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OZET
Yiiksek Lisans Tezi
Tiirkiye Calameuta (Cephidae: Hymenoptera) Tiirlerinin Morfolojik ve
Molekiiler Yonden Incelenmesi
MAHIR BUDAK

Cumhuriyet Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii

Biyoloji Anabilim Dali

Danigman: Prof. Dr. Hasan H. Basibiiyiik

Bu calismada I¢ Anadolu Calameuta cinsi tiirlerinin morfolojik ve
molekiiler veriler kullanilarak tanimlanmasi amaglanmistir. Yeni morfolojik
karakterler tanimlanarak morfotipler elde edilmis ve bu morfotipleri temsil eden
orneklerin mitokondri DNA’s1 COI ve Cyt b gen bolgelerinin dizisi ¢ikarilmistir.
Morfolojik ve molekiiler veri seti fenetik ve kladistik yaklasimlarla analiz
edilmistir. Analizler sonunda, C. idolon, C. pallipes, C. pravei, C. filiformis ve C.
haemorrhoidalis morfolojik tiirlerinin gegerliligi ortaya konulmustur. Bunun
yaninda, iki farkli taksonun yeni tiirler olabilecegi 6nerilmis, ancak her takson i¢in
yeterli 6rnek serisi bulunmadigindan, kesin bir taksonomik karar verilmemistir.

Anahtar kelimeler: Saparisi, Calameuta, COI, Cyt b, Filogenetik Sistematik
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SUMMARY
MSc Thesis
Molecular and Morphological Investigation on Turkish Species of the Genus
Calameuta (Cephidae: Hymenoptera)
MAHIR BUDAK

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

Supervisor: Prof. Dr. Hasan H. Basibiiyiik

In this study, it was aimed to describe Central Anatolian species of the
genus Calameuta on the basis of morphological and molecular findings.
Morphotypes are described from an analysis of new morphological characters and
COI gene of mtDNA is sequenced representing each morphotype. Morphological
and molecular data are analysed by phenetic and cladistic aproaches. Result of the
analyses show that C. idolon, C. pallipes, C. pravei, C. filiformis and C.
haemorrhoidalis are valid morphological species. In additon, two different taxa
are suggested to be putatively new species but a long series of speciemen for each

taxon is required for a final taxonomic decision.

Keywords: Sawfly, Calameuta, COI, Cyt b, Phylogenetic Systematic
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1. GIRIS

Canliligin kokenine dair sorular tarihin en erken zamanlarindan beri merak
konusu olmustur. Organizmalar arasinda yiiksek diizeyde biyolojik cesitliligin var
olusu ve onlarin kdkenleri bu tartismalarin temelini olusturmustur. Bu sorulara
yonelik bilimsel bir yaklagim 19.yy’da Charles Darwin’in Evrim teorisindeki
“dogal seleksiyon” kavrami ile miimkiin olmustur (Mayr ve Ashlock, 1991). Uzun
yillar boyunca doga bilimcileri diinyadaki biyolojik ¢esitliligi tanimaya ve
aciklamaya calismislardir. Aralarinda benzerlik kurabildikleri canlilar1 ortak
gruplar i¢ine yerlestirerek ilk siniflandirma calismalarini baglatmislardir. Zaman
icinde canlilarla ilgili bilgilerin artisina bagli olarak sistematik biyoloji ortaya
ctkmustir. 11k zamanlardaki genetik ¢esitliligin tanimlanmasi ve siniflandirilmasi
evrimsel teoriden bagimsiz olsa da, son yillardaki c¢aligmalarla filogenetik
akrabaliklara bagli olarak canlilarin siniflandirilmasina ¢alisilmaktadir.

Cesitliligin olugmas1 ve adaptasyonun basarilmasi evrimin baslica iki
stirecidir. Darwin baglangicta ¢esitliligin kokeni ve yeni tiirlerin ortaya ¢ikmasi ile
ilgilenmistir. Daha sonralar1 bu 1ilgisi adaptasyon ve etkileri {izerine
yogunlagmistir. Bu son 1ilgi alan1 yirminci yilizyilin baglarinda birgok evrimsel
genetikci tarafindan ilgi gormiistiir. Fisher, Haldane ve Wright gibi populasyon
genetikcileri  birgok  evrimsel = mekanizmanin  anlasgilmasina  katkida
bulunmuslardir. Dobzhansky yazdig1 Genetik ve Tiirlerin Kékeni kitabi ile evrime
dengeli bir bakis agis1 getirmistir. Mayr Sistematik ve Tiirlerin Kokeni kitabi ile
cesitliligin evrimsel siiregteki 6nemini isaret ederek yeni bir ¢igir agmistir (Mayr,
1994).

Organik c¢esitlilik ile ilgilenen sistematik, uzun zaman modasi ge¢mis
imajindan ¢ok zarar gormiistiir. Modern sistematik evrimsel, ekolojik ve davranis
biyolojisi ile igi ige girmistir. Oyle ki ¢esitlilik ile ilgili biitiin sorulara adres
olmustur (Mayr, 1994).

Modern biyologlarin ¢ogu tiirleri evrimsel birim olarak gen akist ile
birlikte diisiinmektedirler. Ornegin Mayr sdyle yazmistir “rastgele olmayan

biyolojik tiirler gen havuzunun i¢ se¢imidir.” Merrel ise “ tiirler dogal biyolojik



birimlerdir, ¢iflesme ve ortak bir gen havuzunu paylasma bagi ile baglanirlar”
demistir. Bu fikir Dobzhansky’in 6ncii ¢alismalar1 ile bulunmustur ve daha
sonralar1 Mayr, Stebbins ve digerleri populasyon genetigini laboratuar ¢aligmalari
ile  bitlinlestirmislerdir. Bu  arastirmacilar olduk¢a mantikli  olarak,
populasyonlarin farklilagmasinin nedeninin gen akisinin engellenmesinin sonucu
oldugunu belirtmislerdir ve tartigmalarini bu akigin engellenmesi sonucu olusan
tiirlesme iizerinde yogunlastirmiglardir. Diger bir deyisle yalitim mekanizmalarina
onem vermeye baglamiglardir (Ereshefsky ve Ereshefsky, 1992).

Ozellikle son otuz yilda molekiiler biyoloji alaninda kaydedilen
basdondiiriicii gelismeler, molekiiler bilginin (DNA veya protein dizi verisi),
tiirlesme siireglerinin anlagilmasinda, taksonlari tanimlamada ve taksonlar arasi
akrabalik iligkisinin belirlenmesinde kullanilmasini olanakli hale getirmistir.
Geleneksel yontemlerle (morfolojik vb.) tanimlanan taksonlar, molekiiler veriler
yadimiyla yeni bir sinamaya tabi tutulmakta ve dogruluklar1 test edilmektedir.
Bunun yaninda, morfolojiden elde edilebilen sinirli veri yerine, drnegin bir gen
bolgesinin dizi analizi ile dizi biiyiikliigiinde veriye kolayca ulasilabilmektedir.

Bu calismada, morfolojik olarak tanimlanan Calameuta cinsi tiirlerinin,
molekiiler verilerle sinanmasi yaninda, morfolojik olarak benzer veya tanimi zor
taksonlarin (ayrik populasyonlarin-distinct population) taksonomik durumlarinin
incelenmesi amaclanmistir.  Bunun ig¢in, yapilan morfolojik degerlendirme
yaninda, arastirma altindaki cinse ait taksonlarin mtDNA COI ve Cyt b genlerinin
belirli bolgelerinin dizileri ¢ikarilmis ve taksonlarin taksonomik durumlarinin test
edilmesi ve taksonlar arasindaki akrabalik iligkisinin belirlenmesinde
kullanilmistir.

Kullanilan molekiiler belirteglerin se¢imi, verinin analizinde yararlanilan
metotlar ve sonuglarin degerlendirilmesi sirasinda kullanilan kavram ve

yaklasimlar konusunda kisa bir degerlendirme asagida sunulmustur.



1.1 GENEL BILGILER

1.1.1 Molekiiler Sistematik

Molekiiler filogenetik metotlar DNA veya protein dizileri iizerinde etkili
olan molekiiler evrim siirecinin ¢ikarimlarina dayanmaktadir. Belli dizi verilerinin
cesitli algoritmik modeller altinda simiilasyonu ile belli soy hatlarinin ayrilmasi ve
evrimi ortaya konulabilir. Bu kosullar altinda, dogru filogenetik aga¢ bulunur ve
bu agac filogenetik metotlar ve evrimsel modeller i¢in dogruluk, tutarlilik ve
saglamlik  kriterleri acisindan test edilebilir. Ancak biyolojik veriler
kullanildiginda filogenetik aga¢ tam olarak bilinmez. Bir organizma grubunun
veya gen ailesinin farkli soy hatlarina ayrilmasi gibi evrimsel olaylar milyonlarca
yil once gerceklesmis olabilir. Sonucta, simiilasyon deneylerinde saglamligi
kanitlanan metotlar biyolojik verilerden filogenetik agaglar olusturmak icin
kullanilir. Ideal olarak sonugta cikan hipotetik aga¢ dogal agac topolojisine
miimkiin oldugunca yakin olmalidir. Biyolojik verilere veya metotsal hatalara
0zgii olan hatalar negatif bir sekilde filogenetik analizi etkileyerek sonucta yanh

agagc topolojisi olusmasina neden olabilir (Huelsenbeck, 1995).

1.1.2 Filogenetik Bir Calismanin Siirecleri

1.1.2.1 Veri Tercihi ve Ornekleme

Eger bir projede bir gen ailesinin filogenisi incelemek amaglaniyorsa (or.
Glycerin aldehyde dehydrogenases) veri tercihi onceden yapilmistir. Eger bir
organizma grubunun filogenisi yapilacaksa, farkli genler veya gen bilesimleri
veya DNA bolgeleri filogenetik aga¢ olusturmak icin kullanilir. Organizmalarin
yakin veya uzak akraba olmalarina gore kullanilan belirtecler ¢ok degisken (6r.
ITS2 veya intronlar) veya korunmus DNA boélgelerinden (6r. Ribozomal LSU
rDNA, protein kodlayan genler) secilir. Eger secilen DNA bolgesi ¢cok degisken
veya ¢ok korunmus ise, farkli DNA bdlgesi se¢mek ¢oziiniirliigi arttirabilir. En
iyi tercih ise birden ¢ok, farkli DNA bdélgelerinin kombinasyonlarini birlikte
kullanmaktir (Bapteste vd, 2002). Hatalar1 azaltmak i¢in, sec¢ilen takson iizerinde

calisilan organizma grubunu en iyi sekilde temsil edecek sekilde olmalidir. Bir



organizma grubunun filogenetik analizine baglamanin en iyi yolu her morfolojik
tirden onlar1 temsil edecek birka¢ Ornegin segilmesidir. Bir gen familyasinin
filogenetik analizi i¢in takson drneklemesinde iki noktaya dikkat edilmelidir: a)
organizmalarin biyolojik cesitliligini en iyi sekilde temsil etmeli ve b) her bir
organizma i¢in gen familyasinin ortolog ve paralog dizileri ¢ikartilmalidir. Taksa
sayist filogenetik analizlerin sonucunu etkilemektedir. Ne kadar cok taksa
kullanilirsa dogru filogenetik tarihi ortaya koyma olasiligt ayni derecede
artmaktadir. Yiiksek evrimlesme oranina sahip olan karmasik filogeniler {izerinde
calisildigi zaman, c¢ok sayida yakin taksonla calismak yararli olur. Evrimin
yoniinii tayin edebilmek i¢in genellikle veri setine disgrup eklenir. Homoplaziler
(kokendas olmayan benzer evrimsel degisimler) agacin ¢oziiniirligilini distirdigi
icin ¢ok yakin bir kardes grup dis grup i¢in en iyi se¢imdir. Ancak koksiiz agag
analizleri yapmak i¢ dallanmalarin ¢oziimlenmesini daha iyi ortaya koyabilir

(Hoef-Emden, 2004).

1.1.2.1.1. ideal Molekiiler Belirteclerin Ozellikleri

1.1.2.1.1.1. Tek-kopya (Single-copy)

ideal bir molekiiler belirte¢ haploit genomda tek kopya olarak
bulunmalidir. Eger birden fazla kopya bulunuyorsa bu durumda filogenide
kullanilacak olan farkli bireylerden elde edilen dizinin, genin farkli kopyalarina
(paralog) ait olmas1 muhtemeldir. Tek-kopya genleri kullanmak bu duruma ¢éziim
getirecektir. Ancak hangi genin genomda tek-kopya olarak bulundugu her zaman
bilinmeyebilir. Diger bir sorun ise tek-kopya genleri ¢ogaltmanin zorlugudur.
Eger ¢oklu-kopya genlerin dizileri ayni ise hangi kopyanin dizisinin yapildig:
onemli degildir. Boyle genlerin ¢ogaltilmasi daha kolay ve yiiksek verimli oldugu
icin daha avantajlidir. Bu kategoride iki grup gen vardir. Bunlar mitokondriyal
genler ve c¢ekirdek ribozomal genlerdir. Bir hiicrede birgok mitokondri
bulundugundan ayni diziye sahip ¢ok sayida mitokondri genleri vardir (Simon vd.,
1994). Birlikte evrim mekanizmalar1 sayesinde ¢ekirdek ribozomsal gen kiime

kopyalar1 ayn1 kalmistir (Hillis ve Dixon, 1991).



1.1.2.1.1.2. Kolay Hizalama

DNA segmentinden parca ¢ikartilmasi ve parga girisi nedeniyle taksonlar
arasinda gen uzunluklar1 degisebilir. Filogenetik analiz 6ncesinde bu sekanslarin
hizalanmasi1 (alignment) gerekmektedir. Protein kodlayan genler i¢in hizalama
kolaydir ve uzunluk farki daha az olasidir, aksi durumda cergeve kaymasi
mutasyonlar olusabilir. Proteine ¢evrilmeyen ribozomal genler i¢in hizalama daha
zor olabilir. Hizalamadaki belirsizlik filogenide belirsizlige yol acar. Problemli
hizalamalarin iistesinden gelmek icin bazi yollar vardir. Bu yollardan biri
problemli boélgeleri ¢ikartmak veya ikincil yapir bilgisini kullanarak hizalama

yapmaktir (Cruickshank, 2002).

1.1.2.1.1.3. Her Bolgede Esit Serbest Degisim

Protein kodlayan genlerin kodon yapisindan dolay1 sadece kodonlarin
liclincli posizyonu proteinin yapisint bozmadan degisebilir. Proteini degistiren
degistirici baz degisimi mutasyonlar fonksiyon kaybina yol acacagindan daha az
meydana gelirler. Bu yiizden dizisi ¢ikarilan DNA segmentinin sadece iigte biri
filogenetik acgidan bilgi vericidir. En azindan ¢ok yakin iligkili taksonlar i¢in bu
durum gegerlidir. Maksimum olasilik yontemi farkli bolgelerde farkli yedekleme
oranlarim1 hesaba katsa dahi bu duruma sahip gruplarda filogeni yapmak zor

olabilir (Cruickshank, 2002).

1.1.2.1.1.4. Yeterli Sayidaki Pozisyonda Yeterince Yiiksek Yedekleme

Oram

Farkli belirtecler farkli oranlarda evrimlesirler. Bu yiizden kullanilacak
belirtecin kullanim i¢in uygun derecede yedekleme oranina sahip olmasi
onemlidir. Cok yakin tiirler i¢in bir genin, taksanin evrimlesecegi kisa siirede

yeterince mutasyonu biriktirmis olmasi1 gerekir (Cruickshank, 2002).



1.1.2.1.1.5. Fazla Sayida Coklu Yedeklemeye Firsat Vermeyen Diisiik

Yedekleme Orani

Asirt hizli mutasyon oranina sahip bir genin bazi bolgelerinde iki veya
daha fazla yedekleme olabilir. Bir sonra gelen yedekleme bir Oncekini
orteceginden bircok filogenetik metot i¢in bu durumda aga¢ olusturmak oldukca
zordur. Bu durum doygunluk (saturation) olarak adlandirilir. Bu problem
“niikleotid bilesimi sapmas1” ile daha da agirlasir. Bir pozisyonda meydana gelen
ikinci yedekleme pozisyonu orijinal durumuna cevirecektir (6rnegin A-> T yi T-

>A takip eder) (Cruickshank, 2002).

1.1.2.1.1.6. Yaklasik Esit Baz Kompozisyonu

Eger baz kompozisyonu esit degilse, ayni mutasyonun agag¢ iizerinde
birden fazla ortaya c¢ikma olasilig1 artacaktir. Bu ise veri setinde homoplazi
miktarinda artisa sebep olacaktir. AT igerigi zengin olma egiliminde olan
mitokondriyal genler i¢in bu bir problemdir. Ornegin Navajas vd. (1996a) bir
mitokondriyal gen olan sitokrom oksidaz I (COI) Tetranychidae de %75 oraninda
AT igerigine sahip (%95 tiglincii kodon pozisyonunda) oldugunu bildirmislerdir

(Cruickshank, 2002).

1.1.2.1.1.7. Evrensel Primerler

Pratik nedenlerden dolay1 daha genis takson gruplari i¢in ¢alisan primerler
daha az takson gruplarina 6zgii primerlerden daha kullanighidir. Daha genis takson
gruplarinda calisan primerler ¢cok daha korunmus olmasindan dolayr primer
bolgelerinde mutasyon olma olasiligi daha azdir. Ancak primerler ¢ok fazla
evrensel olmamalidir. Ciinkii 6rneklerin bagirsaklarinda bulunan simbiyont ve

parazitlerden dolay1 kontaminasyon olabilir (Yli-Mattila vd., 2000).

1.1.2.1.1.8. Uygun Gen Nasil Bulunabilir?
Higbir molekiiler belirteg yukarida siralanan sartlari saglamaz. Degisik
amaglar igin degisik belirtecler kullanmak daha uygundur. Ornegin, ribozomal

genlerin hizalanmasi zor olsa dahi protein kodlayan genlerden daha bilgi vericidir.



Hizalama yapilamayan diziler bu genlerden c¢ikartilsa bile ayni uzunluktaki

protein kodlayan genlerden daha ¢ok bilgi verici olabilir (Cruickshank, 2002).

1.1.2.1.1.9. Kodlama Yapmayan Bolgeler

Kodlama yapmayan boélgeler (Non-coding regions) mitokondriyal kontrol
bolgeleri (Zhang ve Hewitt, 1997), cekirdek genlerindeki intronlar (Friesen,
2000), ve dahili yazilan ayira¢ bdlgeleridir (Internal transcribed spacer
regions)’dir. Bu bolgeler seg¢ilim baskisi altinda olmadigindan dolay1 ¢cok cabuk
evrimlesirler. Bundan dolay1 bu bolgeler tiir i¢i veya ¢ok yakin akraba olan tiirler
icin kullanilabilir. Yerine ge¢gme oranindaki yiikseklikten dolay1r bu genler i¢in
heterozigotluk orani yiiksektir. Bundan dolayr PZR fdirlinlerini dizin Oncesi

klonlamak gerekmektedir (Cruickshank, 2002).

1.1.2.1.2. Cekirdek rDNA’simin Genel Ozellikleri ve Filogenide

Kullanimi

rRNA’lar kodlayan ¢ekirdek rDNA (Sekil 1) genleri genellikle filogenetik
yaklasimlarda kullanilmaktadir. Okaryotik ¢ekirdek rDNA’lar yaklasik 5000
kopya ile genomda ardisik sirali bir sekilde bulunurlar. Her tekrar eden birim
kiigiik altbirim (SSU), biiyiik altbirim (LSU) ve 5.8S rDNA’lardan olusur. Bu
rRNA kodlayan bolgeler birbirlerinden ayiraglar ile ayrilir. SSU ve LSU
rDNA’lan iki dig yazilan ayiraglar (external transcribed spacer, ETS) ve bir
yazilmayan ayiraglar (non-transcribed spacer, NTS) ile ayrilir. Bu ayiraglarin
hepsi genarasi ayiraclar (intergenic spacer, IGS) olarak adlandirilir. 5.8 S rDNA
ise iki dahili yazilan ayiraclar (internal transcribed spacerlar, ITS1 ve ITS2)
arasina yerlesmistir (Sekil 1).

Ayirag bolgelerinde meydana gelen mutasyonlar Sliimciil etkiye sahip
olmadigindan, rRNA sifreleyen bolgelere gore daha hizli evrimlesirler. rRNA
sifreleyen bolgelerde meydana gelen mutasyonlar rRNA’larda da goriileceginden,
bu mutasyonlar basarili bir ribozom olusumunu engelleyebilir. Farkli evrim
oranlarindan dolayr rDNA’lar genis spektrumlu bir filogenetik iliskiyi

¢Ozliimlemede kullanilabilir.



Cekirdek SSU rDNA en c¢ok korunan DNA bdlgelerinden birisi
oldugundan dolay: alem (kingdom), sube (filum), sinif (classis) veya takimlari
(ordo) iceren derin filogenetik dallar olusturmada kullanilabilir (Friedrich ve

Tautz, 1995)

Sekil 1. rDNA gen kiimesi

En kiiclik ¢ekirdek rDNA olan 5.8 S rDNA’nin niikleotid dizisindeki korunma
SSU rDNA ile ayni olmasina karsin uzunlugu (yaklasik 150 bp) c¢ok kisa
oldugundan, yeteri kadar filogenetik bilgi igermemektedir. Bu nedenle 5.8S rDNA
bolgesi filogenetik calismalar i¢in onerilmemektedir (Hwang vd, 1999).

LSU rDNA, SSU rDNA ile karsilastirildiginda ¢ok daha biiyiik ve daha
fazla degiskenlik gostermektedir. Bu bolge bircok farklilasmis domain veya
genigletilmis pargalara sahiptir. Bundan dolayi, genin biiyiikliigli subeler arasinda
degiskenlik gostermektedir. Cekirdek LSU rDNA takim veya familya
seviyesindeki filogenetik iliskiler i¢cin kullamighdir (Fredrich ve Tautz, 1997;
Hwang vd., 1998).

Cekirdek SSU ve LSU rDNA’lar1 birkag domainden olusmaktadir. Bu
domainlerden bazilar1 ¢ok korunmus olmasina ragmen digerleri degiskendir. Hizl
evrimlesen segmentler yliksek miktarda degiskenlik gosterirler ve bunlar
“genigleyen segmentler (expansion segments)” veya “degisken bolge (variable
regions)” olarak adlandirilirlar. Cekirdek SSU ve LSU rDNA’larinda goriilen
uzunluklarindaki degiskenlik, degisken  bolgelerin genislemesinden
kaynaklanmaktadir (Hwang vd., 1998; Choe vd., 1999). SSU ve LSU
rDNA’larinin degisken bolgelerindeki niikleotid dizileri familya veya nadiren cins

gibi alt kategorik seviyelerde kullanilir (Hwang vd., 1998,1999).



