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Bu çalışmada, Antalya Beydağları’ nda yayılım gösteren ötücü kuşların (Aves: 

Passeriformes) DNA barkodlaması (mitokondrial COI geni) yapılmış ve elde edilen sonuçlar 

mitokondrial ND2 geni ile oluşturulan filogenetik ağaç ile karşılaştırılmıştır. Çalışmada 

Beydağları bölgesinde 11 familya ait 17 türden 67 birey japon ağlar ile yakalanmıştır. 

Örneklerin DNA izolasyonu yapılarak PCR amplifikasyonu ile COI ve ND2 gen bölgeleri 

çoğaltılmıştır. Elde edilen PCR ürünlerinin dizi analizi MACROGEN firmasında 

yapılmıştır. COI ve ND2 gen bölgeleri kullanılarak Neighbor-joining metoduna dayalı 

Kimura-2-parameter yöntemi ile çizilen ağaçlar ve türler arası genetik uzaklık birbirleriyle 

tam olarak uyumlu bulunmamıştır. COI geni için türler arası genetik uzaklık %19,61 - 

%22,08 arasında, tür içi  genetik uzaklık ise %0,00 - %0,22 arasında bulunmuştur. ND2 geni 

için türler arası genetik uzaklık %11,26 - %31,78 arasında, tür içi  genetik uzaklık ise %0,00 

- %0,43 arasında bulunmuştur. Çalışmada COI geni için tespit edilen 28 farklı haplotipin 

%32,1 (9 haplotip)’ i Beydağlarına özgü gen kaynağı olarak ilk kez bulunmuştur. ND2 geni 

için ise 35 haplotipin %77,1’i (27 haplotip)  Beydağlarına özgü gen kaynağı olarak ilk kez 

tespit edilmiştir. Türler arası genetik uzaklıkları bakımından COI ve ND2 gen bölgeleri 

karşılaştırıldığında türlerin % 48’ inin en yakın akraba türünün farklı olduğu, en yakın ve en 

uzak akraba türlerin birlikte değerlendirildiğinde ise %77’ sinin farklı olduğu bulunmuş 

olması ve türler arası genetik uzaklık bakımından CO1 ve ND2 arasında pozitif bir 

korelasyon (r=0,621; p<0,01) bulunmuş olmasına rağmen birbirlerinden istasitatistiksel 

olarak farklı olması (p<0,05 ) tezin hipotezini desteklenmiştir. Sonuç olarak, türlerin 

evrimsel akrabalık ilişkilerinin daha doğru ve daha gerçeğe yakın olarak açıklanabilmesi için 

sadece yaygın olarak kullanılan DNA barkodlama (COI) geni tek başına yeterli olmayıp, bu 

genin yanında farklı genler kullanılarak birlikte değerlendirilmesi daha uygun olacaktır.   
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In this study, DNA barcoding (mtDNA-COI) of songbirds (Aves: Passeriformes) 

spread out in Beydagları, Antalya and its comparison with evolutionary phylogenetic tree 

formed with the mtDNA-ND2 gene were investigated. Sixtyseven individuals from 11 

family and 17 species were captured using mist nets in Beydaglar region . The samples’ 

DNA were isolated and COI and ND2 gene regions amplified through PCR. The sequencing 

of PCR amplification were carried out by MACROGEN. Using the COI and ND2 gene 

regions, the constructed trees based on Kimura 2 parameter distance model (K2P) of 

Neighbor-joining (NJ) method were incongruent with genetic distances between some 

species. Interspecific genetic distances of COI gene were found between 19,61% and 22,08% 

and intraspecific genetic distance of COI were found between 0,00% and 0,22%, whereas 

these were between 19,61% and 22,08% for interspecies, and between 0,00% and 0,22% 

intraspecific for ND2 gene. Out of 28 different haplotypes detected for the COI gene, 32,1% 

(9 haplotypes) were found to be a special gene resource for Beydagları region first time. 

Moreover, the 35 different haplotypes detected for the ND2 gene and 77,1% of these (27 

haplotypes) were found to be a special gene resource for Beydağları region as well. 

Comparisons of the intrespecific genetic distances between the COI and ND2 gene regions 

show that 48% of the species closest relatives were found different from each others, and 

when the closest and distant relatives were evaluated together 77% were found different and 

founded positive corelation of interspescieal genetic distances between COI and ND2 genes 

(r=0,621; p<0,01), while being statistically different from each other (p<0,05 ) supports the 

hypotesis of thesis. As a result, in order to explain evolutionary relations of species more 

certainly and accurately using only commonly used DNA barcoding (COI) gene alone is 

might not be sufficient and it should be more appropriate to evaluate this gene in conjunction 

with the other genes. 
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1. GİRİŞ 

Anadolu, coğrafiği konumu, topoğrafyası, iklimi ve içerdiği habitat yapıları nedeni 

ile biyoçeşitlilik açısından son derece önemli bir konumdadır. Değişik topoğrafya ve 

iklimsel koşulların oluşturduğu birçok farklı mikro ve makro habitatlar içerir. Ayrıca Avrupa 

Sibirya, Akdeniz ve İran Turan fitocoğrafik bölgeleri ile bunların ikisinin kesiştiği bir 

bölgede yer alır (Çiplak, 2003; Demirsoy, 1999). Bunların yanında Avrupa ve Asya kıtaları 

arasında bir köprü görevi görmesi neticesinde geçmiş buzul devirlerinde kuzey-güney fauna 

ve florasının yayılmasına olanak sağlamış ve bazı türler için de sığınak görevi görmüştür. 

Bu özellikleriyle ülkemiz Avrupa, Asya ve Akdeniz ekosistemlerine ait türlere ev sahipliği 

yaparken topoğrafya, iklim ve habitat yapılarının farklılığı nedeniyle evrimsel süreç 

içerisinde  kendine özgü bir fauna ve floraya sahip olmuştur ( Albayrak, 2011; Albayrak vd., 

2012; Kabasakal ve Albayrak, 2012).  

Türkiye’ nin, Afrika ile Avrupa ve Asya’nın bir bölümüne giden önemli kuş göç 

yollarının üzerinde yer alması ve habitat farklılıkları olması nedeniyle ülkemizde 470’ in 

üzerinde kuş türü gözlenmektedir (Trakuş, 2017; Şekil 1.1). Türkiye’de gözlenen kuşların 

218’i tezin örneklerini oluşturan ötücü kuşlar (Passeriformes) takımına aittir. Ötücü kuşların 

neredeyse tamamı (kargalar, ev serçesi, sığırcık gibi yaygın 8 tür hariç) BERN sözleşmesine 

göre koruma altında olan türlerdir. Türkiye Kırmızı Listesine göre ise bunlardan 105’i 

tehlike altında iken, 51’ i hassas türdür (Kiziroğlu, 2008).  

 

 

 

 

 

 

 

 

Şekil 1.1. Kuş türlerinin sıcak nokta haritası (Covas ve Blondel, 1998) 
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Biyolojik çeşitliliğin korunması ve tür içi gen kaynaklarının yok olmasının önüne 

geçilmesi günümüzde birçok ülkenin önemli konularından birisini oluşturmaktadır. Bu 

bağlamda nesli tükenme tehlikesi altında olan türler başta olmak üzere her ülke sahip olduğu 

gen kaynaklarının korunması ve kayıt altına alınması amacıyla çeşitli faaliyetler 

yürütmektedirler (Rege ve Gibson, 2003; Woelders ve Hiemstra, 2006; Almeida ve 

Carvalho, 2008; Thomassen vd., 2010). Bu faaliyetler arasında tek bir gen bölgesi (COI) 

kullanılarak türlerin genetik çeşitliliğini koruma altına almak ve kimliklendirme çalışması 

olan DNA Barkodlama tekniği son dönemlerde yoğun olarak çalışılmaktadır. Bu yöntemle 

nesli tükenebilecek canlıların genetik bilgileri kayıt altına alınmış olup aynı zamanda 

kimliklendirme çalışmaları ile biyolojik kaçakçılığın önüne geçilmesi planlanmaktadır 

(Bringloe vd.. 2016; Blaxter 2016; Decaens vd.. 2016).  

Bu konuda son yıllarda ülkemizde bazı bitkiler (Tezcan vd., 2010; Theodoridis vd., 

2012), mantarlar (Schoch vd., 2012), balıklar (Keskin & Atar, 2013), kabuklular (Bilgin vd., 

2015), böcekler (Can, 2009), sivrisinekler (Gunay vd., 2015) ve kuşlar (Bilgin vd., 2016) 

üzerine yapılan DNA Barkodlama çalışmaları ülkemizin sadece bir lokalitedeki tür içi 

genetik çeşitliliği de kısmen yansıtması açısından önemlidir.  

Araştırma konusu olan Passeriformes takımına ait kuşların DNA barkodlama 

çalışmaları uluslararası düzeyde yoğun olarak araştırılmaktadır (Galimberti vd., 2016; 

Huang vd., 2015; Mag vd., 2014; Tavares vd., 2011). Literatürde ötücü kuş türleri için 

yapılan DNA barkodlama çalışmalarında ülkemizde yaşayan populasyonlar hakkında yeterli 

veri bulunmamaktadır.  

Ötücü kuşlar için DNA barkodlama tekniği tek bir gen bölgesi (mt-COI) 

kullanılarak türlerin kimliklendirilmesi ve genetik çeşitliliğinin kayıt altına alınmasının 

yanı sıra, türlerin filogenesini araştırmak için de kullanılmıştır (Hebert ve Gregory, 2005; 

Kress vd., 2015; Tavares vd., 2011; Zhang vd., 2016). Kuşlar üzerine yapılan filogenetik 

araştırmalarda genellikle mt-DNA üzerinde yer alan COI, ND2, CR, Cyt-b, 12S rRNA gen 

bölgeleri kullanılmakla birlikte nükleer DNA ve mikrosatallitler çoğunlukla birlikte 

kullanılmaktadır (Birks ve Edwards, 2002; Dimcheff vd., 2002; Lavinia vd., 2016; Randi 

vd., 2001; Segelbacher vd., 2008; Spicer ve Dunipace, 2004; Albayrak vd. 2012). Nitekim 

tür çeşitliliğinin belirlenmesinde genellikle tek lokaliteden yapılan barkodlama çalışması 

türün genetik çeşitliliğini yansıtmamaktadır. Albayrak vd. (2012) tarafından yapılan ülkemiz 

için tek endemik kuş türü diyebileceğimiz Anadolu sıvacısının (Sitta krueperi) COI geni 

kullanılarak yapılan filocoğrafik çalışmasında türün kuzey ve güney populasyonlarının farklı 
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genetik yapıda olduğu ve üç haplogruptan toplam 11 farklı haplotipe sahip olduğu 

bulunmuştur. Bu bakımından DNA barkodlama çalışmasının tek bir lokalitede ve az sayıda 

bireyle yapılan çalışmalar türün tür içi  genetik çeşitliliğini yansıtması beklenmez. Aynı 

zamanda türlerin evrimsel geçmişini çıkarsamak için tek bir gen bölgesi ile ilgili yapılan 

çalışmalar yeterli olmamakta farklı gen bölgeleri birlikte değerlendirildiğinde daha doğru 

sonuçlara ulaşılabilinmektedir. Nitekim Albayrak vd. (2012) yaptıkları çalışmada COI geni 

yanında 8 polimorfik mikrosatallit bölgesinide kullanmışlardır. Bu bakımdan türlerin 

evrimsel geçmişini, akrabalık ve tür içi  genetik çeşitliliğinin daha doğru bir şekilde 

anlaşılabilmesi için farklı genlerin birlikte kullanılması gerekmektedir.  

Ülkemiz ve Avrupa ile Asyada da yayılış gösteren pek çok ötücü kuş türü için yapılan 

sistematik ve populasyon genetiği çalışmalarında ülkemizde yaşayan populasyonları dahil 

edilmemiştir. Bunlar içerisinde bazı çalışmalarda Anadolu’dan sadece bir-iki lokaliteden 

alınan örnekler araştırmaya dahil edilmiş (Zink vd., 2009, Perktas vd., 2011; Procházka vd., 

2011) ancak bunlar küçük bir kıta özelliği gösteren Anadolu’nun tür çeşitliliğini tam 

anlamıyla yansıttığı düşünülmemektedir. Bu duruma örnek olarak yaz göçmeni Kızılkuyruk 

(Phoenicurus phoenicurus; Hogner vd., 2012) ve yerli Ev serçesi (Passer domesticus; 

Schrey vd., 2011)’ nin dünya populasyonlarının filogenetik çeşitliliği üzerine yapılan 

kapsamlı çalışmalarda da Anadolu’dan tek lokalite olması nedeniyle türün tüm Türkiye’deki 

populasyonlarının genetik çeşitliliğini yansıttığı düşünülmemektedir. Örneğin Kızılkuyruk 

üzerine yapılan populasyon genetiği çalışmasında ana olarak türün iki haplogurubunun 

olduğu ve Antalya bölgesindeki Kızılkuyrukların da birinci tip haplogrupta yer aldığı tespit 

edilmiştir (Hogner vd., 2012), ancak Türkiye’nin en yakın kuzeydoğusu ile kuzeybatısından 

alınan örneklerin birinci tip haplogrupta olması Türkiye’de de birincil tip haplogrup 

üyelerinin kuzey bölgelerimizde görülüyor olması beklenmektedir. 

Bu çalışmanın amaçlarından biri Beydağlarında yayılım gösteren ötücü kuşların 

DNA barkodlama tekniği ile kimliklendirilmesi ve genetik çeşitliliğinin kayıt altına 

alınmasını sağlamaktır. Diğer bir amacı ise DNA Barkodlama geni olan COI gen bögesi ile 

filogenetik çalışmalarda sıklıkla kullanılan ND2 gen bölgesi kullanılarak elde edilen 

filogenetik ağaçların karşılaştırılmasının yapılmasıdır. Böylelikle hem türlerin akrabalık 

ilişkileri tespit edilmiş hem de DNA barkodlama çalışmalarının türlerin evrimsel ilişkilerinin 

açıklanmasında güvenilirliği farklı bir gen ile sınanması amaçlanmıştır. 
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2. GENEL BİLGİLER  

2.1. DNA Barkodlama Tekniği 

Biyolojik çeşitliliğin korunması ve tür içi gen kaynaklarının yok olmasının önüne 

geçilmesi günümüzde birçok ülkenin önemli konularından birisini oluşturmaktadır (Dennis 

vd., 2013; Turner vd., 2015) Bu nedenle gen kaynaklarının belirlenerek kayıt altına alınması 

ve genetik çeşitliliğin belirlenmesi önemlidir. DNA barkodlama terimi, son yıllarda 

literatürlerde sıklıkla kullanılmaya başlanan bir ifadedir. DNA barkodlama, organizmaların 

genomlarının küçük parçalarındaki DNA dizisi farklılıklarının canlının tür seviyesinde 

tanımlanmasını sağlayacak biyolojik barkodlar olarak kullanılabilmesi şeklinde 

tanımlanmaktadır (Keskin ve Atar, 2013). DNA barkodlama türlerin tespitini amaçlayan bir 

moleküler ve biyoinformatik araçtır. Bununla beraber DNA barkodlama tekniği genetik 

kaynakların uluslararası standartlarda kayıt altına alınmasına yönelik bir çalışma niteliği de 

taşımaktadır (Hebert vd., 2003; Nicolè vd., 2011; Andersen vd., 2012; Aubriot vd., 2013; 

Brodin vd., 2013; Nikinmaa vd., 2014)  

Evrimsel ilişkilerin araştırılması için ilk kez Carl Woese (1997) tarafından kullanılan 

tek bir gendeki nükleotid dizisi farklılıkları kullanımı yaygın olarak uygulanmıştır (Hebert 

vd., 2004). Mt-DNA, nükleer DNA’ ya göre daha fazla mutasyon biriktirme özelliği ile yakın 

türler arasında farklılığa neden olmaktadır. Bu bakımdan filogenetik araştırmalar için 

mtDNA sıklıkla kullanılmaktadır (Moore, 1995). John Avise türlerin evrimsel tarihini 

araştırmak için mtDNA’ daki dizi farklılıklarını kullanarak filocoğrafik çalışamalarını 

gerçekleştirmiştir (Avise vd., 1987). DNA ‘ ya dayalı tür tanımlamalarının başlangıcında 

sıtma ve deng humması taşıyan sivrisinekler ile yapılan çalışmalar yer almaktadır (Hebert 

vd., 2004). Uluslararası literatürde Bertolani ve Rebecchi yapmış oldukları çalışmada ilk kez 

DNA barkodlama geni olan COI kullanılarak morfolojik olarak sınıflandırmada güçlük 

yaşanan Macrobiotus macrocalix türü kimliklendirilmiştir (Cesari vd., 2009). Paul Hebert 

vd. 2005, Kanada da Guelph Üniversitesi'nden yayınladıkları bildiride COI geninin tüm 

hayvanlar için genetik barkod olarak hizmet verebileceğini bildirmişlerdir. 

