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OZET

CAYIR CEKIRGESI Chorthippus parallelus (ZETTERSTEDT, 1821)
(ACRIDIDAE: ORTHOPTERA)’'UN ANADOLU POPULASYONLARININ
FILOCOGRAFYASI ve COGRAFIK GENETIGI

ERTAN MAHIR KORKMAZ
Doktora Tezi, Biyoloji Anabilim Dal1
Danismanlar: Prof. Dr. Naci DEGERLI, Prof. Dr. Hasan Hiiseyin BASIBUYUK
2011, xiv + 178 sayfa

Bir bolgenin biyolojik ya da genetik ¢esitliligi o bdlgenin hem giincel hem
de tarihsel ve iklimsel dinamikleri ile iligkilendirilebilir. Anadolu’nun karmasik
paleocografik tarihi ve degisken iklimsel yapisi bu genetik ¢esitliligi agiklamada
temel Oneme sahiptir. Anadolu ayni1 zamanda bir¢ok Palearktik tiiriin yayilis
araliginin giiney sinirin1 olusturur. Dolayisiyla ardil kenar populasyonlarini
barindirir. Tiiriin iklimsel dalgalanmalara olas1 yanitini belirlemede kritik 6neme
sahip olan bu bolge populasyonlarinin mevcut genetik yapilarinin genis bir
kapsamda degerlendirilmesi, tiir i¢i genetik cesitliligin uzun siireli korunmasi ve
tiiriin evrimsel potansiyeli agisindan gereklidir. Burada, genis Palearktik yayilis
sergileyen Chorthippus parallelus’un tim Anadolu ve Trakya populasyonlarinin
filocografik yapilanmasi mitokondri genomundan COI-tRNAleu-COIlIl gen boélgesi
(1341 bg) ve cekirdek genomundan kodlama yapmayan tek kopyali ¢cekirdek DNA
gen bolgesi (Cpnl-1, 314 bg) kullanilarak arastirilmistir. Her iki belirteg agisindan
da haplotip cesitliligi ve 0zglin haplotip sayisinin yiliksek gozlendigi Anadolu
populasyonlar1 arasinda anlamli diizeyde genetik farklilasma saptanmistir.
Populasyonlarin  yayilis Oriintiisii  bir yandan ylikseklige bagh dikey
farklilagsmalara, diger yandan boylamsal farklilagsmalara isaret ederken, enlemsel
bir farklilasma tespit edilememistir. Ayrica, Anadolu Diyagonali’nin
populasyonlarin dogu bati eksenli bir farklilasma sergilemelerinde 6zel bir 6neme
sahip oldugu belirlenmistir.

Onemli bir sigmak 6devi géren Anadolu’da C. parallelus populasyonlarinin

tarihsel demografyalar1 ve cografik-genetik yapilanmalarina dayandirilan analizler



son 0,5-0,6 my’dan itibaren ardisik buzul ve buzullar arasi donemlerin etkili
olduguna isaret etmektedir. Tiiriin yayilisinda son bir genigslemenin son buzul
donemlerini  takiben Holosen’de yasandigina isaret etmistir. Dogu
populasyonlarinin tiim diger populasyonlardan atasal bir pozisyona sahip
olduklart hem Bayesiyan hem de filogenetik analizler ile dogrulanmaktadir.
Bununla birlikte kuzeydogu-gilineybati eksenli bir yayilis koridorunun varligi
Pleistosen donemde tiiriin hem Kafkaslar hem de Balkanlar kanaliyla kuzeye
genislemesinde  etkili  olabilece§ine isaret etmektedir. Bu kapsamda
gerceklestirilen Gog ile izolasyon Modeli, tiiriin Balkanlar ve Avrupa ile
baglantisinda Bogazlar’in bir bariyer 06devi gormedigi sonucuyla da

desteklenmektedir.

Anahtar kelimeler: Anadolu, buzul siginagi, ardil kenar populasyonlar,
Chorthippus parallelus, mtDNA, ¢ekirdek DNA, filocografya, cografik genetik



ABSTRACT

PHYLOGEOGRAPHY and LANDSCAPE GENETICS OF ANATOLIAN
POPULATIONS OF THE MEADOW GROSSHOPPER Chorthippus parallelus
(ZETTERSTEDT, 1821)

(ACRIDIDAE: ORTHOPTERA)

ERTAN MAHIR KORKMAZ
Doctor of Philosophy, Department of Biology
Supervisors: Prof. Dr. Naci DEGERLI, Prof. Dr. Hasan Hiiseyin BASIBUYUK
2011, xiv+ 178 pages

Biological or genetic diversity of a geographic region can be related with
historical dynamics of its. The complex palaeogeographic history and climatic
variations of Anatolia are of the fundamental importance in explaining its genetic
diversity. Anatolia also inhabits the southern latitudinal margin of many cold
adapted Palearctic species distribution ranges and therefore is considered as rear
edge. The current genetic structures of populations in such region have critical
importance in species responses to climatic fluctuating and are essential for long-
term conservation plans and evolutionary potential of species. Here, the
phylogeographical structures of the Chorthippus parallelus populations across its
Anatolia and Thracia range to infer population history are investigated by using
1341 bp of the mitochondrial COI-tRNAleu-COII gene region and 314 bp of the
single-copy nuclear DNA fragment. In addition to the high level of diversity
indices, the level of genetic differentiation among populations is also seemed to
be high for both molecular markers. The expansion patterns of Anatolian
populations as response to climatic shifts in Pleistocene ice ages indicate vertical
range changes in an altitudinal gradient as well as longitudinal range changes.
However, it was not observed a horizontal change pattern in a latitudinal gradient.
Anatolian Diagonal has also a special importance in east-west orientations in
differentiation of populations.

The historical demographic patterns and geographic genetic structuring of

C. parallelus populations in Anatolia as a Pleistocene refugium are estimated



being under effect of successive glacial and interglacial cycles beyond the last
0.6-0.5 million years. A recent sudden population expansion corresponds to
Holocene period. East populations exhibit ancestral position due to their basal
placement in phylogenetic trees. On the other hand, presence of a distribution
corridorr with a northeast-southwest orientation indicates that the species
extended its range to the north both through Caucasians and Balkans in
Pleistocene period. In addition, the result of the isolation with migration model do

not support that Bosphorus is a strong barrier between Anatolia and Balkans.

Keywords: Anatolia, glacial refugia, rear edge populations, Chorthippus

parallelus, mtDNA, nuclear DNA, phylogeography, landscape genetics
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1. GIRIS

Populasyonlarin yapisi mekan ve zamanda genetik ¢esitliligin yayilistyla iligkili olup
hem demografik hem de evrimsel sireclerin bir sonucudur (Hewitt ve Butlin 1997).
Molekiiler belirtecler populasyon biiyiikliigii, gen akisi, es se¢imi, iireme basarisi, uyum
giicii, darbogazlar, populasyonlarin ayrilma zamanlar1 ve farklilasmalar1 gibi
populasyon karakteristiklerinin belirlenmesi ile genetik siiriiklenme, secilim, dagilma
yetenegi ve hibrid zonlar gibi giiniimiiz siireclerini betimlemede kullanigl araglar saglar
(Hewitt 1999; Eckert ve ark. 2008). Giiniimiizde populasyon ya da tiir genomlarmnin
farkli matematiksel ve evrimsel metodolojilerden yararlanarak ge¢miste yasanmis
olaylar1 tanimlama ve DNA verilerinde sakli olan evrimsel siire¢lerin gdzlemlenmesi ve
yorumlanmasina imkan saglamaktadir. Ozellikle gérece geng bir disiplin olan
filocografyanin son 20 yilda hizla gelismesiyle birlikte, bu siire¢ ivme kazanmistir. Bu
disiplin tlr ici ve/veya yakin akraba tiirler arasinda gen soy-hatlarimin cografik
yayilislarindan sorumlu model ve siireclerle ilgilenmektedir. Zaman ve mekan olmak
lizere iki ana enstriiman lizerinden hareket eder (Avise 2007). Bu enstriimanlari
kullanarak, diger bir ifade ile populasyon yapisinin zamansal ve mekansal bilesenlerini
kalitatif ve kantitatif yonden ele alarak, sorumlu evrimsel ve ekolojik siirecleri agiga
cikarmak filocografyanin ana hedefidir. Bu asamada oncelikle birey ve genler {izerine
uygun Orneklem yapildiktan sonra, biyocografik hipotezleri test edebilme,
populasyonlarda treme izolasyonunun evrimi ve biyo- ya da genetik ¢esitliligin orijini,
yayilist ve devamliligi gibi siiregleri tanimlama potansiyeline sahip olunabilir.
Filocografya populasyon - tiir iliskisine ve demografik ya da evrimsel tarihine
odaklandig1 i¢in cografik varyasyon, tiirlesme, tarihsel biyocografya, koruma biyolojisi,
biyogesitlilik, paleoekoloji ve paleoklimatoloji gibi dnemli calisma alanlarina biiyiik
Olgekte katki saglar (Avise 2000; Cruzan ve Templeton 2000; Moritz 2000; Hewitt
2000, 2001; Emerson 2002; Templeton 2005; Torroni ve ark. 2006; Beheregaray 2008).

Populasyonlarda genetik yapilanma evrimsel soy-hatlarinin farkli diizeylerde
genetik ¢esitlilik modelleri sergilemesiyle a¢ia c¢ikar. Birgok tiir yayilis alanlarinin
farkl1 cografik pargalarinda genetik agidan farklilagsmis populasyonlar icermektedir.
Genetik gesitlilikte gozlenen farklilasma ile hem yayilis alanindaki bdlgesel
dinamiklerini hem de temelde populasyonlarin evrimsel hikayesini yayilis alaninin
jeolojik tarihi ile iliskilendirilebilir. Buzul devirlerinin ve 0&zellikle Pleistosen

buzullagmalarinin gliniimiiz Avrupa populasyonlarinin evrimsel tarihi iizerine ciddi ve
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siddetli bir etki sergilemis oldugu bilinmektedir (Taberlet ve ark. 1998; Hewitt 1999;
Knowles ve Richards 2005; Schmitt 2007). Ancak bu etkilerin populasyon ya da turln
farklilasmasinda nasil bir siire¢ izledigi ise hala ag¢ik degildir. Gliniimiizde tiirlerin orijin
donemlerine iliskin analizler sonucunda Pleistosen buzullarinin olas1 etkilerinin
taksonlar arasinda degiskenlik sergiledigi netlik kazanmistir (Weir ve Schulter 2004).
Bu iklimsel degisim donemleri baz tiirlerde farklilasmaya yol acarken, bazi tiirlerde ise
tam tersine yok oluslara ya da herhangi bir etkiye sahip olmadigi goézlenmektedir
(Bermingham ve ark. 1992; Bush 1994; Riddle 1996; Klicka ve Zink 1997; Avise ve
Walker 1998; Knowles 2000; Ayoub ve Riechert 2004; Knowles ve Richards 2005).
Tiir ya da populasyonlarin bu dinamik siirece farkli tepkiler sergilemesinin nedenlerini
anlamak icin Oncelikle farklilasmaya katki saglayan faktorlerin neler oldugunu
belirlemek gerekmektedir. Bu kapsamda oncelikli olarak Diinya’nin iklimsel sisteminin
evriminden ve Diinya’da ger¢eklesmis olan 6nemli buzul dénemleri ve nedenlerinden

s0z etmek ¢ok daha bilgi verici olacaktir.
1.1 Buzul Donemleri, Siginaklar ve Farklhilasma Uzerine Etkileri

Son 65 milyon y1l 6ncesinden itibaren Diinya’nin iklimsel sistemi énemli ve karmagik
bir evrimsel siireg gdstermistir. Bu degisimler 10° ile 107 yillik zaman arahiginda
tektonik stireclerden ve 10* ile 10° yillik zaman araliginda ise yoriingesel siire¢lerden
kaynakli ritmik ya da periyodik dongiilerin ardisik 1sinma ve soguma trendlerini igerir
(Zachos ve ark. 2001). Milankovitch teorisine gére Diinya’nin giines yoriingesindeki
geometrik konumundan kaynakli degisimler giines enerjisinden yararlanma ve alinan
enerji miktarinin dagilimindaki farkliliklar1 olusturmaktadir. Bu siireg¢ Tersiyer
doneminde baglayan soguma periyodunu, giiniimiizden 2,5 milyon y1l dnce baslayan ve
Kuvarterner olarak bilinen donemdeki iklimsel dalgalanmalari olusturmustur (Hays ve
ark. 1976; Taberlet ve ark. 1998; Zachos ve ark. 2001). Bu dénemde her 20 000, 41 000
ve cogunlukla da 100 000 yillik periyodik dongiilerle buzullarda ciddi bir sekilde
ilerleme ve geri ¢ekilmeler oldugu ve son 700 000 yil boyunca kiiresel iklimsel
dalgalanmalarin gerceklestigi bilinmektedir (Webb ve Bartlein 1992). Kisa siireli ve
yiiksek siddette iklimsel dalgalanmalarin gec¢ Pleistosen (130 000 + 10 000 yil)
siiresince hem buzul hem de buzullar arasi1 donem i¢inde gergeklestigi de rapor
edilmektedir (Roy ve ark. 1996). Bu sekilde gerceklesen sicaklik kaymalar1 Kuzey
Atlantik Okyanusu’ndaki buzullarin devasa 6lgiide bosalmalarina bagli olabilir (Bond

ve ark. 1993). Bu kapsamda son 8 000 yil siiresince kaydedilen iklimdeki goérece
2



kararlilik genel kabuliin disinda bir siire¢ olarak kabul edilmektedir. Buzul ve buzullar
arast donemde yasanan bu iklimsel dalgalanmalarin, sicaklikta 12-14 °C arasinda bir
degisiklige yol actig1 da savunulmaktadir (Dansgaard ve ark. 1993; Roy ve ark. 1996;
Taberlet ve ark. 1998; Ciplak 2004; Hewitt 2004). Boylelikle buzullarin Pleistosen
doneminde (2,5 milyon = 12 000 yil o6nce) artis sergiledigi, ozellikle de tiiriin
yayilisinda g0zlenen tekrarli kaymalar sonucunda tartismasiz olarak dramatik bir
Ozellige sahip oldugu sdylenebilirken, biyolojik cesitlilikte biiyiik degisimlere yol agan
iklimsel dalgalanmalarin ise agik bir bigimde Tersiyer donemine ulastig1 bilinmektedir
(Webb ve Bartlein 1992; Joseph ve ark. 1995; Green ve ark. 1996; Hewitt 1996; Roy ve
ark. 1996; Knowles ve Richards 2005). Ozellikle Pleistosen déneminde dort 6nemli
buzul ¢aginin biyolojik ¢esitlilikte 6nemli bir etkiye sahip oldugu bilinmektedir (Webb
ve Bartlein 1992; Hewitt 1996; Cox ve Moore 2005; Ciplak 2008). Bu buzul
caglarindan ilki Giinz buzullasmasi (0,78-0,45 my0) olup, bu dénemi gbrece uzun
(yaklasik 30 000 yillik bir donem) bir 1sinma donemi ve sonrasinda ise Mindel (0,42-0,3
myd) adi verilen yeni bir buzullagsma periyodu takip etmistir. Ugiincii ve dordiincii buzul
caglari ise sirasiyla Riss (0,14-0,08 myd) ve Wiirm (0,065-0,02 myd) buzullagsmalaridir.
Son buzullar aras1t donem olarak bilinen Holosen ise gilinlimiizden yaklasik 20-18 000
y1l 6nce baglamistir. Uzun buzul donemlerin ardindan gelen bu buzullar aras1 donemlere
gecisler genellikle cok ani degildir. Aralarda daha kisa donemlerle ifade edilen kiiciik

buzul ya da sicak devirleri de bulunmaktadir.

TUrin yayilis alaninda buzul dénemlerinin etkisi enlem ve topografyaya bagh
olarak degisiklik sergilemektedir (Ciplak 2004, Hewitt 2004). Yayilis alanindaki bu
degisiklikler tiirlerin mekansal yayilisina dayali analizlerden ve cesitli fosil kayitlardan
elde edilmistir (Schmitt 2007). Bu kapsamda elde edilen veri setleri genel anlamda
genetik veri setlerinin analiz sonuglar1 ile de desteklenmektedir (Hewitt 1996, 1999,
2000, 2001; Taberlet ve ark. 1998). Yiiksek enlemler buzullarla kapli iken, iklimsel
acidan 1limli ve tropikal bolgeler ise ekvatora dogru baskilanmistir. Kurakligin
artmastyla birlikte tropikal ormanlar gozle goriilebilir diizeyde azalmis ve paralelinde
¢0l alanlarinda biiyiik genislemeler gerceklesmistir. Diinyanin 40. paralelleri arasinda
kalan daglik alanlar ise degisken bir topografya sergiledikleri i¢in ayrica 6nemlidir
(Hewitt 2004; Ciplak 2008). Bu degisken topografyada genis cayir alanlarinin
bulunmasi yiiksek dag habitatlarina 6zellesmis tiirlerin buzul dénemlerinde asagi

kesimlere dogru ilerleyerek yayilis alanlarinin genislemesine olanak saglamistir (Hewitt



1996; Knowles ve Richards 2005). Buzullar aras1 doneme girildikten sonra 1sinma ile
birlikte tekrar dag yiikseltilerine geri ¢ekilmeler sergileyerek kiigiik, izole ve parcali
populasyonlarin olugsmasina yol agmistir. Boylelikle dagcil soguk seven formlara kendi
bolgesi igerisinde iklimsel dalgalanmalara karst miicadele edebilme yetenegi
kazandirmistir. Ardisik buzul ve buzullar arast1 donemler sonucunda soguk seven
formlarda gbzlenen tekrarli genisleme ve geri ¢ekilmeler belirli allopatrik dénemlerin
olusmasini tetikleyecektir. Bu allopatrik donemler sonrasinda populasyonlar arasinda
ikincil temaslarin aciga c¢ikmasi (boylelikle gen akisini) ve paralelinde izolasyon
doneminin uzunluguna ve her bir populasyon ya da populasyonlarin maruz kaldig:
stokastik ve mekansal sireclere bagli olarak populasyonlar arasinda genetik
farklilasmalarin farkli diizeylerde gozlenmesi ya da izole olan populasyonlarin yok

olusu muhtemeldir.

Biyocografik acidan degerlendirildigi zaman soguk seven tiirlerde iklimsel
dalgalanmalar, siginak alanlar1 igerisinde yiikseklige bagli farklilasmalar ya da yok
oluglara yol acabilecegi gibi, populasyonlar arasinda enlemsel farklilasmalarin da ana
kaynagint olusturacaktir. Enlemsel farklilagmalar buzul donemlerinde sicakligin
azalmasiyla birlikte tiirlerin yayilis alanlarinin si§inak adi verilen giiney uclarina dogru
cekilmesi ve boylelikle kuzey populasyonlarinin yok olusu ve diger taraftan buzullar
aras1 donemlerde ise sicakliktaki artisa paralel olarak kuzeye dogru siginaklardan bir
genisleme ile karakterize edilir. Tekrarli daralma ve genisleme seklinde gozlenen bu
yeniden kolonizasyon siirecleri populasyonlari ardisik darbogazlara sokarak, soguk
seven formlar hari¢ kuzey populasyonlarinda genetik ¢esitliligin biiyiik 6l¢lide kaybina
yol agacaktir (Hewitt 1996; Taberlet ve ark. 1998; Seddon ve ark. 2001; Ciplak 2008).
Buzul sonras1 kolonizasyon olarak bilinen bu siirecte populasyonlarin yayilis yollarinin
belirlenmesi biiylik onem tasimaktadir. Bircok tiirde yeniden kolanizasyon yollari
genellikle ya cografik ya da diger soy-hatlarinin genisleme yollarindan kaynakli
bariyerler nedeniyle smirlandirilmigtir (Hewitt 1996; Horn 2009). Farkli siginak
alanlarindan koken alan soy-hatlarinin buzullar sonrasi yayilis alanlarinin ¢akigsmasi
sonucu “siitur zonlar” ag1ga ¢ikar. ilk kez Remington (1968) tarafindan baz tiir ¢iftleri
ya da zonlar igerisinde hibridlesen tiir alti taksonlar dahil ana biyotik topluluklar
arasinda genis ya da dar ¢apli cografik iist liste gelmelerin gozlendigi alanlar igin
kullanilmistir. Bu kavramin aciga c¢ikisi hibrid zonlarin smirli alanlar igerisinde

yogunlasmis oldugunun gozlenmesinden dolayidir (Taberlet ve ark. 1998). Bu kavram



bir buzul sonrasi genislemeyle birlikte farkli populasyonlarin karsilastigi yerleri
karakterize etmek icin tir i¢i duzeye kolay bir sekilde genisletilebilir. Bu alanlarda
genetik cesitliligin diger cografik bolgelere oranla daha yiiksek olmas1 beklenmektedir
(Petit ve ark. 2003).

Giliniimiizde Kantabriya, Pireneler, Alpler ve doguda Katkas Daglar1 eksenli
dogu-bat1 oryantasyonu ile Asya kitasiyla baglantili, giineyinde giiglii bir bariyer ddevi
goren Akdeniz’i bulunduran ve bu sekilde degisken bir iklimsel ve topografik yapiya
sahip olan Avrupa’nin birgok tiirii buzul donemlerinde siginak 6devi géren ve giiney
hattinda yer alan stok populasyonlardan kdken almistir (Taberlet ve ark. 1998; Rokas ve
ark. 2003; Schmitt 2007). Avrupa’nin giiniimiiz biyogesitliligine 6nemli derecede katk1
saglayan bu bolgeleri iber Yarimadast, italya, Yunanistan, Balkanlar ve Anadolu olmak
izere bes ana sigmak altinda toplayabiliriz (Cooper ve ark. 1995; Flanagan ve ark.
1999; Hewitt 1996, 1999, 2000, 2001; ibrahim ve ark. 2002; Petit ve ark. 2002; Hampe
ve ark. 2003; Ciplak 2003, 2004, 2008; Dubey ve ark. 2006, 2007; Heuertz ve ark.
2006; Atkinson ve ark. 2007; Schmitt 2007; Korkmaz ve ark. 2010). Bu bolgelerin en
o6nemli karakteristiklerinden biri ise Giiney Avrupa’nin daglik alanlarina lokalize
olmalaridir. Avrupa’da yayilis sergileyen bir tiirlin uzun siireli varligi, 1sinma
donemlerinde 6nemli oldugu kadar soguma donemleri boyunca da bu alanlarda
yasayabilirligi agisindan Onem tasimaktadir (Bennett ve ark. 1991). Aym sekilde bir
tiiriin populasyonlariin 1sinma déneminde siginaklarda bulunmamasi ya da yok olmasi

bir sonraki soguma siirecinde o tiiriin tiimiiyle yok olmasina yol agacaktir.
1.2 Ardil Kenar Populasyon Kavram

Tarin yayilis alant boyunca populasyonlarin farkli genetik yapilanma sergilemeleri
uzun siireli bir tartisma konusudur. Genetik c¢esitlilik ve genetik farklilagsma
populasyonlarin cografik pozisyonlarindan nasil ve ne derecede etkilendigi ile ilgili
tahmin ve yorumlar kisa bir siire dncesine gore yaygin bir kabul gérmiis olan merkez-
cevre (center-peripheral) modeli ile tam olarak agiklanamamaktadir (Hampe ve Petit
2005; Korkmaz ve ark. 2010). Bu modele gore periferde yer alan populasyonlar yok
olmaya daha egilimlidirler. Populasyon biiyiikliikleri ve az tercih edilen habitatlarda
meydana gelme egilimlerinden dolay1r merkez populasyonlara oranla daha az genetik
cesitlilik sergilerler (Lawton 1993; Vucetich ve Waite 2003; Hampe ve Petit 2005).

Bolgesel dlcekten ziyade lokal diizeyde bu modelden yararlanma genel kabul gérmesine



ragmen, son donemlerdeki deneysel ¢aligmalar genis cografik olgeklerde uygun bir
model olmadigint agiga ¢ikarmigtir (Channell ve Lomolino 2000; Vucetich ve Waite
2003). Simdiye kadar birgok noktada da deginildigi lizere, cografik konumlarina gore
populasyonlarda gozlenen genetik yapilanmalar deterministlik bir yaklasim olan
merkez-cevre modelinden ziyade, genellikle tirin evrimsel tarihini de goz 6ninde
bulunduran daha karmasik modellerle agiklanabilir (Hewitt 2000, 2004; Hampe ve Petitt
2005).

Son 15 yil boyunca giiniimiiz populasyonlarinin yayilis alanlarina sadece
demografik ve stokastik agidan bakmaktan ziyade, buzul ve buzullar aras1 donemlerinde
etkisini igeren daha dinamik bir yaklagim getirilme c¢abalar1 artig sergilemektedir. Bu
amagla son donemlerde gelistirilen ardil kenar populasyon modeli ginimizde turin
yayilis alaninin gliney uglarmi ya da simrlarimi iggal eden populasyonlar igin
kullanilmaktadir (Hampe ve Petit 2005). Bu yaklasimda ozellikle sigmak
populasyonlarinin dinamiklerinin tiiriin olas1 iklimsel dalgalanmalara karsi yanitini
belirlemede kritik 6neme sahip oldugu belirtilmektedir (Thomas ve ark. 2001; Travis ve
Dytham 2004; Hampe ve Petit 2005). Boyle populasyonlar ¢ogunlukla hem soguk hem
de sicak donem kosullarinda tiiriin devamlilig1 i¢in uygun kosullar saglayan bolgelerde
olusurlar (Tzedakis ve ark. 2002). Bu bdlgeler yiikseklige dayali gorece kiiciik
kaymalarla populasyonlarin uygun iklimsel kosullarla eslesmesine izin veren heterojen
bir topografyaya ev sahipligi yapmaktadir. Buzul formlarmin yayilis alanlarindaki bu
vertikal degisimler, diger bir deyisle, bu tekrarli list ve alt kesimlere kaymalar
populasyonlar1 farkli yollarla etkilemektedir. Soguk donemlerde, populasyonlar
yayiliglarint alt kesimlere genislettikleri zaman, farkli yiikseltilerde izole kalmis olan
populasyonlarin az ya da ¢ok farklilagma gosteren gen havuzlarimin kargilagsmasi ve
miimkiin oldugu kadar ¢ok sayida hibrid gen havuzlarinin olusmasi1 miimkiindiir (Hewitt
1996, 2000; Ciplak 2008). Tam tersine sicak donemlerde ise, bu populasyonlar dag
eteklerinden iist kisimlara tekrar yonelmekte; yeniden kugcik ve izole populasyonlara
doniigmektedir. Bu populasyonlar sinirl sayida birey tarafindan kurulmus olduklart igin,
genetik siiriklenmeye maruz kalan darbogaz populasyonlari olusturmalar1 kaginilmaz
olacaktir (Ciplak 2008). Ardisik buzul dongulerine paralel bir bicimde bu streclerinin
tekrarlanmasi, hizlandirilmis bir tiirlesme siirecini tetikleyecektir (Hampe ve Petit

2005).



Ardil kenar populasyonlar, cogunlukla ardil kenardaki topografik heterojeniteye
baglt olustuklart i¢in tipik olarak oldukga kiguk ve izoledir. Bu nedenle bdlgesel
populasyon dinamikleri, lokal yok olma olgularin1 kolay bir sekilde bertaraf edemezler.
Ancak kiiciik populasyon boyutlarina ragmen, uzun siireli yasayabilme yetenegi
sergilemeleri 6nemli bir karakteristikleri olarak kabul edilmektedir. Bu yetenekleri
biiyiik olgekli iklimsel dalgalanmalar ve giincel olgulardan kaynakli yok olmalarin,
merkez-¢evre modelinin aksine ne kadar kii¢iik bir role sahip oldugunu gostermektedir
(Pamilo ve Savolainen 1999; Eckstein ve ark. 2006). Bununla birlikte kii¢clik populasyon
boyutlar1 ve uzun siireli izolasyonlarindan dolayr populasyon ici genetik ¢esitliligin
diisiik; tam tersine cografik agidan komsu olsalar dahi gen akisi oraninin az ya da hig
olmamasi nedeniyle populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin ise yiiksek olmasi
beklenir (Lammi ve ark. 1999; Hutchison ve Templeton 1999; Castric ve Bernatchez
2003; Petit ve ark. 2003; Chang ve ark. 2004; Eckstein ve ark. 2006). Ancak yapilan
bazi ¢alismalar ardil kenar populasyonlardaki genetik ¢esitliligin populasyonun sadece
yayilis alanindaki pozisyonuna bagli olmadigini, ayn1 zamanda tarihsel siireglerden
kaynakl1 olgular1 da kendi genetik mirasinda biriktirerek hem onun mekansal hem de
demografik yapisiyla sekillendigine dair dikkate deger sonuclar sunmaktadir (Lesica ve
Allendorf 1992, 1995; Petit ve ark. 1998; Vucetich ve Waite 2003; Schmitt ve Hewitt
2004; Huang ve ark. 2005; Korkmaz ve ark. 2010). Tiim bu 6zelliklerinden dolay1
giinlimiiz tiirlerinin ardil kenarlarin1 iggal eden populasyonlarin Kuvaterner dénemi
boyunca biyolojik c¢esitliligin devam etmesi agisindan anahtar bir rol oynadigi
sOylenebilir (Hewitt 2004; Hampe ve Petit 2005). Bu yiizden, ardil kenar
populasyonlarinin mevcut genetik yapilarinin genis bir kapsamda degerlendirilmesi, tlr
ici ve tiirler aras1 genetik c¢esitliligin uzun siireli korunmasi, tiiriin filogenetik tarihi ve

evrimsel potansiyeli agisindan gereklidir.
1.3 Kararh Bir Ardil Kenar Olarak Anadolu

1.3.1 Anadolu’nun Paleocografik ve Paleoiklimse Tarihi

Butunu ile Alp-Himalaya orojenik kivrim kusaginda yer alan Anadolu, Afrika-Arap
plakasi ile Asya’nin carpismasi, ardindan da bu carpismanin neticesi olarak olusan
asimetrik tektonik uzaklagma sisteminin en iyi gelistigi bir bdlgeyi temsil eder.
Ortalama 1000 m yukseltiye sahip olan bu yarimada engebeli ve tektonizmanin

jeomorfolojiyi renklendirdigi bir platodur. Jeolojik evrimi boyunca transgresyon (Su
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altindan ¢ikma) ve regresyon (su altina geg¢me) faaliyetleri ardisik olarak
gerceklesmistir. Sonug olarak zincirleme cokeltiler, fiziksel yapinin degisimi ve bu
paleocografik gelisimsel siireclerin etkisiyle volkanik faaliyetlerin agiga ¢ikmasi,
Anadolu’yu karmagik yapida bir yarimada olarak ifadelendirmeye itmistir (Bisque ve
Heller 1967). Akdeniz jeosenklinal bolgede konuglanan Anadolu, uzun eksenine paralel
bir takim kusaklar icermektedir. Bu kusaklar dogu-bati dogrultusu sergiler. Pontid,
Anatolid, Torid, iranid ve Kenar kivrimlar1 olmak iizere bes ana tektonik ve stratigrafik
kusak altinda toplanabilirler (Baykal 1974). Tersiyer 6zellikle de Miyosen dénemi
boyunca ¢ok aktif bir yap1 sergileyen Anadolu’nun Geg Holosen’de Istanbul Bogazi’nin
olusumu ve Pleistosen buzul donemi boyunca Anadolu ile dogu Ege adalarinin tekrarli
baglantilar1 disinda, Pliyosen sonrasinda kara ve deniz yapilandirmasi ve topografyasi
acisindan onemli bir degisiklik gerceklesmemistir (Van Andel ve Shackleton 1982;
Steininger ve ROgl 1984; Meri¢ ve ark. 2000; GOrir ve Tuysuz 2001; Meulenkamp ve
Sissingh 2003). Ozellikle giiniimiiz topografik yapilanmasim 4. jeolojik zaman olarak
bilinen Kuvaterner doneminde biiylik 0Ol¢liide tamamlamistir.  Anadolu’nun
paleocografik evrimi jeolojik bolgeler bazinda genel bir degerlendirmeyle asagidaki gibi

Ozetlenebilir.

Kretase okyanus havzasi, Paleosen-Oligosen ddneminde Afrika ve Avrasya
kitasal plakalarinin ¢arpigmalarina bagli olarak, Tetis Denizi igerisinde ¢ok sayida
kiigiik plakalarin olusumuyla artmaya baslamistir (Robertson 1998; Goriir ve Tiiysiiz
2001; Meulenkamp ve Sissingh 2003). Afrika ve Arap plakasinin kuzeye dogru devamli
hareketinden kaynaklanan Dogu Akdeniz’in yukselmesi, Ge¢ Oligosen ve Erken
Miyosen’de baslica kiigiik Tetis adalarini agia cikararak gorece biiylik bir karasal
kiitlenin olugmasina yol agmistir (Robertson 1998; Rogl 1999; Bozkurt 2001; Goriir ve
Tlysiiz 2001; Toret ve ark. 2001; Meulenkamp ve Sissingh 2003). Biyocografik agidan
degerlendirildigi zaman, Akdeniz bolge etrafinda bu donemden sonraki cografik
degisimler ok daha énemlidir. Ozellikle Neojen boyunca gergeklesen énemli cografik
degisimler arasinda Alpler, Dinaridler, Balkanlar’in Helenik Daglar1 ve Tiirkiye’de
Toros araliginin olusumu sayilabilir (Ciplak 2010). Diger taraftan Kuzeybati Anadolu
bolgesinin  jeolojik evriminde Orta Miyosen doéneminin (13-12 myd6) etkileri
gozlenmektedir. Bu siiregte Camdag-Akcakoca, Giiney Trakya ve Istiranca Daglari’nin
giinimiiz sekillenmelerinin biiylik 6l¢iide gerceklestigi sdylenebilir (Elmas 2003).

Bununla birlikte Marmara Boélgesi’nde kuzey-giiney genisleme siireci de bu dénemde



baslamistir. Bu genigleme bolgede giiniimiizdeki bir¢ok ¢okiintii ve ylikseltilerin
olusumuna yol agmustir. Sakarya Nehri’nin dogusuna kadar Karadeniz Daglar1 olarak
bilinen dag silsilesinin ve batida Trakya-Kocaeli erozyon ovasinin varligi ve Kuvaterner
sekillenmelerinin pozisyonu da bu genislemenin birer sonucudur. Kuzey-glney
dogrultulu bu genislemenin bir diger 6nemli etkisi ise Ge¢ Miyosen doneminden
itibaren Akdeniz ve Paratetis’in glinimiiz Marmara Denizi’ni doldurmasidir (Elmas
2003). Aym1 zamanda Kuzey Anadolu blogunun kuzeydogu yoniindeki hareketi
Pleistosen doneminde Dardanel, Marmara ¢okiintiisii ve Izmit-Adapazari/Adapazari-
Karasu koridorlar1 kanaliyla Karadeniz ve Ege/Akdeniz arasinda bir deniz baglantisi

olusturmustur (Elmas 2003).

Anadolu’da paleocografik yapilanmalarin bir diger 6nemli sonucu ise Ege
takimadalarinin olusum siirecidir. Ege takimadalar1 tektonizm, volkanizm ve deniz
seviyesindeki degisimlerin diferansiyel etkileri sonucunda giiniimiiz sekillenmelerini
kazanmistir (Douris ve ark. 2007). Bu paleocografik sirecler 6zetlenecek olursa, Ege
Boélgesi’nin paleocografik evriminde dort ana safhadan séz edilebilir. Ust ve orta
Miyosen donemine (23-12 my06) denk gelen ilk safhada, bittnlik sergileyen biyik bir
kara pargast mevcuttur (Dermitzakis and Papanikolaou 1981; Douris ve ark. 2007).
Ikinci safha ise ge¢ Serravaliyen doneminden erken Tortoniyen’e (12-5 my6) kadar olan
donemi kapsar. Bu satha orta Miyosen doneminin sonunda baslayan ve ge¢ Miyosen’in
baslangiclarinda tiimiiyle tamamlanan bir deniz kanalinin olusumundan dolay1 Ege
Bolgesi’nin kabaca bir ayrimini sergiler (Dermitzakis and Papanikolaou 1981). Bu siireg
bat1 ve dogu Ege adalarinin ayrilmasiyla sonuglanmistir. Messiniyen doneminde (6-5,3
my0) Cebelitarik Bogazi’nin kapanmasmin bir sonucu olarak Akdeniz havzasinin
kismen kurumast (Krijgsman ve ark. 1999), buna paralel olarak ada ve kitalar arasinda
kara kopruleri yoluyla bir gé¢ olgusunun gergeklesmis oldugu ongiiriilebilir. Bu bogazin
5,3 myo tekrar a¢ilmasi (Beerli ve ark. 1996; Krijgsman ve ark. 1999; Duggen ve ark.
2003) sonucunda, yaklasik 1000 yillik bir zaman diliminde Atlantik Okyanusu kanaliyla
Akdeniz havzasinin yeniden doldurulmasi ve Ege denizyolunun tekrar kalic1 bir hal
kazanmas1 sdz konusudur (Douris ve ark. 2007). Uclincii safhada (5-2 myo) ise ileri
diizeyde bir deniz genislemesi ve karasal alanin béliimlenmesi ger¢eklesmistir. Pliyosen
ve Ust Pleistosen suresince (3,6-3,3 myd) bir deniz yolu ile Kuzey Siklades’ten (Ege
Denizi’nde yirmiden daha fazla sayidaki adalar topluluguna verilen bir bolge adi) izole

olan Giiney Sikladik platosu ayr1 bir kara parcasi olarak agiga ¢ikmistir (Anastassakis



ve Dermitzakis 1990). Rodos adas1 ise Anadolu’dan ge¢ Pliyosen ya da ilk Pleistosen
doneminde izole olmustur. Bununla birlikte, kuzey Oniki Adalar ve bu adalara gore zit
pozisyonlu Anadolu kiyilar1 arasindaki kara baglantisi Holosen doneminin
baslangiclarina kadar siirdiiriilmiistiir. Son olarak, Pleistosen donemine denk gelen
dordiincii satha iklimsel ve deniz seviyesindeki yogun degisimlerden sorumlu olan
sathadir. Bir diger 6nemli bulgu ise Ege adalarinin Pleistosen doneminde gliniimiiz
adalar1 ile ayn1 pozisyona sahip olmasidir (Perissoratis ve Conispoliatis 2003). Ancak,
deniz seviyesinin buzul dénemi boyunca giinimizdekinden 200 m kadar daha diisiik

seviyede oldugunun belirtilmesi de gerekmektedir (Beerli ve ark. 1996).

Anadolu’nun giineydogusunda yer alan Dogu Anadolu (Anadolu-iran) Platosu,
Anadolu agisindan 6nemli bir diger paleocografik alandir. Bu plato aktif Alpin-
Himalayan orojenezi ile iliskili olup, dikkate deger diizeyde yiikseltili bir alani
icermektedir (Nicoll 2010). Bu bdlgenin paleocografik evrimi Giney Neo-Tetis
Okyanusu’nun (Bitlis Okyanusu) kapanmasindan itibaren topografik yiikseltilerin ve
litosferik deformasyonunun gelisimi gibi ylizey siiregleri ve tektonik etkilesimleri

yansitmaktadir.