1.1.2.1.3. mtDNA’nin Genel Ozellikleri ve Filogenide Kullanimi

Bazi haglamlilar (cnidaria) disindaki ¢ok hiicreli canlilarda mtDNA kapali
halkasal DNA molekiiliinden olusur. Bu molekiiliin ortalama biiyiikliigii 14 ile 17
kb kadardir. Mitokondri DNA’sindaki bu biiyiikliik degisimine ragmen gen igerigi
cok az degismistir. Biiyliklik degisiminin temel nedeni sifreleme yapmayan
bolgelerin  uzunlugundaki degisim veya mtDNA’nin bazi bdlgelerinin
tekrarlamasidir (Hwang vd., 1999).

Metazoa mtDNA’lar1 genellikle 36 veya 37 gen igerir; iki tanesi ribozomal
RNA’lar i¢in (16S rRNA ve 12S rRNA), 22 tanesi tRNA’lar i¢in ve 12 veya 13
tanesi multimerik proteinlerin alt {initeleri i¢indir ( sitokrom oksidaz I-III [COI-
III], ATP sentetaz VI ve VIII [A6 ve A8], NADH dehidrojenaz 1-6 ve 4L [ND1-6,
ND4L], ve sitokrom b apoenzim [Cytb]). Bunlara ek olarak genellikle en az bir
tane degisken uzunlukta sifreleme yapmayan diziler vardir (kontrol bolgesi veya
A+T’ce zengin bolgeler, vb.). Omurgalilarda ve boceklerde bu sifrelenmeyen
bolgeler mtDNA replikasyonunu ve transkripsiyonunu diizenleyen ve baslatan
elementler icerir (Hwang vd., 1999).

Mitokondri DNA’s1 ¢ekirdek genomundan daha hizli evrimlesir. Bundan
dolay1 bircok mitokondri proteini sifreleyen genler familya, cins, tiir ve
populasyon gibi alt kategorik seviyelerin filogenetik iligkilerini incelemek
amactyla kullanilir (Tablo 1). Protein sifreleyen genlerin tigiincii kodonlarindaki
yuksek yer degistirme mutasyonlar1 frekanslarindan dolay1 bu tiir genler tiir veya
populasyon seviyesindeki filogenilerde kullanilir (Navajas vd., 1996). Diger
yandan, amino asit dizileri daha fazla korundugu i¢in, amino asit dizileri familya

gibi daha st kategorilerde kullanilir (Frati vd., 1997).
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Tablo 1. rDNA ve mtDNA belirteclerinin kullamlabilecegi taksonomik katogoriler
(Hwang vd., 1999).

Kingdom Phylum Class Order Family Genus Species Population

Nuclear rDMNA
SEU (16-185) ———————————————-— — — — = = —
LS (23-285%) ———
L ——————aie T
IGS
ITS
MtDNA
rDNA
125 —_————
165 ——— — — — —— = —
Protein
Coding genes
NDL e —————————— . e . =
NDz e —— — — — = — —— — — = —
COL e ————————— . ——
COIL e e ———————————— e
Cath e e ——————————
Control region
Gene arrangement —————— - — —— - ————————— — —— — —

mtDNA kontrol bdlgesi cok yiiksek mutasyon oranina sahiptir. Ayni tiiriin
bireyleri arasinda dahi degiskenlikler mevcuttur. Bu bolge genellikle uzunluk
olarak degisken ve bazi durumlarda ise niikleer rDNA’nin IGS bolgesi gibi sirali
dizilere sahiptir. Yukarida deginilen nedenlerden dolay1 bu bdélge tiir, tiir alt1 ve
populasyonlarin filogenetik ¢alismalarinda kullanilir (Zhang ve Hewitt, 1997).

mtDNA ¢ekirdek genomundan daha hizli degigsmesine ragmen, 12S rDNA
yiiksek oranda korunmustur. 12S rDNA sube veya altsube gibi iist taksonomik
seviyelerin filogenetik caligmalari i¢in kullanilir. Diger yandan 16S rDNA 12S
rDNA’dan daha fazla degiskenlik gostermektedir (Hwang vd., 1999).

Cekirdek tDNA’ya gore mtDNA’nin daha degisken olmasi nedeniyle,
mtDNA i¢in 6zel gen bdlgeleri icin evrensel primerler tasarlamak daha zordur. Bu
sebepten dolay1 filogenetik ¢alismalarda sinirli mitokondriyal genler (12S rDNA,
16S rDNA, Cytb, ND1 ve COI-III) kullanilmaktadir. Mitokondriyal genler
arasinda 12S ve 16S rDNA daha fazla korunmustur. COI diger 3 sitokrom oksidaz
sifreleyen gene gore daha fazla korunmustur. Cytb ND1’den daha fazla COI den
daha az korunmustur (Hwang vd., 1999)..

Kocher ve ark. (1989) genis taksonomik kullanimi olan ti¢ mtDNA primer
cifti gelistirmislerdir. Daha sonra Simon ve ark. (1994) mtDNA’nin

amplifikasyonu ve sekanst i¢in kullanigli primerleri iceren bir derleme
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yaymladilar. Bunlara ek olarak, Zhang ve Hewitt (1997) bdocekler icin COI

evrensel primerlerini tasarlamiglardir.

1.1.2.2. Dizileme

Filogenetik analizler, agaclar1 hizalanmis DNA dizilerinden olusturdugu
icin dizileme hatalar1 yanlis aga¢ topolojilerine neden olabilir. Eger karmasik
evrimsel modeller kullaniliyorsa, daha fazla korunmus DNA boélgeleri i¢in yapilan
dizileme hatalar1 agac topolojisi lizerinde daha fazla etkiye sahiptir (Hoef-Emden,

2004).

1.1.2.3. Hizalama

Dizi hizalamalar1 Clustal X/W gibi programlar kullanilarak otomatik
olarak yapilabilmektedir. Ancak diziler yliksek oranda korunmus degilse veya
delesyonlar iceriyorsa hizalama yliksek oranda hatalara agiktir. Bu ylizden
ribozomal DNA ve ¢ok degisken gen bdolgelerinin hizalamalar1 goz ile kontrol
edilmelidir. Hizalanamayan bdlgelerdeki hatalardan kaginmak icin, bu bolgeler

analiz oncesinde diziden ¢ikartilmalidir.

1.1.2.4. Evrimsel Modelin Secimi

DNA dizileri i¢in evrimsel modeller yillar igerisinde oldukga
kuvvetlenmistir. Bu modeller baz frekansi, yedekleme orani matrisi, gamma
dagilimi, sabit pozisyonlarin orantist ve kovariyon/kovariyotid evrim gibi bazi
parametreleri icermektedir. Basit evrimsel modellerde baz frekanslar1 esit olarak
kabul edilir. Ancak baz frekanslar1 farkli veri setlerine gore her bir niikleotid i¢in
degistiginden, baz frekanslar1 ancak veri setinden tahmin edilebilir.

Basit evrimsel modellerde, her bir nokta mutasyonlar i¢in yedekleme orani
esit olarak kabul edilir. Bu modellerde yedekleme tipi bir tane olarak
ayarlanmigtir. Transversiyon ve transisyon olmak iizere iki yedekleme tipini
kullanan evrimsel modeller farkli yedekleme oranlarina sahiptirler. En karmasik

yedekleme oranini bulunduran matrisler her bir nokta mutasyon i¢in (A<>C,

AG, AT, CoG, CoT, GoT) farklh altt yedekleme oranindan olugmaktadir.
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Non-reversible modeller i¢cin yedekleme orani matrisleri, on iki farkli yedekleme
oran1 icermektedirler. Ancak bir¢ok standart molekiiler filogeni programlarinda
kullanilmamaktadir.

Gamma-dagilimi ve sabit pozisyonlarin orantis1 ribozomal DNA dizileri
gibi az veya cok korunmus bolgeleri dikkate alir. Protein kodlayan DNA
bolgelerinde kodonlarin {igiincii pozisyonu birinci ve ikinci pozisyonlara gore
daha degiskendir. Sabit pozisyonlarin orantisi, ne kadarlik bir bolgenin hig
evrimlesmedigini ortaya koyar. Ancak gamma dagilimi modellerinde yavas ve
hizli evrimlesen bdlgelerin orantilar1 analiz edilir.

Kovariyon/kovariyotid evrim filogeni programlarinda ¢ok nadir kullanilir.
Bireysel dizilerin digerlerinden daha hizli bir sekilde evrimlestigini ortaya
koymak amactyla kullanilmaktadir.

PAUP programi yukarida bahsedilen evrimsel modeller ile birlikte 56

farkli evrimsel modelin kullanilmasina izin verir (Posada ve Crandall, 1998).

1.1.2.5. Filogenetik Analiz — Aga¢ Olusturma

Filogenetik aga¢ olusturmak i¢in ¢esitli metotlar gelistirilmistir. Bu
metotlar, bir optimal kriter ile bir aga¢ olusturma algoritmasini birlestirmistir.
Secilen optimal kriter altinda, aga¢ olusturma algoritmast olast optimal agaclari
olusturmada kullanilir.

Teorik olarak parsimoni (tutumluluk kriteri) altinda en iyi segenek tiiketme
analizi (exhaustive search) metodudur. Bu metot biitlin olas1 agaclar1 inceleyerek
secilen optimal kriter altinda en iyi agaci bulma garantisi verir. Pratik olarak bu
metot ancak taksa sayisi az oldugunda kullanilabilir. Hizalamalar genellikle
bircok takson igerdiginden tiikketme analizi yapmak PC hafizas1 ve zaman
sinirlamalar yiiziinden imkansizdir (Hoef-Emden, 2004).

Genellikle filogenetik analizlerde kes-bagla (branch-and-bound) ve
heuristic aga¢ olusturma algoritmalari kullanilir. Kes-bagla aga¢ olusturma
algoritmasinda her zaman en iyi aga¢ hafizada tutulur ve optimal kritere gore esik
degeri olarak atanir. Bu esik degerini asamayan biitiin agaglar olusturma

asamasinda yanlig olarak degerlendirilir ve aga¢ olusturulmadan baska bir agaca
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gecilir. Eger yeni olusturulan bir aga¢ daha iyi ise yeni referans olarak alinir ve
yeni esik degeri tanimlanir. Bu algoritma aga¢ olusturma siirecini hizlandirir
ancak genis veri setleri i¢in ¢ok fazla zamana ihtiyag¢ vardir.

Heuristic arama algoritmas1 bir baslangic agaci segerek bu agacin
topolojisini yeniden diizenler ve en iyi agacit bulmaya calisir. Tepe tirmanma
algoritmas1 da denilebilir. Bu arama algoritmasi en iyi agaci bulmay1 garanti
etmez.

Star-decomposition metodunda ilk olarak biitliin taksonlar koksiiz bir
agacta tek bir i¢ diiglimde baglanir. Daha sonra en yakin taksonlar birbirleriyle
baglanir. Bu siire¢ tekrar tekrar yapilarak tamamen ¢oziimlenmis bir aga¢ elde

edilmesi amaclanir.

1.1.2.6. Filogenetik Analiz — Optimum Kriter

Maksimum tutumluluk (maksimum parsimony, MP) kriterinde evrimsel
model kesindir. Maksimum tutumluluk bir agacin miimkiin olan en az degisime
sahip olmasini savunur. Boyle bir agacin evrimsel siireci en iyi ifade ettigini
sOyler. Karakter agirlamast tutumluluk kriterinde, her pozisyonda biitiin
niikleotidler esit mutasyon oranina sahiptirler. Aga¢ arama algoritmasi olarak
genellikle heuristic search kullanilir.

Uzaklik matrisi (distance matrix) metodunda hizalanmis diziler giftler
halinde karsilastirilir. Her bir dizi ¢ifti i¢in genetik uzaklik mesafesi hesaplanir.
Taksalar arasindaki genetik uzaklig1 hesaplamak amaciyla birka¢ evrimsel model
secilebilir. Bu metot genellikle komsu baglama (neighborjoining) algoritmasini
kullanilir. Bu algoritma en hizli metotlardan birisidir ve genellikle takson sayisi
cok genis veri setleri i¢in kullanilir.

Maksimum olasilik (maximum likelihood, ML) kriteri en ¢ok zaman alan,
ancak dizi verileri i¢in en kuvvetli optimal kriterdir. Verilen bir agag topolojisi
i¢in, dizideki her pozisyonun i¢ diiglimlerdeki atasal durum kombinasyonlarinin
olast her pozisyonlar1 eklenerek olasilik hesaplanir. En iyi agaci elde etmek icin

genellikle heuristik search kullanilir.
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Bayesian analizi uzaklik matrisi, maksimum tutumluluk veya maksimum
olasilik metotlarinda daha farkli bir yaklasim kullanir. Bu metot Bayesian
teoremine dayanmaktadir. Posterior olasilik formiilindeki tim parametreleri
hesaplamak imkansiz oldugu i¢in Markov Chain Monte Carlo simiilasyonu
kullanilir. Analiz rastgele dal uzunluguna sahip rastgele aga¢ topolojisi ve rastgele
olasilik parametreleri (baz frekanslari, yedekleme orani, gamma dagilimi,
degisken olmayan pozisyonlarin orantisi, kovarion) ile baglar.

Markov zinciri birka¢ bin ile milyonlara kadar dongii yapar. Her bir
dongiide ufak parametre degisiklikleri ile yeni agaclar olusturur. Olusturulan
agaclar posteriori olasiligina gore kabul edilir veya ret edilir. Aga¢ olusturma
stireci bittiginde, posteriori prensibi ile dl¢eklendirilmis uyumluluk (konsensus)

agaci ortaya cikar (Hoef-Emden, 2004).

1.1.2.8. Sec-Bagla (Bootstrap) Analizi

Sec-bagla analizi her bir dalin ne oranda desteklendigini test etmek
amaciyla yapilir. Program test edilecek veri setindeki diziler igerisinden rasgele
pargalar alarak alt orneklemeler olusturur (bootstrap replicates). Alt ornekler
filogenetik analize tabi tutulur (maksimum tutumluluk, komsu baglama veya
maksimum olasilik). Sonug¢ olarak her bir dalin desteklenme yiizdesini veren
uyumluluk agact olusturulur. Sonuglar yiizde olarak verildiginden saglikli bir
sonug alabilmek i¢in 100 veya daha fazla 6rneklem dongiisii yapilmalidir. Seg-
bagla analizi sonucunda ylizde doksan bes veya daha fazla alt 6rnek analizinde
ayni dal bulunuyorsa, bu soy hattinin 6nemli bir sekilde desteklendigi anlamina

gelmektedir.

1.1.3. DNA Cubukkodlama (DNA Barcoding)

DNA dizi analizi evrimsel ge¢cmisi arastiran ¢alismalar icin ¢ok yararlt bir
aractir. DNA dizi analizi, yasamin cesitliligini ortaya ¢ikarmasina ve grup igi
evrimsel iligkilerin arastirilmasina yardimci olmaktadir. Sistematikgiler icin diger
bir faydasi ise birbirlerine ¢ok benzer olan organizmalarin tiir smirlarini

coziimlemede yardimci olmaktadir. DNA’ya dayal filogenetik analiz yontemleri



15

ve gen cesitliligi sasirtic1 derecede ¢ok olmasina ragmen, calisilan bazi gruplar
disinda uygulamalar smirlidir. Tek bir genin biitiin tiirler i¢in dizilemesinin
yapilmasi taksonomi i¢in biiylik dl¢lide potansiyel kullanima sahiptir olacaktir.

Bircok arastirmacinin  merak ettigi soru, DNA analizi ile tiir
tanimlamasinin miimkiin olup olmadigidir. Teorik olarak kisa bir DNA dizisi, 10
milyon ile 100 milyon tiirii teshis etmek icin yeterlidir. Ornegin protein kodlayan
600 niikleotid uzunlugundaki bir gen i¢in kodonlarin ii¢iincii pozisyonunda 200
niikleotid vardir. Bu konumlarda, yedekleme orani secgici olarak ndtrdiir ve
rastgele siiriiklenme ile mutasyonlar biriktirilir. Bir organizma grubunun {i¢iincii
niikleotid pozisyonunda sadece adenin veya timin (alternatif olarak guanin veya
sitozin) — en kotliimser ihtimalle- bulundursa dahi ii¢iincii niikleotid pozisyonu i¢in
2°% veya 10% farkli dizi ihtimali vardir (Stoeckle, 2003).

Tek bir hedef gen ile DNA sekans analizi yapilarak teshis yapilmasi DNA
cubukkod (DNA barcoding) olarak adlandirilir. Hayvanlar aleminde en azindan
farkl1 subelerden bazi yakin tiirler i¢cin COI analizi ayrim yaparak DNA
cubukkodlamaya destek vermistir (Hebert vd, 2003a).

DNA ¢ubukkodun faydalar1 nelerdir? Evrensel oldugundan tiir teshisleri
icin pratik bir metottur ve genis bilimsel uygulama alanina sahiptir. Koruma
biyolojisi ve biyolojik cesitlilik arastirmalart i¢in ¢ok kullaniglt bir aragtir.
Yumurta ve larva formlarinin teshisi, mide igerigi ve digki analizlerinde
potansiyel bir kullanima sahiptir. Taksonomi uzmanlar tiir teshisleri icin yeterli
sayida olmadigindan DNA ya dayali tiir teshisi biyolojik bilgi hazinesinin
kapilarini agacaktir.

Yeryliziinde yasayan tiir sayisi bilinmemektedir. Yaklagik olarak 1.7
milyon canli tiirii isimlendirilmis ve muhtemelen 10 milyon tiir (Bacteria ve
Archaea hari¢) tanimlanmay1 beklemektedir. Belki de biiyiik hayvanlar arasinda
dahi sanildigindan daha yaygin olan gizli (cryptic) tiirlerin tanimlanmasina
ayrintili populasyon analizleri yardimer olacaktir. Ayni genin (veya gen setinin)
farkli oarganizmalarda DNA dizilemesi, su an i¢in miimkiin olmayan hayatin
cesitliliginin  kavranmasina ve tiirlesmenin  altinda yatan  siireglerin

aydinlatilmasina katkida bulunacaktir.
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DNA c¢ubukkodlamasinin zorluklar1 da vardir. DNA’ya dayali tiir teshisi
tir i¢i (intraspesific) ve tiirler arasi (interspesific) genetik varyasyonlara
dayanmaktadir. Bu varyasyonlarin sinirlart bilinmemekle birlikte gruplar arasinda
da degisiklik gostermektedir. Bu ylizden yeni ayrilmis tiirlerin veya hibridizasyon
ile olugsmus tiirlerin ¢ézlimlenmesi zor olabilir. Evrensel bir DNA c¢ubukkod geni
bulunmamaktadir. Cok yakin tiirleri ayirt etmek igin baglica sinirlayict faktor,
biriktirdikleri yeni mutasyon oranlarinin hemen hemen ayni olmasidir. Tiir ayrimi1
icin yeterince degisken ve her domain i¢in korunmus tek bir gen yoktur.

DNA ¢ubukkod icin ideal hedef gen genis Ol¢iide korunmus primerlerle
cogaltilabilmelidir. Diger yandan bu gen ¢ok yakin tiirleri ayiracak olgiide
farklilagmis olmalidir. Taksonlar arasi paylasilmast ve PZR’da zorluk ¢ikaracak
intronlarin olmamasi agisindan mitokondriyal genler hayvanlar i¢in ilgi ¢ekicidir.
Farkli omurgasiz subeler i¢in genis dl¢giide kullanilan COI primerleri sayesinde bu

gen tlir teshisi i¢in timit vermektedir (Folmer vd., 1994).

Bu c¢alismada, ¢ogunlukla Orta Anadolu’dan olmak iizere, iilkemizin bir¢ok
bolgesinden toplanan Calameuta 6rnekleri  degerlendirilmistir.  Ulkemiz
Calameuta faunasi lizerine yapilmis ¢alismalar son derece azdir (Benson, 1968;
Basibiiyiik vd., 2004). Benson (1968), iilkemizden C. haemorrhoidalis, C. idolon
ve C. pallipes tiirlerini bildirmistir. Ancak, Basibiiyiik vd. (2004), bunlara ek
olarak C. pravei ve C. filiformis tiirlerinin de mevcut oldugunu rapor etmisler ve
mevcut morfolojik smiflandirmanin bazi tiirlerin teshisinda yeterli olmadigina
isaret etmislerdir. Buradan hareketle, bu ¢alismada mevcut tiirlerin, filogenetik tiir
kavrami ile de smmanmasi, siipheli bulunan veya higbir tiir igerisinde

degerlendirilemeyen Orneklerin tanimlanmasi amaglanmastir.
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2. MATERYAL ve METOT

2.1. Materyalin Araziden Toplanmasi ve Miize Materyali Haline

Getirme

Bu ¢alismada incelenen Calameuta cinsine ait 6rnekler biiyiik ol¢iide 2001—
2004 yillar1 arasinda I¢ Anadolu Bolgesi’nden TUBITAK-TOGTAG-2717
numarali, “Orta Anadolu Ekin Sap Arilarinin (Cephidae: Hymenoptera: Insecta)
Saptanmasi1” adli proje kapsaminda toplanan materyalden karsilanmistir.
Tiirkiyenin ¢esitli bolgelerine ait az sayida 6rnek de bu calismada
degerlendirilmistir. Ornekler ¢ap1 40 cm olan bir atrap (Sekil 2b), Sar1 Kap Tuzag1
(yellow pan trap) ve Malaise Tuzagi (Sekil 2 a,c) yardimiyla toplanmustir.

Sekil 2. Bocek toplama tuzaklari. (a) Malaise tuzag ile toplama. (b) Atrap
aracihig ile toplama. (c¢) Sar1 kap tuzagi.
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Laboratuara getirilen %70-85’1ik etil alkol i¢indeki Ornekler ayirma
kaplarina bosaltilmistir. Kurutma kagitlar1 araciligiyla secilen Orneklerden
alkoller uzaklastirilmistir. Igneleme sirasinda igne torakstan, kanat yaprakcigi
(tegula) hizasinda sola yakin olacak sekilde gecirilmistir. Ayn1 zamanda inceleme
sirasinda Orneklerin zarar gérmemesi i¢in ignenin yaklasik olarak 1/3°1 {istte
kalacak sekilde yerlestirilmesine 6zen gosterilmistir. Toplanan her 6rnege yer,
tarih, toplama yontemi ve toplayict ismini belirten etiket takilarak Cumhuriyet
Universitesi, Fen-Edebiyat Fakiiltesi, Biyoloji Bo&liimii, Entomoloji Miizesi

koleksiyonunda saklanmaktadir.

