -0,41 0,04 0,00**

A. uralensis A. mystacinus -0,48 0,05 0,00**

A. sylvaticus A. flavicollis -0,2 0,06 0,01*

A. mystacinus -0,61 0,06 0,00**

A. mystacinus A. witherbyi 0,52 0,04 0,00**

A. flavicollis 0,41 0,04 0,00**

A. uralensis 0,48 0,05 0,00**

A. sylvaticus 0,61 0,06 0,00**

A. agrarius 0,4 0,11 0,01*

A. agrarius A. mystacinus -0,4 0,11 0,01*

Perigoid Kemik Gen. A. witherbyi A. mystacinus -0,49 0,05 0,00**

Min
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Cizelge 4.82 Apodemus cinsinde alt1 tiire ait bireylerden 6l¢iilen 33 karakter Gl¢iisiiniin
hangi tiir arasinda farklilik gdsterdigini belirten Tukey Post Hoc testi
sonucu (devam)

A. flavicollis A. mystacinus -0,42 0,04 0,00**
A. uralensis A. mystacinus -0,5 0,05 0,00**
A. sylvaticus A. mystacinus -0,59 0,07 0,00**
A. mystacinus A. witherbyi 0,49 0,05 0,00**
A. flavicollis 0,42 0,04 0,00**

A. uralensis 0,5 0,05 0,00**

A. sylvaticus 0,59 0,07 0,00**

Ust Sag M* Tag Uz. A. witherbyi A. uralensis 0,17 0,05 0,01*
A. mystacinus -0,27 0,04 0,00**

A. flavicollis A. uralensis 0,24 0,04 0,00**
A. mystacinus -0,19 0,03 0,00**

A. uralensis A. witherbyi -0,17 0,05 0,01*
A. flavicollis -0,24 0,04 0,00**

A. sylvaticus -0,24 0,06 0,00**

A. mystacinus -0,43 0,04 0,00**

A. sylvaticus A. uralensis 0,24 0,06 0,00**
A. mystacinus -0,19 0,06 0,01*

A. mystacinus A. witherbyi 0,27 0,04 0,00**
A. flavicollis 0,19 0,03 0,00**

A. uralensis 0,43 0,04 0,00**

A. sylvaticus 0,19 0,06 0,01*

Ust Sag M?Tag Uz. A. witherbyi A. mystacinus -0,21 0,02 0,00**
A. flavicollis A. uralensis 0,11 0,02 0,00**
A. mystacinus -0,18 0,02 0,00**

A. uralensis A. witherbyi -0,08 0,03 0,04*
A. flavicollis -0,11 0,02 0,00**

A. mystacinus -0,29 0,02 0,00**

A. sylvaticus A. mystacinus -0,19 0,03 0,00**
A. mystacinus A. witherbyi 0,21 0,02 0,00**
A. flavicollis 0,18 0,02 0,00**

A. uralensis 0,29 0,02 0,00**

A. sylvaticus 0,19 0,03 0,00**

A. agrarius 0,26 0,06 0,00**

A. agrarius A. mystacinus -0,26 0,06 0,00**
Ust Sag M3Tag Uz A. witherbyi A. mystacinus -0,18 0,03 0,00%*
A. flavicollis A. uralensis 0,09 0,03 0,01*
A. mystacinus -0,14 0,02 0,00**

A. uralensis A. flavicollis -0,09 0,03 0,01*
A. mystacinus -0,23 0,03 0,00**
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Cizelge 4.82 Apodemus cinsinde alt1 tiire ait bireylerden 6l¢iilen 33 karakter dlgiisiiniin
hangi tiir arasinda farklilik gosterdigini belirten Tukey Post Hoc testi
sonucu (devam)

A. sylvaticus A. mystacinus -0,21 0,04 0,00**
A. mystacinus A. witherbyi 0,18 0,03 0,00**
A. flavicollis 0,14 0,02 0,00**
A. uralensis 0,23 0,03 0,00**
A. sylvaticus 0,21 0,04 0,00**
A. agrarius 0,29 0,07 0,00**
A. agrarius A. mystacinus -0,29 0,07 0,00**

4.3.4 Ayrisim fonksiyon analizi (DFA)

Morfolojik verilere gore calisilan alt1 tlir arasindaki farkliliklart tespit edebilmek igin
cok degiskenli istatistik analizlerinden ayrisim fonksiyon analizi uygulandi. Ayrisim
fonksiyon analizi sonucunda toplam varyasyon (% 100) 5 kononikal eksen tarafindan
aciklandi. 1. eksen total varyasyonun % 66,11’ini, II. eksen % 18,61’ini, III. eksen %
8,41’ini agikladi (Cizelge 4.83).

Ayrisim  fonksiyonu analizi morfolojik karakterler temel alinarak caligilan alti

Apodemus tiiriine ait bireyleri % 89,1 dogrulukla sinifladi (Cizelge 4.84).

Cizelge 4.83 Ayrisim fonksiyonu analizine gore ilk li¢ konikal ayrigim fonksiyonunun
eigen degerleri

Fonksiyon Eigen Degeri % Varyans Total % Kanonikal Korelasyon

1 9,69 66,11 66,11 0,95
2 2,73 18,61 84,72 0,86
3 1,23 8,41 93,13 0,74
4 0,66 4,48 97,61 0,63
S 0,35 2,39 100,00 0,51
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Cizelge 4.84 Ayrisim fonksiyonu analizine gore bes tiire bireylerin siniflandirilmasi

A. witherbyi A. flavicollis A. uralensis A. sylvaticus A. mystacinus A. agrarius Total

A. witherbyi 14 1 0 0 0 3 18
A. flavicollis 1 37 0 1 0 1 40
A. uralensis 0 0 13 0 0 4 17
A. sylvaticus 1 0 0 6 0 1 8
A. mystacinus 0 0 0 0 34 0 34
A. agrarius 0 0 0 0 0 2 2
% A. witherbyi A. flavicollis A. uralensis A. sylvaticus A. mystacinus A.agrarius Totg)
A. witherbyi 778 5,6 0 0 0 16,7 100
A. flavicollis 2,5 92,5 0 2,5 0 2,5 100
A. uralensis 0 0 76,5 0 0 23,5 100
A. sylvaticus 125 0 0 75 0 12,5 100
A. mystacinus 0 0 0 0 100 0 100
A. agrarius 0 0 0 0 0 100 100

Ayrisim fonksiyon analizinde ¢alisilan bireylerin {i¢ boyutlu olarak kiimelenmesi sekil
4.36°da gosterildi. Bu dagilima gore Tiirkiye’de temsil edilen 6 tiire ait bireyler ayri
gruplar olarak kiimelendi. Ozellikle A. mystacinus tiiriine ait bireyler diger Apodemus
cinsi tiirlerinden oldukga farkli konumlamdi. A. agrarius tiiriine ait bireyler diger tiirlere

ait bireylerin i¢inde kiimelendi.
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4.3.5 Kiimeleme analizi (Cluster)

mesafe degeri D?=12,42 belirlenmistir.
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Sekil 4.36 Calisilan Apodemus cinsinde alti farkli tiire ait bireylerin morfolojik
karakterlere bagli olarak ayrisim fonksiyon analizi ile iki boyutta

Apodemus cinsinde alt1 tiire ait populasyonlar arasinda morfolojik farkliliklart
belirlemek igin Mahalanobis mesafe matrisi (D?) hesaplandi (Cizelge 4.85) ve bu
matrisi temel alinarak UPGMA kiimelemesi ile gruplarin ayrimimi gosteren SHAN
dendrogram olusturuldu (Sekil 4.37). En yiiksek mesafe degerleri A. agrarius ve diger

Apodemus tiirleri arasinda belirlenmistir. A. flavicollis ve A. witherbyi arasinda en diisiik




UPGMA kiimelenmesi ile olusturulan dendrogramda DFA analizine benzer sonuglara
ulasiimistir. Ozellikle {i¢ tiir A. witherbyi, A. flavicollis ve A. uralensis yakin dallarda

kiimelenmistir.

Cizelge 4.85 Apodemus cinsine ait tiirlerde morfolojik farkliligi gosteren mahalanobis
mesafe matrisi

Populasyonlar A. witherbyi A. flavicollis A. uralensis A. sylvaticus A. mystacinus A. agrarius

A. witherbyi - P<0,01 P<0,01 P<0,01 P<0,01 P<0,01
A. flavicollis 12,42 - P<0,01 P<0,05 P<0,01 P<0,05
A. uralensis 15,68 25,75 - P<0,01 P<0,01 P<0,01
A. sylvaticus 20,44 11,73 32,80 - P<0,01 P>0,05
A. mystacinus 52,90 37,08 67,21 60,28 - P<0,01
A. agrarius 56,36 41,88 54,89 32,45 95,14 -

A, witherbyi

A flavicollis

A uralensis I

A splvancus

A. mystacinus

A agrarius

0.02 0.03 0.04 0.05 0.06
Coeffecient

Sekil 4.37 Apodemus cinsi igerisindeki farkli tiirlere ait populasyonlardaki morfolojik
farklilig1 gosteren mahalanobis mesafe matrisi temel alinarak olusturulan
UPGMA-SHAN kiimelemesi
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5. SONUC ve ONERILER

5.1 Apodemus Cinsinin  mtDNA Dizi ve Morfometrik Analiz Sonug¢larinin

Degerlendirmesi

Tiirkiye’nin kuzeyindeki 17 farkli lokaliteden incelenen A. flavicollis populasyonlarinda
40 yeni sitokrom b haplotipi tespit edildi. Kontrol bolgesi analizleri 18 lokaliteden
ornekleri kapsamaktadir ve bu bolge i¢in toplam 35 yeni haplotip belirlendi. Apodemus
flavicollis’in biitiin populasyonlar1 sitokrom b gen bolgesi ve kontrol bolgesinde yiiksek
seviyede niikleotid ve haplotip cesitliligine sahiptir (sitokrom b = = 0,03978,
h=0,99573, kontrol bolgesi n= 0,03332, h=0,98415). Mitokondriyal DNA’nin her iki
bolgesi i¢in ayr1 olarak gergeklestirilen filogenetik ve evrimsel iligki Orgiisii analizleri
sonucunda bu tiirlin Trakya ve Anadolu populasyonlar1 belirgin bir sekilde
birbirlerinden ayrild1 ve iki farkli genetik soy hatti olusturdu. Bu iki genetik soy hatti
arasinda paylasilan haplotip bulunmamaktadir. Genetik soy hatlar1 arasinda Kimura-2
parametresine gore belirlenen genetik mesafe degeri sitokrom b gen bolgesi i¢in % 6,7,
kontrol bolgesi i¢in % 4,3’tiir ve bu degerler iki genetik soy hatt1 arasinda ytliksek
genetik farklilagmanin oldugunu gostermektedir. Bu sonucu destekleyen diger bulgular
bu tiiriin Trakya ve Anadolu’daki genetik soy hatlar1 arasindaki Fst ve Nm degerleridir
(sitokrom b i¢in Fst =0,88417 ve Nm=0,07, kontrol bolgesi igin Fst =0,778 ve
Nm=0,16). Molekiiler varyans analizi (AMOVA) sonucu gruplar arasit yiksek
varyasyon yiizdesi (sitokrom b igin % 88,17, kontrol bolgesi i¢in % 77,08) A. flavicollis
populasyonlarinin cografik olarak iki genetik soy hattina ayrilmasini destekleyen bir
diger bulgudur. Her iki nétralite testinin (Tajima’s D ve Fu’s Fs) sonuglar1 A. flavicollis
populasyonlarinin yakin ge¢cmiste populasyon genislemesine maruz kaldigimi isaret
etmektedir. Trakya ve Anadolu genetik soy hatlarina ait niikleotid c¢esitliligi degerleri
sitokrom b gen bolgesi (Anadolu igin 7= 0,00803, Trakya i¢in 7= 0,00834 ) ve kontrol
bolgesinde (Anadolu i¢in = 0,01316, Trakya i¢in = 0,01189) hemen hemen birbirine
esit seviyededir. Her iki genetik soy hattindaki niikleotid cesitliligi degerleri kontrol
bolgesinde sitokrom b bolgesine oranla daha yiiksektir. Haplotip cesitliligi degerleri de
niikleotid ¢esitliligi degerleri gibi her iki genetik soy hattinda birbirine yakin
degerlerdedir ve yiiksek seviyededir (Sitokrom b gen bolgesinde: Anadolu igin h=
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0,99430, Trakya i¢in h= 0,98529, kontrol bolgesinde: Anadolu i¢in h= 0,97721, Trakya
icin h= 0,97368). Biitiin 6rneklerin kullanildig1 ve sitokrom b bdlgesindeki milyon yilda
% 2 mutasyon gerceklestigi varsayilarak yapilan molekiiler tarihleme analizleri A.
flavicollis’in Trakya ve Anadolu’daki her iki genetik soy hattinin giinlimiizden yaklasik
olarak 4,302 milyon y1l 6nce farklilagmaya basladigin1 gostermektedir. Her iki genetik
soy hatt1 arasinda sitokrom b gen bolgesinde tespit edilen % 7,6 (yaklasik 3,8 milyon yil
once) oranindaki genetik mesafe degeri de molekiiler tarihleme analiz ile belirlenen
ayrilma zamanim desteklemektedir. Oncelikli olarak her iki genetik soy hatt1 arasinda
bogazlarin 6nemli bir cografik bariyer olarak rol oynamis olabilecegi diisiiniilse bile,
elde edilen sonuglar A. flavicollis’in Trakya ve Anadolu’daki genetik soy hatlarinin

Kuaterner buzul donemi 6ncesinde farklilagsmaya bagladigini isaret etmektedir.