Anadolu Yarimadasi paleocografik evrimsel streclerin etkisi ile birlikte kendi
icerisinde dahi farkliliklar sergileyen bir biyocografik yapilanmaya sahiptir. Bu nedenle
Anadolu’yu paleocografik yapilanmasinin yani sira biyocografik agidan tanimlamak da
gerekmektedir. Bu kapsamda degerlendirildigi zaman, ¢ok sayida dag araliklarinin
birincil derecede etkisine paralel olarak Anadolu’yu birkag bdlgeye ayirmak
mimkunddr (Oosterbroek ve Arntzen 1992; Ciplak 2003, 2008). Bu dag araliklar1 Alp-
Himalaya sisteminin genel uzanisindan kaynakli dogu-bati dogrultusunda bir uzanig
sergilemektedirler. Ege bolgesi buzul formlarinin yayilisi i¢in koridor 6devi gorebilecek
nitelikte devamli yiikseklige bagh silsileler olusturamayan birkag sirali ya da bireysel
daglar ile Anadolu’nun gorece daha az daglik alanidir. Bu bolgede en baskin yiikseltiler
Kazdag, Bozdag, Babadag ve Mentese ile Sultan Daglar1 arasinda uzanmaktadir. Bunlar
icerisinden yalnizca Sultan Daglar1 Ege, Orta ve Akdeniz Anadolu bdlgesi siirlarinda
soguk seven formlar i¢in bir yayilis koridoru olarak 6dev gorebilen gorece blyik bir
aralik olusturur (Ciplak 2008). Yukarida belirtilen tiim diger daglar gorece kiiciik
silsileler ya da izole yukseltilerdir, ancak bir¢ogu giliniimiiz 1sinma dénemi boyunca
orthopterler gibi birgok soguk seven taksona ev sahipligi yapmis olabilecegi
ongoriilmektedir (Ciplak 2008). Akdeniz Anadolu Bolgesi, Anadolu’nun en daglik
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bolgelerinden birisi olup, bati pargasindakinden ¢ok daha yiksek ve gorece biyuk olan
dag silsilelerini icermektedir. Bu bolgenin ¢ok dinamik bir paleocografik tarihe sahip
oldugu sdylenebilir. En bati ucu Beydaglar1 ve Akdaglar tarafindan isgal edilmektedir.
Bir bati-dogu dogrultusuyla Orta ve Akdeniz Anadolu Bélgesi boyunca uzanan Giiney
Toros Daglar1 bolgedeki en belirgin yiikseltilerdir. Bu yiikseltiler Anadolu’da gilinlimiiz
biyogesitlilik Orilintiilerini ya da tarihsel biyocografyayr betimlemede Onemli bir
topografik birim olarak Ongoriilmektedir (Ciplak 2003, 2004, 2008; Ciplak ve ark.
2005; Ginduz ve ark. 2007). Akdeniz Bolgesi’nin dogu smirmi diger dag kusaklari
kanaliyla Suriye’den Israil’e kadar topografik acidan benzer bir yapiya sahip olan
Amanos Daglar1 tanimlar. Anadolu’nun en daglik bolgesi ise ortalama 1500 m
yiikseklikle dogu pargasidir. Bununla birlikte, bu ortalama yiikseklikten ¢ok daha
yiiksek dag araliklar1 da bulunmaktadir. Anadolu’nun dogu pargasinda c¢ok yliksek
daglarin varligi, giiniimiiz 1sinma doneminde yiiksek bolgelere siginan soguk seven
taksonlar igin yayilis koridorlart olusturabilecek 6zelliktedir (Ciplak 2008). Giineydogu
Toroslar, Maras Ucggeni’nden (Giiney, Giineydogu ve Dogu Toroslar’in baglant:
noktas1) Zagros Daglari’na kadar uzanir ve Dogu Anadolu’nun daglik bdlgesi ve
Mezopotamya’'nin ¢6l benzeri bdlgesi arasindaki bir sinir1 tanimlar. Tekrar deginecek
olursak, coklu alt yayilis alanlar1 olusturan Dogu Toroslar, bir giineybati-kuzeydogu
dogrultusuyla Anadolu’nun Akdeniz ve Karadeniz/Dogu bdlgeleri arasinda
uzanmaktadir. Bu siiper aralik Anadolu Yarimadasi’ni iki ana parcaya ayirdigi igin
Anadolu Diyagonali olarak bilinmektedir ve bu yiikseklige bagl kusakta yayilisin en
dogu ya da bati sinirinda bulunan soy-hatlar1 vardir (Davis 1971; Ekim ve Gtiner 1986;
Ciplak ve Demirsoy 1993; Ciplak 2008). Bir diger en belirgin aralik ise Anadolu’nun
biyocografik ac¢idan dogu sinirlarim1 tarif eden Elburuz ve Zagros daglaridir
(Oosterbroek ve Arntzen 1992). Goze carpan bu araliklara ek olarak, Dogu Anadolu’yu
yiikseltisi fazla ve 6zgilin bir topografyaya sahip bir bolge 6zelligi kazandiran Agr1 ve
Stiphan Dag1 gibi bireysel daglar; Nurhak, Esence, Mercan ve Bingdl daglar gibi kiigiik
ara dag silsileleri bulunmaktadir. Dogu Anadolu’daki bu yiikseltiler belirgin bir bigimde
Pliyosen sonlarma dogru bir blok seklinde baslamis ve giiniimiizde de kuzey-giiney
yoniinde bir daralma ile yiikselmenin devam ettigi disiiniilmektedir. Anadolu
Yarimadasi’nin  kuzey sinirini, Karadeniz kiyisindan adim adim artis sergileyen
Pontidler olusturmaktadir. Bu dag araligi batida Bulgaristan sinirlari igerisinde yer alan
Rodop Daglari’ndan baslar ve doguda ise Kiiclik Kafkaslar’a kadar uzanir (Yilmaz ve

ark. 1997; Akcar ve ark. 2007). Bati, Orta ve Dogu Pontidler olmak Uzere ¢ tektonik
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yapilanma sergilerler (Yilmaz ve ark. 1997). Bati Pontidler, Istiranca Daglari’ndan
Kargi Daglari’na kadar uzanir. Dogu Pontidler ise Kafkaslar’in batiya dogru olan
uzantilaridir. Kuzeydogu Anadolu’nun dag silsilelerini kapsar ve Ankara-Erzincan
siiturunun kuzeyi ile Kargi Daglari’nin dogusuna kadar olan alana denk gelir. Kargi
Daglar1 ve gevresini olusturan alan ise Orta Pontidleri olusturur. Anadolu’nun kuzey
siirlarint olusturan bu bolgedeki en belirgin yiikseltiler bat1 kisminda Koéroglu, Ilgaz ve
Kiire Dag1 kusaklar1 ve dogu kisminda ise Balaban, Rize ve Kackar Daglar1 gibi birkag
klgciik silsileyi olusturan Pontid Toroslar’dir. Orta Anadolu ¢evresi yukarida soz edilen
dag silsileleri ile sinirlandirilmis ve yaklasik 1000 m yiikseltiye sahip olma 6zelligiyle
adeta yuksek bir plato gérinimundedir.

Giliniimiiz iklimsel kosullar1 eski donemlerdeki iklimsel degisimleri anlamak igin
anahtar 6devi gormektedir. Buginki atmosferik dongu orantilerindeki  dnemli
dalgalanmalar, geg¢miste (Ozellikle son buzul-buzullar arasi gec¢is gibi) kiiresel sinir
kosullarindaki dramatik degisimlere yanitlarla gerceklesmistir. Buzullar yiiksek
enlemlerin ve dag kusaklarindaki yiikseltilerin iklimsel arsivleri olduklar i¢in, kiiresel
sinir kosullarindaki dramatik degisimler hakkinda jeolojik kanitlar Gretirler (Broecker
2001; Akgar ve Schliichter 2005). Kuvaterner donemdeki iklimsel degisimler Anadolu
acisindan 6zel bir oneme sahiptir. Anadolu 36°— 42°N ve 26°- 45°E arasinda kalan
Dogu Akdeniz bolgesinde konuslanmistir. Genellikle nemli ve kurak bolgeler arasinda
uzandig1 i¢in, bu yarimada yagislardaki kiigiik 6l¢ekli degisimlere dahi asir1 duyarlidir.
Ek olarak, yukarida da s6z edildigi lizere Anadolu tektonik ve sismik agidan aktif bir
zon {lizerinde bulunmaktadir. Anadolu iklimi (1) orta enlemlerden yiiksek enlemlere
dogru kuzey ve kuzeybat1 yonlii batidan esen riizgarlar, (2) Sahara boyunca genellikle
Atlantik’ten genisleyen orta enlemli subtropikal yiiksek basing sistemleri ve (3)
Hindistan ve Dogu Afrika’nin muson iklimleri olmak tizere ii¢ ana atmosferik sistemden
etkilenmektedir. Kis donemlerinde ise Asya kitasinin biiyiik bir kismim1 kapsayan

(Siberyan) giiclii termal yiiksek basing sistemleri tarafindan etkilenmektedir.

Anadolu’da gozlenen yiikseklige bagli kusaklar Anadolu’yu birkac¢ topografik
parcaya ayirmaktadir. Dahasi, bu dag araliklar1 6zellikle giiney kisimlarinda vadiler
tarafindan ayrilmislardir ve boyle bir topografya Anadolu yarimadasi i¢inde mikro ve
makrohabitat olusumunu gii¢lii bir sekilde etkilemektedir. Hem topografik hem de
iklimsel degisiklikler ¢ok sayida lokal vejetasyon tiplerini barindirmasinin ana nedenleri

arasindadir (Parolly 2004). Sonu¢ olarak, yliksek derecede heterojen topografya
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Akdeniz, Euksin ve Karasal gibi farkli iklim tiplerinin varligina yol agmistir. Bu ana
iklimsel kusaklara ek olarak her biri ¢olden (Mezopotamya benzeri) tundraya (Sibirya
benzeri) kadar ¢ok sayida farkli iklimsel alttipleri de sergilerler (Ciplak 2008).
Ozellikle, Kuvaterner déneminde gergeklesen periyodik iklimsel degisimler, giiniimiiz
Anadolu topografyasinin sekillenmesinde, kiy1 bolgelerindeki deltalarin olusumu ve
gelismesinde ve bitki Ortiisiiniin dagilisinda 6nemli etkiler sergilemistir. Bu amagla bir
siginak o0devi goren Anadolu’da gerceklesen son buzul ve buzullar arast donemlerin
ardisik etkilerine deginmek gerekmektedir. Gliniimiizden yaklasik olarak 75-12 bin yil
arasindaki bir donemi kapsayan ve en siddetli donemi ise 18 000 + 2000 y1l dncesine
denk gelen son buzul ¢aginda, Anadolu’nun farkli bélgelerinde buzullagsmalarin oldugu
gozlenmektedir (Dogu ve ark. 1994; Girgen 2001; Ciner 2003; Cicek 2004).
Anadolu’nun kiy1 kesimindeki daglarm 2500-2600 m ve I¢ Anadolu ve Dogu
Anadolu’daki daglarin 2700-2800 m ve iizeri ylikseltileri buzullarla kaplanmistir (Sekil
1.1). Bu birikintiler Karadeniz Daglari’nin dogu ve bat1 pargalarina (Dogu ve ark. 1996,
1997), Toros Daglari’na (Dogu 1993; Ciner ve ark. 1999; Dogu ve ark. 1999), Dogu
Anadolu Daglari’na, Uludag ve Erciyes, Siiphan ve Agr1 Dag1 gibi i¢ kisimlardaki izole
volkanik daglar lizerinde lokalize olmuslardir (Akg¢ar ve Schllichter 2005).

® cchix
o Paleo-buzul
birikintileri

B Goller

Sekil 1.1 Anadolu paleo-buzul birikintileri [Akcar ve Schlichter (2005)’den
alintilanmistir. ]

Diinya genelindeki sogumaya paralel olarak orta ve yiiksek enlemlerde soguk ve
kurak iklim kosullar1 gbzlenmistir. Yagis sularinin kuzey enlemlerde ve Orta kusagin
yiiksek kesimlerinde buzul halinde kalmasiyla deniz seviyesinde onemli miktarda

cekilmeler gerceklesmistir (Flemming ve ark. 1998; Ergin ve ark. 2007). Karadeniz’in
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Marmara Denizi ve dolayisiyla Ege/Akdeniz denizleri ile baglantisinin kesilmesi, bu
havzanin bir tathh su goliine doniismesine yol agmistir. Diger taraftan Marmara
Denizi’nin Ugcte ikisi, 6zellikle Bati Anadolu’daki kiy1 kesiminin bir boliimii kara haline
gelmistir. Anadolu’nun i¢ kesimlerinde ise buharlasmanin azalmasindan ve yiiksek
yerlerden gelen kar ve buz sularinin etkisiyle gollerin olusumu ya da mevcut gollerin
seviyesinde bir yikselme gergeklesmistir. Son buzul déneminin en énemli etkilerinden
bir digeri ise degisen iklim kosullarin1 yansitan bitki oOrtiisiidiir. Bu dénemde
Anadolu’nun i¢ kesimindeki algak alanlar soguk ve kurak iklim kosullarindan dolay1
tiimiiyle steplerle kaplanmistir. Kuzey Anadolu ve Toros Daglari ile I¢ Anadolu’nun
yuksek kesimlerinde ise tundra benzeri ormanlar yayginlagmistir. (Atalay 1995, 2004;
Bottema ve Woldring 1984; van Zeist ve Bottema 1991).

Kuvaterner doneminin son donemi olan Holosen’in (giiniimiizden yaklasik 10 000
y0) en onemli Ozelligi ise yagis ve sicakligin artarak giiniimiiz iklim kosullarinin
olusmaya baglamasidir. Yiiksek daglardaki buzullarin eriyerek hareket etmesi
sonucunda, buzul topografyasi sekillerine Dogu Karadeniz Daglari’nda, Toroslar’da ve
Uludag, Erciyes ile Sultan daglari, Dedegol, Barla, Siiphan ve Agri daglar iizerinde
rastlanmaktadir. Buzullarin erimeye baslamasiyla birlikte deniz seviyesinde kademeli
bir artig baslamistir. Tatli su golii halinde olan Karadeniz’e, bogazlar kanaliyla
Akdeniz’in sular1 ulasmis ve giiniimiizden yaklasik 3 000 yil kadar dnce Karadeniz
bugiinkii tuzluluk seviyesine ulasmistir (Atalay 1987). Anadolu’da bir taraftan
buzullarin erimesi diger taraftan da yagislarin artmasi ile katastrofik karakterde seller ve
su baskinlari meydana gelmistir (Atalay 1996). Toprak olusum siiregleri de iklim
bolgelerine gore degismeye baglamistir. Yagislarin fazla oldugu ve sicaklik kosullarinin
orta derecede oldugu Karadeniz kiyr kusaginda asitlesme; diger taraftan, Akdeniz
ikliminin etkili oldugu Ege ve Akdeniz bolgelerinin biiylik boliimiinde ise topraklarin
kirmiz1 renk almasinda etkili olan lateritlesme siireci 6n plana ¢ikmistir. Karasal iklim
kosullarinin etkili oldugu kuzey ve giiney smirlar1 arasinda kalan i¢ bolgelerde ise
kireglenme siireci baslamistir. Holosen donemiyle birlikte yaklagik 8000 yo baglayan
bitki  Ortiisii  kusaklar1  glinlimiiz ~ sekillenmelerini  kazanmaya baglamis ve

genisleme/daralma eksenli bu siire¢ halen devam etmektedir.

Son buzul déneminde Dogu Karadeniz kiyisina kadar inen soguk seven bitkiler
yavas yavas yiikseklere dogru cekilirken, bunlarin yerlerini genis yaprakli ormanlar

almaya baglamistir (Atalay 2004; van Zeit ve Bottema 1991). Akdeniz Bolgesi'nin kiy1
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kesiminde Akdeniz bitki topluluklarinin egemen oldugu goriilmektedir. Ancak bu
bolgenin i¢ ve yiiksek kesimlerine dogru yer yer saricamlardan olusan bazi Avrupa-
Sibirya kokenli bitkiler bulunmaktadir. i¢ Anadolu’ya gelince son buzul déneminde
bozkirlarla kapli olan I¢ Anadolu’nun yiiksek kesimlerinde saricam topluluklar
yayillmistir. Ancak giiniimiiz iklim kosullarinda bozkirlar ve kurak¢il ormanlar
Anadolu’nun i¢ kesimlerini kaplamistir. Munzur, Agri, Erciyes ve Nemrut daglarinda
goriilen hus (Betula torminalis), daha 6nce bu alanlarda yaygin olan Avrupa Sibirya
kokenli bitkilerin kalintis1 olarak degerlendirilebilir (Atalay 1994).

1.3.2 Anadolu Buzul Sigmagimin Genetik Cesitliligi Uzerine Yapilan Baz

Calismalar

Bir boélgenin biyolojik ya da genetik ¢esitliligi genel olarak o bdélgenin giiniimiiz
yapilanma Oriintiileri ve evrimsel tarihi ile iligkilendirilebilir. Evrimsel tarihinde etkili
olan faktorler arasinda o bolgenin cografik pozisyonu, paleocografik evrimi ve
paleoiklimsel yapisinin yani sira birbirini takip eden buzul ve buzullar arasi donemler
gibi zamana bagl ardisik degisimlerin varligi da sayilabilir. Gliniimiiz biyo- ya da
genetik cesitlilik bir dnceki donemin kompozisyonundan orijinlenirken, bu siire¢ bir
onceki donemde bagka bir 6ncli kompozisyon tarafindan orijinlenen cesitlilikle devam
eder (Ciplak 2008). Anadolu’nun giliniimiiz genetik cesitliligi ise Holosen donemindeki
genetik kompozisyondan olusmakta iken, Holosen dénemi ise Mindel Buzul donemine
gitmektedir. Bu siire¢ ardisik olarak birbirini takip etmektedir. Anadolu genetik
cesitliligi lizerine bu ardisik buzul donemlerinin etkisi ile birlikte, kendi igerisinde
degiskenlik sergileyen topografik ve iklimsel yapiya sahip olmasi da bu cografyada
tiirlesmeyi tetikleyerek, bolgenin genetik cesitliligini artiran bir dinamik saglayacaktir.
Bu nedenle Anadolu yarimadasin1 sadece kuzey tiirleri acgisindan bir buzul sigmagi
olarak nitelendirmek yerine, “sigmak icinde sigiak” seklinde tanimlamak daha dogru

bir yaklasim olacaktir (Ciplak 2008).

Anadolu yarimadasiin biyo- ve genetik cesitliligi ve bir buzul sigmag: olarak
Avrupa biyogesitliligine katkisi, son donemlerde hem faunal hem de floral agidan farkl
taksonlar diizeyinde yapilan ¢alismalarla artan bir sekilde desteklenmektedir. King ve
Ferris (1998) Alnus glutinosa (L.) taksonunda tiiriin Avrupa’da dogal yayilis araligini
kapsayan 101 populasyon ve 217 6rnekte cpDNA molekiiler belirteci yardimiyla tiir igi

genetik cesitlilik ve muhtemel buzul siginak alanlarimi belirlemek amaciyla bir
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filocografik c¢alisma planlamiglardir. Bu calisma sonucunda, cpDNA ¢esitliliginin
Ispanya ile birlikte Anadolu da, ézellikle de Anadolu’nun giineybat1 blgesinde yiiksek
diizeyde oldugunu ve Anadolu’nun son buzul déneminde ev sahipligi yapmis
olabilecegini dngdrmiislerdir. Bir diger ¢alismada ise, Suriye, Liibnan, Ermenistan, iran
ve Anadolu’dan toplanan Triticum urartu Tumanian ex Gandilyan tirinin 23
populasyonunda populasyonlar arasi ve populasyon i¢i genetik ¢esitliligin yayilist sekiz
polimorfik lokusta izozim belirteci kullanilarak test edilmistir (Moghaddam ve ark.
2000). Bu calisma sonucunda Anadolu populasyonlarinin yiiksek genetik ¢esitlilige ve
yiiksek 6zglin alel sayisina sahip oldugu ve cografik agcidan komsu bolgeler olmasina
ragmen, Anadolu populasyonlarinin genetik agidan farkli bir evrimsel hikayeye isaret
ettigini belirlemislerdir. Frangula alnus Mill. (Rhamnaceae) Avrupa ve Bati Asya’nin
bircok kisminda yetisen kiigiik ve cali karakteristikli bir agagtir. Bu tiiriin iber
Yarimadasi, Balkanlar ve Anadolu gibi sigmak alanlar1 da dahil olmak iizere, 21
ulkeden toplanan 78 populasyonunda cpDNA varyasyonu PCR-RFLP yontemi
kullanilarak analiz edilmistir (Hampe ve ark. 2003). Arastirmacilar bu gen bolgesi
acisindan 21 farkli haplotipin varligmi ortaya koymuslardir. Haplotip ¢esitliligi en
yiiksek Iber Yarimadasi ve Anadolu’da gozlenmistir. Ayn1 zamanda populasyonlar
arasinda giiglii bir genetik farklilagma orani, filocografik bir yapilanma ve buzullar
sonrasi kolonizasyon alanlar1 (Kuzey ve Orta Avrupa gibi) ile siginak alanlar1 arasinda
keskin bir ayrim bulunmustur. Rokas ve ark. (2003), yayilis alanlar1 Anadolu dahil
Akdeniz Havzasi’nin kuzey kiyilar1 boyunca Fas’tan Iran’a kadar uzanan mese
galarilart [Andricus quercustozae (Bosc)] i¢in asagidaki sorulari yanitlamak amaciyla
bir ¢alisma planlamislardir: (1) Dogu populasyonlar1 bir ya da birka¢ ayr1 siginak alani
midir? (2) Bu tiiriin giiniimiiz genetik ¢esitlilik merkezi hangi bélge ya da boélgelerdir?
Bu amacla mitokondri genomundan sitokrom b (Cytb) gen bélgesi icin dizi verisine ve
12 polimorfik allozim lokusu agisindan ise alel frekansina dayali bir c¢alisma
gerceklestirmislerdir. Caligma sonucunda mese galarilariin bes ayr1 buzul siginagindan
(Iber Yarmmadasi, italya, Balkanlar, Giineybati Anadolu ve Kuzeydogu Anadolu)
orijinlendikleri Onerilmistir. Daha da Onemlisi, genetik cesitlilik en yiiksek Anadolu
siginaginda temsil edilmesiyle birlikte, giinlimiiz Avrupa populasyonlarin
Anadolu’dan tiirevlendiklerine isaret etmislerdir. Michaux ve ark. (2004) ise Apodemus
flavicollis (Melchior) tiiriiniin genetik yapisini betimleyen bir ¢alismada, Palearktik
memelileri i¢in Anadolu’nun potansiyel 6nemini dogrulamislardir. Bu amagla Bati

Palearktik bolgenin biiylik bir kismini1 kapsayan 53 lokalitede yapilan Orneklem
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sonrasinda 124 bireyde mtDNA Cytb gen bolgesi dizi analizi gergeklestirilmistir. Analiz
sonuglarinda 95 haplotip sergileyen tarla faresinin genetik ve cografik yapilanmasinda
Kuvaterner buzullasma donemlerinin etkisi agik bir sekilde ortaya konmustur. Bu tiire,
buzul dénemlerinde Italya-Balkan ve Anadolu olmak iizere iki bdlgenin ev sahipligi
yaptig1 ve Anadolu’nun haplotip ¢esitligi agisindan (Hg= 0,99 + 0,028) en yuksek bolge
oldugu belirtilmistir. Sert ve ark. (2004) Anadolu ve Avrupa yabani tavsan (Lepus
europaeus Pallas) populasyonlar1 arasindaki akrabalik iligkisini ve Anadolu
populasyonlarinin genetik ¢esitliligini tespit etmek iizere ¢ok lokuslu bir allozim
yaklagimi gelistirmiglerdir. Yabani tavsan populasyonlarinin timii goéz Oniinde
bulunduruldugu zaman, Anadolu % 39,6 polimorfik lokus orani ile genetik ¢esitliligin
en yiiksek oldugu bolge olarak belirlenmis ve bu ¢esitliligin arka planinda Anadolu’nun
biyocografik pozisyonu ve son buzul doneminde bu taksonun uzun siireli varligi
sonucunu dngdrmiislerdir. Ug farkli Avrupa disbudak agacinin (Fraxinus spp.) yayilis
alaninda filocografik varyasyonu arastirmak iizere cpDNA mikrosatellit belirteglerine
dayali yapilan bir ¢alisma, Anadolu’nun Fraxinus angustifolia Vahl turd icin bir buzul
sigiag1 oldugunu gostermistir (Heuertz ve ark. 2006). Ayrica ¢alismanin dikkat ¢eken
bir diger sonucu ise, Anadolu populasyonlarinin alt1 6zgiin haplotipe sahip olmalar1 ve
tirin yayilis alanindaki diger populasyonlardan ¢ok daha polimorfik ve daha az
farklilagsmis diizey sergilemeleridir. Sarigam (Pinus sylvestris L.) Avrasya’nin biiyiik bir
kismin1 kapsayan genis bir dogal yayilis araligina sahip bir iskandinav koniferidir.
Gunlimuz genetik yapilanmasindaki par¢alanmalarin belirlenmesi, buzul vikaryansinin
sonuglari ve muhtemel siginak alanlarinin giiniimiiz yayilisina nasil bir katki sundugu
hakkinda yorum yapilabilmesine izin verecektir. Bu amagla Saricam taksonunun
populasyon yapist mtDNA polimorfizmine bagli olarak, dogal yayilis alaninda
arastirtlmistir (Naydenov ve ark. 2007). Yiiksek populasyon farklilasmasi sergileyen bu
taksonda haplotiplerin dagilimi, genetik acidan farklilasmis dort atasal soy-hattinin
varlifiyla cografik olarak yiiksek diizeyde yapilanma gdstermistir. Bu soy-hatlarindan
birisinin sadece Anadolu’ya 6zgii olmasi, Anadolu’nun buzul dénemleri agisindan bir
siginak fonksiyonu oldugu savini gii¢glendirmektedir. Dubey ve ark. (2007) tarafindan
Bati Palearktik yayilis sergileyen Crocidura leucodon (Hermann) taksonunda
mitokondri ve cekirdek DNA belirtecleri kullanilarak yapilan bir c¢alisma, tiiriin
gunimuz yayilis alan1 agisindan Bati Anadolu populasyonlarinin kaynak populasyon
olabilecegini isaret etmistir. Son donemlerde yapilan bir diger calisma ise, uzun kanatlh

yarasa olarak da bilinen Miniopterus schreibersii (Kuhl) tiirliniin Anadolu ve komsu
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bolgelerden toplanan populasyonlarinda tiiriin genetik yapilanmasi ve filocografyasi
hem morfometrik yontemler hem de mitokondri DNA’s1 kontrol bolgesi kullanilarak
analiz edilmistir (Furman ve ark. 2008). Calisma Balkanlar ve Anadolu’da yayilis
sergileyen monofiletik iki ayr1 soy-hattinin varligini desteklemistir. Bu farklilagsmanin
muhtemelen Balkanlar ve Hazar Bolgesi/Kafkas siginagi buzul dénemleri boyunca uzun
stireli izolasyonlarindan kaynaklandig1 diistiniilmektedir. Biiylik nalburunlu yarasa
olarak da bilinen Rhinolophus ferrumequinum (Schreber) tiirii Palearktik yayilis
sergilemektedir. Tiriin dogal yayilis araligr kapsaminda 45 farkli lokaliteden toplanan
populasyonlar, hem mitokondri hem de ¢ekirdek DNA’ya ait belirtegler kullanilarak
filocografik acidan analiz edilmislerdir (Flanders ve ark. 2009). Analiz sonuglarinda bu
tiir agisindan bir atasal siginak ve son buzul doneminden once biiyiik nalburunlu yarasa
populasyonlarinin Avrupa’y1 kolonizasyonunda kaynak populasyon olarak Anadolu’nun
onemini vurgulamislardir. Ozetlendirilerek sunulmaya ¢alisilan bu calismalar
populasyon diizeyinde gerceklestirilen molekiiler belirteglerin kullanirmina dayali
caligmalardir. Elbette bu calismalarin sayisi artirilabilir. Diger taraftan -taksonomi
caligmalar1 kapsaminda Anadolu’nun biyocografik yapisinin 6nemini ve birgok tiir
acisindan bir tiirlesme merkezi oldugunu kanitlayan bir¢ok ¢alismadan da soz edilebilir.
Ancak burada sadece farkli taksonomik statiilere sahip tiirlere filocografya ve

populasyon genetigi kapsaminda deginilerek genel bir 6zet sunulmak istenmistir.

1.4 Gunumuz Akdeniz Buzul Sigimaklar1 Agisindan Model Bir Takson:
Chorthippus paral€ellus (Zetter stedt, 1821) (Acrididae: Orthoptera)

Chorthippus parallelus (Orthoptera, Acrididae, Gomphocerinae), kuru olmayan mera ya
da cayir alanlarinda bulunan cekirgelerin en yaygin tiirlerinden birisidir. Nemli
vejetasyonlar1 tercih eden bir tiir olmasi nedeniyle cayir cekirgesi olarak da
isimlendirilmektedir. Bu tirin baskin rengi yesildir. Ancak bazi populasyonlarinda
genetik olarak belirlenmis olan pembe-mor renkli bireylerine de rastlanilmaktadir. C.
parallelus (Zetterstedt) pronotumdaki karinalarin neredeyse paralel konuslanmig
olmasiyla diger akraba tiirlerinden ayirt edilmekte ve tire ismini bu karakteri
vermektedir (Harz 1975). Disi bireyler yaklagik olarak 2 cm, erkek bireyler ise 1,5 cm
biiyiikliige kadar ulasmaktadir (Sekil 1.2). GOz ¢evresi boyunca ilerleyen koyu gri ya da
kahverengi bir serite ve abdomenin yan kenarlarinda genellikle az ya da c¢ok siyah
benekli bir yap1 ya da ayr siyah seritimsi bir yapiya sahiplerdir. Arka femur orta

kisimdan iiste dogru genisleyen acgik kahve ya da yesilimsidir. Cayir alanlarindaki renk
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degisimine paralel bir bigimde, diger cekirge tiirlerine oranla daha az gdzlenmekle
birlikte, ilging renk varyasyonlar1 sergilemektedirler. Her iki cinsiyette, bireyler
genellikle indirgenmis kanatlidir (brachypterous) ve erkek bireyler ¢agri sesi i¢in daha
uzun On kanatlara sahiplerdir. Diger taraftan kanatlarindaki indirgenmis yap1 nedeniyle
ucma yetenegine sahip degillerdir. Tiirlin uzun kanatli (macropterous) bireyleri de
bulunmasina ragmen, dogal populasyonlardaki sikliklar1 yok denecek kadar azdir
(Ritchie et al. 1987). C. parallelus bireylerinin her iki cinsiyet agisindan nesil basina
ortalama yayilis hizlar1 20-30 m arasinda olup, yavas yayilma sergileyen bir taksondur
(Virdee ve Hewitt 1990; Opitz ve ark. 1998). Taksonomik agidan degerlendirildigi
zaman tanimlanmig ti¢ farkli alttiiriinden s6z etmek miimkunddr. Bunlar Yunanistan’da
bulunan C. parallelus tenuis (Brullé, 1832); Iber Yarimadasinda C. parallelus
erythropus Faber, 1958; ve nominal alttiir olarak da belirtebilecegimiz ve yayilis

alanmin kalan tiim kisimlarinda yer alan C. parallelus parallelus taksonudur (Hewitt

1996). Anadolu populasyonlar1 ise nominal alttiir icerisinde degerlendirilmektedir (Harz
1975; Ragge ve Reynolds 1998; Hewitt 1996).

a) b)

Sekil 1.2 C. parallelus tiiriiniin disi (a) ve erkek (b) bireyi

C. parallelus Avrupa-Sibirya yayilisli ve yayilis alant batida Fransa’nin Atlantik
kiyilarindan doguda Mogol steplerine (Orta Asya stepleri), kuzeyde iskocya ve
Iskandinavya’dan giineyde Ispanya, Italya ve Yunanistan ile Anadolu-Iran’a kadar
uzanmaktadir (Sekil 1.3). Soguk seven bir form olan bu tiir, deniz seviyesinden subalpin

cayirlara kadar (Alp’lerde 2270 m, Bulgaristan daglarinda 2400 m) enlemsel yayilis
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alaninda sicakliga paralel olarak degiskenlik sergileyen bir yayilis izlemektedir
(Tregenza ve ark. 2000a, 2000b, 2002). C. parallelus kuzeyde diisiik rakimli, giineyde
ise yuksek rakimli habitatlar1 tercih etmektedir ve tipik habitatlar1 disinda rastlanilmaz
(Harz 1975; Peshev ve Andrééva 1986). Bu nedenle toplam yayilis alani igerisinde
giineye inildikge devamli yayilis, kesintili bir yayilisa doniisiir ve ¢ogunlukla yiliksek
rakimlarda izole kii¢liik populasyonlar halinde goriiliir. Bu habitat tercihi ve yayilis
modeli nedeniyle buzul dénemlerinde glineydeki siginaklarda barinmis ve buzul sonrasi
donemde tekrar kuzeye dogru yayilis alaninda genisleme sergileyen bir tiir olarak kabul
edilmistir (Cooper ve ark. 1993, 1995; Hewitt 1994; Lunt ve ark. 1998; Korkmaz ve
ark. 2010). Bu amagla giiniimiiz populasyonlarinin genetik yapilanmasina paleogevresel
degisimlerin etkisi C. parallelus taksonunda yogun bir sekilde arastirilmigtir. Karigik
vejetasyonlu nemli cayirlarin olusturdugu habitatlarin dagilimi ve paralelinde C.
parallelus’un yayilist kabaca genis yaprakli ormanlarin yayilisiyla iliskilendirilebilir
(Cooper ve ark. 1995). Bu ylzden son buzul déneminde kuzey-orta Avrupa’da bu tirin
yayilis sergiledigi soylenemez. C. parallelus sadece Avrupa’nin giiney kisimlarindaki

siginak alanlarinda yagamini siirdiirebilmistir.

.

== —
q 20 440 660km

Sekil 1.3 C. parallelus tiiriiniin yayilis alanini

Giliniimiiz Avrupa populasyonlarina paleogevresel degisimlerin  etkisini
degerlendirmek agisindan yukarida da deginilen 6zellikleriyle ideal bir organizma olan
C. parallelus tiiri 1980°lerden itibaren Ozellikle G.M. Hewitt ve ckibi tarafindan

siginaklarda genetik cesitliligin - miktarinin  tahmini, tiirlesme olgulari, buzul
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donemlerinin gen havuzlarmna etkisi, hibrit zonlarinin morfolojik, davranigsal ve genetik
dogas1 ve buzullar sonrasi yayilis modelleri gibi hususlara acgiklama getirilme amaci,
bircok calisma ile sinanmistir (Butlin ve Hewitt 1985a, 1985b; Ritchie ve ark. 1987,
1989, 1992; Butlin ve ark. 1991; Cooper ve ark. 1993, 1995; Bufio ve ark. 1994;
Nichols ve Hewitt 1994; Lunt ve ark. 1998; Flanagan ve ark. 1999; Tregenza ve ark.
2000ab, 2002; Parkin ve Butlin 2004; Korkmaz ve ark. 2010). Bu bir dizi ¢alismanin
sonuglarindan hareketle; (i) C. parallelus taksonunun giiniimiiz yayilis alaninda bes ayri
cografik altbirime sahip oldugu (Iber Yarimadasi, Italya, Balkanlar, Tiirkiye ve Karpat
Daglar’nin batis1), (ii) Cekirdek ve mitokondri DNA dizi verilerinden hareketle bu
ayrilmanin yaklasik olarak 500 bin yil dncesinde gergeklestigi (iii) Iber Yarimadasi
populasyonlarmin (C. parallelus erythropus) Pireneler’de C. parallelus parallelus
populasyonlari ile bir hibrit zon olusturduklar1 ve benzer hibrit zonlarin yine Alpler’de
de gozlendigini (iv) Orta ve Kuzey Avrupa populasyonlarinin iber Yarimadasi ve/veya
Giiney Italya populasyonlarindan ziyade Balkanlar’da yayilis sergileyen oncii
populasyonlarla kuruldugu c¢ikarsamalarinda bulunmuslardir. Diger taraftan Hewitt
(1996, 1999, 2000, 2001, 2004), bu calismalarin ve diger model taksonlarin
kullanimiyla elde edilen verilerin birlikte degerlendirilmesi sonucunda sinanmaya aday
bir dizi hipotez 6ne siirmiistiir. Bu hipotezlerden en dikkat ¢ekenler arasinda (i) Iber
Yarimadast populasyonlar1 kadar Giiney Italya, Yunanistan ve Anadolu
populasyonlarmin her birinin genetik ac¢idan farklilasma diizeylerinin ylksek
olabilecegi, (ii) bu farklilasmaya paralel olarak Giiney Italya ve Alpler’de yayilis
sergileyen C. parallelus parallelus populasyonlari ile Balkan populasyonlar: arasinda
birer hibrit zonun bulunabilecegi ve (iii) tiirin tim yayilis Orlintiisii tanimlandiginda,
gen merkezinin Anadolu populasyonlar1 ve Balkan populasyonunun Anadolu
populasyonundan koken almis olabilecegi sayilabilir. Bu son hipoteze gore C.
parallelus tiiriiniin koken populasyonu Anadolu olarak kabul edilecekse, Anadolu digina
yayilisin ya Bogazlar yoluyla Balkanlara ya Kafkaslar iizerinden Dogu Avrupa’ya ya da

her iki koridorun kullanilmis olmasi1 dngoriilebilir.