2.2. Morfolojik Veri i¢in Orneklerin Hazirlanmasi ve Teshisi

Calameuta cinsine ait tlirlerin morfolojik veri setlerini olugturmak i¢in miize
koleksiyonundan segilen ornekler ve bu 6rneklerin lokalite bilgileri Ek 1’de
verilmistir. Orneklerin segimi yapilirken, mevcut lokalitelerin tiimiinii temsil
etmesi amaglanmistir. Bu ¢alismada ikisi dig grup olmak {izere toplam yedi tiire
ait 156 ornek incelenmistir.

Morfolojik veri analizi yapmak i¢in secilen toplam 156 6rnegin, 2’ser tanesi
dis grup olarak secilen Cephus pygmeus (Linnaeus) ve Trachelus tabidus
(Fabricius) tiirlerine aittir. Caligmada degerlendirilen her bir 6rnek numaralanmis

olup, takson adi ve numarasi Ek 1.’de belirtilmistir.

Karakterleri tanimlamada Nikon SMZ-645 marka zumlu ve Comecta-SQF-E
model mikroskoplar kullanilmistir. Yapilan morfolojik karakter incelemesi
sonucunda oOrnekler 7 morfotip (muhtemel takson) icinde toplanmustir.
Morfotipler olusturulduktan sonra, tiir tani anahtarlar1 diizenlenmistir. Tan
anahtarinda kullanilan bazi karakterlerin mikroskop goriintiileri Olympus C-500
fotograf makinesi yardimiyla bilgisayara aktarilarak anahtar karakterlerin

gosterilmesinde kullanilmistir.

Tiirlerin teshisleri sirasinda bir¢ok anahtar birlikte kullanilmistir (Benson,

1946, 1951, 1968; Mucke, 1981).
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2.3. Molekiiler Cahisma i¢in Orneklerin Hazirlanmasi

Morfotip Ornekleri, %70-85’lik etil alkol igerisinden alinarak molekiiler
caligmada kullanilmistir. Calismada kullanilan 6rneklerin tiir ad1 ve lokalite
bilgileri Tablo 2’de verilmistir. Bu 6rneklerin tiim morfolojik karakterleri, miize
materyali ile kiyaslanarak yeniden taranmistir. Molekiiler ¢calismada kullanilmak
tizere orneklerin her birinden sag 6n ve arka bacaklar1 pens yardimiyla alinarak

molekiiler saflikta etil alkol iceren ependorf tiiplere aktarilmistir. Ependorf tiipler

etiketlendikten sonra -20 °C’de saklanmistir.

Tablo 2. Molekiiler calismada kullamlan morfotipler ve lokalite bilgileri

Takson (6rnek

numaralari) Lokalite Tarih Enlem Boylam Yiikseklik
Cephus pygmeus
Cl Yozgat-Bogazlayan | 01.06.2001 | 39°11'N | 35° 14'E 1090m
C2 Aksaray-Gilizelyurt | 02.06.2002 | 38° 16'N | 34°25'E 1785
Trachelus tabidus
T1 Ankara-Ayas 31.05.2002 | 40°0'N | 32°31'E 1190m
T2 Konya-Aksaray 01.06.2002 | 38°15'N | 33°30'E 950m
Morfotip 1
25 Corum-iskilip 06.06.2003 | 40° 55'N | 34° 16'E 1510m
28 Konya-Beysehir 08.05.2003 | 37°38'N | 31°38'E 1124m
47 Karaman-Ciftehan | 06.05.2003 | 37° 30'N | 34°44'E 975m
55 Sivas-Gemerek 06.05.2001 | 39°16'N | 36° 11'E 1300m
57 Ankara-Ayas 31.05.2002 | 40°0'N | 32°31'E 1190m
66 Sivas-Zara 29.05.2002 | 39°52'N | 37°45'E 1437m
Morfotip 2
63 Samsun-Cargsamba | 05.06.2002 | 40°52'N | 35°35'E 27m
Morfotip 3
92 Ankara-Kulu 05.06.2003 | 39°14'N | 33°0'E 1056m
Morfotip 4
84 Ankara-Beynam 30.05.2002 | 39°41'N | 32°55'E 1215m
72 Sivas-Kampiis 20.05.2004 | 39°N 37°E 1278m
77 Balikesir-Edremit 12.05.2002
Morfotip 5
106 Nigde 02.06.2002 | 37° 58'N | 34°40'E 1214m
Van-Dilimli
Morfotip 6
Eskisehir-
149 Mihaligeik 31.05.2002 | 39°53'N | 31°28'E 1432m
114 Edirne
112 Ankara-Beynam 30.05.2002 | 39°41°N | 32°55’E 1215m
Morfotip 7

156
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2.4. Total Genomik DNA izolasyonu

Total genomik DNA, %85°lik etil alkol i¢inde saklanan Grneklerden c
DNA izolasyon protokoliinde baz1 degisiklikler yapilarak izole edildi.
Orneklerden alkol uzaklastirilarak, mikrosantrifiij tiiplerine konuldu ve steril bir
tip ile drnekler iyice ezildi. Uzerlerine 100 pl TNE (0.05 M Tris, 0.1 M NaCl ve
0.001 M EDTA, pH: 8) tamponu ve 1 pl proteinaz K (Sigma; 20 mg/ml)
eklenerek karistirildi. 5 pul SDS (%10) eklenen tiipler 37°C’de, zaman zaman alt-
iist edilerek, gece boyu (over-night) inkiibe edildi. Inkiibasyondan sonra
tizerlerine 106 pl PCI (Fenol:kloroform:izoamil alkol 25:24:1) eklenen tiipler
yavagca alt-iist edildi ve oda sicakliginda dakikada bir karistirilmak sartiyla 5
dakika bekletildi. Karigim 13.200 rpm’de bes dakika santrifiij edildi. Bir
mikropipet yardimiyla iist berrak tabaka alinarak yeni bir mikrosantrifiij tiipe
aktarildi. Bu sirada interfazin (orta tabakanin) bozulmamasma dikkat edildi.
Uzerlerine iist berrak tabakadan alman miktar kadar PCI ilave edildi ve oda
sicakliginda dakikada bir karistirilmak sartiyla bes dakika bekletildi. Sonra 13 200
rpm’de bes dakika santrifiij edildi. Mikropipetle iist berrak tabaka alind1 ve yeni
bir mikrosantrifiij tiipe aktarildi. Interfazin bozulmamasina dikkat edildi.
Uzerlerine, alinan miktarin 1/10 hacmi kadar 3M NaAsetat (pH 5.0) ve 2 hacim
kadar da %99 soguk mutlak etanol eklendi. Tiipler -20° C’de 2-3 saat veya gece
boyu c¢oktiiriilmeye birakildi. -20° C’den ¢ikarilan 6rnekler 15 dakika 13.200
rpm’de santrifiij edildi. Coktiiriilen orneklerden alkol uzaklastirildi ve orijinal
hacmin iki kat1 %70’lik soguk mutlak etanol ilave edildi. Tiipler bes dakika 13
200 rpm’de santrifiij yapildiktan sonra, ethanol uzaklastirildi. Ornekler 37° C’ de
20 dakika kurutulmaya birakildi. Daha sonra 6rnekler iizerine 50ul TE (0,01M
Tris, 0,00lM EDTA pH: 7.5) tamponu eklendi ve 10 dakika kadar
dinlendirildikten sonra -20° C’de saklandi.

2.4.1. Genomik DNA’nin Kalite ve Kantitesinin Belirlenmesi
[zole edilerek distile su icerisinde c¢ozilen DNA  6rneklerinin

konsantrasyonlarinin ~ belirlenmesi  i¢in  spektrofotometrede 260 nm’de
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absorbanslar1 (sogurumlar1) okundu. Okunan optik dansite degerlerinden

yararlanilarak asagidaki formiille DNA konsantrasyonu hesaplandi:

C =0.D.xS.K. x50
DNA

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

S.K.- Sulandirma katsayisi.
50 - Cift iplikli DNA i¢in her absorbanstaki pg DNA miktari.

2.5. COI ve Cyt b Gen Bolgesinin Polimeraz Zincir Reaksiyonuyla
Cogaltilmasi
Daha oOnceden izole edilmis ve konsantrasyonlar1 hesaplanmig total
DNA’dan mitokondriyal COI ve Cyt b gen boélgeleri, seg¢ici primer kullanilarak
cogaltilmistir. Primer c¢iftleri, bu gen bdlgeleri icin Hymenoptera takimi ile
yapilan ¢alismalardan belirlenmistir (Simon ve ark., 1994). Buna gore kullanilan
COI s1859/a2590 primerinin dizisi su sekildedir:
COI s1859 Forward : 5> GGAACIGGATGAACWGTTTAYCCICC 3°
COI a2590 Reverse : S’GCTCCTATTGATARWACATARTGRAAATG 3°
Cyt b CB1/CB2 pirmerinin dizisi:
Cyt b CBI Forward : 5> TATGTACTACCATGAGGACAAATATC 3’
Cytb CB2 Reverse :5° ATTACACCTCCTAATTTATTAGGAAT 3’
CO I gen bolgesi icin elde edilecek PZR iirtinlerinin yaklagik biiyiikligi
750, Cyt b gen bolgesi icin ise 450 baz ciftinden olugsmaktadir (Simon ve ark.,
1994). Her bir gen bolgesi i¢in PZR reaksiyonu toplam 50 pl hacimde hazirlandi
ve reaksiyon ortaminda buharlasmayr Onlemek i¢in mineral yag kullanildi.
Hazirlanan 50 pl’lik reaksiyon igeriginde, 10ul (100 uM/ul her dATP, dGTP,
dCTP ve dTTP (MBI Fermentas)), 5 ul 1x Tag DNA polimeraz Tamponu (75 mM
Tris-HCI pH 8.8 at 25 °C, 20 mM (NH4)2SO4, %0.01 Tween 20), 4ul (1.5 mM/ul
MgCl,, 1 pmol primer forward ve 1 pmol primer reverse, 0.3U (5 U/ul), Taq
DNA Polimeraz (MBI Fermentas) ve lul (200 ng/ul) kalip DNA bilesenleri

kullanildi. Son hacim saf su ile 50 pul’ye tamamlandi.
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Otuz yedi dongii olarak gercgeklestirilen COI PZR sicaklik profili asagidaki
gibi hazirlanmigtir:

¢ Baslangi¢ denatiirasyonu: 94° C’ de 5 dakika

e Denatiirasyon: 94° C’ de 0.5 dakika

e Primer baglanmasi (Annealing): 48° C’ de 45 saniye

e Uzama- Sentez (Extension): 72° C’de 2 dakika

e Son Uzama (Final Extension): 72° C’de bes dakika

Otuz yedi dongii olarak gerceklestirilen Cyt b PZR sicaklik profili asagidaki
gibi hazirlanmistir:

e Baslangi¢ denatiirasyonu: 95° C’ de 5 dakika

e Denatiirasyon: 94° C’ de 0.5 dakika

e Primer baglanmasi (Annealing): 46.5° C’ de 45 saniye

e Uzama- Sentez (Extension): 72° C’de 2 dakika

e Son Uzama (Final Extension): 72° C’de bes dakika

Elde edilen PZR firiinleri, %1°lik agaroz jelde (1g Agaroz, 100 ml 1 x TBE)
yuriitiilerek PZR’unda ¢ogaltilan spesifik bolgenin yeterince saf olup olmadigina
bakild1 ve bu sekilde PZR’nun ¢alismasi kontrol edildi.

2.6. Agaroz Jel Hazirlanisi (%1)

Cam balon igerisine 90 ml distile su, 10 ml TBE tamponu eklendi ve iizerine
lgr agaroz konarak kaynayincaya dek karistirildi. Daha sonra biraz sogutuldu ve
icerisine 15 pl Ethidium bromid eklendi ve iyice karistirildi. Daha sonra jel,
hazirlanan plate igerisine aktarildi ve sogumaya birakildi. Jeldeki kuyular
igerisine, PCR fiiriinlerinin yiiklenisi 3/1 oraninda (15ul PCR Uriinii / 5ul Loading
Buffer) gergeklestirildi. Elektroforez tamponu jel icerigi ile ayni olmak sart1 ile
(%10’luk TBE) hazirlandi. Baglangicta, yiirtitme 20 mA’de 1 saat ve daha sonra
50 mA’de 3 saat gergeklestirildi. DNA’nin jel igerisinde yiiriitiilme islemi
gergeklestikten sonra UV 15181 altinda belirteg ile birlikte kontrol edilerek istenilen
gen bolgesinin kag baz ¢iftinden olustugu belirlendi (Sekil 3).
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Sekil 3. PZR iiriinlerinin UV ile goriintillenmesi

2.6.1. Mitokondri DNA Fragmentlerinin Jelden izolasyonu

Polimeraz zincir reaksiyonu sonucunda elde edilen gen {iriinleri alkol ile
presipitasyon (¢oktiirme) yapildiktan sonra 20 pl TE (0,01M Tris, 0,001M EDTA
pH: 7.5) tamponu igerisinde ¢oziindiiriildii. Orneklerin yiiriitiilmesi i¢in, % 1’lik
agaroz jel hazirlandi. Yiriitme islemi 20 mA’de bir saat ve 60 mA’de 2 saat ve
jelin 2/3’lik kismina kadar yiiriitildi. Agaroz jelde (% 1) yiiriitiilen 6rnekler
ultraviyole 151k altinda goriintiilendi. Jelden PZR iiriiniiniin izolasyonu amaciyla
DNA Ekstraksiyon Kiti (Fermentas) kullanildi. UV altinda istenilen bantlar jelden
sirasiyla temiz bir nester araciligi ile dikkatlice kesilerek darasi aliman ependorf
tiiplere aktarildi. Tiipler etiketlendikten sonra icerisindeki hacim dlgiilerek 3 kati
kadar Binding Solution (DNA baglama soliisyonu) eklendi. Tiipler karistirilarak,
agaroz jel parcalar1 eriyinceye dek 55°C’de inkiibe edildi. Inkiibasyondan sonra
ilk hacmin yaris1 kadar TBE tamponu; 4.5 kat1 kadar ise Binding Solution eklendi.
Her bir tiipe DNA’nin 2.5 ug’1 i¢in Spul ve sonraki her 1ug DNA i¢in ise 2pl Silica
Powder Suspension (Silika Toz Cozeltisi) eklendi ve karistirildi. 55°C’te her iki
dakikada bir karigtirilarak 5-10 dakika inkiibe edildi. Bes saniye 13.200 rpm’de
santrifiij edildi. Ust tabaka uzaklastirildi. Dip kisimda kalan pelet icerisine 500 ul
ice cold washing buffer (Soguk Yikama Tamponu) eklendi. Karistirildi ve bes
saniye 13.200 rpm’de santrifiij edildi. Ust tabaka tekrar uzaklastirildi ve bu
basamak toplam ii¢ kez tekrar edildi. Son tekrardan sonra pelet, tekrar 2-3 saniye
santrifiij araciligiyla dondiiriildii ve dipte kalan sivi kisim pipet araciligiyla

dikkatlice uzaklastirildi. Pelet boncuklar seklinde kuruyuncaya dek alkoliin
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uzaklagmasi i¢in bekletildi. Kalan pelete, konulan silika toz ¢6zeltisi miktar1 kadar
distile su eklendi. Pelet c¢oziiniinceye kadar karistirildi. 55°C°de 7 dakika
inkiibasyona birakildi. 30 saniye 13.200 rpm’de santrifiij edildi. Ust tabaka
alinarak yeni bir tiipe aktarildi. Bu islem tekrar gergeklestirildi. Tiipler
etiketlendikten sonra, elde edilen 20 pl’lik DNA ¢ozeltisinin 2 pl’si %1°lik agaroz
jelde yiiriitiildii ve fotografi ¢ekildi (Sekil 4).

Sekil 4. Jelden izole edilen 6rneklerin UV altinda goriintiilenmesi.

2.7. Mitokondri DNA Dizi Hizalamasi

Agaroz jelden izole edilen saf DNA ornekleri, Sanger (1975) tarafindan
gelistirilen enzimatik sentez yontemi kullanilarak gelismis bir kapiller sistem
araciligryla otomatik DNA dizi analizi yaptirildi. DNA dizi analiz sonuglari
MEGA versiyon 3.1 (Kumar, Tamura, Nei 2004) programi aracilifiyla
goriintiilendi (Sekil 5). Diziler kontrol edildiginde dizi baslangi¢ ve sonlandirma
sirasinda ¢ok farkli ve st liste pikler verdigi fark edildi ve dizilerin bu bolgeleri
dikkate alinmadi. Programda her bir baz farkli renklerle gosterilmistir. Adenin
niikleotidi yesil, Guanin niikleotidi siyah, Timin niikleotidi kirmiz1 ve Sitozin
niikleotidi ise mavi renkle tanimlanmigtir. DNA dizi uzunluklar1 6rnekler arasinda
farklilik gostermekle birlikte 735-800 baz arasinda degiskenlik gdstermekteydi.
Calameutas cinsi mitokondriyal DNA COI ve Cyt b gen bolgelerine 6zgiin DNA

dizi verileri, Clustal W coklu dizi hizalama programi (Clustal W multiple
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sequence alignment program) (Thompson vd., 1994) tarafindan bilgisayar
araciligiyla gergeklestirildi. Diziler arasinda baz sayist agisindan farklilik olmasi

nedeniyle drneklerin baglangi¢ ve sonlanma noktalarindan hizalamalar yapildi.

T TraceEditor (D:\DiliLER\dizileme\ZEicﬂ-CBZ.ﬂMj
Data Edt Search Display Help

b= == Il | W

]

170 180 190 200 210 220 230 240 250 -
TG TAAAATATGBATGGAATOGOAATTT TATATAAATTTC TG T TAGTTCCTAATGEGATTTCTTGAGCCOGTAAGATOAAGARAAGTTAG ~

A W i

Sekil 5. MEGA versiyon 3.1 programi yardimi ile DNA dizi goriintiilenmesi

2.8. Veri Analizi

Morfolojik ve molekiiler veriler, Power Mac G4 marka bilgisayarla
Swofford (2002) tarafindan gelistirilen PAUP* 4.0b10 (Altivec) Beta Versiyon
(Phylogenetic Analysis Using Parsimony) filogenetik analiz programi ile analiz
edilmistir.  Analiz asamasinda kullanilan morfotiplere ait  bireylerin

isimlendirilmesi Tablo 3’deki gibidir.

Tablo 3. Analizlerde kullanilan ornek isimlerin kisaltmalari

Takson isimlendirme Takson isimlendirme
Cephus pygmeus Cephus Yoz Morfotip 4
Cephus pygmeus Cephus Aks Calameuta pravei C.pravei Ank
Trachelus tabidus Trachelus Ank Calameuta pravei C.pravei Blk
Trachelus tabidus Trachelus Kon Calameuta pravei C.pravei Kmp
Morfotip 1 Morfotip 5

Calameuta haemorrhoidalis | C.haemorrhoidalis Ank | Calameuta filiformis | C.filiformis Div

Calameuta haemorrhoidalis | C.haemorrhoidalis Crm | Calameuta filiformis | C.filiformis Ngd

Calameuta haemorrhoidalis | C.haemorrhoidalis Gem | Morfotip 6

Calameuta haemorrhoidalis | C.haemorrhoidalis Krm | Calameuta idolon C.idolon
Calameuta haemorrhoidalis | C.haemorrhoidalis Kon | Calameuta idolon C.idolon
Morfotip 2 Calameuta idolon C.idolon
Calameuta haemorrhoidalis | C.haemorrhoidalis Sms | Morfotip 7

Morfotip 3 Calameuta sp. C.sp

Calameuta pallipes C. pallipes Ank
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2.8.1. Morfolojik Veri Analizi

Morfolojik caligmada karakterler, karakter durumlarina bagh olarak “0, 1, 2,
3,4,5,6,7, 7 seklinde kodland1. Kodlamada, “0” karakterin en yaygin goriilen
durumunu ve “I, 2, 3, 4, 5, 6, 77 farkli gozlenen karakter durumlarini
gostermektedir. “?” ise karakter acisindan o Ornegin yoksun (6rnegin, eseyler
arasinda eseysel dimorfizm goriilmesi durumunda) ya da hatali olabilecegini
gostermektedir. Aynt morfotip icerisinde birden fazla karakter durumu oldugu
hallerde, bu karakter durumu polimorfik olarak (6rnegin, 0 ve 1) kodlandi. Her
morfotip i¢in toplam 45 karakter incelendi. Ortaya cikan tiim morfotiplere ait
karakter veri seti Ek 2’de sunulmustur.

Morfolojik veri analizi i¢in elde edilen veri seti PAUP* 4.0b10 programina
aktarildi. Degerlendirilmede kullanilan Cephus Aks, Cephus Yoz, Trachelus Kon
ve Trachelus Ank dis grup olarak atandi. Veri seti, Tutumluluk (Parsimony)

Metodu kullanilarak filogenetik hipotezler olusturuldu.