Tiirkiye’deki 12 farkli lokaliteden elde edilen 41 A. mystacinus 6rnegi igin 18 sitokrom
b bolgesi haplotipi, 17 kontrol bolgesi haplotipi belirlendi. A. mystacinus’un biitiin
populasyonlart sitokrom b gen bolgesi ve kontrol bolgesinde 1limli seviyede niikleotid
cesitliligine sahiptir (sitokrom b i¢in 7= 0,01076, kontrol bélgesi i¢in m= 0,00905).
Haplotip ¢esitliligi ise her iki bolge igin yiiksek seviyededir (sitokrom b igin h=
0,94062, kontrol bolgesi i¢in h= 0,869). Mitokondriyal DNA’nin her iki bolgesi i¢in
ayr1 olarak gergeklestirilen filogenetik ve evrimsel iligki orgiisii analizleri sonucunda bu
tiirtin Bat1 Karadeniz ve Orta/Dogu Karadeniz populasyonlar1 ve iki farkli genetik soy
hatt1 olusturdu. Bu iki genetik soy hatt1 arasinda paylasilan haplotip bulunmamaktadir.
Genetik soy hatlar1 arasinda Kimura-2 parametresine gore belirlenen genetik mesafe
degeri sitokrom b gen bdlgesi i¢in % 2,5 kontrol bolgesi i¢in % 1,5’tir ve bu degerler iki
genetik soy hatti arasinda orta seviyeli genetik farklilasmanin oldugunu gostermektedir.
Bu tiirlin Bat1 Karadeniz ve Orta/Dogu Karadeniz genetik soy hatlar1 arasindaki genetik
farklilasma ve gen akisi degerleri sitokrom b i¢in Fst =0,88 ve Nm=0,07, kontrol
bolgesi icin Fst =0,74 ve Nm=0,18 olarak bulundu. Genetik yapisina iligkin
parametrelere ilaveten, molekiiler varyans analizi (AMOVA) sonucu gruplar arasinda
varyasyon ylizdesinin yiiksek bulunmasi (sitokrom b icin % 82,77, kontrol bolgesi i¢in
% 70,59) A. mystacinus’un Bati1 Karadeniz ve Orta/Dogu Karadeniz genetik soy hatlari
arasindaki farklilasmay1 desteklemektedir. Her iki notralite testinin (Tajima’s D ve Fu’s

Fs) sonuglar1 A. mystacinus populasyonlarinin yakin geg¢miste populasyon
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genislemesine maruz kalmadigimi aksine demografik agidan kararli olduklarim
gostermektedir. Bati Karadeniz ve Orta/Dogu Karadeniz genetik soy hatlarina ait
niikleotid gesitliligi degerleri sitokrom b gen bolgesi (Bati Karadeniz igin 7= 0,00129,
Orta/Dogu Karadeniz i¢in = 0,00482) ve kontrol bolgesinde (Bat1 Karadeniz i¢in n=
0,00499, Orta/Dogu Karadeniz i¢in = 0,00465) diisiik seviyededir. Haplotip ¢esitliligi
degerleri mtDNAnin her iki bolgesi i¢in az sayida 6rnege sahip Bati1 Karadeniz genetik
soy hattinda diisiik, Orta/Dogu Karadeniz genetik soy hattinda ise yiiksek seviyededir.
(sitokrom b gen bolgesinde: Bati Karadeniz i¢in h= 0,46429, Orta/Dogu Karadeniz i¢in
h=0,93561, kontrol bolgesinde: Bat1 Karadeniz i¢in h= 0,64286, Orta/Dogu Karadeniz
icin h= 0,81640). Biitiin 6rneklerin kullanildigi ve sitokrom b bolgesindeki milyon yilda
% 2 mutasyon gergeklestigi varsayilarak yapilan molekiiler tarihleme analizleri A.
mystacinus’un Bati Karadeniz ve Orta/Dogu Karadeniz genetik soy hatlarinin
giiniimiizden yaklasik olarak 1,431 milyon yil Once farklilasmaya basladigini
gostermektedir. Her iki genetik soy hatti arasinda sitokrom b gen bolgesinde tespit
edilen % 2,5 (yaklasik 1,25 milyon yil 6nce) oranindaki genetik mesafe degeri de
molekiiler tarihleme analiz ile belirlenen ayrilma zamanini desteklemektedir. A.
mystacinus’un her iki genetik soy hattinin arasindaki gen akisinin kesilmesi i¢in
cografik bariyer olarak Kizilirmak deltast ve Ilgaz Daglari’nin engel teskil etmis

olabilecegi diisiiniilmektedir.

Tiirkiye’deki 10 farkli lokaliteden elde edilen 21 A. witherbyi 6rnegi igin toplam 10
sitokrom b haplotipi, 14 kontrol bolgesi haplotipi belirlendi. A. witherbyi’nin biitiin
populasyonlari sitokrom b gen bolgesi ve kontrol bolgesinde niikleotid ¢esitliligi diisiik
ve haplotip cesitliligi yiiksektir (sitokrom b @ = 0,00722, h= 0,857, kontrol bolgesi n =
0,00936, h=0,926). Mitokondriyal DNA’nin sitokrom b gen bolgesi dizilerine dayali
olarak gerceklestirilen filogenetik ve evrimsel iligki Orgiisii analizleri sonucunda bu
tiirlin Trakya/Bozcaada ve Anadolu populasyonlar1 belirgin bir sekilde birbirlerinden
ayrildi ve iki farkli genetik soy hatt1 olusturdu. Kontrol bdlgesinde ise sitokrom b gen
bolgesine gore daha karmagsik bir filogenetik durum ortaya ¢ikti ve tiiriin Trakya ve
Anadolu populasyonlari/haplotipleri bir arada kiimelendi. Bu durum mtDNA’nin
organizasyonundan sorumlu olan ve protein kodlamayan kontrol bélgesinin sitokrom b

gen bolgesine gore filogenetik ¢coziimlemelerde daha zayif olmasindan kaynaklanabilir.
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Bu tiiriin Ozellikle sitokrom b gen bolgesi analizleri gbéz Oniine alindiginda
Trakya/Bozcaada ve Anadolu olarak iki farkli genetik gruba ayrilan populasyonlari
arasinda haplotip paylasimi s6z konusu degildir. Genetik gruplar arasinda Kimura-2
parametresine gore belirlenen genetik mesafe degerleri sitokrom b gen bolgesi i¢in %
0,3 kontrol bolgesi icin % 0,1°dir ve bu degerler iki genetik grup arasinda genetik
farklilagsmanin seviyesinin diisilk oldugunu gostermektedir. Bu sonucu destekleyen
diger bulgular bu tiiriin Trakya/Bozcaada ve Anadolu’daki genetik gruplar1 arasinda az
miktarda genetik farklilasma ve yiiksek seviyede gen akisinin oldugunu gdosteren Fst ve
Nm degerleridir (sitokrom b i¢in Fst =0,36 ve Nm=0,87, kontrol bélgesi i¢in Fst =0,13
ve Nm=4,84). Molekiiler varyans analizi (AMOVA) sonucu gruplar aras1 digiik
varyasyon yiizdesi (sitokrom b i¢in % 35,35, kontrol bélgesi i¢in % 12,51) ve
istatistiksel olarak Onemsiz sonuglarin elde edilmesi A. witherbyi populasyonlarinin
cografik olarak net bir bicimde farkli genetik soy hattina ayrilmadigini destekleyen bir
diger bulgudur. Her iki nétralite testinin (Tajima’s D ve Fu’s Fs) sonuglar1 A. witherbyi
populasyonlarinin yakin ge¢miste populasyon genislemesine maruz kalmadigini isaret
etmektedir. Biitiin drneklerin kullanildigr ve sitokrom b bdlgesindeki milyon yilda % 2
mutasyon gergeklestigi varsayilarak yapilan molekiiler tarihleme analizleri A.
witherbyi’nin Anadolu’daki populasyonlarinin Trakya ve Bozcaada populasyonlarindan
giinlimiizden yaklasik olarak 677 bin y1l dnce farklilagsmaya basladigini gostermektedir.
Bozcaada populasyonlarinin ise Trakya populasyonlarindan giliniimiizden yaklagik 540
bin y1l 6nce farklilasmaya basladig: tespit edilmistir. Bu tiirlin 2’den fazla 6rnege sahip
lokaliteleri niikleotid ¢esitliligi bakimindan karsilastirildiginda, Bozcaada hari¢ diger
lokalitelerin yaklasik olarak aymi seviyede genetik zenginlige sahip oldugu gozlendi.
Bozcaada populasyonu 5 Ornege sahip olmasina ragmen tek bir haplotiple temsil
edilmektedir. Dolayis1 ile bu veri 1518inda bu tiirlin Bozcaada populasyonuna gore
genetik bakimdan (niikleotid ¢esitliligi seviyesi) daha zengin olan Trakya ya da
Anadolu’dan Bozcaada’ya gecis yapmis olabilecegi diisliniilmektedir. Buzul
donemlerinden sonra Bozcaada’nin ana kara ile karasal baglantisinin kesilmesi sonucu
yiz Ol¢limii bakimindan kiicik olan adada genetik siiriiklenmeden bahsetmek
miimkiindiir. Filogenetik analizlerde bu tiiriin Trakya haplotipleri/6rnekleri ile daha
yakin gruplanmast ve Anadolu populasyonlarinin evrimsel acidan Trakya ve

Bozcaada’dan daha o©nce farklilasmaya basladiginin tespit edilmesi Bozcaada
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populasyonunun Trakya’dan koken almis olabilecegi ihtimalini kuvvetlendirmektedir.
A. witherbyi, Mus ya da Rattus cinslerine dahil tiirlerden farkli olarak insan yasam
alanlarinin disinda yasadigi bilinmektedir. Bu durum tiiriin insanlar tarafindan adalara
tasinma olasiligin1 azaltmaktadir. Bunun sonucu olarak A. witherbyi adada kendine 6zgii

habitalara yerleserek farkli bir soy hatt1 olusturdugu sdylenebilir.