Tum bu 6ngorilen hipotezlerin ve Anadolu’nun 6zellikle Pliyosen ve Pleistosen
donemlerinde yasanan iklimsel degisimlerin tiiriin enlemsel yayilisina etkilerinin bir
dereceye kadar agikliga kavusturabilmesi agisindan, oncelikle C. parallelus Anadolu
populasyonlarin genetik ¢esitliliginin ve genetik yapilanmasinin hem populasyon

genetigi hem de filocografik analiz yontemleri kullanilarak belirlenmesi gerekmektedir.
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Tim bu nedenlerden dolayi, bu c¢aligmada Anadolu C. parallelus populasyonlarinin

genetik olarak ¢alisilmast sonucunda asagida belirtilen bagliklarin  aragtirilmasi

amagclanmustir:

i)

Anadolu populasyonlarina iliskin bilgi eksikliginin giderilmesi,

Anadolu populasyonlarinin barindirdigi genetik ¢esitlilik miktarinin

saptanmasi,

Teorik olarak Onerilmis ancak verilerle sinanmamis olan “ardil kenar

populasyon” hipotezinin sinanmasi,
Anadolu i¢in 6nerilen “siginak igerisinde siginak” modelinin sinanmast,

Anadolu ve Trakya populasyonlar1 arasinda bogazlarin giiglii bir bariyer

olusturup olusturmadiklarinin sinanmast,

Anadolu populasyonlarinin evrimsel hikayeleri hakkinda 6ngoriilerde
bulunarak Anadolu’da gerg¢eklesen paleocografik ve paleoiklimsel

degisimlerin gegmiste ne kadar geriye dogru izlenebildigi.
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2. MATERYAL ve METOD
2.1 Arazi Cahsmasi ve Orneklem Bilgisi

C. parallelus drnekleri, 2005-2009 yillar1 arasinda Anadolu ve Trakya olmak {izere,
topografik yapiy1 temsil edecek sekilde toplam 43 farkli lokaliteden toplanmistir (Sekil
2.1, Tablo 1). Arazi calismalari, tliriin yayilis modeli ve habitat tercihi yani sira
enlemsel farkliliklardan kaynaklanan erginlesme donemlerindeki zamansal farkliliklar
da temel alinarak Haziran-Agustos aylar1 arasinda gerceklestirilmistir. Orneklem
asamasinda capt 40 cm olan bir atrap kullanilmistir. Arazi ¢alismalarinda toplanan
ornekler, zaman kaybetmeksizin igerisinde %99’luk etonol (EtOH) bulunduran falkon
tiiplere alinmistir. Laboratuvar ortamina getirilen drneklerin alkolleri periyodik olarak
degistirilerek -80 °C’de saklanmaktadir. Lokalite basina diisen birey sayisi, ilgili
lokalitedeki bireylerin sayisindan dolayr degiskenlik sergilemekle birlikte her bir
lokaliteden ortalama 20 birey alinmasi hedeflenmistir. C. parallelus 6rneklerinin teshisi
Akdeniz Universitesi Fen Edebiyat Fakiiltesi Biyoloji Boliimii dgretim iiyesi Prof. Dr.
Battal Ciplak tarafindan dogrulanmistir. Her bir lokaliteyi temsil eden bireyler
(populasyonlar) Cumhuriyet Universitesi Entomoloji Koleksiyonu’nun veri tabanina
(ECCUS) aktarilmistir. Populasyonlarin etiketleme ve kayit bilgileri Tablo 1°de

verilmistir.
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Sekil 2.1 Orneklerin toplandigi lokaliteler



Tablo 1. Calisma kapsaminda analiz edilen C. parallelus populasyonlarinin lokalite
isimleri, kodlari, enlem ve boylamsal bilgileri ile her bir lokaliteden toplanan
birey sayisi

Lokalite Toplama Yukseklik Birey Pop.
Adi Tarihi (m) Enlem Boylam Sayis1 Adi

Adana-

Develi 09.07.2005 1789  38°11'19.40"N 35°57'31.90"E 20 1

Nigde-

Ulukisla 18.07.2005 2316  37°21'11.00"N 34°2848.00'E 20 2

Antalya-

Saklikent  20.08.2006 1802  36°49'08.20"N 30° 17'06.11"E 20 3

Konya-

Beysehir 02.06.2008 1135  37°3551.28"N 31°28'09.13"E 21 4

Karaman-

Tavsanh 18.07.2005 1386  37°07'16.16"N 33°11'20.30"E 15 5

Afyon-

Keciborlu  16.07.2009 1003  38°03'14.10"N 30°16'04.13"E 20 6

Van-

Hakkari 10.07.2009 1885  37°55'02.78"N 44° 04'38.86"E 20 7

Hakkari-

Semdinli 10.07.2009 1902  37°51'06.99"N 44°382150"E 20 8

Hakkari-

Cukurca 11.07.2009 1674  37°14'12.80"N 43°39'49.02"E 20 9

Elazig-

Maden 12.07.2009 1232  38°46'08.60"N 39°54'47.20"E 20 10

Mus-

Tatvan 09.07.2009 1281  38°37'31.91"N 41°56'20.22"E 20 11

Bingol-

Karacabey 09.07.2009 1544  38°56'14.03"N 41°09'37.04"E 20 12

Bitlis-

Tatvan 09.07.2009 1739  38°44'07.27"N 42°33'07.85"E 20 13

Edirne-

Havsa 11.07.2009 - 41° 33'57.52"N 26°49'44.16"E 20 14

Edirne-

Karaagac  11.07.2009 510 41°39'32.60"N 26° 32'30.50"E 19 15

Tekirdag-

Lileburgaz 10.07.2009 - 41° 32'22.10"N  27° 25'31.90"E 20 16
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Kirklareli-
Pinarhisar

Kirklareli-
Lileburgaz

Manisa-
Gordes

Kitahya-
Cavdar

Bursa-
Keles

Eskisehir-
Saricakaya

Bolu-
Nallithan

Bolu-
Kartalkaya

Cankiri-
Cerkes

Bolu-
Ankara

Kirikkale-
Ankara

Corum-
Alaca

Aksaray-
Nevsehir

Yozgat-
Sorgun

Sivas-
Yildizeli

Kayseri-
Sarkisla

Ordu-
Akkus

Sivas-
Serefiye

10.07.2009

11.07.2009

06.06.2007

17.07.2009

19.07.2009

21.07.2009

20.07.2009

21.07.2009

22.06.2008

21.07.2009

21.07.2009

22.07.2009

24.07.2009

22.07.2009

24.07.2008

29.07.2005

30.06.2008

25.07.2008

640

1020

1150

1310

1036

760

1674

1400

1431

699

992

1184

1107

1385

1508

1149

1558

41° 49'24.07"N

41° 33'27.40"N

39° 06'06.70"N

39° 17'42.60"N

39° 56'38.90"N

39° 57'08.05"N

40° 24'08.96"N

40° 39'08.74"N

40° 07'07.28"N

40° 38'44.60"N

39°55'09.80"N

40° 06'33.40"N

38° 27'23.20"N

39°45'08.67"N

39° 53'24.08"N

38° 48'36.10"N

40° 44'07.23"N

40° 08'08.82"N

26

27° 45'44.19"E

26° 49'31.40"E

28° 14'08.20"E

29° 17'06.17"E

29° 18'00.91"E

30° 40'06.77"E

31° 10'51.80"E

31° 10'51.80"E

32°08'07.81"E

32° 23'06.06"E

33°21'07.20"E

34° 54'08.19"E

34° 08'09.39"E

35° 55'07.25"E

36° 32'59.12"E

36° 24'08.78"E

37° 01'08.21"E

37° 4023.52"E

20

19

24

20

20

20

20

20

20

20

20

20

20

20

20

20

20

25

17

18

19

20

21

22

23

24

25

26

27

28

29

30

31

32

33



Sivas-
Susehri 25.07.2008 1754 40° 09'09.55"N 38° 03'24.90"E 20 35

Malatya-
Hekimhan 06.07.2006 1860 39° 03'06.84"N 37°51'04.41"E 20 36
Malatya-
Arguvan 03.07.2008 1500 39°04'01.28"N 38° 21'06.30"E 20 37
Erzincan-
Kelkit 28.07.2005 2370 39°53'37.30"N 39°21'07.33"E 28 38
Erzincan-
Tunceli 08.07.2009 1694 39° 31'656.06"N 39° 54'02.84"E 20 39
Bayburt-
Ispir 28.07.2008 1435 40° 23'00.24"N 40° 26'08.26"E 23 40
Erzurum-
Ispir 28.07.2008 1500 40° 30'13.70"N 41° 01'06.88"E 27 41
Erzurum-

Horasan 26.07.2005 2169  39°52'46.60"N 42°23'13.10"E 10 42

Ardahan-
Posof 31.07.2008 2524 41° 29'19.81"N 42° 43'10.10"E 23 43
2.2 DNA Analizi

Alkolde saklanan C. parallelus bireylerinden DNA izolasyonu her bir drnegin arka
femuru kullanilarak gerceklestirilmistir. Bu amagla her bir bireye ait arka bacak pargasi
pens ile koparilarak, femur kismindaki kitin tabaka steril bir nesterle uzaklastirilmistir.
Kitin tabakas1 uzaklastirilan femurdan kas doku pens yardimiyla biiyiik oranda alinarak
1,5 ml’lik mikrosontrifiij (ependorf) tiiplerine aktarilmistir. Etiketleme islemleri
tamamlanan ependorf tlp igerisindeki doku ornekleri alkoliin uzaklastirilmasi amaciyla
oda sicakliginda kurumaya birakilmistir. Kurutma islemi sonrasinda iki kez distile suyla

(dH20) yikanan 6rneklerden total genomik DNA izolasyon protokollerine gegilmistir.

DNA izolasyonu asamasinda baslangigta standart fenol-kloroform ve Walsh ve
ark. (1991) tarafindan gelistirilen ve Chelex-100 kullannomina dayali olan DNA
izolasyon protokolleri olmak tizere iki farkli yontemden, bazi modifikasyonlar yapilarak
yararlanilmigtir. Bu yontemlerden hem polimeraz zincir reaksiyonu asamasindaki
verimliligi hem de ydntemin digerine goére daha az zaman alicis1 olmasi nedeniyle

Chelex 100 kullanimima dayali DNA izolasyon protokolii tercih edilmistir. Ancak
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calisma asamasinda zaman zaman in Vitro g¢oglatma basarisizligiyla karsilasildigi

durumlarda fenol kloroform yontemine de basvurulmustur. Her iki yontemin

laboratuvar ortaminda optimizasyonu saglanan uygulama asamalar1 sirasiyla asagidaki

gibidir.

a) Standart Fenol Kloroform Protokoli

1
2.

Doku 6rneklerine pipet ucu yardimiyla mekanik ezme gerceklestirilir.

Mekanik ezme gergeklestirilen 6rnek, 2 ml homojenizasyon tamponu [100 mM
NaCl, 10 mM EDTA (etilendiamintetraasetikasit), 300 mM Tris-Cl (pH 8.0),
%10 SDS (Sodyum dodesil sulfat)] ile stispanse edilir. Son konsantrasyon 50
ng/ml olacak sekilde proteinaz K eklenir ve 37 °C’de belirli araliklarla
karistirmak iizere gece boyu inkiibasyona birakilir.

Oziitleme sonrasi dziitlere bir hacim fenol ve bir hacim kloroform-izoamil alkol
(24:1) eklenir, karistirtlir ve 13000 x g’de 3 dk santrifiij edilir. Ust faz yeni bir
tiipe aktarilir ve ayni1 islem bir kez daha tekrarlanir.

Ust faz tizerine bir hacim kloroform-izoamil alkol eklenir, karistirilir ve 13000 x
g’de 3 dk santrifuj edilir.

Bu islem sonrasi iki ayr1 yol izlenebilir.

A)

Ornek Gizerine 1 hacim saf izopropanol eklenerek Karistirilir ve yumak gozlenen
orneklerdeki DNA yumagi pipet ucu yardimiyla 600 pl %70 EtOH iceren yeni
bir tlipe taginir ve B basamaginin 3. adimindan itibaren izolasyona devam edilir.
Yumak goériilmeyen érnekler ise 28500 x g’de 6 dk santrifilj edilerek ¢oktlrilir
ve iki kez % 70 EtOH igerisinde yikanir.

Alkol uzaklastirma islemi gergeklestirildikten sonra 6rnekler 300 pl TE (10 mM
Tris-Cl, 1 mM EDTA, pH 8.0) icerisinde ¢ozulur.

Ornek Uzerine 10 pg/ml konsantrasyonda RNAaz eklenir ve 1 saat 37 °C
inkiibasyona birakilir.

Ornekler bir hacim fenol bir hacim kloroform-izoamil alkol ekstraksiyonundan
gegcirilir.

Ust faz tzerine bir hacim kloroform-izoamil alkol eklenir karistirilir ve aymi
hizda santrifuj edilir.

Ust faz yeni bir tiipe aktarilir ve B basamagmin 1. adimindan itibaren isleme

devam edilir.
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B)

1. Ust faz iizerine 1/10 hacim 5 M NaCl ve 2 hacim soguk absolute etanol
eklenerek, drnekler buz Gizerinde ya da -20 °C’de 2 saat bekletilir.

2. +4°C’de 28500 x g’de 6 dk santrifiij edilerek ¢oktiiriiliir. Alkol uzaklastirilir.

3. Ornek (izerine 600 pl %70 EtOH eklenir ve 28500 x g’de 6 dk tekrar santrifij
edilir. Alkol uzaklastirilir. Bu islem ikinci kez tekrarlanir.

4, Kisa ¢oktiirme yapilarak kalan alkol mikropipet yardimiyla uzaklastirilir ve
ornekler oda sicakliginda kurutularak 100 pul TE (10 mM Tris-Cl, 1 mM EDTA,
pH 8.0) icerisinde ¢ozulur.

5. Ihtiyag duyulursa ¢dziinmesi amaciyla ornekler sicak-soguk sokuna (65 °C’de
10 dk ve -20 °C’de 20 dk) maruz birakilabilir.

b) Chelex 100 Kullanimina Dayali DNA izolasyon Protokolii

1. Doku orneklerine pipet ucu yardimiyla mekanik ezme gerceklestirilir.

2. Ornek uizerine 1,5 ml Tampon A (200 mM EDTA, 10 mM Tris-Cl, pH 8.0)
eklenir ve 10 dk karistirilarak doku ile tamponun etkilesmesi saglanir. 6250 x
g’de 8 dk santrifiij edilir ve list faz uzaklastirilir.

3. Pelet tGizerine 500 ul Tampon B (100 mM NaCl, 10 mM EDTA, 300 mM Tris-Cl
pH 8.0) eklenir, 5 dk karistirildiktan sonra 18900 x g’de 2 dk santrifiij edilir.
Santrifiijleme islemi sonrasi iist faz uzaklastirilir.

4. Ornek uizerine 100 pl dH,0 ve 200 pl %S5 (agirhik/hacim) Chelex 100 ¢ozeltisi
eklenerek 56 °C’de 2 saat inkiibasyona birakilir. inkiibasyon sonrasi 8 dk
kaynatilan 6rnekler 28500 x g’ de 2 dk santrifiij edilir.

5. Ust faz dikkatli bir bicimde 50 pl hacimli tiplere béliinerek -20 °C’de saklanur.

DNA izolasyonu sonrasinda izolasyonu gerceklestirilen DNA’larin kalite ve
kantite tayinleri hem agaroz jel elektroforez teknigi hem de 260 ve 280 nm dalga
boylarindaki spektrofotometrik oOlgiimlerle belirlenmistir. Elektroforez uygulamasi
%0,8’lik agaroz jel ortaminda total genomik DNA’nin yiiriitiilmesi esasina dayanir.
Yiriitilen DNA o6rneklerinin kalitesi DNA’nin yiirime sekline bakilarak (Sekil 2.2),
kantitesi ise bilinen bir belirte¢ DNA yardimiyla tahmini olarak bulunmustur. Diger
taraftan DNA Orneklerinin konsantrasyonlarinin belirlenmesi i¢in spektrofotometrede

260 nm dalga boyunda sogurumlar1 (absorbanslar1) okunmustur. Okunan optik dansite
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(O.D.) degerlerinden yararlanilarak asagidaki formiille DNA konsantrasyonu

hesaplanmaistir:

C =0.D.xSK.x50
DNA

O.D. - Optik Dansite (260 nm’de okunan absorbans degeri).

S.K. - Sulandirma katsayisi.

50 - Ciftiplikli DNA icin her absorbanstaki g DNA miktari.

2.2.1 Mitokondri ve Cekirdek DNA Icerisinde ilgili Gen Bolgelerinin Polimeraz

Zincir Reaksiyonuyla Cogaltilmasi

Total genomik DNA izolasyonu ve DNA kalite ve kantite tayinleri sonrasinda her birey
icin cekirdek ve mitokondri genomuna ait olmak Uzere iki gen bolgesi polimeraz zincir
reaksiyonu ¢aligmalari igin segilmistir. Segilen gen bolgelerinden ilki ¢ekirdek DNA’ya
ait olup bu gen bolgesinin [tek kopyali kodlama yapmayan ¢ekirdek DNA fragmani
(Cpnl-1), 410 bp] seciminde iki temel 6zellik gbz 6niinde bulundurulmustur; (i) Cpnl-1
gen bolgesi Cooper ve Hewitt (1993) tarafindan gelistirilen ve sadece C. parallelus
tlrtne 6zgln bir bolgedir, (ii) ilgili gen bolgesi daha énce Cooper ve Hewitt (1993) ve
Cooper ve ark. (1995) tarafindan yapilan C. parallelus tarinin Avrupa
populasyonlarinin genetik yapilarinin belirlenmesi ¢aligmalarinda kullanilmis olup,
populasyonlar arasindaki filogenetik ve filocografik iliskilerin belirlenmesinde bilgi
verici oldugu belirtilmistir. ikinci gen bolgesi ise mitokondri DNA’ya ait kodlama
yapan sitokrom oksidaz 1 ve 2 gen bdlgelerinin yaklasik 1433 baz ¢iftlik bir
boliminden (COI-tRNAIeu-COIl gen bolgesi) olusmaktadir.
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Toatal genomik DNA drnekleri

Sekil 2.2 %0,8’lik agaroz jel ortaminda total genomik DNA goriintiisii

Cpnl-1 gen bélgesinin in vitro ¢ogaltilmasi amaciyla Korkmaz ve ark. (2010)
tarafindan daha 6nce tanimlanan segici primer ¢ifti kullanilmistir. Buna gore kullanilan

CpnlF1/CpnlR1 primerlerinin dizisi su sekildedir:
CpnlF1  :5-CACGGAAGTACAACGTTTGTGTAATC-3'
CpnlR1  :5-CTTACATCCCCGTCCCTGTTCGT-3'

COI-tRNAleu-COIl gen bélgesinin in vitro g¢ogaltilmasi amaciyla kullanilan
primer ¢ifti ise GenBank veri tabaninda X95575.1 ulasim numarasiyla (accession
number) kayitli olan C. parallelus mitokondri genomundan Primer-BLAST programi

kullanilarak tasarlanmistir. Yeni tasarlanan bu primer ¢iftinin dizisi su sekildedir:
COIMF  :5-TTGACCCAGCTGGAGGTGGAGAC-3'
COIIMR :5-TGATTCCAATAGCAGGAACTGCTC-3

Secilen gen bolgelerinin in vitro ¢ogaltilmas1 Oncesinde primer ¢iftlerinin
absorbans-sicaklik egrilerinin orta noktasi olan erime sicakligi (Tr,) degerleri, asagidaki

formiil kullanilarak hesaplanmistir:
Tm =69,3°C +0,41(% G + C) — 650/Primer Uzunlugu

Hesaplama sonrasinda primerlerin T, degerleri sirasiyla asagidaki gibidir:
CpnlFl :61,64°C COIMF 1 65,99 °C
CpnlR1 : 64,21 °C COIIMR 162,72 °C

Her bir gen boélgesinin PCR reaksiyonu sirasinda primer baglanma (annealing)
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sicakligil (Ta), Tm degerlerinden hareket edilerek gradient PCR uygulamasi yapilarak
bulunmusgtur. Primerlerin Ta degerleri asagida gen bolgelerine 6zgii in vitro ¢oglatma
kosullarin1 gosteren formulasyonda gosterilmistir. Her bir PCR reaksiyonu 50 pl son
hacimde hazirlanmistir. 50 pl’lik reaksiyon hacminin igerigine 0,5 U Taq DNA
polimeraz (MBI Fermentas, Hanover, MD), 5 pl 10x reaksiyon tampon (100 mM Tris—
HCI, pH 8,8, 500 mM KCI, %0,8 Nonidet P-40), primerlerin her birinden 10 pmol
(Iontek, Istanbul, Tiirkiye), 0,2 mM her bir dINTP (MBI Fermentas), 1,5 mM MgCl, ve
50-100 ng kalip DNA eklenmistir. PCR reaksiyonlar1 bir DNA engine PTC-200 termal
cycler (MJ research, Watertown, MA) aletinde asagidaki kosullar altinda

gerceklestirilmistir:
Cpnl-1:
Baslangi¢ denatiirasyonu 194 °C, 2 dakika
Denatiirasyon : 94 °C, 45 saniye
Primer baglanma (Annealing) : 57,5°C, 1 dakika 35 dongu
Uzama- Sentez (Extension) : 72 °C, 30 saniye
Son Uzama (Final Extension) : 72 °C, 5 dakika

COI-tRNAleu-COll:

Baslangi¢ denatiirasyonu : 94 °C, 5 dakika

Denatirasyon : 94 °C, 1 dakika

Primer baglanma (Annealing) : 60,5 °C, 1 dakika 35 dongu
Uzama- Sentez (Extension) : 72 °C, 30 saniye

Son Uzama (Final Extension) : 72 °C, 5 dakika

Cpnl-1 gen bolgesinin in vitro ¢ogaltma iiriinleri, %2 (agirlik/hacim) agaroz jel
elektroforezinde; COI-tRNAleu-COIl gen bolgesi Grinleri ise %1 agaroz jel
elektroforezinde yirdtilerek, cogaltma sonrasi istenilen gen bdlgelerinin yeterli oranda

ve saflikta olup olmadigi kontrol edilmistir (Sekil 2.3).
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410 bg Cpnl drnekleri

M 1400 b¢ COI-tRNAleu-COIT drnekleri
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Sekil 2.3 @) Cpnl-1 gen bdlgesi ¢ogaltim Urunleri, b) COI-tRNAleu-COIIl gen bolgesi
cogaltim Urlnleri (M: 100 b¢ uzunlugunda DNA markir1)

2.2.2 Cogaltim Ur Ginlerinin Coktiirilmes ve Jelden izolasyonu

PCR reaksiyonu sonucunda in vitro c¢ogaltimi yapilan hem Cpnl-1 hem de COI-
tRNAleu-COIl DNA orneklerinden bazilarinin yeterli miktarda {irlin saglanamamustir.
Bu iiriin zayifligiyla 6zellikle Cpnl-1 gen bolgesinde karsilasilmis olup ya farkli PCR
tekniklerine bagvurularak (Touchdown PCR gibi) ya da ¢oklu hacimlerde ¢ogaltimlari
gergeklestirilerek ¢6ziim bulunmaya calisilmistir. Ancak bu PCR firiinii elde edememe
ya da zayif iiriin eldesi baz1 C. parallelus bireyleri agisindan iistesinden gelinemeyecek
bir problem olarak not edilmistir. Bunun temel nedeni olarak ilgili gen boélgesinin
oldukca degisken ve kodlama yapmadigi i¢in de mutasyonlara acik olmasindan dolay1
primer baglanma bolgesindeki olasi mutasyon/mutasyonlardan kaynakli c¢ogaltim
asamasindaki basarisizlik gosterilebilir. Zayif ¢cogaltim sonucuyla karsilagilan 6rnekler
icin 3 ya da 4 tekrarli gogaltim islemi gergeklestirilmistir. Yaklagik 150-200 pl hacimli
DNA ornekleri, etanol ile coktirildikten sonra, 20 pl son hacimde TE tamponunda

yeniden ¢6ziinmistiir. Etanol ¢oktlirme yonteminin basamaklar1 su sekildedir:

1. 1lgili DNA ¢ozeltisinin hacmi tahmin edilir.
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2. DNA c¢ozeltisine son konsantrasyon 300 mM olacak sekilde 1/10 hacim 3M
Sodyum asetat (pH 5.2) eklenir.

3. DNA c¢ozeltisinin 2 hacimi soguk absolute etanol eklenir ve karistirlir. (DNA
konsantrasyonu >100 ng/upl konsantrasyonda ise, son konsantrasyon 10 mM
olacak sekilde MgCl; eklenir.)

Bir gece boyunca -20 °C’de bekletilir.
DNA +4 °C’de 12000 x g’de 10 dk santriftj edilir.

6. Ust faz uzaklastirilir ve %70’lik EtOH ile yikanarak 12000 x g’de 2 dk santrifiij
edilir.

7. 6. basamak tekrarlanir.

8. Alkol uzaklastirilmas1 gerceklestirildikten sonra 6rnekler istenilen hacimde 1x

TE tamponu eklenerek ¢ozundardlir.

PCR iirlinlerinin ¢oktiiriilmesi islemi ardindan reaksiyon sonrasi ortamda kalan
primer ve kalip DNA artiklarinin ve bazi PCR reaksiyonlar1 sonucunda cogaltilan
spesifik olmayan bant iriinlerinin uzaklastirilmasi i¢in jelden DNA izolasyon
uygulamasina gegilmistir. Bu yontemde DNA belirtegleri arasindaki fragman
boyutundaki farkliliktan dolayr Cpnl-1 gen bélgesi igin %1,5 agaroz jel, COI-tRNAleu-
COIll gen bolgesi Tlriinleri i¢in ise %0,8 agaroz jel elektroforezi tercih edilmistir.
Yiiriitme islemi 20 mA’de bir saat, sonrasinda 60 mA’de 2 saat ve ortalama jelin 2/3’liikk
kismina kadar yapilmistir. Agaroz jel ortaminda yiiriitilen 6rnekler UV 1sik altinda
gorlntiillenmistir. PCR {irtinlerinin izolasyonu amaciyla DNA Ekstraksiyon Kiti
(Fermentas) kullanilmistir. UV 1s1k altinda istenilen bantlar jelden sirasiyla temiz bir
nester aracilif ile dikkatlice kesilerek darasi alinan ependorf tiiplere aktarilmistir.
Tiipler etiketlendikten sonra icerisindeki hacim Olgiilerek 3 kat1 kadar Binding Solution
(DNA baglama soliisyonu) eklenmistir. Tiipler karistirilarak, agaroz jel parcalar
tiimiiyle eriyinceye dek 55 °C’de inkiibe edilmistir. Inkiibasyondan sonra ilk hacmin
yarist kadar 1 X TBE tamponu; 4,5 kat1 kadar ise DNA baglama soliisyonu eklenmistir.
Her bir tiipe DNA’nin 2,5 pg’t i¢in Sul ve sonraki her 1pg DNA igin ise 2ul Silica
Powder Suspension (Silika Toz Cozeltisi) eklenmis ve karistirildiktan sonra her ikKi
dakikada bir 55 °C’te karistirilarak 5-10 dakika siiresince inkiibe edilmistir. Bes saniye
19000 xg hizda santrifiij edildikten sonra iist tabaka uzaklastirilmigtir. Dip kisimda
kalan pelet icerisine 500 pl soguk washing buffer (Soguk Yikama Tamponu) eklenmis
ve karistirilarak bes saniye 19000 xg hizda tekrar santrifiij edilmistir. Ust tabaka tekrar
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uzaklagtirllmig ve bu basamak toplam ii¢ kez tekrar edilmistir. Son tekrardan sonra
pelet, tekrar 2-3 saniye santrifiij araciligiyla dondiiriilmiis ve dipte kalan sivi kisim pipet
yardimiyla dikkatlice uzaklastirilmistir. Pelet boncuklar seklinde kuruyuncaya dek
alkoliin uzaklasmasi i¢in bekletilmistir. Kalan pelete, konulan silika toz ¢ozeltisi miktar1
kadar distile su eklenmistir. Pelet ¢oziiniinceye kadar karistirilmis ve 55 °C’de 7 dakika
inkiibasyona birakilmistir. 30 saniye 19000 xg hizda santrifiij edilmis ve iist tabaka
alinarak yeni bir tiipe aktarilmistir. Bu islem tekrar gerceklestirilerek etiketli tiiplerde
bulunan 18-20 pl hacimli DNA dridnlerinin kontrolu igin, 2 pul’si agaroz jelde

yiiriitiilmiigtir.

223 Cpnl-1 ve COI-tRNAleu-COIl Gen Fragmanlarinin Dizilenmesi ve

Hizalanmasi

Agaroz jelden izole edilen saf DNA fragmanlarinin dizileme iglemleri ticari bir dizileme
sirketi olan Macrogen (908 World Meridian Venture Center, #60-24, Gasan-dong,
Geumchun-gu, Seoul, 153-781, Korea) firmasina yaptirilmistir. Dizileme reaksiyonlari
PCR uygulamasindaki primer ciftleri kullanilarak iki yonlii gergeklestirilmistir (Sekil
2.4).

Dizileme reaksiyonlar1 gergeklestirilen DNA fragmanlarinin bu asamadan sonraki
hizalama ve veri analiz asamalar1 Yiiksekogretim Kurulu Yurt Dis1 Doktora Arastirma
Bursu kapsaminda Mart - Eyliil 2010 tarihleri arasinda Dr. David H. Lunt (Department
of Biological Sciences, University of Hull, HULL, HU6 7RX, UK) ile birlikte
Ingiltere’de gerceklestirilmistir. Forward ve reverse niikleotid dizileri CodonCode
Aligner 3.5.6 (Ewing ve ark. 1998) programi kullanilarak goézle hizalanmistir. Hem
Cpnl-1 hem de COI-tRNAleu-COIl nikleotid dizilerinin hizalama islemlerinde daha
onceki ¢alismalardan C. parallelus tirinin mevcut referans nukleotid dizileri
kullanilmistir [Genbank erisim numaralari: Cpnl-1 i¢in X82936.1 (Cooper ve Hewitt
1993) ve COI-tRNAleu-COII icin X95574.1 (Szymura ve ark. 1996)]. Bu asamada her
bir gen bolgesi icin 6nce bireylerin forward ve reverse dizi hizalamalari, sonra
populasyon i¢i ve son olarak da populasyonlar arasinda coklu niikleotid dizi
hizalamalar1 yapilmistir. Dizilerin esit olmayan uzunluklar1 ve forward ve reverse
dizilerinin ¢akismayan kisimlarinin bulunmasindan dolay1 her birey igin konsensiis
dizisi FR consensus.py yazilim programi kullanilarak elde edilmistir. Konsensus
dizilerinin hizalanmasinda ise Mega 4.0 programma (Tamura ve ark. 2007)

basvurulmustur.
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Sekil 2.4 Cpnl-1 ve COI-tRNAleu-COII gen bdlgelerine ait bazi dizi kromotogramlari

2.3 Veri Analizi
2.3.1 Genetik Cesitlilik ve Gen Karakterizasyonu

Calisma kapsaminda Anadolu populasyonlarinin genetik yapisinin ve evrimsel
hikayelerinin degerlendirilmesi amaciyla segilen gen bolgelerinden ¢ekirdek DNA’ya
ait kodlama yapmayan Cpnl-1 gen bolgesi dogrudan populasyon genetigi, filogenetik ve
filocografik analizlerin gercgeklestirilmesi amaciyla analizlere dahil edilmistir. Diger
taraftan, bir diger molekiiler belirte¢ olarak secilen mitokondri DNA’sina ait kodlama
yapan COI-tRNALeu-COIl gen bdlgesi ise bu analizlere dahil edilmeden hemen 6nce
populasyonlara ait dizilerin molekiiler karakterizasyonu amaciyla kullanilmistir. Bu
amacla COI-tRNALeu-COIll dizilerin molekuler karakterizasyonu hem nikleotid hem de
amino asit diizeyinde gergeklestirilmistir. Ilgili gen bdlgesinin pseudogen (niiklear
kontaminant) olup olmadigi, niikleotid kompozisyonu, niikleotid yer degisim tipleri ve
amino asit kompozisyonlar1 DnaSP 5.0 (Librado ve Rozas 2009) ve MEGA 4.0

programlari aracilifiyla analiz edilmistir.
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Populasyon i¢i ve populasyonlar arasi niikleotid ¢esitliligi [Pi (Nei 1987) ve 617
(Tajima 1983)], ikili niikleotid farkliliklarinin ortalama sayisi K (Tajima 1983), haplotip
cesitliligi (Hq), haplotip sayis1 (H) ve populasyonlara 6zgiin haplotip sayist (Hy) hem
COI-tRNALeu-COIl hem de Cpnl-1 gen bolgeleri igin ayr1 ayri hesaplanmistir. (Tajima
1983; Nei 1987). Hesaplamalar DnaSP 5.0 ve Arlequin 3.11 (Excoffier ve ark. 2005)
programlar1 kullanilarak gergeklestirilmistir. Ayn1 zamanda mitokondri DNA
belirtecinde niikleotid c¢esitliliginin secilim baskisina maruz kalip kalmadigi, diger bir
deyisle notraliteden uzaklasip uzaklasmadigi hakkinda bilgi edinmek amaciyla Arlequin
3.11 paket programinda yer alan Tajima’nin D (Tajima 1989) ve Fu’nun Fs (Fu 1997)
analizleri, notralite istatistiklerinin hesaplanmasinda kullanilmistir. Anlamlilik diizeyleri
1000 tekrarli rastgele permiitasyon analiziyle elde edilmis ve anlamlilik derecesi olarak

p < 0,05 diizeyi kabul edilmistir.

Anadolu’da biyocografik agidan énemli alanlarin ve boylelikle “siginak igerisinde
sigimak” hipotezine destek verebilecegi disiiniilebilecek bolgelerin belirlenebilmesi
amaciyla c¢alisma alam1 boyunca genetik c¢esitliligin yayilist1 ti¢ farkli cografik
kiimelemeye kars1 test edilmistir. Bu amagla yapilan kiimeler sirasiyla; (i) Anadolu’da
tektonik yapilanmayi temel alarak Toridler, Anatolidler ve Pontidler (Sekil 2.5), (ii)
Ciplak (2008) tarafindan onerilen biyocografik bolgeleri temel alarak Ege Anadolusu,
Akdeniz Anadolusu, Dogu Anadolu, Karadeniz Havzasi ve aralarinda kalan Orta
Anadolu (Sekil 2.6) ve (iii) Anadolu diyagonalinin dogusu ve batisi seklinde
olusturulmustur (Sekil 2.7). Genetik ¢esitlilik cografik lokaliteler arasinda kalan
populasyonlarin, bireylerin, haplotiplerin, populasyona 06zgin ve paylasilan

haplotiplerin toplam yiizde degerleri hesaplanarak tahmin edilmistir.
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Sekil 2.6 Anadolu biyocografik birimleri [sinirlar kesikli gizgilerle gosterilmistir. (Harita Ciplak
2008’den alinmustir.)]. Biyocografik birimler ve kisaltmalari: (i) Ege Anadolusu: KaM- Mt
Kazdag, BoM- Mt Bozdag, BaM- Mt Babadag, MnM- Mentese Daglari, SuM- Sultan Daglar1;
(if) Akdeniz Anadolusu: BeM- Beydaglari, AkM- Akdaglar, SoT- Giiney Toros Daglari, AmM-
Amanos Daglari, SeT- Giineydogu Toros Daglari; (iii) Dogu Anadolu: EaT Dogu Toros
Daglari, EIM- Elbursiyan Daglari, ZM- Zagrozyan Daglari, ArM- Agr1 Dagi, SpM- Siliphan
Dagi, NuM- Nurhak Daglari, EsM- Esence Daglari, MeM- Mercan Daglari, BiM- Bingol
Daglar; (iv) Karadeniz Havzasi: KoM- Koéroglu Daglari, [IM- Ilgaz Dagi, KuM- Kiire Daglari,
PoM- Pontid Toroslar ya da Dogu Karadeniz Daglari.
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Sekil 2.7 Anadolu Diyagonali (Harita, Davis 1971’e gore yeniden diizenlenmistir)

2.3.2 Cografik Genetik Yapilanma

Anadolu C. parallelus tiiriinde genetik yapilanmay1 belirlemek i¢in, @ istatistiklerine
dayali molekiiler varyansin mekansal analizi (SAMOVA) arastirilmigtir. Bu amagcla
SAMOVA 1.0 programindan yararlanilmistir (Dupanloup ve ark. 2002). Bu yazilimda
saglanan yontem total genetik varyans oraninin (®c1) maksimum diizeye ulastig1 yerde
cografik acidan homojen ve genetik olarak farklilasmis populasyonlarin olusturdugu
gruplar1 (K) ifade etmektedir. AMOVA (Excoffier ve ark. 1992) gibi populasyon
gruplarinin bir 6n tanimlamayla analize dahil edildigi bazi testlerin tersine bu program
yalnizca populasyonlarin cografik pozisyonu ve genetik verisi lizerine dayali bir genetik
yapilanmay1 bulur. Ancak, bu program bir K sayisina ihtiya¢ duymaktadir. Bu yiizden
mevcut veri setlerinin analizlerinde araligi 2 - 10 arasinda degisen farkli K setleri
tizerine SAMOVA analizleri gerceklestirilmistir. Her analizde 250 simiile edilmis
baglanma islemleri uygulanmis ve sonuglarin analizler arasinda uyumlu olup olmadigini
kontrol etmek igin her bir analiz tekrarlanmistir. Diger taraftan @ istatistiklerinin

anlamlilik diizeyleri 1000 rastgele permiitasyon tarafindan tahmin edilmistir.

Populasyonlarin ikili (pairwise) genetik farklilasmalari ikili Fsr ve Osr degerleri
Arlequin 3.11 programiyla hesaplanmistir (Weir ve Cockerham 1984). Genetik
farklilasma degerlerinin anlamlilik dereceleri 1000 rastgele permiitasyon iizerinden
hesaplanmistir. Populasyonlar arasinda genetik iliskinin gorsel bir gosterimini
olusturmak i¢in, GenAlIEx 6.3 paket programinda (Peakall ve Smouse 2006) ikili Osr ve

Fsr degerlerini kullanarak temel bilesen analizleri (PCA) uygulanmistir. Bu analizlere
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ek olarak, genetik yapilanmanin olusumunda cografik uzaklikla genetik uzaklik
arasinda bir iliskinin [isolation by distance (IBD)] var olup olmadigi, olasi IBD
Orlintiilerinin aragtirilmasiyla sinanmigtir. Bu analizlerde populasyonlarm ikili Osr ve Fsr
degerlerine karst Oklidyen cografik uzakliklarinin regresyonuna basvurulmustur
(Hutchison ve Templeton 1999). Analizler GenAlEx 6.3 paket programinda yer alan
Mantel opsiyonu kullanilarak gergeklestirilmistir. Populasyonlar arasindaki cografik
uzakliklar yine ayni paket programinda yer alan ondalik diizeyde (decimal degree)
Lat/Long koordinatlarindan cografik wuzaklik hesaplama segenegi kullanilarak
olusturulmustur. Populasyonlarin enlemsel ve boylamsal koordinatlar1 ise, ondalik

dizeye http://www.calculatorcat.com/latitude longitude.phtml.  online  programi

kullanarak donistiiriilmiistiir. Tiim Mantel testlerinin istatiksel agidan anlamlilik
diizeyleri ise genetik uzaklik matriksinin 10000 rastgele permiitasyonlartyla

degerlendirilmistir.