2.8.2. Molekiiler Veri Analizi

Elde edilen DNA dizi verilerinin 700’ COI ve 392’si Cyt b olmak iizere
toplam 1092 niikleotidten olugmaktadir (Ek 3 ve Ek 4). DNA dizi analizileri
PAUP* 4.0b10 programi araciligryla DNA uzaklhik (DNA distance) (Nei, 1972),
Tutumluluk (Parsimony) ve Maksimum Olasihk (Maksimum Likelihood)

Metodlar ile yapildi

2.8.3. Morfolojik ve Molekiiler Verinin Birlikte Analizi
Bu iki verinin birlikte analizi sonucu olusturulan filogenetik hipotezler

Tutumluluk (Parsimony) prensibi uygulanarak yapildi.
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3. BULGULAR

3.1. Tam1 Anahtarlar:

Altfamilya Cephinae Kirby

Tribus tan1 anahtari

1. Anten soketleri arasindaki mesafe anten soketi ile tentorial ¢ukur arasi
mesafenin 1.5-2 kat1 kadar (Sekil 7a); dorsalden basin eni boyundan daha
fazla; (Sekil 7b); & te subgenital plaka (apikal sternit) apikalde lob seklinde;
arka basitarsusun uzunlugu yaklasik olarak izleyen ii¢ segmentin toplam
uzunluguna esit............cooevieiiiiiiiiiii i e eeeeeee.nnc . Pachycephini
— Anten soketleri arasindaki mesafe anten soketi ile tentorial ¢ukur arasi
mesafenin 0.5-1 kat1 kadar (Sekil 8a); dorsalde basin eni yaklasik olarak
boyu kadar; (Sekil 7b); 4 te subgenital plaka (apikal sternit) apikalde sivri;
arka basitarsusun uzunlugu yaklasik olarak izleyen ii¢ segmentin toplam
uzunluguna egit deGil.........coooriiiiiiii e 2
2. Antenler 19-36 segmentli; 3. anten segmenti 4.’den hemen her zaman
uzun (Sekil 8a); tirnaklar belirgin kavisli; arka basitarsusun uzunlugu
yaklasik olarak izleyen 1ii¢ segmentin toplam uzunlugundan daha
fazla. . Hartigiini
— Antenler 16-24 segmentli; 3. anten segmenti 4.’den kisa; tirnaklar az
kavisli (Sekil 8b); arka basitarsusun uzunlugu yaklasik olarak izleyen ii¢

segmentin toplam uzunlugundan daha kisa............................... Cephini
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Sekil 6. (a) Pachycephus’ta anten soketleri ve tentorial ¢ukur mesafesi; (b)
Characopygus’ta basin boy-en orani

Sekil 7. (a) Calameuta’da anten soketleri ve tentorial ¢ukur mesafesi; (b)
Hartigia’da basin boy-en oram

Sekil 8. Uciincii ve 4. anten segmentleri; a) Hartigia, b) Calameuta
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Tribus Pachycephini

Cins tam1 anahtar

1. Anten 16-17 segmentli; anten soketleri arasindaki mesafe anten soketi ile
tentorial cukur arasi mesafenin 2 kat1 kadar (Sekil 6a); flagellum bas
genisliginin 2 katindan daha fazla degil, lateralden gena karinasi bilesik
g0zln iist kenarina kadar ulasmaz; sol mandibulda dis dis uzun iki kiictik i¢
dis kisa (Sekil 9a)........ooiviiiiii Pachycephus Stein
— Anten 15-23 segmentli; anten soketleri arasindaki mesafe anten soketi ile
tentorial ¢ukur aras1 mesafenin 1.5-1.8 kat1 kadar; flagellum bas genisliginin
2 katindan daha fazla, lateralden gena karinasi bilesik goziin iist kenarina
kadar ulasir; sol mandibulda dis ve i¢ dis yaklasik olarak esit uzunlukta, orta

dis daha kisa (Sekil 9b).........ccoooviiii i Characopygus Konow

Sekil 9. Sol mandibul disleri; (a) Pachycephus, (b) Characopygus

Tribus Hartigiini

Cins tam anahtan

1. Maksilar palpin 6. segmenti 5. segmentin ucuna yakin ¢ikar (Sekil 10a);
Q bireylerde ovipozitor kilifi belli belirsiz agagi kivrik (Sekil 11a) ve oblong

plakanin uzunlugunun en fazla %’ kadar .................... Hartigia Schiodte
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— Maksilar palpin 6. segmenti 5. segmentin ortasindan ¢ikar (Sekil 10b); ¢
bireylerde ovipozitdr kilifi belirgin sekilde asagr kivrik (Sekil 11b) ve

oblong plakanin uzunlugunun %:’tinden daha uzun.............. Syrista Konow

Sekil 11. Ovipozitor kilifi;(a) Syrista; (b) Hartigia

Tribus Cephini

Cins tam1 anahtar

1. Anten soketleri arasindaki mesafe anten soketi ile tentorial ¢ukur arasi
mesafenin oran1 1:1 ya da 1:1.4 kat1 kadar (Sekil 12); pronotumun eni
boyundan fazla ve arka kenar1 diiz (Sekil 13a); labial palpin son segmenti
maksilar palpinkinden ¢ok daha genis; 9 bireylerde serkus ovipozitor
kilifinin uzunlugundan belirgin olarak kisa (Sekil 14a); & bireylerde 8.
sternit yogun setalt (Sekil 15a).........ooiiiiiiiiiii 2
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— Anten soketleri arasindaki mesafe anten soketi ile tentorial ¢ukur arasi
mesafenin 1-1.5 ya da 1-2 kat1 kadar (Sekil 7a); pronotumun boyu eninden
uzundur ve arka kenarin orta kisminda girinti olusturur (Sekil 13b); labial
palpin son segmenti maksillar palpinkinden nadiren genis; ¢ bireylerde
serkus ovipozitor kilifinin uzunluguna hemen hemen esit (Sekil 14b); &
bireylerde 8. sternitte az ya da hi¢ seta bulunmaz (Sekil 15b)
...................................................................... Calameuta Konow
2. Anten soketleri arasindaki mesafe anten soketi ile tentorial gukur arasi
mesafenin orani 1:1 kat1 kadar (Sekil 12) @ bireylerde ovipozitor kilifi ugta
genislememis (Sekil-14a); & bireylerde 8. sternit yogun setali bir bolge
bulundurur ... Cephus Latreille
— Anten soketleri arasindaki mesafe anten soketi ile tentorial ¢ukur arasi
mesafenin 1-1.4 kat1 kadar (Sekil 16a); § bireylerde ovipozitor kilifi ugta
genislemis (Sekil-11 b); & bireylerde 7. ve 8. sternit (bazi tiirlerde 6.

sternitte de) yogun setali gukurlar bulundurur (Sekil 15a)... Trachelus Jurine

Sekil 13. Pronotumun en boy orani; (a) Cephus (b) Calameuta
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Sekil 14. Serkusun uzunlugunun ovipozitér kilifinin uzunluguna oramy; (a) Cephus
(b) Calameuta

Sekil 16. Trachelus’da (a) Anten soketleri ve tentorial cukur mesafesi; (b) Ovipozitor
kilifi
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Cins Calameuta Konow

Bu calismanin konusu olan Calameuta cinsi tiirlerini belirlemek igin,
morfolojik olarak tanimlanan tiirlerle birlikte genis morfolojik varyasyon gdsteren
‘tiirler’ kendi iclerinde morfotiplere boliinmislerdir. Morfolojik karakter
arastirmasi sonucu tanimlanan morfotipler ve bagli bulunduklari taksonlarin listesi
asagida sunulmustur: Calameuta haemorrhoidalis (Morfotip 1), (Morfotip 2),
Calameuta pallipes (Morfotip 3), Calameuta pravei (Morfotip 4), Calameuta
filiformis (Morfotip 5), Calameuta idolon (Morfotip 6) ve Calameuta sp.
(Morfotip 7).

Bu morfotipler bu calismada sinanacak yeni takson hipotezlerimizdir.

Asagidaki anahtar 7 morfotip (tiir) igermektedir.

Tiir tan1 anahtari

1. Skutellum parlak ve seyrek mikroskalpturlu (Sekil 17b) veya en az 1

abdomen tergiti tamemen sar1 (Sekil 17a)...........coovmviiiiiiiiiiiinns 2

Sekil 17. (a) Abdomen tergitleri; (b) skutellum

— Skutellum ve mesonoutum mat (Sekil 18a) ve sik mikroskalpturlu; hicbir
abdomen tergiti tamamen sar1 degil (Sekil 18b); kanatlar donuk; higbir
anten segmentinin genisligi uzunlugundan fazla degil; abdomen siyah veya

bazi tergitleri posterior sar1 kenarli .............. .. C. filiformis (Morfotip 5)
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Sekil 18. C. filiformis’de (a) skutellum; (b) abdomen tergitleri

2. Maksil palpinin 6. segmenti uzunlugu yaklasik 5. kadar (Sekil 19b)........ 3
— Maksil palpinin 6. segmenti 5.’den oldukca uzun (Sekil 19a)................. 4

Sekil 19. Maksil palp (a) Maksil palpinin 6. segmenti 5.°den olduk¢a uzun; (b)
Maksil palpinin 6. segmenti uzunlugu yaklasik 5. kadar

3. 3. ve 4. abdomen tergitlerinde sart  turuncu  renk
hakim.............oooi C. haemorrhoidalis(Morfotip 1)
— 3. ve 4. abdomen tergitlerinde siyah renk hakim ve son abdomen tergiti
tamamen sar1 — turuncu renkte............ C. haemorrhoidalis (Morfotip 2)
4. Biiyiik viicutlu tiirler (10-15 mm) .......ooiiiiiiiiiieeeeeeee e 5
— Kiigiik viicutlu tiirler (5-10 mm)..........oooiiiiiii i e 6

5. Arka tibia bir preapikal mahmuzlu (Sekil 20a); bas ve toraks sar1 leke veya
bantli.........coo C. idolon (Morfotip 6)
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— Arka tibia iki preapikal mahmuzlu (Sekil 20b); bas ve toraks tamamen
siyahrenkli..........ooooiiii C. sp (Morfotip 7)

Sekil 20. Calameuta’da preapikal mahmuz a. C. idolon, b. C. pravei

6. Skutellum diiz ve parlak; & te abdomenin orta tergitleri sar1 kenarl (Sekil
21a); arka tibia sar1 veya ic kenar1 boyunca
koyulasmis........oooevniiiiii C. pallipes (Morfotip 3)

— Skutellum belirgin mikroskalpturlu; ©’de abdomenin en azindan apikal
tergit turuncu (Sekil 21b), 3 te orta tergitler sar1; arka tibia sar1 veya kirli

T 1 o O PR C. pravei (Morfotip 4)

Sekil 21. Calameuta’da abdomen; (a) C. pallipes; (b) C. pravei
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3.2. Tiir Betimleri (Deskripsiyon)

Dis Grup 1. (Trachelus tabidus (Fabricius))

Sirex tabidus FABRICIUS, 1775, Syst. Ent. 326; Tenthredo longicollis
FRURCROY, 1785, Ent. Paris 1: 378; haemorrhoidalis JURINE, 1807, N. Meth.
Class Hym. P. 72; Cephus mandibularis LEPELETIER, 1830, Monogr. Frang. P.
96; Cephus nigritus LEPELETIER, 1832, Monogr. Tenthred. P. 20; Calameuta
johnsoni Ashmead, 1900, Ins. N. Jersey p. 600.

Siyah renkli bocekler. Anten 21 segmentli, 10. segmentten sonra
kalinlagma var; mandibulun bazali sar1, apikali koyu renk; bas gozlerin arkasinda
hafif yuvarlaklagmis; pronotum tamamen siyah; kanatlar hyalin siyahimsi gri,
damarlar ve stigma siyahims1 gri; abdomen renklenmesi bireyler arasinda farlilik
gosterir; arka bacak disilerde tamamen siyah, erkeklerde femur ve koksa sari
lekeli; arka bazitarsusun uzunlugu onu izleyen {i¢ segmentin toplam uzunluguna
yaklasik olarak esit; arka tibia da bir ya da iki preapikal mahmuz var; ovipozitor
kilifi viicuda paralel; erkeklerde sondan onceki iki sternitin biiylik kismi killarla
bezenmis nokta ¢ukurlu; viicut uzunlugu disilerde 8-9 mm (Sekil 22a), erkeklerde

5-7 mm (Sekil 22b).

Sekil 22. T. tabidus genel goriiniis; (a)Q birey; (b) & birey

Dis Grup 2. (Cephus pygmaeus (Linnaeus))
Sirex pygmaeus LINNE, 1767,Syst. Nat. ed. 12,1:929; Tenthredo
longicornis FOURCROY, 1785, Ent. Paris. 2: 378; polyona GMELIN, 1790,
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Linn¢, Syst. Nat. ed. 13, I, 5: 2670; Banchus spinipes PANZER, 1801, Fauna Ins.
German. Fasc.73: t.17; viridator FABRICIUS, 1805,Syst. Piez.: 127; Cephus
subcylindricus GRAVENHORST, 1807, Vergl. Uebers. Zool. Syst.: 274; leskii
LEPELETIER,1823, Monogr. Tenthred.: 20;c/ypealis COSTA, 1894, Prosp. Im.
Ital. 3:250; var. flavisternum COSTA, 1882, Rend. Acc. Napoli. 21:198; var.
palaestinus PIC, 1918, Echange 34, Nr. 388 App.:2; tanaiticus DONVAR-
ZAPOLSKIJ, 1926, Vull. N. Caucas. Plant Prot. Stat. Nr. 1:131,132; notatus
KOKUIJEV, 1910, Rev. Russe. Ent. 10:132.

Hakim renk siyah. Anten segment sayisi 20-22, anten klavate, segmentler
stk puncture yapisina sahip, yogun seta var; segmentlerin eni boyundan daha
uzun; anten soketleri arasinda dudaksi sekilli ¢okiintii bulunmakta, bagin arka
kisminda dorsal agidan anten soketleri arasi alan diiz sekilli; bas arka kisim parlak
ve uzun setali, bas bilesik gozler arkasinda ani daralma gostermis, basin dorsal
gorilinlisinde eni boyunun 1-1.5 kati; mandibul sar1; maksillar palpin 6. segmenti
hari¢ digerleri sari, 6. segmenti 5. den uzun (2/4); occiput koseli sekilli; tepe
ocelleri dorsal acgidan bakildigi zaman tiimsek iizerine yerlesmis konumda;
tentorial cukurlar derin bir oyuk igerisine yerlesmemisler; pronotumun eni
boyundan uzun (1/1.5); kanatlarda kostanin bazali sari; stigma kahverengi;
erkeklerde gozler arasi alan ve maksiler palplerin tiimii sari; disilerde 4.ve 6.
tergitler sar1 bantli, bazilarinda 3-5-7-9. tergitler sar1 lekeli; erkeklerde 4-6.
tergitler sar1, 1-2. abdominal segmentler hari¢ digerleri sar lekeli; disilerde 6n ve
orta bacakta tibia ve tarsus segmentleri, arka bacakta ise tibianin dis kenari
kahverengi; erkekde 6n bacakta femurun i¢ yiizii, orta bacakta femurun dis yiizii,
tibia ve tarsus segmentleri, arka bacakta femur ve tibianin dis ylizii sari, tarsus
segmentleri kahverengi; her iki eseyde de arka tibianin i¢ yiizii koyu renk;
kanatlar koyu renkli, 6n kanatta M damar1 2r-m damarina birlesik olarak
ayrilmakta, 6n kanatta 3 r-m damar1 bir tane ve yay seklinde, Rg + M damari 1 rm
ve lm-cu damarma alttan baglanmakta, Ry + M, Rs, M ve lm-cu damarlarinin
birlesim merkezleri kitinize yap1 gostermekte; 6n kanatta Sc; damar1 uzun ve dar
boyutlu; arka kanat 7 hamuli organ tagimakta; mesepisternum yogun seta yapisina

sahip; disi ve erkeklerde abdomen diiz sekilli; her iki eseyde de arka bacagin 1.
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tarsus segmenti 2. ve 3. tarsus segmentlerinin toplam uzunluguna esit ya da kisa;
ovipositor kilifi yukar1 yonelmis ve kiit uclu; disilerde ovipozitor kilifi serkus
uzunlugunun 3-5 kati; ovipozitdr sapkasinin (anal segmentin u¢ kimi) geriye
yonelmis sekilde; arka bazitarsus segmenti ovipozitoér kilifindan uzun (0.9/1.3);
oblong plaka ovipositor kilifindan uzun; erkeklerde preapikal sternitin arka kenari
uzun setalt; viicut uzunlugu 6-9 mm (Sekil 23 a, b).

Holoarktik yayilisa sahiptir.

Sekil 23. C. pygmeus genel goriiniis; (a) @ birey; (b) & birey

Calameuta haemorrhoidalis (Fabricius) (Morfotip 1)

Tenthredo haemorrhoidalis FABRICIUS, 1781, Spec. Ins. 1:417; Astatus
analis KLUG, 1803, Monogr. Siric. German.: 55; floralis KUG, 1803, Monogr.
Siric. German.: 53; Cephus atripes, STEPHENS, 1835, III. Brit. Ent. Mand. 7:
105; quadriguttatus COSTA, 1882, Red. Acc. Napoli 21: 198; quadriguttulatus
DALLATORRE, 1894, Cat. Hym. 1: 412; pseudotabidus KOKUJEV, 1910, Rev.
Russe Ent. 10: 136; Trachelus syriacus PIC, 1917, Echange 33, nr. 381; pravei
DONVAR-ZAPOLSKIJ 1931, Annuaire Mus. Leningrad 32: 46; Astatus
punctatus KLUG, 1803, Monogr. Siric. German.: 55; variabilis MOCSARY,
1886, Rovart. Lapok 3: 101, 103; var. Signifer KONOW, 1896, Ent. Nachr.
22:317; Cephus gracilicornis KONOW, 1896, Wien. Ent. Zeit. 15: 165, 171;
diversipes diversipes GHIGI, 1915, Redia 10:308; Calameuta festiva BENSON,
1954, Bull. Br. Mus. nat. Hist. (Ent.) 3 (7): 270.
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Anten segmentleri erkek ve diside 17-20; antenlerde 7-8. segmente kadar
boy enden uzun, bu segmentlerden sonra kalinlasir ve ucuta topuz seklinde; viicut
renklenmesi disi ve erkeklerde benzer; bas ve thoraks siyah, abdomen portakal
renginde sar1 desenlerle kapli; mandibullar sar1 renkli; kotsal damar ve stigma
kahverengi fakat erkeklerin bazilarinda kostal damar sari renkli; disilerde 1.
bacakta sar1 renk hakim, 3. bacakta koyu renk hakim; erkeklerde her 3 bacakta
sar1 renkli fakat 3. bacakta siyah renkler 6n bacaklara gore daha fazla; maksillar
palplerde sar1 renkler var; arka bacak tibiasinda 2 preapikal mahmuz var; bas ve
pronotum daha ince ve sik noktali mesonotum daha genis puntolu; disilerde 2., 3.,
4. ve On tergum tamamen, 5. ve 6. tergum yan tarflar1 portakal saris1 renkte, 1. ve
7. tergum tamamen siyah; erkeklerde 3. ve 4. tamamen 5., 6., ve 7. tergum ise alt
kenarlarda sar1 renkli; serkus ovipozitoriin 0.5-0.6 kat1 uzunlukta; ovipozitor kilifi
¢ok az yukariya yonelmis; viicut biiyiikliigi disilerde 8.5- 10 mm (Sekil 24a),
erkeklerde 6.5- 8.5 mm (Sekil 24 b).

I <7

Sekil 24. C. haemorrhoidalis (Morfotip 1) genel goriiniis (a) ¢ birey (b) & birey

Calameuta haemorrhoidalis (Fabricius) (Morfotip 2)

Tenthredo haemorrhoidalis FABRICIUS, 1781, Spec. Ins. 1:417; Astatus
analis KLUG, 1803, Monogr. Siric. German.: 55; floralis KUG, 1803, Monogr.
Siric. German.: 53; Cephus atripes, STEPHENS, 1835, III. Brit. Ent. Mand. 7:
105; quadriguttatus COSTA, 1882, Red. Acc. Napoli 21: 198; quadriguttulatus
DALLATORRE, 1894, Cat. Hym. 1: 412; pseudotabidus KOKUJEV, 1910, Rev.
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Russe Ent. 10: 136; Trachelus syriacus PIC, 1917, Echange 33, nr. 381; pravei
DONVAR-ZAPOLSKIJ 1931, Annuaire Mus. Leningrad 32: 46; Astatus
punctatus KLUG, 1803, Monogr. Siric. German.: 55; variabilis MOCSARY,
1886, Rovart. Lapok 3: 101, 103; var. Signifer KONOW, 1896, Ent. Nachr.
22:317; Cephus gracilicornis KONOW, 1896, Wien. Ent. Zeit. 15: 165, 171;
diversipes diversipes GHIGI, 1915, Redia 10:308; Calameuta festiva BENSON,
1954, Bull. Br. Mus. nat. Hist. (Ent.) 3 (7): 270.

Anten segmentleri diside 18-20; antenlerde 12. segmente kadar boy enden
uzun, bu segmentlerden sonra kalinlagir ve ucgta topuz seklinde;; bas ve toraks
siyah, abdomen portakal renginde sar1 desenlerle kapli; mandibullar sar1 renkli;
kotsal damar ve stigma kahverengi fakat erkeklerin bazilarinda kostal damar sar1
renkli; disilerde 1. bacakta sar1 renk hakim, 3. bacakta koyu renk hakim;
maksillar palplerde sar1 renkler var; arka bacak tibiasinda 2 preapikal mahmuz
var; bas ve pronotum daha ince ve sik noktali mesonotum daha genis puntolu;
disilerde 2., 3., 4. ve On tergum tamamen sar1 degil, 5. ve 6. tergum yan tarflari
portakal saris1 renkte, 1. ve 7. tergum tamamen siyah; serkus ovipozitoriin 0.5-0.6
katt uzunlukta; ovipozitor kilifi ¢cok az yukariya yonelmis; viicut biiytikligi

disilerde 8.5- 10 mm (Sekil 25).

Sekil 25. C. haemorrhoidalis (Morfotip 2) genel goriiniis, 3 birey

Calameuta pallipes (Klug) (Morfotip 3)
Astatus pallipes KLUG, 1803, Monogr. Siric. German t. 6, 1. 6:53; Cephus
phthisicus FABRICIUS, 1805, Syst. Piez.: 251; pusillus STEPHENS, 1835, III.
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Brit. Ent. Mand. 7: 107; immaculatus STEPHENS, 1835, III. Brit. Ent. Mand. 7:
107; cultrarius HARTIG, 1837, Fam. Blatt-Holzwesp.: 363; Tenthredo pygmaeus
BLANCHARD, 1849, Cuvier’s Rénge an. Ed. 3, I, t. 109 f.: 4; Cephus pallidipes
DALLA TORRE, 1894, Cat. Hym. 1:409.

Viicut rengi siyah. Anten 20 segmentli; anten 10. segmentten sonra uca
dogru kalinlasir; son segmentler acik renkli; pronotum siyah; thoraks sari; 6n ve
arka kanat kostal hiicreleri sar1; stigma siyah ya da sari; abdomende farkli
segmentlerde turuncu bantlar mevcut; erkekte son abdominal segment sar1; arka
bacakta tibia ve tarsus kahverengimsi; arka bacakta 1-2 preapikal mahmuz

mevcut; viicut uzunlugu 6.5-9 mm. (Sekil 26)

Sekil 26. C. pallipes (Morfotip 3) genel goriiniis; (a) @ birey; (b) J birey

Calameuta pravei (Dovnar-Zapolskij) (Morfotip 4)

Cephus pravei DOVNAR- ZAPOLSKIJ, 1926, Acta Soc. ent. Staurop.
2:19; 1928, Bull. N. Caucas. Plant. Prot. Stat. Nr. 4: 250,253.