Tiirkiye’deki 11 farkli lokaliteden elde edilen 34 A. uralensis orneginin sitokrom b
bolgesi ig¢in 27, kontrol bolgesi i¢in 22 haplotip belirlendi. A. uralensis’in biitiin
populasyonlar1 sitokrom b gen bolgesi ve kontrol bolgesinde diisiik seviyede niikleotid
cesitliligini barindirirken, haplotip gesitliligi ise yiliksek seviyededir (sitokrom b m =
0,00994, h= 0,97931, kontrol bolgesi = 0,00965, h=0,955). Mitokondriyal DNA’nin
her iki bolgesi i¢in ayr1 olarak gerceklestirilen filogenetik ve evrimsel iligki Orgiisii
analizleri sonucunda bu tiirlin populasyonlarinin yayilis alaninda herhangi bir cografik
varyasyona rastlanmadi ve karmasik bir filogenetik durum agiga c¢ikti. Sadece Uludag
(Bursa) lokalitesinden bir 0Ornek evrimsel agaclarda diger lokalitelerdeki
populasyonlarin disinda gruplandi. Bu durum Kimura-2 parametresine dayali olarak
hesaplanan genetik mesafe degerleri ile desteklendi. Biitiin populasyonlar arasindaki
genetik mesafe degerleri oldukga diisiik seviyedeyken, Uludag (Bursa) ornegi ile diger
lokalitelerdeki populasyonlar arasindaki mesafe degerleri daha yiiksektir. Bu tiiriin
populasyonlari arasinda yiiksek genetik mesafe olmamasi ve belirgin genetik gruplar
tespit edilememesine ragmen, populasyonlarin yayilis gosterdigi lokalitelerin cografik
pozisyonlarina gore 4 gruba ayrilarak analiz edilen gruplar arasinda en yiiksek genetik
farklilasmanin Uludag (Bursa) ornegi ile diger gruplar arasinda oldugu gorildii.
Molekiiler varyans analizi sonuglar1 gruplar arasi1 varyasyondan ziyade populasyon i¢i
varyasyonlarin bu tliriin populasyonlar1 arasindaki genetik varyasyonun nedeni
oldugunu gosterdi. Ancak populasyonlar: olusturan bireylerden ileri gelen varyasyon
yiizdesinin O6nem derecesi istatistiksel olarak anlamsiz bulundu. Dolayis1 ile
populasyonlar arasindaki varyasyon yiizdesi diisiiktiir ve bu da genetik farklilasmanin
az oldugunu gosteren bir bagka bulgudur. Yapilan analizler bu tiiriin populasyonlari

arasinda cografyaya bagli genetik varyasyon olmadigini ortaya ¢ikardu.
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Tiirkiye’deki 6 farkli lokaliteden elde edilen 8 A. sylvaticus 6rnegi i¢in 5 sitokrom b
haplotipi, 7 kontrol bolgesi haplotipi belirlendi. A. sylvaticus’un biitiin populasyonlari
sitokrom b gen bolgesi ve kontrol bolgesinde yiiksek seviyede niikleotid ve haplotip
cesitliligine sahiptir (sitokrom b 7= 0,05055, h= 0,89286, kontrol bolgesi n= 0,04284,
h=0,944). Mitokondriyal DNA’nin her iki bolgesi i¢in ayri olarak gerceklestirilen
filogenetik ve evrimsel iliski Orgiisii analizleri sonucunda bu tiirlin Anadolu ve
Trakya/Adalar populasyonlar1 belirgin bir sekilde birbirlerinden ayrildi ve iki farkli
genetik soy hatt1 olusturdu. Bu iki genetik soy hatt1 arasinda paylasilan haplotip
bulunmamaktadir. Anadolu ve Trakya/Adalar genetik soy hatlar1 arasinda Kimura-2
parametresine gore belirlenen genetik mesafe degeri sitokrom b gen bolgesi igin
yaklasik % 12, kontrol bdlgesi i¢in % 7°dir ve bu degerler iki genetik soy hatt1 arasinda
yiiksek genetik farklilasmanin oldugunu gostermektedir. Bu sonucu destekleyen diger
bulgular bu tiirin Anadolu ve Trakya/Adalar genetik soy hatlar1 arasinda belirgin
genetik farklilagma ve diigiik seviyede gen akisinin oldugunu gdsteren Fst ve Nm
degerleridir (sitokrom b i¢in Fst = 0,96772 ve Nm=0,02, kontrol bolgesi i¢in Fst =
0,87895 ve Nm=0,07). Molekiiler varyans analizi (AMOVA) sonucu sitokrom b gen
bolgesinde populasyonlar arasi, kontrol bdlgesinde ise populasyon i¢i farkliliklarin
Anadolu ve Trakya/Adalar genetik soy hatlar1 arasindaki varyasyonlarin esas kaynagi
oldugunu gosterdi. Bu analiz sonucunda her iki hiyerarsik seviyedeki diisiik varyasyon
yiizdeleri hem o6rnek elde edilen lokalite hem de bu lokalitelerdeki birey sayisinin az
olmasindan kaynaklanmis olabilir. Populasyonun demografik ge¢misini yansitan
analizler sonucunda belirlenen iki farkli noétralite testi sonucu pozitif olarak
bulunmusgtur. Bu Tiirkiye’de yasayan A. sylvaticus populasyonlarinin populasyon
genislemesine maruz kalmadigini gostermektedir. Anadolu’daki genetik soy hattini
temsil eden Kurupelit (Samsun) populasyonundaki iki birey iki farkli haplotipi meydana
getirmigtir. Trakya/Adalar soy hattin1 olusturan lokalitelerde de ikiser 6rnek mevcuttur
ancak her bir lokalitede sadece birer haplotip bulunmaktadir. Dolayis1 ile genetik
cesitlilik bakimidan bir karsilastirilma yapildiginda Anadolu genetik soy hattinin
niikleotid ¢esitliligi daha yiiksek oldugu goriilir. Bu durum A. witherbyi
populasyonlarindakine benzer bir durumdur. Biitiin 6rneklerin kullanildig1 ve sitokrom
b bolgesindeki milyon yilda % 2 mutasyon gerceklestigi varsayilarak yapilan molekiiler

tarihleme analizleri A. sylvaticus’un Anadolu ve Trakya/Adalar’daki her iki genetik soy
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hattinin giiniimiizden yaklasik olarak 7,1 milyon yil once farklilagmaya basladigini
gostermektedir. Her iki genetik soy hatti arasinda sitokrom b gen bolgesinde tespit
edilen yaklasik % 12 (yaklasik 6 milyon yi1l 6dnce) oranindaki genetik mesafe degeri de
molekiiler tarihleme analiz ile belirlenen ayrilma zamanini desteklemektedir. Bu tiirlin
her iki genetik soy hattin1 temsil eden populasyonlar arasinda cografik mesafe fazladir.
Tiirlin populasyonlarinin yayilis alaninin habitat pargcalanmasi ile kesintiye ugramis

olmas1 bu erken donem genetik farklilasmanin nedenleri olarak goz 6niine alinabilir.

Bu tez ¢alismasinda Demirkdy (Kirklareli)’den elde edilen dort A. agrarius 6rneginin
sitokrom b ve kontrol bolgesinde yiiksek haplotip ¢esitliligi, diisiikk niikleotid ¢esitliligi
gosterdigi belirlendi. Tiirkiye’de sadece Trakya’da yayilis goOsteren bu tiirlin tek
lokaliteden elde edilen 6rneklerinin filogenetik durumunu net olarak ortaya koyabilmek

icin Avrupa’dan 6rnek kullanilmasi ve degerlendirme yapilmalidir.

Morfolojik analizler sonucunda Tirkiye’de yasayan alti tiirtin (A. mystacinus, A.
flavicollis, A. sylvaticus, A. uralensis ve A. agrarius) metrik olarak birbirlerinden farkli
degerlere sahip olduklar1 goriildii. Ayrisim fonksiyon analizinde Tiirkiye’de temsil
edilen alt1 tiiriin birbirlerinden ayr1 ayr1 gruplar olusturdugu goriildii. Karstomys alt cinsi
igerisinde bulunan A. mystacinus tiiriine ait bireyler diger Apodemus cinsi tiirlerinden
oldukga farkli konumlandi. A. agrarius tiiriine ait bireyler diger tiirlere ait bireylerin
icinde kiimelendi. Morfolojik karakterlerin alt cins ve tiirleri ayirmada etkili oldugu
fakat tam ayrimin yapilan genetik caligmalarda ortaya ¢iktigi goriildii. Morfolojik

analizler genetik analizleri desteklemektedir.
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5.2 Apodemus Cinsinin Filocografyasi

Tez ¢alismasinda Apodemus cinsine ait alt1 tiir A. flavicollis, A. sylvaticus, A. uralensis,
A. witherbyi, A. agrarius ve A. mystacinus mtDNA cytb ve mtDNA kontrol bolgesine
ait diziler kullanilarak analiz edildi. MtDNA cytb gen bdlgesi dizilerine dayanarak
yapilan bayesian ¢ikarsamasi (Bayesian Inference=Bl) analizleri sonucunda Apodemus
cinsi i¢inde ana soy hatlarina ayrilma ve tiirlesme olaylarinin 13.85 Myo basladigi
tahmin edildi. Bu farklilasma zaman1 Orta Miyosen’e (16-11.6 My6) denk gelmektedir.
Orta Miyosen’de kiiresel iklimde 6nemli degisiklikler meydana gelmistir. Bu periyodun
ilk safhas1 Orta Miyosen Iklimsel Optimum (MMCO) olarak bilinir ve sicak sartlarla
karakterize edilir. Biitiin Miyosen’den daha sicak olmasina ragmen Antartika buzlarinda
bir genisleme meydan gelmis ve diinya sogumustur. Boylece iklimde gecis meydana
gelmistir. Bu periyot Orta Miyosen Iklim Gegisi (MMCT) olarak adlandiriimaktadir
(Rogl 1999, Zachos vd. 2001, Mourik 2010, Frigola vd. 2018). Apodemus cinsinde
13.85 Myo6 tahmin edilen tiirlesme zamant MMCT donemine denk geldigi goriildii.
MMCT doéneminin sonlarina dogru Orta Miyosen Buzul (MMG) donemi kiiresel
iklimde meydana gelen soguma ormanlik alanlarin pargcalanmasina ve step alanlarin
genislemesine neden olmustur (Frigola vd. 2018). Ormanlarin pargalanmasi sonucu
mutlak orman formlarindan yaklagik 13.85 Myd orman disinda kayalik alanlarda
yasayan A. mystacinus ve yine ormanlarda fakat zemini kumlu alanlar1 tercih eden A.
agrarius yeni olusan habitatlara uyuma zorlanarak yeni tiirlere farklilagmis olabilir.
Boylece pargalanan ormanlik alanlar 13.85 My Apodemus cinsinde vikaryans yoluyla
ortak atadan ilk ayrilmalarin gergeklesmis olabilecegi tahmin edildi. Bunun disinda
Afrika ve Arabistan plakalariyla Avrasya plakasinin ¢arpigsmasi sonucunda Apodemus
cinsinin yayilis alani i¢inde 6nemli orojenik olaylar yasanmustir. Biiyilk Kafkaslar,
Kiigiik Kafkaslar, Karadeniz Daglar1 ve Toros Daglar1 yiikselmistir (Sengor ve Yilmaz
1981, Adamia vd. 2011, Tibaldi vd. 2017). Boylece bir¢ok yerde ormanlik alanlar
yerlerini step ve kayalik alanlara birakmistir. Yeni agilan alanlarda yeni tiirlesmeler
gerceklesmis olabilir. Apodemus cinsi iginde ikinci bir ayrilma 11.95 Myo A.
mystacinus ve A. agrarius arasinda oldugu tahmin edildi. Michaux vd. (2002) ii¢ grup
(mystacinus ve iki alt cins Sylvaemus ve mystacinus) i¢in 7 ile 8 Myil arasinda ayrilma

zamanini tahmin etmislerdir.
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Ayrica arastiricilar her bir altcins i¢inde ayrilma zamanlarini Apodemus igin 5.4 ile 6
Myil, Sylvaemus ve mystacinus arasinda 2.2 ile 3.5 Myail arasi1 olarak tahmin etmislerdir.
Arastiricilar Apodemus cinsi igindeki 7-8 My6 olarak tahmin edilen farklilasma
zamanini Cerling vd. (1997) tarafindan ortaya konan biitiin diinyada iklimde goriilen
onemli degisikliklerden kaynaklanan vejetasyon degisikliklerine baglamislardir. Bu
vejetasyon degisiklileri de beraberinde faunal degisiklikleri getirmistir (Michaux vd.
2002). Bu arada orman sever tiirlerin yerine step ve agik alan tiirleri almistir. Michaux
vd. (2002) iklim degisikliklerinin hiikiim siirdigli donemde Avrupa’da bazi
populasyonlarin siginaklarda (izole olmus ormanlar) izole olmus olabilecegini ileri
stirmiislerdir. Bu nedenle arastiricilar Avrupa’nin Apodemus’un tiirlesmesi iizerinde
onemli rol oynamis olabilecegini ortaya koymuslardir. Bu tez ¢alismasinda Apodemus
cinsinde tahmin edilen 13.85 My6 farklilasma zamani diinyada step ve ag¢ik alanlarin
olusma zamaniyla uyum i¢inde bulundu (Tapaltsyan vd. 2015). Tapaltsyan vd. (2015)
acik alanlarin genislemesine bagli olarak kemiricilerde hypsolodonti dis tipinde ii¢
asamali (14, 8, 5 Myd) yayilmanin oldugunu ortaya koymuslardir. 14 My acgik
alanlarda meydana gelen ilk genisleme (Tapaltsyan vd. 2015) ile bu tez galismasinda
Apodemus cinsi i¢inde tahmin edilen 13.85 My6 farklilasma zamanina yakin oldugunu
goriildii. MtDNA cytb gen bdlgesi dizilerine dayarak yapilan bayesian g¢ikarsamasi
analizi sonucunda A. sylvaticus-A. flavicollis-A. uralensis grubu igindeki tiirlesme
olaylarmin 8.46-7.59 Myil arasinda gerceklesmis olabilecegi tahmin edildi. Bu
farklilasma orgiisii Cerling vd. (1997), Fortelius vd. (2002) ve Kerr, (2006) tarafindan
ortaya konan step ve agik alanlardaki genisleme zamaniyla uyum i¢inde oldugu goriildii.
Soyle ki, her {i¢ arastirma grubu 9-7 My®é step ve acik alanlarda genislemenin oldugunu
ortaya koymuslardir. Michaux vd. (2002) tarafindan Apodemus cinsi iginde tahmin
edilen 7.8 My6 farklilagsma zamani bu tez ¢alismasindaki A. sylvaticus-A. flavicollis-A.
uralensis grubu i¢in tahmin edilen farklilasma zamaniyla uyum igindedir. A. sylvaticus,
A. flavicollis ve A. uralensis mutlak orman tiirleridir. Michaux vd. (2002) Avrupa’da
Apodemus i¢in siginak goérevi yapan izole olmus ormanlik alanlarmin cins iginde
tirlesme olaylarina katkilar saglamis olabilecegini ortaya atmiglardir. Michaux vd.
(2002) tarafindan ortaya konan tiirlesme modeli bu tez calismasinda tespit edilen A.
sylvaticus, A. flavicollis ve A. uralensis igin de tiirlesme modeli olabilir. A. sylvaticus,