Son yıllarda DNA barkodlama tekniği bitkilerde (Theodoridis vd., 2012; Tezcan vd., 

2010), mantarlarda (Schoch vd., 2012), balıklarda (Keskin & Atar, 2013), kabuklularda 

(Bilgin vd., 2015), böceklerde (Can, 2009), sivrisineklerde (Gunay vd., 2015) ve kuşlarda 

(Bilgin vd., 2016) başarıyla çalışan bir yöntemdir.  
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Bitkilerde DNA barkodlama geni olarak ITS bölgesi, kloroplast genleri (matK, rpoB, 

rpoC1, rbcL) ve genler arası şifre içermeyen diziler (trnH-psbA) kullanılmaktadır (Kress vd., 

2005; Filiz, 2012; Laiou vd., 2013). Mantarlarda DNA barkodlama geni olarak evrimleşme 

hızı yüksek olan nükleer ITS, büyükalt birim (LSU) ve küçükalt birim (SSU) bölgesi 

kullanılmaktadır   (Schoch vd., 2012; Demirel, 2016; Xu, 2016).  

Hayvanlar aleminin genelinde DNA barkodlama çalışması için tüm genom değil, 

mitokondriyal genom kullanılmaktadır (Casiraghi vd., 2010; Aliabadian vd., 2013).  

Maternal kalıtım gösteren mitokondrial DNA (mtDNA), çift zincirli, halkasal yapıda ve 

aerobik solunumu destekleyen genleri içermektedir. mtDNA toplam genetik materyalin 

%0.3’ünü oluşturmaktadır (Özşensoy ve Kurar 2012). mtDNA, canlıların orjinleri, adli tıp, 

dejeneratif hastalıkların sebebinin araştırılmasında ve kanser çalışmalarında 

kullanılmaktadır (Chaitanya vd., 2016; Wallace 2016; Shapiro 2016; Rao vd., 2017). Bu 

bağlamda mtDNA populasyon genetiği çalışmalarında ve filogenetik analizlerde güvenilir 

sonuç veren bir gendir (Tan ve Wake, 1995). 

Günümüzde hayvanlar aleminde kullanılan DNA barkodlama geni (mt-COI) 652-

658 baz çiftlik bir bölge olarak ifade edilmektedir (Kerr vd., 2007; Kerr vd., 2009; 

Campagna vd., 2010). COI geni mt-rRNA genlerine oranla üç kat daha yüksek evrim hızına 

sahip olarak değerlendirilmektedirler. Bir başka önemli nokta da COI geninde gerçekleşen 

evrimin, yakın türlerin ayrımına imkan tanıyan ve coğrafik yapı ile ilişkilendirilebilen tür içi 

varyasyonu ortaya koyabilecek bir hızda gerçekleşmesidir.  

COI geninin hayvanlarda standart barkod geni olarak seçilmesindeki asıl neden, 

birden fazla tür için göstermiş olduğu belirgin ayrım gücü ve tür içi ile türler arasındaki 

uzaklığın çakışmadığı tipik varyasyon modelini oluşturmasıdır (Hebert vd., 2003; Dove vd., 

2008; Aliabadian vd., 2009; . Kerr vd., 2009; Cai vd., 2010; Campagna vd., 2010).  

DNA barkodlama sistemi ile kolayca tüm yaşam evrelerinin (larva-ergin) tespiti, 

tanınmayan numunenin (kas dokusu, yumurta, telek vb.) tür tespiti mümkündür (Webb vd., 

2006; Hickerson vd., 2006; Briski vd., 2011). DNA barkodlama sistemi daha iyi bir 

taksonomik çözünürlük sağladığı gibi, morfolojik çalışmalar ve geleneksel taksonomide 

daha hızlı bilgiye ulaşmaya da olanak sağlamaktadır. DNA barkodlama sadece türleri 

tanımlamak için değil aynı zamanda türlerin sınırlarını belirlemede de kullanılmaktadır. 

Ancak DNA barkodlamanın potansiyel kullanıcıları sadece taksonomistler olmayıp bu 

yöntem adli bilimler, biyoteknoloji, gıda endüstrisi, hayvan besleme, genetik çeşitlilik ve tür 

ayrımı gibi birçok alanda kullanılabilecek bir araç olarak literatürdeki yerini almıştır 
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(Cerutti-pereyra vd., 2012; Ashfaq vd., 2013; Ganopoulos vd., 2013; Gathier vd., 2013). 

DNA barkodlama çalışmaları kapsamında türlere ait uluslararası bir DNA barkod veri tabanı 

oluşturulmuş ve bu veri tabanı iBOL, CBOL, CCDB, GenBank, EOL, GBIF gibi birçok 

ortak kuruluş ile çalışmaktadır (BOLD,2017). 

Yapılan barkodlama çalışmalarında COI geni kuşlarda 1000’ den fazla tür için %96 

lık uyum oranı ile başarılı olunmuş (Huynen ve Lambert, 2014) ve farklı coğrafik bölgelerde 

halen çalışılmaktadır. (Waugh vd., 2010). Bu coğrafik bölgeler içinde Nearktik, Güney kore, 

Neotropikaller, Doğu Palearktik ve İskandinavya yer almaktadır (BOLD, 2017). Bunun yanı 

sıra kuş DNA barkod kütüphanesinde veriler sürekli genişlemektedir (Saitoh vd., 2015). 

Web of science’ da ‘DNA barcoding birds’ olarak tarandığında 258 makalenin çıkması 

kuşlar açısından bu yöntemin sıklıkla kullanıldığının bir göstergesidir (Web of science, 

2017).  

2.2. Kuşlarda Filogenetik Araştırmalar 

Organizmaların evrimsel tarihi filogeni olarak adlandırılır. Farklı türler arasındaki 

akrabalık ilişkilerini ortaya koymak amacıyla filogenetik analizlerden yararlanılmaktadır. 

Moleküler düzeyde gerçekleştirilen filogenetik çalışmalar, DNA ve proteinlerde meydana 

gelen mutasyon hızını belirlemeye ve genler ile organizmaların evrimsel tarihini araştırmaya 

yöneliktir. Filogenetik analizlerde türler arasındaki evrimsel ilişkiyi ortaya koymak amacıyla 

elde edilen verilerin çeşitli istatistiksel analizler ile filogenetik ağaçlar oluşturulmaktadır 

(Hughes, 1999). Tyto alba türü ile yapılan filogenetik çalışmada Eski ve Yeni Dünya 

baykuşlarının yüksek derecede genetik varyasyon ortaya koyduğunu ve evrimsel tarihinin 

bir çıkarımı olarak orta miyosende türün ayrılmaya başladığını buradan Yeni Dünyaya 

dağıldığını tespit etmişlerdir (Aliabadian vd., 2016). Yine kuşlar üzerine yapılan bir başka 

filogenetik çalışmada Calandrella cinsindeki tüm tülerin ilişkileri revize edilmiştir 

(Stervander vd., 2016).  

Özellikle son yıllarda moleküler sistematik tekniklerinin geliştirilmesiyle ötücü 

kuşlar arasındaki akrabalık ilişkileri de tekrar değerlendirilmeye başlanmıştır (Payevsky, 

2014; Packert vd., 2015). Ötücü kuşlar arasındaki filogenetik ilişkiler nükleer gen bölgesi ve 

mitokondrial DNA sekansları kullanılarak incelenmektedir (Spicer ve Dunipace, 2004). Bu 

metodlardan mitokondrial DNA son yıllarda sıklıkla kullanılmaktadır (Rocha vd., 2015; 

Nabholz vd., 2016). Örneğin; Canarya Adaları, Madeira ve Azor Adalarında yapılan 

filogenetik çalışmada Sylvia cinsine ait türlerin mt-Cytb geni kullanılarak bu taksonların 
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filocoğrafyasına ait yeni bilgiler ortaya konmuştur (Dietzen vd., 2008). Yine başka bir 

filogenetik çalımada mt-Cytb sekansları kullanıarak Regulus cinsinin evrimsel ilişkilerini 

araştırmışlardır (Packert vd., 2015). Packert vd. (2015) yaptıkları çalışmada ise Tibete 

endemik bir tür olan Emberiza koslowi’ nin akrabalık ilişkilerini 5 ayrı gen bölgesi (Cytb, 

COI, 16S rRNA, Fib7 ve myo) ile yeniden yapılandırmışlardır. Bu bağlamda türlerin 

evrimsel geçmişini çıkarsamak için tek bir gen bölgesi ile ilgili yapılan çalışmalar yeterli 

olmamala birlikte farklı gen bölgeleri birlikte değerlendirildiğinde daha doğru sonuçlara 

ulaşılabilinmektedir. Böylelikle kuşalarda yapılan filogenetik çalışmalar incelendiğinde  

mtDNA’ nın üzerinde bulunan COI,  ND2, CR, Cyt-b, D-loop, 12S rRNA gen bölgeleri 

sıklıkla çalışılmakta olup türlerin filogenetik ilişkileri ve taksonomideki yerleri moleküler 

yöntemlerle tekrar değerlendirilmektedir ( Randi vd., 2001; Birks ve Edwards, 2002; 

Dimcheff vd., 2002; Spicer ve Dunipace, 2004; Segelbacher vd., 2008; Lavinia vd., 2016).  

2.3. Tezin Hipotezi 

Geçmişten günümüze gelen evrimsel süreçte Pleistosen olarak da adlandırılan buzul 

çağları dördüncü zamanı olan kuaterner evresinde kuzey yarıkürenin büyük bir kısmının 

buzullarla kaplı olduğudan dolayı canlılar kuzeyden güneye doğru göç etmişlerdir (Andel 

vd.,2009). Bu dönemde Akdeniz Bölgesi canlılar için sığınak görevi görürken zaman 

içersinde tür çeşitliliğinin yoğun olduğu sıcak noktalardan birisi haline gelmiştir. Yapılan 

çalışmalar incelendiğinde birçok canlı grubunda Akdeniz Bölgesine ait türlerin genetik 

yapısı diğer bölgelere kıyasla farklılık göstermektedir (Breton vd.,2006; Marletta vd., 2006; 

Jakob vd., 2007; Akin vd., 2010) . Ayrıca Akdeniz Bölgesi kuş türleri için tür çeşitliliğinin 

fazla olması nedeniyle sıcak nokta olarak belirtilmektedir (Covas ve Blondel, 1998).  

Albayrak vd. (2012) tarafından ülkemiz için tek endemik kuş türü diyebileceğimiz 

Anadolu sıvacısının (Sitta krueperi) COI geni kullanılarak yapılan filocoğrafik çalışmasında 

türün Toros Dağları’ndan örneklenen populasyonlarının kendine özgü farklı haplotipleri 

olduğu bulunmuştur. Bununla birlikte, filogenetik çalışmalarda farklı genler birlikte 

kullanılarak türlerin evrimsel ilişkileri açıklanabilmektedir. 

Hipotez 1: Batı Toroslar’da yer alan Beydağları bölgesinde yayılım gösteren ötücü 

kuşların genetik çeşitliliğinin yüksek ve bölgeye özgü olması,  

Hipotez 2: DNA Barkodlamada kullanılan COI geninin, filogenetik çalışmalarda sıklıkla 

kullanılan ND2 geni ile karşılaştırılması sonucunda türler arası genetik uzaklık ve 

oluşturulan filogenetik ağaçların birbirinden kısmen farklı olması beklenmektedir.  
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3. MATERYAL VE METOT  

3.1. Arazi Çalışması  

3.1.1. Çalışma Alanının Genel Özellikleri  

Araştırma alanı Antalya ilinin sınırları içinde Toros Dağlarının batı uzantısında yer 

alan yüksekliği 0–3086 m aralarında değişen Beydağları’ dır. Bu dağ silsilesi Antalya 

Körfezi’ nin kuzeyinden güneyine doğru paralel bir şekilde uzanır. Beydağları’ nın alçak 

kesimlerde maki ve kızılçam ormanlar görülürken, rakım yükseldikçe karaçam ile sedir 

ormanları hakim olmakta ve yüksek dağ çayırlıkları bulunmaktadır (Şekil 3.1.).  

Şekil 3.1. Çalışma Alanı 

3.1.2. Arazi Çalışmaları ve Örnekleme 

Arazi çalışmaları,  Nisan, Haziran, Kasım 2015 tarihlerinde yapılmış olup, 126 m lik 

japon ağları ile kuşların yakalaması yapılmıştır (Şekil 3.3.). Çalışmada 20 türden 92 bireyin 

yakalaması yapılmıştır (Şekil 3.2). Ancak laboratuvar çalışmalarında 17 türden 67 birey 

kullanılmıştır. Türlerin teşhisi için Collins Bird Guide (Svensson vd, 2010) kitabı 

kullanılmıştır. Yakalanan bireylerin morfometrik özellikleri (vücut kütlesi, kanat, kuyruk, 

gaga boyu, gaga eni, gaga yüksekliği, kafa arkası gaga ucu, gaga burundan, alula, tarsus 

uzunlukları, 8.primer)  kumpas ve cetvel yardımıyla ölçülmüş olup bütün ölçümler arazi 

formlarına işlenmiştir. Aynı zamanda yakalanan bireylerden genetik çalışma için kan ve 

telek dokusu alınarak % 96’ lık alkol bulunan veya EDTA’ lı örnek saklama tüplerine 

konulmuştur (Şekil 3.4). Arazide örnekleme işlemleri bittikten sonra yakalanan bireylere 

renkli halka takılarak aynı yerde doğaya geri bırakılmıştır (Şekil 3.5). Renkli halka sayesinde 

bireylerin ikinci kez yakalanması durumunda tekrar örnek alınmasının önüne geçilmiştir. 



9 

 

Arazi bitiminde alınan doku ve kan örnekleri laboratuvar ortamına getirilerek -20ᵒC de 

MAKU Ornitoloji Labaratuvarında saklanmıştır.  

 

Şekil 3.2. Arazide kuş türlerinin Japon ağları ile yakalanması ve çıkartılması 
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Şekil 3.3. Japon ağları ile yakalanan örnekler 

 

Şekil 3.4. Yakalanan bireylerden kan örneğinin alımı 
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Şekil 3.5. Arazi alanında yakalanan kuş türlerinden bazıları (Sol üstten sırasıyla Cyanistes 

caeruleus (Mavi baştankara), Aegithalos caudatus (Uzunkuyruklu baştankara), Turdus 

philomelos (Öter ardıç), Erithacus rubecula (Kızılgerdan), Turdus merula (Karatavuk-

erkek birey ve dişi birey) 
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3.2. Laboratuvar Çalışması 

3.2.1. DNA İzolasyonu  

DNA izolasyonu MAKU, Moleküler Ornitoloji Labaratuvarında gerçekletirilmiş 

olup (Şekil 3.6) kan ve telek örnekleri için GeneJET Whole Blood Genomic DNA 

Purification Mini Kit ile Qiagene DNA Purification kiti kullanılmıştır. Yöntemlerin ayrıntılı 

açıklaması aşağıda verilmiştir, 

GeneJET Whole Blood Genomic DNA Purification Mini Kit:  

 Öncelikle 2 ml lik ependorf tüpler hazırlanarak örnek tüplerinde bulunan kan 

aktarılır.  

 Kan örneği alkolde ise maximum speed de santrifüj yapılarak alkol pipet yardımıyla 

uzaklaştırılır ve 56 °C de etüvde 30 dk bekletilerek kalan alkolün uçması sağlanır.  