Hakim renk siyah. Anten 20 segmentli; tamami siyah ya da uca dogru
rengi aciliyor; mandibul sari; bas gozlerin arkasinda hafif genisliyor; maksillar
palpin son segmenti bir Oncekinden uzun; pronotum siyah; bas, pronotum,
mesoscutum belirgin sik skulpturlu; 6n kanat damarlar1 siyah, kostal hiicrenin
tamam1 kahverengimsi ya da bazali sari, stigmaya dogru koyulasir; abdomenin
son tergiti turuncu; disilerde arka bacak tamamen siyah; 6n bacakta femur ve tibia
turuncu; arka bacakta genellikle iki nadiren bir preapikal mahmuz mevcut; viicut

uzunlugu disilerde 6-11 mm, erkeklerde 5.5-9 mm. (Sekil 27).
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Sekil 27. C. pravei (Morfotip 4) genel goriiniis; (a) @ birey; (b) & birey

Calameuta filiformis (Eversmann) (Morfotip 5)

Cephus filiformis EVERSMANN, 1847, Bull. Soc. Moscou 20, I: 64;
analis STEPHENS, 1835, III. Brit, Ent. Mand. 7: 106; elongata
VOLLENHOVEN, 1858, in Herklots, Bouwstoffen II, 3: 280; arundinis
GIRAUD, 1963, Verh. zool. bot. Ges. Wien 13: 1286; marginatus KAWALL,
1864, Bull. Soc. Moscou 37, I: 301; erberi DAMIANITSCH 1866, Verh. zool.
bot. Ges. Wien 16: 994; quadricinctus DAHLBOM. 1835, Consp. Tenthred.
Scand.: 15; vagabundus MOCSARY, 1886, Rovart. Lapok 3: 103, 107;
Calameuta rugosa DOVNARZAPOLSKIJ, 1931, Annuaire Mus. Leningrad 32:
42, 43; Cephus grombczewskii JAKOVLEV, 1892, Hor. Soc. ent. Ross. 26: 13;
grombtschewskii KONOW, Syst. Zusammenstellung Chalastog. 1: 255, 262;
infernalis DOVNAR ZAPOLSKIJ, 1926, Bull. N. Cauc. Plant. Prot. Stat. Nr. 1:
132; turanicus DOVNAR ZAPOLSKIJ, 1931, Annuaire Mus. Leningrad 32: 43;
Calameuta amurensis GUSSAKOVSKIJ, 1935, Fauna URSS, Ins. Hym. II, 1: 95,
97, 353, 354.

Viicut rengi siyah. Anten segment sayist 21-25; skutellum ve
mesonoutum mat ve sik mikroskalpturlu; bas ve antenler siyah; diside 6n kanat
kostal hiicresinin bazali sar1; abdomen siyah; 4., 5., 6., abdomen segmentlerinin
apikali turuncu bantli; 7. segment lateralden sari isaretli; arka femurun bazali
siyah geri kalan1 sar1 yada abdomen ve arka bacak tamamen siyah; arka bacakta

1-2 preapikal mahmuz mevcut; viicut uzunlugu 9-12.5 mm (Sekil 28).
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Sekil 28. C. filiformis (Morfotip 5) genel goriiniis; (a) ¢ birey; (b) & birey

Calameuta idolon (Rossi) (Morfotip 6)

Ichneumon idolon ROSSI, 1794, Ins. Mant. 2:110; Cephus mittrei
GUERINMENEVILLE, 1844, Iconogr. Rénge an. Ins. 3: 402; bellieri SICHEL,
1860, Ann. Soc. ent. France, s. 3, 8, fasc. 4: 757; variegatus STEIN, 1876, Stett.
ent. Zeit. 37: 59; Monoplopus apicicornis PIC, 1916, Echange 32, nr. 378: 24.

Viicut rengi siyah, portakal sarist ve sar1 renkte desenlenmis durumda;
anten segmentleri digide 22-26, erkekte 21-29, serkus uzunlugu ovipozitor kilifi
uzunlugunun yaris1 kadar, bas, thoraks ve pronotum sik ve ince skalpturlu;
skutellum ve mesopleuron daha seyrek skalpturlu; basitarsus uzunlugu takip eden
iic segmentin toplam uzunluguna esit uzunlukta; kostal damar sari, stigma sari-
siyah renkli; ovipozitdr yukar: yonelmis durumda; siyah bolgeler hari¢ sar1 ve
portakal renkli; bu renklenme erkek ve diside farkli; disilerde portakal renkli,

erkeklerde sar1 renkli; disilerde yliz ve pronotumun yanlari, 1. abdomen segmenti,

4. ve 7 tergitler hari¢ portakal renkli; arka bacakta 1 preapikal mahmuz mevcut;

viicut biiyiikligi diside 11-13 mm; erkekte 11-15 mm (Sekil 29).

Sekil 29. C. idolon (Morfotip 6) genel goriiniis; (a) ¢ birey; (b) & birey
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Calameuta sp. (Morfotip 7)

Viicut rengi siyah, portakal sarist ve sari renkte desenlenmis durumda;
anten segmentleri 21, serkus uzunlugu ovipozitor kilifi uzunlugunun yaris1 kadar,
bas, thoraks ve pronotum sik ve ince skalpturlu; skutellum ve mesopleuron daha
seyrek skalpturlu; basitarsus uzunlugu takip eden {ii¢ segmentin toplam
uzunluguna esit uzunlukta; kostal damar koyu, stigma siyah renkli; ovipozitor
yukart yonelmis durumda; siyah bolgeler hari¢ sar1 ve portakal renkli; abdomen
tergitleri 1. ve 7. tergit hari¢ tamamen sar1, disilerde abdomen ve bacaklar disinda
sar1 renkli veya desenli viicut bolgesi yok,; arka bacakta 2 preapikal mahmuz

mevcut; viicut bliylikliigii diside 11-13 mm (Sekil 30);

Sekil 30. C. sp (Morfotip 7) genel goriiniis, ¢ birey
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3. 3. Morfolojik Karakter Analizi

3.3.1. Karakter ve Karakter Durumlarinin Tanimi

Morfolojik Karakter Verisi Ve Karakter Kodlandirmasi

Karakter 1. Anten (0) uca dogru birden kalinlagiyor (Sekil 31a); (1) uca dogru
hafifce kalinlagiyor (Sekil 31b).

Sekil 31. Antenin yapisi; (a) Uca dogru birden kahnlasiyor; (b) Uca dogru hafifce
kalinlasiyor

Karakter 2. Anten segment sayis1 (0) 17 ; (1) 18 ;(2) 19; (3) 20; (4) 21 ;(5) 22
(6) 16.

Karakter 3. Anten (0) sik setal1 (Sekil 32a); (1) seyrek setali (Sekil 32b).

Sekil 32. Anten seta durumu; (a) sik setali; (b) seyrek setah
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Karakter 4. Antenin (0) biitlin segmentleri koyu renkli; (1) son iki segmenti agik

digerleri koyu renkli.
Karakter 5. Anten segmentlerinin yiizeyi (0) sik puncherls; (1) seyrek puncherl.

Karakter 6. Anten segmentlerinin eni boyundan (0) 10. segmentten sonra uzun;
(1) 11. segmentten sonra uzun; (2) 12 segmentten sonra uzun; (3) 13.
segmentten sonra uzun; (4) 16. segmentten sonra uzun; (5) 14. segmentten

sonra uzun; (6) 17. segmentten sonra uzun (Sekil 33).

e

Sekil 33. Eni boyundan uzun olan ilk anten segmenti.

Karakter 7. Antenin son segmentinin boyunun enine orani (0) hemen hemen esit

(Sekil 34a); (1) 1.5 kat1 (Sekil 34b).

Sekil 34. Son anten segmentinin boyunun enine orani; (a) 1,5 kati; (b) 1 kati
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Karakter 8. Antenin u¢ segmentlerinin yan taraflar1 (0) koyu renkli (Sekil 35a);
(1) agik renkli (Sekil 35b).

Sekil 35. Antenin u¢ segmentlerinin renk durumlari. (a) tamamen siyah; (b) yan
taraflar: sar

Karakter 9. i1k 6-8 anten segmentlerinin u¢ kisimlar1 (0) koyu renkli (Sekil 36a);
(1) acik renkli (Sekil 36b).

Sekil 36. Ilk anten segmentlerinin birlesim yerlerinin renk durumlari. (a) koyu
renkli ; (b) acik renkli

Karakter 10. Pedicelin yiizeyi (0) az piiriizlii ve parlak; (1) ¢ok piiriizlii ve mat.

Karakter 11. Pedicelin sekli (0) kiiresel (Sekil 37a); (1) huni seklinde (Sekil
37b).
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Sekil 37. Pedicelin sekli (a) kiiresel; (b) huni seklinde

Karakter 12. Maksillar palpin 6. ve 5.segment uzunluklarinin birbirlerine orani
(0): 6. segment 5. segment ile ayn1 uzunlukta; (1) 6. segment 5. segmentten

1-2 kati daha uzun.

Karakter 13. Genanin 6n kismi (0) az setali, parlak ve piirtizsiiz (Sekil 38a); (1)

cok setali, piiriizlii ve mat (Sekil b).

Sekil 38. Genanin 6n kismu (a) az setal, parlak ve piiriizsiiz; (b) ¢cok setal, piiriizlii
ve mat

Karakter 14. Anten soketleri ile tent-pit arast (0) kabarik degil (Sekil 39a; (1)
kabarik (Sekil 39b).
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Sekil 39. Anten soketleri ile tent-pit arasi (a) kabarik degil; (b) kabarik

Karakter 15. Lateral ocelluslar arasindaki mesafe lateral ocellus ile bilesik gz
arasindaki mesafeden (0) daha uzun (Sekil 40a); (1) hemen hemen esit

(Sekil 40b).

Sekil 40. Lateral ocelluslar arasindaki mesafe; (a) ocelluslar arasi1 mesafe fazla; (b)
mesafe esit

Karakter 16. Ikinci maxilary palpusun (0) tamam siyah; (1) tamami sart; (2)

sadece son segmenti sart; (3) u¢ segmentlere gidildik¢e koyulasiyor.

Karakter 17. Mandibul (0) ¢ogunlukla a¢ik renkli (Sekil 41a); (1) ¢ogunlukla
koyu renkli (Sekil 41b).
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Sekil 41. Mandibul renk durumu; (a) cogunlukla acik renkli; (b) cogunlukla koyu
renkli

Karakter 18. Bilesik goziin ventrali (0) oval (Sekil 42a); (1) koseli (Sekil 42b)

Sekil 42. Bilesik goziin ventrali; (a) oval; (b) koseli

Karakter 19. Occiputun {isten goriiniisii (0) kubbemsi sekilde (Sekil 43a); (1)
koseli sekilde (Sekil 43b).
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Sekil 43. Occiputun iisten goriiniisii; (a) kubbemsi sekilde; (b) koseli sekilde
Karakter 20. Bas kismi (0) sar1 lekeli; (1) tamamen siyah.

Karakter 21. Pronotumun yapisi (0) Sekil 44a; (1) Sekil 44b;

Sekil 44. Pronotumun yapisi; (a) kenarda koseleniyor; (b) ortada koseleniyor

Karakter 22. On bacaktaki tirnaklarin yapisi (0) kiskac seklinde (Sekil 45a); (1)
orak seklinde (Sekil 45b); (2) tirpan seklinde (Sekil 45c¢).
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Sekil 45. On bacaktaki tirnaklarin yapisi; (a) kiskac seklinde; (b) orak seklinde; (c)
tirpan seklinde

Karakter 23. Arka bacak preapikal mahmuz sayis1 (0) 2; (1) 1.
Karakter 24. On kanatta Costal damar (0) agik renkli; (1) koyu renkli.

Karakter 25. Metapimeron (0) setal1 (Sekil 46a); (1) setasiz veya c¢ok az setali
(Sekil 46b).

Sekil 46. Metapimeron; (a) setali; (b) setasiz veya cok az setah

Karakter 26. Scutellum (0) piiriizli ve parlak; (1) piiriizsiiz ve parlak; (2)

puirlizsiiz ve mat.

Karakter 27. On bacakta femurun (0) bazal kismindan itibaren iigte biri koyu
renkli (Sekil 47a); (1) bazal kismindan itibaren yarisindan fazlasi koyu
renkli (Sekil 47b); (2) dis kismu koyu ige bakan kismi agik renkli; (3)

tamamen sarl.
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Sekil 47. On bacakta femur; (a) bazal kismindan itibaren iicte biri koyu renkli; (b)
bazal kismindan itibaren yarisindan fazlasi koyu renkli

Karakter 28. Arka kanat humuli (Sekil 48) sayis1 (0) 6; (1) 7; (2) 8; (3) 5; (4) 3;
(5)4;(6) 9.

Sekil 48. Arka kanatta humuli

Karakter 29. 3 rm damar1 1 rm damarinin (Sekil 49) (0) iki kati1 uzunlukta; (1) {i¢
kat1 uzunlukta; (2) bir buguk kat1 uzunlukta.
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Sekil 49. On kanatta 3 rm ve 1 rm damarlar

Karakter 30. scl damar uzunlugunun Sc damar kalinligina gore orani (Sekil 50)

(0) hemen hemen esit; (1) daha uzun.

Sekil 50. Sc1 damar uzunlugunun Sc damar kalinhgina gore oram

Karakter 31. M + Cu damar ile cua damarmin kesisiminin scl damarina orani
(Sekil 51) (0) 1 katr; (1) 2 katt; (2) 3 kati; (3) 4 katr; (4) 0 katr; (5) 5 katy;

(6) >1 Sc1 damar1 daha uzun.
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Sekil 51. M + Cu damari ile cua damarinin kesisiminin Sc1 damarina oram

Karakter 32. (0) Sekil 52a; (1) Sekil 52b.

Sekil 52. On kanatta damar yapisi

Karakter 33. Basin boy / en oran1 (0) 1,4; (1) 1,5; (2) 1,6; (3) 1,8; (4) 2 katindan
biiytik (5) 1,4 den kiigiik.

Karakter 34. Basin dorsalden goriinimii (0) anten ¢ukurlar1 arasindaki ¢ikinti

sivri (Sekil 53a); (1) anten gukurlar1 arasindaki ¢ikint1 diiz (Sekil 53b).
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Sekil 53. Basin dorsalden goriiniimii (a) anten cukurlar1 arasindaki ¢ikinti sivri ; (b)
anten cukurlar1 arasindaki cikinti diiz

Karakter 35. Kanat renklenme durumu (0) acik renkli; (1) koyu renkli.

Karakter 36. Pronotumun dorsalden sekli (0) dort koseli (Sekil 54a); (1) alti
koseli (Sekil 54b).

Sekil 54. Pronotumun dorsalden sekli; (a) dort koseli; (b) alt1 koseli

Karakter 37. Pronotumun dorsalden en-boy orani (0) eni boyundan uzun ($ekil

55a); (1) hemen hemen esit (Sekil 55b).
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Sekil 55. Pronotumun dorsalden en-boy orani; (a) eni boyundan uzun; (b) eni boyu
ile aym

Karakter 38. Stigmanin orta kisminda ¢ukur (0) var (Sekil 56a); (1) yok (Sekil
56b).

Sekil 56. Stigmay; (a) orta kisminda ¢ukur var; (b) yok

Karakter 39. Abdomenin boyunun enine orani (4. segmentten) (0) 2,5; (1) 3; (2)
4;(3)6.

Karakter 40. Serkusun hemen dibinden ¢ikan ¢izgi (0) yatay dogrultuda (Sekil
57a); (1) iiste kadar uzaniyor (Sekil 57b); (2) az belirgin (Sekil 57¢); (3)
cizgi belirsiz (Sekil 57d).
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Sekil 57. Sarkusun hemen dibinden ¢ikan cizgi; (a) 0, (b) 1, (c¢) 2, (d) 3 karakter
durumlari

Karakter 41. ilk tergit ve sternumun renk durumu (0) tamamen siyah; (1) sar1

lekeli.

Karakter 42. 3. ve 4. tergitlerin renk durumu (0) tamamu sari1; (1) siyah ve sari

lekeli; (2) tamamu siyah; (3) 3 sari, 4 sar1 lekeli.

Karakter 43. Son tergit renk durumu (0) tamamen sari; (1) siyah ve sar1 lekeli;

(2) tamamu siyah.

Karakter 44. Anal segmentin yapis1 (0) yatay durumlu (Sekil 58a); (1) dik
durumlu (Sekil 58b).
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Sekil 58. Anal segmentin yapisi; (a) yatay durumlu; (b) dik durumlu

Karakter 45. Ovipozitor kilifinin perialvalve agist (0) dik durumlu (Sekil 59a);
(1) paralel durumlu (Sekil 59b).

Sekil 59. Ovipozitor kilifinin perialvalve acisi; (a) dik durumlu; (b) paralel durumlu
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3.4. Molekiiler Veri Seti

Calameuta cinsi bireylerine ait molekiiler analiz i¢in Cyt b ve COI gen
bolgeleri kullanildi. Bu gen bolgelerinin DNA dizileri sirasiyla Ek 3. ve Ek 4.’de
verilmistir. 1ki dis grup ve 7 morfotipe ait, toplam 21 bireye ait molekiiler veri
bulunmaktadir. Cyt b gen bdlgesine ait niikleotid sayis1 392 ve COI gen bolgesine
ait niikleotid sayis1 700°diir. Bu gen bdlgelerine ait dizilerde okunamayan veya

tereddiite edilen niikleotidler “?” isareti ile kodlandi.
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3.5. Fenetik ve Filogenetik Analizler

3.5.1. Tutumluluk (Parsimony)

Taksonlar arasinda filogenetik iliskinin agiga ¢ikarilmasinda yaygin bigimde
kullanim alani bulan ve simdiye kadar ki uygulamalarda iyi sonu¢ veren bu
yontem, Camin ve Sokal (1965) tarafindan gelistirilen bir algoritmadir. Evrimin
en kisa yolu izledigi, yani doganin tutucu bir bigimde tutumlu oldugu ve evrimsel
stireglerin ekonomik oldugu kabuliinden hareketle ¢alismaktadir. Parsimoninin bu
anlamda kullanilmasi evrimsel parsimoni olarak adlandirilir (Kluge, 1984). Bir
grubun filogenisini en iyi tahmin eden agacin en az evrimsel degisme (karakter
degismesi) gosteren agac oldugu prensibinden hareketle calisir. Bu yontem, hem

molekiiler hem de morfolojik veri i¢in kullanilabilmektedir.

3.5.1.1. Analiz 1

Bu analiz sadece morfolojik veriler kullanilarak gerceklestirildi. Coklu
karakter durumu icin ‘belirsizlik’ (uncertainty) secenegi tercih edildi. Karakter
polarizasyonu segenegi diizensiz (unordered) secildi. Heuristic yontemin ilk
basamaginda, ‘adim-adim-ekleme’ algoritmasi ‘basit’ (simple) olarak tercih
edildi. ikinci basamaginda ise ‘dal-degis-tokusu’ algoritmasi dayali TBR olarak
secildi. Analiz sonucunda CI: 0,3895, HI: 0,6105, RI : 0,5451, RC : 0,2123 indeks
degerlerine sahip adim uzunlugu 190 olan 1 tutumluluk agaci elde edildi (Sekil
60).
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Sekil 60. Morfolojik veri seti ile iiretilen tutumluluk agaci

3.5.1.2. Analiz 2

Analiz Cyt b gen bolgesi verisi i¢in gergeklestirildi. Analiz kriterleri, Analiz
I’de oldugu gibidir. Analiz sonunda, 250 adim uzunlugunda 5148 tutumluluk
agaci elde edildi. Bu agaclarin indeks degerleri CI: 0,7440, HI: 0,2560 RI :
0,9055, RC : 0,6737 olarak belirlendi. Agag sayisi ¢ok fazla oldugundan dolay1
agac sayisini azaltmak icin analiz sonrasi karakter agirlamasi yapildi. Analiz

sonras1 karakter agirlamasi, analiz agac¢ sayisi sabit kalana kadar tekrar tekrar
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yapildi. Ancak bu analizler sonucunda agac sayis1 3405°e kadar diistii. Bu agaclari
tek bir agacta 6zetlemek i¢in %50 cogunluk kuralina ( %50 majority rule) dayali

uyumluluk agaci olusturuldu. Bu aga¢ Sekil 61°de gosterilmektedir.
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58 L Cpallipes Ank

71

. haemarrhoidalis Kan

C haemarrhoidalis Sms
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L wiEls
83 &g P
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Trachelus Kon

Sekil 61. ‘Heuristik’ yonteme dayali Cogunluk Kuralh Uyumluluk Agaci

3.5.1.3. Analiz 3

Analiz COI gen bolgesi verisi igin gerceklestirildi. Algoritmalar Analiz 1
icin kullanilan se¢eneklerle analize baslandi. Bu analiz sonucunda CI: 0,7183, HI:
0,2817 RI: 0,8522, RC: 0,6121 degerlerine sahip 394 adim uzunlugunda 1
tutumluluk agaci elde edildi. Bu aga¢ Sekil 62a’da gosterilmektedir.
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Bu analiz sonucunda elde edilen parsimonik agaglarin giivenilirlik
derecesini Olgmek icin ise sec¢-bagla (“bootstrap”) adi verilen bir istatistiksel
teknik (Felsenstein, 1985) kullanildi. Bu teknik sonucunda ortaya ¢ikan ‘%50
Cogunluk kurali uyumluluk agaci Sekil 62b’de gosterildi.
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I
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Sekil 62. a) COI geni tutumluluk agaci, b) COI geni uyumluluk agaci

3.5.1.4. Analiz 4

Analiz COI ve Cyt b gen dizisi verileri birlestirilerek gerceklestirildi. Analiz
secenekleri yukaridaki gibidir. Bu analiz sonucunda CI: 0,5630, HI: 0,4370 RI :
0,7451, RC : 0,4195 degerlerine sahip 833 adim uzunlugunda 6805 tutumluluk
agaci elde edildi. Bu agaglardan %50 ¢ogunluk kurali uyumluluk agaci elde edildi
(Sekil 63)
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Sekil 63. COI ve Cyt b gen bolgeleri veri seti ile olusturulan uyumluluk agaci

3.5.1.5. Analiz 5

Analiz birlestirilmis molekiiler ve morfolojik veri icin gergeklestirildi.