A. flavicollis ve A. uralensis’in tiirlesme modellerinin birbirine benzer olmasinin
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yaninda A. witherbyi atasal gen stogundan farkli bir ayrilma Orgilisii sergiledi. A.
witherbyi bu g tiirden 10.11 My6 farklilastigi tahmin edildi. A. witherbyi ¢ayirlar, dag,
plato, stepler ve yiikseklerdeki yar1 ¢ol alanlar1 gibi ¢ok farkli habitatlarda yasamaktadir
(Wilson vd. 2017). Ayrica hem bu tez ¢alismasinda hem de Krystufek ve Vohralik
(2009) tarafindan Bozcaada ve Anadolu steplerinde genis bir yayilisa sahip oldugu
belirtilmistir. Boylece A. witherbyi’nin tiirlesme olaylarinin step ve acik alanlarin
genislemesine paralel olarak yeni olusan farkli ekolojik nislere agilim ile basladigi

sOylenebilir.

Liu vd. (2004) mtDNA cytb gen bolgesi analizine dayanarak Cin’de yayilis gosteren 15
Apodemus tiiriiniin filocografyasini aragtirmiglardir. Arastiricilarin sonuglarina gore 15
Apodemus tiirii dort ana gruba ayrilmustir: (1) Sylvaemus grubu (A. sylvaticus, A.
flavicollis, A. alpicola, ve A. uralensis), (2) Apodemus grup (A. peninsulae, A. chevreri,
A. agrarius, A. speciosus, A. draco, A. ilex, A.semotus, A. latronum ve A. mystacinus),
(3) A. argenteus, (4) A. gurkha. Liu vd. (2004) dort ana soy hattinin ge¢ Miyosen’de
(7.82-12.74 Myo) farklilastigini ortaya koymuslardir. Bu farklilasma zamani bu tez
caligmasinda tahmin edilen farklilagma zamanina yakin bulundu. Liu vd. (2004)
Sylvaemus grubu (A. sylvaticus, A. flavicollis, A. alpicola ve A. uralensis) igindeki
farklilasma zamanin yaklasik 2.92-5.21 My6 olarak tahmin etmislerdir. Bu evrimlesme
zamani bu tez calismasinda tahmin edilen evrimlesme zamanindan daha diisiik oldugu

goriildi.

Colak vd. (2007) Turkiye’den 48 lokaliteden A. sylvaticus, A. flavicollis, A. mystacinus,
A. agrarius, A. iconicus (A. witherbyi) ve A. uralensis olmak iizere alt1 tiire ait 253
ornek tlizerinde yapmis olduklari allozim analizleri sonucunda bu tez calismasindaki
sonuglara benzer sekilde A. flavicollis, A. iconicus (A. witherbyi), A.uralensis ve A.
sylvaticus’un birbirlerine yakin oldugunu belirterek bu dort tiirii Sylvaemus alt cinsine
dahil etmislerdir. Ayrica arastiricilar benzer sekilde A. mystacinus ve A. agrarius’un

ayni1 soy hatt1 icinde yerlestiklerini tespit etmislerdir.

Darvish vd. (2015) Iran, Tiirkiye ve Afganistan’da yasayan Apodemus cinsine ait

tiirlerin mitokondriyal DNA cytb bélgelerini calismiglardir. Arastiricilar iran’da A.
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sylvaticus ve A. flavicollis’in bulunmadigini belirtmislerdir. Yapmis olduklart ayrilma
zaman1 analizleri ile alt cinsler ve alt cinsler i¢indeki tiirlerin ayrilma zamanlarini
tahmin etmislerdir. A. mystacinus Karstomys alt cinsi; A. witherbyi, A. uralensis, A.
hyrcanicus. A. cf. ponticus, A. flavicollis ve A. sylvaticus Sylvaemus alt cinsi igerisinde
degerlendirilmislerdir. Arastiriclar Karstomys ve Sylvaemus alt cinsleri arasindaki
ayrilma zamanini 7.2 my6 olarak tahmin etmislerdir. A. witherbyi ile diger tiirler (A.
flavicollis, A. sylvaticus, A. uralensis arasinda 6 myo, A. sylvaticus ile A. flavicollis-A.
cf. ponticus arasinda 3.8 myo, A. cf. ponticus ile A. flavicollis arasinda ise 2.6 my6 olan
ayrilma zamanlarinin bulundugunu belirtmislerdir. Darvish vd. (2015)’nin aksine, bu
tez c¢alisgmasinda ise Sylvaemus altcinsinin cinsin geri kalanindan 13.85 My
gerceklestigi ortaya kondu. Bu ayrilma zamani Orta Miyosen Iklim Gegisi dénemine
karsilik gelmektedir (Frigola vd. 2018). Bu donemin basinda iklim optimun sartlarin
hikkiim stirmesine karsilik donemin sonlarmma dogru iklimde goriilen soguma ve
kuraklasmaya bagli olarak ormanlik alanlar par¢calanmis ve Apodemus cinsinde oldugu
gibi glirid (Montgelard vd. 2003) ve dipoditlerde (Zhang vd. 2012) cins seviyesinde
derin parcalanmalarin oldugu ortaya konmustur. Darvish vd. (2015)’nin tespit etmis
olduklar1 ayrilma zamani 7.2 myd olup bu tez calismasindan farkli olarak geg
Miyosen’e karsilik gelmektedir. Aksine bu tez ¢alismasinda tlirlesme olaylarinin geg
Miyosen’de (8.46 My0) baslayip ve gec Pliyosen’e (2.14 Myd) kadar devam ettigi

goriildii.

Apodemus cinsinin evrimsel siirecine 151k tutabilecek ¢ok sayida fosil kaydi mevcuttur.
Bu fosil kayitlarindan en eskileri Parapodemus olarak tanimlanmis ve bu fosillerin en
eskileri Tiirkiye’den (Corum-Sungurlu-Tuglu-) 9.5-9 Myd, Ispanya'da 9.5-9 Myd,
Avusturya’da 9.5-9Myd, Yunanistan’da 9.5-8.2 Myd ve Afganistan’da ise 9.5-9
Myd6’sinde kaydedilmistir. Parapodemus’un en eski fosil kaydi 11.2-9 Myo Cek
Cumbhuriyeti ve Macaristan’dan kaydedilmistir. Tiirkiye’deki (Ankara-Kazan-Sinap) en
eski fosil kaydi ise Sinapodemus olarak 9.77-9.73 My®é’sine kadar geriye gitmektedir.
Apodemus cinsine ait en eski fosil kayitlar1 ise Ayseki’den (Cankiri-Yaprakli) 8.2-5.3
My6 kaydedilmistir. Bunun disinda Slovakya’dan 11.2-9.5 Myd, Rusya’da 9.5-5.3 Myo
ve Ispanya’da 7.1-5.3 Myd kaydedilmistir. Bu fosil kayitlarindan da anlasilacag1 gibi

Apodemus cinsine ait en eski fosilin Avrupa kokenli oldugu ve Avrupa’dan Anadolu’ya
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Apodemus yayilmasinin olabilecegi sOylenebilir. Apodemus’un fosil kayitlar1 dikkate
alinarak gecmiste yayilis gosterdigi cografyalarda jeolojik ve iklimsel olaylarin etkisiyle

yeni tiirlere farklilagsmis olabilir (http://www.helsinki.fi/science/now/ 2018).

Canakkale ve Istanbul Bogazi, Marmara Denizi (Michaux vd. 2002, 2004, 2005;
Kankili¢ vd. 2018 ), Sabanca-Sakarya-Karadeniz Su Yolu (Elmas 2003), Melet Irmagi
(Helvaci vd. 2012) ve Coruh Nehri Kanyonu (Saglam vd. 2014; Kankili¢ vd. 2018) gibi
cografik bariyerlerin Kuzey Anadolu boélgesinde yayilis gosteren populasyonlarin
gecmisteki yayilis1 ve evrimi lizerinde muhtemel etkilerinin oldugu ¢esitli ¢alismalarla
ortaya konmustur. Bu cografik bariyerlerden en onemlisi ve Ge¢ Miyosen’den beri
zaman zaman agilip kapanan su yollaridir. Hem Anadolu hem de Trakya’da yayilis
gosteren Apodemus cinsine ait tiirlerinin filocografyalar iizerinde nasil etkili oldugu

tartisilabilir.

Apodemus cinsine ait tiirlerden A. flavicollis’in Trakya soy hatti Anadolu soy hattindan
4.3 Myo ayrildigi tahmin edildi. Bu ayrilma zamani Erken Orta Pliyosen’e karsilik
gelmektedir. Bu donemde soguk ve kurak kosullar hiikiim stirmistiir. A. flavicollis’in
Trakya’dan Anadolu’ya, Anadolu’dan Trakya’ya yayilmasi Oniindeki en Onemli
cografik engeller Canakkale Bogazi, istanbul Bogaz1 ve Marmara Denizi gibi Akdeniz’i
Karadeniz’e baglayan su yollaridir. Bu su yollar1 Messinien Tuzluluk Krizi
(MSC=Messinian Salinity Crysis = Akdeniz Tuzluluk Krizi), pliyosen soguk ve kurak
iklimleri, pleyistosen buzul dénemleri siiresince agilip kapanmis ve boylece iki kara
parcasi arasinda kara kopriileri olusmustur (Cagatay vd. 2003, 2006, Gokasan vd. 1997
). Bu su yollarmin baz tiirlerin filocografik orgiileri lizerindeki belirgin etkileri bazi
calismalarda ortaya konmustur: Santucci vd. (1998) Erinaceus europaeus ve E.
concolor; Michaux vd. (2004) Apodemus sylvaticus; Michaux vd. (2005) Apodemus
mystacinus; Lymberakis vd. (2007) Pelophylax; Wielstra vd. (2010) Triturus karelini;
Mouton vd. (2012, 2017) Muscardinus avellanarius; Zinenko vd. (2015) Vipera; Tamar
vd. (2014) A. schreiberi; Skourtanioti vd. (2016) Ablepharus kitaibelii; Yigit vd. (2017)
Microtus; Kankilig vd. (2018) Dryomus nitedula igin ortaya koymuslardir. Bu
caligmalar genellikle Messinien tuzluluk krizi ve Pleyistosen buzullar1 siiresince bu su