 Kan örneği EDTA lı tüplerde ise örnekten 200 µl alınarak ependorf tüplere direkt 

aktarılır.  

 Daha sonra 15 µl proteinase K eklenir.  

 Üzerine 400 µl lisiz solüsyonu eklenir ve vortex yapılarak 56 °C de etüvde 1 gece 

bekletilir.  

 Tüpler etüvden çıkarıldıktan sonra vortex yapılarak üzerine 200 µl %96 lık etanol 

eklenir.  

 Pipetaj yapılarak etanol eklenen örnekler spin kolona aktarılır.  

 8000 g, 1 dakika santrifüj yapılır. 

 Kolona 500 µl wash buffer I eklenir. 

 8000 g, 1 dakika santrifüj yapılır. 

 Kolona 500 µl wash buffer II eklenir. 

 Maximum speed 4 dakika santrifüj yapılır. 

 Kolon ependorf tüpe aktarılır ve üzerine 35 µl Elution Buffer eklenir. 2 dakika oda 

sıcaklığında beklenir.  

 8000 g, 1 dakika santrifüj yapılır. 

 Tekrar 35 µl Elution Buffer eklenir. 2 dakika oda sıcaklığında beklenir.  

 8000 g, 1 dakika santrifüj yapılır. 

 Kolon atılır. Saf DNA elde edilir ve -20 °C de muhafaza edilir.  
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Qiagene DNA Purification kiti: 

 Telek örnekleri bayrak kısmını almadan makas yardımıyla 2-3 cm parçalara ayrılarak 

ependorf tüpe aktarılır.  

 Üzerine 300 µl Buffer ATL, 20 μl proteinaz K ve 20 μl 1M DTT eklenir.  

 Vortex yapılarak örneğin tamamen parçalanması için 56 °C'de inkübe edilir.  

 300 μl AL Tamponu eklenir ve vorteks yapılır. Daha sonra, 300 μl etanol (% 96-100) 

ilave edilir.  

 Örnek spin kolona aktarılarak 6500 g 1 dakika santrifüj edilir. Santrifüj bittikten 

sonra toplama tüpü atılır.  

 Yeni 2 ml'lik toplama tüpüne DNeasy Mini spin kolon yerleştirilir ve 500 μl AW1 

tamponu eklenir. 

 6500 g 1 dakika santrifüj edilir. Toplama tüpü atılır 

 Yeni 2 ml'lik toplama tüpüne DNeasy Mini spin kolon yerleştirilir ve 500 μl AW2 

tamponu eklenir. 

 8000 g 3 dakika santrifüj yapılır.  

 Spin kolon yeni hazırlanan ependorf tüplere aktarılır ve üzerine 70 μl AE Buffer 

eklenir.  

 1 dakika oda sıcaklığında inkübe edilir ve daha sonra 8000 g 1 dakika santrifüj edilir.  

 Elde edilen DNA – 20 °C de saklanmak üzere kaldırılır.  
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Şekil 3.6. Laboratuvar çalışmalarının yapıldığı MAKU, Moleküler Ornitoloji Labaratuvarı 
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3.2.2. DNA Örneklerinin Agoraz Jel Elektroforezi ve Görüntüleme 

Agaroz jelin hazırlanması için 0.96 g agaroz tartılıp, 120 mL 1X TAE eklenmiş ve 

çözünmesi için mikrodalga fırında kaynatılmıştır. Kaynadıktan sonra 16 μl Gelred 

eklenmiştir. Elektroforez küvetine taraklar yerleştirilmiş ve sıvı agaroz jel elektroforez 

küvetine dökülmüştür. Oda sıcaklığında 15-20 dakika polimerize olması için bekletilmiştir. 

Jel polimerize olduktan sonra taraklar jelden alınarak elektroforez tankına yerleştirilmiştir. 

Örneklerden elde edilen DNA dan 5 μl alarak yükleme tamponu ile karıştırılıp otomatik pipet 

yardımıyla kuyucuklara yüklenmiştir. İlk kuyucuğa 1000-2000 bp büyüklüğünde DNA 

büyüklük belirteci yüklenmiştir. Yüklenen örnekler 110 voltta 50 dk yürütülmüştür. 

Elektroforez işlemi sonunda örnekler UV görüntüleyici ile görüntülenmiş ve fotoğrafları 

kaydedilmiştir (Şekil 3.7).  

Şekil 3.7. DNA jel elektroforez görüntüsü 

 

3.2.3. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) 

 PCR işlemleri COI gen bölgesi için BirdF1-BirdR1 ve ND2 gen bölgesi için L5215-

H1064 primerleri ile gerçekleştirilmiştir. COI gen bölgesi için alternatif primer olarak PF1-

PR1 de kullanılmıştır. BirdF1-BirdR1 primerleri referans makalede ve üretici firmanın 

talimatlarına göre BirdF1 primerine 126 µl, BirdR1 primerine ise 224 µl dH2O eklenmiştir. 

Daha sonra her iki primerden 10’ar µL alınarak farklı birer ependorf tüpüne aktarılmış ve 

üzerine 90 µL steril dH2O eklenerek seyreltilmiş ve -20°C’ de muhafaza edilmiştir. PF1-

PR1 primerleri referans makalede ve üretici firmanın talimatlarına göre PF1 primerine 450 
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µl, PR1 primerine ise 418 µl dH2O eklenmiştir. Daha sonra her iki primerden 10’ar µL 

alınarak farklı birer ependorf tüpüne aktarılmış ve üzerine 90 µL steril dH2O eklenerek 

seyreltilmiş ve -20°C’ de muhafaza edilmiştir. L5215-H1064 primerleri referans makalede 

ve üretici firmanın talimatlarına göre H1064 primerine 554 µl, L5215 primerine ise 499 µl 

dH2O eklenmiştir. Daha sonra her iki primerden 10’ar µL alınarak farklı birer ependorf 

tüpüne aktarılmış ve üzerine 90 µL steril dH2O eklenerek seyreltilmiş ve -20°C’ de muhafaza 

edilmiştir. Kullanılan primerler ve dizileri Çizelge 3.1’ de verilmiştir.  

 

Çizelge 3.1. Kullanılan primer dizileri ve referans makaleleri 

 

  

Mitokondrial 

Gen Bölgesi 
Primer, Forward- Reverse Referans Makale 

COI 

BirdF1, 5’ TTCTCCAACCACAAAGACATTGGCAC 3’ 

BirdR1, 5’ ACGTGGGAGATAATTCCAAATCCTG 3’ 

Cai vd., 2010 

COI 

PF1, 5’ CCA ACC ACA AAG ACA TCG GAA CC 3’ 

PR1, 5’ GTA AAC TTC TGG GTG ACC AAA GAA TC 3’ 

Albayrak vd., 2012 

ND2 

L5215, 5’ TATCGGGCCCATACCCCGAAAAT 3’ 

H1064, 5’ CTTTGAAGGCCTTCGGTT 3’ 

Zink vd., 2006 
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Isıl döngü cihazında gen bölgelerinin çoğaltılması PCR reaksiyonunun 

gerçekleşmesi için toplam hacim 50 µL olacak şekilde karışım hazırlanmıştır. Aşağıda her 

bir tüp için kullanılan solüsyonlar ve miktarları verilmiştir. Her üç primer için de miktarlar 

aynı şekilde uygulanmıştır.  

Solüsyon ismi 1 örnek için miktarı 

10 X PCR Buffer 5 µl 

dNTP mix 5 µl 

MgCl2 5 µl 

1.primer 1 µl 

2.primer 1 µl 

Taq DNA Polimeraz 0.2 µl 

H2O 28.8 µl 

Saf DNA  4 µl 

  

BirdF1-BirdR1 PF1-PR1 L5215- H1064 

94°C 5 dk  94°C 5 dk  95°C 2,5 dk  

94°C 45 sn 

38 döngü  

94°C 50 sn 

37 döngü 

94°C 30 sn 

38 döngü 53°C 30 sn 54°C 45 sn 55°C 30 sn 

72°C 1 dk 72°C 1 dk 72°C 1 dk 

72°C 10 dk  72°C 10 dk  72°C 10 dk  

4°C ̴ bekleme  4°C ̴ bekleme  4°C ̴ bekleme  
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3.2.4. PCR Örneklerinin Agaroz Jel Elektoroforezi ve Görüntüleme 

Agaroz jelin hazırlanması için 1.44 g agaroz tartılıp, 120 mL 1X TAE eklenmiş ve 

çözünmesi için mikrodalga fırında kaynatılmıştır. Kaynadıktan sonra 16 μl Gelred 

eklenmiştir. Elektroforez küvetine taraklar yerleştirilmiş ve sıvı agaroz jel elektroforez 

küvetine dökülmüştür. Oda sıcaklığında 15-20 dakika polimerize olması için bekletilmiştir. 

Jel polimerize olduktan sonra taraklar jelden alınarak elektroforez tankına yerleştirilmiştir. 

Örneklerden elde edilen PCR ürününden 5 μl alarak 100-1000 bp büyüklük belirteci ile PCR 

ürünleri otomatik pipet yardımıyla kuyucuklara yüklenmiştir. Yüklenen örnekler 80 voltta 

40 dk yürütülmüştür. Elektroforez işlemi sonunda örnekler UV görüntüleyici ile 

görüntülenmiş ve fotoğrafları kaydedilmiştir (Şekil 3.8).  

Şekil 3.8. PCR jel elektroforez görüntüsü 

3.3. Verilerin Değerlendirilmesi 

COI ve ND2 gen bölgeleri için elde edilen PCR ürünleri DNA dizi analizi için yurt 

dışında faaliyet gösteren MACROGEN firmasına gönderilmiştir. Hataların minimuma 

indirilmesi ve yanlış okumaların önüne geçilmesi için sekans dizileri çift yönlü 

okutulmuştur. DNA dizi analizinden elde edilen sekanslar Bioedit Sequence Aligment 

Editor programına aktarılarak ilk önce her bireyin forward ve reverse sekans dizileri kontrol 

edilerek herhangi bir okuma hatası olup olmadığı sekans pikleri ile birlikte belirlenmiştir 

(Şekil 3.9). Daha sonra tüm bireylerin sekans dizileri hizalanarak aligment yapılmıştır (Şekil 

3.10). Dizilerde herhangi bir delesyon olup olmadığı kontrol edilerek dosya fasta formatında 

kayıt edilmiştir. COI gen bölgesi çoğaltılan tüm türlerin sekans dizileri BOLD ve GenBank 

veri tabanında karşılaştırılmış ve eşleşmeleri kontrol edilmiştir (Şekil 3.11). ND2 gen bölgesi 
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çoğaltılan tüm türlerin sekans dizileri GenBank veri tabanında karşılaştırılmış ve eşleşmeleri 

kontrol edilmiştir (Şekil 3.12). Daha sonra diziler ‘.meg’ uzantısı şeklinde kayıt edilip 

MEGA 7.0.14 (Tamura vd., 2007) programında açılarak Neighbor joining metoduna dayalı 

Kimura-2 paramerter yöntemi kullanılarak 1000 Bootstrap seçilmiş ve filogenetik ağaçlar 

elde edilmiştir. Filogenetik ağaç oluşturmada dış grup seçimi GenBank veri tabanından 

yapılmış olup, COI geni için Bubo bubo (GU571764.1), ND2 geni için Bubo bubo 

(EU601029.1) türleri seçilmiştir. MEGA 7.0.14 programında COI ve ND2 gen bölgeleri için 

ayrı ayrı türlerin düzenlenen sekans dizileri kullanılarak türler arası ve tür içi  genetik mesafe 

(d±S.E.) değerleri hasaplanmıştır. COI ve ND2 gen bölgeleri için hesaplanan genetik uzaklık 

değerleri kullanılarak SPSS Statistics 17.0 programında frekans değerleri (Mean±S.D.) ve 

iki gen bölgesi arasındaki korelasyon ve t-testi uygulanarak iki gen bölgesi arasında 

istatistiksel bir fark olup olmadığı test edilmiştir.  

 Şekil 3.9. Elde edilen dizi analizi (sekans analizi) pikleri 
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Şekil 3.10. Bioedit Sequence Aligment Editor programı ile oluşturulan aligment 

 Şekil 3.11. BOLD veri tabanında türlerin karşılaştırması 

 

Şekil 3.12. GenBank veri tabanında türlerin karşılaştırılması 
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4. ARAŞTIRMA BULGULARI 

4.1. Arazi Çalışmalarından Elde Edilen Bulgular  

Antalya Beydağları bölgesinde yapılan arazi çalışmasında 20 türden 92 bireyin 

rastgele yakalaması yapılmıştır (Çizelge 4.1). Arazi alanında yapılan yakalama 

çalışamalarında en fazla yakalanan tür %8,6 oranında Parus major olmuştur. Erithacus 

rubecula türü, Parus major türünü takiben ikinci sırada %7,6 yoğunlukla yer almaktadır. 

Daha sonra arazi alanında sıklıkla karşılaşılan Phoenicurus phoenicurus; Turdus philomelos, 

Turdus merula; Iduna pallida, Phylloscopus trochilus, Poecile lugubris; Aegithalos 

caudatus; Sitta krueperi; Passer domesticus ve Fringilla coelebs türler ise %5,4 yoğunluğa 

sahiptir. Arazi alanında en az karşılaşılan Sylvia atricapilla ve Sylvia communis türler ise 

%2,1 yoğunluğa sahiptir. Türlerin teşhisinde Collins Bird Guide (Svensson vd, 2011) kitabı 

kullanılmıştır ve teşhisde bir sorunla karşılaşılmamıştır.  

 

Çizelge 4.1. Arazi alanında yakalanan kuş türleri ve alandaki yoğunlukları 

FAMİLYA TÜR ADI LATİNCE  TÜR ADI TÜRKÇE YOĞUNLUK 

TURDIDAE 
Turdus philomelos Öter Ardıç %5.4 

Turdus merula Karatavuk %5.4 

SYLVIIDAE 

Sylvia atricapilla Karabaşlı Ötleğen  %2.1 

Sylvia communis Akgerdanlı Ötleğen %2.1 

Phylloscopus trochilus Söğütbülbülü %5.4 

SITTIDAE Sitta krueperi Anadolu Sıvacısı %5.4 

REGULIIDAE Regulus ignicapilla Sürmeli Çalıkuşu %4.3 

PASSERIDAE Passer domesticus Serçe %5.4 

PARIDAE 

Parus major Büyük Baştankara %8,6 

Periparus ater Çam Baştankarası %6,5 

Cyanistes caeruleus Mavi Baştankara %3.2 

Poecile lugubris Akyanaklı Baştankara %5.4 

MUSCICAPIDAE 
Erithacus rubecula Kızılgerdan %7,6 

Phoenicurus phoenicurus Kızılkuyruk %5,4 

FRINGILLIDAE 
Fringilla coelebs İspinoz %5.4 

Chloris chloris Florya %3.2 

CORVIDAE Garrulus glandarius Alakarga %3.2 

CERTHIIDAE Certhia brachydactyla Bahçe Tırmaşığı %4.3 

AEGITHALIDAE Aegithalos caudatus Uzunkuyruklu Baştankara %5.4 

ACROCEPHALIDAE Iduna pallida Akmukallit %5.4 
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4.2. Filogenetik Ağaçlar ve Karşılaştırılması 

Antalya Beydağları bölgesinde rastgele yakalaması yapılan Passeriformes takımına ait 

11 familya, 15 farklı cins ve 17 tür için COI ve ND2 gen bölgeleri çoğaltılmıştır. 