Analiz yukardaki kriterler altinda yapildi. Bu analiz sonucunda 1047 adim
uzunlugunda 27 agag elde edildi. Bu agaclarin degerleri CI: 0,5186, HI: 0,4814
RI : 0,7005, RC : 0,3633 olarak bulundu. Analiz sonrasi karakter agirlamasi RC

ve maksimum degere gore yapilarak tekrar edildi. Agirlanmis karakterler ile

yapilmig analiz sonucunda 1047 adim uzunlugunda 3 tutumluluk agaci elde edildi.
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Bu agaclar Sekil 64’de sunulmustur. Ayrica ¢ogunluk kuralina dayali uyumluluk

agaci olusturuldu (Sekil 65).
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Sekil 64. Molekiiler ve morfolojik veriler ile olusturulan tutumluluk agaglar
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Sekil 65. Molekiiler ve morfolojik veriler ile olusturulan uyumluluk agaci

3.5.2. Uzakhk Analizi

Molekiiler veriler, tiirler arasindaki ya da tiir i¢i genetik benzerlik/farklilik

derecesini anlamaya yarayan genetik uzaklik 6l¢iimii (Nei, 1972) metoduyla

analiz edildi. Bu yontem, tiirler (ya da taksonlar) arasindaki evrimsel iliskiden

cok, tiirlerin benzerlikleri veya farkliliklar1 temelinde gruplanmasi ya da

ayrilmalar1 prensibinden hareketle takson sinirlarinin belirlenmesinde iglev goriir.

3.5.2.1. Analiz 6

Morfotipler arasi genetik uzakligi Cyt b, COI ve birlestirilmis dizi veri

matrisi ayr1 ayr1 kullanilarak fenetik bir yaklasim olan UPGMA (unweighted pair-

group method using arithmetic averages) dendogrami standart uzaklik kistasi

altinda insa edildi (Sekil-66a, Sekil 66b).
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Sekil 66. (a) Cyt b geni UPGM A agaci; (b) COI geni UPGMA agaci; (c¢) Total
Molekiiler veri ile olusturulan UPGMA agaci
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3.5.2.2. Analiz 7

Morfotipler aras1 genetik uzakligi Cyt b, COI ve birlestirilmis molekiiler
veri matrisi ayr1 ayrit kullanilarak fenetik bir yaklagim olan Komsu Baglama
(Neighbour Joining) yontemi (Saitou ve Nei, 1987) tercih edildi. Niikleotid yer
degisimleri oran1 mutlak (absolute) ve DNA/RNA uzaklik kriteri secildi.
(Sekil67).

3.5.3. Maksimum Olasilik

Filogeni tahmini i¢in Felsenstein (1973) ve Farris (1973) tarafindan
gelistirilen bir yontemdir. Bu yOntemin 6n-kabuliine goére evrimsel degismeler
yani her bir karakterin bir durumdan diger bir duruma degismesinin ya da yeni bir
karakterin agiga ¢ikmasinin belli bir olasiligi bulunmaktadir. Bu analiz yontemi

molekiiler veri i¢in kullanilmaktadir.

3.5.3.1. Analiz 8

Cyt b gen bolgesi veri seti kullanilarak maksimum olasilik optimal kriterine
gore analiz yapildi. Dizideki deneysel baz oranlar1 4: 0,3628, C: 0,0947, G:
0,2183, T: 0,3248 olarak belirlendi. Bu analizde aga¢ olusturma algoritmasi yildiz
parcalama “‘star decomposition” se¢ildi. Analiz sonucunda olusturulan aga¢ Sekil
68a’da gosterildi. Daha sonra agac¢ olusturma algoritmasi dortli bulmaca
“Quartet-Puzzling”, transisyon/transversiyon orant 2 segilerek analiz tekrar

yapildi. Bu analiz sonucunda olusturulan aga¢ Sekil 68b’de gosterildi.
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Sekil 67. (a) Cyt b geni NJ agaci; (b) COI geni NJ agaci; (c) Total molekiiler veri ile
olusturulan NJ agaci
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Sekil 68. Cyt b gen bolgesi veri seti kullanilarak, (a) yildiz parcalama; (b) dortlii
bulmaca algoritmalari ile olusturulan Maksimum Olasilik agaclar

3.5.3.2. Analiz 9

COI gen bolgesi veri seti kullanilarak maksimum olasilik optimal kriterine
gore analiz yapildi. Optimum agaglarin bulunmasi i¢in heuristic yontem segildi.
Bu yontemin ilk basamaginda, baslangi¢c agaglarinin bulundugu ‘adim-adim-
ekleme’ (stepwise addition) secildi. Adim-adim-ekleme algoritmasinda ise
‘oldugu gibi’ (as is) segenegi tercih edildi. Heuristic yontemin ikinci evresi,
birinci evrede elde edilen baslangic agaglar1 igerisinden en optimum agaglarin
kontrol edilmesinde kullanilan ve degillerse en optimum agaglarin segilmesini
saglayan ‘dal-degis-tokusu’ (branch swapping)’ dur. Bu evrede ise, olasi tiim dal-
baglanmalar1 degerlendirilerek optimum aga¢ bulunmasinda etkili olan TBR (tree
bisection-reconnection) algoritmasi tercih edildi. Analiz sonucunda elde edilen ve

tizerinde dal uzunluklar1 da gosterilen filogenetik hipotez Sekil 69'daki gibidir.
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Sekil 69. COI gen bdolgesi veri seti kullanilarak olusturulan Maksimum Olasihk
Agaci

3.5.3.3. Analiz 10

COI ve Cyt b gen bolgeleri veri setleri birlestirilerek maksimum olasilik
optimal kriterine gore analiz yapildi. Optimum agaclarin bulunmasi i¢in heuristic
yontem secildi. Bu analizde aga¢ olusturma algoritmasi olarak Gamma dagilimi
“Gamma Distribution” se¢ildi. Analiz sonucunda olusturulan iki aga¢ Sekil 70’de
gosterildi. Aga¢ olusturma algoritmasi diger analizden farkli olarak baz
frekanslarina gore tekrar yapildi. Analiz sonucunda bir 6nceki analiz sonucunda

ortaya ¢ikan agaclar ile ayni topolojiye sahip iki agac elde edildi.
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Sekil 70. COI ve Cyt b gen boélgeleri veri seti kullanllarak Gamma dagilhim ve baz
frekanslarim kullanan algoritmalarla olusturulan Maksimum olasihk
agaclari
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4. TARTISMA VE SONUC

Anadolu cografik konumu, topografik ve iklimsel yapisi yaninda buzul
donemlerinde siginak (refigiyum) 6devi gormesi nedeniyle 6nemli bir biyolojik
cesitlilik barindirmaktadir (Ciplak, 2003). Palearktik bolge icerisinde yer alan ve
gecis yollarini igeren iilkemiz ayni1 zamanda birgok tiir i¢in ¢esitlenme merkezidir.
Biyocesitliligin artmasinda 6énemli etken olan tiim bu faktérlerden dolay1 diger
bircok takson gruplarinda oldugu gibi Calameuta cinsine ait tiirler de iilkemiz
bdcek faunasi agisindan oldukg¢a zengindir.

Cephidae familyasina ait bilinen 100 tiiriin 40’indan fazlasi Avrupa ve
Akdeniz Bolgesi'nde yayilis gosterir. Ulkemizde ise sadece Orta Anadolu’da
Cephidae familyasina bagli yedi cins ve 23 tiir saptanmistir (Basibiiyiik vd., 2004;
yaymlanmamis veri). Bu tiirlerin bes tanesi Calameuta cinsine ait olup, mevcut
anahtarlar ile tanimlanamayan bir tiiriin ise yeni tiir oldugu diistiniilmektedir.

Cephidae iiyeleri ekonomik dnemlerinin yani sira, Hymenoptera takiminin
Symphyta (Testereli Arilar) ve Apocrita alttakimlarinin bazi 6zelliklerini
tagimalar1 bakimindan ilgingtir. Cephidae familyas1 hakkindaki filogenetik agidan
ilk Oneriler Konigsmann (1977, 1978a, 1978b) tarafindan sunulmustur.
Konigsmann’in dnermis oldugu agaca gore senkrinin bulunmayisi, 6n kanatin anal
bolgesinde piirlizlii bir alanin olmamasi, birinci ve ikinci abdominal segmentler
arasinda az yada ¢ok bir daralmanin olmasi, sperm kanalinin aedeogusun
apikaline acilmis olmasi gibi sinapomorfiler temelinde Apocrita ve Cephoidea
kardes gruptur. Ancak son yillarda yapilan c¢aligmalara gore bu Oneri
dogrulanmamaktadir. Apocrita ve Cephidae kardes grup iligkisinin olmadigi, bu
karakterlerin her iki grupta birbirlerinden bagimsiz olarak ortaya ciktiklari
konusunda kanitlar her gecen giin c¢ogalmaktadir (Rasnitsyn, 1980, 1988;
Ronquist ve ark., 1999; Vilhelmsen, 1996, 1997, 2001).

Calameuta cinsine ait bireylerin morfolojik agidan tanimlanmasi agamasinda
karsilagilan problem, c¢ogunlukla mevcut tan1 anahtarlarinda kullanilan
karakterlerin renge dayali olmasindan kaynaklanmaktadir. Renk karakterleri ¢oklu

kalittim (genetik ve ekolojik temelli) gosterdikleri i¢in ayni tiirlin farkl
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populasyonlar1 arasinda yada ayni populasyonun bireyleri arasinda bile
degiskenlik gostermektedir. Calismamizda karakter farkliliklarinin sadece renge
dayali olmadig1 gozlendi. Elde edilen bir¢ok yapisal ve morfometrik karakterlerin
morfotipleri ayirt etmede kullanigli olduklar1 saptanmistir. Bu karakterler ve
karakter durumlar1 bulgular kisminda sunulmustur. Bu ¢alisma sirasinda incelenen
45 karakter icerisinden, ayni morfotipin bireyleri arasinda polimorfizm
sergilemeyen karakterler anahtarda kullanilmistir. Morfolojik karakter temelinde
olusturulan morfotiplerin ayr1 birer takson olup olmadiklarini sinamak i¢in hem
morfolojik hem de molekiiler veri setlerimiz g¢esitli fenetik ve filogenetik
metotlarla analiz edilmislerdir.

Yapilan filogenetik analizler, incelenen morfolojik karakterlerin gerek
morfotipleri gerekse de tiirleri tanimlamada yetersiz kaldigin1 gostermektedir
(Analiz 1, Sekil 60). Ornegin, C. haemorrhoidalis tiirii iki morfotip (Morfotip] ve
2) altinda degerlendirilmis olmasina ragmen, morfolojik verinin analizi sonucunda
elde edilen agagta bu iki morfotip, gerek kendi aralarinda, gerekse de bir
morfotipin bireyleri arasinda monofiletik olarak gézlenmemistir (Sekil 60). Ayni
bigimde, C. pravei 6rneklerini de morfolojik veri yardimi ile aymi filogenetik tiir
icinde siniflandirmak miimkiin degildir (Sekil 60).

Molekiiler verilerimiz olan Cyt b ve COI dizi verisinin parsimoni kriteri
altinda ayr1 ayr1 analizi, Onerilen morfolojik tiirlerin monofilisini kismen
desteklemektedir (Sekil 61-62). incelenen Cyt b dizisi bolgesi 392 bazdan
olugmakta olup, tiirlerin monofilisi konusunda c¢ok sinirli bilgi icermektedir.
Oldukca degisken bulunan bu genin bdceklerde tiir diizeyinde kullanisli oldugu
ileri siiriilmesine karsin (Zhang ve Hewitt, 1997; Simon vd., 1994), Cephidae i¢in
tiir diizeyinde kullanish goriilmemektedir (Korkmaz, 2005, yayinlanmamis tez).
Her iki gen bdlgesinin birlikte analizi morfolojik tiirlerin monofilisini destekler
niteliktedir. Ornegin, C. haemorrhoidalis igin onerilen iki morfotipi, olusturulan
agac desteklemektedir. C. idolon (Morfotip 6) ve C. filiformis (Morfotip 5) tiirleri
bu veri seti ile olusturulan agacta, ayr1 birer takson olduklar1 desteklenmektedir
(Sekil 63). iki morfotip olarak onerilen C. haermorrhoidalis (Morfotip 1 ve
Morfotip 2) tiirleri, COI ve Cyt b veri setleri ile gerek ayri ayri, gerekse de birlikte
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analizlerinde desteklenmektedir. Morfotip 1 olarak adlandirilan 6rneklerin hepsi,
bu analizler sonucunda ayn1 soyhattinda ve Morfotip 2 olarak adlandirin 6rnek ise
bu soyhattina kardes grup olarak aciga c¢ikmaktadir (Sekil 61, 62a-b, 63).
Molekiiler ve morfolojik veri setlerinin birlikte analizde ise bu iki morfotip ayni
soyhattinda kardes grup olarak ortaya ¢cikmistir (Sekil 64). Bu iki morfotipe ayr1
iki tiir diyebilmemiz i¢in Morfotip 2’ye ait daha uzun O6rnek serilerine ihtiyag
vardir. Yine morfolojik ve molekiiler verilerin birlikte analiz sonucunda ortaya
¢ikan tutumluluk agaclarinda, C. filiformis (Morfotip 5) ve C. idolon (Morfotip 6)
tiirlerinin monofilisi desteklenmistir. Bu analizde, C. pallipes (Morfotip 3) diger
tiirlere gore atasal bir tiir olarak agiga ¢ikmustir (Sekil 64). C. pravei (Morfotip 4)
morfolojik tilirline ait {i¢ Ornekten ikisi (C. pravei Ank ve C. pravei Kmp)
monofiletik iken, diger 6rek (C. pravei Blk) C. idolon’a kardes grup olarak
ortaya ¢ikmaktadir. Bu durum 6rnegin etiketlenmesinde hata olabilecegi kanisini
dogurmaktadir. Morfolojik olarak anahtarlar ile tanimlayamadigimiz Morfotip
7’ye ait 6rnek, molekiiler veri seti kullanilarak yapilan biitiin agaclarda C. pravei
ve C. idolon kladina kardes grup olarak ortaya ¢ikmistir. Morfolojik olarak da bu
ormek C. idolon morfolojik tilirlerine biiyiiklilk olarak ve renklenme o&zelligi
acsindan benzemektedir. Ancak C. idolon tiirlerinde bir preapikal mahmuz
mevcutken Morfotip 7’ye ait ornekte iki tane preapikal mahmuz vardir. Ayrica
renklenme oOzellikleri bakimindan abdomen, bas ve toraksda farkliliklar
bulunmaktadir. Bu 6rnegin, yeni bir tiir olarak 6nerilebilmesi i¢in, bu olasi tiire ait

uzun bir drnek serilerine ihtiya¢ bulunmaktadir.

Cyt b ve COI gen bdlgelerine ait veri setlerinin ayr1 ayri ve birlikte
Maksimum Olasilik kriteri altinda yapilan analizleri sonucunda (Analiz 8, 9, 10)
elde edilen aga¢ topolojileri, birbirlerinden ve her iki gen bolgesinin verisi ile
parsimoni kriteri altinda elde edilen agaglardan fakli ¢ikmistir (Sekil 63, 68, 69 ve
70’1 karsilagtiriniz). Karakter degisimi diizeyi diisiik veri setlerinde maksimum
olasilik ile parsimoni analizlerinin benzer sonu¢ vermesi beklenir (Quicke, 1993).
Ozellikle, Cyt b geninin oldukga degisken olmasi iki farkli kriter altinda elde

edilen agaglarin farkli topolojilerinden sorumlu olabilir.
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Cyt b ve COI gen bolgeleri kullanilarak uzaklik kriteri altinda yapilan
analizlerde (Analiz 6 ve 7) agac¢ topolojileri (Sekil 66 ve 67) diger maksimum
olasilik ve parsimoni kriteri altinda yapilan aga¢ topolojilerine benzememektedir.
Ozellikle COI gen bolgesi veri seti ile olusturulan komsu-baglama (NJ) ve
UPGMA (NJ) agag topolojileri benzerlik gostermesine karsin Cytb gen bolgesi
veri seti kullanilarak yapilan NJ ve UPGMA agaglarn daha farkli topoloji
gostermistir (Sekil 66 ve 67).

Yukarida kisaca tartisilan aga¢ hipotezlerinin genel bir degerlendirmesi
yapildiginda, morfolojik ve molekiiler veri setlerinin parsimoni kriteri altinda
birlikte analizi sonucunda ortaya ¢ikan agac¢ hipotezinin (Sekil 65), diger agaclara
gore daha bilgi verici oldugu sdylenebilir. Analizde dis grup olarak
degerlendirilen Trachelus ve Cephus cinslerine ait Orneklerden Cephus
orneklerinin devamli olarak i¢ grup icerisinde ¢ikmasi ilgi ¢ekicidir. Bu durum,
analiz edilen gen bolgesinin iki cins arasinda yeteri kadar farklilasmamis olmasi
yaninda, iki cinsin iligkisini belirleyecek 6zgiin sinapomorfilerin bulunmayisina
baglanabilir.

Bu agaca gore, inceleme altinda bulunan Calameuta cinsine ait yedi takson
(filogenetik tiir) bulundugu onerilebilir. Bu taksonlar, C. haemorhoidalis (olast
ikinci taksonu Samsun’dan toplanan bir o6rnek), C. pallipes, C. filiformis, C.
idolon, C. pravei ve tanimlanamayan (C. sp) bir taksondur. C. pallipes tiiriiniin
inceleme altindaki Calameuta cinsi tiirleri iginde en eski tiir oldugu ve evrimsel
bakimdan atasal bir konumda bulundugu sdylenebilir (Sekil 65). C. pravei ve C.
haemorhoidalis’in ikinci morfotipi disinda biitiin Calameuta tiirlerinin molofilisi
desteklenmistir. Bir¢ok analizde hemen her zaman C. idolon’a kardes grup olarak
cikan C. pravei Blk 6rneginin yanlis etiketlenmis olmasi biiyiik olasiliktir. Yeni
oldugu disiiniilen C. sp. (Morfotip 7) ve C. haemorhoidalis (Morfotip 2)
konusunda kesin bir taksonomik yargiya varabilmek i¢in her iki taksonu temsil
edecek uzun Ornek serilerine ihtiya¢ vardir. Diger yandan, aga¢ topolojisi
incelendiginde, C. haemorhoidalis ve C. pravei tirlerinin kardes grup oldugu
goriilmektedir. C. filiformis, C. idolon ve C.sp. (olas1 yeni tiir) ise ayn1 soyhattina

ait tlirler olarak acgiga ¢ikmaktadir.
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Ek 1. Morfolojik Veri Analizinde Kullanilan Ornekler ve Lokalite Bilgileri.

Taksa Lokalite Tarih Enlem Boylam | Yiikseklik
Cephus pygmeus
Cl Yozgat-Bogazlayan 01.06.2001 39°11'N 35° 14'E 1090m
C2 Aksaray-Giizelyurt 02.06.2002 38° 16'N 34° 25'E 1785
Trachelus tabidus | Lokalite Tarih Enlem Boylam | Yiikseklik
T1 Aksaray 03.06.2003 38°21'N 34° 0'E 960m
T2 Konya-Aksaray 01.06.2002 38° 15N 33°30'E 950m
Calameuta
filiformis
106 Nigde 02.06.2002 37° 58'N 34° 40'E 1214m
98 Sivas-Kampiis 05.06.2001 39°N 37°E 1278m
105, 103, 109 Sivas-Kampiis 16.06.2003 39°N 37°E 1278m
102 Sivas-Divrigi 10.06.200 39° 19°N 37° 52°E 1760m
104, 99 Sivas-Soguk Cermik 23.05.2001 39°5I’N 37°07T’E 1490 m
Calameuta
haemorrhoidalis
34 Aksaray-Giizelyurt 02.06.2002 38°16'N 34° 25'E 1785
57 Ankara-Ayas 31.05.2002 40° O'N 32°31'E 1190m
32,60 Ankara-Beynam 06.06.2003 39°41'N 32° 56'E 1181m
12 Ankara-Cankirt 06.06.2003 40°07'N 33°10'E 1330m
33,53 Ankara-Cubuk Baraj: 30.05.2002 40°19'N 33°01'E 1026m
35 Cankir1-Cubuk 29.05.2002 40° 29'N 33°23'E 1120m
50 Cankir1-Cubuk 29.05.2002 40° 15'N 33°3'E 1026m
58 Corum-Alacahdyiik 28.05.2002 40° 10'N 34° 50'E 1000m
25 Corum-Iskilip 06.06.2003 40° 55'N 34° 16'E 1510m
47 Karaman-Ciftehan 06.05.2003 37°30'N 34° 44'E 975m
7 Kayseri-Cayiralan 17.05.2002 39°18’N 35°38’E 1348m
62 Kayseri-incesu 02.06.2002 38° 37N 35° 10'E 1073m