C. parallelus populasyonlarinda bir 6n tanimlama ile smirlari belirlenen bazi
biyocografik oOriintiiler ve temel bilesen analizleri sonucunda elde edilen kiimelenmeler
acisindan genetik yapilanma molekiiler varyasyonun hiyerarsik analizleriyle (AMOVA)
Arlequin 3.11 programi kullanilarak gerceklestirilmistir. Bu amagla her iki DNA
belirteci i¢in de bes farkli analize basvurulmustur: (i) Anadolu’da tektonik yapilanmay1
temel alarak Toridler, Anatolidler ve Pontidler, (i1) Ciplak (2008) tarafindan 6nerilen
biyocografik bolgeleri temel alarak Ege Anadolusu, Akdeniz Anadolusu, Dogu
Anadolu, Karadeniz Havzasi ve aralarinda kalan Orta Anadolu, (iii)) Anadolu
diyagonalinin dogusu ve batisi, (iv) temel bilesen analizleri sonucunda goézlenen
kiimelenmeler ve (v) kiimeleme yapmaksizin c¢alisma araliginda kalan tim
populasyonlar. Ilk dért analizde varyasyonun hiyerarsik testleri gruplar arasinda, grup
icinde populasyonlar arasinda ve populasyon i¢inde, molekiiler varyasyonun paylagimi
belirlenmistir. Son analizde ise sadece populasyonlar arasinda ve populasyon iginde
molekiiler varyasyonun paylagimi test edilmistir. AMOVA tarafindan belirlenen
fiksasyon indekslerinin anlamlilik dereceleri Excoffier ve ark. (1992) tarafindan

Onerilen 1000 permiitasyonla test edilmistir.
2.3.3 Filogeni ve Filocografya

C. parallelus populasyonlarinin filogenileri farkli algoritmalar kullanilarak

hesaplanmistir. Analizler DNA uzaklik, maksimum olasilik (ML), maksimum parsimoni
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(MP) ve Bayesiyan ¢ikarsamali olmak {izere dort farkli yaklasimda gerceklestirilmistir.
Her iki gen bolgesine ait haplotiplerin niikleotid dizileri ayr1 analiz edilmistir. Analizler
nikleotid dizilerinin yani sira haplotiplerin populasyonlarda bulunup bulunmamasi
seklinde (0 = yok; 1 = var) kodlanarak ayrica tekrarlanmistir. Analizler éncesinde her
iki DNA belirteci igin de uygun mutasyon modelinin belirlenmesinde Mega 5 (Tamura
ve ark. 2011) programindan yararlanilmistir. Hem AIC (Akaike Information Criterion)
hem de BIC (Bayesiyan Information Criterion) parametreleri mevcut DNA dizilerinden
mtDNA i¢in en uygun model olarak alt1 parametreli GTR + G + [ modelini saptamistir.
Bu model altinda transisyon/transversiyon orani (R) = 2,7701; denge baz frekanslar1 A =
0,3698, T = 0,3564, G = 0,1325 ve C = 0,1463; gamma sekil parametresi= 0,60867

ve invariant sekil parametresi = 0, 72283 olarak belirlenmistir. Cekirdek DNA i¢in
saptanan en uygun model mtDNA belirtecine benzer sekilde alti parametreli GTR + G +
I modelidir. Bu model altinda R = 0,5478; denge baz frekanslart A = 0,3068, T =
0,2525, G = 0,2756 ve C = 0,1651; gamma sekil parametresi = 0,40141 ve invariant

sekil parametresi = 0, 65788 olarak belirlenmistir. Maksimum parsimoni analizleri
disinda kalan tiim diger analizler sonucunda insa edilen gen agaglar1 FigTree v1.3.1

(Rambaut 2009) programi kullanilarak ¢izilmistir.

Analizler oncesinde her iki belirtece ait veri setlerinin ne kadar evrimsel bir
bilgiye sahip olduklarinin miktar olarak saptanmasi ve bu filogenetik sinyalin gorsel
olarak sunulmasi amaciyla maksimum olasilik haritalama yontemine (Strimmer ve von
Haeseler 1997) basvurulmustur. Analizler Tree-Puzzle v5.2 programi kullanilarak

gerceklestirilmistir (Schmidt ve ark. 2002).
2.3.3.1 Uzakhik Analizleri

Minimum evrim prensibi kullanimina dayali komsu-baglama (NJ) yonteminde evrimsel
uzaklik, dogada transisyonel niikleotid degisimlerinin transversiyonel degisimlerden
daha yilksek olmasi nedeniyle bu konsepten hareket ederek c¢oklu degisimleri
degerlendirebilen Kimura 2-Parametre (K2-P) modeline (Kimura 1980) basvurularak
gergeklestirilmistir. Niikleotid degisimlerine transisyon ve transversiyon degisimlerin
tiimili dahil edilmistir. Niikleotid pozisyonlar1 arasindaki niikleotid degisim oranindaki
varyasyon i¢in gamma dagilim se¢ilmistir ve daha dnce saptanan en uygun modellerden

elde edilen o gderleri kullanilmistir. Analizler MEGA 5.0 programi kullanilarak
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gerceklestirilmistir. Aga¢ nodlarinin kararliligini degerlendirebilmek amaciyla, tiim

analizlerde bootstrap degerleri 1000 permiitasyon {izerinden yapilmistir.

NJ fenogramlarima ek olarak populasyon giftleri arasindaki iKili Fsr degerleri
kullanimina dayali Fitch analizleri Phylip 3.69 (Felsenstein 1989, 2004) paket
programindan yararlanilarak gergeklestirilmistir. Fitch programi ikili populasyon
karsilastirmalarindan elde edilen genetik uzaklik degerlerine (Fsr, Osr ya da Ksr gibi) en
uygun fenogram icin Fitch ve Margoliash (1967) yéntemine bagvurur. Bu yonteme ek
olarak analizde Cavalli-Sforza ve Edwards’in en diisiik kareler (least square) yontemi
kullanilmaktadir. Analizler her iki DNA belirtecinden olusturulan ikili Fsr degerleri

kullanilarak gerceklestirilmistir.
2.3.3.2 Maksimum Olasilik Analizleri

Filogeni tahmini i¢in Felsenstein (1981) tarafindan oOnerilen Maksimum Olasilik
analizleri http://www.phylo.org/portal2/home.action sayfasinda yer alan ve orijinal
olarak fastDNAmL (Olsen ve ark. 1994) yaklasimindan tiirevlendirilen RAXxML
(Randomized Axelerated Maximum Likelihood) 7.2.7 on ABE adli ve Alexandros

Stamatakis and Wayne Pfeiffer tarafindan gelistirilen hibrid bir program kullanilarak
gerceklestirilmistir. Bu program 6zellikle takson ve karakter sayis1 agisindan biylk olan
ve olasilik arastirma siiresini diger benzer programlara oranla ciddi bir sekilde azaltan
birka¢ “heuristic” kullanmaktadir (Stamatakis 2006). Bunlar (i) rastgele ikili (stepwise)
eklemeler kullanarak parsimoni altinda bir baglangic agaci insa etmek, (ii) dal
optimizasyonundan kaynakli zaman kaybini azaltmak amacgli dal degis tokuslarinda
Lazy Subtree Rearrangements segenegini kullanmak, (iii) GTR + G’nin yerine GTR +
CAT (GTR with per site rate categories) kullanmak ve (iv) simiile edilmis baglanma
kullanmak. Ek olarak bu hibrid programda maksimum olasilik arastirmasi i¢cin GTR + G

ve hizli bootstrap testi i¢cinse GTR + CAT algoritmalar1 kullanilabilmektedir.

Her iki belirte¢ i¢in kullanilan veri dogasi nedeniyle farkli parametreler
kullanilarak analiz edilmistir. mtDNA veri analizinde Populasyon 42 (Erzurum-
Horasan)’ye ait Mit 89 haplotipi tiim digerlerinden genetik olarak en uzak oldugu i¢in
dis grup olarak atanmistir. Degisken olmayan pozisyonlarin oraninin tahmin edilmesi
icin GTR + G + I tercih edilmistir. Protein kodlayan bir gen bolgesi olmasi nedeniyle

dizilerde bolimleme (DNA partition) parametresi se¢ilmistir:
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DNA, COlcodonl = 1-822\3
DNA, COlcodon2 = 2-822\3
DNA, COlcodon3 = 3-822\3
DNA, tRNAleu = 823-887

DNA, COllcodonl = 888-1341\3
DNA, COllcodon2 = 889-1341\3
DNA, COllcodon3 = 890-1341\3

Kodlama yapmayan c¢ekirdek DNA belirtecinde DNA boliimleme segenegi
kullanilmamigtir. Programin dogasi nedeniyle indel pozisyonlar1 tiim dizilerden
cikarilmis ve analiz 297 karakter {izerinden yiiriitiilmiistiir. Degisken olmayan

pozisyonlarin oraninin tahmin edilmesi i¢cin GTR + G + I tercih edilmistir.
2.3.3.3 Maksimum Parsimoni Analizleri

Maksimum parsimoni analizleri Power Mac G4 marka bilgisayarda Swofford (2002)
tarafindan gelistirilen PAUP* 4.0b10 (Altivec) Beta Versiyon (Phylogenetic Analysis
Using Parsimony) filogenetik analiz programi ile yiiriitiilmiistiir. Analizler her iki
belirte¢ icin ayr1 ayr1 olmak tiizere, haplotiplerin niikleotid dizileri ve populasyonlarda
bulunup bulunmamasi (alan analizi) olmak iizere toplamda dort farkli analiz
uygulanarak gerceklestirilmistir. Tiim analizlerde maksimum agac sayist 2000 ile
siirlandirilmistir. Taksonlar birden fazla karakter durumuna sahip oldugu durumlarda
tercih edilen segeneklerden birisi olan ‘belirsizlik’ (uncertainty) secenegi tercih
edilmistir. Karakter polarizasyonu se¢enegi diizensiz (unordered) se¢ilmistir. Heuristic
yontemin ilk basamaginda, ‘adim-adim-ekleme evresine dayali ‘basit’ (simple)
algoritmas1 tercih edilmistir. Bu algoritma, bir ¢esit ‘uzaklik matrisi’ kullanarak
taksonlar1 baglamaktadir. Once biitiin taksonlarin bir referans taksona uzakliklari
belirlenir. Daha sonra referans takson ve buna yakin iki takson baglanarak {ig-takson
agaci olusturulur ve diger taksonlarda oransal uzakliklarina gbre agaca baglanirlar.
Ikinci basamaginda ise ‘dal-degis-tokusu’ evresine dayali TBR (Tree Bisection

Reconnection) algoritmasi se¢ilmistir.

43



2.3.3.4 Bayesiyan Tabanh Filogenetik Analizler

Bayesiyan ¢ikarsamali ve Markov Chain Monte Carlo (MCMC) temelli filogenetik
analizler MrBayes 3.1.2 (Huelsenbeck ve Ronquist 2001; Ronquist ve Huelsenbeck
2003) programi kullanilarak gerceklestirilmistir. Birgok istatistiksel yontem tarafindan
kullanilan veride sunulan onciill ya da prior [Pr(D|)] olarak bilinen parametre
degerlerinin olasiligini maksimize etmek yerine, Bayesiyan yaklagim ardil ya da
posterior [Pr( |[D)] olarak bilinen parametre degerlerine odaklanir. Bayes kurali posterior

degerlerinin su sekilde hesaplanacagini 6nermektedir:
Pr(|D) =Pr() Pr(D| )/ Pr(D)

Model karmasik oldugu zaman posterior MCMC 6rnekleme kullanilarak tahmin
edilmektedir. Analizler her iki belirte¢ i¢in ayr1 ayr1 olmak tizere, haplotiplerin
nlkleotid dizileri, populasyonlarda bulunup bulunmamasi (alan analizi) ve son olarak da
alan analizi acisindan her iki verinin birlestirildigi total analiz olmak {izere toplamda bes
farkli analiz uygulanarak gerceklestirilmistir. Dizi verilerine dayali analizlerde Mega 5
programi tarafindan belirlenen en uygun model secilmistir. Buna gore niikleotid
pozisyonlar1 boyunca gamma dagilimli oran varyasyonlu GTR niikleotid yer degisim
modeli ve degisken olmayan pozisyonlarin oraninin tahmin edilmesini 6neren model
secilmigtir. Niikleotid degisiminin genel yapisin1 belirleyen nst segenegi GTR
algoritmas1 ig¢in Onerilen “nst = 6 olarak belirlenmistir. Diger taraftan alan
analizlerinde ise bu secenek tiim yer degisimlerin ayni orana sahip oldugu anlamini
tagtyan “nst = 1” ve oran ise “rates = equal” tercih edilmistir. 10° jenerasyon sayis1 i¢in
her biri dort zincirli (3 1sitilmis ve 1 soguk zincir) iki bagimsiz yiiriitme
gergeklestirilmis ve agaglar her 1000 dongilide bir 6rneklenmistir. Duragan dagilim
Uzerine konvergens, ayrilma frekanslarinin ortalama standart sapmasi iki bagimsiz
yiiriitme arasinda 0,05 degerinin altinda olup olmadig1 kontrol edilerek dogrulanmistir.
Bayesiyan posterior olasiliklar1 son 750 drneklenen aga¢ arasindan (Orneklemelerin
%25 yani 250 drneklem 6n deneme yani burn-in olarak uzaklastirilmistir.) Cogunluk-
Kurali Konsenslis Agact (Majority-Rule Consensus Tree) olusturularak tahmin

edilmistir.
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2.3.3.5 Sebeke Analizleri

Gen agaglarinin inga edilmesine ek olarak, populasyonlar: olusturan bireylerin her iki
DNA belirtecine ait nikleotid dizilerine dayandirilarak bireyler arasindaki soy-hatti
iligkisini arastirmak igin ortanca-baglama (median-joining, MJ) sebeke yaklasimi
(Bandelt ve ark. 1995, 1999) Network 4.5.1.6 (http://www.fluxux-technology.com)

programina bagvurularak gerceklestirilmistir. Analiz asamasinda mitokondri DNA
belirtecinde  Populasyon 42  (Erzurum-Horasan)’ye ait bireyler analizden
uzaklagtirilirken, c¢ekirdek DNA belirtecinde ise analiz tiim bireyler {izerinden
gerceklestirilmistir. Sebeke ingast MJ yontemi (¢ = 0) ve ardindan maksimum parsimoni
hesaplamas1 yapilarak gerceklestirilmistir. insa edilen bu sebekelerde karmasiklig
azaltmak ve tarihsel demografik genisleme (expansion) oriintiilerini degerlendirmek
amaciyla, aynit programda yer alan star contraction algoritmasi kullanilarak ek bir

analiz gergeklestirilmistir.
2.3.3.6 Farkhlasma Zamanlarmin Tahmin Edilmes

C. parallelus populasyonlarinda genetik ¢esitlenme ve farklilasma zamanlarini tahmin
etmek ve tarihsel siireglerle iliskilendirmek amaciyla Bayesiyan ¢ikarsamali ve MCMC
yaklasimli bir filogenetik analiz BEAST version 1.6.1 (Drummond ve Rambaut 2007)
programi kullanilarak gergeklestirilmistir. Bu analiz, diger tiim analizlerde gozlenen
bulgular 1s181nda kladlarin ayrilma zamanlar1 hakkinda bilgi verebilecegi tahmin edilen
mitokondri veri seti i¢in gerceklestirilmistir. Analiz asamasinda GTR + G + | mutasyon
modeli altinda iliskisiz iissel gevsek molekiiler saat (Uncorrelated exponensial relaxed
molecular clock) kullanilmistir. Coalescent agaci sabit populasyon biiytikliikleri altinda
olusturulmustur ve mitokondri haplotiplerinin tima analize dahil edilmistir. Analizlerde
tercih edilen 6n olasilik dagilimlari her parametre i¢in asagida sunulmustur. DNA
bazlarinin denge durum frekanslarinin 6n olasiliklart alt limiti 0, ist limiti co olan
tekdiize dagilimdan gergeklestirilmistir. Gamma sekil parametresinin 6n olasiliklari ise
alt limiti 0, Gst limiti 1000 olan tekdiize dagilimdan gergeklestirilmistir. Veri seti, dizi
ciftleri arasinda milyon yilda % 2,69 farklilagma hiz1 ile kalibre edilmistir (Bir nesilde
dizi basina bir pozisyonun mutasyona ugrama olasiligi 1,345 x 10®). Bu mutasyon orani
boceklerde mitokondri genomu igin yeni belirlenen yil basina mutasyon oranina
dayandirilarak secilmistir (Papadopoulau ve ark. 2010, mutasyon araligini1 belirlemek

icin ayrica Percy ve ark. 2004 ve Shapiro ve ark. 2006 literatiiriinden yararlanilmistir).
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Dizi giftleri arasindaki ortalama farklilagma hizlarinin 6n olasilik degerleri ortalamasi
2,69 standart sapmasi 0,5 olan log-normal dagilimdan g¢ekilmistir. Ylritmeler 50
milyon zincir Gzerinden gerceklestirilmis ve agaglar her 5000 zincirde bir 6rneklenerek
toplamda 10000 aga¢ elde edilmistir. Orneklenen agaglarin olasilik (likelihood)
degerlerinin sabitlenip sabitlenmedigi ve bdylelikle uygun posterior olasilik dagilimin
olusup olusmadiginin anlasilmas1 i¢in model parametrelerin Efektif Orneklem
Biiyiikligii (ESS) TRACER v1.5 programi yardimiyla kontrol edilerek belirlenmistir
(Sekil 2.8ab). Orneklenen 10 000 agagtan On deneme olan %10’u yakilarak
uzaklagtirnlmis ve kalan 9000 aga¢ {lizerinden maksimum klad-giivenilirlik agaci

(maximum clade-credibility tree) TREEANNOTATOR programiyla insa edilmistir.
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Sekil 2.8. 50 milyon zincirli Bayesiyan MCMC taramasina ait agaglarin a) olasilik
dagilim izleri, b) olasilik dagilim egrileri. Prior (mavi), posterior (siyah), likelihood
(kirmiz1) ve coalascent (sar1). Acik renkli izler burn-in olarak elenen kismi
gostermektedir. Bu aralik disinda kalan izlerden elde edilen 6rneklemler filogenetik
agaclarin ve tiim diger parametrelerin tahminlenmesinde kullanilmistir.

2.3.3.7 Populasyon Farkhlasmasinda Géc ile izolasyon Modeli

C. parallelus tiiriiniin Trakya ve Batt Anadolu populasyonlar1 agisindan Bogazlar’in bir
bariyer 6devi goriip gérmedigini belirlemek ve eger bariyer fonksiyonuna sahip ise
populasyonlarin ayrilma zamanlar1 ve her iki yonde gen akis1 oranini tespit etmek Uzere
IMa2 analiz programi (Hey 2010) kullanarak Gog ile izolasyon Modelinin MCMC
simiilasyonlar1 gerceklestirilmistir. IMa2 programi (i) populasyonlarin ayrilma zamani
(1), [t = TY; T y1l acisindan zaman ve p ise mutasyon orani] parametrelerinin marjinal
posterior olasilik yogunluklarini, (ii) atasal populasyon @ a) ve iki mevcut soy-hattinin
[01 (Trakya) ve 0, (BatiAnadolu)] populasyon farklilasma indekslerini [tek ebeveynli
(uniparental) kalitilan lokuslar i¢ind = 2Nl ya da diploid otozomal lokuslar ici® =
4ANgM; N efektif populasyon biiyiikliigii] ve (iii) her iki populasyon igin gog¢ oranini (Imy
ve np) [M mutasyon basina go¢ orant olup m= M /i ve M ise populasyon go¢ orani (M
= 2Nem= 0m)] belirlemek i¢in kullanilabilmektedir.
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Populasyon 14, 15, 16, 17 ve 18 Trakya metapopulasyonu ve Populasyon 19, 20,
21, 22, 23, 24, 25 ve 26 ise Bati Anadolu metapopulasyonu olarak kabul edilmistir
(Sekil 2.9). Analiz asamasinda niikleotid degisim modeli Hasegawa, Kishino ve Yano
(HKY), kalitimin miktarmi hesaplamak i¢in bir lokus kalitim skalast = 0,25 ve
mitokondri veri seti i¢in ortalama mutasyon orani ise 0,95 x 10/ pozisyon / yil ile 4 x
10® / pozisyon / yil araliginda olmak {izere p = 2,69 x 108/ pozisyon / yil tercih
edilmistir. Cekirdek DNA belirteci i¢in y1l basina mutasyon orani bilinmedigi i¢in ayni

parametreler bu veri seti i¢in de kullanilmastir.

Analizler baslangic asamasinda her parametrenin st sinirlarimi ayarlamak icin
IMa2 kullanim kilavuzunda tarif edilen 6nerilerden 0 (0 1 = 0, =04) = 10, =10, my =
10, mpy = 10) yararlanilarak yiriitilmustir. Bu st sinirlar i¢in uygun baslangi¢
degerlerini elde etmek igin farkli rastgele sayida hicreler (seed) kullanilarak c¢oklu
yiiriitmelere basvurulmustur. Sonrasinda parametre belirlemede skalalar1 tanimlamak
icin daha kabul edilebilir [her iki ug¢ agisindan da sifira yaklasan unimodel olasilik
egrilerinin (unimodal likelihood curves) gbzlendigi uyumlu marjinal pik lokasyonlarinin
saptanmasi] st sinirlara sahip ek yliiriitmeler ger¢eklestirilmistir [Detaylar i¢in Hey ve
Nielsen (2007) literatiiriine bakiniz]. Parametreleri tahmin eden Onciille yiiriitiilen son
analiz su sekildedir® = 200, Tt = 2, my = 10, mp = 10. Ydurutmelerde 2,5 milyon
orneklem jenerasyonu, her 100. jenerasyonda Orneklem ve 100 000 burn-in icin iki
bagimsiz MCMC yliriitmesine basvurulmustur. Ayni1 zamanda bu analiz farkli rastgele

hlcre degerleri kullanilarak {i¢ kez tekrarlanmustir.
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Ban Anadolu

19

Sekil 2.9. Trakya ve Bati Anadolu populasyonlar1 agisindan Bogazlar’in bir bariyer
O0devi goriip gormedigini tespit etmek iizere analizde kulanilan populasyonlarin
lokalitelerin gosteren harita. Trakya populasyonlar (14, 15, 16, 17 ve 18), Bat1 Anadolu
populasyonlari (19, 20, 21, 22, 23 24, 25 ve 26)
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3.BULGULAR
3.1 Arazi Cahismasi ve Orneklem

Bu calisma kapsaminda, C. parallelus Anadolu populasyonlarinin genetik yapilarinin
belirlenmesiyle, tirin yayilis alaninin en guney ucunu temsil eden Anadolu
populasyonlarinin gilincel ve tarihsel oriintiileri hakkinda bilgi edinilmesi ve boylelikle
buzul ve buzullar arasit donemlerin Anadolu yarimadasinin genetik cesitliligi tizerine
etkileri arastirilmak istenmistir. En genel anlamda yukarida 6zetlenen amaci giiden bu
calismanin ilk basamagini arazi calismalari ve Orneklerin Anadolu yarimadasindaki
yayilig oriintiileri olusturmaktadir. Arazi ¢aligmalari, tiiriin Anadolu yayilis driintiisiiniin
timilinii temsil etmesi amaciyla 43 lokaliteden 874 bireyin toplanmasiyla
gerceklesmistir. Populasyonlarin etiketlendirilmesinde populasyon kod numarast ve o
populasyona ait bireyi ifade eden alfabetik siraya uygun harf siras1 dikkate alinmistir
(Ornegin, 1a ya da 2c. Burada 1 ve 2 ilgili populasyonun kod numarasi ve a ya da c ise
ilgili populasyondaki 1. ve 3. birey anlamina gelmektedir.). Populasyonlar 500 m ile
2500 m arasinda degisen ylikseltilerde bulunmuslardir. Anadolu’nun kuzey hatlarindan
giineye dogru inildik¢e populasyonlarin bulunma yiikseltilerinin arttigi1 gézlenmistir.
Ayn1 zamanda, tir pargali ve Anadolu’nun ylikseltileri ile paralel bir yayilis
sergilemektedir. Ozellikle yiiksek vadilerde nemli vejetasyonlarin bulundugu kiigiik
izole cayirlar tercih etmektedir (Sekil 3.1). Turiin hem erkek hem de disi bireylerinde
cayir rengine paralel bir renk degisimi gozlenmistir. Habitatlarinin yesil oldugu
donemlerde bireylerde de yesil renk baskinken, mevsim sonuna dogru acik kahve ya da
saman rengine degisen, cayir otlarina paralel bir sekilde agik kahve ya da saman
renginde bireylere rastlanmistir. Cok ender rastlanan uzun kanatli bireylerine arazi

caligmalarinda rastlanmamustir.
3.2 Genetik Cesitlilik
3.2.1 COI-tRNALeu-COIl Mitokondri DNA Belirteci

DNA izolasyonu, ¢ogaltim, dizileme ve hizalama uygulamalart sonucunda COI-
tRNALeu-COIl gen bolgesi acisindan toplamda 39 populasyona ait 585 bireyde
konsensiis dizisi elde edilmis ve analizler bu niikleotid dizileri {izerinden
gerceklestirilmistir. Analizlere dahil edilemeyen populasyonlar Karaman-Tavsanl (5),
Elazig-Maden (10), Malatya-Hekimhan (36) ve Erzincan-Kelkit (38)’dir. Analiz edilen
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mitokondri DNA dizilerinin her kromotogramda tekli piklere sahip olduklari, insersiyon
ve delesyon (in-del) bolgeleri icermedikleri, dizi icerisinde rastgele stop kodonlar
bulundurmadiklar1 ve en yiiksek niikleotid yer degisimine 3. kodon pozisyonunda sahip
olduklar1 gozlenmistir. Tim bu bulgular 1s18inda analiz edilen nikleotid dizisinin
fonksiyonel bir mitokondri gen bolgesi oldugu sdylenebilir. Dizi hizalama ¢aligmalari
sonucunda 1341 bg olarak belirlenen bu gen bdlgesi sekiz pozisyon agisindan
heteroplazmi sergilemistir. Bunlar 168, 282, 1241, 1255 ve 1280. pozisyonlarda C-T-Y,
1035. pozisyonda C-A-M, 1227. pozisyonda G-A-R ve 1245. pozisyonda T-A-W
degisimleridir. Hangi niikleotidin dogru olabilecegi Ongodriillemedigi icin, bu
pozisyonlarin filogenetik ve filocografik analizlerden ¢ikarilmasina karar verilmistir.
Ancak niikleotid kompozisyonu, niikleotid degisim oranlart ve kodon kullanim
indeksleri agisindan degerlendirilme c¢alismalarinda ise referans dizideki ilgili
niikleotidin dahil edilmesi uygun goriilmiistiir. Bu gen bdlgesinin hem COl hem de
COIl genlerine ait dizi icermesi nedeniyle ilgili nlkleotid dizisinin ayrigtirilmasi
sonucunda 1-822. pozisyonlar aras1 COI, 823-886. niikleotid pozisyonlarinin tRNA |6sin
ve 888-1341. pozisyonlarin ise COIl gen bdlgesine ait oldugu belirlenmistir. Gen
bolgelerinin ayristirlmasina dayali olarak tRNA [0sin  bdélgesi karakterizasyon

analizlerinde dizilerden ¢ikarilmis ve kalan iki gen bolgesi kullanilmistir.

Analiz edilen 585 bireye ait nikleotid konsensls dizisi igerisinde 111 adet
mutasyon, 108 polimorfik (degisken) pozisyon sayisi (S) ve 1233 adet degisken
olmayan pozisyon bulunmustur. Bu polimorfik pozisyonlardan parsimoni bilgi verici
pozisyon sayis1 84’tiir. Niikleotid degisimlerinin tanimlanmasi asamasinda alt1 kodon
pozisyonu karmasik oldugu i¢in program tarafindan analize dahil edilmemis ve 105
nikleotid degisiminden 61 tanesi sinonim, 44 tanesi ise sinonim olmayan nikleotid
degisimi olarak hesaplanmistir. Diziler arasindaki niikleotid ¢esitliligi Ot = 15,544 (baz
basina 0,01159 + 0,00237), baz basina niikleotid ¢esitliligi Pi = 0,00371 ve ikili
niikleotid farkliliklarinin ortalama sayist K = 4,981 olarak belirlenmistir. Baz basina
niikleotid cesitliligini gosteren grafik incelendigi zaman niikleotid degisiminin en fazla
425-475. pozisyonlar arasinda oldugu ve bu bdlgenin COI geninin 5 ucuna ait oldugu

gozlenmistir (Sekil 3.2). Dizinin en korunmus bdlgesi ise 150-375. baz pozisyonlari
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Sekil 3.1 C. parallelus populasyonlari habitat tercihi. Yiiksek vadilerde (a) yer alan
kiiciik ve izole ¢ayirlik alanlar (b ve c).

arasinda yer almistir. tRNA 16sin niikleotid dizisi (823-886. pozisyonlar arasi) ise gen
bolgesinin korunmusluk diizeyi yiiksek olan kisimlar1 arasindadir. Niikleotid dizileri
arasindaki farklilasmada noétral silireclerden bir uzaklasma olup olmadiginm
belirleyebilmek amaciyla Tajima’nin D ve Fu’nun Fs degerleri hesaplanmistir (Tajima
1989, Fu 1997). Tajima’'nin D testi polimorfik pozisyonlarin frekanslarindaki
dagilimlan 6zetlemektedir ve anlamlilik sergileyen negatif degerler populasyonlarda
nadir varyantlarin, pozitif degerler ise orta diizeyde frekansa sahip pozisyonlarin fazla
bulunmasindan kaynaklanmaktadir. Bu nedenle negatif D degeri son donemde gbzlenen
bir pozitif se¢ilime ya da hizli bir biiyiime sergileyen populasyona isaret etmektedir.
Halbuki pozitif D degeri ise populasyon yapilanmasinin varligina ya da dengeleyici
secilime isaret etmektedir (Pybus ve Shapiro 2009). Notralite analizleri tim
populasyonlar {izerine gerceklestirildigi zaman her iki test agisindan da noétraliteden

anlamli derecede bir uzaklasma gozlenmistir (D = -1,96048 p = 0,001; Fs=-24,68381 p
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= 0,000). Ancak Populasyon 2 (Erzurum-Horasan) populasyonuna ait bireylerin
niikleotid farkliliklar1 oldukga yiiksek olarak gozlendigi icin bu populasyonun dahil
edilmedigi yeni bir analiz ger¢eklestirilmistir. Bu analiz sonucunda ise Tajima’nin D
testi acisindan bir anlamlilik gézlenmezken (D = -1,20859 p = 0,092), ozellikle
populasyonlarin ani biiyiimelerine karsi olduk¢a hassas olan ve bdylesi durumlarda
yiiksek negatif deger vermesi beklenen Fu’nun Fsdegeri acisindan nétraliteden anlamli

derecede bir uzaklasma tespit edilmistir (Fs=-24,93145 p = 0,000).
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Sekil 3.2 COI-tRNALeu-COIll gen bolgesi boyunca baz basina niikleotid ¢esitliligi (Pi).

C. parallelus populasyonlarinda mitokondri haplotip gesitliligi yiiksek olup (Hqg =
0,932 + 0,005) 90 haplotip (H) elde edilmistir (EK 1). Bu asamada haplotiplerin
kodlanmasinda g¢ekirdek DNA belirtecine ait haplotiplerle (Hap ...) karistirilmamasi
icin “Mit_...” kodlamasi tercih edilmistir. Haplotiplerin populasyonlar agisindan
dagilimlari, EK 2’de sunulmustur. Haplotiplerin dagilimlari incelendigi zaman herhangi
bir populasyon tarafindan paylasilmayan haplotip sayismin Hy = 71, en az iki
populasyon tarafindan paylasilan haplotip saysinin ise 19 oldugu gozlenmistir (Sekil
3.3). Populasyonlarin % 41°i 6zgilin haplotip igermemektedir (populasyon 11, 14, 15,
16, 17, 18, 19, 20, 22, 24, 26, 28, 29, 32, 33 ve 37). Populasyon 8 (Hakkari-Semdinli)
13 haplotipin varligtyla en yliksek sayida haplotipe sahip populasyondur. Ayni zamanda
bu populasyon, 6zgiin haplotip sayisinin en yiiksek (12) oldugu populasyon olarak tespit
edilmistir. Haplotip cesitliligi sergilemeyen, diger bir deyisle tim bireyleri tek bir
haplotiple temsil edilen populasyonlar ise Populasyon 11 (Mus-Tatvan), Populasyon 32
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(Kayseri-Sarkisla) ve Populasyon 33 (Ordu-Akkus)’tiir. Bulunma siklig1 en yiiksek olan
ilk iki haplotip sirastyla Mit 9 ve Mit_11 haplotipleridir. Bu haplotiplerden Mit 9
populasyonlarin % 46,15 ve bireylerin ise % 18,6’sinda temsil edilirken, Mit_11 ise

populasyonlarin % 46,15 ve bireylerin %10,2’sinde bulunmustur.

Niikleotid kompozisyonunun A + T yoniinde egilim sergiledigi gozlenmis olup,
ortalama niikleotid ylizdesi toplamda sirastyla A = 36,7; T = 35,7; G = 13,1; C= 144
bulunmustur. Her bir kodon pozisyonu agisindan A + T icerigi degiskenlik gosterdigi ve
1. pozisyonda % 60,9; 2. pozisyonda % 63,1 ve 3. pozisyonda ise % 92,2 oraninda
oldugu belirlenmistir. 3. kodon pozisyonunda en diisiik oranda niikleotid G (% 1,3) ve
en yiiksek oranda ise A niikleotidi (% 54,1) gozlenmistir. T ve C niikleotidlerinin en
yiiksek sikliklar ikinci kodon pozisyonunda bulunmustur (T = % 41; C = % 21,6).
Haplotipler arasinda 43 aminoasit degisimi gozlenmistir (Sekil 3.4). Bu degisimler
genellikle Prolin-Serin, Fenilalanin-Treonin ya da Treonin-Alanin gibi hidrofobik
aminoasitler arasinda gergeklesmistir. Populasyon 42 (Erzurum-Horasan) aminoasit

degisimlerinin en sik gézlendigi populasyondur.

Sekil 3.3 C. paralllelus populasyonlarinin mitokondri haplotip paylasimlarina gore
dagilim1 (@ Haplotiplerinin tiimiinii paylasan populasyonlar & Ozgiin haplotip iceren
populasyonlar)
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3.2.2 Cpnl-1 Cekirdek DNA Belirteci

Cpnl-1 gen bolgesi 36 populasyon ve 536 bireyde elde edilen nikleotid dizileri
kullanilarak analiz edilmistir. Analizlere dahil edilemeyen populasyonlar Hakkari-
Semdinli (8), Tekirdag-Liileburgaz (16), Kirklareli-Pinarhisar (17), Kiitahya-Cavdar
(20), Eskisehir-Saricakaya (22), Yozgat-Sorgun (30) ve Bayburt-ispir (40)’dir. Kodlama
yapmayan tek kopyali bir fragman olan Cpnl-1’in 532 bireye ait 314 baz giftlik
konsensiis dizisi ¢oklu baz tekrarli ve indel pozisyonlar1 igeren olduk¢a polimorfik bir
bolge olarak gozlenmistir. Nikleotid dizileri arasinda 34 pozisyon parsimoni agisindan
bilgi verici olmak iizere toplam polimorfik pozisyon sayis1 S = 52 olup 27 adet indel
icermektedir. Indel pozisyonlar: degerlendirildigi zaman 8-10. pozisyonlar arasinda
ACT, 127-129. pozisyonlar arasinda TAT, 130-133 pozisyonlar arasinda TACT ya da
TAGT, 209. pozisyonda A, 217-218. pozisyonlarda AA, 219-221. pozisyonlar arasinda
CTT ve 257-266. pozisyonlar arasinda ise GAG, GAGA ya da GAGACAGAGA
degisimleri gozlenmistir (Sekil 3.5). Diziler arasindaki niikleotid ¢esitliligi 6 = 7,588
(baz basimna 0,02644 + 0,00367), baz basina niikleotid gesitliligi Pi = 0,00371 + 0,00034
ve ikili niikleotid farkliliklarinin ortalama sayis1 kK = 2,358 olarak belirlenmistir. Baz
basina niikleotid ¢esitliligini gosteren grafik incelendigi zaman niikleotid degisiminin
314 baz ciftlik fragmanin neredeyse tiimii agisindan degisken oldugu gozlenmistir

(Sekil 3.5).

Analiz edilen 532 nukleotid dizisi icerisinde haplotip ¢esitliligi yiiksek olup (Hq =
0,9445 + 0,005) 143 haplotip (H) bulunmustur. Bu haplotipler EK 3’te verilmis ve
haplotiplerin populasyonlarda dagilimlar1 ise EK 4’de gosterilmistir. Haplotiplerin
populasyonlarda dagilimlar1 degerlendirildiginde herhangi bir populasyon tarafindan
paylasilmayan, sadece ilgili populasyona 6zgiin haplotip sayis1 Hy = 103 (toplam
haplotiplerin % 72’s1), en az iki populasyon tarafindan paylasilan haplotip sayisi ise 40
(% 28) olarak gozlenmistir. Ozgiin haplotip sayis1 agisindan zengin olan C. parallelus
populasyonlari, toplam populasyonlarinin sadece %16,66 sinda tiim haplotiplerini en az
bir populasyonla paylagsmaktadir (Sekil 3.6). Bu populasyonlar arasinda Populasyon 4
(Konya-Beysehir), 7 (Van-Hakkari), 13 (Bitlis-Tatvan), 24 (Bolu-Kartalkaya), 36
(Malatya-Hekimhan) ve 41 (Erzurum-ispir) yer almaktadir. Populasyon 27 (Kirikkale-
Ankara) 16 haplotiple en yliksek sayida haplotip igeren populasyon olarak gozlenmistir.
Bu populasyonu 14 haplotiple Populasyon 23  (Bolu-Nallihan) takip
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Sekil 3.4 Amino asit dizisindeki degisken pozisyonlar (C. paralllelus populasyonlarinda
bulunan 90 mitokondri haplotip agisindan COI ve COIIl gen boélgesinin 434 amino asit
dizisi)
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etmistir. Populasyon 21 (Bursa-Keles) ise 6zgiin haplotip sayisinin en yiiksek oldugu
(dokuz haplotipin sekizi) populasyon olarak tespit edilmistir. Ayrica haplotiplerinin
timii 6zgiin olan populasyonlar arasinda Populasyon 18 (Kirklareli-Lileburgaz) ve 19
(Manisa-Gordes) yer almaktadir. Haplotip ¢esitliliginin en diisiik oranda (iki) gézlendigi
populasyonlar igerisinde Populasyon 13 (Bitlis-Tatvan), 28 (Corum-Alaca), 36

(Malatya-Hekimhan), 41 (Erzurum-ispir) ve 42 (Erzurum-Horasan) yer almustir.
Bulunma sikligi en yiiksek olan ilk iki haplotip sirasiyla Hap 1 ve Hap 3

haplotipleridir. Bu haplotiplerden Hap 1 populasyonlarin % 58,3’inde 93 bireyle,

Hap 3 ise populasyonlarin % 41,7’sinde 51 bireyle temsil edilmistir. Birey acisindan
bulunma siklig1 yiiksek (45 birey) olarak gbzlenen bir diger haplotip ise Hap 38’dir. Bu

haplotipin populasyonlarda bulunma sikligi ise % 13,9 oranindadir.

N Pi
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Sekil 3.5 Cpnl-1 gen bolgesi boyunca baz basina niikleotid ¢esitliligi (Pi)
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Sekil 3.6 C. paralllelus populasyonlarinin gekirdek DNA haplotip paylasimlarina gore
dagilim1 (@ Haplotiplerinin tiimiinii paylasan populasyonlar & Ozgiin haplotip iceren
populasyonlar)

C. parallelus populasyonlarinda her iki gen belirteci agisindan ayri ayri olmak
iizere haplotip cesitliliginin Anadolu biyocografik yapilanmalarina kars1 yayilislarini

test etmek amaciyla ii¢ farkli analiz gerceklestirilmistir.