MACROGEN firması tarafından elde edilen ve düzenlenen COI geni dizileri için 605 bp’ 

dır. ND2 dizileri ise 933 bp ve ayrıca COI gen dizilerinin devamına ND2 gen dizileri 

eklenerek 1538’ bp lık bir dizi elde edilerek filogenetik ağacalar oluşturulmuştur. COI gen 

bölgesinin türler arası ortalama genetik uzaklığı (d) 0,1640±0,0224 olarak tespit edilmiştir 

(Şekil 4.1). ND2 gen bölgesinin türler arası ortalama genetik uzaklığı ise 0,2587±0,0335 

olarak tespit edilmiştir (Şekil 4.1). Elde edilen ağaçlar incelendiğinde ağaçlar arasında 

farklılıklar saptanmıştır (Şekil 4.2, Şekil 4.3, Şekil 4.4). Örneğin Paridae familyasında 

bulunan türler tüm ağaçlarda monofiletik olmakla birlikte filogenetik evrimsel ilişkileri 

incelendiğinde COI geni için Periparus ater dış grup iken Parus major ve Cyanistes 

caeruleus aynı kökenden gelen türler olduğu, ND2 geninde ise Cyanistes caeruleus dış grup 

ve  Poecile lugubris ile Periparus ater aynı kökenden geldiği; COI ve ND2 sekanslarının 

birleştirilerek oluşturulan ağaçta ise iki gruba ayrılarak Parus major ile Cyanistes caeruleus 

ve Poecile lugubris ile Periparus ater aynı kökenden geldiği görülmektedir (Şekil 4.2, Şekil 

4.3, Şekil 4.4).  

 Ayrıca her bir gen bölgesinde tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmiştir. Bu bağlamda 

COI, ND2 ve COI-ND2 gen bölgeleri için türlerin akrabalık ilişkileri karşılaştırılmalı olarak 

değerlendirmeye alınmıştır (Şekil 4.6).  

Şekil 4.1. COI ve ND2 gen bölgelerinin türler arası genetik uzaklık frekansı 
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Şekil 4.2.  COI gen bölgesi kullanılarak MEGA 7.0.14 ile Kimura 2-parameter yöntemi kullanılarak oluşturulan Neighbor joining ağacı 

 T
M

R
1
6
8
0
 E

ri
th

a
c
u
s
 r

u
b

e
c
u
la

 T
M

R
1
6
8
7
 E

ri
th

a
c
u
s
 r

u
b

e
c
u
la

 T
M

R
1
6
7
8
 E

ri
th

a
c
u
s
 r

u
b

e
c
u
la

 T
M

R
1
6
7
4
 E

ri
th

a
c
u
s
 r

u
b

e
c
u
la

 T
M

R
1
6
7
1
 E

ri
th

a
c
u
s
 r

u
b

e
c
u
la

 T
M

R
0
2
2
3
 P

h
o
e
n
ic

u
ru

s
 p

h
o
e
n
ic

u
ru

s

 T
M

R
0
2
2
5
 P

h
o
e
n
ic

u
ru

s
 p

h
o
e
n
ic

u
ru

s

 T
M

R
0
4
7
6
 P

h
o
e
n
ic

u
ru

s
 p

h
o
e
n
ic

u
ru

s

 T
M

R
0
2
2
1
 P

h
o
e
n
ic

u
ru

s
 p

h
o
e
n
ic

u
ru

s

M
U

S
C

IC
A

P
ID

A
E

 T
M

R
1
9
6
8
 A

e
g
it
h
a
lo

s
 c

a
u
d
a
tu

s

 T
M

R
1
9
6
9
 A

e
g
it
h
a
lo

s
 c

a
u
d
a
tu

s

 T
M

R
1
9
7
0
 A

e
g
it
h
a
lo

s
 c

a
u
d
a
tu

s

 T
M

R
1
9
7
1
 A

e
g
it
h
a
lo

s
 c

a
u
d
a
tu

s

 T
M

R
1
9
7
2
 A

e
g
it
h
a
lo

s
 c

a
u
d
a
tu

s

A
E
G

IT
H

A
LI

D
A

E

 T
M

R
1
6
6
3
 T

u
rd

u
s
 m

e
ru

la

 T
M

R
1
6
8
1
 T

u
rd

u
s
 m

e
ru

la

 T
M

R
1
6
7
2
 T

u
rd

u
s
 m

e
ru

la

 T
M

R
1
6
6
4
 T

u
rd

u
s
 m

e
ru

la

 T
M

R
1
6
6
1
 T

u
rd

u
s
 m

e
ru

la

 T
M

R
1
6
5
9
 T

u
rd

u
s
 p

h
ilo

m
e
lo

s

 T
M

R
1
9
4
1
 T

u
rd

u
s
 p

h
ilo

m
e
lo

s

 T
M

R
1
6
6
2
 T

u
rd

u
s
 p

h
ilo

m
e
lo

s

 T
M

R
1
6
6
6
 T

u
rd

u
s
 p

h
ilo

m
e
lo

s

 T
M

R
1
9
3
8
 T

u
rd

u
s
 p

h
ilo

m
e
lo

s

T
U

R
D

ID
A

E

 T
M

R
1
6
4
9
 P

e
ri
p
a
ru

s
 a

te
r

 T
M

R
1
6
8
3
 P

e
ri
p
a
ru

s
 a

te
r

 T
M

R
1
6
5
5
 P

e
ri
p
a
ru

s
 a

te
r

 T
M

R
1
9
7
3
 P

e
ri
p
a
ru

s
 a

te
r

 T
M

R
1
6
7
9
 P

e
ri
p
a
ru

s
 a

te
r

 T
M

R
0
7
8
7
 P

o
e
c
ile

 l
u
g
u
b

ri
s

 T
M

R
0
7
8
8
 P

o
e
c
ile

 l
u
g
u
b

ri
s

 T
M

R
0
7
8
6
 P

o
e
c
ile

 l
u
g
u
b

ri
s

 T
M

R
0
1
4
6
 P

o
e
c
ile

 l
u
g
u
b

ri
s

 T
M

R
0
1
4
7
 P

o
e
c
ile

 l
u
g
u
b

ri
s

 T
M

R
0
8
4
3
 C

ya
n
is

te
s
 c

a
e
ru

le
u
s

 T
M

R
1
1
8
1
 C

ya
n
is

te
s
 c

a
e
ru

le
u
s

 T
M

R
0
8
0
0
 C

ya
n
is

te
s
 c

a
e
ru

le
u
s

 T
M

R
0
7
9
9
 C

ya
n
is

te
s
 c

a
e
ru

le
u
s

 T
M

R
1
6
5
4
 P

a
ru

s
 m

a
jo

r

 T
M

R
1
6
5
6
 P

a
ru

s
 m

a
jo

r

 T
M

R
1
6
4
8
 P

a
ru

s
 m

a
jo

r

 T
M

R
1
6
5
0
 P

a
ru

s
 m

a
jo

r

 T
M

R
1
6
7
3
 P

a
ru

s
 m

a
jo

r

P
A

R
ID

A
E

 T
M

R
0
8
2
6
 S

it
ta

 k
ru

e
p
e
ri

 T
M

R
1
1
8
8
 S

it
ta

 k
ru

e
p
e
ri

 T
M

R
0
8
5
0
 S

it
ta

 k
ru

e
p
e
ri

S
IT

T
ID

A
E

 T
M

R
0
5
4
1
 C

e
rt

h
ia

 b
ra

c
h
yd

a
c
ty

la

 T
M

R
0
5
4
3
 C

e
rt

h
ia

 b
ra

c
h
yd

a
c
ty

la

 T
M

R
0
5
4
0
 C

e
rt

h
ia

 b
ra

c
h
yd

a
c
ty

la

C
E
R

T
H

II
D

A
E

 T
M

R
1
9
5
5
 R

e
g
u
lu

s
 i
g
n
ic

a
p
ill

a

 T
M

R
1
6
8
5
 R

e
g
u
lu

s
 i
g
n
ic

a
p
ill

a

 T
M

R
1
9
7
8
 R

e
g
u
lu

s
 i
g
n
ic

a
p
ill

a

R
E
G

U
LI

ID
A

E

 T
M

R
0
0
6
7
 P

a
s
s
e
r 

d
o
m

e
s
ti
c
u
s

 T
M

R
0
0
5
1
 P

a
s
s
e
r 

d
o
m

e
s
ti
c
u
s

 T
M

R
0
0
5
3
 P

a
s
s
e
r 

d
o
m

e
s
ti
c
u
s

 T
M

R
0
0
6
6
 P

a
s
s
e
r 

d
o
m

e
s
ti
c
u
s

P
A

S
S
E
R

ID
A

E

 T
M

R
1
6
6
7
 F

ri
n
g
ill

a
 c

o
e
le

b
s

 T
M

R
1
6
8
4
 F

ri
n
g
ill

a
 c

o
e
le

b
s

 T
M

R
1
6
9
0
 F

ri
n
g
ill

a
 c

o
e
le

b
s

 T
M

R
1
6
6
0
 F

ri
n
g
ill

a
 c

o
e
le

b
s

 T
M

R
1
6
9
2
 F

ri
n
g
ill

a
 c

o
e
le

b
s

F
R

IN
G

IL
LI

D
A

E

 T
M

R
0
2
2
6
 S

yl
vi

a
 c

u
rr

u
c
a

 T
M

R
0
8
4
8
 S

yl
vi

a
 c

u
rr

u
c
a

 T
M

R
1
6
6
8
 S

yl
vi

a
 a

tr
ic

a
p
ill

a

S
Y
LV

II
D

A
E

 T
M

R
1
2
2
2
 G

a
rr

u
lu

s
 g

la
n
d
a
ri
u
s

 T
M

R
1
2
2
3
 G

a
rr

u
lu

s
 g

la
n
d
a
ri
u
s

 T
M

R
1
2
2
8
 G

a
rr

u
lu

s
 g

la
n
d
a
ri
u
s

C
O

R
V
ID

A
E

o
u
tg

ro
u
p

 G
U

5
7
1
7
6
4
.1

 B
u
b

o
 b

u
b

o



24 

 

 

 

 

Şekil 4.3. ND2 gen bölgesi kullanılarak MEGA 7.0.14 ile Kimura 2-parameter yöntemi ile oluşturulan Neighbor joining ağacı 

 

 

 

 

 T
M

R
1
9
7
1
 A

e
g
it
h
a
lo

s
 c

a
u
d
a
tu

s

 T
M

R
1
9
7
2
 A

e
g
it
h
a
lo

s
 c

a
u
d
a
tu

s

 T
M

R
1
9
7
0
 A

e
g
it
h
a
lo

s
 c

a
u
d
a
tu

s

 T
M

R
1
9
6
9
 A

e
g
it
h
a
lo

s
 c

a
u
d
a
tu

s

 T
M

R
1
9
6
8
 A

e
g
it
h
a
lo

s
 c

a
u
d
a
tu

s

A
E
G

IT
H

A
LI

D
A

E

 T
M

R
1
6
6
8
 S

yl
vi

a
 a

tr
ic

a
p
ill

a

 T
M

R
0
8
4
8
 S

yl
vi

a
 c

u
rr

u
c
a

 T
M

R
0
2
2
6
 S

yl
vi

a
 c

u
rr

u
c
a

S
Y
LV

II
D

A
E

 T
M

R
1
6
8
5
 R

e
g
u
lu

s
 i
g
n
ic

a
p
ill

a

 T
M

R
1
9
5
5
 R

e
g
u
lu

s
 i
g
n
ic

a
p
ill

a

 T
M

R
1
9
7
8
 R

e
g
u
lu

s
 i
g
n
ic

a
p
ill

a

R
E
G

U
LI

ID
A

E

 T
M

R
0
0
6
7
 P

a
s
s
e
r 

d
o
m

e
s
ti
c
u
s

 T
M

R
0
0
5
3
 P

a
s
s
e
r 

d
o
m

e
s
ti
c
u
s

 T
M

R
0
0
6
6
 P

a
s
s
e
r 

d
o
m

e
s
ti
c
u
s

 T
M

R
0
0
5
1
 P

a
s
s
e
r 

d
o
m

e
s
ti
c
u
s

P
A

S
S
E
R

ID
A

E

 T
M

R
1
6
6
7
 F

ri
n
g
ill

a
 c

o
e
le

b
s

 T
M

R
1
6
8
4
 F

ri
n
g
ill

a
 c

o
e
le

b
s

 T
M

R
1
6
6
0
 F

ri
n
g
ill

a
 c

o
e
le

b
s

 T
M

R
1
6
9
0
 F

ri
n
g
ill

a
 c

o
e
le

b
s

 T
M

R
1
6
9
2
 F

ri
n
g
ill

a
 c

o
e
le

b
s

F
R

IN
G

IL
LI

D
A

E

 T
M

R
1
6
7
4
 E

ri
th

a
c
u
s
 r

u
b

e
c
u
la

 T
M

R
1
6
7
8
 E

ri
th

a
c
u
s
 r

u
b

e
c
u
la

 T
M

R
1
6
8
0
 E

ri
th

a
c
u
s
 r

u
b

e
c
u
la

 T
M

R
1
6
7
1
 E

ri
th

a
c
u
s
 r

u
b

e
c
u
la

 T
M

R
1
6
8
7
 E

ri
th

a
c
u
s
 r

u
b

e
c
u
la

 T
M

R
0
2
2
3
 P

h
o
e
n
ic

u
ru

s
 p

h
o
e
n
ic

u
ru

s

 T
M

R
0
2
2
5
 P

h
o
e
n
ic

u
ru

s
 p

h
o
e
n
ic

u
ru

s

 T
M

R
0
4
7
6
 P

h
o
e
n
ic

u
ru

s
 p

h
o
e
n
ic

u
ru

s

 T
M

R
0
2
2
1
 P

h
o
e
n
ic

u
ru

s
 p

h
o
e
n
ic

u
ru

s

M
U

S
C

IC
A

P
ID

A
E

 T
M

R
1
9
4
1
 T

u
rd

u
s
 p

h
ilo

m
e
lo

s

 T
M

R
1
9
3
8
 T

u
rd

u
s
 p

h
ilo

m
e
lo

s

 T
M

R
1
6
6
6
 T

u
rd

u
s
 p

h
ilo

m
e
lo

s

 T
M

R
1
6
6
2
 T

u
rd

u
s
 p

h
ilo

m
e
lo

s

 T
M

R
1
6
5
9
 T

u
rd

u
s
 p

h
ilo

m
e
lo

s

 T
M

R
1
6
6
4
 T

u
rd

u
s
 m

e
ru

la

 T
M

R
1
6
6
1
 T

u
rd

u
s
 m

e
ru

la

 T
M

R
1
6
6
3
 T

u
rd

u
s
 m

e
ru

la

 T
M

R
1
6
7
2
 T

u
rd

u
s
 m

e
ru

la

 T
M

R
1
6
8
1
 T

u
rd

u
s
 m

e
ru

la

T
U

R
D

ID
A

E

 T
M

R
1
1
8
8
 S

it
ta

 k
ru

e
p
e
ri

 T
M

R
0
8
2
6
 S

it
ta

 k
ru

e
p
e
ri

 T
M

R
0
8
5
0
 S

it
ta

 k
ru

e
p
e
ri

S
IT

T
ID

A
E

 T
M

R
0
5
4
0
 C

e
rt

h
ia

 b
ra

c
h
yd

a
c
ty

la

 T
M

R
0
5
4
1
 C

e
rt

h
ia

 b
ra

c
h
yd

a
c
ty

la

 T
M

R
0
5
4
3
 C

e
rt

h
ia

 b
ra

c
h
yd

a
c
ty

la

C
E
R

T
H

II
D

A
E

 T
M

R
1
2
2
2
 G

a
rr

u
lu

s
 g

la
n
d
a
ri
u
s

 T
M

R
1
2
2
3
 G

a
rr

u
lu

s
 g

la
n
d
a
ri
u
s

 T
M

R
1
2
2
8
 G

a
rr

u
lu

s
 g

la
n
d
a
ri
u
s

C
O

R
V
ID

A
E

 T
M

R
0
7
9
9
 C

ya
n
is

te
s
 c

a
e
ru

le
u
s

 T
M

R
1
1
8
1
 C

ya
n
is

te
s
 c

a
e
ru

le
u
s

 T
M

R
0
8
0
0
 C

ya
n
is

te
s
 c

a
e
ru

le
u
s

 T
M

R
0
8
4
3
 C

ya
n
is

te
s
 c

a
e
ru

le
u
s

 T
M

R
1
6
5
6
 P

a
ru

s
 m

a
jo

r

 T
M

R
1
6
7
3
 P

a
ru

s
 m

a
jo

r

 T
M

R
1
6
5
0
 P

a
ru

s
 m

a
jo

r

 T
M

R
1
6
4
8
 P

a
ru

s
 m

a
jo

r

 T
M

R
1
6
5
4
 P

a
ru

s
 m

a
jo

r

 T
M

R
0
7
8
6
 P

o
e
c
ile

 l
u
g
u
b

ri
s

 T
M

R
0
7
8
8
 P

o
e
c
ile

 l
u
g
u
b

ri
s

 T
M

R
0
1
4
6
 P

o
e
c
ile

 l
u
g
u
b

ri
s

 T
M

R
0
7
8
7
 P

o
e
c
ile

 l
u
g
u
b

ri
s

 T
M

R
0
1
4
7
 P

o
e
c
ile

 l
u
g
u
b

ri
s

 T
M

R
1
6
7
9
 P

e
ri
p
a
ru

s
 a

te
r

 T
M

R
1
9
7
3
 P

e
ri
p
a
ru

s
 a

te
r

 T
M

R
1
6
4
9
 P

e
ri
p
a
ru

s
 a

te
r

 T
M

R
1
6
5
5
 P

e
ri
p
a
ru

s
 a

te
r

 T
M

R
1
6
8
3
 P

e
ri
p
a
ru

s
 a

te
r

P
A

R
ID

A
E

o
u
tg

ro
u
p

 E
U

6
0
1
0
2
9
.1

 B
u
b

o
 b

u
b

o



25 

 