Ek 1’in devami
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Taksa Lokalite Tarih Enlem Boylam | Yiikseklik
1 Kirikkale-Biiyiikyagli 21.04.2001 39° 57N 33°55'E 934m
40,52 Kirikkale-Biiyiikyagli 29.05.2002 39° 57N 33°55'E 934m
10, 19, 20, 28, 56 | Konya-Ankara 06.06.2003 39° 18'N 32° 56'E 1100m
18 Nigde-Camardi 04.06.2003 38° 00'N 35°02'E 1682m
22,23, 26 Nevsehir-Urgiip 24.04.2001 38°37'N 34° 54'E 1043m
61, Sivas-Akincilar 25.05.2002 40°N 38°20'E 1114m
44, 46,49 Sivas-Bedirli 23.05.2002 39° 29'N 36°40'E 1338m
21 Sivas-Divrigi 10..06.2001 39° 19°N 37°52°E 1760m
24, Sivas, Durulmug 05.05.2001 39°50°’N 37°19°E 1306 m
11, 55 Sivas-Gemerek 06.05.2001 39° 16'N 36°11'E 1300m
48 Sivas-Giiriin 05.06.2002 38°43'N 37°17TE 1330m
39 Sivas-Haliminhani 02.06.2002 39°42'N 36°49'E 1258m
2,14, 30,36 Sivas, Karacayir 20.05.2001 39°54’N 36°58’E 1740 m
54 Sivas-Kangal 05.06.2002 39° 20'N 37° 8'E 1610m
45 Sivas-Kangal 13.06.2001 39°14’N 37°23’E 1520 m
17 Sivas-Pasafabrikasi 20.05.2001 39°45°N 37°01’E 1270 m
29,43 Sivas-Taghdere 23.05.2002 39° 39N 37°2E 1230m
31 Sivas-Taghdere 22.05.2001 39° 39N 37°2E 1230m
13 Sivas, Tecer 02.06.2000 39°23°’N 37°12’E 1300 m
42 Sivas-Sicak ¢ermik 27.05.2002 39°45'N 36° 44'E 1310m
9,15 Sivas, Soguk Cermik 23.05.2001 39°51°’N 37°07°E 1490 m
59 Sivas-Sizir 17.05.2002 39°12'N 36°5'E 1145m
6, 16,27 Sivas-Sarkisla 02.06.2001 39°33'N 36° 55'E 1200m
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Taksa Lokalite Tarih Enlem | Boylam | Yiikseklik
51 Sivas-Sarkisla 01.07.2002 39°6'N | 36°24'E 1500m
3 Sivas-Yaragbeli 07.06.2003 | 39°49'N | 34° 56'E 1372m
41, 66 Sivas-Zara 29.05.2002 | 39°52'N | 37°45'E 1437m
4,8 Yozgat-Alaca 07.06.2003 | 39°55'N | 34°56'E 1231m
63, 65 Samsun-Carsamba 05.06.2005 40°52'N | 35°35'E 27m
Calameuta idolon
141 Ankara-Ayas 31.05.2002 40°0O'N | 32°31'E 1190m
112,127,128, 129 Ankara-Beynam 30.05.2002 | 39°41°N | 32° 55’E 1215m
113, 125,126, 131, 143 Balikesir-Edremit 12.05.2002
150, Aksaray-Giizelyurt 02.06.2002 | 38°16'N | 34°25'E 1785
147 Ankara-Beynam 06.06.2003 | 39°41'N | 32°56'E 1181m
114 Ankara-Cubuk Baraji 30.05.2002 40°19'N | 33°01'E 1026m
122 Ankara-Sincan 12.06.2002 39° 57N | 32°55'E
123, 138, 139, 140 Cankir1-Cubuk 29.05.2002 | 40° 15'N | 33°3'E 1026m
117 Corum-Alaca 07.06.2003 | 40° 17'N | 34°47'E 1029m
118 Corum-Ortakdy 28.06.2003 40°N 35°E 710m
116, 120, 121, 124, 132
135, 142, 146, 148, 149 Eskigehir-Mihaligeik 31.05.2002 | 39°53'N | 31°28'E 1432m
133 Kirikkale-Biiyiikyagl 29.05.2002 | 39°57'N | 33°55'E 934m
115,119,130, 134, 137 Sivas-Durulmus 05.05.2001 39°50°N | 37°19°E 1306 m
136,144 Sivas-Yaragbeli 07.06.2002 | 39°49'N | 34° 56'E 1372m
Sivas-Taglidere 22.05.2001 | 39°39'N | 37°2'E 1230m
151
Calameuta pallipes
91 Aksaray-Giizelyurt 02.06.2002 | 38°16'N | 34°25'E 1785
87 Eskisehir-Mihaligcik 31.05.2002 | 39°53'N | 31°28'E 1432m
86 Kayseri-Diiver 17.05.2002 | 380J57°’N | 35°35’E 1171m
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Taksa Lokalite Tarih Enlem | Boylam | Yiikseklik
88 Sivas-Kampiis 19.05.2001 39°N 37°E 1278m
90 Sivas-Karacayir 20.05.2001 | 39°54°N | 36°58’E 1740 m
Karaman-Ciftehan 06.05.2003 37°30'N | 34°44'E 975m
89
92 Ankara-Kulu 05.06.2003 | 39°14'N | 33°0'E 1056m
93 Sivas-Zara 31.05.2005 | 39°52'N | 37°45'E 1437m
94, 96 Ankara-Beypazari 31.05.2002 | 40° 10'N | 31°55'E 737m
Calameuta pravei
84 Ankara-Beynam 30.05.2002 | 39°41'N | 32°55'E 1215m
79 Ankara-Beynam 06.06.2003 | 39°41'N | 32°56'E 1181m
75 Sivas-Kayseri 02.06.2003 | 38°59'N | 35°51'E 1144m
85 Sivas-Kampiis 19.05.2001 39°N 37°E 1278m
73,82 Sivas-Kampiis 21.05.2001 39°N 37°E 1278m
76 Sivas-Kampiis 15.05.2003 39°N 37°E 1278m
72 Sivas-Kampiis 20.05.2004 39°N 37°E 1278m
78 Sivas-Kampiis 25.05.2004 39°N 37°E 1278m
70 Sivas-Karagayir 20.05.2001 39°54’N | 36°58’E 1740 m
71 Sivas-Taghdere 22.06.2001 | 39°39'N | 37°2'E 1230m
80 Sivas-Yaragbeli 07.06.2002 | 39°49'N | 34° 56'E 1372m
Calameuta sp.
156 Sivas-Kampiis ? 39°N 37°E 1278m
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Ek 2. Morfolojik Karakter Veri Seti
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Ek 3. Cyt b Gen Bolgesi DNA Dizisi
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DNA VERISI

??CAACAGGAAPTATCATTCGGGTTGAATATGAATAGGAGTAACAAAGGGGTTTGCGGGGGTAAAATTTTCTGGGTCTCCCAGTATGTATGGGTTAAATATAATTAATATAAGTATAATAAATAA
GCAAACAGGAAATATCATTCGGGTTGAATATGAATAGGAGTAACAAAGGGGTTTGCGGGGGTAAAATTTTCTGGGTCTCTCAGTATGTATGGGTTAAATATAATTAATATAAGTATGATAAATAA
????ACAGGAAPTATCATTCGGGTTGAATATGAATAGGAGTAACAAAGGGGTTTGCGGGGGTAAAATTTTCTGGGTCTCCCAGTATGTATGGGTTAAATATAATTAATATAAGTATGATAAATAA
GCAAATAGAAAATATCATTCTGGTTGAATATGAATAGGGGTGACAAATGGGTTTGCAGGGGAGAAGTTTTCAGGGTCACCTATTACATATGGCCTGATTATTACTAGTATAATTAGGGTAAATAA
P???ATAGAAAGTATCATTCTGGTTGA?TATGGATAGGAGTAACAAATGGGTTTGCTGGGGAGAAATTTTCAGGATCTCCTATTATGTAAGGCCTGATTATGACTAGTATAATTAGGATAAATAA

GCAAATAGAAAATATCATTCTGGTTGAATATGAATAGGGGTGACAAATGGGTTTGCAGGGGAGAAGTTTTCAGGGTCACCTATTACATATGGCCTGATTATTACTAGTATAATTAGGGTAAATAA
GCAAATAGAAAATATCATTCTGGTTGAATATGAATAGGGGTGACAAATGGGTTTGCAGGGGAGAAGTTTTCAGGGTCACCTATTACATATGGCCTGATTATTACTAGTATAATTAGGGTAAATAA
GCAAATAGAAAATATCATTCTGGTTGAATATGAATAGGGGTGACAAATGGGTTTGCAGGGGAGAAGTTTTCAGGGTCACCTATTACATATGGCCTGATTATTACTAGTATAATTAGGGTAAATAA
GCAAATAGAAAATATCATTCTGGTTGAATATGAATAGGGGTGACAAATGGGTTTGCAGGGGAGAAGTTTTCAGGGTCACCTATTACATATGGCCTGATTATTACTAGTATAATTAGGGTAAATAA
GCAAACAGGAAATATCATTCGGGTTGAATATGAATAGGAGTAACAAAGGGGTTTGCGGGGGTAAAATTTTCTGGGTCTCTCAGTATGTATGGGTTAAATATAATTAATATAAGTATGATAAATAA
GCAAATAAGAAG?ATCATTCTGGTTGAATATGGATAGGGGTAACAAATGGATTAGCAGGTGAAAAATTTTCAGGGTCTCCTATTAAATATGGGTTTATTATAATTAATACTAATATAATAAAAAT
GCAAATAGAAAATATCATTCTGGTTGAATATGAATAGGGGTGACAAATGGGTTTGCAGGGGAGAAGTTTTCAGGGTCACCTATTACATATGGCCTGATTATTACTAGTATAATTAGGGTAAATAA
?GCAACAGGAAPTATCATTCGGGTTGAATATGAATAGGAGTAACAAAGGGGTTTGCGGGGGTAAAATTTTCTGGGTCTCCCAGTATGTATGGGTTAAATATAATTAATATAAGTATGATAAATAA

GCAAACAGGAAATATCATTCGGGTTGAATATGAATAGGAGTAACAAAGGGGTTTGCGGGGGTAAAATTTTCTGGGTCTCTCAGTATGTATGGGTTAAATATAATTAATATAAGTATGATAAATAA
GCAAACAGGAAATATCATTCGGGTTGAATATGAATAGGAGTAACAAAGGGGTTTGCGGGGGTAAAATTTTCTGGGTCTCTCAGTATGTATGGGTTAAATATAATTAATATAAGTATGATAAATAA
GCAAATAAAAAATATCATTCTGGTTGAATATGGATTGGAGTAACAAAAGCATTAGCTGGAGAAAAATTTTCTGGGTCTCCTATTATATAAGGGTTAAATATAATTAATATTAAAAGAATAAAAAT
GCGAATAAGAAATATCATTCAGGTTGAATATGGATTGGAGTAACAAATGGATTAGCTGGTGAAAAATTTTCAGGATCTCCTATAATATAAGGGTTTATTATAATTAATATTAATAGAATAAAAAT

DNA VERISI

AATTAAGATGAATCCTACAGAGTCTTTAATTGTAAAGTATGGGTGAAAGGGGATTTTATAAAGGTTTCTGTTAGTTCCTAGGGGGTTATTTGAGCCAGTTAAGTGTAAAAATGTTAGGTGGATGA
AATTAAGATGAATCCTATAGAGTCTTTAATTGTAAAGTATGGGTGAAAGGGGATTTTATAAAGGTTTCTGTTAGTTCCTAGGGGGTTATTTGAGCCAGTTAAGTGCAAAAATGTTAGGTGGATGA
AATTAAGATGAATCCTACAGAGTCTTTAATTGTAAAGTATGGGTGAAAGGGGATTTTATAAAGGTTTCTGTTAGTTCCTAGGGGGTTATTTGAGCCAGTTAAGTGTAAAAATGTTAGGTGGATGA
TAATAGTAAGAATCCTACGGAATCTTTGATTGTAAAATATGGATGGAATGGAATTTTATATAAATTTCTGTTAGTTCCTAATGGATTTCTTGAGCCGGTAAGATGAAGAAAAGTTAGATGAATAA
AAGTAATAGGAATCCGACAGAGTCTTTAATTGTAAAGTATGGGTGGAATCGAAATTTTATATAAATTTCTGTTAGTTCCTAGCGGGTTTCTTGATCCTGTGAGATGTAAAAAGGTTAGGTGAATAA
TAATAGTAAGAATCCTACGGAATCTTTGATTGTAAAATATGGATGGAATGGAATTTTATATAAATTTCTGTTAGTTCCTAATGGATTTCTTGAGCCGGTAAGATGAAGAAAAGTTAGATGAATAA
TAATAGTAAGAATCCTACGGAATCTTTGATTGTAAAATATGGATGGAATGGAATTTTATATAAATTTCTGTTAGTTCCTAATGGATTTCTTGAGCCGGTAAGATGAAGAAAAGTTAGATGAATAA
TAATAGTAAGAATCCTACGGAATCTTTGATTGTAAAATATGGATGGAATGGAATTTTATATAAATTTCTGTTAGTTCCTAATGGATTTCTTGAGCCGGTAAGATGAAGAAAAGTTAGATGAATAA
TAATAGTAAGAATCCTACGGAATCTTTGATTGTAAAATATGGATGGAATGGAATTTTATATAAATTTCTGTTAGTTCCTAATGGATTTCTTGAGCCGGTAAGATGAAGAAAAGTTAGATGAATAA
AATTAAGATGAATCCTATAGAGTCTTTAATTGTAAAGTATGGGTGAAAGGGGATTTTATAAAGGTTTCTGTTAGTTCCTAGGGGGTTATTTGAGCCAGTTAAGTGCAAAAATGTTAGGTGGATGA
TAATATAATAAATCCTAATGAATCTTTGATTGTAAAATAAGGGTGAAATGAAATTTTATATAAATTTCTATTTGTTCCTAATGGATTATTTGATCCTGTTAAATGAAGAAAAGTTAGGTGAATAA
TAATAGTAAGAATCCTACGGAATCTTTGATTGTAAAATATGGATGGAATGGAATTTTATATAAATTTCTGTTAGTTCCTAATGGATTTCTTGAGCCGGTAAGATGAAGAAAAGTTAGATGAATAA
AATTAAGATGAATCCTACAGAGTCTTTAATTGTAAAGTATGGGTGAAAGGGGATTTTATAAAGGTTTCTGTTAGTTCCTAGGGGGTTATTTGAGCCAGTTAAGTGTAAAAATGTTAGGTGGATGA
AATTAAGATGAATCCTATAGAGTCTTTAATTGTAAAGTATGGGTGAAAGGGGATTTTATAAAGGTTTCTGTTAGTTCCTAGGGGGTTATTTGAGCCAGTTAAGTGCAAAAATGTTAGGTGGATGA
AATTAAGATGAATCCTATAGAGTCTTTAATTGTAAAGTATGGGTGAAAGGGGATTTTATAAAGGTTTCTGTTAGTTCCTAGGGGGTTATTTGAGCCAGTTAAGTGCAAAAATGTTAGGTGGATGA
TAATAGTAAGAATCCTACGGAATCTTTGATTGTAAAATATGGATGGAATGGAATTTTATATAAATTTCTGTTAGTTCCTAATGGATTTCTTGAGCCGGTAAGATGAAGAAAAGTTAGATGAATAA
TAATAAAATAAATCCTACTGAGTCTTTGATTGTGAAATATGGATGAAAAGAAATTTTATATAAATTTCTATTTGTACCTAAGGGATTGTTAGATCCTGTTAAATGAAGAAATGTTAGGTGGATAA
TAATATGATAAATCCTACTGAATCCTTAATTGTAAAATAAGGATGAAAAGGAATTTTATATAAGTTTCTATTTGTACCTAGAGGATTATTTGAACCGGTTAAATGAAGAAATGTCAAGTGAATAA
TAATATAATAAATCCTAATGAATCTTTGATTGTAAAATAAGGGTGAAATGAAATTTTATATAAATTTCCATTTGTTCCTAATGGATTATTTGATCCTGTTAAATGAAGAAAAGTTAGGTGAATAA



Ek 3’iin devam

Takson

C.idolon_Esk
C.idolon_Edr
C.idolon_Ank
C.haemorrhoidalis_Crm
C.haemorrhoidalis_Sms
C.haemorrhoidalis_Ank
C.haemorrhoidalis_Gem
C.haemorrhoidalis_ZAr
C.haemorrhoidalis_Krm
C.haemorrhoidalis_Kon
C.filiformis_Ngd
C.Ffiliformis_DIm
C.pallipes_Ank
C.pravei_BIk

C.sp

Trachalus_Kon
Trachalus_Ank
Cephus_Aks

Cephus_Yoz

Takson

C.idolon_Esk
C.idolon_Edr
C.idolon_Ank
C.haemorrhoidalis_Crm
C.haemorrhoidalis_Sms
C.haemorrhoidalis_Ank
C.haemorrhoidalis_Gem
C.haemorrhoidalis_ZAr
C.haemorrhoidalis_Krm
C.haemorrhoidalis_Kon
C.filiformis_Ngd
C.filiformis_DIm
C.pallipes_Ank
C.pravei_BIlk

C.sp

Trachalus_Kon
Trachalus_Ank
Cephus_Aks

Cephus_Yoz

-90 -

DNA VERISI

TTACTATTGCTATGATGATAAAAGGGAGGATAAAATGAAGGGAATAAAATCGATTTAATGTTGGGTTATCTACAGAGAATCTGCCTCAGATTCATTGGACAATTGATTCACCTAAGTATGGAATT
TTACTATTGCTATGATGATAAAAGGTAGGATAAAATGAAGGGAATAAAATCGATTTAATGTTGGGTTATCTACAGAGAATCTGCCTCAGATTCATTGGACAATTGATTCACCTAAGTATGGAATT
TTACTATTGCTATGATGATAAAAGGTAGGATAAAATGAAGGGAATAAAATCGATTTAATGTTGGGTTATCTACAGAGAATCTGCCTCAGATTCATTGGACAATTGATTCACCTAAGTATGGAATT
TTACTATGGCTAGGATGATGAATGGGAGAAGAAAGTGTAATGAATAAAATCGGTTTAATGTTGCGTTATCTACAGAAAATCTTCCTCATACTCATAAAACAATTGATTCTCCTAGGTAGGGGATT
TCACTAGGGCTATAATTACAAATGGAAGAATGAAATGTAATGAATAAAATCGATTTAATGTAGCATTATCGACAGAAAATCTTCCTCATACTCATAAAACGATTGATTCTCCTAGGTAAGGAATT
TTACTATGGCTAGGATGATGAATGGGAGAAGAAAGTGTAATGAATAAAATCGGTTTAATGTTGCGTTATCTACAGAAAATCTTCCTCATACTCATAAAACAATTGATTCTCCTAGGTAGGGGATT
TTACTATGGCTAGGATGATGAATGGGAGAAGAAAGTGTAATGAATAAAATCGGTTTAATGTTGCGTTATCTACAGAAAATCTTCCTCATACTCATAAAACAATTGATTCTCCTAGGTAGGGGATT
TTACTATGGCTAGGATGATGAATGGGAGAAGAAAGTGTAATGAATAAAATCGGTTTAATGTTGCGTTATCTACAGAAAATCTTCCTCATACTCATAAAACAATTGATTCTCCTAGGTAGGGGATT
TTACTATGGCTAGGATGATGAATGGGAGAAGAAAGTGTAATGAATAAAATCGGTTTAATGTTGCGTTATCTACAGAAAATCTTCCTCATACTCATAAAACAATTGATTCTCCTAGGTAGGGGATT
TTACTATTGCTATGATGATAAAAGGTAGGATAAAATGAAGGGAATAAAATCGATTTAATGTTGGGTTATCTACAGAGAATCTGCCTCAGATTCATTGGACAATTGATTCACCTAAGTATGGAATT
TTACTATAGCTATAATAATGAATGGTAAAATAAAATGTAATGAGTAGAATCGGTTTAATGTTGCGTTATCTACTGAAAATCTTCCTCAAATTCATAAAACAATTGATTCTCCTAAATATGGGATA
TTACTATGGCTAGGATGATGAATGGGAGAAGAAAGTGTAATGAATAAAATCGGTTTAATGTTGCGTTATCTACAGAAAATCTTCCTCATACTCATAAAACAATTGATTCTCCTAGGTAGGGGATT
TTACTATTGCTATGATGATAAAAGGTAGGATAAAATGAAGGGAATAAAATCGATTTAATGTTGGGTTATCTACAGAGAATCTGCCTCAGATTCATTGGACAATTGATTCACCTAAGTATGGAATT
TTACTATTGCTATGATGATAAAAGGTAGGATAAAATGAAGGGAATAAAATCGATTTAATGTTGGGTTATCTACAGAGAATCTGCCTCAGATTCATTGGACAATTGATTCACCTAAGTATGGAATT
TTACTATTGCTATGATGATAAAAGGTAGGATAAAATGAAGGGAATAAAATCGATTTAATGTTGGGTTATCTACAGAGAATCTGCCTCAGATTCATTGGACAATTGATTCACCTAAGTATGGAATT
TTACTATGGCTAGGATGATGAATGGGAGAAGAAAGTGTAATGAATAAAATCGGTTTAATGTTGCGTTATCTACAGAAAATCTTCCTCATACTCATAAAACAATTGATTCTCCTAGGTAGGGGATT
TAACTATAGCTAAAATAATAAAGGGTAAAATAAAGTGAAGAGAATAAAATCGGTTTAATGTTGAATTGTCAACTGAAAATCTTCCTCAGATTCATAAAACAATTGATTCTCCTATATAAGGAATT
TTACTAATGCTAAAATGATAAAAGGTAAAATAAAATGTAATGAGTAAAATCGATTTAATGTTGAATTGTCTACTGAGAATCTTCCTCAGATTCATAATACAATTGATTCACCTAGATAGGGGATT
TTACTATAGCTATAATAATGAATGGTAAAATAAAATGTAATGAGTAGAATCGGTTTAATGTTGCGTTATCTACTGAAAATCTTCCTCAAATTCATAAAACAATTGATTCTCCTAAATATGGGATA

DNA VERISi

GCTGAAATTAAGTTTGT
GCTGAAATTAAGTTTGT
GCTGAAATTAAGTTTGT
GCAGAAAT?AAATTAGA
GCAGAGATTAAATTAGT
GCAGAAATTAAATTAGT
GCAGAAATTAAATTAGT
GCAGAAATTAAATTAGT
GCAGAAATTAAATTAG?
GCTGAAATTAAGTTTGT
GCCGAGATTAGGTTTGT

GCAGAAATTAAATTAGT
229922772277?2277727

GCTGAAATTAAAACCTA
GCTGAAATTAATAACTA
GCAGAAATTAAATTAGT
GCAGAAATTAAATTG??
GCAGAGATTAGGTTTGT
GCCGAGATTAGTTGT??
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DNA VERISI