Analiz 1. Anadolu Toridler, Anatolidler ve Pontidler olmak (izere i¢ ana parcaya
ayrilmigtir. Bu tektonik yapilanmada yer alan populasyonlar Sekil 3.7°de gosterilmistir.
Herbir kiimelemeye ait populasyon, birey ve haplotip bilgileri Tablo 2’de sunulmustur.
Analiz asamasinda her bir parcada yer alan populasyonlarin, bireylerin, haplotiplerin,
0zglin ve paylasilan haplotiplerin toplamdaki sayilarina yiizde oranlar1 hesaplanarak
Sekil 3.8’deki grafikler elde edilmistir. Mitokondri DNA belirteci bazinda
populasyonlarin ve bireylerin bulunma oranlar1 sirasiyla Pontidler, Toridler ve
Anatolidler iken, cekirdek DNA belirtecinde ise Toridler, Pontidler ve Anatolidler
seklindedir. Ancak populasyon ve birey sayisina oranla, en fazla haplotip ve 6zgiin
haplotip sayisina sahip kisim, mitokondri haplotipleri agisindan Toridler, Cpnl-1
haplotipleri agisindan ise Pontidler olarak tespit edilmistir. Her iki belirte¢ acisindan en
az sayida cesitlilik sergileyen kisim ise Anatolidler’dir. Paylasilan haplotipler temelinde
degerlendirildiginde biyocografik birimler arasinda paylasilan haplotiplerin biiyiik bir
kismmin mitokondri DNA agisindan Anatolidler (% 54,16, Tablo 2a), cekirdek DNA
acisindan ise Pontidler (%94,11, Tablo 2b) biriminde oldugu gézlenmistir.
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Sekil 3.7 Anadolu tektonik birimlerine gére C. parallelus populasyonlarinin yayilislar: (
Toridlerde yayilis sergileyen populasyonlar, % Anatolidlerde yayilis sergileyen
populasyonlar, @ Pontidlerde yayilis sergileyen populasyonlar)

Tablo 2. Anadolu tektonik birimlerine gore C. parallelus populasyonlarinin yayilislari,
populasyonlarin sayist (P), toplam birey sayist (N), haplotiplerin sayis1 (H),
6zgiin haplotip sayis1 (Hy) ve paylasilan haplotip sayist (Hg)

a) Mitokondri DNA belirteci temelinde

Toridler Anatolidler Pontidler
1,2,3,4,6,7,8,9, 20,28,29,30,31, 14,15,16,17,18,19, 21,22,

Populasyonlar 11,12,13,37,39 32, 34, 35, 42 23, 24, 25, 26, 27, 33, 40, 41, 43
P 13 9 17

N 183 131 271

H 51 24 39

Hu 40 11 25

Hs 11 13 14

b) Cpnl-1 belirteci bazinda

Toridler Anatolidler Pontidler

1,2,34,56,7,9,10, 28,29, 31, 32, 14,15, 18, 19, 21, 23,
Populasyonlar 11,12, 13, 36,37,39 34, 35, 38, 42 24,25, 26, 27, 33,41, 43

P 15 8 13
N 235 124 195
H 56 44 82
Hu 33 26 50
Hs 23 18 32
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Sekil 3.8 Anadolu tektonik birimlerine gore genetik ¢esitliligin dagilima.

Analiz 2: Bu analizde Anadolu Ege Anadolusu, Akdeniz Anadolusu, Dogu Anadolu,
Karadeniz Havzasi ve Orta Anadolu olmak iizere toplam bes biyocografik bolgeye
ayrilmistir (Sekil 3.9). Analize caligma alaninin Trakya parcasinda kalan populasyonlar
(14, 15, 16, 17, 18) dahil edilmemistir. Herbir kiimelemeye ait populasyon, birey ve
haplotip bilgileri Tablo 3’te sunulmustur. Analiz asamasinda her bir biyocografik
birimde yer alan populasyonlarin, bireylerin, haplotiplerin 0zgiin ve paylasilan
haplotiplerin toplam yayilis oriintiilerindeki sayilarina yiizde oranlar1 hesaplanarak Sekil

3.10’daki grafikler elde edilmistir. Mitokondri DNA belirteci bazinda haplotip ve 6zgiin
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haplotip ¢esitliligi en fazla Dogu Anadolu (43 haplotip ve 34 6zgiin haplotip) ve
Karadeniz Havzasi’nda (31 haplotip ve 15 6zgiin haplotip) gézlenmistir (Tablo 3a). Bu
bolgeler arasinda paylasilan haplotiplerin biiyiik bir ¢cogunlugu Karadeniz Havzasi’na
(% 94,11) aittir. Diger taraftan ¢ekirdek DNA belirteci bazinda birimlerdeki genetik
cesitlilik farkliliklar gostermistir (Tablo 3b). Populasyon ve birey sayisi agisindan
benzer iligki olmasina ragmen toplam haplotip ve 6zgiin haplotip ¢esitliligi en fazla
Karadeniz Havzasi’nda (52 haplotip ve 31 0zgiin haplotip) gozlenmistir. Paylasilan
haplotiplerin biiyiik bir ¢ogunlugu mitokondri DNA belirtecindekine benzer bir oriinti

ile Karadeniz Havzasi’na (% 75) aittir.

Sekil 3.9 Anadolu biyocografik birimlerine (Ciplak 2008) gore C. parallelus
populasyonlariin yayilislar1 (8 Ege Anadolusu’nda yayilis sergileyen populasyonlar,
@ Akdeniz Anadolusu’nda yayilis sergileyen populasyonlar, ® Dogu Anadolu’da
yayilig sergileyen populasyonlar, @ Karadeniz Havzasi’nda yayilis sergileyen
populasyonlar, @ Orta Anadolu’da yayilis sergileyen populasyonlar)
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Tablo 3. Bes ana biyocografik bolge bazinda Anadolu C. parallelus populasyonlarinin
yayilislari, populasyonlarin sayist (P), toplam birey sayisi (N), haplotiplerin
sayist (H), 6zgiin haplotip sayist (Hy) ve paylasilan haplotip sayisi (Hs)

a) COI-tRNAleu-COll belirteci bazinda

Ege Akdeniz  Dogu Karadeniz Orta
Anadolusu Anadolusu Anadolu Havzasi Anadolu

1,7,8,9,32, 23,24,25, 27,28,
6,19, 20, 2,3,4,11, 34,35, 37, 26, 33,40, 29, 30,

Populasyonlar 21, 22 12,13 39, 42 41, 43 31
P 5 6 10 8 5
N 75 90 125 135 88
H 14 21 43 31 15
Hu 4 13 34 15 4
Hs 10 8 9 16 11

b) Cpnl-1 belirteci bazinda

Ege Akdeniz  Dogu Karadeniz Orta
Anadolusu Anadolusu Anadolu Havzasi Anadolu

2,3,4,5, 1,7,9,32, 23,2425,
10, 11, 12, 34,35,36, 26,33,38, 27,28,

Populasyonlar 6,19,21 13 37,39,42 41,43 29, 31
P 3 8 10 8 4
N 40 125 132 138 60
H 26 39 30 52 27
Hu 20 21 19 31 12
Hs 6 18 11 21 15
100 - _
80 -
Ege Anadolusu
60 - i F = Akdeniz Anadolusu
40 - B | | ® Dogu Anadolu
b _= _ B ® Karadeniz Havzasi
il

a) COI-tRNAleu-COll belirteci bazinda
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b) Cpnl-1 belirteci bazinda

Sekil 3.10 Anadolu biyocografik birimlerine gore genetik cesitliligin dagilimu.

Analiz 3: Bu analizde Anadolu Diyagonali’nin dogusu ve batis1 olmak {izere Anadolu
iki ana biyocografik birime ayrilmistir (Sekil 3.11). Analize ¢aligma alaninin Trakya
parcasinda kalan populasyonlar (14, 15, 16, 17, 18) dahil edilmemistir. Herbir
kiimelemeye ait populasyon, birey ve haplotip bilgileri Tablo 4’te sunulmustur. Analiz
asamasinda diyagonalin dogu ve bati birimlerinde yer alan populasyonlarin, bireylerin,
haplotiplerin, 6zgiin haplotiplerin toplam yayilis Oriintiilerindeki sayilarina yiizde
oranlar1 hesaplanarak Sekil 3.12°deki grafikler elde edilmistir. Analiz kapsaminda
diyagonalin dogusunda yer alan populasyon ve birey sayisi batisina oranla yar1 yariya
daha az sayida iken, mitokondri DNA bazinda haplotip ve 6zgiin haplotip ¢esitliligi
dogu kisminda (55 haplotip, 46 6zgiin haplotip) bat1 kismindan (41 haplotip, 32 6zgiin
haplotip) daha fazla sayida gozlenmistir (Tablo 4a). Mitokondri DNA belirtecinde
gozlenen degerlerin tersine, ¢ekirdek DNA bazinda diyagonalin batisinda bariz bir

haplotip ¢esitliligi (106 haplotip, 95 6zgiin haplotip; Tablo 4b) dikkat cekmektedir.
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Sekil 3.11 Anadolu Diyagonali’ne gore C. parallelus populasyonlariin yayiliglari

batisinda

(Anadolu Diyagonali’'nin dogusunda @ ve

populasyonlar)

@ yayilis sergileyen

Tablo 4. Anadolu Diyagonali’nin dogu ve bati kisimlarinda C. parallelus
populasyonlarinin yayilislari, populasyonlarin sayisi (P), toplam birey sayisi
(N), haplotiplerin sayis1 (H), 6zgiin haplotip sayisi (Hy) ve paylasilan

haplotip sayisi (Hs)

a) COI-tRNAleu-COll belirteci bazinda

Populasyonlar

Anadolu Diyagonali'nin
Dogusu

Anadolu Diyagonali'nin
Batisi

7,8,9, 11,12, 13, 37, 39, 40,
41,42, 43

1,2,3,4,6,19, 20, 21, 22,
23, 24, 25, 26, 27, 28, 29, 30,
31,32,33,34,35

12
182

55
46
9

22
331

41
32
9
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b) Cpnl-1 belirteci bazinda

Anadolu Diyagonali'nin Anadolu Diyagonali'nin
Dogusu Batisi

1,2,3,4,5,6,19, 21, 23,
7,9,10,11, 12, 13, 37, 38, 39, 24, 25, 26, 27, 28, 29, 31, 32,

Populasyonlar 41, 42, 43 33, 34, 35, 36
P 12 21
N 190 305
H 34 106
Hu 23 95
Hs 11 11
7049 _ _
28 : ‘ —l Anadolu
il _ Diyagonali'nin
40 1~ — Dogusu
30 ® Anadolu
20 - Diyagonali'nin
10 - Batisi
0 .| . T . T . T ]
P N H HU
a) COI-tRNAleu-COll belirteci bazinda
90 -+ _ _
80 -
28 W = Anadolu
Diyagonali'nin
28 | Dogusu
30 1 [ 7 = Anadolu
20 - i | Diyagonali'nin
Batisi
N}
0 -~ T — — d
P N H HU

b) Cpnl-1 belirteci bazinda

Sekil 3.12 Anadolu Diyagonali’ne gore genetik cesitliligin dagilimi. C. parallelus
populasyonlarmin (P), toplam birey sayisinin (N), haplotiplerin sayisinin (H) ve 6zgiin
haplotip sayis1 (Hy) nin toplam sayilarina yiizdeleri
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Hem mitokondri hem de ¢ekirdek DNA acisindan populasyonlarin barindirdigi
genetik cesitlilik parametreleri (H, Pi, Hy) UGzerine enlem, boylam ve yukseklik gibi
cografik lokasyon parametrelerinin etkilerini degerlendirmek iizere regresyon analizleri
gergeklestirilmistir. Bu analizler sonucunda her iki belirte¢ acisindan da cografik
lokasyon parametrelerinin genetik cesitliklik iizerine benzer etkiler sergiledigi tespit
edilmistir. Enlemsel farklilasmanin populasyonlarin icerdikleri genetik ¢esitlilik iizerine
anlamli bir etkisi bulunamamistir [mitokondri DNA’s1 icin (p = 0,275), cekirdek DNA
icin (p = 0,537) Tablo 5a ve Tablo 6a]. Diger taraftan hem boylam hem de yiikseklik
gibi cografik parametrelerin her iki belirte¢ agisindan da populasyonlarda gdzlenen

genetik ¢esitlilik tizerine anlamli bir etkisi gozlenmistir (Tablo 5bc ve Tablo 6bc).

Tablo 5. Mitokondri DNA belirteci agisindan analiz edilen populasyonlardaki genetik
cesitlilik tizerine (H, Pi, Hy) enlem (a), boylam (b) ve yiiksekligin (c)
etkisini arastiran regresyon testleri. (p < 0,05)

a) Enlem

Kaynak df SS MS F degeri p-degeri
Regression 3 7,45092238 2,48364079 1,34702 |0,275
Residual 35 64,53277008 1,84379343

Total 38 71,98369246

b) Boylam

Kaynak df SS MS F degeri p-degeri
Regression 3 417,015904 139,005301 6,46056 |0,001
Residual 35 753,0586381 21,5159611

Total 38 1170,074542

c) Yukseklik

Kaynak df SS MS F degeri p-degeri
Regression 3 2051477,574 683825,858 3,17521 {0,036
Residual 35 7537722,17 215363,491

Total 38 9589199,744
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Tablo 6. Cekirdek DNA belirteci agisindan analiz edilen populasyonlardaki genetik
cesitlilik iizerine (H, Pi, Hy) enlem (a), boylam (b) ve yiiksekligin (¢) etkisini
arastiran regresyon testleri. (p < 0,05)

a) Enlem

Kaynak df SS MS F degeri  p-degeri
Regression 3 4,18745285 1,39581762 0,7381834 |0,537
Residual 32 60,5082198 1,89088187

Total 35 64,69567265

b) Boylam

Kaynak df SS MS F degeri p-degeri
Regression 3 357,1843881 119,061463 6,67095 |0,001
Residual 32 571,1273209 17,8477288

Total 35 928,311709

c) Yukseklik

Kaynak df SS MS F degeri p-degeri
Regression 3 3029645,37 1009881,79 5,51094 |0,004
Residual 32 5864009,38 183250,293

Total 35 8893654,75

3.3 Cografik Genetik Yapilanma

Populasyonlarin cografik yayilis oriintiileri ve populasyonlar arasi varyasyon orani
arasinda bir iliski bulunup bulunmadigin1 arastirmak {izere molekiiler varyansin
mekansal analizleri (SAMOVA) her iki belirteg i¢cin ayr1 ayrt yapilmistir. Analizlere
genetik farklilasma oranmi yiiksek olan Populasyon 42 (Erzurum-Horasan) dahil
edilmemistir. ilk olarak mitokondri DNA belirtecine gére C. parallelus
populasyonlarinda total genetik varyans oraninin maksimum diizeye ulastigi (dcr =
63,16; p = 0,000) gruplandirma sayist (K = 9) varyans degerleri ile birlikte Tablo 7’de
ve Sekil 3.13’te gosterilmistir. Populasyonlarin yayilislar1t genel olarak homojen

goriilmekle birlikte Anadolu’nun topografik yapisiyla da bir dereceye kadar baglantili
¢ikmustir.
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Tablo 7. Mitokondri DNA belirteci a¢isindan SAMOVA sonuglar1 (® istatistiklerinin
anlamlilik diizeyleri 1000 rastgele permiitasyon tarafindan tahmin edilmistir.

p < 0,05)
Varyasyonun Kaynag df SS % p- degeri
Varyasyon

Gruplar arasinda (Ocr) | 8 724,935 63,16 0.0000 £ 0.0000
Grup ici populasyonlar | 29 99,592 6,39 0.0000 + 0.0000
arasinda (Dsc)
Populasyonlar icinde | 541 | 440,901 30,45 0.0000 + 0.0000
(Ds7)
Toplam 578 | 1265,428 | 30,45

e - “9* 2t "e" o “3ge “43"

3 “t “11¢ “40° “26" H H

“q3 “gq”
“30"

Sekil 3.13 COI-tRNAleu-COIl belirteci agisindan SAMOVA sonuglar1 (Molekdler
varyansin en yiiksek diizeyde gozlemlendigi populasyon gruplari ve harita {izerinde

dagilimlart)

68



Cekirdek DNA  belirteci kullanilarak  gerceklestirilen SAMOVA analiz
sonuglarina gore C. parallelus populasyonlarinda total genetik varyans oraninin
maksimum duizeye ulastigi (Ocr = 35,08; p = 0,000) gruplandirma sayist (K = 6)
varyans degerleri ile birlikte Tablo 8’de sunulmus ve Sekil 3.14’te gosterilmistir.
Mitokondri yapilanmasinin tersine bu belirte¢ agisindan varyasyonun biiyiik bir kismi
gruplar arasindan ziyade populasyon i¢i varyasyondan (®sr = 52,23) kaynaklandigi
gozlenmistir. Populasyonlarin yayiliglar: genel olarak homojen goriilmekle birlikte bazi

izole populasyonlarin varligina isaret etmektedir.

Populasyonlar arasinda genetik farklilasma diizeylerinin belirlenebilmesi
amaciyla ikili Fsr ve Ogr indekslerinden yararlanilmistir. Mitokondri DNA belirteci
bazinda ikili Fsr degerleri populasyonlar arasinda genetik farklilasmanin bariz bir
bi¢imde yiiksek olduguna (toplam Fsr = 0,621) isaret etmistir (Tablo 9). Fsr degerleri -
0,08 ile 1,00 arasinda degiskenlik sergilemistir. Bu deger 39 populasyonun ikili
karsilagtirmalari, farklilagmanin 6zellikle Populasyon 42 (Erzurum-Horasan)’den
kaynaklandigin1 gostermistir. Populasyon 42 tiim diger populasyonlardan anlaml
derecede (p = 0,000) farklilagmaya sahiptir. Populasyonlar arasinda farklilasmanin en
yuksek (Fsr degeri = 1,00) olarak gézlendigi ikili populasyonlar arasinda Populasyon 32
(Kayseri-Sarkisla) ile 33 (Ordu-Akkus) ve Populasyon 11 (Mus-Tatvan) ile Populasyon
32 ve 33 sayilabilir. ikili Fsr degerinin en diisiik oldugu (Fsr = -0,08) populasyon cifti
ise Populasyon 2 (Nigde-Ulukisla) ile 3 (Antalya-Saklikent) olarak belirlenmistir.
Populasyonlar arasinda genetik farklilasmanin bir diger gostergesi olan Osr
populasyonlarda haplotiplerin bulunma sikliklarindan hareketle populasyonlar arasinda
ikili genetik farklilasma degerlerini belirleyen Fsr parametresinden farklilik
sergilemektedir. Osr degerinin belirlenmesinde haplotip sikliklarinin tersine niikleotid
diizeyinden hareket edilmekte ve bu nedenle 6zellikle akraba populasyonlar arasindaki
genetik farklilasmanin belirlenmesinde daha bilgi verici oldugu bilinmektedir. Bu
amacla populasyonlar arasi ikili Fsr degerlerinin yan1 sira Osr degerleri de
hesaplanmistir. C. parallelus populasyonlari arasinda genetik farklilagmanin Fgr
degerlerinin aksine daha diisiik olduguna isaret etmistir (Tablo 10). Osr degerleri -0,048
ile 1,000 arasinda degiskenlik sergilemistir. Populasyonlar arasindaki ikili farklilagsma

durumlar1 degerlendirildigi zaman Fsr degerlerinden elde edilen bulgulardan bazi
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sapmalar gostermistir. Ancak kendi igerisinde degiskenlik sergilese de Fsr degerlerine

benzer bir sekilde, genetik farklilasma 6zellikle Populasyon

Tablo 8. Cekirdek DNA belirteci agisindan SAMOVA sonuglar1 (@ istatistiklerinin
anlamlilik diizeyleri 1000 rastgele permiitasyon tarafindan tahmin edilmistir.

p <0,05)
Varyasyonun Kaynag df SS % p- degeri
Varyasyon

Gruplar arasinda (Oc1) | S 299.084 35,08 0.0000 + 0.0000
Grup ici populasyonlar | 29 264.141 12,68 0.0000 £ 0.0000
arasinda (dsc)
Populasyonlar icinde | 496 | 949.184 52,23 0.0000 + 0.0000
(Ds1)
Toplam 530 | 1512.409
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Sekil 3.14 Cekirdek DNA belirteci agisindan SAMOVA sonuglar1 (Molekiiler varyansin
en yliksek diizeyde gozlemlendigi populasyon gruplar1 ve harita iizerinde dagilimlar)
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11, 32 ve 33’ten kaynaklanmistir. Populasyon 33 (Ordu-Akkus) tim diger
populasyonlardan anlamli derecede (p = 0,000) farklilasmaya sahiptir. Populasyon 42
(Erzurum-Horasan)’nin diger populasyonlarla ikili karsilastirmalart degerlendirildigi
zaman genetik farklilasma diizeyi ¢ok yiiksek olmasa da Populasyon 1 ve 3 hari¢ tim
diger populasyonlarla anlamli derecede (p = 0,000) farklilagmaya sahip oldugu
gbozlenmistir. Populasyonlar arasinda farklilasmanin en yiiksek (Osr degeri = 1,00)
olarak gozlendigi ikili populasyonlar arasinda Populasyon 32 (Kayseri-Sarkisla) ile 33
(Ordu-Akkus) ve Populasyon 11 (Mus-Tatvan) ile Populasyon 32 ve 33 sayilabilir. Ikili
Osr degerinin en diisiik oldugu populasyon c¢iftleri ise Populasyon 3 (Antalya-Saklikent)
ile 4 (Konya-Beysehir) (6sr = -0,048), Populasyon 3 (Antalya-Saklikent) ile 24 (Bolu-
Kartalkaya) (0sr = -0,045) ve Populasyon 2 (Nigde-Ulukisla) ile 3 (Antalya-Saklikent)
(6st = -0,044) olarak belirlenmistir. Bu populasyonlar arasindaki istatistiksel agidan
anlamlilik sergilemeyen genetik farklilasma degerleri benzer sekilde ikili Fgsr

degerlerinde de gézlenmistir.
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Tablo 9. Populasyonlar arasinda genetik farklilasma diizeylerini gosteren mitokondri DNA bazli ikili Fsr degerleri [p = 0,000 (+)]

1
1
2 0,325
3 0,32
4 0,395
6 0,488
7 0,766
8 0,684
9 0,855
11 0,908
12 0,763
13 0,874
14 0,625
15 0,646
16 0,656
17 0,606
18 0,708
19 0,816
20 0,586
21 0,601
22 0,426
23 0,717
24 0,397
25 0,869
26 0,798
27 0,518
28 0,442
29 0,594
30 0,858
31 0,135
32 0,349
33 0,135
34 0,084
35 0,376
37 0,68
39 0,893
40 0,844
41 0,767
42 0,608
43 0,793
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-0,082
-0,007
0,061
0,664
0,541
0,635
0,708
0,583
0,652
0,218
0,23
0,231
0,188
0,292
0,585
0,225
0,221
0,054
0,325
-0,012
0,733
0,574
0,093
-0,007
0,160
0,611
0,545
0,191
0,590
0,525
-0,054
0,226
0,780
0,724
0,623
0,542
0,558

0,021
0,076
0,695
0,577
0,76

0,847
0,661
0,787
0,313
0,367
0,292
0,235
0,405
0,708
0,256
0,305
0,048
0,419
-0,03
0,813
0,688
0,161
0,031
0,282
0,753
0,584
0,200
0,676
0,542
0,028
0,319
0,850
0,785
0,685
0,518
0,673

0,023
0,659
0,551
0,527
0,556
0,559
0,523
0,141
0,187
0,129
0,148
0,154
0,494
0,209
0,176
0,070
0,195
0,118
0,662
0,502
0,155
0,031
0,138
0,477
0,548
0,299
0,558
0,544
-0,005
0,143
0,729
0,679
0,606
0,654
0,462
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0,629
0,683
0,626
0,636
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0,195
0,008
0,049
0,096
0,628
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0,125
0,103
0,759
0,610
0,099
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0,590
0,653
0,472
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0,044
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0,645
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Tablo 10. Populasyonlar arasinda genetik farklilasma diizeylerini gosteren mitokondri DNA bazli ikili Osr degerleri [p = 0,000 (+)]

1

0,072
0,035
0,073
0,107
0,252
0,067
0,278
0,544
0,093
0,437
0,103
0,192
0,169
0,312
0,174
0,169
0,250
0,165
0,129
0,267
0,071
0,232
0,157
0,110
0,078
0,132
0,442
0,069
0,444
0,244
0,211
0,049
0,259
0,306
0,153
0,087
0,078
0,197

2
+

-0,044
0,013
0,122
0,291
0,106
0,261
0,472
0,108
0,377
0,093
0,162
0,169
0,337
0,150
0,196
0,263
0,130
0,151
0,231
-0,020
0,264
0,147
0,121
0,051
0,075
0,382
0,296
0,139
0,583
0,536
-0,042
0,234
0,345
0,192
0,142
0,117
0,221

0,045
0,278
0,093
0,304
0,570
0,119
0,462
0,073
0,214
0,130
0,338
0,111
0,195
0,263
0,176
0,094
0,228
0,023
0,258
0,183
0,120
0,076
0,118
0,454
0,283
0,307
0,570
0,523
0,021
0,254
0,332
0,178
0,129
0,104
0,223

0,284
0,099
0,310
0,576
0,125
0,468
0,002
0,167
-0,011
0,144
0,001
0,201
0,194
0,142
0,020
0,135
0,076
0,264
0,189
0,102
0,030
0,111
0,460
0,289
0,576
0,576
0,529
0,061
0,062
0,338
0,184
0,135
0,110
0,229

~

+ 4+ + + +

0,195
0,441
0,708
0,257
0,600
0,267
0,355
0,333
0,476
0,337
0,333
0,413
0,329
0,292
0,430
0,290
0,395
0,320
0,285
0,266
0,316
0,606
0,420
0,708
0,708
0,660
0,246
0,422
0,470
0,316
0,266
0,241
0,360
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+ + + + + +

0,256
0,523
0,072
0,415
0,082
0,170
0,148
0,291
0,152
0,148
0,228
0,144
0,107
0,245
0,105
0,210
0,135
0,100
0,081
0,131
0,421
0,235
0,523
0,523
0,475
0,061
0,237
0,285
0,131
0,081
0,056
0,175

©

+ 4+ + + + + +

0,233
0,199
0,181
0,181
0,112
0,358
0,439
0,300
0,303
0,438
0,160
0,318
0,456
0,315
0,391
0,190
0,311
0,167
0,116
0,184
0,446
0,733
0,733
0,686
0,205
0,448
0,495
0,342
0,292
0,267
0,319

[
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o+ o+ o+

0,382
0,003
0,337
0,109
0,625
0,643
0,504
0,514
0,705
0,232
0,584
0,722
0,582
0,629
0,300
0,577
0,308
0,158
0,003
0,713
1,000
1,000
0,952
0,405
0,714
0,762
0,608
0,558
0,533
0,519

[
N

+ o+ + A+ +

+ o+ + + + +++ 5

+

0,253
0,061
0,517
0,549
0,410
0,418
0,597
0,167
0,476
0,614
0,474
0,527
0,227
0,469
0,228
0,100
-0,006
0,605
0,892
0,892
0,845
0,312
0,606
0,654
0,500
0,451
0,425
0,426

++++++ 4+ ++++ 8

0,173
0,213
0,147
0,213
0,216
0,038
0,159
0,310
0,195
0,303
0,092
0,134
0,013
-0,018
0,063
0,360
0,647
0,647
0,600
0,093
0,252
0,409
0,256
0,206
0,181
0,228

++++++ 0+ +
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0,113
-0,011
0,250
0,122
0,148
0,039
0,086
0,128
0,313
0,238
0,105
0,058
0,153
0,513
0,338
0,625
0,625
0,577
0,093
-0,014
0,387
0,233
0,183
0,158
0,277
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0,241
0,379
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0,340
0,208
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0,266
0,448
0,341
0,220
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0,245
0,554
0,480
0,768
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0,720
0,239
0,161
0,530
0,376
0,326
0,301
0,404
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0,240
0,204
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0,070
0,032
0,141
0,309
0,203
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0,066
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0,402
0,342
0,629
0,629
0,582
0,080
0,013
0,391
0,237
0,188
0,163
0,265
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0,330
0,203
0,209
0,347
0,207
0,306
0,133
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0,423
0,338
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0,625
0,577
0,126
0,339
0,387
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0,166
0,158
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0,262
0,078
0,239
0,244
0,393
0,318
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0,275
0,603
0,418
0,705
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0,658
0,202
0,222
0,467
0,313
0,264
0,238
0,358
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0,158
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0,286
0,112
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0,297
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0,056
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0,281
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0,194
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Mitokondri DNA belirtecine dayali populasyonlar arasinda gozlenen ikili Fsr ve Osr
farklilagsma diizeyleri temel bilesen analizleri sonuglarina da bazi farkliliklarla birlikte
yansimustir. 1kili Fsr degerleri kullanilarak gerceklestirilen temel bilesen analizine gore
bes farkli kiimelenme gozlenmistir (Sekil 3.15a). Temel bilesenlerin ilk iki ekseni (PC1 ve
PC2) toplam genetik varyasyonun % 58,63 linii aciga ¢ikarmistir. Temel bilesenlerin 1. ve
3. eksenlerin (PC1 ve PC3) agiga ¢ikardigi toplam varyasyon orani % 48,15; PC2 ve
PC3’iin sergiledigi toplam varyasyon oran1 ise % 40,38 olarak gdzlenmistir. ilk iki eksen
de gozlenen kiimelenmeler farkli renk isaretlemeleri ile hem grafik eksenleri hem de harita
Uzerinde gosterilmistir (Sekil 3.15ac). Kiimelenmelerden ilki kirmizi ile gosterilmis olup 1
(Adana-Develi), 31 (Sivas-Yildizeli), 32 (Kayseri-Sarkisla), 33 (Ordu-Akkus) ve 34
(Sivas-Serefiye) populasyonlarindan olusmaktadir. ikinci kiimelenme ise sar1 ile gosterilen
7 (Van-Hakkari), 8 (Hakkari-Semdinli), 39 (Erzincan-Tunceli) ve 42 (Erzurum-
Horasan)’den olusan populasyonlardir. Yesil renkle gosterilen kiimelenme ise 12 (Bing6l-
Karacabey), 19 (Manisa-Gordes), 25 (Cankiri-Cevkes), 26 (Bolu-Ankara), 40 (Bayburt-
Ispir), 41 (Erzurum-ispir) ve 43 (Ardahan-Posof) populasyonlar1 arasinda gozlenmistir.
Dordincli kimelenme ise mavi ile gosterilen 9 (Hakkari-Cukurca), 11 (Mus-Tatvan), 13
(Bitlis-Tatvan) ve 30 (Yozgat-Sorgun) populasyonlarindan olusmustur. Kalan tim diger
populasyonlar ise birlikte kiimelenmis ve siyah ile gdosterilmistir. Populasyon
kiimelenmelerinin harita iizerindeki dagilimlarina bakildiginda ise bazilarinin sadece
Anadolu Diyagonali’nin dogusunda, bazilar ise batisinda gozlendigi dikkat ¢ekmektedir
(Sekil 3.15c¢). Ozellikle siyah ve kirmizi ile gosterilen populasyonlar diyagonalin batisinda
gozlenirken; sar1 ile gosterilen populasyonlar ise dogusunda yer almistir. Diger taraftan
ikili Osr degerleri kullanilarak gergeklestirilen temel bilesen analizinde populasyonlar
arasinda gozlenen genetik farklililasma diizeyleri ikili Fsr degerlerinden diisiik oldugu
icin, bu kiimelenmeler bir dereceye kadar gozlenmistir (Sekil 3.15b). Temel bilesenlerin
ilk iki ekseni (PC1 ve PC2) toplam genetik varyasyonun % 58,88’ini aciga c¢ikarmistir.
Temel bilesenlerin 1. ve 3. eksenlerin (PC1 ve PC3) acgiga ¢ikardigi toplam varyasyon
orani % 50,65; 2. ve 3. eksenlerin (PC2 ve PC3) sergiledigi toplam varyasyon orani ise %
41,99 olarak gdzlenmistir. Ikili Fsr degerleri kullanilarak yapilan temel bilesen analizine
paralel olarak kirmizi ile gosterilen Populasyon 1, 31, 33, 34 ve mavi ile gosterilen
Populasyon 9, 11, 13, 30 birlikte kiimelenmistir (Sekil 3.15b). Kalan tiim diger
populasyonlar ise birlikte kiimelenmis ve siyah ile gosterilmistir. ikili Osr degerleri

acisindan anlamli derecede farklilagsma sergileyen Populasyon 32’inin farklilasma diizeyi

76



bu analize yansimamugstir. Ayrica her iki genetik farklilasma indeksine gore

gerceklestirilen temel bilesen analizlerinde gozlenen bu kiimelenmelere SAMOVA

sonuclarinda da rastlanmistir.
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¢) Kiimelenmelerin harita tizerinde dagilim1

Sekil 3.15 Mitokondri DNA belirteci bazli temel bilesen analizi a) ikili Fsr degerleri
kullanilarak b) Ikili Osr degerleri kullanilarak ¢) Kiimelenmelerin harita {izerinde dagilimi

Cekirdek DNA belirteci bazinda ikili Fsr degerleri mitokondri DNA belirtecinde
goOzlenen farklilagmaya oranla daha diisitk ancak 6nemli bir genetik farklilasmanin (toplam
Fsr = 0.334) varligina isaret etmistir (Tablo 11). Fsr degerleri -0,097 ile 0,928 arasinda
degiskenlik sergilemistir. 36 populasyonun ikili karsilastirmalari, farklilasmanin 6zellikle
Populasyon 11 (Mus-Tatvan)’den kaynaklandigin1 gostermistir. Populasyon 11 tiim diger
populasyonlardan anlamli derecede (p = 0,000) farklilagmaya sahiptir. Bu populasyona ek
olarak Populasyon 13 (Bitlis-Tatvan), Populasyon 28 (Corum-Alaca) ve Populasyon 33
(Ordu-Akkus) genetik farklilasma orani yiiksek oldugu gozlenen diger iki populasyondur.
Populasyonlar arasinda farklilasmanin en yliksek (Fsr degeri = 0,928) olarak gozlendigi
populasyon cifti Populasyon 13 (Bitlis-Tatvan) ile 28 (Corum-Alaca)’dir. ikili Fsr
degerinin en diisiik oldugu (Fsr = -0,097) populasyon cifti ise Populasyon 35 (Sivas-
Susehri) ile 36 (Malatya-Hekimhan) olarak belirlenmistir. Populasyonlar arasinda genetik
farklilasmanin bir diger gostergesi olan Osr degerleri de hesaplanmistir (Tablo 12). Osr
degerleri C. parallelus populasyonlar1 arasinda genetik farklilasmanin -0,041 ile 0,812
arasinda degiskenlik sergiledigine isaret etmistir. Populasyonlar arasindaki ikili
farklilasma durumlart degerlendirildigi zaman Fsr degerlerinden elde edilen bulgulardan
bazi sapmalar gostermistir. Genetik farklilasmanin ¢ogunlukla dogu populasyonlarindan
olmak (zere, 6zellikle Populasyon 7 (Van-Hakkari), 9 (Hakkari-Cukurca), 11 (Mus-
Tatvan), 12 (Bingol-Karacabey), 13 (Bitlis-Tatvan), 18 (Kuirklareli-Lileburgaz), 28
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(Corum-Alaca), 33 (Ordu-Akkus), 39 (Erzincan-Tunceli) ve 41 (Erzurum-ispir)’den
kaynaklandig1 gozlenmistir. Populasyon 7, 11, 18 ve 28 tiim diger populasyonlardan
anlamli derecede (p = 0,000) farklilagsmaya sahiptir. Populasyonlar arasinda farklilagsmanin
en yliksek olarak gozlendigi ikili populasyonlar arasinda Populasyon 28 ile Populasyon 7
(Bsr degeri = 0,812) ve 33 (Bsr degeri = 0,801) sayilabilir. Populasyonlar arasinda ikili
genetik farklilasma degerleri acisindan en az farklilagma gosteren, diger bir deyisle
farklilasma degerleri istatistiksel agidan anlamlilik sergilemeyen populasyonlar sirasiyla
Populasyon 1 (Adana-Develi), 5 (Karaman-Tavsanli) ve 14 (Edirne-Havsa)’tur. ikili 6sr
degerinin en diisiik oldugu populasyon ciftleri ise Populasyon 29 (Aksaray-Nevsehir) ile
43 (Ardahan-Posof) (6sr = -0,041), Populasyon 14 (Edirne-Havsa) ile 15 (Edirne-
Karaagag) (0sr = -0,035) ve Populayon 1 (Adana-Develi) ile 31 (Sivas-Yildizeli) (Osr = -
0,029) olarak belirlenmistir. Bu populasyonlar arasindaki istatistiksel agidan anlamlilik
sergilemeyen genetik farklilasma degerleri benzer sekilde ikili Fsr degerlerinde de

gozlenmistir.