 

 

 

 

 

Şekil 4.4. COI- ND2 gen bölgesi kullanılarak MEGA 7.0.14 ile Kimura 2-parameter yöntemi ile oluşturulan Neighbor joining ağacı

 T
M

R
1
6
7
2
 T

u
rd

u
s
 m

e
ru

la

 T
M

R
1
6
8
1
 T

u
rd

u
s
 m

e
ru

la

 T
M

R
1
6
6
3
 T

u
rd

u
s
 m

e
ru

la

 T
M

R
1
6
6
4
 T

u
rd

u
s
 m

e
ru

la

 T
M

R
1
6
6
1
 T

u
rd

u
s
 m

e
ru

la

 T
M

R
1
6
5
9
 T

u
rd

u
s
 p

h
ilo

m
e
lo

s

 T
M

R
1
9
4
1
 T

u
rd

u
s
 p

h
ilo

m
e
lo

s

 T
M

R
1
6
6
2
 T

u
rd

u
s
 p

h
ilo

m
e
lo

s

 T
M

R
1
6
6
6
 T

u
rd

u
s
 p

h
ilo

m
e
lo

s

 T
M

R
1
9
3
8
 T

u
rd

u
s
 p

h
ilo

m
e
lo

s

T
U

R
D

ID
A

E

 T
M

R
0
4
7
6
 P

h
o
e
n
ic

u
ru

s
 p

h
o
e
n
ic

u
ru

s

 T
M

R
0
2
2
1
 P

h
o
e
n
ic

u
ru

s
 p

h
o
e
n
ic

u
ru

s

 T
M

R
0
2
2
5
 P

h
o
e
n
ic

u
ru

s
 p

h
o
e
n
ic

u
ru

s

 T
M

R
0
2
2
3
 P

h
o
e
n
ic

u
ru

s
 p

h
o
e
n
ic

u
ru

s

 T
M

R
1
6
7
1
 E

ri
th

a
c
u
s
 r

u
b

e
c
u
la

 T
M

R
1
6
7
8
 E

ri
th

a
c
u
s
 r

u
b

e
c
u
la

 T
M

R
1
6
8
0
 E

ri
th

a
c
u
s
 r

u
b

e
c
u
la

 T
M

R
1
6
7
4
 E

ri
th

a
c
u
s
 r

u
b

e
c
u
la

 T
M

R
1
6
8
7
 E

ri
th

a
c
u
s
 r

u
b

e
c
u
la

M
U

S
C

IC
A

P
ID

A
E

 T
M

R
1
6
8
5
 R

e
g
u
lu

s
 i
g
n
ic

a
p
ill

a

 T
M

R
1
9
7
8
 R

e
g
u
lu

s
 i
g
n
ic

a
p
ill

a

 T
M

R
1
9
5
5
 R

e
g
u
lu

s
 i
g
n
ic

a
p
ill

a

R
E
G

U
LI

ID
A

E

 T
M

R
0
2
2
6
 S

yl
vi

a
 c

u
rr

u
c
a

 T
M

R
0
8
4
8
 S

yl
vi

a
 c

u
rr

u
c
a

 T
M

R
1
6
6
8
 S

yl
vi

a
 a

tr
ic

a
p
ill

a

S
Y
LV

II
D

A
E

 T
M

R
1
9
6
8
 A

e
g
it
h
a
lo

s
 c

a
u
d
a
tu

s

 T
M

R
1
9
6
9
 A

e
g
it
h
a
lo

s
 c

a
u
d
a
tu

s

 T
M

R
1
9
7
0
 A

e
g
it
h
a
lo

s
 c

a
u
d
a
tu

s

 T
M

R
1
9
7
1
 A

e
g
it
h
a
lo

s
 c

a
u
d
a
tu

s

 T
M

R
1
9
7
2
 A

e
g
it
h
a
lo

s
 c

a
u
d
a
tu

s

A
E
G

IT
H

A
LI

D
A

E

 T
M

R
0
0
6
7
 P

a
s
s
e
r 

d
o
m

e
s
ti
c
u
s

 T
M

R
0
0
5
1
 P

a
s
s
e
r 

d
o
m

e
s
ti
c
u
s

 T
M

R
0
0
5
3
 P

a
s
s
e
r 

d
o
m

e
s
ti
c
u
s

 T
M

R
0
0
6
6
 P

a
s
s
e
r 

d
o
m

e
s
ti
c
u
s

P
A

S
S
E
R

ID
A

E

 T
M

R
1
6
6
7
 F

ri
n
g
ill

a
 c

o
e
le

b
s

 T
M

R
1
6
8
4
 F

ri
n
g
ill

a
 c

o
e
le

b
s

 T
M

R
1
6
9
0
 F

ri
n
g
ill

a
 c

o
e
le

b
s

 T
M

R
1
6
6
0
 F

ri
n
g
ill

a
 c

o
e
le

b
s

 T
M

R
1
6
9
2
 F

ri
n
g
ill

a
 c

o
e
le

b
s

F
R

IN
G

IL
LI

D
A

E

 T
M

R
0
8
2
6
 S

it
ta

 k
ru

e
p
e
ri

 T
M

R
1
1
8
8
 S

it
ta

 k
ru

e
p
e
ri

 T
M

R
0
8
5
0
 S

it
ta

 k
ru

e
p
e
ri

S
IT

T
ID

A
E

 T
M

R
0
5
4
0
 C

e
rt

h
ia

 b
ra

c
h
yd

a
c
ty

la

 T
M

R
0
5
4
1
 C

e
rt

h
ia

 b
ra

c
h
yd

a
c
ty

la

 T
M

R
0
5
4
3
 C

e
rt

h
ia

 b
ra

c
h
yd

a
c
ty

la

C
E
R

T
H

II
D

A
E

 T
M

R
1
2
2
2
 G

a
rr

u
lu

s
 g

la
n
d
a
ri
u
s

 T
M

R
1
2
2
3
 G

a
rr

u
lu

s
 g

la
n
d
a
ri
u
s

 T
M

R
1
2
2
8
 G

a
rr

u
lu

s
 g

la
n
d
a
ri
u
s

C
O

R
V
ID

A
E

 T
M

R
1
6
5
0
 P

a
ru

s
 m

a
jo

r

 T
M

R
1
6
7
3
 P

a
ru

s
 m

a
jo

r

 T
M

R
1
6
4
8
 P

a
ru

s
 m

a
jo

r

 T
M

R
1
6
5
6
 P

a
ru

s
 m

a
jo

r

 T
M

R
1
6
5
4
 P

a
ru

s
 m

a
jo

r

 T
M

R
0
8
4
3
 C

ya
n
is

te
s
 c

a
e
ru

le
u
s

 T
M

R
0
8
0
0
 C

ya
n
is

te
s
 c

a
e
ru

le
u
s

 T
M

R
0
7
9
9
 C

ya
n
is

te
s
 c

a
e
ru

le
u
s

 T
M

R
1
1
8
1
 C

ya
n
is

te
s
 c

a
e
ru

le
u
s

 T
M

R
0
7
8
7
 P

o
e
c
ile

 l
u
g
u
b

ri
s

 T
M

R
0
7
8
8
 P

o
e
c
ile

 l
u
g
u
b

ri
s

 T
M

R
0
7
8
6
 P

o
e
c
ile

 l
u
g
u
b

ri
s

 T
M

R
0
1
4
6
 P

o
e
c
ile

 l
u
g
u
b

ri
s

 T
M

R
0
1
4
7
 P

o
e
c
ile

 l
u
g
u
b

ri
s

 T
M

R
1
6
7
9
 P

e
ri
p
a
ru

s
 a

te
r

 T
M

R
1
9
7
3
 P

e
ri
p
a
ru

s
 a

te
r

 T
M

R
1
6
4
9
 P

e
ri
p
a
ru

s
 a

te
r

 T
M

R
1
6
5
5
 P

e
ri
p
a
ru

s
 a

te
r

 T
M

R
1
6
8
3
 P

e
ri
p
a
ru

s
 a

te
r

P
A

R
ID

A
E

o
u
tg

ro
u
p

 B
u
b

o
 b

u
b

o



26 

 

Kimura 2-parameter yöntemi ile COI gen bölgesinden oluşturulan Neighbor joining 

ağacı (Şekil 4.2, Çizelge 4.4’ te verilen Kimura-2 paramerter distance değerleri) 

incelendiğinde en yakın akraba türler sırası ile Parus major ile Poecile lugubris (096±0,013), 

Cyanistes caeruleus ile Parus major (0,101±0,013), Periparus ater ile Poecile lugubris 

(0,109±0,014), Cyanistes caeruleus ile Poecile lugubris (0,112±0,014) olarak tespit 

edilmiştir. En uzak akraba türler sırası ile Regulus ignicapilla ileTurdus philomelos 

(0,199±0,021), Garrulus glandarius ile Sitta krueperi (0,200±0,021), Phoenicurus 

phoenicurus ile Sitta krueperi (0,201±0,021) ve Garrulus glandarius ile Regulus ignicapilla 

(0,221±0,022) olarak tespit edilmiştir. 

Kimura 2-parameter yöntemi ile ND2 gen bölgesinden oluşturulan Neighbor joining 

ağacı (Şekil 4.3, Çizelge 4.5’ te verilen Kimura-2 paramerter distance değerleri) 

incelendiğinde en yakın akraba türler sırası ile Poecile lugubris ile Periparus ater 

(0,113±0,012), Parus major ile Periparus ater (0,134±0,013), Poecile lugubris ile Parus 

major (0,134±0,012) ve Parus major ile Cyanistes caeruleus (0,149±0,014) olarak tespit 

edilmiştir. En uzak akraba türler sırası ile Sitta krueperi ile Passer domesticus 

(0,304±0,022), Sitta krueperi ile Turdus philomelos (0,308±0,021), Sitta krueperi ile Turdus 

merula (0,309±0,022) ve Sitta krueperi ile Aegithalos caudatus (0,318±0,022) olarak tespit 

edilmiştir.  

Kimura 2-parameter yöntemi ile COI-ND2 gen bölgesinden oluşturulan Neighbor 

joining ağacı (Şekil 4.4, Çizelge 4.6’ da verilen Kimura-2 paramerter distance değerleri) 

incelendiğinde en yakın akraba türler sırası ile Poecile lugubris ile Periparus ater 

(0,111±0,008), Parus major ile Poecile lugubris (0,119±0,009), Periparus ater ile Parus 

major (0,127±0,009) ve Parus major ile Cyanistes caeruleus (0,130±0,010) olarak tespit 

edilmiştir. En uzak akraba türler sırası ile Sitta krueperi ile Turdus merula (0,254±0,014), 

Turdus philomelos ile Regulus ignicapilla (0,256±0,015), Sitta krueperi ile Regulus 

ignicapilla (0,257±0,013) ve Sitta krueperi ile Aegithalos caudatus (0,259±0,013) olarak 

tespit edilmiştir.  
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Şekil 4.5. Elde edilen filogenetik ağaçların karşılaştırılması 

Aegithalos caudatus

Sylvia atricapilla

Sylvia curruca

Regulus ignicapilla

Passer domesticus

Fringilla coelebs

Erithacus rubecula

Phoenicurus phoenicurus

Turdus philomelos

Turdus merula

Sitta krueperi

Certhia brachydactyla

Garrulus glandarius

Cyanistes caeruleus

Parus major

Poecile lugubris

Periparus ater

outgroup

Erithacus rubecula

Phoenicurus phoenicurus

Aegithalos caudatus

Turdus merula

Turdus philomelos

Periparus ater

Poecile lugubris

Cyanistes caeruleus

Parus major

Sitta krueperi

Certhia brachydactyla

Regulus ignicapilla

Passer domesticus

Fringilla coelebs

Garrulus glandarius

Sylvia atricapilla

Sylvia curruca

outgroup

COI-ND2 

Turdus merula

Turdus philomelos

Phoenicurus phoenicurus

Erithacus rubecula

Regulus ignicapilla

Sylvia curruca

Sylvia atricapilla

Aegithalos caudatus

Passer domesticus

Fringilla coelebs

Sitta krueperi

Certhia brachydactyla

Garrulus glandarius

Parus major

Cyanistes caeruleus

Poecile lugubris

Periparus ater

outgroup

ND2 COI 
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COI ve ND2 gen bölgeleri ile birleştirilmiş COI-ND2 gen bölgesinden Kimura-2 

parameter yöntemine göre türler arası genetik uzaklık (d distance) karşılaştırılmış olup türler 

arası genetik uzaklık gen bölgesine bağlı olarak birbirinden farklılık göstermektedir. Bu 

bakımdan örnek olarak Sitta krueperi türünün diğer türlere göre COI gen bölgesi, ND2 gen 

bölgesi ve COI-ND2 gen bölgesi genetik uzaklığı sıralanmıştır (Çizelge 4.2). COI gen 

bölgesine göre Sitta krueperi türüne en yakın tür Periparus ater (0,153±0,017), en uzak tür 

ise Phoenicurus phoenicurus (0,201±0,021) olarak tespit edilmiştir (Çizelge 4.4). ND2 gen 

bölgesine göre Sitta krueperi türüne en yakın tür Certhia brachydactyla (0,256±0,019), en 

uzak tür ise Aegithalos caudatus (0,318±0,021) olarak tespit edilmiştir (Çizelge 3.5). COI-

ND2 gen bölgesine göre Sitta krueperi türüne en yakın tür Periparus ater (0,225±0,013), en 

uzak tür ise Aegithalos caudatus (0,259±0,013) olarak tespit edilmiştir (Çizelge 4.6).  

 

Çizelge 4.2. Sitta krueperi türünün diğer türlere Kimura-2 parameter (d) değerlerine göre 

yakınlık sıralaması (aynı türler aynı renk olarak işaretlenmiştir) 

TÜR ADI/GEN 
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COI ve ND2 gen bölgelerinden elde edilen veriler ile türlerin tür içi  genetik çeşitliliği 

tespit edilmiştir. COI gen bölgesi bakımından Passer domesticus, Regulus ignicapilla, Parus 

major, Fringilla coelebs, Poecile lugubris, Turdus merula ve Sitta krueperi türlerinde tür içi  

genetik çeşitlilik tespit edilmiştir. ND2 gen bölgesi için Poecile lugubris, Erithacus 

rubecula, Periparus ater, Parus major, Fringilla coelebs, Cyanistes caeruleus ve Sitta 

krueperi türlerinde tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmiştir (Çizelge 4.3).  