yollarinin etkisini vurgulamaktadir. Santucci vd. (1998) E. europaeus ile E. concolor
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arasindaki ayrilma zamanini 5.8 Myd Ge¢ Miyosen-Erken Pliyosen olarak tahmin
etmislerdir. Michaux vd. (2004), mtDNA sitokrom b gen bolgesi analizine dayanarak A.
flavicollis’in Trakya ve Anadolu populasyonlarinin ayrilma zamanini Tersiyer-
Kuvaterner (2.2-2.4 Myd) olarak tespit etmislerdir. Arastiricilara gére bu donem bir
iklimsel gecis donemidir. Avrupa’da hem iklim hem de vejetasyon hizli bir sekilde
degismis ve Kuzey Avrupa’nin birgok bdlgesinde step ve orman-step alanlar
olusmustur. iki mtDNA gen bolgesi (cytb ve D-loop) ve bir de niikleer gen bdlgesine
(IRBP) dayanarak, Michaux vd. (2005) A. mystacinus i¢inde tiirlesme olaylarinin 4.2-
5.1 Myo siiresince gerceklestigini ve bu tiirlesme olayinin sonucunda Anadolu’da A.
mystacinus ve Balkanlar’da A. epimelas’in olustuguna isaret etmislerdir. Bu tez
calismasinda oldugu gibi arastiricilar ya ge¢ Pliyosen ya da Erken Pleyistosen iklim
degisikliklerinin iki tiirlin izolasyonuna yol actigini ileri siirmiislerdir. Benzer sekilde
Kankili¢ vd. (2018) D. nitedula’nin Trakya ve Anadolu soy hatlar1 arasindaki ayrilma
zamanini 5.88 My0 olarak tahmin etmislerdir. Arastiricilar bu ayrilma zamani igin iki
ana olaya dikkatleri ¢ekmislerdir; birincisi su yollarindaki erozyonla baglantili olarak
jeomorfolojik olusumlardir (11.62-5.33), digeri de 5.66 My6 bolgede meydana gelen
tektonik yiikselmelerdir. Bu tez ¢alismasinda A. flavicollis’in Trakya ve Anadolu soy
hatlar1 arasindaki 4.3 My6 ayrilma zamani, E. concolor-E. europaeus (Hewitt, 1999) (6
Myd) ve A. flavicollis (2.2-2.4 My) (Michaux vd. 2004) farkli bulundu. Hewitt (1999)
iki tiir arasindaki ilk ayrilmayi (6 Myd) Pliyosen buzullagsmasina baglamistir. Bu tez
calismasinda A. flavicollis’in Trakya ve Anadolu soy hatlari arasindaki ayrilmanin
Messinien tuzluluk krizinden sonra gergeklesmis oldugu ortaya kondu. A. flavicollis’in
Trakya ve Anadolu soy hatlar1 arasinda bugiin fiziki bariyer olarak Canakkale ve
Istanbul bogazlar1 ile Marmara Deniz’i vardir. Marmara Deniz’i Orta Miyosen’den (15-
13.5 Myd) beri Paratetis ile Akdeniz arasinda bir su yolu oldugu diisiiniilmektedir
(Cagatay vd. 2006). Arastiricilara gore Paratetis ile Akdeniz arasinda Geg¢ Pliyosen’e
(3.6-2.6 My06) kadar yeniden baglanti kurulmamistir (Cagatay vd. 2006). Marmara
Denizi iizerinden yeniden baglantiyt hem Kuzey Anadolu Fayi’ndaki (KAF) artan
aktivite hem de kiiresel deniz seviyesindeki artisa baglamislardir. Buradaki 6nemli soru
sudur: A. flavicollis Trakya’dan Anadolu’ya mi, Anadolu’dan Trakya’ya mi yayildi?
Yayilma yollar1 ve yonleri hakkinda ¢esitli arastiricilar arastirmalar yapilmistir. Dubey

vd. (2006) Crocidura suaveolens grubu icin karasal baglantilarla Messinien tuzluluk
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krizi, Pliyosen ve Pleyistosen siiresince Anadolu’dan Balkanlar’a, Balkanlar’dan da
Anadolu’ya yayilmanin gerceklesmis oldugunu ortaya koymuslardir. Arastiricilar
Pleyistosen buzular1 sirasinda deniz seviyesinin diisiik oldugu donemlerde Tiirkiye’nin
batisinda bu tirde bir yayilmanin oldugunu belirtmislerdir. Dubey vd. (2007)
Pleyistosen’de C. leucodon igin Avrupa ile Orta Dogu arasinda iki yonlii bir yayilmanin
oldugunu tespit etmislerdir. Bu tez ¢alismasinda Pleyistosen siiresice A. flavicollis’te
s6z konusu alanlarda bir yayilmanin olabilecegi gozlemlendi. Giindiiz vd. (2007)
Gilineydogu Avrupa’daki Spermophilus citellus ile Anadolu’daki Spermophilus
taurensis i¢in yayilmanin 7000 yila kadar siirdiigiinii ileri stirmiislerdir. Ciplak, (2008)
Anadolu Caprazi, Toroslar ve Ege yiiksek alanlarini i¢ine alan yiliksek dag zincirini
Kafkaslar ile Balkanlar arasinda yayilis koridoru oldugunu tespit etmistir. Wielstra vd.
(2010) Triturus karelini grubu i¢in Messinien tuzluluk krizi ile baglantili olarak deniz
seviyesindeki dramatik diislis sirasinda karasal koprii sayesinde Anadolu ile Balkanlar
arasinda yayilislarin oldugunu gostermislerdir. Ciplak (2010) Eupholidoptera igin
Avrupa’ya iki yayilis yolu onermistir. Arastirici 11-9 Myd, Ege plakasinin Anadolu ve
Yunanistan’a boliinmesinden sonra Messinien tuzluluk krizinde (7-5.5Myo),
Pliyosen’de (4.5 My0) Ege alaninda deniz seviyesinin diismesine ve Pleyistosen’de
deniz seviyesindeki dalgalanmalara bagli olarak iki kara arasinda karasal koprii yeniden
kuruldugunu tespit etmislerdir. Stamatis vd. (2009) Lepus europaeus igin geg
Pleyistosen Istanbul Bogazi kara kopriisii sayesinde Anadolu’dan Avrupa’ya gen
akisinin oldugunu ortaya koymuslardir. Colak vd. (2016) Myodes glareolus igin
Pleyistosen buzul donemleri siiresince kara kopriisiiyle Balkanlar ile Anadolu arasinda
yayilmanin oldugunu, Ozdemir vd. (2014) Balkan (B. viridis) ile Anadolu (B. variabilis)
bireyleri arasindaki farkliligi vurgulayarak bu farkliligin sebebinin Geg Pliyosen’de
Ege’nin olugmasiyla baglantili olabilecegini belirtmislerdir. Skourtanioti vd. (2016) A.
kitaibelii’nin Anadolu’dan Balkanlart muhtemelen Orta-Ege Cukuru’nun olusmasindan
sonra istila ettigini belirterek iki yayilma yolu teklif etmislerdir. Birincisi Anadolu’dan
Kuzey Yunanistan’a, ikincisi ise Anadolu’dan Kuzey Ege Adalari’na dogru oldugunu
ortaya koymuslardir. Kaya ve Ciplak (2017) Messinien tuzluluk krizi siiresince Anadolu
ile Balkanlar arasindaki kara kopriisiiniin Pleyistosen’in baslarinda Paratetis ile Akdeniz
arasindaki iliskiyi kuran Sabanca-Sakarya-Karasu su yolunun kurulmasiyla sona

erdigini ortaya koymuslardir. Zinenko vd. (2015) Paratetis’in geri ¢ekilme olaylarindan
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biri siiresince kurulan kara kopriisii sayesinde Vipera ursinii’nin atalarinin Anadolu’dan
Balkanlar’a girdigini belirtmiglerdir. A. flavicollis’in 4.3 Myo Trakya ile Anadolu
populasyonlar1 arasindaki gen akisinin kesildigi iki kara arasindaki yayilmanin bu
tarihten 6nce kurulmus olan kara kopriileri sayesinde gergeklesmis olabilecegi ve en
uygun senaryonun da Messinien tuzluluk krizi siiresince Paratetis’te yasanan geri
cekilmeler sayesinde kurulan kara kopriileri araciligiyla ya da Pliyosen buzullari
sirasinda kurulan kara kopriileri ile yayilmanin olabilecegi s6ylenebilir. A. flavicollis’in
en eski fosil kayd1 3.5-0.36 My® olarak Ispanya’dan verilmistir. Bunun disinda Fransa
ve Polonya’dan 1.95 -0.1 Myd, Tiirkiye’de (Emirkaya, Seydisehir) ayni sekilde 1.95-
0.01 Myo olarak kayit verilmistir (http://www.helsinki.fi/science/now/ 2018). Bu fosil

kayitlar1 en eski fosilin Avrupa’dan kaydedilmis olmasi nedeniyle A. flavicollis’in

Avrupa kokenli olabilecegi sdylenebilir.

Apodemus cinsi tiirlerinden A. sylvaticus’un hem Anadolu hem de Trakya’daki
populasyonlarina ait bireylerin mtDNA cytb gen bdlgesi analiz edildi. Bayesian
cikarsamasi analizine gore A. sylvaticus’un Trakya ve Anadolu soy hatlari arasindaki
ayrilma zamani 7.1 My0 olarak tahmin edildi. Bu ayrilma zamani Geg¢ Miyosen’e
Messinien tuzluluk krizinin (5.99-5.33) baslangicina denk gelmektedir. A. sylvaticus’un
Anadolu’daki fosil kaydi Hamamayagi’dan (Samsun-Havza) 5.3-0.01 Myd’sine kadar
geriye gitmektedir. Buna karsin Avrupa’daki en eski fosil kayd: 2.67-1.95 Myo
yasindaki katmanlardan elde edilmistir. Anadolu disindaki Asya’daki en eski fosil kaydi
ise 2.6-1.95 My6 Cin’den kaydedilmistir (http://www.helsinki.fi/science/now/ 2018).

Bu fosil bulgularina dayanarak A. sylvaticus’un tiirlesme olaylarinin Anadolu’da
baglamis olabilecegi sdylenebilir. Akdeniz Havzasinin jeolojik evrimi A. Sylvaticus’un
bolgede atasal gen stogundan ayrilmasina neden olmus olabilir. Hem Messinien
tuzluluk krizi hem de Anadolu’da goriilen yiizey yiikselmeleri Anadolu’nun iklimini ve
vejetasyon yapisii etkilemistir ( Kayseri-Ozer 2017). Michaux vd. (2004) Caycuma
(Turkiye) ve Avrupa Ornekleri i¢in yapmis olduklar1 mtDNA cytb analizinde
Tiirkiye’nin batisi, Balkanlar ve Italya populasyonlarinin birlikte ayr1 bir soy hattinda
gruplandigini kaydetmislerdir. Ayrica Kuzey Afrika’da yayilis gosteren A. sylvaticus’un
Giineybat1 Avrupa orjinine sahip olabilecegini ortaya koymuslardir. Arastiricilar Kuzey

Afrika’ya muhtemel yayilma yolunu ise Cebelitarik Bogazi iizerinden oldugunu
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belirtmislerdir. Aragtiricilar Kuzey Afrika populasyonuyla Avrupa populasyonu
arasindaki ayrilma zamanini 0.4 My6 (Orta Pleyistosen) olarak tahmin etmislerdir.
Michaux vd. (2004) kurucu bir populasyonun Iber Yarimadasi’ndan Kuzey Afrika’ya
yayildigini ileri stirmiislerdir. Arastiricilar Tiirkiye’nin batisinda yasayan populasyonun
Balkanlar’a ¢ok benzedigini Balkanlar ile Tiirkiye’nin batis1 arasindaki son temasin
muhtemelen Marmara Denizi’nin kuru kara ile yer degistirdigi son buzul ¢aglarindan
biri stiresince gergeklesmis olabilecegini Onermislerdir. Michaux vd. (2004)’nin
bulgularin1 destekler nitelikte, A. sylvaticus’un Trakya populasyonundan 7.1 Myo6
ayrilmis olmast ve en eski fosilin Anadolu’dan kaydedilmesi A. syvaticus igin
Anadolu’dan Avrupa’ya yayilma senaryosunu desteklemektedir. GenBank’tan
kullanilan mtDNA dizileriyle beraber yapilan analiz sonucunda Michaux vd. (2004)
tarafindan ortaya konan filogenetik iligkilerin ortaya ¢iktig1 goriildii. Tiim Batt Anadolu
ornekleri Gokgeada populasyonuyla beraber Trakya ve Avrupa populasyonlariyla
beraber kiimelendi. Zonguldak 6rneginin farkli bir soy hatti olarak ayrilan Kurupelit
(Samsun) 6rnekleriyle A. sylvaticus i¢indeki soy hatlari arasinda yerlestigi goriildi. Bu
bulgu Helvaci vd. (2012) tarafindan yapilan c¢alismada elde edilen sonuglara benzer
bulundu. Helvaci vd. (2012) geometrik morfometri metodu kullanarak analiz ettikleri
Glis glis’in Zonguldak orneklerinin Trakya ile Karadeniz’in geri kalani arasinda bir
yerde yer aldiklarimi ortaya koymuslardir. A. sylvaticus i¢inde genetik darbogaz olayinin
muhtemel varligini Samsun (Kurupelit) soy hattinin farklilasma bigimi gosterebilir.
Kurupelit soy hattinin tiiriin geri kalanindan 7.1 My ayrildigi tahmin edildi. Bu
farklilasmanin ge¢miste yasanan jeolojik, tektonik ve iklimsel olaylarla iligkisi
kurulamadi. Karadeniz Bolgesi’ndeki tiir i¢i farklilagsmalarin Pleyistosen donemiyle
sinirli oldugu yapilan caligmalarla ortaya konmustur (Saglam vd. 2014, Karacan vd.
2013, Riemsdijk vd. 2017, Kankili¢ vd. 2018). Daha genis alanlardan, daha fazla 6rnek

analiz ederek Kurupelit soy hattinin tiir seviyesindeki taksonomik statiisii ¢calisilabilir.