ATGTATCATGTAAGATAATGTCAATTGATGAATTAGCTAAAGTGATTCCTGTTAAACCTCCTAAGGTAAATAAAAAAATAAAACCAATAGATCATATTATTGTAGGTGAATTATTAAATTTAAAT
ATGTATCATGTAAGATAATGTCAATTGATGAATTAGCTAAAGTGATTCCTGTTAAACCTCCTAAGGTAAATAAAAAAATAAAACCAATAGATCATATTATTGTAGGTGAATTATTAAACTTAAAT
AAGTGTCATGAAGAATAATATCAATTGATGAATTGGCCAATGTAATTCCTGTTAATCCTCCTAATGTAAATAGGAAAATAAATCCAATAGCTCATCATATTGTAGGTGAATTATTAAATTTGAAT
AAGTGTCATGAAGAATAATATCAATTGATGAATTGGCCAATGTAATTCCTGTTAATCCTCCTAATGTAAATAGGAAAATAAATCCAATAGCTCATCATATTGTAGGTGAATTATTAAATTTGAAT
ATGTATCATGAAGAATGATGTCAATTGAAGAATTAGCTAATGTAATTCCTGTTAATCCTCCTAATGTAAATAAGAAAATAAATCCAATAGCTCATCATATTGTAGGTGAATTGTTAAATTTGAAT
ATGTATCATGAAGAATAATATCAATAGAGGAGTTGGCTAATGTAATTCCTGTAAGTCCTCCTAAAGTAAATAGAAAAATGAATCCAATAGCTCATCATATTGTAGGTGAGTTATTAAATTTGAAT
ATGTATCATGAAGAATAATATCAATAGAGGAGTTGGCTAATGTAATTCCTGTAAGTCCTCCTAAAGTAAATAGAAAAATGAATCCAATAGCTCATCATATTGTAGGTGAGTTATTAAATTTGAAT
ATGTATCATGTAAGATAATGTCAATTGATGAATTAGCTAAAGTGATTCCTGTTAAACCTCCTAAGGTAAATAAAAAAATAAAACCAATAGATCATATTATTGTAGGTGAATTATTAAATTTAAAT
ATGTGTCATGAAGGATAATATCAATTGATGAGTTAGCTAGGGTAATTCCGGTTAATCCTCCTAATGTAAACAGGAAAATAAATCCAATGGATCATCATATTGTTGGTGAATTATTAAATTTAAAT
P?TGTGTCATGAAGGATAATATCAATTGATGAGTTAGCTAGGGTAATTCCGGTTAATCCTCCTAATGTAAACAGGAAAATAAATCCAATGGATCATCATATTGTTGGTGAATTATTAAATTTAAAT
ATGTATCATGAAGAATAATATCAATTGAAGAATTAGCTAAGGTAATGCCTGTCAATCCCCCTAATGTAAATAAAAAAATAAATCCAATTGATCAATATATTGTTGGTGAATTATTGAACTTAAAT
ATGTATCATGTAAGATAATGTCAATTGATGAATTAGCTAAAGTGATTCCTGTTAAACCTCCTAAGGTAAATAAAAAAATAAAACCAATAGATCATATTATTGTAGGTGAATTATTAAATTTAAAT
ATGTATCATGAAGAATAATATCAATTGAAGAATTAGCTAAGGTAATGCCTGTCAATCCCCCTAATGTAAATAAAAAAATAAATCCAATTGATCAATATATTGTTGGTGAATTATTGAACTTAAAT
ATGTATCATGAAGAATAATATCAATTGAAGAATTAGCTAAGGTAATGCCTGTCAATCCCCCTAATGTAAATAAAAAAATAAATCCAATTGATCAATATATTGTTGGTGAATTATTGAACTTAAAT
ATGTATCATGTAAGATAATATCAATAGATGAATTGGCTAAAGTAATTCCTGTTAATCCACCAAGGGTAAATAAGAAAATAAATCCAATTGATCATAATATTGTTGGAGAGTTATTAAATTTAAAT
ATGTATCATGTAAGATAATATCAATAGATGAATTGGCTAAAGTAATTCCTGTTAATCCACCAAGGGTAAATAAGAAAATAAATCCAATTGATCATAATATTGTTGGAGAGTTATTAAATTTAAAC

DNA VERISi

CCATGTAAGGTTGCTAATCAACTAAATACTTTAATTCCTGTAGGAACAGCAATAATTAATGTTGCGGAAGTAAAGTAGGCACGAGTGTCTACGTCTATTCCCACAGTAAATATATGGTGGGCTCA
CCATGTAAGGTTGCTAATCAACTAAATACTTTAATTCCTGTAGGAACAGCAATAATTAATGTTGCGGAAGTAAAGTAGGCACGAGTGTCTACGTCTATTCCCACAGTAAATATATGGTGGGCTCA
CCGTGGAGAGTGGCTAGTCATCTAAATACTTTGATTCCTGTGGGTACGGCAATAATTAATGTTGCAGATGTAAAGTATGCTCGAGTATCAACGTCTATACCTACGGTGAATATATGGTGAGCTCA
CCGTGGAGAGTGGCTAGTCATCTAAATACTTTGATTCCTGTGGGTACGGCAATAATTAATGTTGCAGATGTAAAGTATGCTCGAGTATCAACGTCTATACCTACGGTGAATATATGGTGAGCTCA
CCATGAAGAGTGGCTAATCATCTAAATACTTTAATCCCTGTTGGTACGGCAATAATTAATGTTGCAGATGTAAAGTATGCTCGAGTGTCTACATCTATCCCTACAGTGAATATATGGCGTGCTCA
CCATGGAGAGTAGCTAGTCATCTAAATACTTTGATTCCTGTTGGAACAGCAATAATTAGGGTTGCTGATGTAAAGTATGCTCGAGTGTCTACATCTATTCCTACAGTAAATATATGATGAGCTCA
CCATGGAGAGTAGCTAGTCATCTAAATACTTTGATTCCTGTTGGAACAGCAATAATTAGGGTTGCTGATGTAAAGTATGCTCGAGTGTCTACATCTATTCCTACAGTAAATATATGATGAGCTCA
CCATGTAAGGTTGCTAATCAACTAAATACTTTAATTCCTGTAGGAACAGCAATAATTAATGTTGCGGAAGTAAAGTAGGCACGAGTGTCTACGTCTATTCCTACAGTAAATATATGGTGGGCTCA
CCATGGAGAGTTGCTAGTCATCTAAATACTTTAATTCCAGTGGGAACAGCAATAATTAGTGTAGCAGAAGTAAAGTATGCTCGTGTATCTACGTCTATTCCAACAGTAAATATATGATGAGCTCA
CCATGGAGAGTTGCTAGTCATCTAAATACTTTAATTCCAGTGGGAACAGCAATAATTAGTGTAGCAGAAGTAAAGTATGCTCGTGTATCTACGTCTATTCCAACAGTAAATATATGATGAGCTCA
CCATGTAGTGTAGCTAGTCATCTAAATACTTTAATTCCTGTTGGTACAGCAATAATTAAGGTTGCGGATGTAAAATATGCTCGAGTATCTACATCTATTCCTACTGTAAATATATGGTGAGCTCA
CCATGTAAGGTTGCTAATCAACTAAATACTTTAATTCCTGTAGGAACAGCAATAATTAATGTTGCGGAAGTAAAGTAGGCACGAGTGTCTACGTCTATTCCTACAGTAAATATATGGTGGGCTCA
CCATGTAGTGTAGCTAGTCATCTAAATACTTTAATTCCTGTTGGTACAGCAATAATTAAGGTTGCGGATGTAAAATATGCTCGAGTATCTACATCTATTCCTACTGTAAATATATGGTGAGCTCA
CCATGTAGTGTAGCTAGTCATCTAAATACTTTAATTCCTGTTGGTACAGCAATAATTAAGGTTGCGGATGTAAAATATGCTCGAGTATCTACATCTATTCCTACTGTAAATATATGGTGAGCTCA
CCATGTAAAGTTGCTAATCATCTAAATACTTTAATTCCAGTAGGTACTGCAATAATTAATGTTGCAGATGTAAAGTAAGCTCGTGTATCTACGTCTATTCCAACTGTGAATATATGATGAGCTCA
CCATGTAAAGTTGCTAATCATCTAAATACTTTAATTCCAGTAGGTACTGCAATAATTAATGTTGCAGATGTAAAGTAAGCTCGTGTATCTACGTCTATTCCAACTGTGAATATATGGTGAGCTCA
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DNA VERISI

TACTACAAATCCTAAAATTCCGATTGCAGATATAGCATAAATTATTCCTAGTATTCCAAATGTTTCTTTTTTCCCAGTCTCTGAAAAAATTATATGAGATACTATTCCAAATCCAGGCAGAATTA
TACTACAAATCCTAAGATTCCGATTGCAGATATAGCATAAATTATTCCTAGTATTCCAAATGTTTCTTTTTTCCCAGTCTCTGAAAAAATTATATGAGATACTATTCCAAATCCAGGCAGAATTA
AACTACAAATCCTAAGATTCCAATAGCAGATATTGCATAAATTATTCCTAGTATCCCAAATGTTTCTTTTTTTCCGGTTTCTGAGAAAATTATATGAGAGATTATTCCAAATCCGGGGAGAATTA
AACTACTAATCCTAAGATTCCAATAGCAGATATTGCATAAATTATTCCTAGTATCCCAAATGTTTCTTTTTTTCCGGTTTCTGAGAAAATTATATGAGAGATTATTCCAAATCCGGGGAGAATTA
AACTACAAATCCTAAGATTCCAATAGCGGATATTGCATAAATTATCCCTAGTATTCCGAATGTTTCCTTTTTTCCTGTTTCTGAGAAAATTATATGGGAGATTATTCCAAATCCGGGTAAAATTA
AACTACAAATCCTAAAATTCCAATAGCAGATATTGCATAAATTATACCTAGTATGCCGAATGTTTCTTTTTTTCCTGTTTCTGAGAAAATTATATGAGAGATTATACCAAATCCTGGTAAAATTA
AACTACAAATCCTAAAATTCCAATAGCAGATATTGCATAAATTATACCTAGTATGCCGAATGTTTCTTTTTTTCCTGTTTCTGAGAAAATTATATGAGAGATTATACCAAATCCTGGTAAAATTA
TACTACAAATCCTAAAATTCCGATTGCAGATATAGCATAAATTATTCCTAGTATTCCAAATGTTTCTTTTTTCCCAGTCTCTGAAAAAATTATATGAGATACTATTCCAAATCCAGGTAGAATTA
TACTACGAATCCCAGAATACCAATGGCTGATATTGCATAAATTATACCCAATATTCCAAATGTTTCCTTTTTTCCTGTTTCTGAGAAAATTATATGAGAAATTATACCAAATCCTGGTAAAATTA
TACTACGAATCCCAGAATACCAATGGCTGATATTGCATAAATTATACCCAATATTCCAAATGTTTCCTTTTTTCCTGTTTCTGAGAAAATTATATGAGAAATTATACCAAATCCTGGTAAAATTA
TACTACAAATCCTAAAATACCAATTGCTGTTATAGCATAAATTATACCTAATATTCCAAAAGTTTCCTTTTTTCCTGTTTCTGTGAAAATTATATGTGAAATTATACCAAATCCTGGAAGAATTA
TACTACAAATCCTAAAATTCCGATTGCAGATATAGCATAAATTATTCCTAGTATTCCAAATGTTTCTTTTTTCCCAGTCTCTGAAAAAATTATATGAGATACTATTCCAAATCCAGGTAGAATTA
TACTACAAATCCTAAAATACCAATTGCTGTTATAGCATAAATTATACCTAATATTCCAAAAGTTTCCTTTTTTCCTGTTTCTGTGAAAATTATATGTGAAATTATACCAAATCCTGGAAGAATTA
TACTACAAATCCTAAAATACCAATTGCTGTTATAGCATAAATTATACCTAATATTCCAAAAGTTTCCTTTTTTCCTGTTTCTGTGAAAATTATATGTGAAATTATACCAAATCCTGGAAGAATTA
TACAACAAAACCTAAAATCCCAATTGCTGTTATTGCATAAATTATTCCTAATATTCCAAATGTTTCTTTTTTACCAGTTTCTGAAAAAATTATATGAGAAATTATACCAAATCCAGGTAAAATTA
TACAACAAAACCTAAAATTCCAATTGCTGTTATTGCATAAATTATTCCTAATATTCCAAATGTTTCTTTTTTACCAGTTTCTGAAAAAATTATATGAGAAATTATACCAAATCCAGGTAAAATTA

DNA VERISI

AAATATAGACTTCTGGGTGACCGAAGAATCAAAATAGATGTTGATATAAAATAGGGTCACCTCCTCCTGCTGGGTCAAAGAATGTTGTGTTAAGATTTCGATCTGTCAATAGTATTGTAATTGCT
AAATATAGACTTCTGGGTGACCGAAGAATCAAAATAGATGTTGATATAAAATAGGGTCACCTCCTCCTGCTGGGTCAAAGAATGTTGTGTTAAGATTTCGATCTGTCAATAGTATTGTAATTGCT
AAATATAAACTTCAGGGTGACCGAAGAATCAAAATAAGTGTTGATATAAAATAGGGTCTCCTCCTCCTGCAGGATCAAAAAATGTTGTATTTAAATTTCGATCTGTTAAAAGTATAGTGATGGCC
AAATATAAACTTCAGGGTGACCGAAGAATCAAAATAAGTGTTGATATAAAATAGGGTCTCCTCCTCCTGCAGGATCAAAAAATGTTGTATTTAAATTTCGATCTGTTAAAAGTATAGTGATGGCC
AAATATAAACTTCAGGATGTCCAAAAAATCAAAATAAGTGTTGGTATAGAATAGGGTCTCCCCCTCCTGCAGGATCGAAAAATGTTGTATTTAAATTTCGATCTGTTAGAAGTATGGTGATAGCT
AAATGTAAACTTCAGGGTGTCCAAAGAATCAAAATAAGTGTTGGTATAAAATGGGGTCTCCCCCTCCGGCAGGATCAAAAAATGTTGTATTTAAATTTCGGTCTGTTAGAAGTATGGTAATAGCT
AAATGTAAACTTCAGGGTGTCCAAAGAATCAAAATAAGTGTTGGTATAAAATGGGGTCTCCCCCTCCGGCAGGATCAAAAAATGTTGTATTTAAATTTCGGTCTGTTAGAAGTATGGTAATAGCT
AAATATAGACTTCTGGGTGACCGAAGAATCAAAATAGATGTTGATATAAAATAGGGTCACCTCCTCCTGCTGGGTCAAAGAATGTTGTGTTAAGATTTCGATCTGTCAATAGTATTGTAATTGCT
AAATATATACTTCGGGATGGCCGAAAAATCAAAATAGGTGTTGGTAAAGAATAGGGTCTCCTCCTCCTGCAGGGTCAAAAAATGAAGTATTTAAGTTACGGTCTGTTAAAAGTATTGTAATAGCT
AAATATATACTTCGGGATGGCCGAAAAATCAAAATAGGTGTTGGTAAAGAATAGGGTCTCCTCCTCCTGCAGGGTCAAAAAATGAAGTATTTAAGTTACGGTCTGTTAAAAGTATTGTAATAGCT
AAATATAAACTTCAGGATGTCCAAAGAATCAAAATAAATGTTGGTATAAAATTGGATCTCCACCTCCTGCGGGGTCAAAGAAAGTTGTATTTAAATTTCGATCAGTTAAAAGCATTGTGATAGCT
AAATATAGACTTCTGGGTGACCGAAGAATCAAAATAGATGTTGATATAAAATAGGGTCACCTCCTCCTGCTGGGTCAAAGAATGTTGTGTTAAGATTTCGATCTGTCAATAGTATTGTAATTGCT
AAATATAAACTTCAGGATGTCCAAAGAATCAAAATAAATGTTGGTATAAAATTGGATCTCCACCTCCTGCGGGGTCAAAGAAAGTTGTATTTAAATTTCGATCAGTTAAAAGCATTGTGATAGCT
AAATATAAACTTCAGGATGTCCAAAGAATCAAAATAAATGTTGGTATAAAATTGGATCTCCACCTCCTGCGGGGTCAAAGAAAGTTGTATTTAAATTTCGATCAGTTAAAAGCATTGTGATAGCT
AAATATAAACTTCTGGGTGCCCAAAAAATCAAAATAAATGTTGATATAAAATAGGATCTCCTCCACCAGCAGGGTCAAAGAATGTTGTGTTTAAGTTTCGATCTGTTAATAGTATAGTAATGGCA
AAATATAAACTTCTGGGTGCCCAAAAAATCAAAATAAATGTTGATATAAAATAGGATCTCCTCCACCAGCAGGGTCAAAGAATGTTGTGTTTAAGTTTCGATCTGTTAATAGTATAGTAATTGCA
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DNA VERISI

CCTGCTAGGACTGGGAGGGATAGGAGTAGTAAAATTGCAGTAATTCCTACTGCCCATGTGAATAAAGATATTTGATCTAATTGTAATCCTACTGGTCGTATATTGATAATTGTAGAAATAAAATT
CCTGCTAGGACTGGGAGGGATAGGAGTAGTAAAATTGCAGTAATTCCTACTGCCCATGTGAATAAAGATATTTGATCTAAATGTAATCCTACTGGTCGTATATTGATAATTGTAGAAATAAAATT
CCGGCCAATACTGGAAGAGATAATAATAATAAAATTGCTGTAATGCCTACAGCTCATGTAAATAAAGATATTTGGTCTAAGTTTAATCCTACGGGTCGTATATTAATGATTGTTGAAATAAAATT
CCTGCCAATACTGGAAGAGATAATAATAATAAAATTGCTGTAATGCCTACAGCTCATGTAAATAAAGATATTTGGTCTAAGTTTAATCCTACGGGTCGTATATTAATGATTGTTGAAATAAAATT
CCTGCTAATACTGGTAAAGATAGAAGTAACAAAATTGCTGTAATGCCAACAGCTCAAGTGAATAGAGATATTTGATCTAAATTTAACCCTACAGGTCGTATATTGATAATTGTTGAAATAAAATT
CCTGCTAATACTGGGAGGGATAGTAGTAGTAAGATTGCTGTAATACCCACAGCTCATGTAAATAGGGATATTTGATCTAAATTTAATCCTACAGGACGTATATTAATAATTGTTGAAATAAAATT
CCTGCTAATACTGGGAGGGATAGTAGTAGTAAGATTGCTGTAATACCCACAGCTCATGTAAATAGGGATATTTGATCTAAATTTAATCCTACAGCACGTATATTAATAATTGTTGAAATAAAATT
CCTGCTAGGACTGGGAGGGATAGGAGTAGTAAAATTGCAGTAATTCCTACTGCCCATGTGAATAAAGATATTTGATCTAATTGTAATCCTACTGGTCGTATATTGATAATTGTAGAAATAAAATT
CCTGCTAATACAGGAAGAGATAGAAGTAAAAGAATTCCTGTAATTCCCACAGCTCATGTAAATAAAGATATTTGATCTAATGATAAGCCAACAGCACGTATGTTGATAATTGTTGAAATAAAGTT
CCTGCTAATACAGGAAGAGATAGAAGTAAAAGAATTCCTGTAATTCCCACAGCTCATGTAAATAAAGATATTTGATCTAATGATAAGCCAACAGGACGTATGTTGATAATTGTTGAAATAAAGTT
CCTGCTAATACTGGAAGTGATAATAATAGTAAAATTGCTGTGATTCCTACTGCTCATCTAAATAATGATATTTGATCTAAGTTAAGACCTATTGGTCGTATATTAATAATTGTTGAGATAAAATT
CCTGCTAGGACTGGGAGGGATAGGAGTAGTAAAATTGCAGTAATTCCTACTGCCCATGTGAATAAAGATATTTGATCTAATTGTAATCCTACTGGTCGTATATTGATAATTGTAGAAATAAAATT
CCTGCTAATACTGGAAGTGATAATAATAGTAAAATTGCTGTGATTCCTACTGCTCATCTAAATAATGATATTTGATCTAAGTTAAGACCTATTGGTCGTATATTAATAATTGTTGAGATAAAATT
CCTGCTAATACTGGAAGTGATAATAATAGTAAAATTGCTGTGATTCCTACTGCTCATCTAAATAATGATATTTGATCTAAGTTAAGACCTATTGGTCGTATATTAATAATTGTTGAGATAAAATT
CCAGCTAATACAGGTAGTGATAATAGTAGTAAGATTGCTGTAATTCCTACAGCTCATCTAAATAAAGATATTTGGTCTAATCTTAATCCAACCGGTCGCATATTAATAATTGTAGAAATGAAGTT
CCAGCTAATACAGGTAGTGATAATAGTAGTAAGATTGCTGTAATTCCTACAGCTCATCTAAATAAAGATATTTGGTCTAATCTTAATCCAACCGGTCGCATATTAATAATTGTAGAAATGAAGTT

DNA VERISi

GATAGCTCCTATAATTGAGGATATTCCGGCTAAGTGAAGAGAAAAGATAGCTAAGTCTACACATGGTCCTCCGTG
GATAGCTCCTATAATTGAGGATATTCCGGCTAAGTGAAGAGAAAAGATAGCTAAGTCTACACATGGTCCTCCGTG
GATGGCTCCTATAATTGAGGATATTCCAGCTAAATGAAGAGAGAAAATTGCTAGATCTACAGATGGTCCTCCATG
GATGGCTCCTATAATTGAGGATATTCCAGCTAAATGAAGAGAGAAAATTGCTAGATCTACAGATGGTCCTCCATG
AATGGCTCCTATAATTGAAGATATTCCTGCCAAATGAAGGGAGAAAATTGCTAGATCTACTGATGGGCCTCCATG
GATAGCTCCTATAATTGAAGATATTCCCGCTAAGTGAAGAGAAAAAATTGCTAGGTCTACAGATGGGCCTCCGTG
GATAGCTCCTATAATTGAAGATATTCCCGCTAAGTGAAGAGAAAAAATTGCTAGGTCTACAGATGGGCCTCCGTG
GATAGCTCCTATAATTGAGGATATTCCGGCTAAGTGAAGAGAAAAGATAGCTAAGTCTACACATGGTCCTCCGTG
AATAGCACCTATAATTGAAGATATTCCGGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCTAAATCTACAGATGGCCCTCCATG
AATAGCACCTATAATTGAAGATATTCCGGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCTAAATCTACAGATGGCCCTCCATG
AATGGCTCCTATAATAGAAGATATACCAGCTAAATGGAGAGAAAAGATAGCTAAGTCTACTGAGGGTCCACTATG
GATAGCTCCTATAATTGAGGATATTCCGGCTAAGTGAAGAGAAAAGATAGCTAAGTCTACACATGGTCCTCCGTG
AATGGCTCCTATAATAGAAGATATACCAGCTAAATGGAGAGAAAAGATAGCTAAGTCTACTGAGGGTCCACTATG
AATGGCTCCTATAATAGAAGATATACCAGCTAAATGGAGAGAAAAGATAGCTAAGTCTACTGAGGGTCCACTATG
AATAGCACCTATGATTGATGATATTCCTGCTAAATGTAAGGAAAAAATAGCTAGGTCAACTGTTGGCCCTCTATG
AATAGCACCTATGATTGATGATATTCCTGCTAAATGTAAGGAAAAAATAGCTAGGTCAACTGCTGGCCCTCTATG
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