COI ve ND2 gen bölgeleri bakımından tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilen türler 

karşılaştırıldığında dört türde hem COI hem ND2 geni için tür içi  genetik çeşitliliğin olduğu 

tespit edilmiştir. Ancak sadece COI gen bölgesi için Passer domesticus, Regulus ignicapilla 

ve Turdus merula  da ve ND2 gen bölgesi için ise Erithacus rubecula, Periparus ater ve 

Cyanistes caeruleus türlerinde tür içi  genetic çeşitlilik olduğu tespit edilmiştir. Bu bakımdan 

gen bölgesine bağlı olarak tür içi  genetik çeşitliliğin çalışılan gen bölgesine bağlı olarak 

değişiklik gösterdiği saptanmıştır. 

 

Çizelge 4.3. MEGA 7.0.14 ile oluşturulan COI ve ND2 gen bölgeleri tür içi  genetik 

çeşitlilik gösteren türler (distance (d) değeri Kimura-2 parameter yöntemine göre tespit edilmiştir, 

farklı olan türler kırmızı ile işaretlenmiştir) 

COI  ND2 

Tür adı d±S.E.  Tür adı d±S.E. 

Passer domesticus 0,0008±0,0008  Poecile lugubris 0,0004±0,0004 

Regulus ignicapilla 0,0011±0,0011  Erithacus rubecula 0,0004±0,0004 

Parus major 0,0013±0,0009  Periparus ater 0,0017±0,0008 

Fringilla coelebs 0,0017±0,0011  Parus major 0,0021±0,0009 

Poecile lugubris 0,0020±0,0011  Fringilla coelebs 0,0026±0,0010 

Turdus merula 0,0020±0,0011  Cyanistes caeruleus 0,0029±0,0012 

Sitta krueperi 0,0022±0,0016  Sitta krueperi 0,0043±0,0018 
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Çizelge 4.4. COI gen bölgesine dayalı çalışılan türlerin genetik uzaklığı (sol alt kısım d değeri; sağ üst kısım S.E.) 
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0,019 0,018 0,016 0,019 0,019 0,017 0,019 0,017 0,017 0,017 0,019 0,019 0,017 0,019 0,017 0,019 

Certhia brachydactyla 0,186 
 

0,017 0,019 0,018 0,019 0,019 0,019 0,018 0,018 0,017 0,020 0,020 0,019 0,019 0,018 0,020 

Cyanistes caeruleus 0,163 0,159 
 

0,018 0,017 0,019 0,013 0,017 0,016 0,017 0,015 0,018 0,018 0,018 0,017 0,017 0,019 

Erithacus rubecula 0,150 0,188 0,165 
 

0,019 0,019 0,017 0,017 0,016 0,015 0,016 0,018 0,019 0,016 0,018 0,017 0,017 

Fringilla coelebs 0,192 0,165 0,166 0,180 
 

0,019 0,018 0,017 0,017 0,017 0,017 0,019 0,020 0,017 0,018 0,018 0,020 

Garrulus glandarius 0,182 0,193 0,184 0,186 0,189 
 

0,018 0,019 0,018 0,021 0,018 0,022 0,021 0,017 0,018 0,018 0,020 

Parus major 0,153 0,171 0,101 0,145 0,170 0,179 
 

0,018 0,015 0,017 0,013 0,018 0,018 0,016 0,017 0,016 0,018 

Passer domesticus 0,183 0,185 0,154 0,160 0,154 0,194 0,164 
 

0,016 0,017 0,016 0,019 0,019 0,017 0,017 0,019 0,019 

Periparus ater 0,152 0,165 0,133 0,152 0,164 0,176 0,116 0,144 
 

0,015 0,014 0,020 0,017 0,016 0,016 0,016 0,018 

Phoenicurus phoenicurus 0,148 0,174 0,153 0,127 0,154 0,193 0,152 0,168 0,134 
 

0,015 0,019 0,021 0,018 0,017 0,017 0,017 

Poecile lugubris 0,151 0,155 0,112 0,134 0,162 0,172 0,096 0,150 0,109 0,129 
 

0,019 0,018 0,016 0,018 0,017 0,016 

Regulus ignicapilla 0,185 0,176 0,179 0,189 0,181 0,221 0,170 0,189 0,193 0,189 0,172 
 

0,020 0,019 0,018 0,019 0,020 

Sitta krueperi 0,178 0,181 0,163 0,188 0,193 0,200 0,167 0,181 0,153 0,201 0,170 0,191 
 

0,019 0,020 0,019 0,019 

Sylvia atricapilla 0,157 0,191 0,161 0,143 0,155 0,148 0,144 0,153 0,132 0,160 0,142 0,186 0,174 
 

0,015 0,015 0,016 
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0,017 0,019 

Turdus merula 0,167 0,165 0,147 0,145 0,174 0,175 0,135 0,176 0,132 0,143 0,142 0,181 0,178 0,124 0,144 
 

0,015 

Turdus philomelos 0,171 0,188 0,176 0,144 0,196 0,188 0,161 0,179 0,160 0,154 0,144 0,199 0,179 0,142 0,184 0,124   
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Çizelge 4.5. ND2 gen bölgesine dayalı çalışılan türlerin genetik uzaklığı (sol alt kısım d değeri ;sağ üst kısım S.E.) 
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Sylvia curruca 
 

0,018 0,021 0,021 0,019 0,018 0,019 0,018 0,019 0,018 0,020 0,022 0,021 0,020 0,022 0,020 0,020 

Poecile lugubris 0,248 
 

0,019 0,019 0,012 0,021 0,012 0,016 0,019 0,013 0,020 0,019 0,021 0,020 0,019 0,019 0,018 

Sitta krueperi 0,298 0,267 
 

0,019 0,019 0,021 0,019 0,020 0,020 0,019 0,021 0,021 0,021 0,021 0,021 0,021 0,019 

Certhia brachydactyla 0,287 0,263 0,256 
 

0,018 0,021 0,020 0,020 0,020 0,019 0,020 0,019 0,023 0,019 0,018 0,022 0,018 

Parus major 0,246 0,134 0,271 0,248 
 

0,020 0,013 0,017 0,019 0,013 0,019 0,019 0,020 0,019 0,019 0,019 0,016 

Sylvia atricapilla 0,211 0,265 0,286 0,296 0,269 
 

0,020 0,021 0,021 0,020 0,022 0,021 0,021 0,021 0,021 0,023 0,020 

Periparus ater 0,246 0,113 0,276 0,260 0,134 0,265 
 

0,017 0,020 0,015 0,020 0,020 0,020 0,020 0,019 0,019 0,018 

Erithacus rubecula 0,255 0,238 0,278 0,269 0,241 0,284 0,254 
 

0,016 0,018 0,020 0,020 0,020 0,021 0,019 0,018 0,018 

Phoenicurus phoenicurus 0,247 0,237 0,287 0,229 0,236 0,272 0,248 0,191 
 

0,020 0,021 0,020 0,021 0,019 0,018 0,019 0,019 

Cyanistes caeruleus 0,245 0,164 0,281 0,265 0,149 0,283 0,169 0,251 0,252 
 

0,021 0,019 0,021 0,022 0,019 0,021 0,019 

Turdus philomelos 0,297 0,255 0,308 0,270 0,256 0,290 0,262 0,262 0,254 0,283 
 

0,022 0,021 0,021 0,020 0,016 0,021 

Passer domesticus 0,281 0,259 0,304 0,262 0,260 0,273 0,267 0,267 0,267 0,270 0,297 
 

0,021 0,022 0,020 0,022 0,020 

Regulus ignicapilla 0,262 0,282 0,303 0,288 0,277 0,273 0,263 0,272 0,267 0,281 0,294 0,278 
 

0,020 0,021 0,021 0,019 

Aegithalos caudatus 0,246 0,254 0,318 0,257 0,252 0,237 0,254 0,304 0,245 0,296 0,278 0,278 0,276 
 

0,020 0,021 0,021 

Fringilla coelebs 0,272 0,245 0,275 0,255 0,254 0,261 0,255 0,238 0,222 0,265 0,286 0,244 0,276 0,259 
 

0,023 0,020 

Turdus merula 0,269 0,251 0,309 0,282 0,252 0,292 0,251 0,229 0,237 0,277 0,170 0,282 0,280 0,277 0,276 
 

0,020 

Garrulus glandarius 0,275 0,214 0,271 0,255 0,213 0,268 0,232 0,261 0,246 0,258 0,284 0,270 0,274 0,261 0,253 0,267   
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Çizelge 4.6. COI-ND2 gen bölgesine dayalı çalışılan türlerin genetik uzaklığı (sol alt kısım d değeri; sağ üst kısım S.E.) 
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Poecile lugubris 0,215 
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Garrulus glandarius 0,234 0,197   0,013 0,013 0,013 0,012 0,012 0,012 0,013 0,013 0,013 0,013 0,012 0,012 0,013 0,013 

Sitta krueperi 0,253 0,227 0,242 

 

0,012 0,013 0,013 0,013 0,014 0,014 0,013 0,013 0,013 0,014 0,014 0,013 0,013 

Certhia brachydactyla 0,241 0,218 0,23 0,225   0,013 0,013 0,012 0,014 0,013 0,013 0,011 0,013 0,013 0,012 0,013 0,013 

Parus major 0,205 0,119 0,199 0,228 0,217 

 

0,01 0,012 0,013 0,013 0,013 0,012 0,01 0,013 0,012 0,014 0,014 

Periparus ater 0,203 0,111 0,209 0,225 0,221 0,127   0,012 0,013 0,013 0,013 0,011 0,01 0,013 0,011 0,013 0,013 

Fringilla coelebs 0,228 0,211 0,227 0,241 0,218 0,22 0,218 

 

0,013 0,013 0,013 0,011 0,012 0,014 0,011 0,013 0,013 

Sylvia atricapilla 0,172 0,213 0,218 0,239 0,252 0,217 0,209 0,218   0,013 0,013 0,013 0,014 0,013 0,012 0,013 0,013 

Turdus merula 0,217 0,206 0,229 0,254 0,233 0,204 0,202 0,234 0,22 

 

0,011 0,013 0,013 0,01 0,013 0,013 0,014 

Erithacus rubecula 0,22 0,195 0,23 0,241 0,236 0,202 0,212 0,215 0,224 0,195   0,012 0,013 0,013 0,013 0,013 0,014 

Phoenicurus phoenicurus 0,214 0,193 0,225 0,252 0,207 0,202 0,201 0,194 0,225 0,198 0,164 

 

0,011 0,013 0,013 0,013 0,013 

Cyanistes caeruleus 0,209 0,143 0,228 0,233 0,221 0,13 0,155 0,224 0,232 0,222 0,216 0,211   0,013 0,012 0,013 0,013 

Turdus philomelos 0,25 0,209 0,245 0,254 0,236 0,217 0,22 0,249 0,227 0,151 0,213 0,212 0,239 

 

0,013 0,015 0,013 

Passer domesticus 0,231 0,214 0,239 0,253 0,231 0,221 0,216 0,207 0,223 0,237 0,222 0,226 0,222 0,247   0,014 0,013 

Regulus ignicapilla 0,226 0,236 0,252 0,257 0,241 0,233 0,234 0,237 0,237 0,239 0,238 0,235 0,239 0,256 0,242 

 

0,014 

Aegithalos caudatus 0,219 0,212 0,229 0,259 0,228 0,212 0,212 0,231 0,204 0,231 0,238 0,205 0,24 0,234 0,238 0,239   
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4.3. Tür Düzeyinde Değerlendirme 

Beydağları bölgesinden yakalanan 17 tür ile yapılan çalışma neticesinde COI geni 

için 28 farklı haplotip (genetik çeşitlilik) ve ND2 geni için 35 farklı haplotip olmak üzere 

gen kaynakları belirlenmiştir.  COI gen bölgesi için elde edilen bu haplotipler GenBank ve 

BOLD veri tabanlarındaki kayıtlar ile karşılaştırılmış ve tespit edilen 28 farklı haplotipin 

%32,1 (9 haplotip), ND2 gen bölgesi için tespit edilen 35 haplotipin %77,1’i (27 haplotip) 

bu çalışma ile ilk kez tespit edilerek Beydağları bölgesine özgü gen kaynağımız olduğu 

belirlenmiş ve kayıt altına alınmıştır (Çizelge 4.7). 

 

Çizelge 4.7. COI ve ND2 gen bölgeleri için tespit edilen toplam ve Beydağlarına 

özgü haplotip sayıları 

   COI ND2 

  Toplam  
Beydağlarına 

özgü (%) 
Toplam  

Beydağlarına 

özgü (%) 

Tür Adı 

Toplam 28 9 (32,1) 35 27 (77,1) 

n 28 9 35 27 

Aegithalos caudatus  5 1 0 1 0 

Certhia brachydactyla  3 1 1 1 1 

Cyanistes caeruleus  4 1 0 4 3 

Erithacus rubecula  5 1 0 2 1 

Fringilla coelebs  5 3 0 5 4 

Garrulus glandarius  3 1 0 1 1 

Parus major  5 3 2 4 3 

Passer domesticus  4 2 0 1 0 

Periparus ater  5 1 0 5 5 

Phoenicurus phoenicurus  4 1 0 1 0 

Poecile lugubris  5 2 2 2 2 

Regulus ignicapilla  3 2 1 1 1 

Sitta krueperi  3 2 1 3 3 

Sylvia atricapilla  1 1 0 1 1 

Sylvia curruca  2 1 0 1 1 

Turdus merula  4 4 1 1 1 

Turdus philomelos  5 1 1 1 0 
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4.3.1. Kızıl gerdan, Erithacus rubecula 

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi)  

 Kızıl gerdan, Erithacus rubecula türünden 5 bireyin COI gen bölgesi çoğaltılmıştır. 

COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. Bu haplotip GenBank ve BOLD veri 

tabanında karşılaştırıldığında %100 olarak eşleştiği tespit edilmiştir (Çizelge 4.8, Çizelge 

4.9). Tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. Elde edilen sekans dizileri Bioedit 

Sequence Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları 

elde edilmiş ve A/T oranı 24.3/24.8, G/C oranı ise 34.5/16.4 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 

4.10).  

 

Çizelge 4.8. Kızıl gerdan, Erithacus rubecula türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI 

geni için BOLD ile karşılaştırılması 

 

 

Çizelge 4.9. Kızıl gerdan, Erithacus rubecula türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI 

geni için GENBAK ile karşılaştırılması 

 

  

Örnek No Haplotip Tür adı Familya 
Benzerlik 

(%) 
Statü 

TMR1671 TMR_Er1 Erithacus rubecula Muscicapidae 100 BOLD:AAC4361 

TMR 1674 TMR_Er1 Erithacus rubecula Muscicapidae 100 BOLD:AAC4361 

TMR 1678 TMR_Er1 Erithacus rubecula Muscicapidae 100 BOLD:AAC4361 

TMR 1680 TMR_Er1 Erithacus rubecula Muscicapidae 100 BOLD:AAC4361 

TMR 1687 TMR_Er1 Erithacus rubecula Muscicapidae 100 BOLD:AAC4361 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1671 TMR_Er1 Erithacus rubecula 1118 1118 100% 0.0 100% KX283120.1 

TMR 1674 TMR_Er1 Erithacus rubecula 1118 1118 100% 0.0 100% KX283120.1 

TMR 1678 TMR_Er1 Erithacus rubecula 1118 1118 100% 0.0 100% KX283120.1 

TMR 1680 TMR_Er1 Erithacus rubecula 1118 1118 100% 0.0 100% KX283120.1 

TMR 1687 TMR_Er1 Erithacus rubecula 1118 1118 100% 0.0 100% KX283120.1 

http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAC4361
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAC4361
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAC4361
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAC4361
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAC4361
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305162?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VTK5S2Y015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305162?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VTR9B54015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305162?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VTUH17K014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305162?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VTZJ2Z3014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305162?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VU36ADJ015
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Çizelge 4.10. Kızıl gerdan, Erithacus rubecula türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp 

COI geni için nükleotit kompozisyonları 

 

 

  

 

 

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde ise tüm bireyler aynı dallanma altında 

toplanmıştır (Şekil 4.6). Türler arası genetik uzaklık incelendiğinde Erithacus rubecula 

türüne en yakın akraba türler sırası ile Phoenicurus phoenicurus (0,127±0,015), Poecile 

lugubris (0,134±0,016) ve Sylvia atricapilla (0,143±0,016) olup, türün en uzak akrabaları 

sırası ile Sitta krueperi (0,188±0,019), Certhia brachydactyla (0,188±0,019) ve Regulus 

ignicapilla (0,189±0,019) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan 

uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 3.4’ de verilmiştir.  