Cekirdek DNA belirteci bazli populasyonlar arasinda goézlenen ikili Fsr ve Ogsr
farklilasma diizeyleri temel bilesen analizleri ile test edilmistir. ikili Fsr degerleri
kullanilarak gergeklestirilen temel bilesen analizine gore dort farkli kiimelenme
gozlenmistir (Sekil 3.16a). Temel bilesenlerin ilk iki ekseni (PC1 ve PC2) toplam genetik
varyasyonun % 54,68’ini agiga ¢ikarmistir. Temel bilesenlerin 1. ve 3. eksenlerin (PC1 ve
PC3) aci8a cikardigi toplam varyasyon orani % 49,31; PC2 ve PC3’iin sergiledigi toplam
varyasyon orani ise % 46,07 olarak gozlenmistir. Ilk iki eksen de gdzlenen kiimelenmeler
farkli renk isaretlemeleri ile hem grafik eksenleri hem de harita iizerinde gosterilmistir
(Sekil 3.16ac). Kiimelenmelerden ilki sar1 ile gosterilmis olup 7 (Van-Hakkari), 9
(Hakkari-Cukurca), 10 (Elazig-Maden), 11 (Mus-Tatvan), 12 (Bingol-Karacabey), 13
(Bitlis-Tatvan), 39 (Erzincan-Tunceli) ve 41 (Erzurum-Ispir) populasyonlarindan
olusmaktadir. Ikinci kiimelenme ise kirmizi ile gosterilen 1 (Adana-Develi), 2 (Nigde-
Ulukisla), 3 (Antalya-Saklikent), 5 (Karaman-Tavsanli), 19 (Manisa-Gordes), 29
(Aksaray-Nevsehir), 34 (Sivas-Serefiye), 35 (Sivas-Susehri), 36 (Malatya-Hekimhan), 38
(Erzincan-Kelkit) ve 43 (Ardahan-Posof) nolu populasyonlardir. Mavi renkle gosterilen
kiimelenme ise 33 (Ordu-Akkus) ve 42 (Erzurum-Horasan) nolu populasyonlar: arasinda
gozlenmistir. Kalan tiim diger populasyonlar ise birlikte kiimelenmis ve siyah ile

gosterilmistir. Populasyon kiimelenmelerinin harita iizerindeki dagilimlarina bakildiginda
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Tablo 11. Populasyonlar arasinda genetik farklilagma diizeylerini gosteren ¢ekirdek DNA bazli ikili Fsr degerleri [p = 0,000 (+)]

P O~NOOAWNPR

0,423
0,063
0,081
-0,014
0,199
0,587
0,189
0,171
0,242
0,425
0,472
0,059
0,229
0,327
0,215
0,113
0,089
0,145
0,038
0,115
0,028
0,195
0,019
-0,018
0,055
0,172
0,008
0,048
0,010
-0,009
-0,045
0,340
0,424
0,143
0,114

2
+

0,415
0,652
0,446
0,710
0,893
0,626
0,716
0,738
0,806
0,908
0,665
0,824
0,795
0,531
0,582
0,633
0,631
0,576
0,674
0,480
0,855
0,260
0,524
0,597
0,795
0,556
0,200
0,254
0,616
0,367
0,727
0,891
0,822
0,101

3

0,188
0,105
0,214
0,595
0,272
0,225
0,242
0,450
0,385
0,201
0,348
0,383
0,045
0,174
0,207
0,200
0,148
0,213
0,120
0,311
0,111
0,134
0,133
0,311
0,034
0,132
0,106
0,105
0,063
0,390
0,341
0,253
0,144

0,069
0,250
0,668
0,203
0,224
0,313
0,477
0,655
0,083
0,215
0,371
0,371
0,091
0,092
0,161
0,030
0,027
-0,02
0,177
0,121
0,048
0,130
0,146
0,185
0,226
0,203
0,104
0,086
0,367
0,604
0,137
0,346

0,253
0,629
0,214
0,219
0,316
0,471
0,571
0,080
0,252
0,392
0,251
0,140
0,095
0,162
0,048
0,126
-0,004
0,274
-0,002
-0,05
0,149
0,192
0,117
0,051
-0,026
0,082
-0,004
0,373
0,529
0,172
0,146

++++©@

0,672
0,269
0,125
0,169
0,494
0,510
0,243
0,376
0,390
0,353
0,258
0,189
0,179
0,141
0,269
0,224
0,321
0,320
0,264
0,257
0,329
0,179
0,371
0,418
0,163
0,195
0,405
0,449
0,299
0,460
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0,234
0,567
0,644
0,125
0,914
0,622
0,746
0,791
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0,590
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0,584
0,856
0,614
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0,617
0,722
0,636
0,657
0,784
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0,535
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0,894
0,754
0,794
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0,098
0,234
0,111
0,530
0,155
0,230
0,391
0,401
0,216
0,186
0,246
0,154
0,272
0,204
0,282
0,266
0,203
0,229
0,211
0,215
0,319
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0,006
0,496
0,150
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0,314
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0,209
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0,216
0,207
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0,217
0,473
0,233
0,468
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0,418
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Tablo 12. Populasyonlar arasinda genetik farklilasma diizeylerini gosteren ¢ekirdek DNA bazli ikili Osr degerleri [p = 0,000 (+)]
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0,221
0,067
0,032
-0,02
0,125
0,479
0,202
0,125
0,185
0,177
0,483
0,013
0,033
0,195
0,124
0,15
0,057
0,104
-0,002
0,205
0,043
0,509
0,042
-0,03
0,049
0,137
-0,01
0,006
-0,02
0,000
-0,03
0,307
0,343
0,08
0,044

0,385
0,381
0,238
0,38

0,746
0,417
0,381
0,454
0,429
0,726
0,342
0,448
0,438
0,367
0,393
0,364
0,369
0,396
0,448
0,353
0,752
0,133
0,296
0,315
0,735
0,278
0,178
0,043
0,355
0,223
0,554
0,586
0,643
0,099

0,033
0,029
0,064
0,435
0,157
0,055
0,153
0,127
0,425
0,047
0,066
0,137
0,065
0,092
0,026
0,057
0,052
0,142
0,013
0,451
0,064
0,073
0,06

0,267
0,028
0,061
0,167
0,046
0,08

0,252
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bazilarinin Anadolu Diyagonali’nin sadece dogusunda, bazilarinin ise batisinda yayilis
oriintiisiine sahip oldugu gozlenmistir. Ozellikle sar1 ile gosterilen populasyonlar
diyagonalin dogusunda yayilis sergilerken; kimizi ve siyah ile gosterilen populasyonlar ise
batisinda bir Oriintiilenmeye sahiplerdir. Diger taraftan ikili Osr degerleri kullanilarak
gerceklestirilen temel bilesen analizinde populasyonlar arasinda gozlenen genetik
farklililagsma diizeyleri ikili Fsr degerlerinden diisiik oldugu igin, bu oriintii bir dereceye
kadar gozlenmistir (Sekil 3.16b). Temel bilesenlerin ilk iki ekseni (PC1 ve PC2) toplam
genetik varyasyonun % 52,44’iinii agiga ¢ikarmistir. Temel bilesenlerin 1. ve 3. eksenlerin
(PC1 ve PC3) aciga ¢ikardigi toplam varyasyon orant % 50,30; 2. ve 3. eksenlerin (PC2 ve
PC3) sergiledigi toplam varyasyon orami ise % 37,98 olarak gozlenmistir. ikili Fsr
degerleri kullanilarak yapilan temel bilesen analizine paralel olarak sari ile gosterilen
Populasyon 7, 9, 10, 12, 39 ve mavi ile gosterilen Populasyon 33, 42 birlikte
kiimelenmistir (Sekil 3.16bc). Kalan tiim diger populasyonlar ise birlikte kiimelenmis ve
siyah ile gosterilmistir. Kirmizi renkle gosterilen yayilis Oriintiisiiniin bu analizde
kayboldugu gozlenmistir. Her iki genetik farklilasma indeksine gore gerceklestirilen temel

bilesen analizlerinde gbézlenen bu kiimelenmelerin bazilarina SAMOVA sonuglarinda da

rastlanmistir.
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¢) Kiimelenmelerin harita tizerinde dagilimi

Sekil 3.16 Cekirdek DNA belirteci bazli temel bilesen analizi a) Ikili Fsr degerleri
kullanilarak b) Ikili Ost degerleri kullanilarak c) Kiimelenmelerin harita iizerinde dagilim1

C. parallelus populasyonlarinda genetik yapilanmanin olusumunda gen akisi ve
genetik stiriiklenmenin gorece onemi ve bu iliskiden herhangi bir sapma olup olmadig:
populasyonlarin genetik uzakliklarina karsin cografik uzakliklarinin regresyonuyla test
edilmistir (Hutchison ve Templeton 1999). Her iki gen bolgesi icin ikili Fsr ve Osr
degerlerinin  analiz edilmesi sonucunda, toplamda dort farkli Mantel testi

gergeklestirilmistir (Sekil 3.17). Populasyonlarin yayilis araliklarinda cografik uzaklikla
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mitokondri DNA belirtecine dayali ikili Fsr degerleri arasinda anlamli bir korelasyon
gbzlenmistir (R2 = 0,041; p = 0,002; Sekil 3.17a). Ancak bu iligki ikili 6sr degerleri
acisindan gozlenememistir (R? = 5E-05; p = 0,472; Sekil 3.17a). Cekirdek DNA belirtecine
dayali ikili Fsr degerlerinin cografik uzaklikla iliskisinin regresyonunda ise mitokondri
DNA belirtecine benzer bir sekilde giiglii bir baglant1 ¢ikmistir (R2 =0,09; p = 0,001; Sekil
3.17b). Bu iliskinin ikili Osr degerleri agisindan analizinde ise farklilasmanin daha az
diizeyde ama istatistiksel agidan anlamlilik sergiledigi gézlenmistir (R2 =0,023; p =0,037;
Sekil 3.17b).
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a) Mitokondri DNA belirteci bazli ikili Fsr ve Osr degerlerine karsin ¢ografik uzaklik
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b) Cekirdek DNA belirteci bazli iKili Fsr ve 0sr degerlerine karsin gografik uzaklik

Sekil 3.17 Genetik uzaklik ve cografik uzaklik arasindaki iliski @) Mitokondri DNA
belirteci bazli ikili Fsr ve Osr degerlerine karsin ¢ografik uzaklik b) Cekirdek DNA
belirteci bazli iKili Fsr ve Osr degerlerine karsin ¢ografik uzaklik

Baz1 biyocografik oriintiiler ve bu oriintiilerdeki genetik yapilanmaya bagli olarak
aciga ¢ikan varyasyon oranlarinin arastirilmasi  amaciyla AMOVA  analizleri
gerceklestirilmistir. ilk analizde Toridler, Anatolidler ve Pontidler olmak iizere ii¢ gruba
ayrilmig olan Anadolu tektonik yapilanmasinin genetik farklilasma {izerine etkisi
arastirtlmistir (Tablo 13 ala2). Genetik varyasyonun gruplar arasinda paylasimi her iki
DNA belirteci agisindan da oldukca diisiik ancak istatistiksel agidan anlamli bulunmustur
(mtDNA icin % 4,92; p = 0,0391 / cekirdek DNA igin % 3,23; p =0,0322). Genetik
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varyasyonun bilyiik bir kism1 mitokondri DNA belirteci agisindan grup i¢i populasyonlar
arasinda (Fsc = % 57,82; p = 0,0000), cekirdek DNA belirtecinde ise populasyon iginde
(Fst = % 65,80; p = 0,0000) gozlenmistir. Ancak belirte¢ler arasinda gozlenen bu
farkliligin populasyon ve birey sayilarindaki farkliliktan kaynaklanma ihtimalinin yiiksek
olacag! diisiiniilmektedir. Anadolu’nun bes ana biyocografik bolge bazinda test edildigi
ikinci analizde ise genetik varyasyonun gruplar arasinda paylasimi her iki DNA belirteci
acisindan istatistiksel olarak anlamlilik sergilememistir (mtDNA igin p = 0,1329; cekirdek
DNA icin p = 0,2864; Tablo 13 b1b2). Benzer bir durum ise populasyon ici bireyler
arasinda gozlenmistir (mtDNA i¢in % 36,07; p = 0,0000 / ¢ekirdek DNA igin % 67,06; p
=0,2864). Anadolu Diyagonali’nin dogu ve bat1 olmak iizere iki parcaya ayrilarak genetik
OrUntiilenme iizerine etkisinin test edildigi {i¢iincli analizde bu yapilanmanin
populasyonlarin genetik yapisi iizerine onemli bir etkisi oldugu gozlenmistir. Diger
biyocografik yapilanmalarin aksine varyasyon orani gruplar arasinda yiiksektir (mtDNA
icin % 21,98; p = 0,0000 / gekirdek DNA i¢in % 10,27; p = 0,0000; Tablo 13 clc2).
Simdiye kadar degerlendirilen ilk ii¢ analizin tiimiinde genetik varyasyonun biiylik bir
kisminin ya grup i¢i populasyonlar arasindaki ya da populasyon i¢i bireyler arasindaki
farklilardan tiirevlendigi dikkat ¢ekmektedir. Temel bilesen analizlerinde aciga c¢ikan
kiimelenmelerde molekiiler varyasyonun paylagimi her ii¢ varyasyon kaynagi acisindan da
anlamlilik sergilemistir (p = 0,0000; Tablo 13 d1d2). Mitokondri DNA belirteci agisindan
aciga ¢ikan 5 grup arasindaki varyasyon oran1 Fcr = % 45,78; grup ici populasyonlar
arasinda ise Fsc = % 21,04’tlir. Cekirdek DNA belirtecinde ise varyasyon oraninin biiyiik
bir kisminin gruplar arasindan (Fct = % 17,65) ziyade, populasyon i¢inde paylasildigt (Fsr
= % 63,82) dikkat ¢cekmistir. Bu analizlere ek olarak gergeklestirilen son analizde ise C.
parallelus populasyonlarinin homojen bir yayilis Oriintiisiine sahip olup olmadigi test
edilmistir. Populasyonlarin yapilanma oriintiileri 6zellikle mitokondri DNA’s1 olmak (izere
her iki gen bolgesi i¢in de bir genetik yapilanmaya isaret etmektedir. Mitokondri DNA
belirteci agisindan populasyonlar arasindaki farkliliktan tiirevlenen genetik varyasyon
oraninin (% 62,1) populasyon i¢indeki farkliliklardan (%37,9) daha yiiksek oldugu
gozlenmistir. Ancak ¢ekirdek DNA belirteci tam tersi bir sonu¢ vermistir. Populasyonlar

arasinda gozlenen varyasyon orani (% 33,64) populasyon i¢i farkliliklardan daha diistiktiir

(% 66,54).
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Tablo 13. AMOVA sonuglari

al) Anadolu tektonik birimlerine gére molekiiler varyasyonun paylagimi (Mitokondri

DNA belirtecine dayali)
Toridler Anatolidler Pontidler
14, 15, 16, 17, 18, 19, 21, 22,
1,2,3,4,6,7,8,9, 20, 28, 29, 30, 23, 24, 25, 26, 27, 33, 40, 41,

Populasyonlar

11, 12,13, 37, 39

31, 32, 34, 35,42 43

AMOVA
sonuclari

a2) Anadolu tektonik birimlerine gore molekiiler varyasyonun paylasimi (Cekirdek DNA
belirtecine dayali)

Varyasyonun df SS % p degeri
Kaynag Varyasyon

Gruplar 2 97,860 4,92 0,0391 +
arasinda (Fcr) 0,0061
Grup ici 36 832,676 57,82 0,0000
populasyonlar 0,0000
arasinda (Fgc)

Populasyonlar 546 523,934 37,26 0,0000 +
icinde (Fsr) 0,0000
Toplam 584 1454,47

Toridler Anatolidler Pontidler
1,2,3,4,56,7,9, 10, 28,29,31,32, 14,15,18,19, 21, 23, 24, 25,
Populasyonlar 11, 12, 13, 36, 37, 39 34,35,38,42  26,27,33,41,43
AMOVA
sonuclari
Varyasyonun df SS % p degeri
Kaynag Varyasyon
Gruplar arasinda 2 64,641 3,23 0,0322 +
(Fer) 0,0048
Grup ici 33 501,729 30,97 0,0000
populasyonlar 0,0000
arasinda (Fg)
Populasyonlar 500 955,384 65,80 0,0000 %
icinde (Fsr) 0,0000
Toplam 535 1521,75
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b1l) Bes ana biyocografik bdlge bazinda molekiiler varyasyonun paylagimi (Mitokondri
DNA belirtecine dayali)

Ege Akdeniz Karadeniz Orta
Anadolusu Anadolusu Dogu Anadolu  Havzasi Anadolu
6, 19, 20, 21, 2,3,4,11, 1,7,8,9,32,34, 23,24,25,26, 27,28, 29,
Populasyonlar 22 12,13 35, 37, 39, 42 33,40,41,43 30,31
AMOVA
sonuclari
Varyasyonun df SS % p degeri
Kaynag Varyasyon
Gruplar 4 154,947 3,64 0,1329 +
arasinda (Fcr) 0,0103
Grup ici 29 745,192 60,29 0,0000
populasyonlar 0,0000
arasinda (F)
Populasyonlar 479 477,146 36,07 0,0000 +
icinde (Fsr) 0,0000
Toplam 512 1377,29

b2) Bes ana biyocografik bolge bazinda molekiiler varyasyonun paylasimi (Cekirdek DNA
belirtecine dayali)

Ege Akdeniz Karadeniz Orta
Anadolusu Anadolusu Dogu Anadolu  Havzasi Anadolu
2,3,4,5/10, 1,7,9, 32,34, 23, 24, 25, 26, 27, 28,
Populasyonlar 6, 19, 21 11,12,13 35, 36,37, 39,42 33,38,41,43 29,31
AMOVA
sonuclari
Varyasyonun df SS % p degeri
Kaynag Varyasyon
Gruplar arasinda 4 80,544 1,16 0,2864
(Fer) 0,0140
Grup ici 28 442,946 31,78  0,0000 +
populasyonlar 0,0000
arasinda (F)
Populasyonlar 462 911,219 67,06  0,0000 +
icinde (Fsr) 0,0000
Toplam 494 1434,71
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cl) Anadolu Diyagonali’ne bagli molekiiler varyasyonun paylasimi (Mitokondri DNA
belirtecine dayali)
Anadolu Diyagonali'nin Anadolu Diyagonali'nin
Dogusu Batisi
1,2,3,4,6,19, 20, 21, 22, 23,
7,8,9,11,12,13,37,39,40, 24,25, 26, 27, 28, 29, 30, 31,
Populasyonlar 41, 42, 43 32,33, 34,35
AMOVA
sonuclari
Varyasyonun df SS % p degeri
Kaynag Varyasyon
Gruplar arasinda 1 184,865 21,98 0,0000 =
(Fer) 0,0000
Grup ici 32 715,273 4591  0,0000 £
populasyonlar 0,0000
arasinda (Fg)
Populasyonlar 479 477,146 32,11 0,0000 +
icinde (Fsr) 0,0000
Toplam 512 1377,29

c2) Anadolu Diyagonali’ne bagli molekiiler varyasyonun paylasimi (Cekirdek DNA

belirtecine dayali)

Anadolu Diyagonali'nin Dogusu

Anadolu Diyagonali'nin Batisi

7,9, 10, 11, 12, 13, 37, 38, 39, 41,

1,2,3,4,5, 6,19, 21, 23, 24, 25,

26, 27, 28, 29, 31, 32, 33, 34, 35,

Populasyonlar 42,43 36

AMOVA

sonuclari
Varyasyonun df SS % p degeri
Kaynag Varyasyon
Gruplar arasinda 1 90,040 10,27 0,0000 +
(Fen) 0,0000
Grup ici 31 433,450 26,04 0,0000 +
populasyonlar 0,0000
arasinda (Fgc)
Populasyonlar 462 911,219 63,69 0,0000 +
icinde (Fsr) 0,0000
Toplam 494 1434,71
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d1l) Temel bilesen analizleri sonucunda gozlenen 5 kiimelenme arasinda molekiiler

varyasyonun paylasimi (Mitokondri DNA belirtecine dayali)

Kirmizi Zon Sari Zon Yesil Zon Mavi Zon Siyah Zon
2,3,4,6, 14, 15, 16,
1,31,32,33, 7,8,39, 12,19,25,26, 9, 11,13, 17,18, 20,21, 22,23,

Populasyonlar 34 42 40, 41, 43 30 24, 27, 28, 29, 35, 37

AMOVA

sonuclari
Varyasyonun df SS % p degeri
Kaynag Varyasyon
Gruplar 4 591,743 45,78 0,0000
arasinda (Fcr) 0,0000
Grup ici 34 338,792 21,04 0,0000
populasyonlar 0,0000
arasinda (Fg)
Populasyonlar 546 523,934 33,17 0,0000 +
icinde (Fsr) 0,0000
Toplam 584 1454,47

d2) Temel bilesen analizleri sonucunda gozlenen 5 kiimelenme arasinda molekiiler

varyasyonun paylasimi (Cekirdek DNA belirtecine dayali)

Sar1 Zon Kirmizi Zon Mavi Zon  Siyah Zon
1,2,3,5,19, 4,6, 14,15, 18,
7,9, 10, 11, 29, 34, 35, 36, 21, 23, 24, 25, 26,
Populasyonlar 12, 13,39,41 38, 43 33, 42 27,28, 31, 32,37
AMOVA
sonuclari
Varyasyonun df SS % p degeri
Kaynag Varyasyon
Gruplar 3 219,917 17,65 0,0000 =+
arasinda (Fcr) 0,0000
Grup ici 29 303,573 18,53 0,0000 =+
populasyonlar 0,0000
arasinda (F)
Populasyonlar 462 911,219 63,82 0,0000 =+
icinde (Fsr) 0,0000
Toplam 494 1434,71
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el) Kiimeleme yapmaksizin tiim ¢aligma araligi boyunca populasyonlar arasinda molekiiler

varyasyonun paylasimi (Mitokondri DNA belirtecine dayali)

AMOVA

sonuclari
Varyasyonun df SS % p degeri
Kaynag Varyasyon
Populasyonlar 38 930,536 62,1 0,0000 +
arasinda 0,0000
Populasyonlar 546 523,934 37,9 0,0000 +
icinde 0,0000
Toplam 584 1454,47

€2) Kiimeleme yapmaksizin tiim galisma aralig1 boyunca populasyonlar arasinda molekiiler

varyasyonun paylasimi (Cekirdek DNA belirtecine dayali)

AMOVA

sonuclari
Varyasyonun df SS % p degeri
Kaynag Varyasyon
Populasyonlar 35 566,370 33,46 0,0000 +
arasinda 0,0000
Populasyonlar 500 955,384 66,54 0,0000 +
icinde 0,0000
Toplam 535 1521,75

3.4 Filogeni ve Filocografya
3.4.1 Filogenetik Analizler

Maksimum olasilik haritalama yontemi eskenar {iggen alanini yedi bolgeye ayirmaktadir
(Sekil 3.18a). Koselerde yer alan ti¢ ikizkenar yamuk (Bolge 1, 2 ve 3) tam olarak
dikotomik agaclar1 destekleyen bolgeleri sunmaktadir. Yanlarda yer alan {i¢ dikdortgen
(Bolge 4, 5 ve 6) iki aga¢ arasinda verilecek olan kararin net olmadigi bolgeleri
sunmaktadir. Uggenin merkezi (BOlge 7) ise tiim agaglarin esit olarak desteklendigi
bolgeye denk gelmektedir. Biyolojik agidan degerlendirildigi zaman ikizkenar yamuklara
ait olan bolgeler tiimiiyle ¢oziinmiis agac topolojilerinin, licgenin merkezinde yer alan
bolge yildiz benzeri (star-like) filogenilerin ve dikdortgenlerin olusturdugu bolge ise
sebeke benzeri (network-like) filogeninin yiizdesine isaret etmektedir. Y1ldiz benzeri ya da

sebeke benzeri bolgelerdeki noktalarin %20-%30’undan daha fazlasini gosteren bir olasilik
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haritalama analizi kullanilan DNA verisinin filogenetik ¢ikarsama icin giivenilir

olmadigini 6nermektedir (Schmidt 2009).

Her iki DNA veri seti icin gamma dagilimli oran varyasyonlu GTR niikleotid yer
degisim modeli ve degisken olmayan pozisyonlarin oranmnin tahmin edilmesini Oneren
model se¢ilmistir. Rastgele se¢imli 20 000 dortlii kullanim segeneginin yani sira parametre
tahminlerinde ise yaklasik secenegine bagvurulmustur. Niikleotidlerin bulunma ve degisim
sikliklart i¢in veri setinden segcme parametresi kullanilmigtir. Bu yonteme bagvurularak
gerceklestirilen analiz sonuglart Sekil 3.18b ve c¢’de sunulmustur. Mitokondri DNA veri
setinde tam olarak ¢6ziinmiis aga¢ benzeri sinyale sahip bolgeler % 77,6 oranla temsil
edilirken, yildiz ya da sebeke benzeri filogeniyi oneren bolgelerin toplam miktar1 ise %
22,4’¢ denk gelmistir (Sekil 3.18b). Bu oranlar cekirdek DNA veri seti igin
degerlendirilecek olursa, dikotomik agaclar1 destekleyen bolgelerin toplam miktar1 % 65
ile daha diisiik, yildiz ya da sebeke benzeri filogeniyi 6neren bdlgelerin toplam miktart %

35 ile daha yuksek oranda gozlenmistir (Sekil 3.18c).
3.4.1.1 Uzakhk Analizleri

Mitokondri DNA belirtici kullanilarak gergeklestirilen NJ dendogrami C. parallelus
populasyonlarinda alt1 farkli kiimelenmeye isaret etmistir (Sekil 3.19). Bu kimelenmelerde
ilk gozlenen bulgu Anadolu Diyagonali’nin dogusunda yer alan populasyonlarin genel
olarak ayr1 bir kiimelenme olusturmasidir. Bati populasyonlar1 ise iki farkli kiimelenme
gostermis olup bu kiimelenmelerden kirmizi ile gosterilen grupta Trakya populasyonlarinin
yer almadigi saptanmigtir. Diyagonalin batisinda yer alan kiimelenmelerde birer dogu
populasyonu olan Populasyon 12 (Bing6l-Karacabey), 40 (Bayburt-ispir), 41 (Erzurum-
Ispir) ve 43 (Ardahan-Posof) bulunmustur. Ayn1 zamanda Populasyon 42 (Erzurum-
Horasan) 3 haplotipi ile en dista yer almis olup, tim diger populasyonlardan ayri bir
kiimelenme olusturmustur. Bu kiimelenme % 100 desteklenmistir. Dendogramda gézlenen
bir diger bulgu ise bazi dogu populasyonlart disinda (Erzurum-Horasan, Hakkari-Cukurca
ve Bitlis-Tatvan) kalan tiim diger populasyonlarin bootstrap degerlerinin oldukga diisiik

g6zlenmesidir.

Cpnl-1 haplotipleri arasinda genetik uzaklik veri matrisine dayandirilarak olusturulan
NJ dendograminda ise Anadolu topografyasinda dogrudan bir kiimelenme gozlenememistir
(Sekil 3.20). Bu dendogramda kirmizi, mavi, sari ve siyah olmak iizere dort farkli

kiimelenme gosterilmekle birlikte istatistiksel acidan bir anlamlilik ifade etmemektedir.
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Ancak giivenilirlik degerleri ¢ok diisiik olmakla birlikte baz1 dogu populasyonlarini temsil
eden haplotiplerin ayr1 bir grup olusturmasi (sari1 ile gosterilen grup ) dikkat cekmektedir.
Haplotiplerin dagilimlarinin glivenirlik degerleri ¢ok diislik bir aralikta yer almistir. NJ
dendograminda gozlenen bu durumun oOzellikle kodlama yapmayan, tekrarli bir gen

fragmani olan Cpnl-1 belirtecinin dogasindan kaynaklandigi diistiniilmektedir.

3 5 2

a) Eskenar iiggende farkli evrimsel hikayeleri destekleyen yedi ana bolge

%26,1 %214
%2,0 %2,1 %35,1 %5,3
%16,4 %19,5
%25,5 %2,0 %26,0 %21,9 %sS,2 %21,7
b) Mitokondri DNA veri seti c) Cekirdek DNA veri seti

Sekil 3.18 Olasilik haritalama analizi a) Eskenar tliggende farkli evrimsel hikayeleri
destekleyen yedi ana boélge b) Mitokondri DNA veri seti ¢) Cekirdek DNA veri seti.
Numaralar (1-7) metinde aciklanan bolgeleri gostermektedir. Bolgelerde verilen yiizde
degerleri tiimiiyle ¢oziilmiis (koseler, 1-3), kismen ¢oziilmiis (kenarlar boyunca,4-6) ve
tiimiiyle ¢oziilmemis dortliilerin (merkez, 7) oranin1 gostermektedir.

Populasyonlar arasinda genetik farklilasma degerlerinin gorsel olarak sunulmasi
amaclanarak Fitch Margoliash modeli kullanilarak Fsr degerlerinden (istatistiksel agidan
anlamlilik sergilemeyenler de dahil) insa edilen fenogramlar Sekil 3.21 ve 22’de
sunulmustur. Bu fenogramlar bir soy-hattina isaret etmemekte ve populasyonlar arasinda
bir akrabalik iliskisi hakkinda da bilgi vermektedir. Mitokondri veri setinden olusturulan

fenogramda bazi populasyon gegislerinin olmasiyla birlikte Anadolu Diyagonali’nin
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dogusunda yer alan populasyonlarda bir yapilanma mevcuttur. Ayrica bu populasyonlar
icerisinden Erzincan-Tunceli, Erzurum-Horasan, Van-Hakkari ve Hakkari-Semdinli
populasyonlar1 diger tiim populasyonlardan ayrilmaktadir. Diger bir kiimelenme ise Sivas-
Yildizeli, Sivas-Serefiye ve Ordu-Akkus populasyonlari arasinda gézlenmistir (Sekil 3.21).
Anatalya-Saklikent, Nigde-Ulukisla, Bolu-Kartalkaya populasyonlari ile Adana-Develi,
Sivas-Susehri, Corum Alaca ve Kayseri-Sarkigla populasyonlart olmak iizere iki farkli
kiimelenme ile birlikte, toplamda Orta ve Giiney Anadolu gecis zonlarina isaret eden bir
yapilanma sergilemistir. Cekirdek DNA veri setinden olusturulan fenogram benzer bir
sekilde dogu bati ayrimina isaret etmekle birlikte Erzurum-Horasan populasyonun bati ve
ozellikle de Trakya populasyonlar1 arasinda yer almasi dikkat c¢ekmistir. Dogu
yapilanmasinda Erzincan-Tunceli, Bingdl-Karacabey, Hakkari-Cukurca ve Van-Hakkari
populasyonlar1 ile Elazig-Maden, Mus-Tatvan, Erzurum-ispir ve Bitlis-Tatvan
populasyonlart olmak iizere iki ayr1 yapilanma yer almigtir (Sekil 3.22). Populasyonlarin
mitokondri ikili Fsr degerlerinde gozlenen Orta ve Gliney Anadolu yapilanmasina benzer
ve Ozelde daha genis bir yelpazeyi kapsayan bir Kuzeydogu, Orta ve Gilineybati Anadolu

gecis zonu ¢ekirdek DNA veri setinden insa edilen bu fenogramda da gozlenmistir.
3.4.1.2 Maksimum Olasilik Analizleri

Filogeni tahmini icin Felsenstein (1973) ve Farris (1973) tarafindan gelistirilen bir
yontemdir. Bu yontemin 6n kabulune gore evrimsel degismeler yani her bir karakterin
diger bir duruma degismesinin ya da yeni bir karakterin agiga g¢ikmasinin belirli bir
olasilig1 bulunmaktadir. Ozellikle DNA dizi verisine dayali filogeni tahminlerinde oldukga
kullanigh bir yontemdir. En hizli ve oldukga giivenilir bir dizi verisine dayali filogeni
programlarindan olan RAXML kullanilarak insa edilen ML agaglarinda mitokondri DNA
verisi Erzurum-Horasan populasyonunu tiim diger populasyonlardan aymrmistir (Sekil
3.23). Ayn1 zamanda NJ dendogramina ve Fitch fenogramina benzer bir sekilde Anadolu
populasyonlar1 agisindan bir dogu bati Oriintiillenmesine igaret etmistir. Ancak cekirdek
DNA verisi kullanilarak insa edilen ML agacinda bu oriintliniin kayboldugu gézlenmistir
(Sekil 3.24). Oriintiiniin kayboldugunu gosterebilmek icin mitokondri haplotiplerinde

gozlenen yapilanmalar isaret eden renkler (Sekil 3.24), bu agac tizerinde de gosterilmistir.
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Sekil 3.19 Mitokondri haplotipleri arasinda Komsu Baglama (NJ) dendogrami (Genetik uzaklik veri
matrisine dayali K2-P modeli ile olusturulmustur.)
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Sekil 3.20 Cpnl-1 haplotipleri arasinda Komsu Baglama (NJ) dendogrami (Genetik uzaklik veri
matrisine dayali K2-P modeli ile olugturulmustur.)




Siv.Sus
Mal. Arg
Ada.Dev
Nig.Ulu
Ant.Sak
Kon.Bey
Cor.Ala

Bol Kar

Kiit.Cav
| | Esk.Sar
Kir. Ank

| Kirk.Pin
Hak.Cuk

Hak.Sem
Van.Hak
Aty Keg
Tek.Lul
L Bol.Nal
Kirk.Liil

| Bur.Kel

Ard.Pos
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Kay.Sar

EdiKar
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| Yoz.Sor

Erz.Isp
I— Bay.Isp

Bin.Kar
Ard.Pos
| Man.Gor
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‘Erz. Tun

‘Erz.Hor
0.1

Sekil 3.21 Populasyonlar arasinda Mitokondri DNA bazli Fitch fenogrami (Ikili Fsr degerleri
kullanimina dayali Fitch ve Margoliash yontemi ile olusturulmustur.)
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Sekil 3.22 Populasyonlar arasinda cekirdek DNA bazli Fitch fenogramu (ikili Fsr degerleri
kullanimina dayali Fitch ve Margoliash yontemi ile olusturulmustur.)
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Sekil 3.23 Mitokondri haplotipleri aras1 maksimum olasilik yontemine dayali filogenetik aga¢ (GTR+G+I
modeli ve DNA partition parametresi kullanilarak insa edilmistir. Skala genetik uzakligi gostermektedir.)
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Sekil 3.24 Cpnl-1 haplotipler arasi maksimum olasilik yontemine dayali filogenetik
aga¢c (GTR+G+I modeli kullanilarak insa edilmistir. Tim indel pozisyonlar
uzaklastirilmistir. Skala gubugu genetik uzakligi gostermektedir.)
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3.4.1.3 Maksimum Parsimoni Analizleri

Taksonlar arasinda filogenetik iliskinin a¢iga ¢ikarilmasinda yaygin bi¢imde kullanim
alan1 bulan ve simdiye kadarki uygulamalarda iyi sonu¢ veren bu yontem Camin ve
Sokal (1965) tarafindan gelistirilen bir algoritmadir. Evrimin en kisa yolu izledigi, diger
bir deyisle doganin tutucu bir bi¢imde tutumlu oldugu ve evrimsel siireclerin ekonomik
oldugu 6n kabuliinden hareketle ¢aligmaktadir. Bir grubun filogenisini en iyi tahmin
eden agacin en az evrimsel degisme (karakter degismesi) gosteren aga¢ oldugu

prensibinden hareketle calismaktadir.

[k analiz mitokondri haplotipler arasinda maksimum parsimoni algoritmasi
kullanilarak insa edilmistir. Analiz sonucunda aga¢ uzunlugu 164 adim olarak
belirlenmistir. Karakterlerin performanst PAUP’un analizi sirasinda elde ettigi c¢esitli
indekslerle degerlendirilebilir. CI (consistency index; Kluge ve Farris 1969), RI
(retention index; Farris 1969) ve RC (rescaled consistency index; Farris 1989)
bunlardan bazilaridir. RC’nin karakter performansini belirlemede daha iyi sonug verdigi
onerilmektedir (Quicke 1993). Bu indeksler daha c¢ok bir karakterin agaca pozitif
katkisin1 degerlendiren indekslerdir. Bu indeks degerlerinin disinda HI (homoplasi
index) bulunmaktadir ve bir karakterin ne kadar homoplasi gosterdigini 6lgmektedir. Ik
analizde insa edilen agacglarda karakterlerin performans indeksleri sirasiyla CI: 0,6768;
HI: 0,3232; RI: 0,8753 ve RC: 0,5924’tiir. Analiz sonrasinda alternatif parsimonik
agaclarin bulundugu durumlarda, bu agaglardaki ortak olan bilgiyi 6zetleyen %350
Cogunluk Kuralt Agaci (50% Majority Rule) Sekil 3.25’te sunulmustur. Agac topolojisi
farkli kiimelenmelere isaret etmistir ve bu kiimelenmeler renklendirilerek agac {izerinde
gosterilmistir (Sekil 3.25). Bu kiimelenmelerden Van-Hakkari ve Hakkari-Semdinli
populasyonlarina, Hakkari-Cukurca ve Erzincan-Tunceli populasyonlarina, Bitlis-
Tatvan populasyonuna ve Erzurum-Horasan populasyonuna ait haplotipler kendi icinde
ayr1 bir kiilmelenme gostermekte ve bir dogu kladi olarak dikkat ¢ekmektedirler. Ayrica
bu kladla monofiletik bir iligki sergileyen diger bir kladda ise bazi dogu
populasyonlarinin (Erzurum-Ispir, Bayburt-Ispir ve Erzincan-Tunceli populasyonlar
gibi) bulunmasi da dogu bat1 populasyonlar: arasinda bir ge¢is zonunun varligina isaret
etmektedir. Bu muhtemel gecis zonunu temsil eden kladda yer alan populasyonlarda

Trakya Bolgesi’ne ait populasyonlar bulunmamustir.
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Cpnl-1 haplotipler arasindaki filogenetik iligkiyi tahmin etmek amaciyla
gerceklestirilen ikinci analiz sonucunda ise aga¢ uzunlugu 140 adim olarak
belirlenmistir. Maksimum agag¢ sayist 2000 ile sinirlandirilmis olan bu agaglarda
karakterlerin performans indeksleri sirasiyla Cl: 0,4143; HI: 0,5857; RI: 0,7831 ve RC:
0,3244°tiir. Analiz sonrasinda alternatif parsimonik agaglarin bulundugu durumlarda, bu
agaclardaki ortak olan bilgiyi 6zetleyen %50 Cogunluk Kurali Agaci (50% Majority
Rule) Sekil 3.26’da sunulmustur. Agag topolojisi degerlendirildigi zaman mitokondri
haplotiplerinde gézlenen bulgularin tersine bir dogu bati1 farklilasmasi gézlenememistir.
Ancak her iki belirteg tarafindan desteklenen ve ayrica diger gen agaglarinda da
gbzlenen bir Kuzeydogu, Orta ve Giineybati Anadolu gecis zonu saptanmistir (Sekil
3.26).

Haplotiplerin nikleotid dizilerine ek olarak populasyonlarda bulunup
bulunmamasina gore kodlanarak gergeklestirilen parsimoni analizlerinden mitokondri
DNA haplotiplerine ait analizde aga¢ uzunlugu 120 adim olan toplam 901 aga¢ elde
edilmistir. Bu agaglarda karakterlerin performans indeksleri sirasiyla CI: 0,7417; HI:
0,2583; RI: 0,7182 ve RC: 0,5327°dir. Analiz sonrasinda alternatif parsimonik agaglarin
bulundugu durumlarda, bu agaglardaki ortak olan bilgiyi 6zetleyen %50 Cogunluk
Kurali Agaci (50% Majority Rule) Sekil 3.27°de sunulmustur. Diger taraftan Cpnl-1
haplotiplerini temsil eden populasyonlarda gergeklestirilen analizde toplam 2000 agac
ile sinirlandirilan ve aga¢ uzunlugu 187 adim olan agaglar elde edilmistir. Bu agaclarda
karakterlerin performans indeksleri sirastyla CI: 0,7647; HI: 0,2353; RI: 0,5644 ve RC:
0,4316°dir. Analiz sonrasinda alternatif parsimonik agag¢larin bulundugu durumlarda, bu
agaclardaki ortak olan bilgiyi 6zetleyen %50 Cogunluk Kurali Agaci (50% Majority
Rule) Sekil 3.28’de sunulmustur. Her iki analizde de bir dogu bat1 yapilanmasi kismen
de olsa go6zlenmekle birlikte bu yapilanma mitokondri haplotipleri kullanilarak
olusturulan aga¢ topolojisinde daha fazla dikkat ¢ekmektedir. Ayrica Trakya

populasyonlari iginde benzer bir durumdan s6z etmek miimkiindiir.
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Sekil 3.25 Mitokondri haplotipleri arasi maksimum parsimoni yontemine dayali %50 Cogunluk kurali uyumluluk agaci
haplotiplerin temsil ettigi populasyonlar1 gostermektedir.