A. mystacinus iizerinde Karacan vd. (2015) tarafindan yapilan mtDNA cytb PCR-RFLP
analizi sonucunda bu caligmada oldugu gibi Bati Karadeniz populasyonunun Orta ve
Dogu Karadeniz populasyonlarindan ayrildigint ve daha dnce tanimlanmis olan A. m.
euxinus alttiiriiniin Orta ve Dogu Karadeniz bélgesinde yayilis gosterdigini ortaya

koymuslardir. Bu tez ¢alismasinda yapilan bayesian ¢ikarsamasi analizleri sonucunda
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Bat1 ve Orta-Dogu Karadeniz soy hatlar1 arasindaki farklilasmanin Pleyistosen iklimsel
dalgalanmalarinin gerceklesmis oldugu doneme karsilik gelen 1.43 My6 farklilastiklart
ortaya konmustur. Benzer sekilde Riemsdijk vd. (2017) iki mitokondriyal ve iki de
¢ekirdek gen bolgelerini analiz ederek bir semender tiiri olan Ommatotriton
ophryticus’un Orta ve Dogu Karadeniz bolgesindeki populasyonlarinin 2.4 Myo6-
giiniimiize kadar devam eden ve Kuvaterner iklim dalgalanmalariyla uyumlu bir
farklilasmanin oldugunu ortaya koymuslardir. Saglam vd. (2014) mtDNA cyt-b, ND1
ve ND2 gen bolgelerini analiz ederek Dogu Karadeniz Bolgesi’'nde Artvin ve Rize
daglarinda yasayan iki ¢ekirge tiiri olan Phochorion uvarovi ve P. artvinensis
arasindaki ayrilmanin 14.8-119.7 bin yil arasinda, Colak vd. (2016) mtDNA cytb ve
mtDNA kontrol bolgesi analizlerine dayanarak kizil sirtli orman faresi Myodes
glareolus‘un Bati Karadeniz ve Dogu Karadeniz soy hatlari arasinda 0.36 milyon yillik
bir farklilasma zamani belirlemislerdir. Bu tez ¢alismasinda A. mystacinus’un 1.43 My6
biri Bat1 Karadeniz, bir digeri de Orta ve Dogu Karadeniz’de olmak tizere iki farkli soy
hattina farklilastigi goriildii. Bu sonuc¢ her iki bdlgenin herhangi bir yerinde A.
mystacinus i¢in iki farkli buzul siginaginin olabilecegini gostermektedir. A. mystacinus
tizerinde en genis filocografik calisma Michaux vd. (2005) tarafindan yapilmistir.
Arastiricilar mtDNA cytb, mtDNA D-loop ve niikleer DNA (IRBP) gen bolgeleri
dizilerine dayanarak 15 Ilokaliteden 21 o&rnegi A. mystacinus’un biyocografik
ozelliklerini ortaya koymak icin analiz etmislerdir. Arastiricilar Tiirkiye’den (Antalya
(n=1), Sarfanbolu (n=1), Damar (n=2) ) dort 6rnek analiz etmislerdir. Arastiricilar A.
mystacinus’un Orta Pliyosen’de biitiin Avrupa’daki yayilisina atif yaparak (Martin
Suarez ve Mein 1998, Michaux vd. 2005) bu donemde (4.2-5.1 My6) Messinien
tuzluluk krizi ile baglantili olarak iklim degisiklikleri nedeniyle iki soy hattinin (Balkan
siginag ve Tiirkiye-Israil siginagr) farklilastigini belirtmislerdir. Ayrica arastiricilar biri
Antalya digeri de Karadeniz olmak tizere Tirkiye’de iki farkli soy hattinin yasadigim
ortaya koymuslardir. Tiirkiye’deki bu iki soy hatti arasindaki ayrilma zamanini 1-0.9
Myoé olarak tespit etmislerdir. Arastiricilar bu ayrilma zamani siiresince Kuvaterner
iklim dalgalanmalart etkisiyle A. mystacinus i¢in Tiirkiye’de iki farkli buzul siginaginin
varligini ortaya koymuslar. A. mystacinus’un Tiirkiye’deki yayilis1 bu periyot siiresince
derin bir sekilde etkilenmistir (Michaux vd. 2005). Karacan (2013) mtDNA cytb ve
MtDNA D-loop gen bdlgelerini kullanarak A. mystacinus’un Tiirkiye’de ii¢ soy hattinin
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bulundugunu ortaya koymuslardir. MtDNA cytb gen bdlgesi dizilerine dayanarak
yapmis oldugu bayesian ¢ikarsamasi analizinde ii¢ soy hatti arasindaki farklilasmanin
0.882-0.723 My6 iki asamali farklilastigini ortaya koymustur. Bu calismada oldugu gibi
bu da Pleyistosen iklim dalgalanmalarinin A. mystacinus’un Anadolu’daki farklilagmasi
tizerindeki etkisini gostermigtir. A. mystacinus’un Anadolu’daki kdkeni hakkinda fosil
kayitlar1 6nemli veriler ortaya koymaktadir. A. mystacinus’un fosil kayitlarinin en eskisi
Avrupa’da Slovakya’da 4.2-3.4 Myo, Ispanya ve Yunanistan’da 3.4-2.6 Myd ve
Tirkiye’de ise  Anadolu’da  Emirkaya’dan  (Seydisehir) 1.95-0.01 Myo,
Kemalpagsamahallesi 1 (Aydin-Soke) ve Trakya’dan (Yarimburgaz Magarasi) 1.4-0.9
Myd olarak kaydedilmistir (http://www.helsinki.fi/science/now/ 2018). Bu bilgiler A.

mystacinus’un Avrupa kokenli olabilecegini desteklemektedir. Bu tiiriin Anadolu’daki
yayilis1 ve evrimi lizerinde Pleyistosen iklim dalglanmalarinin derin etkisinin oldugu
ortaya kondu. Bu etki sonucunda A. mystacinus Karadeniz Bolgesi'nde iki farkli soy

hattina ayrildig1 soylenebilir.

Apodemus cinsi tiirlerinden A. uralensis Posof’tan (Ardahan) Uladag’a (Bursa) kadar
uzanan bir hat iizerinde Kuzey Anadolu Bolgesi’nde yayilis gosteren ornekleri analiz
edildi. A. uralensis’in biitiin yayilis alaninda (Avrupa-Asya) Geg Pliyosen (2.14 My0)
ve Erken-Geg Pleyistosen donemlerine karsilik gelen iki derin farklilasmanin oldugu
gorildii. Paylagilan haplotiplerin varligt Kuzey Anadolu Bdlgesi’nde yakin gecmis
genislemesinin oldugunu ortaya koydu. A. uralensis’in yayilis1 ve farklilasmasi iizerinde
Pleyistosen iklim dalgalanmalarimin etkili oldugu soylenebilir. A. uralensis fosillerinin
kayitlar1 Glircistan (Giiney Osetya, Transkafkasya), Rusya (Soci yakinlari, Kafkasya) ve
Azerbaycan’dan (Bakii) 1.95-0.01 Myo verilmistir (http://www.helsinki.fi/science/now/

2018). Bunun disinda Bogicevic vd. (2017) Bati Sirbistan’dan Geg Pleyistosen
donemine ait A. cf. uralensis fosilleri bulmuslardir. Tiirkiye’de ise tiiriin fosil
kayitlarina rastlanmamustir. Bu fosil kayitlarina dayanarak A. uralensis Pleyistosen
iklim dalgalanmalar1 sirasinda Kafkaslar’dan Anadolu’ya giris yapmis olabilecegi
soylenebilir. A. uralensis Karagol’den (Borgka) Uludag’a kadar ¢ok genis bir yayiliga
sahiptir. Bu yayilis alaninda G. glis i¢in cografik bariyer olan Melet Irmag1 (Helvact vd.
2012) ve Phochorion (Saglam vd. 2014) ve D. nitedula (Kankili¢ vd. 2018) i¢in bariyer

olan Coruh Nehri Havzasi A. uralensis’in populasyonlart arasinda ayirici etkiye sahip
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olmadig gorildii.

Apodemus witherbyi Tiirkiye’de Trakya ve Anadolu’da yayilis gostermektedir. Bu tez
calismasinda Trakya ve Bozcaada orneklerinin birlikte kiimelendigi goriildi. Trakya-
Bozcaada ve Anadolu soy hatlar1 arasindaki ayrilma zamani 0.67 My6 olarak tahmin
edildi. Trakya ile Bozcaada soy hatlari arasindaki ayrilma zamani ise 0.53 Myo olarak
tespit edilmistir. Bu farklilasma zamani Pleyistosen iklim dalgalanmalarinin hiikiim
sirdiigii doneme karsilik geldigi goriildii. Anadolu’dan (Sinekgi) bir 6rnek Trakya-
Bozcaada soy hatti icinde yer almistir. Pleyistosen doneminde deniz seviyesindeki
diisiisler nedeniyle Bozcaada ile hem Anadolu hem de Trakya arasinda kurulan kara
kopriileri sayesinde gen akisi devam etmis olabilir. Buna benzer bulgular G. glis i¢in
Helvaci vd. (2012) ve M. glareolus i¢in de Colak vd. (2016) tarafindan elde edilmistir.
Anadolu i¢indeki haplotip dagilimi tiir icinde Anadolu’da yakin ge¢mis genislemesini
isaret etmistir. Ayrica Anadolu Orneklerinin farkli bir soy hatt1 olarak farklilagmasi tiir
icin Anadolu’da muhtemel bir buzul siginaginin varligini destekleyebilir. Cayirlar, dag
ve plato stepleri ve yiikseklerdeki yar1 ¢6lleri seven A. witherbyi (Wilson vd. 2017) bu
alanlarin genislemesine bagl olarak Pleyistosen doneminde yayilis alanini genisletmis

olabilir.

5.2.1 Marmara Adasi, Gokceada ve Bozcaada’nin Filocografik Etkisi

Bu tez c¢alismasinda yapilan arazi ¢alismasinda her ti¢ adada da Apodemus’un yayilis
gosterdigi tespit edildi. A. sylvaticus hem Gokgeada’da hem de Marmara Adasi’nda ve

A. witherbyi’nin ise sadece Bozcaada’da yayilis gosterdigi saptandi.

Marmara Denizi’nde yer alan Marmara Adasi, Kapidag Yarimadasi’'na 6 mil
uzakliktadir. Adanm yiiz dl¢iimii 117. 17 km? dir. A. sylvaticus’un Marmara Adas:’daki
populasyonunun Trakya ile bir soy hatt1 olusturdugu ve bu soy hattinin da Avrupa soy
hatt1 ile kiimelendigi goriildii. Trakya-Marmara Adas1 soy hattinin tiiriin geri kalanindan
3.01 Myo6 ayrildigi ortaya kondu. Bu ayrilma zamani Orta Pliyosen’e Kkarsilik
gelmektedir. Orta Pliyosen iklimsel gegisin oldugu bir donemdir. Messinien tuzluluk
krizi (5.96-5.33 Myo) ve Pleyistosen iklimsel dalgalanmalar1 siiresince (1.81-0.010
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myo0) deniz seviyesindeki diislisle beraber Trakya, Marmara Adas1 ve Anadolu arasinda
kara kopriilerinin olusmasina bagli olarak A. sylvaticus bu ii¢ kara arasinda yayilmis
olabilir. Benzer sekilde Unverdi (2016) mtDNA cytb gen bdlgesi analizine dayanarak
Mus cinsi tizerinde yapmis oldugu ¢alismada Marmara Adasi’nda evlerde yasayan M.
domesticus’un yayilis gosterdigini ortaya koymustur. Arastirict hem Trakya hem de
Anadolu populasyonlar1 arasinda paylasilan haplotiplerin oldugunu, populasyon igi
genetik cesitliligi  dikkate alarak ayrilma zamani olarak Pleyistosen buzul
dénemlerininin etkisine dikkat cekmistir. Bu calismada elde edilen sonuclar Unverdi
(2016) ile uyumdur. Ayrica Unverdi (2016)’da oldugu gibi bir haplotipin Tunus
haplotiplerine yakin oldugunu goriildii.