Şekil 4.6. Kızılgerdan, Erithacus rubecula türünün COI geni Neighbor-joining 

ağacı 

  

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 1671 Erithacus rubecula 24,3 34,5 24,8 16,4 605 

TMR 1674 Erithacus rubecula 24,3 34,5 24,8 16,4 605 

TMR 1678 Erithacus rubecula 24,3 34,5 24,8 16,4 605 

TMR 1680 Erithacus rubecula 24,3 34,5 24,8 16,4 605 

TMR 1687 Erithacus rubecula 24,3 34,5 24,8 16,4 605 

Ortalama  24.3 34,5 24,8 16,4  

 TMR1671 Erithacus rubecula

 TMR1674 Erithacus rubecula

 TMR1678 Erithacus rubecula

 TMR1680 Erithacus rubecula

 TMR1687 Erithacus rubecula

MUSCICAPIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo
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ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi  

Kızıl gerdan, Erithacus rubecula türünden 5 bireyin ND2 gen bölgesi çoğaltılmıştır. 

ND2 gen bölgesi için 2 farklı haplotip tespit edilmiş olup, bunlardan 1 haplotip Beydağları 

bölgesine özgü gen kaynaklarımızı oluşturmaktadır. Bu 2 haplotip GenBank veri tabanı ile 

karşılaştırıldığında 1 haplotip % 99 eşleştiği tespit edilmiştir (Çizelge 4.11). Tür içi  genetik 

çeşitlilik %0,04 olarak tespit edilmiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence 

Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde 

edilmiş ve A/T oranı 22.5/30.7, G/C oranı ise 11.5/35.3 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.12). 

 

Çizelge 4.11. Kızıl gerdan, Erithacus rubecula türünün 5 bireyinden elde edilen 933 bp 

ND2 geni için GENBAK ile karşılaştırılması 

 

 

Çizelge 4.12. Kızıl gerdan, Erithacus rubecula türünün 5 bireyinden elde edilen 933 bp 

ND2 geni için nükleotit kompozisyonları 

 

 

 

 

 

 

Elde elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 2 birey aynı dallanma altında 

toplanmıştır. Diğer 3 birey ise yakınlık derecesini belirtecek şekilde alt dallarda toplanmıştır 

(Şekil 4.7). Türler arası genetik uzaklık incelendiğinde Erithacus rubecula türüne en yakın 

akraba türler sırası ile Phoenicurus phoenicurus (0,191±0,016), Turdus merula 

(0,229±0,019) ve Fringilla coelebs (0,238±0,019) olup, en uzak akraba türler sırası ile Sitta 

krueperi (0,278±0,020), Sylvia atricapilla (0,284±0,022) ve Aegithalos caudatus 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1671 TMR_Er1 Erithacus rubecula 1724 1724 100% 0.0 100% KU859233.1 

TMR 1674 TMR_Er2 Erithacus rubecula 1718 1718 100% 0.0 99% KU859233.1 

TMR 1678 TMR_Er1 Erithacus rubecula 1724 1724 100% 0.0 100% KU859233.1 

TMR 1680 TMR_Er1 Erithacus rubecula 1724 1724 100% 0.0 100% KU859233.1 

TMR 1687 TMR_Er1 Erithacus rubecula 1724 1724 100% 0.0 100% KU859233.1 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 1687 Erithacus rubecula 22,5 35,3 30,8 11,5 933 

TMR 1671 Erithacus rubecula 22,5 35,3 30,8 11,5 933 

TMR 1680 Erithacus rubecula 22,5 35,3 30,8 11,5 933 

TMR 1674 Erithacus rubecula 22,5 35,3 30,7 11,6 933 

TMR 1678 Erithacus rubecula 22,5 35,3 30,8 11,5 933 

Ortalama  22,5 35,3 30,7 11,5  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657090?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W8F583T015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657090?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W8HXSFJ015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657090?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W8KUCJD015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657090?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W8HEYNU014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657090?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W8EKZGF014
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(0,304±0,021) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı 

ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de verilmiştir.  

 Şekil 4.7. Kızılgerdan, Erithacus rubecula türünün ND2 geni NJ ağacı 

 

 COI-ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Kızılgerdan, Erithacus rubecula türünden 5 bireyin COI-ND2 gen bölgesi 

kullanılarak elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 4 birey aynı dallanma altında 

toplanmıştır. 1 birey ise yakınlık derecesini belirtecek şekilde bir alt dalda bulunmaktadır 

(Şekil 4.8). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,03 tespit edilmiştir. Erithacus rubecula türüne en 

yakın akraba türler sırası ile Phoenicurus phoenicurus (0,164±0,012), Turdus merula ile 

(0,195±0,012) ve Poecile lugubris (0,195±0,013) olup, en uzak akraba türler sırası ile 

Aegithalos caudatus (0,238±0,014), Regulus ignicapilla (0,238±0,013) ve Sitta krueperi 

(0,241±0,012) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı 

ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ de verilmiştir.  

 

  

 TMR1671 Erithacus rubecula

 TMR1674 Erithacus rubecula

 TMR1687 Erithacus rubecula

 TMR1680 Erithacus rubecula

 TMR1678 Erithacus rubecula

MUSCICAPIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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 Şekil 4.8. Kızılgerdan, Erithacus rubecula türünün COI-ND2 geni NJ ağacı 

 

4.3.2. Kızılkuyruk, Phoenicurus phoenicurus 

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi)  

Kızılkuyruk, Phoenicurus phoenicurus türünden 4 bireyin COI gen bölgesi 

çoğaltılmıştır. COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. bu haplotip BOLD ve 

GenBank veri tabanı ile karşılaştırıldığında %100 eşleşme göstermiştir(Çizelge 4.13, 

Çizelge 4.14). Tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi 

Bioedit Sequence Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit 

pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 25.1/24.3, G/C oranı ise 33.7/16.9 şeklinde 

bulunmuştur (Çizelge 4.15). 

 

Çizelge 4.13. Kızılkuyruk, Phoenicurus phoenicurus türünün 4 bireyinden elde edilen 605 

bp CO1 geni için BOLD ile karşılaştırılması 

 

Örnek No Haplotip Tür adı Familya Benzerlik (%) Statü 

TMR 0223 TMR_Pp1 Phoenicurus phoenicurus Muscicapidae 100 BOLD:AAB2604  

TMR 0225 TMR_Pp1 Phoenicurus phoenicurus Muscicapidae 100 BOLD:AAB2604  

TMR 0476 TMR_Pp1 Phoenicurus phoenicurus Muscicapidae 100 BOLD:AAB2604  

TMR 0221 TMR_Pp1 Phoenicurus phoenicurus Muscicapidae 100 BOLD:AAB2604  

 TMR1674 Erithacus rubecula

 TMR1687 Erithacus rubecula

 TMR1671 Erithacus rubecula

 TMR1678 Erithacus rubecula

 TMR1680 Erithacus rubecula

MUSCICAPIDAE

outgroup Bubo bubo

http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB2604
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB2604
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB2604
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB2604


39 

 

Çizelge 4.14. Kızılkuyruk, Phoenicurus phoenicurus türünün 4 bireyinden elde edilen 605 

bp CO1 geni için GENBAK ile karşılaştırılması 

Örnek no Haplotip Tür adı 
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 0223 TMR_Pp1 Phoenicurus phoenicurus 1118 1118 100% 0.0 100% KX283143.1 

TMR 0225 TMR_Pp1 Phoenicurus phoenicurus 1118 1118 100% 0.0 100% KX283143.1 

TMR 0476 TMR_Pp1 Phoenicurus phoenicurus 1118 1118 100% 0.0 100% KX283143.1 

TMR 0221 TMR_Pp1 Phoenicurus phoenicurus 1118 1118 100% 0.0 100% KX283143.1 

 

Çizelge 4.15. Kızılkuyruk, Phoenicurus phoenicurus türünün 4 bireyinden elde edilen 605 

bp CO1 geni için nükleotit kompozisyonları 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 0223 Phoenicurus phoenicurus 25,1 33,7 24,3 16,9 605 

TMR 0225 Phoenicurus phoenicurus 25,1 33,7 24,3 16,9 605 

TMR 0476 Phoenicurus phoenicurus 25,1 33,7 24,3 16,9 605 

TMR 0221 Phoenicurus phoenicurus 25,1 33,7 24,3 16,9 605 

Ortalama  25,1 33,7 24,3 16,9  

 

Elde edilen filogenetik ağac incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında 

toplanmıştır (Şekil 4.9). Phoenicurus phoenicurus türüne en yakın akraba türler sırası ile 

Erithacus rubecula (0,127±0,015), Poecile lugubris (0,129±0,015), Periparus ater 

(0,134±0,016) olup, en uzak akraba türler sırası ile Regulus ignicapilla (0,189±0,020), 

Garrulus glandarius (0,193±0,020) ve Sitta krueperi (0,201±0,021) olarak tespit edilmiştir. 

Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.4’ de verilmiştir.  

Şekil 4.9. Phoenicurus phoenicurus türünün COI geni Neighbor-joining ağacı 

 TMR0223 Phoenicurus phoenicurus

 TMR0225 Phoenicurus phoenicurus

 TMR0476 Phoenicurus phoenicurus

 TMR0221 Phoenicurus phoenicurus

MUSCICAPIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305208?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VU850T4014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305208?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VUDA7US014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305208?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VUHYNM9015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305208?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VUUSWNH014
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ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Kızılkuyruk, Phoenicurus phoenicurus türünden 4 bireyin ND2 gen bölgesi 

çoğaltılmıştır. ND2 gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. bu haplotip GenBank veri 

tabanı ile karşılaştırıldığında %100 eşleşme göstermiştir (Çizelge 4.16). Tür içi  genetik 

çeşitlilik tespit edilmemiştir.  Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment 

Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T 

oranı 23.2/30.3, G/C oranı ise 11.5/35.0 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.17).  

 

Çizelge 4.16. Kızılkuyruk, Phoenicurus phoenicurus türünün 4 bireyinden elde edilen 933 

bp ND2 geni için GenBank ile karşılaştırılması 

Örnek no Haplotip Tür adı 
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 0223 TMR_Pp1 Phoenicurus phoenicurus 1724 1724 100% 0.0 100% KP173652.1 

TMR 0225 TMR_Pp1 Phoenicurus phoenicurus 1724 1724 100% 0.0 100% KP173652.1 

TMR 0476 TMR_Pp1 Phoenicurus phoenicurus 1724 1724 100% 0.0 100% KP173652.1 

TMR 0221 TMR_Pp1 Phoenicurus phoenicurus 1724 1724 100% 0.0 100% KP173652.1 

  

Çizelge 4.17. Kızılkuyruk, Phoenicurus phoenicurus türünün 4 bireyinden elde edilen 933 

bp ND2 geni için nükleotit kompozisyonları 

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında 

toplanmıştır (Şekil 4.10). Phoenicurus phoenicurus türüne en yakın akraba türler sırası ile 

Erithacus rubecula (0,191±0,016), Fringilla coelebs (0,222±0,018) ve Certhia 

brachydactyla (0,229±0,020) olup, en uzak türler sırası ile Regulus ignicapilla 

(0,267±0,021), Sylvia atricapilla (0,272±0,022) ve Sitta krueperi (0,287±0,021) olarak tespit 

edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de 

verilmiştir. 

 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 0223 Phoenicurus phoenicurus 23,2 35,0 30,3 11,5 933 

TMR 0225 Phoenicurus phoenicurus 23,2 35,0 30,3 11,5 933 

TMR 0476 Phoenicurus phoenicurus 23,2 35,0 30,3 11,5 933 

TMR 0221 Phoenicurus phoenicurus 23,2 35,0 30,3 11,5 933 

Ortalama  23,2 35,0 30,3 11,5  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/778203876?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W8NNK9Z015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/778203876?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W8P5WZD014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/778203876?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W8U65UH014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/778203876?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W8UP90E015
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 Şekil 4.10. Kızılkuyruk, Phoenicurus phoenicurus türünün ND2 geni NJ ağacı 

 

COI-ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Kızılkuyruk, Phoenicurus phoenicurus türünden 4 bireyin COI-ND2 gen bölgesi 

kullanılarak elde edilen filogenetik ağacı incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında 

toplanmıştır (Şekil 4.11). Tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. Phoenicurus 

phoenicurus türüne en yakın akraba türler sırası ile Erithacus rubecula (0,164±0,012), 

Poecile lugubris (0,193±0,011) ve Fringilla coelebs (0,194±0,011) olup, uzak akraba türler 

sırası ile Passer domesticus (0,226±0,013), Regulus ignicapilla (0,235±0,013) ve Sitta 

krueperi (0,252±0,013) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan 

uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ da verilmiştir. 

  

 TMR0223 Phoenicurus phoenicurus

 TMR0225 Phoenicurus phoenicurus

 TMR0476 Phoenicurus phoenicurus

 TMR0221 Phoenicurus phoenicurus

MUSCICAPIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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Şekil 4.11. Kızılkuyruk, Phoenicurus phoenicurus türünün COI-ND2 geni NJ ağacı 

 

4.3.3. Karatavuk, Turdus merula  

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi) 

Karatavuk, Turdus merula türünden 5 bireyin  COI gen bölgesi çoğaltılmıştır. COI 

gen bölgesi için 4 farklı haplotip tespit edilmiş olup, BOLD veri tabanıyla karşılaştırıldığında 

% 99,83, GenBank veri tabanıyla karşılaştırıldığında %99 eşleşme ile 1 haplotip ilk kez 

tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır (Çizelge 4.18, 

Çizelge 4.19). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,2 olarak tespit edilmiştir. Elde edilen nükleotit 

dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de 

nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 24.1/25.6, G/C oranı ise 33.9/16.4 şeklinde 

bulunmuştur (Çizelge 4.19). 

 

Çizelge 4.18. Karatavuk, Turdus merula türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni 

için BOLD ile karşılaştırılması 

Örnek No Haplotip Tür adı Familya Benzerlik (%) Statü 

TMR 1663 TMR_Tm1 Turdus merula Turdidae 100 BOLD:AAB3922 

TMR 1672 TMR_Tm2 Turdus merula Turdidae 100 BOLD:AAB3922 

TMR 1681 TMR_Tm1 Turdus merula Turdidae 100 BOLD:AAB3922 

TMR 1664   TMR_Tm3 Turdus merula Turdidae 99.83 BOLD:AAB3922 

TMR 1661 TMR_Tm4 Turdus merula Turdidae 100 Private 

 TMR0223 Phoenicurus phoenicurus

 TMR0225 Phoenicurus phoenicurus

 TMR0476 Phoenicurus phoenicurus

 TMR0221 Phoenicurus phoenicurus

MUSCICAPIDAE

outgroup Bubo bubo

http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB3922
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB3922
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB3922
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB3922
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Çizelge 4.19. Karatavuk, Turdus merula türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni 

için GenBank ile karşılaştırılması 

 

 

Çizelge 4.20. Karatavuk, Turdus merula türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp CO1 geni 

için nükleotit kompozisyonları 

 

 

  

 

 

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 2 birey aynı dallanma altında 

toplanmıştır. Diğer 2 birey ise yakınlık derecesini belirtecek şekilde alt dallarda toplanmıştır 

(Şekil 4.12). Turdus merula türüne en yakın akraba türler sırası ile Turdus philomelos 

(0,124±0,016), Sylvia atricapilla (0,124±0,015) ve Periparus ater (0,132±0,016) olup, uzak 

akraba olan türler sırası ile Passer domesticus (0,176±0,018), Sitta krueperi (0,178±0,019) 

ve Regulus ignicapilla (0,181±0,019) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer 

türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.4’ de verilmiştir. 