. Renkli gruplar
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Sekil 3.26 Cpnl-1 haplotipler arasi maksimum parsimoni yontemine dayali %50 Cogunluk kurali uyumluluk agaci. Renkli gruplar haplotiplerin
temsil ettigi populasyonlar1 géstermektedir.
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Sekil 3.27 Mitokondri haplotiplerinin populasyonlarda temsil edilip edilmemesiyle
olusturulan maksimum parsimoni yontemine dayali %50 Cogunluk kurali uyumluluk
agaci.
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Sekil 3.28 Cpnl-1 haplotiplerin populasyonlarda temsil edilip edilmemesiyle olusturulan
maksimum parsimoni yontemine dayali %50 Cogunluk kurali uyumluluk agaci.
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3.4.1.4 Bayesiyan Tabanh Filogenetik Analizler

C. parallelus populasyonlarinin her iki gen bolgesi agisindan igerdikleri haplotipler
arasindaki nikleotid dizilerine dayali filogenetik iliskileri ve olas1 farkli soy-hatlarinin
digerlerinden ayrilma zamanlar1 ve gilinlimiiz Oriintiileri hakkinda bilgi verebilen
Bayesiyan tabanli filogenetik analizler gergeklestirilmistir. Analiz sonuglarinda iki
yiiriitme sonucunda agiga ¢ikan orneklemler Uzerine model parametrelerinin 6zetleyen
bilgiler Tablo 14’te sunulmustur. Parameter degerleri arasinda yer alan PSRF (potential
scale reduction factor) konvergens tanimlayici olarak 6dev géormekte ve analiz sirasinda
iki yiirlitmenin birbirine yaklasmis olup olmadig1 hakkinda bize bilgi vermektedir. Bu
analizlerin sonuglar1 Sekil 3.29 ve 30’da sunulmustur. Mitokondri DNA haplotipleri
tarafindan insa edilen kladogram 0,52 ile 1,00 posterior giivenilirlik aralifinda kalan iki
kladin varligina isaret etmistir (Sekil 3.29). Bu kladlardan birisi Populasyon 42
(Erzurum-Horasan) olup pozisyon basina degisimlerin birimi agisindan da tiim
digerlerinden oldukca farklilasmistir. ikinci klad ise kendi igerisinde iki ana klada
ayrilmis olup, bu kladlar yakin zamanli ayrilmalar sergileyen alt kladlarla
desteklenmektedir. Aga¢ topolojisi bir biitiin olarak degerlendirilecek olursa
populasyonlarin ani bir genisleme modeli sergilediklerine isaret etmektedir (Sekil 3.29).
Ani genisleme modeli Cpnl-1 haplotipleri kullanilarak olusturulan Bayesiyan agaci ile
de desteklenmektedir (Sekil 3.30). Bu kladogramda ise 0,66 ile 0.87 posterior
giivenilirlik araliginda iki ana kladin bulundugu gézlenmistir. Yesil renkle gosterilen ilk
kladda Populasyon 1 (Adana-Develi), 2 (Nigde-Ulukisla), 32 (Kayseri-Sarkisla), 34
(Sivas-Serefiye), 35 (Sivas-Susehri), 37 (Malatya-Arguvan) ve 38 (Erzincan-Kelkit)
populasyonlar1 yer almistir. Ikinci klad ise kendi icerisinde iki ana alt klada ve her bir
klad igerisinde ise farkli renklenmelerle gosterilen alt kladlara ayrilmistir (Sekil 3.30).
Ancak bu ayrilmalar dogrudan bir cografik Orilintiiye isaret etmektedir. Her dalda
pozisyon basina niikleotid degisimleri biriminde verilen dal uzunlugu degerleri kladlarin

birbirlerinden ayrilma zamanina da atifta bulunmaktadir.
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Tablo 14. Niikleotid dizleri kullanilarak gergeklestirilen Bayesiyan analizlerinde 1. ve
2. yuritme orneklemlerin model parametre 6zetleri. a) Mitokondri DNA haplotipleri b)
Cpnl-1 haplotipleri

a) Mitokondri DNA haplotiplerine uygulanan Bayesiyan yaklasim yiiriitme ozet
bilgileri

% 95 Guvenilirlik

Araligi
Parametreler Ortalama Varyans Alt Ust Ortanca PSRF*
TL 17,731602 1,938955 15,142000 20,577000 17,716000 1,011
r(A<->C) 0,098394 0,000587 0,056448 0,15414 0,096051 1,003
r(A<->G) 0,339697 0,002331 0,247927 0,440531 0,337929 1,000
r(A<->T) 0,058624 0,000204 0,033427 0,08948  0,05754 1,000
r(C<->G) 0,040211 0,000557 0,007498 0,094693 0,035912 1,000
r(C<->T) 0,441509 0,002193  0,35447 0,535795  0,43789 1,000
r(G<->T) 0,021565 0,000187 0,002483 0,053467 0,018992 1,001
Pi(A) 0,368259 0,000169 0,342234 0,392747 0,368982 1,004
pi(C) 0,151059 0,000085 0,133099 0,170441  0,15067 1,010
pi(G) 0,130539 0,000081 0,113658 0,149015 0,130479 1,002
pi(T) 0,350144 0,000154 0,326138 0,375329 0,349683 1,000
alpha 0,059963 0,000003 0,056723 0,063448 0,059976 1,000
pinvar 0,804671 0,000332 0,766823 0,839597 0,805145 1,000

*Konvergens tanimlayict [PSRF = potential scale reduction factor (Gelman ve Rubin
1992)]. PSRF konvergens igin genel bir kaynak olarak kullanilabilir ve yiiriitmeler
birbirlerine yaklasiyorsa 1,000 degerine ulagmalidir.

b) Cpnl-1 haplotiplerine uygulanan Bayesiyan yaklagim yiiriitme 6zet bilgileri

% 95 Guvenilirlik

Arahgi
Parametreler Ortalama Varyans Alt Ust Ortanca PSRF
TL 26,844209 2,823043 23,637000 30,352000 26,776000 1,002
r(A<->C) 0,025756 0,000198 0,007296 0,061611 0,023040 1,000
r(A<->G) 0,109976 0,000700 0,064710 0,167100 0,107666 1,003
r(A<->T) 0,257779 0,003790 0,147378 0,382588 0,255212 1,010
r(C<->G) 0,307150 0,002964 0,201816 0,414997 0,306171 1,003
r(C<->T) 0,226026 0,002169 0,143991 0,323469 0,223051 1,002
(G<->T) 0,073313 0,000551 0,034443 0,125717 0,070938 1,014
pi(A) 0,297736 0,000662 0,248113 0,348909 0,297383 1,002
pi(C) 0,206955 0,000410 0,168692 0,247373 0,206425 1,004
pi(G) 0,263046 0,000489 0,220837 0,307553 0,262895 1,003
pi(T) 0,232262 0,000478 0,190911 0,277173 0,231505 1,003
alpha 0,159329 0,000053 0,146161 0,174620 0,158917 1,001
pinvar 0,665555 0,001226 0,594880 0,731327 0,666636 1,000
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Haplotiplerin bulunup bulunmamasi temel alinarak yiiriitilen Bayesiyan
analizlerine ait iki yiiritme sonucunda aci8a ¢ikan orneklemler sonucunda insa edilen
cogunluk kurali konsensiis kladogramlart Sekil 3.31 ve 32’de sunulmustur. Bu analizler
acisindan her iki yiirlitme sonucunda oOrneklemler iizerine model parametrelerini
Ozetleyen bilgiler 6rneklem sayisinin diisiik olmasi nedeniyle giivenilir olmayacagi igin
(MrBayes program el kilavuzu) burada verilmemistir. Her iki gen acisindan da
niikleotid dizileri kullanilarak gergeklestirilen Bayesiyan yaklasimlarina benzer bir
sekilde populasyonlarin ani genisleme Oriintiisii sergiledikleri gozlenmistir. Ayrica
mitokondri  haplotiplerinin  kullanildigr  ilk analizde dogu populasyonlarini
barindirmayan ve Anadolu Diyoganali’nin batisinda yer alan bazi populasyonlarla
Trakya populasyonlarinin % 54 giivenilirlik araliginda bir farklilasma gosterdikleri
belirlenmistir (Sekil 3.31). Cpnl-1 haplotipleriyle olusturulan ikinci analizde ise
dogrudan tiim digerlerine monofiletik bir yapilanma sergileyen populasyon ya da
populasyonlar bulunmamakla birlikte bazi populasyonlarin % 53 ile %97 giivenilirlik
araliginda yer alan kii¢iik 6l¢ekli genetik farklilagsmalar sergiledikleri saptanmustir (Sekil
3.32). Her iki DNA belirtecine ait haplotipler kullanilarak populasyonlar arasindaki
filogenetik iliskinin analiz edildigi Bayesiyan agacinda ise tekli analizlerde godzlenen

orlintliniin kayboldugu gézlenmistir (Sekil 3.33).
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Sekil 3.29 Mitokondri haplotipleri arasindaki filogenetik iliski. Aga¢ Bayesiyan
analizine dayal1 bir ¢cogunluk kurali uyumluluk agacidir. Her diigiimde klad destekleme
degerleri (kirmizi ile gosterilmistir.) Bayesiyan posterior olasiliklaridir. Her dal
pozisyon basina degisimlerin biriminde dal uzunlugu ile etiketlenmistir. Her dalin
uclarindaki haplotip renklendirmeleri sekilde gosterilen ilgili populasyonlart temsil
etmektedir. Siyahla gosterilen haplotipler tim populasyonlari temsil etmektedir.
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Sekil 3.30 Cpnl-1 haplotipler arasindaki filogenetik iligski. Agag Bayesiyan analizine
dayali bir cogunluk kurali uyumluluk agacidir. Her diigtimde klad destekleme degerleri
(kirmiz1 ile gosterilmistir.) Bayesiyan posterior olasiliklaridir. Her dal pozisyon basina
degisimlerin biriminde dal uzunlugu ile etiketlenmistir. Her dalin uglarindaki haplotip
renklendirmeleri sekilde gosterilen ilgili populasyonlart temsil etmektedir. Siyahla
gosterilen haplotipler tim populasyonlari temsil etmektedir.
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Sekil 3.31 Mitokondri haplotipleri ile
olusturulan populasyonlar arasindaki
filogenetik iliski. Aga¢ Bayesiyan
andlizine dayali bir g¢ogunluk kurali
uyumluluk agacidir. Her diigiimde klad
destekleme degerleri  (kirmizi ile
gosterilmistir.)  Bayesiyan  posterior
olasiliklaridir. Her dal Uzerinde da
uzunlugu gosterilmistir.
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Sekil 3.32 Cpnl-1 haplotipleri ile
olusturulan populasyonlar arasindaki
filogenetik 1iliski. Agac Bayesiyan
analizine dayali bir ¢ogunluk kurali
uyumluluk agacidir. Her diigiimde
klad destekleme degerleri (kirmizi
ile gosterilmistir.) Bayesiyan
posterior olasiliklaridir. Her dal
Uzerinde dal uzunlugu gosterilmistir.
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Sekil 3.33 Mitokondriyal ve Cpnl-1
hapl otipleri ile olusturulan
populasyonlar arasindaki filogenetik
iliski. Aga¢ Bayesiyan anaizine
dayali  bir  ¢ogunluk  kural
uyumluluk agacidir. Her diigimde
klad destekleme degerleri (kirmizi
ile gosterilmistir.) Bayesiyan
posterior olasiliklaridir. Her dal
Uzerinde dal uzunlugu gosterilmistir.



3.4.1.5 Sebeke Analizleri

Mitokondri ve gekirdek DNA haplotipleri arasindaki soy-hatti iliskisi Sekil 3.34ab’ de
gosterilen MJ sebekeleriyle tahmin edilmistir. MJ sebeke yaklasimi oncelikle tek bir
sebeke icinde tiim minimum uzunluktaki ya da 6l¢im araligindaki agaglar1 birlestirir ve
sonrasinda en son insa edilen agacin uzunlugunu azaltmak ve arada yer alan haplotipleri
cikarsamak icin parsimoni Olgiitiinii kullanir. Sebeke analizlerinde halkasal alanlar
Anadolu Diyagonali’nin dogusu, batis1 ve Trakya populasyonlar1 (bakiniz Sekil 3.34)
olmak {izere ii¢ ana renkle goOsterilmistir. Her bir halkasal alan bireylerin o halka
icerisinde bulunma sikliklarina gore orantilanmistir. Ana nodlar hangi haplotiplerle
temsil edildigi yazilarak gosterilmistir. Halkalar arasindaki baglantilart gosteren dallar
uzerinde niikleotid degisim pozisyonlari rakamla gosterilmistir. Mitokondri DNA verisi
kullanilarak olusturulan MJ sebekesi filocografik yapilanmanin derin olmayan ya da si1g
bir Oriintiiye sahip oldugunu vurgulamakla birlikte bir dogu bat1 yapilanmasina da isaret
etmistir. Ancak bu yapilanmalar arasinda net bir genetik farklilagsma olmadig1 6ngoriisii
baglantt nodlar1 arasinda bir ya da iki niikleotid degisiminin bulunmasiyla
desteklenmektedir. Diger taraftan bu yapilanmalarda populasyonlarin bir yildiz benzeri
ortintliyle desteklenen yakin zamanda hizli bir yayilmaya maruz kaldiklar1 6nerilebilir.
Genetik yapilanmaya ek olarak bu analizde soy-hatt1 akrabalik iligkisi i¢in gézlenen en
parsimonik agiklama, tiim haplotiplerin merkezi bir pozisyona sahip olmasi nedeniyle
atasal bir form sunmasi en yiiksek olasiliga sahip olan Mit 9 haplotipinden
evrildikleridir. Bu haplotip analize dahil edilen 38 populasyonun 18’i ve 585 bireyin
109’unda bulunmaktadir. 532 bireye ait Cpnl-1 verisinin kullanilarak insa edildigi MJ
sebekesi mitokondri DNA verisinde gozlenen oriintiiniin aksine populasyonlar arasinda
bir filocografik yapilanmayr reddetmistir. Yildiz benzeri bir Oriintiiye isaret eden bu
sebekede 8 atasal kayip nodun bulundugu gozlenmistir. Ayrica nodlar arasinda
homoplazi sergileyen karakter sayisinin fazlaligt da dikkat g¢ekmektedir. Genetik
yapilanmaya ek olarak bu analizde soy-hatti akrabalik iligkisi ig¢in gozlenen en
parsimonik agiklama, Hap 1 haplotipinin tiim haplotiplerin merkezinde bir pozisyona
sahip olmasi nedeniyle atasal bir form sunmasidir. Bu haplotip analize dahil edilen 36

populasyonun 21’i ve 532 bireyin ise % 17,4’linde bulunmaktadir.
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Sekil 3.34 MJ sebeke yonteminden elde edilen C. parallelus haplotipleri arasindaki soy-hatt1 iliskisi. @) Mitokondri haplotiplerine dayali, b)
Cpnl-1 haplotiplerine dayali. Halkasal alanlar bireylerin sikliklarina gore orantilandirilmistir. Halkalar arasindaki baglantilart gOsteren dallar
Uzerinde nukleotid degisim pozisyonlari rakamla gosterilmistir. Dal uzunluklart mutasyon sayisiyla orantili degildir.



3.4.1.6 Farkhlasma Zamanlarinin Tahmin Edilmesi

Mitokondri veri seti igin gergeklestirilen DNA uzaklik (Sekil 3.19), filogenetik (Sekil
3.23) ve sebeke analizleri (Sekil 3.34a), g6z onunde bulundurularak, BEAST analizi
[Populasyon 42 (Erzurum-Horasan)’ye ait haplotipler (Mit_86, Mit_87 ve Mit_89) +
diger tiimii] topolojisi baz alinarak gerceklestirilmistir. Milyon yil basina % 2,69
farklilasma gosterdigi 6n kabulu ile kalibre edilmis molekiiler saat yontemi sonucunda,
GTR + G + I modeli altinda bu DNA fragmaninin bir saat benzeri evrim gosterdigi
(ucld.mean= 0.0267, ucld.stdev = 0.955; milyon y1l basina % 2,91’lik mutasyon oranina
denk gelmektedir.) gozlenmistir (Sekil 3.35). Analiz sonucunun hem ML ve Bayesiyan
agaclar1 hem de sebeke analizleri ile uyumlu oldugu sonucuna varilmistir. Dis grup
olarak secilen Erzurum-Horasan haplotiplerinin yaklasik 2,91 my0 (%95 Gilvenilirlik
Araligi= 1,91 - 4,37 myd) ve aymi populasyona ait diger iki haplotipin (Mit 85 ve
Mit_88) ise yaklasik 0,57 myo tiim diger haplotiplerden ayrildiklar1 gdzlenmistir. Bir
diger soy-hatti ayrimi ise yaklasik 0,38 myd gerceklesen U¢ dogu populasyonu olan
Populasyon 9 (Hakkari-Cukurca) ve Populasyon 13 (Bitlis-Tatvan) ve Populasyon 39
(Erzincan-Tunceli) ’in ayr1 bir evrimsel siirece girmis olmalaridir. Bir diger ayrilma
zamani ise yaklasik 0,31 my6’e denk gelen Populasyon 7 (Van-Hakkari) ve Populasyon
8 (Hakkari-Semdinli)’ile kuzeydogu-giineybati populasyonlarinca zengin ve Trakya
populasyonlarin1 barindirmayan iki ayrt alt kladin Kuzeybati Anadolu ve Trakya
populasyonlarinca  zengin  bir  diger populasyon  grubunun  olusmasiyla
sonuglanmaktadir. Populasyonlar arasinda paylasim orani en sik olan ilk iki haplotipten
Mit_9 Erzurum-Horasan populasyonunu temsil eden haplotiplerden hemen sonra gelen
bazal kladda yer alirken, Mit 11 ise Kuzeybati Anadolu ve Trakya populasyonlarinca
olusan en st kladda bulunmaktadir (Sekil 3.35). Diger taraftan terminal filogruplarin
cesitlenmesi ise Riss ve Wiirm buzul dénemlerini takip etmekte ve 6zellikle Holosen

déneminde ani bir radyasyon sergilemektedir.
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Sekil 3.35 C. parallelus tiirii Anadolu populasyonlarinda evrimsel siireglere isaret eden
bir kronogram. Soy-hatlarinin ayrilma zamanlarit BEAST v1.6.1 programinda, GTR + G
+ | mutasyon modeli altinda iliskisiz {issel gevsek molekiiler saat kullanilarak tahmin
edilmistir. Ayrilma zamanlar1 agag iizerinde gosterilmistir. Diigtimler tUzerinde yer alan
cubuklar %95 giivenilirlik araligin1 géstermektedir.
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3.4.1.7 Populasyon Farkhlasmasinda Gog ile izolasyon Modeli

IMa analizleri efektif drneklem biiyiikligii 100 ve {izeri oluncaya kadar ylriitiilmiistiir
ve otokorelasyonlar Markov zincirlerinin yeteri kadar konvergens yaptigini ve

karistigini 6nermistir (Tablo 15). Bu analizler ii¢ tekrarda da benzer sonuglar tiretmistir.

Tablo 15. IMa2 analiz asamasinda otokorelasyonlar ve efektif 6rneklem biiytkligi
(ESS) tahminleri

Degerler ve Otokorelasyon Tahminleri Arasindaki Adimlar

Tmrca Tmrca

Adimlar | Log[P] t0 (Trakya) | (Bat1 Anadolu)

1 0,9467 |0,9773| 0,9931 0,9889

10 0,7651 ]0,9053| 0,9699 0,9464

50 0,6947 10,8604| 0,9325 0,8870

100 0,6767 ]0,8286| 0,8938 0,8319

500 0,6303 ]0,6918| 0,6724 0,5592

1000 0,5982 10,6033| 0,5077 0,3950

5000 0,5043 10,2889| 0,1555 0,0953

10000 |0,4451 |0,1653| 0,0839 0,0498

5.0e4 0,4454 10,1648| 0,0840 0,0499

1.0e5 0,4441 10,1652| 0,0840 0,0499

5.0e5 0,4467 ]0,1649| 0,0851 0,0504

1.0e6 0,4489 10,1618| 0,0845 0,0487

ESS <28 <76 < 145 <245

Trakya ve Bati Anadolu metapopulasyonlarin ayrilma zamanlarinin ortak
tahminleri IMa2 programi tarafindan ayrilma zamanlarinin ¢ok boyutlu pik lokasyonlari
olarak verilmektedir. Cok boyutlu pik lokasyonlarinin tiimii marjinal posterior yogunluk
dagilimlarinin % 95’lik giivenilirlik araligina diismektedir (Tablo 16). Ayrilma
zamanlarinin bu tahminleri T = 0,799 (0,415-1,999) olarak saptanmistir (Tablo 16).
Ayrilma zamanlar agisindan hesaplanan bu deger mutasyon orani [%2,69 X 10°® (0,95 x
107 ile 4 x 10®)/ pozisyon / yil] kullanilarak y1l déniistiiriildiigii zaman yaklasik 297000
(%95 en yiiksek olasilik densite araligi: 154275 ile 743122 yil) yil oncesine denk
gelmektedir. Populasyonlar arasinda ayrilma zamanlarinin hesaplanmasina ek olarak
mevcut bariyerin populasyon parametreleri iizerine nasil bir etkiye sahip oldugunu

belirlemek amaciyla efektif populasyon biiylikliigli ve populasyonlar arasinda gen akis
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oranlar1 belirlenmistir (Tablo 16). Ayrilma zamanlarina benzer bir sekilde mutasyon
orani ile yeniden Olgeklendirilen efektif populasyon biiyiikliikleri Tablo 16°de
gosterilmistir. Bati Anadolu metapopulasyonunun efektif 6rneklem biiyiikliigiiniin
[02BatnAnadoy= 23,9 (11,9-45,5)] Trakya metapopulasyonunun efektif 6rneklem
biiyiikliiginden [ 1(trakya= 9,9 (2,3-25,1)] cok daha biiyiik oldugu goézlenmistir. Diger
taraftan Atasal populasyonda efektif drneklem biiylikligioO([ aatsan= 7,5 (0,0-28,5)])
her iki metapopulasyondan daha kiigiiktiir. Iki grup arasindaki gen akis oram1 Bati
Anadolu-Trakya (m, = 2,245) yonilinde tam tersi yondekinden (nmy = 0,115) yaklasik 20
kat daha fazladir (Tablo 16). Tiim bu veriler ayn1 zamanda Sekil 3.36’da gorsel olarak

sunulmustur.

Tablo 16. Gog ile izolasyon modeli analiz sonuglari. Bogazlar’in Bati Anadolu ve
Trakya C. parallelus populasyonlari arasinda bir farklilasma Oriintiisiine yol agip
agmadigin1  belirlemek amaciyla COI-tRNAleu-COIl ve Cpnl-1 gen bdlgeleri
kullanilarak IMa2 programinda yer alan go¢ ile izolasyon modeli analiz sonuglari.
Parametre tahminleri efektif populasyon biyiikligi (0), gé¢ orani (m) ve ayrilma
zamanlart (1) i¢in gosterilmistir. Marjinal posterior olasilik dagilimindan en yiiksek
posterior olasiligi (HiPt) ve % 95 giivenilirlik araliginin alt (HPD95AIt) ve st sinir
(HPD95Ust) degerleri sunulmustur. Her bir tahmin degeri Materyal ve Metod
boliimiinde verilen mutasyon orani ile yeniden 6l¢eklendirilmistir.

Ayrilma
Populasyon Biiyiikliigii Gocg zamanlari
_ 0, 0, 04 M1 (Trakya- M, (BatiAnadolu- T
Tah min (Trakya) (BatiAnadolu) (Atasal) BatiAnadolu) Trakya)
HiPt 9,9 23,9 75 0,115 2,245 0,799
HPD95AIt 2,3 11,9 0,0 0,0 0,015 0,415
HPD95Ust 25,1 455 28,5 8,2750 5,325 1,999
0, 0, 04 M1 (Trakya- M, (BatiAnadolu- T
Donusturme (Trakya) (BatiAnadolu) (Atasal) BatiAnadolu) Trakya)
HiPt 3,68x 10° 8,84x 10° 2,78x 10° 0,0011 0,0224 297026
HPDY5AIt 0,85x 10° 4,42x 10° 0 0,0000 0,0001 154275
HPD95Ust 9,3x 10° 16,9x 10° 10,6x 10° 0,0820 0,0532 743122
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Sekil 3.36 Trakya ve Bat1 Anadolu populasyonlar1 agisindan Bogazlar’in bir farklilasma
oruntustune yol agip agmadigini belirlemek amaciyla gergeklestirilen IMa2 analiz
sonuclarinin harita iizerinde gorsel sunumu
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4. TARTISMA ve SONUC

Diinyanin tektonik acgidan en aktif kusaklarindan biri olan Anadolu, ¢ok dinamik bir
paleocografik tarihe ev sahipligi yapmistir (Ciplak 2010). Anadolu’nun jeolojik tarihi
ile birlikte enlemsel pozisyonu, kendine 6zgiin yiiksek bir plato goriiniimlii ve degisken
topografik yapi sergileyen 6zel bir tiirlesme merkezini olusturmustur. Bu merkezin alpin
ya da subalpin kusaklarda yayilis sergileyen taksonlar agisindan yiiksek cesitlilik
sergilemesi ve bu taksonlarin geleceginde de 6zel bir dneme sahip olacagi 6ngorisu her
gecen giin artan bir sekilde desteklenmektedir (Ciplak ve ark. 2002, Ciplak 2008, 2010).
Hem tiirler aras1 hem de tiir i¢i diizeyde genetik cesitliligin yiiksek olmasi, 6zellikle
buzul donemleri boyunca ev sahipligi roliinii vurgulamaktadir. Anadolu’nun siginak
roli buzul donemlerinde soguk seven formlarin yayilis araliginda kuzeyden giineye
dogru cekilmeler asamasinda hem Balkanlar hem de ya Kafkaslar ya da Hazar
Denizi’nin  gineyinden  uygun  yayilis  koridorlarina  sahip  olmasindan
kaynaklanmaktadir (Hewitt 1996, Ciplak 2008). Aym1i zamanda kendi igerisinde
sergiledigi degisken topografya ve iklimsel yap1 uygun habitatlarin varligina yol agarak
taksonlarda enlemsel farklilagmayla birlikte boylamsal ve vertikal farklilagmay1 da
tetiklemektir (Ciplak 2008). Ozellikle Toroslar ve Dogu Karadeniz dag silsileleri gbi
Anadolu dag yiikseltilerinin konumu ve olusturduklart Anadolu Diyagonali gibi
biyocografik bariyerler bu tarz farklilasma ve paralelinde genetik ¢esitlenme
orlintiilerinin agiga ¢ikmasinda biiylik bir dneme sahip olmaktadir. Atasal stoklardan
gunimiz soy-hatlarinin agiga ¢ikmasinda her Ug tipte farklilasmanin rol oynadigi
Anadolu’nun, Avrupa biyogesitliligine katkis1 ve kendine 6zgiin yerel bir biyocografik

merkez olusturmasi kaginilmazdir.

Bu tez kapsaminda hem giris boliimiinde kapsamli bir bi¢imde hem de yukarida
Ozet olarak deginilen kapsam dogrultusunda gunumiz Akdeniz buzul sigmaklart
acisindan model bir takson olarak kabul géren C. parallelus Anadolu populasyonlarinin
genetik Oriintiileri test edilmistir. Bu amagla tlrin gincel ve tarihsel yapisinin
belirlenmesi, Anadolu yayilis Oriintiilerinin saptanmasi ve bdylelikle Anadolu’nun
barindirdig1 genetik ¢esitliligin arka planinda yer alan evrimsel siireclerin nasil bir etki

sergiledikleri belirlenmek istenmistir.
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4.1 Mitokondri ve Cekirdek DNA Beélirteclerinin Karakterizasyonu

Analiz edilen mitokondri DNA fragmani COI ve COIIl gen bdlgeleri ile birlikte, bir
genler arasi bolge olan tRNALeu’ne ait 1341 b¢ uzunlugunda bir niikleotid dizisinden
olusmaktadir. Bu DNA fragmaninda COI gen bélgesinin ve bu bdlgenin ise 5' ucunun 3'
ucundan tir ici diizeyde daha bilgi verici oldugu anlasilmistir [(Sekil 3.2), Simon ve
ark. 1994, Juan ve ark. 1996, Erpenbeck ve ark. 2005]. Bu durum dejenaratif kodon
pozisyonlarinda sinonim degisimlerden kaynaklanmaktadir ve yakin akraba tiirler
arasinda oldugu kadar, tiir i¢i diizeyde akrabalik iliskilerinin arastirilmasi agisindan da
yeterli varyasyon saglamaktadir (Johnson ve ark. 2008, Korkmaz ve ark. 2011). Diger
taraftan karakterize edilen bu fragmanda her iki gen bdlgesi arasinda yer alan tRNA
I6sin nikleotid dizisi tim diger boceklerde oldugu gibi timiiyle korunmustur (Sperling
ve Hickey 1994). A + T yoniinde egilim, T ve C nikleotidlerinin 2. pozisyonda yiiksek
siklikta bulunmasi1 gibi nikleotid kompozisyonunda godzlenen bu 06zellikler, hem
Orthoptera hem de diger bir¢cok bdcek grubu agisindan benzerlik sergilemektedir (Lunt
ve ark. 1996). Nukleotid kompozisyonuna ek olarak karakterize edilen amino asit
kompozisyonunda tespit edilen degisimlerin ¢ogunlukla hidrofobik amino asitler
arasinda gercgeklestigi gozlenmistir (Sekil 3.4). Bu degisimler benzer molekiiler hacim
ve hidrofobisiteye sahip olmalar1 acisindan genin evrimsel olarak korunmus olduguna
isaret etmektedir (French ve Robson 1983). Ayrica C. parallelus bireyleri arasinda
gozlenen bu amino asit degisimleri, yayilis Orilintlilerinde go6zlenen yiikseklik
farkliliklarindan kaynakli ortamlara adaptasyonlariyla da iliskilendirilebilir (Korkmaz
ve ark. 2011). Sonug¢ olarak c¢alisma kapsaminda kullanilan mitokondri DNA
fragmaninda gozlenen varyasyon miktarinin ¢alisma araliginda yer alan C. parallelus
populasyonlar1 arasindaki farkliliklar1 gostermek i¢in yeteri kadar hizli, son birkag
milyon yildan fazla siirede yinelenen mutasyonlarla doygunluga ulasamayacak kadar da
yavas oldugu sdylenebilir (Hewitt 1996, 2001; Avise ve ark. 1998).

Calisma kapsaminda yararlanilan bir diger DNA belirteci ise tek kopyali kodlama
yapmayan tekrarli bir ¢ekirdek DNA fragmanidir. Cekirdek DNA icin secilen belirtec
kodlama yapmayan ve ardisik tekrarli bir bolge oldugu i¢in mutasyonlara ¢ok acik olup
ne negatif ya da pozitif ne de dengeleyeci olmak tizere belirli bir se¢ilim baskisi altinda
degildir. Bu nedenle populasyon i¢inde tek nokta mutasyonlu varyantlarin kisa zaman
dilimi igerisinde birikmesine yol acabilecektir. Ayrica bu nadir varyantlarin farkli

populasyonlarda es zamanli ya da farkli zaman dilimleri igerisinde agiga ¢ikmasi da
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miimkiindiir. Tiim bu nedenlerden dolay1 boylesi DNA fragmanlarinin populasyonlarin
tarihsel siirecleri hakkinda bilgi vermesini beklemekten ziyade, gunimuz demografik
yapilarina katki sunmalarini beklemek daha avantajli goriilmektedir (Hewitt 1996;
Avise ve ark. 1998). C. parallelus bireyleri arasinda Cpnl-1 gen bolgesi bes farkli indel
pozisyonu bulundurmas: ile dikkat g¢ekmektedir. Benzer bir sonu¢ birka¢ Anadolu
populasyonu dahil olmak Uzere, Avrupa populasyonlart ig¢in ayni gen fragmani
kullanilarak gerceklestirilen bir calisma ile de desteklenmektedir (Cooper ve ark. 1995).
Bu ¢alismanin sonuglarina paralel olarak 8-10. pozisyonlar arasinda ACT, 127-129.
pozisyonlar arasinda TAT, 130-133. pozisyonlar arasinda TACT ya da TAGT ve 209.
pozisyonda gozlenen A degisimi sadece Anadolu populasyonlarina 6zglinluk
sergilemektedir. Diger taraftan 217-221. pozisyonlarda gézlenen AACTT degisimleri
ise Ozellikle Ispanya olmak (izere, Fransa, Italya, Bulgaristan ve Rusya
populasyonlarinda da gozlenmistir. Ayn1 zamanda gen bdlgesinde gozlenen yiiksek
niikleotid degisimi (Sekil 3.5) ve kodlama yapmayan bir bolge olmasi nedeniyle
mutasyonlara agik olmasi, ¢alisma kapsaminda bazi populasyonlara ait bireylerde bu
bolgenin c¢ogaltilmasina izin vermemistir. Bu durum populasyonlar agisindan
degerlendirildigi zaman, belirli bir cografik bolgeye 6zgiinliik géstermemis olup, genel
olarak homojen bir yayilis gostermistir.

4.2 C. parallelus Anadolu Populasyonlarimin Cografik Genetik Yapilanmalarimin

Karsilastirilmasi

Anadolu C. parallelus populasyonlarinin giiniimiiz uzamsal yayilislarinin arastirilmasi
amaciyla farkli evrimsel hikayeleri barindiran ¢ekirdek ve mitokondri genomuna ait iki
farkli DNA belirteci kullanilmistir. Her iki belirte¢ dogalar1 geregi farkli evrimsel
hikayelere isaret etmektedir. Mitokondri DNA belirteci agisindan en fazla haplotip
iceren populasyon Populasyon 8 (Hakkari-Semdinli) olup, ayn1 zamanda 6zgiin haplotip
sayisinin da en yiiksek oldugu populasyondur (Ek 1). Ancak bu populasyon PCR
cogaltimlari basarilamadigi i¢in cekirdek DNA belirteci agisindan
degerlendirilememistir. Cekirdek DNA belirteci agisindan ise haplotip ¢esitliliginin en
yiiksek oldugu populasyon Trakya Bolgesi’ne aittir (Populasyon 16, Ek 2). Mitokondri
haplotiplerinin tiimiinii paylasan populasyonlar 6zellikle Trakya ve Anadolu’nun orta ve
kuzeybat1 populasyonlari olup, dogu populasyonlari ise 6zgiin haplotip agisindan
zenginlerdir. Bu sonu¢ dogu ile bati populasyonlar: arasinda gen akisinin diisiik

olduguna ve bu durumun bir cografik bariyerin varligindan kaynaklandigina isaret
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etmektedir. Ayrica Dogu Anadolu’nun yiiksek topografik yapisina paralel bir bigimde,
komsu populasyonlar olmasina ragmen dogu populasyonlarinin kendi aralarinda ytiksek
olmayan bir gen akisina sahip olduklar1, 6zgiin haplotip sayilarinin fazla olmasindan
cikarsanabilir. Ancak bu oriintii gekirdek DNA belirteci tarafindan bir dereceye kadar
desteklenmektedir. Tiim bireyleri agisindan tek bir mitokondri haplotipiyle temsil edilen
populasyonlar arasinda Populasyon 11 (Mus-Tatvan), Populasyon 32 (Kayseri-Sarkisla)
ve Populasyon 33 (Ordu-Akkus) bulunmaktadir. Bu populasyonlar bélgesel dizeyde
gbrece daha izole ve kiclk populasyonlar olup, bu ylzden siriklenme ve/veya
secilimden dolay1 haplotip ¢esitliklerini kaybetmislerdir. Ayni1 zamanda Anadolu
populasyonlart agisindan muhtemelen atasal bir pozisyona sahip olabilecek Mit 9 ve
Mit 11 haplotiplerinin de bu populasyonlardan 32 ve 33’te bulunmamasi bu ongoriiyii
destekler niteliktedir. Diger taraftan bu U¢ populasyon arasinda gozlenen genetik
farklilagma indekslerinin (Tablo 9 ve 10; p = 0,000) ¢ok yiiksek olmasi da soy-i¢i lreme
baskisina isaret etmektedir. Bu Ortinti bir dereceye kadar ¢ekirdek DNA belirteci ile de
desteklenmistir (Tablo 11, p = 0,000). Sonu¢ olarak boyle izole populasyonlarda
rastgele genetik stiriklenmenin etkisi bir taraftan diisiik genetik ¢esitlilige, diger taraftan
ise tim diger populasyonlardan giiclii bir genetik farklilasmaya yol agmaktadir

(Eckstein ve ark. 2006).

Populasyonlarda cografik genetik yapilanma ya c¢evrelerine karsi sergiledikleri
adaptif yanittan ya da cografik izolasyon gibi populasyonlarda gen akisinm1 dogrudan
etkileyen bir olgudan kaynaklanabilir. Bununla birlikte populasyonlarda yapilanma hem
stire giden hem de tarihsel sireclerin etkileriyle de mumkin olabilir (Hewitt 1999).
Anadolu populasyonlar1 arasinda g0zlenen toplam genetik farklilasma indeksleri
Ozellikle mitokondri belirteci agisindan oldukga yiiksek olup (mtDNA igin toplam Fsr =
0,621; cekirdek DNA icin toplam Fsr = 0,334 ), benzer bir hikayeyle populasyonlarin
lokal kosullara adaptasyonunu Onermektedir. Bazi populasyonlar arasinda gozlenen
diisiik genetik farklilasma, bu populasyonlarin gorece benzer kosullara uyum saglamak
icin pozitif se¢ilim baskisi altinda olabileceklerini 6nermektedir (Tablo 9-12, Sekil 3.15
ve 16). Diger taraftan populasyonlar arasinda genetik farklilasma bir dereceye kadar
cografik uzakliktan kaynaklanmis olabilir. Her iki belirte¢ agisindan da farklilasmanin
cografik uzaklikla dogrudan bir iliskisi oldugu Ongériisii, populasyonlar arasinda
cografik uzaklik arttikca genetik farklilagsma degerlerinin de artis gostermis olmasiyla

aciklanabilir (p < 0,05; Sekil 3.17ab). Sonucta tiiriin yayilis oriintiisiine (kiigiik, izole ve
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alpin ya da subalpin bolgeler) paralel olarak, cografik uzaklik gen akis oraninda bir
kesintiye ve boylelikle populasyonlarin farkli evrimsel siireclere maruz kalmalarinin

desteklenmesi yoniinde is gortir.

C. parallelus populasyonlarinda hem tarihsel ve mekansal hem de genetik ve/veya
cografik yapilanma arasindaki iligkilerin arastirildigi analizler, bir biitiin olarak Anadolu
populasyonlarinda son bir ani yayilis modeli ile birlikte karmasik bir cografik
yapilanma Oruntlsiine de vurgu yapmaktadir. Polimorfik pozisyonlar agisindan
niikleotid dizileri arasinda gozlenen farklilasmalarin nétral siireclerle olan iligkileri
arastirildiginda, Fu’nun Fs analizi populasyonlarda ani bir biiyliimenin varligina isaret
etmistir (Fs = -24,93145 p = 0,000). Tajima’nin D testi ise populasyonlarda goézlenen
genetik  farklilagmanin  dogrudan  bir pozitif ya da negatif secilimle
iliskilendirilemeyecegini 6nermektedir (p = 0,092). Bu sonuglar Anadolu C. parallelus
populasyonlarinin son bir populasyon genislemesine maruz kaldiklarina isaret
etmektedir (Tajima 1989, Fu 1997). Anadolu populasyonlarinda gozlenen son ve ani bir
populasyon genislemesi oriintiisii 6zellikle ¢cekirdek DNA fragmani ile insa edilen gen
agaclar1 olmak {iizere tiim filogenetik ve sebeke analizleri ile de desteklenmektedir
(Sekil 3.19-34). Filogenetik analizler sonucunda olusturulan gen agaglarinda
¢cozuimsiizlik sergileyen politomik kisimlar bulunmaktadir. Agaglarda haplotiplerce

olusturulan bu kisimlarin bulunmasi bu 6ngériiyle uyumludur.