Paratetis’in evrimi Marmara Denizi havzasini etkilemistir. Marmara Adasi’nin i¢inde
yer aldigt Marmara Denizi’nin olusumuyla ilgili ¢alisma Goriir vd. (1997) tarafindan
yapilmistir. Goriir vd. (1997) yapmis olduklar1 ¢alismada Marmara Denizi’nin Kuzey
Bati Anadolu graben (faylarla sinirlanmis algakta kalan yer kabugu kiitlesi) sisteminin
su altinda kalan bir pargasi oldugunu ortaya koymuslardir. Arastiricilar Marmara
Denizi’'nin Kuzey Anadolu Fayi’nin ge¢ Serravaliyen (11-11.6 Myd) doéneminde
harekete gecmesiyle beraber olugmaya basladigini tespit etmislerdir. McHugh vd.
(2008)’e gore Marmara Denizi’nin jeolojik evrimi Neojen’de (23 Myo6-0) baslamis
Pliyosen-Pleyistosen’e kadar uzanan bir siire iginde ger¢eklesmistir. Marmara havzasi
bu donemden beri zaman zaman Akdeniz, zaman zaman da Paratetis tarafindan isgal
edilmis ve son buzul déneminde (Viirm) izole bir gol haline gelmistir (Goriir vd. 1997,

Cagatay vd. 2006, McHugh vd. 2008).

Goriir vd. (1997)’ne gore Marmara Denizi 7.500 yil once bugilinkii halini almistir.
Yaltirak vd. (2002) Marmara Denizi’nin evrimi {izerinde yapmis olduklar1 ¢aligmada
buzul donemleri ve buzul arasi donemlere bagli olarak gec¢ Pleyistosen siiresince
Marmara Denizi’'nde zaman zaman deniz seviyesinde dalgalanmalar oldugunu
belirtmislerdir. Arastiricilar 0.32, 0.2, 0.12 My6 Canakkale Bogazi’nin bugiine gore
daha genis oldugunu bu donemlerde bir tanesi Eceabat, bir digeri de Bolayir olmak
tizere Ege ile Marmara arasinda su baglantis1 saglayan dar iki bogazin (500-900 m

genisliginde) oldugunu ortaya koymuslardir. Gortir vd. (1997) ve Yaltirak vd. (2002)’de
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oldugu gibi 20 bin yil 6nce (LGM) Marmara Denizi’nin Ege Denizi’nden tamamen
izole oldugunu ve bir i¢ gdl haline geldigini belirtmislerdir. Bu i¢ g6l olusumu sirasinda
20 bin yi1l once Marmara Adast hem Anadolu hem de Trakya ile kara baglantisi
kurmustur (Yaltirak vd. 2002). Benzer sekilde Aksu vd. (2002) tarafindan yapilan
caligma ile Marmara Denizi deniz seviyesi 70 m diistiigli vakit Marmara Adasi’nin hem
Trakya hem de Anadolu ile kara baglantis1 kurabilecegi ortaya konmustur. Marmara
Denizi’nin jeolojik evrimi de géz online alinarak burada cevaplanmasi gereken soru A.
sylvaticus’un Marmara Adasi’na Trakya’dan mi yoksa Anadolu’dan mi yayilmistir?
Insan kaynakli bir yayilma olabilir mi? A. sylvaticus’un Avrupa’ya gore en eski
fosillerinin Anadolu’dan olmasi A. sylvaticus i¢in Anadolu kokenini isaret etmektedir.
Marmara Denizi’nin jeolojik olarak Kuzey Bati Anadolu’nun grabeni olmasi Anadolu
kokenini desteklemektedir. Buna karsin haplotipler arasindaki filogenetik iligkiler
Marmara ve Bat1 Karadeniz bolgesindeki haplotipler arasinda (Trakya, Marmara Adasi
ve Zonguldak) bir afinitenin (baglanmanin) oldugunu gdstermektedir. Marmara
Bolgesi’nde A. sylvaticus’da genetik olarak sig bir farklilagmanin olmasi Pleyistosen
donemindeki iklim dalgalanmalar1 sirasinda gen akisinin varligini ortaya koymaktadir.
Messinien tuzluluk krizinden sonra Cebelitarik Bogazi’nin agilmasini takiben
Pliyosen’in Zankleyan (5.33-3.5 My06) doneminde Akdeniz suyu Karadeniz’e akarak
Trakya-Anadolu iligkisi kesilmistir (Clauzon vd. 2005). Bu sayede Marmara Denizi’nde
deniz seviyesinin yiikselmesiyle adanin Trakya ve Anadolu ile Messinien tuzluluk krizi
stiresince olan kara baglantis1 kesilmis olabilir. Zankleyan déoneminden 6nce Marmara
Adast’nda A. sylvaticus’un varligi hakkinda karar vermek igin daha fazla veriye gerek
vardir. Marmara Adasi’nda A. sylvaticus’a ait fosil kaydinin olmamasi A. sylvaticus’un
Marmara Adasi’ndaki kokeni hakkinda karar vermeyi zorlagtirmaktadir. Ancak bu
calisgmada elde edilen sonuglar A. sylvaticus’un Marmara Adasi’na yakin geg¢miste
yayildigim1 - gostermektedir. A. Sylvaticus’'un kesintili yayilis gostermesi kalinti
populasyonlarda genetik siiriiklenmeye yol agabilmesi olasiligi nedeniyle A.
sylvaticus’un hem ada hem de ana kara filogenisi ve filocografyasi hakkinda kesin
sonuca varmayi engellemektedir. Unverdi (2016) Marmara Adasi’ndaki insan
yerlesminin glinimiizden 3200 y1l 6nce olabilecegini belirterek M. domesticus’un adaya
insanlardan 6nce geldigini kaydetmistir. Bu ¢alismada elde edilen sonuglar Unverdi

(2016)’de oldugu gibi A. sylvaticus’un adaya insan kaynakli tasinmadigini ortaya
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koymustur. A. sylvaticus’un Marmara Adasi’na yakin gegmiste yayildigini destekleyen
calisma Seker vd. (2017) tarafindan yapilmistir. Seker vd. (2017) Marmara Adasi’ndan
M. domesticus, A. sylvaticus ve R. rattus’u kaydetmislerdir. Arastiricilar ti¢ kemirici
tiirliniin karyolojik 6zelliklerini ana kara populasyonunun 6zellikleriyle karsilagtirmiglar
ve Marmara Adasi1 populasyonlariyla ana kara populasyonlar1 arasinda herhangi bir
varyasyonun olmadigini tespit etmislerdir. Bu da A. sylvaticus’un Marmara Adasi ile
anakara populasyonlar1 arasinda uzun siireli bir izolasyonun yasanmadigini ortaya

koymustur.

Gokgeada, Gelibolu Yarim Adasina 13 km uzaklikta Ege Denizi iginde yer almaktadir.
Yiiz ol¢iimii 285.5 km? dir. Bu calismada Gokgeada’da A. sylvaticus’un yayilis
gosterdigi tespit edildi. Buna karsin Ozkan ve Krystufek (1999) yapmis olduklart
calismada Gokceada’da iki Apodemus tirii; A. flavicollis ve A. sylvaticusu
kaydetmislerdir. Arastiricilar Gokgeada Apodemus’larinin Trakya’ya benzer oldugunu
ortaya koymuslardir. Bu tez calismasinda yapilan filogenetik analizler (NJ) iki
Gokgeada orneginin farkli bir soy hatti olarak grubun geri kalanindan ayrildigini ve
Trakya soy hatti iginde yer aldigini gdsterdi. Gerek Ozkan ve Krystufek (1999) ve
gerekse bu calismada elde edilen sonuglar jeolojik ¢aligmalar tarafindan da

desteklenmektedir.

Gokgeada’nin Trakya havzasina ait oldugunu ortaya koyan jeolojik ¢aligmalarda
Gokgeada’nin Kuzey Anadolu Fay Zonu’nun (KAF) bati kismina yakin bir yerde yer
aldig1 ortaya konmustur (Koral vd. 2009, Avcioglu vd. 2016). Avcioglu vd. (2016)
analizlerde kullanilan iki 6rnegin alindig1 Ugurlu’nun KAF i¢inde yer alan aktif bir fay
(Ugurlu Fay1) oldugunu belirtmislerdir. Koral vd. (2009) ise Gokceada’nin Trakya
havzasiin giiney-bat1 yonlii genisleyen kisminda yer aldigini tespit etmislerdir. Koral
vd. (2009) Gokegeada icin Pleyistosen yiikselmesi kanitlarini isaret etmektedirler. Bu
jeolojik calismalar Gokceada’nin jeolojik olarak Trakya ana karasina ait oldugunu
gostermektedir. Pleyistosen siiresince buzul donemlerine bagli olarak deniz
seviyesindeki diislisler nedeniyle anakaraya yakin olan adalarin kara kopriileriyle
anakaraya baglandiklar1 ve bu sayede ada ile anakara arasinda yayilmalarin oldugu

belirtilmektedir. Perissoratis ve Conispoliatis (2003) ge¢ Pleyistosen siiresince deniz
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seviyesinde yasanan degisikliklerin Ege Adalar1 iizerindeki etkisini ortaya koyarken
deniz seviyesindeki diisiisler sirasinda Gokgeada’nin Gelibolu ile kara baglantisi
kurdugunu gostermislerdir. Arastiricilar 21.500 yil 6nce deniz seviyesinin 120 m
diismesini takiben sahile yakin bir¢ok adanin anakara ile kara baglantis1 kurduklarini
belirtmiglerdir. Lykousis (2009) 250-480 bin yillar1 arasinda Gokgeada ve Bozcaada’nin
icinde yer aldigt Kuzey Ege’nin deniz olmadigi ve bu adalarin karayla baglantili
oldugunu ortaya koymuslardir. Papoulia (2017) Kuzey Ege adalarimin pleyistosen
siiresince zaman zaman kara baglantilarinin kesildigini ileri siirmiislerdir. Adanin
hayvan ¢esitliligi lizerindeki etkisini ortaya koyan bir ¢alisma da Percin-Pagal vd.
(2017) tarafindan yapilmistir. Arastiricilar Gokgeada’nin ostracodlari {izerinde yapmis
olduklar1 morfolojik ¢caligmada Gokc¢eada’nin diger baz1 Akdeniz adalarinin faunalarina
yiiksek benzerlige sahip olmadigini bunun olast nedenin de Gokceada’nin diger
adalardan daha kiiciik olmasina baglamislardir. Arastiricilar buna sebep olarak Gilpin ve
Diamond (1976), Lomolino (1990)’a atif yaparak daha biiyilk adalarin habitat
cesitliginin daha yiiksek oldugunu vurgulamiglardir. Gokgeada’nin insular bir ada
olmadigini aciklayan bir ¢alisma da Seker vd. (2017) tarafindan yapilmistir. Arastiricilar
Gokgeada’dan M. macedonicus, A. sylvaticus ve R. rattus’u kaydetmislerdir. Seker vd.
(2017) ¢ kemirici tlriniin karyolojik Ozelliklerini ana kara populasyonunun
ozellikleriyle karsilagtirmislar ve Gokgeada populasyonlariyla ana kara populasyonlari

arasinda herhangi bir varyasyonun olmadigin1 ortaya koymuslardir.

Bozcaada, Geyikli’ye (Ezine-Canakkale) dort deniz mili uzakliktadir. Canakkale
Bogazi’nin 19 km giineyinde yer alir ve yiiz 6l¢iimii 40 km? olup en yiiksek yeri deniz
seviyesinden 192 m. yiiksektir (Giirol vd. 2016). Bu tez calismasinda Bozcaada’da
Apodemus cinsine ait A. witherbyi’nin yayilis gosterdigi ortaya konmustur. Arazi
caligmalar sirasinda yama seklinde kalint1 halindeki bir ¢alilik iginden bes Apodemus
ornegi toplanmistir. Filogenetik analizler sonucunda Bozcaada’nin farkli bir soy hatti
olarak ayrildig1 ve yakin ge¢cmiste Trakya’dan gen akisinin oldugu tespit edilmistir.
Anadolu’dan ise Sinek¢i’den (Biga, Canakkale) bir 6rnegin Bozcaada soy hatti ile
gruplandigr goriildii. Bayesian ¢ikarsamasi analizine gére Bozcaada soy hatt1 0.53 My
tiiriin geri kalanindan ayrildig: tahmin edildi. Unverdi (2016) mtDNA cytb ve mtDNA

kontrol bolgesi analizlerine dayanarak Bozcaada’da yasayan Mus domesticus’un hem
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Anadolu hem de Trakya’ya yakin oldugunu ortaya koymustur. Unverdi (2016) mtDNA
cytb gen bolgesine dayanarak yapmis oldugu evrimsel ayrilma zamani analizinde
filocografik agidan ge¢ pleyistosen doneminde hem ayrilma hem de ana karadan bir
yayillmanin oldugunu ortaya koymustur. Arastiric1 bolgede tiir i¢i farklilagsmalarin 0.04-
0.035 My gerceklestigini tahmis etmistir. Arastiric1 ayrica Bozcaada’nin Italya ve
fran’dan birer haplotipi ortak paylastigini ve adadaki kolonizasyonun insan adaya
yerlesmeden oOnce gerceklesmis oldugunu tespit etmistir. Farkli olarak bu tez
calismasinda ise A. witherbyi’nin farklilasma zamani ise 0.53 My6’ye kadar geriye
gittigi saptandi. Ozkan ve Krystufek (1999) yapmus olduklari morfolojik ve
morfometrik degerlendirmeler sonucunda Bozcaada’da A. hermonensis’in (witherbyi)
yasadigint ve Bozcaada Apodemus’larinin Kuzeybati Anadolu Orneklerine benzer

oldugunu ortaya koymuslardir.

Kesgin ve Varol (2003) yapmis olduklar jeolojik ¢alismada hem Bozcaada hem de
Gokgeada’nin Biga Yarimadasi’nda bulunan Sakarya zonunun batisinda Ege Denizi
cukurlugunun kuzeydogusunda yer aldigini ortaya koymuslardir. Bu tez ¢alismasinda
oldugu gibi Cordiik vd (2017) iki mtDNA gen bdlgesini (ND4 ve 16SrRNA) kullanarak
bir semender tiirii olan Lissotriton vulgaris tizerinde yapmis olduklari ¢aligmada i
populasyonun (Bozcaada, Gelibolu ve Kuzeydogu Yunanistan [Trakya]) genetik olarak
birbirine benzedigini tespit etmislerdir. Ayrica arastiricilar bu semenderin geg
pleyistosen buzul donemleri sirasinda adaya kolonize olmus oOlabilecegini ortaya
koymuslardir. Bu tez calismasinda elde edilen sonuglar1 destekleyen ¢alisma Seker vd.
(2017) tarafindan yapilmistir. Seker vd. (2017) Bozcaada’dan M. domesticus, A.
witherbyi ve R. rattus’u kaydetmislerdir. Arastiricilar {i¢ kemirici tiirliniin karyolojik
Ozelliklerini ana kara populasyonunun o&zellikleriyle karsilastirmiglar ve Bozcaada
populasyonlariyla anakara populasyonlar1 arasinda herhangi bir varyasyonun olmadigini

ortaya koymuslardir.

Ege ve Akdeniz adalarinda yasayan hayvan tiirlerinin filocografyalari {izerinde yapilan
calismalar bu ¢alismada arastirilan adalarla benzer sonuglar ortaya koymuslardir. Bugiin
Ege adalarinda yasayan hayvan populasyonlarinin bu adalara nasil kolonize olduklarini

aciklamak i¢in bircok ¢alisma yapilmistir. Yapilan calismalarda adalar iki gruba

176



ayrilmistir: Ana karayla higbir zaman baglanti kurmayan izole biiyiik adalar ve ana
karaya yakin deniz seviyesi diisiislerine bagli olarak ana karayla baglant1 kuran kiigiik
adalar. Adalarin bu 6zelliklerine dayanarak adalara yayilis igin iki yol tanimlanmuistir.
Bunlardan bir tanesi kara kopriisiiyle ulagilamayan adalara hayvanlarin deniz ylizeyinde
stiriiklenerek (rafting) ve insanlar tarafindan olmak {izere iki yayilma yolu

tanimlanmistir (Dubey vd. 2007, Dufresnes vd. 2018).

Hayvanlarin ada filocografyalar1 iizerinde yapilan ¢alismalar omurgali hayvanlar
tizerinde yogunlagmistir. Michaux vd. (2005) Ege adalarindan bir tanesi olan Girit
Adasi’nda yasayan A. mystacinus’un deniz seviyesinin diisiik oldugu dénemlerde yakin
gecmiste Giineybatt Anadolu’dan Girit Adasi’na yayildigini ortaya koymuslardir.
Aragtiricilar kuvaterner siiresince soy hattinin Girit Adasi ve Giineybati Tirkiye’de
farklilastigini belirtmislerdir. Michaux vd. (2005) bu soy hattinin tiiriin geri kalanindan
1-0.9 My®6 ayrildigini tahmin etmislerdir.

Adalarin  ozellikleri de adalarda yasayan populasyonlarin genetik yapilarini
etkilemektedir. Dufresnes vd. (2018) mtDNA ve niikleer gen bolgelerini kullanarak
Yunanistan, Izmir ve Yunanistan’a komsu diger iilkelerle beraber Ege Denizi’nde yer
alan Chios, Crete, Ikaria, Kythera, Lemnos adalarina ait Bufo viridis alt grubunun
filocografik analizini yapmislardir. Arastiricilar gerek Messinien tuzluluk krizi gerekse
Pleyistosen iklim dalgalanlari sirasinda adalarin hem birbirleriyle hem de ana karayla
kara kopriileri kurduklarini ileri stirmiislerdir. Arastiricilar ana kara ile baglantis
olmayan bazi adalarda endemizmin yiiksek oldugunu ortaya koymuslardir. Buna karsin
Gokgeada, Bozcaada ve Marmara Adasi’nda oldugu gibi ana karaya 10 km’den daha
yakin ve sig kiyr suyuyla ana karadan ayrilmis olan adalarin genetik olarak farkli
olmadiklarini, yakin zaman genislemesini gosterdiklerini tespit etmislerdir. Arastiricilar
baz1 Ege adalarinda antik ¢aglarda insan hareketleri sonucu hayvanlarin taginmasiyla

omurgal1 varliginin olusmasina katkilar saglandigini ortaya koymuslardir.

Dubey vd. (2007) mtDNA cytb gen bolgesi dizilerini kullanarak Ege Adalari, Orta
Dogu ve Avrupa’da yayilis gosteren Crocidura suaveolens grubu iizerinde yapmis

olduklar1 caligmada Tiirkiye’ye yakin olan Midilli Adast soy hattinin Tiirkiye soy hatti
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ile birlikte gruplandigin1 ortaya koymuslardir. Gokg¢eada, Bozcaada ve Marmara
Adast’nda oldugu gibi, arastiricilar bu adaya kolonizasyonun dogal yollarla son buzul
donemi (Last Glacial Maximum=LGM) siiresince deniz seviyesinin diisiik oldugu
zamanlarda ana karayla kurulan kara kopriileri sayesinde gergeklestigini ve buzul arasi
donemde ise Midilli Adasi’nin izole oldugunu ortaya koymuslardir. Arastiricilar
lizerinde arastirma yaptiklari adalari iki gruba ayirmiglardir. Bunlardan bir tanesi
Pleyistosen buzul aras1 donemlerde ana karayla kara kopriisiiyle baglanti kurabilen
kiiglik adalar, diger grup ise Akdeniz’in kismen kurudugu Messinien tuzluluk krizinden
(5 My0) beri kara kopriisityle ana karaya baglanti kurmayan biiylik ya da ayrilmis
(insular) adalar. Arastiricilar biyiik adalara hayvan gecislerinin siiriklenme (rafting)
yoluyla ya da Neolitik koloniyasyonla oldugunu ileri siirmiislerdir. Dubey vd. (2007)
ekolojik olarak insanla beraber yasayan Erinaceus europaeus ve A. syvlvaticus’un

Korsica Adasi’na tasinmasinin insan kaynakli olabilecegini ortaya koymuslardir.

Atici vd. (2017) Gokeeada’nin Ugurlu yoresinde yapmis olduklari zooarkeolojik
calismada Gokceada’ya ilk yerlesenlerin ¢ift¢i olduklarin1 ve 6500 yil 6nce adaya evecil
domuz, koyun, kegi ve sigir getirdiklerini ortaya koymuslardir. Ozbek (2012) son buzul
donemi (Last Glacial Maximum=LGM) siiresince Gok¢eada ve Bozcaada’nin kara ile
baglantili oldugunu ortaya koymuslardir. Arastiricilar 12.7-11 bin y1l 6nce Marmara
Goli zamaninda bati Marmara ya da giiney Trakya’nin kisa ve soguk yazlarda
insanlarin yasamasi i¢in daha az uygun oldugunu tespit etmislerdir. Arastiricilar karaya
yakin olan Gokgeada’ya gemi kullanmadan yaklasik 11.500 y1l 6nce insanlar tarafindan
kolaylikla ulasilabilir oldugunu belirtmiglerdir. Tim bu agiklamalar, bu tarihlerde
adalara insanlar tarafindan Apodemus cinsi Orneklerinin tasinabilir oldugu fikrini

desteklemektedir.

Sonug¢ olarak bu tez caligmasi ile Tiirkiye’nin Kuzey Anadolu, Trakya ve ii¢ biiylik
adas1 olan Bozcaada, Marmara Adasi, Gok¢eada’da Apodemus cinsine ait alt1 tiirin (A.
mystacinus, A. flavicollis, A. sylvaticus, A. uralensis, A. agrarius) yasadigi yapilan
genetik ve morfometrik analizlerle tespit edildi. Ada ve anakarada yasayan Apodemus
populasyonlari arasindaki genetik iliskiler detayli olarak bu ¢aligmayla ortaya kondu.

Ozellikle Dogu Karadeniz olmak iizere ¢alisilan drnekler arasinda literatiirde belirtilenin
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aksine A. ponticus’un Kuzey Anadolu’daki varligina rastlanmadi. Miyosen, pliyosen ve
pleyistosen donemlerinde meydana gelen jeolojik ve tektonik olaylarla beraber iklimsel
degisikliklerin Apodemus cinsine ait tiirlerin yayilisi, tiirlesmesi tizerinde etkili oldugu
ortaya kondu. Ozellikle Sylvaemus alt cinsi igerisinde birbirine benzeyen ve morfolojik
olarak ayrilmalar1 zor olan tiirlerin genetik olarak birbirlerinden ayrildiklar1 yapilan
mtDNA cytb ve kontrol bolgesi analizleri ile belirlendi. Bir¢ok tiiriin soy hatlarina
ayrilmasina katki saglayan Coruh Kanyonu, Melet Irmagi ve diger biiylik akarsularin
Apodemus tiirlerinin filocografyalar iizerinde etkili olmadig1 goriildii. Istanbul ve
Canakkale Bogazlari’yla birlikte Marmara Denizi’nin Apodemus tiirlerinin soy hatlarina
farklilasmasina katki sagladigi ortaya kondu. Arastirma alaninda yer alan Marmara
Adasi, Bozcaada ve Gokgeada’da cinse ait tiirlerin yasadigi tespit edildi. Apodemus
cinsine ait tiirlerin adalara kolonizasyonu hem insan kaynakli hem de buzul dénemleri
sirasinda deniz seviyesinin algalmasina bagli olarak kurulan kara kopriileri sayesinde
gerceklestigi ortaya kondu. Karadeniz Bolgesi’nde pleyistosen buzul dénemlerinde
buzul siginaklarinda sigiak populasyonlarinin soy hatlarina farklilagtigi tespit edildi.
Tiirlerin tespiti, yayilis sinirlarinin belirlenmesi, populasyon yapilar1 ve genetik
iligkilerinin ortaya konulmasi bakimindan koruma biyolojisine katkida bulunulmaya

calisildr.
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