Mantel testlerinin sonuglart C. parallelus populasyonlarinin yayilig Oriintiileri
acisindan gen akist ve genetik siiriiklenme arasinda bir denge oldugunu Gneren sifir
hipotezini  reddetmektedir  (Sekil 3.17). Tum bireylerin  yayilis noktalar
degerlendirildigi zaman genetik cesitliligin bolgesel yayilisi agisindan gen akiginin
genetik stirliklenmeden gorece daha az 6nem arz ettigini belirlemektedir (Peakall ve
Smouse 2006). Populasyonlar arasinda genetik farklilagma tiiriin tiim Anadolu yayilis
aralig1 boyunca cografik uzakligin artmasiyla birlikte artis sergileme egiliminde oldugu
goz ardi edilemez. Ancak bu Orlintii mitokondri genomu acisindan populasyonlar
arasinda genetik farklilasmanin % 62,1’i; ¢ekirdek DNA agisindan ise yalnizca %
33,46’s1 ile agiklanabilmektedir (Tablo 13el ve e2). Kalan oranlar ise populasyon igi
varyasyona atfedilebilir. Her iki belirte¢ agisindan yaklasik iki kat1 kadar biiyiik oranda
bir farklilik gozlenmistir. Mitokondri DNA belirtecinde populasyon i¢i varyasyondan
kaynaklanan oran % 38,9 iken, cekirdek DNA’da bu oran % 66,54 ile temsil

edilmektedir. Aralarindaki farkin bu kadar yiiksek olmasi tiire 6zgu bir durum olmaktan
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ziyade, her iki genin kendi fonksiyonel 6devlerinden ya da giincel olgularin olasi
etkilerinden kaynaklanabilir. Benzer bir sekilde SAMOVA ve temel bilesen analizleri
genetik yapilanmanin yalnizca cografik uzakliktan kaynakli izolasyonla iliskili
olmadigini; ayn1 zamanda farkli yapilanma Oriintiilerine isaret ederek (Sekil 3.13-16),
bu farklilasmalarda cesitli tarihsel olgularm da 6nemli bir rol oynamis olabilecegini
Onermektedir. Diger taraftan bu analizlerde go6zlenen genetik yapilanmalarin her iki
belirtecte farklilik gostermesi de Anadolu populasyonlari i¢in Onerilen bu hipotezi
destekler niteliktedir. Ayrica bu sonuclar haplotip ¢esitlilik indeksleri ve haplotiplerin
populasyonlarda yayiliglari ile de dogrulanmaktadir (Ek 1 ve 2).

4.3 Genetik Acidan Zengin Kararh Bir Ardil Populasyon: Anadolu

Genetik cesitlilik, kullanilan molekiiler belirtecin dogasina bagli olmak iizere niikleotid
cesitliligi, haplotip cesitliligi, allelik zenginlik ve 6zgiin haplotip sayist gibi farkli
parametreler kullanilarak olgiilmektedir. Calisma kapsaminda 71 tanesi 0zgin olmak
uzere 90 COI-tRNAleu-COIl ve 103 tanesi 6zgiin olmak Uzere 143 Cpnl-1 haplotipinin
saptanmasi, Anadolu populasyonlarinin yiiksek diizeyde bir genetik cesitlilige sahip
olduguna isaret etmektedir (EK 1, 2). Ayn1 zamanda haplotip ¢esitlilik indeksleri de
bunu dogrular niteliktedir (COI-tRNAleu-COIl igin Hyq = 0,932 + 0,005; Cpnl-1 igin Hy
= 0,9445 + 0,005). Bu sonuglar benzer ¢alismalarla da desteklenmektedir. Korkmaz ve
ark. (2010) tarafindan Anadolu C. parallelus tiiriiniin genetik yapilanmasi, Cpnl-1 gen
bolgesi kullanilarak SSCP teknigi ile arastirilmig ve 10 populasyon, 116 bireyde 11
tanesi 0zglin olmak iizere 20 alelin varlig1 bildirilmistir. Yine benzer bir sonu¢ ayni
tiirlin birka¢ Anadolu populasyonu da dahil olmak iizere ayn1 gen bolgesine basvurulan
bir arastirma ile rapor edilmistir (Cooper ve ark. 1995). 88 Palearktik populasyonu ve
350 bireyinin dahil edildigi arastirmada toplamda 72 alelin varli1 bildirilmistir. Bu
alellerin 18 tanesi 6zglin olmak {izere 22 tanesi Anadolu’da bulunmustur. Bu sonuglar
temelinde Cooper ve ark. (1995), Anadolu C. parallelus populasyonlarinin yakin bir
zaman dilimi igerisinde etkin bir bicimde allopatrik farklilasmaya maruz kalmis
olabileceklerini ve Balkan populasyonlariyla da sinirli bir gen akisina sahip olduklarini
Onermistir. Ancak ¢aligma kapsaminda degerlendirilen Trakya populasyonlarinin
ozellikle Anadolu’nun kuzeybatis1 olmak iizere bir¢ok populasyonla ortak haplotiplere
sahip olduklar1 ve bu nedenle dogrudan aralarinda sinirli bir gen akisinin oldugunu
sOylemek miimkiin degildir (EK 1 ve 2). Ancak son donemlerde ayrilmis ve bu nedenle

de genetik olarak yeteri kadar farklilasamamis iki ana populasyon olabilecekleri ihtimali
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de goz ardi edilmemelidir. Aslinda bu ongoriilerle birlikte her iki bolge arasinda etkin
bir bariyerin var olup olmadig ilerleyen kismlarda detaylandirilacaktir. Buna ragmen
Anadolu populasyonlarinda 6zgiin haplotiplerin yiiksek oranda bulunmasi, farkli bir
genom olabilecegi ihtimalini de akla getirmektedir (Hewitt 1996, Korkmaz ve ark.
2010). Bu caligmanin sonuglarma paralel olarak O©nerilen hipotez desteklenebilir
niteliktedir. Hem haplotip c¢esitliliginin hem de 6zglin haplotip sayisinin yliksek
olmasmin yam sira Cpnl-1 haplotiplerinin nikleotid dizilerinde go6zlenen indel
pozisyonlarinin varligr ve Avrupa populasyonlar ile karsilastirilmasi sonucunda elde
edilen bulgular 6ngoriilen bu hipotezin dogrulunu giiglendirmektedir. Clnkiu Cpnl-1
niikleotid dizilerinde gozlenen alti indel pozisyonundan bes tanesi sadece Anadolu
populasyonlarina 6zgiindiir. Bu karakteristige ek olarak, bir indel pozisyonu (AACTT)
ise diger bircok Palearktik populasyonlarla paylasilmaktadir ve bu paylasim bir baska
Ongoruyl de beraberinde getirmektedir. Acaba son donemlerde etkin bir alloptarik
farklilagmaya maruz kalmis olan Anadolu populasyonlar tiirlin yayilis araligindaki tim
diger populasyonlarin atast midir? Bu soruyu ilk olarak Hewitt (1996) sormus ve detayli
bir ¢alisma ile aydinlatilmasi gerekliligini belirtmistir. Ancak bu soruya simdiye kadar
aciklanan bulgular dogrultusunda cevap vermek belki tam yeterli olmayabilir. Ancak
indel pozisyonlarinin valigindan bu hipoteze biraz da olsa destek aranabilir. Cooper ve
ark. (1995) tarafindan 88 Palearktik populasyon iizerine gergeklestirilen arastirma biraz
daha detaylandirilacak olursa 217-221. pozisyonlarda tespit ettikleri AACTT indel
pozisyonu, o ¢alismada Anadolu populasyonlarina ek olarak Ispanya, Italya, Bulgaristan
gibi ana siginak bolgelerinde ve ayrica Fransa, Bati ve Dogu Rusya bdélgelerinden
saptanan haplotiplerde goézlenmistir. Bu c¢alismada ise Populasyon 1, 3, 6, 14, 21, 23,
25, 29, 33, 34, 35, 38, 39 ve 43 olmak iizere 14 populasyonda tespit edilmistir. Bu
populasyonlarin yayilislar1 Anadolu’da birgok soguk seven form igin 6nerilen buzul ve
buzullar aras1 donemlerdeki yayilis koridorlarina ve olas1 iki yonli yayilisa isaret
etmektedir (Ciplak 2008). Yayilis yonlerinden biri kuzeydogu-kuzeybati olmak {izere
Pontidler kanaliyla, digeri ise kuzeydogu-giineybat1 eksenlidir. Indel pozisyonlarn
isaret ettigi Ongori, ylksek genetik cesitliligin arka planinda yer alan yakin donem
evrimsel tarihiyle de agiklanabilir (Christopher ve ark. 2003). Anadolu
populasyonlarinda gozlenen yiksek genetik cesitlilik, tlrin yakin donem evrimsel
gecmisinde Anadolu’daki yayilis1 agisindan biiyiik bir efektif populasyon biiyiikliigiine
erismis olmasina atifta bulunabilir. Bu tiir disinda bazi diger organizmalar iizerine

yapilan ¢aligmalar da Anadolu populasyonlarinda ayr1 bir genomun varligim
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dogrulamakta ve uzun siireli bir biyocografik izolasyonu énermektedir (Seddon ve ark.
2001, Hampe ve ark. 2003, Rokas ve ark. 2003, Giuindiiz ve ark. 2007, Naydenov ve ark.
2007, Nieberding ve ark. 2008, Ciplak ve ark. 2010, Murienne ve ark. 2010). Dubey ve
ark. (2007) Crocidura leucodon tirtiinde ana genetik soy-hatlarinin belirlenmesi ve
Pleistosen buzul doneminin etkisinin arastirilmast amaciyla gergeklestirdikleri
caligmalarinda Anadolu populasyonlarmin farkli bir soy-hatti icerdigini ve 06zglin
haplotip sayisinin ise kuzey Avrupa populasyonlar1 kadar diger giiney sigiak
bolgelerinden dahi dikkate deger oranda yiiksek oldugunu tespit etmislerdir.
Anadolu’nun bu genetik ¢esitliligi muhtemelen farkli etkilere sahip birkag buzul donemi
sonucunda varyasyonun birikmesinden ve kararli bir sigmmak pozisyonundan

kaynaklanmaktadir (Hewitt 1996, 2001; Dubey ve ark. 2007; Korkmaz ve ark. 2010).

Kararli bir sigmak pozisyonu ise Anadolu’nun uzun siireli ve karmagsik
paleocografik tarihinin yani sira yiiksek habitat heterojenitesi, topografik ve iklimsel
varyasyonlar sergilemesinden kaynaklanmakta ve tiim bu 6zellikler igerdigi mevcut
biyogesitliligi agiklamada temel 6neme sahip goriinmektedir (Ciplak 2010). Temelde
tiiriin yayilis araliginda populasyonlarin farkli genetik yapilanmalar sergilemesi uzun
stireli bir tartisma konusudur (Lesica ve Allendorf 1995; Barton 2001; Hampe ve Petit
2005; Eckert ve ark. 2008; Korkmaz ve ark. 2010). Genetik gesitliligin ve
farklilagmanin populasyonlarin cografik pozisyonlar: tarafindan nasil etkilenecegi ile
ilgili tahminlerin sadece tek bir modelle agiklanabilmesi miimkiin degildir (Ciplak 2008,
Korkmaz ve ark. 2010). Tarihsel siireglerdeki iklimsel kaymalara yanit olarak yayilis
araliklarinda daralma ve genislemeler gosteren birgok takson grubunda enlemsel bir
farklilasma beklenmektedir (Hampe ve Petit 2005). Taksonlarin yayilig araliginda son
buzul sonrasi déonemin olusturdugu tiir zenginligi ve tiir i¢i genetik cesitlilikle ilgili
calismalarin ¢ogu bu yondedir (Taberlet ve ark. 1998; Hewitt 1999, 2000; Rokas ve ark.
2003; Challis ve ark. 2007). Ancak tiriin tim yayilis araligi agisindan dogru olmakla
birlikte lokal ve o©zellikle de degisken topografyaya sahip Anadolu gibi giiney
siginaklarinda sadece bu modelin kullanilmasiyla taksonlarin yayilis Oriintiilerini
aciklamada yeterli olacagi beklenemez (Ciplak 2008, Ciplak ve ark. 2010). Bu hipotezi
test etmek amaciyla basvurulan hem haplotip ve 06zgiin haplotiplerin Anadolu
cografyasinda yayilislari, hem genetik ¢esitliligin enlem boylam ve yiikseklik gibi ana
farklilagma parameterleri ile iliskisini aydinlatan regresyon analizleri hem de genetik

varyasyonun yapilanmasina isaret eden AMOVA analizleri benzer hikayeye isaret
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etmislerdir. Oncelikle bes ana biyocografik bolgeye ayrilan Anadolu’da genetik
cesitliligin Ozellikle Karadeniz Havzasinda ve Dogu Anadolu Bolgesinde yliksek
gozlenmesi (Sekil 3.10, Tablo 3) ve AMOVA analizleri ile bu bolgeler arasindaki
genetik farklilasmanin reddedilmesi bu hipotezi dogrulmaktadir (Tablo 13b1b2). Diger
taraftan yapilan bir diger analizde ise genetik cesitliligin, 6zellikle dag silsilelerinin
konuslanmasia paralel bir Oriintii sergiledigi fark edilmektedir. Tektonik olarak
Toridler, Anatolidler ve Pontidler olmak tizere (Sekil 3.8, Tablo 2) ii¢ ana gruba ayrilan
Anadolu populasyonlarinda, Torid ve Pontidlerin hem haplotip hem de 6zgiin haplotip
sayisinca zengin olmasi bu dngoriiyii desteklemektedir. Bu durum genetik varyasyonun
kiiciik bir oraninin gruplar arasinda olmasina ragmen istatistiksel agidan anlamlilik
sergileyen AMOVA analizleri ile uyumlu goérinmektedir (Tablo ala2). Aslinda, soguk
seven bircok formun 6zellikle de Orthoptera grubunun Anadolu’nun yikseltilerine
paralel bir yayilis oOriintiisii sergiledigi bir¢ok c¢alismayla desteklenmektedir (Ciplak
2003, 2004; Ciplak ve ark. 2010). Anadolu cografyasina paralel uzanan bu ana dag
yiikseltilerinin enlemsel bir farklilasmaya yol actiklar1 regresyon analizleri tarafindan
reddedilmektedir (Tablo 5a ve Tablo 6a). Mevcut veri bdylesi bir 6riintliye isaret
etmesine ragmen, buzul ve buzullar aras1 donemlerden kaynaklanan iklimsel degismeler
yiikseklige bagl bir farklilasma ile soguk seven Anadolu formlarinin dikey yayilis
degisimlerine yol agmis olabilir (Ciplak 2008, Ciplak ve ark. 2010). Bu yizden
gerceklestirilen ikinci bir regresyon analizi, yiiksekligin hem genetik ¢esitliligin
yayilisinda hem de genetik farklilasmada etkili oldugunu gostermistir (Tablo 5c ve
Tablo 6¢). Boylesi bir sonucu yansitan veriyi destekleyen diger ipucglari arasinda ise
arazi caligmalar1 sirasinda dogrudan goézlemledigimiz Ornek toplama yerleridir.
Gilinimiiz populasyonlar1 Holosen 1simma dongiisiine ait olduklar1 i¢in, bu dagcil
formlarin yayla olarak da nitelendirebilecegimiz yiikseltilerle sinirli olduklarini ve ova
gibi diisiik rakimli bolgelerde goriinmedikleri tespit edilmistir. Giinliimiize kadar bu
taksonlara diisiik yiikseltilerde rastlanmamakta ve bu nedenle de her populasyon kendi
yukseltisinde cografik agidan izole, gen akisinin smirlandirildigi bir pozisyon
kazanmaktadir (Ciplak ve ark. 2010).

Simdiye kadar yapilan c¢alismalarda tiirici genetik ¢esitlilikte boylamsal
farklilagma Oriintiilerinin olas1 etkileri daha az g6z 6ntinde bulundurulmustur (Challis ve
ark. 2007). Ozellikle Kuvaterner buzul dénemlerinin baskin bir etkiye sahip oldugu

soguk seven bati1 Palearktik formlar1 Giiney Avrupa, Anadolu, Iran ve Kafkaslar’i
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kapsayan giliney siginak alanlarinda bir boylamsal yayilis alanina siginmislardir
(Taberlet ve ark. 1998; Hewitt 1999, 2004, Challis ve ark. 2007). Bir¢ok tiiriin siginak
populasyonlar1 arasinda uzun siireli {lireme izolasyonu ve signagin kendi i¢
dinamiklerine  6zgin polimorfizmleri  biriktirmesi sonucunda elbette genetik
farklilagmalar gdstermesi beklenir. Ozellikle karmasik bir paleocografik tarihe sahip
olan Anadolu’da son buzul dénemi sonrasi yayilig yollarinin irdelenmesinde boylamsal
kolonizasyonun nasil bir etki sergiledigi 6nem arz etmektedir. Bu amacla yapilan
analizler Anadolu C. parallelus populasyonlarinda yiikseltiye bagl vertikal
degisimlerden kaynaklanan farklilasmaya ek olarak, boylamsal bir farklilagsma
Orintlsunu de desteklemektedir (Tablo 5b ve Tablo 6b). Benzer sonuclar birkag ¢alisma
ile de rapor edilmistir (Tzedakis 1993, Ferris ve ark. 1998, Taberlet ve ark. 1998, Rokas
ve ark. 2003, Hewitt 2004, Giindiiz ve ark. 2005, Ciplak ve ark. 2010). Ozellikle C.
parallelus gibi genis yayilis sergileyen taksonlarda boylamsal farklilasmanin agiga
cikmasinin temelinde Pleistosen doneminin biiyiik bir etkisi oldugu son donemlerde

belirtilmektedir (Taberlet ve ark. 1998, Hewitt 1999, Challis ve ark. 2007).

Siginak icinde siginak 6devi goren Anadolu’da genetik farklilagmalara yol agan
biyocografik etkenlerden bir digeri ise Anadolu Yarimadasi’mi iki anaparcaya ayiran
Anadolu Diyagonali’dir. Coklu alt yayilis alanlar1 olusturan Dogu Toroslarin, bir
giineybati-kuzeydogu dogrultusuyla Anadolu’'nun Akdeniz ve Karadeniz/Dogu
bolgeleri arasinda uzanmasi sonucunda agiga ¢ikan bu siiper araligin her iki tarafinda
yer alan populasyonlar arasinda genetik farklilasmanin anlamli oldugu soéylenebilir
(Tablo 13c1c2, p = 0,000). Aslinda bu yiikseklige bagh kusakta yayilisin dogu ya da
bat1 sinirinda farkli soy-hatlarinin oldugu da bilinmektedir (Davis 1971; Ekim ve Guner
1986; Ciplak ve ark. 1993; Ciplak 2008). Populasyonlarin yayilis yetenekleri ile de
dogrudan iligkili olan bu bariyerin jenerasyon basina yayilis hiz1 diisiik olan taksonlar
tizerinde daha etkili olacag diisliniilmektedir. Bu analizlere ek olarak gercgeklestirilen
SAMOVA sonuglarinda da kismen de olsa benzer bir yapilanma dikkat ¢ekmektedir
(Sekil 3.13 ve 3.14). Ancak bariyerin asil etkisini gosteren sonuglar temel bilesen
analizleri (Sekil 3.15 ve 3.16), filogenetik (Sekil 3.19, 3.22-25, 3.28-29) ve scbeke
analizleri (Sekil 3.34) ile dogrulanmaktadir. Bu analizler sonucunda Diyagonalin
dogusunda yer alan populasyonlar kendi icerisinde alt soy-hatlarina ayrilmakla birlikte,
bir biitlin olarak dogu kladini olusturmaktadirlar. Diyagonal agisindan dikkat ¢eken bir

diger durum dogu bati1 farklilasmasinda bazi gecis pozisyonlarinin yer almasidir.
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Ozellikle diyagonalin kuzey dogu ucunun yer aldigi Giimiishane, Bayburt ve
Erzurum’un dogusunda yer alan cografik alan dogu bat1 arasinda kuzeydogu-giineybati
eksenli bir ge¢is zonuna yol agmaktadir. Bu gegis zonu hem sebeke hem de farkli
algoritmalar kullanilarak olusturulan gen agaglarinda da yer almaktadir. Ozellikle
mitokondri DNA belirtecine dayali tiim filogenetik analizler bu Orlntlyu
desteklemektedir. Cekirdek DNA belirtecinde ise populasyonlar arasinda ikili Fgsr
degerlerinin kullannomina dayali temel bilesen analizleri ve Fitch fenograminda bu
Orlntl bariz bir sekilde agiga ¢ikmaktadir (Sekil 3.16 ve 3.22). Mutasyon orani yiiksek
olan bdylesi tek kopyali kodlama yapmayan gen bolgeleri i¢in (Szymura ve ark. 1996)
diger filogenetik analizlerden ziyade, bu analizin kullanigli oldugu daha 6nce ayni tiiriin
populasyonlarinin karsilastirildigi bir bagka calismada da onerilmistir (Cooper ve ark.
1995). Aymi zamanda bu gen bélgesinin dogrudan dikotomik agaglari destekleme
miktarinin diisiikk oldugu ve filogenetik ¢ikarsamalar i¢in bagvurulacak yontemlerin
birgogunda ¢Oziimsliz kalacagi maksimum olasilik haritalama yontemiyle de

dogrulanmistir (Sekil 3.18c).

Cografik genetik yapilanmanin aciga c¢ikarilmasinda elverisli olan SAMOVA ve
temel bilesenler analizlerinden elde dilen diger iki 6nemli sonu¢ da Anadolu igin
ongordigimiiz “sigmak igerisinde siginak” savini giliclendirmektedir. Bunlardan ilki
Populasyon 1, 31, 32, 33 ve 34 arasinda gozlenen ve boylamsal bir farklilagmaya isaret
eden sonugtur. Diger bir sonug ise muhtemelen Kafkaslar ve Balkanlar arasinda hem
buzul hem de buzullar arasi1 donemlerde 6nemli bir yayilis koridorunun varhigi ve
cografik pozisyonudur. Ciplak ve ark. (2005) ve Ciplak (2008) tarafindan “Toros
Yolu” olarak isimlendirilen bu koridor, Anadolu’nun en kuzeydogu ucundan ya da
gliney Kafkaslar’dan baslayan ve Diyagonal’in cografik pozisyonuna paralel bir sekilde
yayilis sergileyerek Orta Anadolu’nun kuzeyinden gilineye dogru inen ve buradan da
guney Toros dag silsilesi boyunca ilerleyerek bat1 uca dogru yonelmekte ve daha sonra
da Ege bolgesinde yer alan dag silsilesini izleyerek kuzeybati Anadolu’ya ulasmaktadir
(Sekil 3.16c). Cooper ve ark. (1995) tarafindan ayni tiirlin Bati palearktik
populasyonlarinin genetik yapilanmasinin arastirildigi ¢calismada yer alan Bati1 ve Dogu
Rusya populasyonlarina ait haplotiplerin niikleotid dizileri tekrar degerlendirildigi
zaman bu yayilis koridoru savinin dogrulugu giiglenmektedir. O calismada yer alan
Rusya haplotiplerinin bir kismi dogu populasyonlartyla, bir kismu ise Trakya

populasyonlariyla paylasilmaktadir. Benzer yayilis Oriintiisii baz1 diger Orthoptera
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gruplarinda da g0zlenmistir ve bu taksonlarin radyasyonlart muhtemelen
Kuvaterner’deki iklimsel dalgalanmalarla iligkilidir (Ciplak 1998, 2000; Ciplak ve ark.
2005). Ciplak (1998, 2000) tarafindan Anadolu’da yayilis sergileyen Parapholidoptera
tirlerinde yayilis Oriintiilerinin belirlenmesi amaciyla gergeklestirilen bir g¢aligsma
sonucunda, ayn1 yayilis koridoru Onerilmis, hatta filogenetik analizlerde en bazal hattin
kuzeydoguda yer almasi sonucunda Anadolu’nun si§inak pozisyonuna da atifta
bulunulmustur. Ciplak ve ark. (2005) tarafindan bildirilen bir diger soy-hatti ise kisa
kanatli Chorthippus demokidovi tiir grubu olup yine benzer bir yayilis Ortiintiisiine
sahiptir. Hem mevcut veriden hem de diger baz1 Orthoptera gruplarindan edinilen bu
bulgu Anadolu topografik yapilanmasiyla iliskili, 6zellikle de soguk seven formlar i¢in

genel bir yayilis oriintiistine isaret etmektedir.
4.4 Farkhlasma Zamanlar: ve Bogazlarin Durumu

Mitokondri DNA belirteci tabanli filogenetik analizler sonucunda Anadolu C.
parallelus populasyonlarinda farklilasma Diyagonalin dogusu, batis1 ve ge¢is zonunun
olusturdugu ii¢ ana kladin varligina isaret etmektedir (Sekil 3.35). ilk ayrilma zaman
orta Pliyosen donemine denk gelmektedir. Bu donemde gergeklesen ayrilma Erzurum
Horasan populasyonuna ait ii¢ haplotipin tim digerlerinden farklilagmasiyla
sonuglanmistir. Ancak diger filogenetik analizler sonucunda da gézlenen bu farklilasma
populasyonlar arasi genetik uzakliktan ziyade ayri bir tiire ait haplotipler olacagi
yoniindedir. Bu durum 6rneklem hatast ya da laboratuar ¢aligmalarindan kaynaklanan
bir DNA kontaminasyonu olabilir. Ancak ¢aligma kapsaminda dogru bir filogenetik
topolojinin agiga ¢ikarilmasi agisindan kullanish olabilecegi diisiincesiyle bu analizde
degerlendirmeye alinmistir. Bu populasyona ait diger iki haplotipin ayrilmasi Orta
Pleistosen doneminde gerceklesmistir (Sekil 3.35). Giinz buzullagsmasini takiben
gerceklesen bu ayrilmayi yaklagik 200 000 y1l sonra ve Mindel buzullagsmasinin hemen
sonrasina denk gelen dogu bati eksenli bir farklilasma takip etmektedir. Yine Mindel
Riss buzul donemleri arasina denk gelen ve bir Onceki ayrilmadan hemen sonra
(yaklasik 70 bin yil sonrasinda) gerceklesen siire¢ ise iki dogu populasyonun
ayrilmasidir. Bu populasyonlarin ayrilmasina ek olarak bu donemde gozlenen ve
populasyonlarin evrimsel tarihinde énemli bir etkiye sahip olan bir diger ayrilma ise
Pleistosen yayilis koridorunun varligmi desteklemektedir. Ozellikle kuzeydogu-
giineybati oryantasyonlu bir kladin varligi dikkat ¢cekmektedir. Bu kladda yer alan

populasyonlarin ayr1 bir evrimsel Oriintiiye sahip olduklar1 bazi populasyon genetigi

136



(Sekil 3.16, Tablo 13d2), filogenetik (Sekil 3.19-23, 3.25-26, 3.28-30) ve sebeke
analizleri (Sekil 3.34a) ile de desteklenmektedir. Ayrilma zamanlar1 yalnizca yaklasik
tahminler olmasina ragmen, Anadolu populasyonlarinda genetik ¢esitlenmenin 6zellikle
son buzul déneminin (20 000 y6) hemen sonrasinda gergeklestigi gézlenmektedir. Bu
buzul periyodunun bir¢ok takson acisindan oldukga sert iklimsel kosullarinin artan
sicakliklarla birlikte degismeye basladigi ve giiniimiiz kosullarini da olusturan (4000
y0) kararli bir iklimsel yapinin agiga c¢iktigi doneme denk gelmesiyle oOrtiismektedir

(Graham ve ark. 1996).

Anadolu populasyonlarinda ana klad ayrilmalarinin 6zellikle Orta Pleistosen
donemine denk gelmesi, bu donemde gozlenen buzullar arast donemlerin etkisinden
kaynaklanmis olabilir. Bu donemlerde Anadolu’da ortalama sicakligin 4-5 °C diislik
seyretmis olmasi, yogun ve uzun siireli bir kar yagisi peryoduna yol agmistir (Ering
1978). Bu siire¢ 6zellikle 2200 m {izerindeki bdlgelerin birgogunun buzul plakalariyla
kaplanmis olmasina ve muhtemelen 1500 m iizerindeki bolgelerin dahi ¢ok daha sert
iklimsel kosullara maruz kalmasina neden olmustur. Giiniimiizde izole ve yiiksek
cayirlik alanlari tercih eden ve soguk seven bir form olan C. paralleus populasyonlari
icin uygun habitatlarin yok olmasina yol acan bu buzul siireci ana farklilasmalar1 da
tetiklemistir. Muhtemelen populasyonlarda yiikseklige bagli olarak asagi ¢ekilmeler ve
diger taraftanda uygun habitat arayigina paralel olarak uzun ve genis cayirlarla kapl
alanlara yonelme s6z konusu olabilir. Bu donemlerde Anadolu’nun o6zellikle ig
kesimindeki algcak alanlarin step benzeri olup genis ¢ayirliklarla kapli olmasi (Bottema
ve Woldring 1984, van Zeist ve Bottema 1991) bu yo6nelmede etkili olmustur. Bu
yayilis koridoru muhtemelen iki yonliidiir. Populasyonlarin bir kismi uzun bir vadi
Odevi goren ve kuzeydogu gineybati eksenli bir yayilis koridorunu izlemislerdir.
Boylelikle populasyonlar agisindan daha uygun habitatlarin var oldugu Balkanlara
yonelme gerceklesmis olabilir (Hewitt 1996; Schmitt 2007). Diger taraftan 6zellikle
giiniimiiz dogu populasyonlarin1 olusturan grubun ise Hazar Denizi’nin glneyi ile
Kafkaslar’da yer alan uygun habitatlara dogru yayilis sergilemis olma ihtimalidir. Buzul
donemleri sonrasinda ise Anadolu’nun i¢ bolgelerinde yer alan ¢oklu dag bloklari,
komsu populasyonlar olsa dahi populasyonlar arasinda gen akisini engellemis ve
giinimiiz populasyonlarinda gozlenen bu farklilagmaya yol agmustir. Bu buzul
donemleri yayilis koridorlarina ait hipotezler hem sebeke hem de BEAST analizleriyle

desteklenmektedir. En sik gozlenen ve muhtemelen atasal bir pozisyona sahip olan
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Mit 9 haplotipi 6zellikle dogu populasyonlarinca zengin bazal kladda yer almaktadir.
Bir diger en sik bulunan haplotip olan Mit_11 ise ayrilma donemi Riss Wiirm buzullar
arasma denk gelen Trakya populasyonlarinca zengin bir kladda yer almaktadir. Mit 11
haplotipinin 6zellikle dogu populasyonlarinda bulunmamas1 (Ek 1) ve ayrilma
zamanlarinin da dikkate alinmasi sonucu Anadolu’da kuzey dogudan giiney batiya ve
muhtemelen Bogazlar iizerinden Balkanlar’a bir genel yayilis oriintiisu 0ngortlebilir.
Bu nokta da Bogazlar’in cografik konumu ve dogu bat1 farklilasmasinda 6ngérilen bu
yayilis oOriintiisiine bir engel olusturabilecegi sorusunu akla gelmektedir. Aslinda bu
ihtimal mevcut veri tarafindan siddetle reddedilmektedir. Ozellikle kuzeybati Anadolu
ve Trakya populasyonlar1 arasinda paylasilan haplotiplerin yiiksek sayida olmasi (Ek 1
ve 2), filogenetik ve sebeke analizlerinde benzer genetik yapilanma sergilemeleri,
populasyonlar arasinda bir ayrima isaret etmemektedir. C. parallelus tiri yavas bir
yayilis hizina sahip olmasina ragmen, son donemlerde ayrilmis olma ve bu nedenle de
genetik acidan farklilagma gosterecekleri kadar yeterli zamana sahip olmama ihtimalleri
g6z Oniinde bulundurularak gergeklestirilen IMa analizlerinde de benzer sonuclar
bulunmustur. Kuzeybati Anadolu ve Trakya populasyonlar1 arasinda Riss buzullasmasi
sonrasina denk gelen bir ayrilma olmasi bir buzul dénemini takiben deniz seviyesindeki
artistan kaynaklanmis olabilir (Dubey ve ark. 2007). Ancak populasyonlar arasinda
gozlenen bu ayrilmanin Bogazlarin tarihsel siireclerdeki pozisyonlarina uygun bir
bicimde deniz seviyesindeki artma ve azalmalarla tekrarli gen akislarina yol agtigina
isaret etmektedir (Sekil 3.36, Tablo 16). Diinya genelinde sogumaya paralel olarak yagis
sularinin kuzey enlemlerde ve orta kusagin yiiksek kesimlerinde buzul halinde kalmasi
sonucunda deniz seviyesinde 6nemli miktarda ¢ekilmeler ger¢eklesmistir (Flemming ve
ark. 1998; Ergin ve ark. 2007). Ozellikle Bat1 Anadolu kismi olmak {izere Marmara
Denizi’nin biiyiik bir kisminin kara kiitlesi haline gelmesine yol agmistir. C. parallelus
populasyonlarinda Anadolu’dan Trakya yoniine dogru gerceklesen ve 20 kat gibi
yuksek oranda seyreden goc¢ olgusu tim bu tarihsel sireclere paralel bir izlenim
sergilemektedir. Gen akisinin Anadolu tizerinden Balkanlar’a dogru gergeklesmesi
Anadolu i¢in 6nerdigimiz ana bir buzul siginagi ve atasal populasyon olma savini
kuvvetle desteklemektedir. Ayn1 zamanda efektif populasyon biiyiikliikleri agisindan
atasal populasyondan ayrilma gergeklestikten sonra populasyonlarin genisleme

(yayilma) gosterdiklerine isaret etmektedir.
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Anadolu populasyonlarinda gozlenen dogu bati farklilasma donemi (0,4-0,3
myd) diger Avrupa populasyonlarinin ayri cografik genomlar arasinda gozlenen dizi
farklilagsma diizeyi ile (yaklasik 0,45 my6) de uyumluluk sergilemektedir. Hewitt (1999)
Ispanya, Italya, Yunanistan ve Balkanlar’da C. parallelus populasyonlarin neredeyse 4-
6 buzul donemi Oncesinde bdlgelerine ulasmis olmalarina ve o donemden itibaren de
devamliliklarini siirdiirerek farkli evrimsel senaryolara maruz kalmis olduklarina isaret
etmektedir. Bu veriyi Ispanya ve Fransa genomlar1 arasinda birka¢ gen icin ortalama
%1°den kiiciik mtDNA ayrilmas1 sonucuyla da desteklemistir (Hewitt 1999). Ancak
boyle bir farklilasma zamani ayr1 bir tartismay1 da beraberinde getirmektedir. Eger bu
donem Oncesinde baska bir atasal populasyon vardiysa, o populasyon/populasyonlarin
Kizil Deniz seviyesindeki degisikliklerden elde edilen veriler sonucunda yaklasik 0,45
my0 gercgeklesen ciddi ve siddetli bir buzullasmayla yok olmus olmalar1 gerekmektedir
(Rohling ve ark. 1998; Hewitt 1999). Bu nedenle Hewitt (1999) ana kolonizasyonun
muhtemelen baska bir populasyondan gerceklestigi ve bu atasal populasyonun ise
Anadolu’da barinmis olabilecegine isaret etmistir. Aslinda ¢alisma kapsaminda genetik
acidan olduk¢a farklilasmis ve filogenetik analizlerde en bazal hatti olusturan
Erzurum-Horasan populasyonuna ait haplotiplerin yaklasik olarak 0,57 my6 tim diger
populasyonlardan ayrilmis olmalari bu 0ngoruyu destekler niteliktedir. Diger taraftan
Erzurum-Horasan populasyonun Cpnl-1 haplotiplerinde bu 6ngoériyi destekleyen
onemli bir ipucu bulunmaktadir. Bu populasyonun bazi bireylerinin Dogu Rusya
populasyonlarina ait ve genetik agidan oldukg¢a farklilasmis bazi haplotiplerle (bakiniz
Cooper ve ark. 1995) niikleotid benzerliginin tiim digerlerinden daha fazla
seyretmesidir. Ancak bu sonuglar 6zellikle dogu populasyonlar1 olmak iizere daha fazla

orneklem ve gen bolgesi kullanimiyla yeniden arastirilmalidir.

Bu tez kapsaminda varilan ortak sonuclardan biri Anadolu populasyonlarinda
karmasik bir yapilanma oOriintiisiiniin varligi ve bu nedenle de turin tim Anadolu
boyunca yayilisinda genetik ¢esitliligin ve farklilasmanin populasyonlarin cografik
pozisyonundan nasil etkilenmis oldugunun, genis bir kabul géren merkez-gevre modeli
ile agiklanamayacagidir. Ozellikle perifer populasyonlarda diisiik genetik cesitlilik
Oneren bu modelin aksine, Anadolu icin, tirin evrimsel tarihini de g6z o6ninde
bulunduran “kararli ardil kenar” modelinin daha uygun olacag: yoniindedir. Bir taraftan
populasyonlarda son bir ani genisleme Oriintiisii ve populasyon i¢i genetik cesitlilik

diizeylerinin ve 0Ozgiin haplotip sayilarinin yiiksek olmasi, diger taraftan komsu
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populasyonlar olmasina ragmen aralarinda gozlenen yiiksek Fsr degerleri sonucunda
siirlt gen akigiin bulunmasi bu modeli desteklemektedir. Calisma kapsaminda varilan
bir diger sonug ise “siginak i¢inde siginak” dngoériimiiziin dogru olmasidir. Anadolu’nun
enlemsel pozisyonun yani sira karmasik paleocografik tarihi, heterojen topografyasi ve
degisken bir iklim yapisi, hem yiikseklige bagli dikey degisimlere hem de boylamsal
farklilagmalara es zamanli izin verebilmektedir. C. parallelus populasyonlarinda
gbzlenen Anadolu Diyagonali’nden kaynakli dogu bati farklilasmasi da bu sonucu
destekler niteliktedir. Diger varilan bir sonuc¢ ise Anadolu’nun birden cok buzul
donemine ev sahipligi yapmis olmasinin ampirik olarak desteklenmesidir. Ozellikle
Anadolu C. parallelus populasyonlarinda gozlenen ayrilma zamanlarmin Orta
Pleistosen déneminden itibaren yaklasik olarak 4-6 buzul dénemine denk gelmesi bu
sonucu desteklemektedir. Aym1 zamanda kuzeydogu glineybati eksenli yayilis
koridorunun varligt da bir buzul siginagr oldugu savina isaret etmekle birlikte,
Anadolu’nun bir¢ok palearktik takson i¢in 6nemli bir ge¢is yolu oldugunu ortaya

koymaktadir.
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7. EKLER

Ek 1. C. parallelus populasyonlarinda gézlenen 90 mitokondri haplotipleri ve niikleotid dizisi. Sekilde sadece degiskenlik sergileyen pozisyonlar
gosterilmistir.
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Ek 2. Populasyonlarda COI-tRNALeu-COIl haplotiplerinin dagilimi. N birey sayisi, H toplam haplotip sayis1, Hy Ozgiin haplotip sayisi. Kare
icerisinde gosterilenler populasyonlar agisindan ilgili haplotipi tasiyan birey sayisidir. Gri renk 6zgun haplotiplere, renksiz kareler ise
paylasilan haplotiplere isaret etmektedir.
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Ek 3. C. parallelus populasyonlarinda gbzlenen 143 Cpnl-1 haplotipleri ve nikleotid

dizisi. Sekilde sadece degiskenlik sergileyen pozisyonlar gosterilmistir.
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Ek 4. Populasyonlarda Cpnl-1 haplotiplerinin dagilimi. N birey sayisi, H toplam haplotip sayisi, Hy Ozgiin haplotip sayis1. Kare igerisinde
gosterilenler populasyonlar agisindan ilgili haplotipi tasiyan birey sayisidir. Gri renk 6zgiin haplotiplere, renksiz kareler ise paylasilan

haplotiplere isaret etmektedir.
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