Örnek no Haplotip Tür adı 
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1663 TMR_Tm1 Turdus merula 1118 1118 100% 0.0 100% GQ482831.1 

TMR 1672 TMR_Tm2 Turdus merula 1118 1118 100% 0.0 100% KX283167.1 

TMR 1681 TMR_Tm1 Turdus merula 1118 1118 100% 0.0 100% GQ482831.1 

TMR 1664 TMR_Tm3 Turdus merula 1112 1112 100% 0.0 99% GQ482831.1 

TMR 1661 TMR_Tm4 Turdus merula 1112 1112 100% 0.0 99% GQ482831.1 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 1663 Turdus merula 24,1 33,9 25,6 16,4 605 

TMR 1672 Turdus merula 24,3 33,7 25,6 16,4 605 

TMR 1681 Turdus merula 24,1 33,9 25,6 16,4 605 

TMR 1664 Turdus merula 24,1 33,9 25,5 16,5 605 

TMR 1661 Turdus merula 24,1 33,9 25,5 16,5 605 

Ortalama  24,1 33,8 25,5 16,4  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257156697?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7VSZF5M6014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305256?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VT3T3HN014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257156697?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7VT7D23G014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257156697?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7VTB5B4G014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257156697?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7VTFSTR2014
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Şekil 4.12.  Karatavuk, Turdus merula türünün COI geni NJ ağacı 

 

ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Karatavuk, Turdus merula türünden 5 bireyin ND2 gen bölgesi çoğaltılmıştır. ND2 

gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanında  %99 eşleşme ile 

Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır  (Çizelge 4.21). Tür içi  genetik 

çeşitlilik tespit edilmemiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment 

Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T 

oranı 23.3/29.0, G/C oranı ise 12.6/35.0 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.22). 

 

Çizelge 4.21. Karatavuk, Turdus merula türünün 5 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 geni 

için GenBank ile karşılaştırılması 

 

  

Örnek no Haplotip Tür adı 
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1663 TMR_Tm1 Turdus merula 1718 1718 100% 0.0 99% KU859387.1 

TMR 1672 TMR_Tm1 Turdus merula 1718 1718 100% 0.0 99% KU859387.1 

TMR 1681 TMR_Tm1 Turdus merula 1718 1718 100% 0.0 99% KU859387.1 

TMR 1664 TMR_Tm1 Turdus merula 1718 1718 100% 0.0 99% KU859387.1 

TMR 1661 TMR_Tm1 Turdus merula 1718 1718 100% 0.0 99% KU859387.1 

 TMR1672 Turdus merula

 TMR1664 Turdus merula

 TMR1663 Turdus merula

 TMR1681 Turdus merula

 TMR1661 Turdus merula

TURDIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657690?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WAG6XKD014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657690?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WAGRRW5015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657690?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WAKBC79015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657690?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WADBP2V014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657690?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WADR7TB015
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Çizelge 4.22. Karatavuk, Turdus merula türünün 5 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 geni 

için nükleotit kompozisyonları 

  

 

 

 

 

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında 

toplanmıştır (Şekil 4.13). Turdus merula türüne en yakın akraba türler sırası ile Turdus 

philomelos (0,170±0,016), Erithacus rubecula (0,229±0,019) ve Phoenicurus phoenicurus 

(0,237±0,020) olup, uzak akraba olan türler sırası ile Certhia brachydactyla (0,282±0,022), 

Sylvia atricapilla (0,292±0,023) ve Sitta krueperi (0,309±0,022) olarak tespit edilmiştir. 

Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de verilmiştir. 

Şekil 4.13. Karatavuk, Turdus merula türünün ND2 geni NJ ağacı 

  

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 1664 Turdus merula 23,3 35,0 29,0 12,6 933 

TMR 1661 Turdus merula 23,3 35,0 29,0 12,6 933 

TMR 1663 Turdus merula 23,3 35,0 29,0 12,6 933 

TMR 1672 Turdus merula 23,3 35,0 29,0 12,6 933 

TMR 1681 Turdus merula 23,3 35,0 29,0 12,6 933 

Ortalama 23,3 35,0 29,0 12,6  

 TMR1664 Turdus merula

 TMR1661 Turdus merula

 TMR1663 Turdus merula

 TMR1672 Turdus merula

 TMR1681 Turdus merula

TURDIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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COI-ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Turdus merula türünden 5 bireyin COI-ND2 gen bölgesi kullanılarak elde edilen 

filogenetik ağacı incelendiğinde tüm bireyler farklı dallanma altında toplanmıştır (Şekil 

4.14). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,08 olarak tespit edilmiştir. Turdus merula türüne en yakın 

akraba türler sırası ile Turdus philomelos (0,151±0,010), Erithacus rubecula (0,195±0,012) 

ve Phoenicurus phoenicurus (0,198±0,013) olup, uzak akraba olan türler sırası ile Passer 

domesticus (0,237±0,013), Regulus ignicapilla (0,239±0,014) ve Sitta krueperi 

(0,254±0,014) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı 

ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ da verilmiştir. 

 Şekil 4.14. Karatavuk, Turdus merula türünün COI-ND2 geni NJ ağacı 

  

 TMR1672 Turdus merula

 TMR1664 Turdus merula

 TMR1663 Turdus merula

 TMR1681 Turdus merula

 TMR1661 Turdus merula

TURDIDAE

outgroup Bubo bubo
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4.3.4. Öter ardıç, Turdus philomelos 

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi) 

Öter ardıç, Turdus philomelos türünden 5 bireyin COI gen bölgesi çoğaltılmıştır. COI 

gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiş olup, BOLD veri tabanıyla karşılaştırıldığında 

%98,66, GenBank veri tabanıyla karşılaştırıldığında %99 eşleşme ile il kez tespit edilerek 

Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır. (Çizelge 4.23, Çizelge 4.24). Tür 

içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence 

Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde 

edilmiş ve A/T oranı 23.8/25.6, G/C oranı ise 33.1/17.6 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.25). 

 

Çizelge 4.23. Öter ardıç, Turdus philomelos türünün 5 bireyinden elde edilen 605 

bp COI geni için BOLD ile karşılaştırılması 

 

 

Çizelge 4.24. Öter ardıç, Turdus philomelos türünün 5 bireyinden elde edilen 605 

bp COI geni için GenBank ile karşılaştırılması 

 

  

Örnek No 
 

Haplotip 
Tür adı Familya 

Benzerlik 

(%) 
Statü 

TMR 1659 TMR_Tp1 Turdus philomelos Turdidae 98.66 BOLD:AAC1081 

TMR 1941 TMR_Tp1 Turdus philomelos Turdidae 98.66 BOLD:AAC1081 

TMR 1662 TMR_Tp1 Turdus philomelos Turdidae 98.66 BOLD:AAC1081 

TMR 1666 TMR_Tp1 Turdus philomelos Turdidae 98.66 BOLD:AAC1081 

TMR 1938 TMR_Tp1 Turdus philomelos Turdidae 98.66 BOLD:AAC1081 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1659 TMR_Tp1 Turdus philomelos 1074 1074 100% 0.0 99% KC545406.1 

TMR 1941 TMR_Tp1 Turdus philomelos 1074 1074 100% 0.0 99% KC545406.1 

TMR 1662 TMR_Tp1 Turdus philomelos 1074 1074 100% 0.0 99% KC545406.1 

TMR 1666 TMR_Tp1 Turdus philomelos 1074 1074 100% 0.0 99% KC545406.1 

TMR 1938 TMR_Tp1 Turdus philomelos 1074 1074 100% 0.0 99% KC545406.1 

http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAC1081
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAC1081
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAC1081
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAC1081
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAC1081
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/507482735?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VWGY2WM014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/507482735?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VX905S6014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/507482735?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VXFJWNU014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/507482735?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VXNAHC7014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/507482735?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VXTHX0X014
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Çizelge 4.25. Öter ardıç, Turdus philomelos türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI 

geni için nükleotit kompozisyonları 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 1659 Turdus philomelos 23,8 33,2 25,5 17,5 605 

TMR 1941 Turdus philomelos 23,8 33,2 25,5 17,5 605 

TMR 1662 Turdus philomelos 23,8 33,2 25,5 17,5 605 

TMR 1666 Turdus philomelos 23,8 33,2 25,5 17,5 605 

TMR 1938 Turdus philomelos 23,8 33,2 25,5 17,5 605 

Ortalama  23,8 33,2 25,5 17,5  

 

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında 

toplanmıştır (Şekil 4.15). Turdus philomelos türüne en yakın akraba türler sırası ile Turdus 

merula (0,124±0,016), Sylvia atricapilla (0,142±0,016) ve Poecile lugubris (0,144±0,016) 

olup, en uzak akraba türler sırası ile Garrulus glandarius (0,188±0,019), Fringilla coelebs 

(0,196±0,021) ve Regulus ignicapilla (0,199±0,020) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik 

olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.4’ de verilmiştir. 

Şekil 4.15. Öter ardıç, Turdus philomelos türünün COI geni NJ ağacı 

  

 TMR1659 Turdus philomelos

 TMR1941 Turdus philomelos

 TMR1662 Turdus philomelos

 TMR1666 Turdus philomelos

 TMR1938 Turdus philomelos

TURDIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo
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ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Öter ardıç, Turdus philomelos türünden 5 bireyin ND2 gen bölgesi çoğaltılmıştır. 

ND2 gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. bu haplotip GenBank veri tabanıyla 

karşılaştırıldığında % 100 eşleşme tespit edilmiştir (Çizelge 4.26). Tür içi  genetik çeşitlilik 

tespit edilmemiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör 

programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 

24.7/27.5, G/C oranı ise 13.1/34.7 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.27). 

  

Çizelge 4.26. Öter ardıç, Turdus philomelos türünün 5 bireyinden elde edilen 933 

bp ND2 geni için GenBank ile karşılaştırılması 

 

 

Çizelge 4.27. Öter ardıç, Turdus philomelos türünün 5 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 

geni için nükleotit kompozisyonları 

  

 

 

 

 

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında 

toplanmıştır (Şekil 4.16). Turdus philomelos türüne en yakın akraba türler sırası ile Turdus 

merula (0,170±0,016), Phoenicurus phoenicurus (0,254±0,020) ve Poecile lugubris 

(0,255±0,019) olup, en uzak akraba türler sırası ile Passer domesticus (0,297±0,022), Sylvia 

curruca (0,297±0,020) ve Sitta krueperi (0,308±0,021) olarak tespit edilmiştir. Türün 

genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de verilmiştir. 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1659 TMR_Tp1 Turdus philomelos 1724 1724 100% 0.0 100% DQ911102.1 

TMR 1941 TMR_Tp1 Turdus philomelos 1724 1724 100% 0.0 100% DQ911102.1 

TMR 1662 TMR_Tp1 Turdus philomelos 1724 1724 100% 0.0 100% DQ911102.1 

TMR 1666 TMR_Tp1 Turdus philomelos 1724 1724 100% 0.0 100% DQ911102.1 

TMR 1938 TMR_Tp1 Turdus philomelos 1724 1724 100% 0.0 100% DQ911102.1 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 1659 Turdus philomelos 24,7 34,7 27,5 13,1 933 

TMR 1662 Turdus philomelos 24,7 34,7 27,5 13,1 933 

TMR 1666 Turdus philomelos 24,7 34,7 27,5 13,1 933 

TMR 1941 Turdus philomelos 24,7 34,7 27,5 13,1 933 

TMR 1938 Turdus philomelos 24,7 34,7 27,5 13,1 933 

Ortalama 24,7 34,7 27,5 13,1  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/126216229?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W93EYSH015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/126216229?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W960UM0014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/126216229?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W94T5YH015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/126216229?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W96XGX5015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/126216229?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W9C66C1014
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 Şekil 4.16. Öter ardıç Turdus philomelos türünün ND2 geni NJ ağacı 

 

COI-ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Turdus philomelos türünden 5 bireyin COI-ND2 gen bölgesi kullanılarak elde edilen 

filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında toplanmıştır (Şekil 4.17). 

Tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. Turdus philomelos türüne en yakın akraba türler 

sırası ile Turdus merula (0,151±0,010), Poecile lugubris (0,209±0,012) ve Phoenicurus 

phoenicurus (0,212±0,013) olup, en uzak akraba türler sırası ile Sylvia curruca 

(0,250±0,014), Sitta krueperi (0,254±0,014) ve Regulus ignicapilla (0,256±0,015) olarak 

tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ 

da verilmiştir. 

 TMR1941 Turdus philomelos

 TMR1938 Turdus philomelos

 TMR1666 Turdus philomelos

 TMR1659 Turdus philomelos

 TMR1662 Turdus philomelos

TURDIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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 Şekil 4.17. Öter ardıç Turdus philomelos türünün COI-ND2 geni NJ ağacı 

 

4.3.5. Küçük akgerdanlı ötleğen, Sylvia curruca; Karabaşlı ötleğen Sylvia atricapilla 

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi) 

Küçük akgerdanlı ötleğen, Sylvia curruca türünden 2 bireyin COI gen bölgesi 

çoğaltılmıştır. COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir.  Bu haplotip BOLD ve 

GenBank veri tabanlarıyla karşılaştırıldığında %100 eşleşme göstermiştir. (Çizelge 4.28, 

Çizelge 4.29). Tür içi  genetik çeşitliliğe rastlanmamıştır. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi 

Bioedit Sequence Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit 

pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 24.1/26.0, G/C oranı ise 32.7/17.2 şeklinde 

bulunmuştur (Çizelge 4.30).  

Karabaşlı ötleğen, Sylvia atricapilla türünden 1 bireyin COI gen bölgesi 

çoğaltılmıştır. COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir.  Bu haplotip BOLD ve 

GenBank veri tabanlarıyla karşılaştırıldığında %100 eşleşme göstermiştir (Çizelge 4.28, 

Çizelge 4.29). Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör 

 TMR1659 Turdus philomelos

 TMR1941 Turdus philomelos

 TMR1662 Turdus philomelos

 TMR1666 Turdus philomelos

 TMR1938 Turdus philomelos

TURDIDAE

outgroup Bubo bubo
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programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 

24.6/27.3, G/C oranı ise 32.2/15.9 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.29). 

 

Çizelge 4.28. Küçük akgerdanlı ötleğen, Sylvia curruca türünün 2 bireyinden ve 

Karabaşlı ötleğen, Sylvia atricapilla türünün 1 bireyinden elde edilen 605 bp COI 

geni için BOLD karşılaştırılması 

 

 

Çizelge 4.29. Küçük akgerdanlı ötleğen, Sylvia curruca türünün 2 bireyinden ve 

Karabaşlı ötleğen, Sylvia atricapilla türünün 1 bireyinden elde edilen 605 bp COI 

geni için GenBank karşılaştırılması 

 

 

Çizelge 4.30. Küçük akgerdanlı ötleğen, Sylvia curruca türünün 2 bireyinden ve 

Karabaşlı ötleğen, Sylvia atricapilla türünün 1 bireyinden elde edilen 605 bp COI 

geni nükleotit kompozisyonları 

 

Sylvia curruca türünden 2 bireyin COI gen bölgesi kullanılarak elde edilen 

filogenetik ağacı incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında toplanmıştır (Şekil 4.18). 

Sylvia curruca türüne en yakın akraba türler sırası ile Sylvia atricapilla (0,117±0,016), 

Periparus ater (0,142±0,016) ve Turdus merula (0,144±0,017) olup, en uzak akraba türler 

sırası ile Aegithalos caudatus (0,180±0,019), Turdus philomelos (0,184±0,019) ve Sitta 

Örnek No Haplotip Tür adı Familya 
Benzerlik 

(%) 
Statü 

TMR 0226 TMR_Sc1 Sylvia curruca  Sylviidae 100 Private 

TMR 0848 TMR_Sc1 Sylvia curruca  Sylviidae 100 Private 

TMR 1668 TMR_Sa1 Sylvia atricapilla Sylviidae 100 BOLD:AAC1121 

 Örnek no Haplotip Tür adı 
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 0226 TMR_Sc1 Sylvia curruca  1118 1118 100% 0.0 100% KX283165.1 

TMR 0848 TMR_Sc1 Sylvia curruca  1118 1118 100% 0.0 100% KX283165.1 

TMR 1668 TMR_Sa1 Sylvia atricapilla 1118 1118 100% 0.0 100% GQ482701.1 

Örnek No Tür adı T(U) C A G Total 

TMR 0226 Sylvia curruca  24,1 32,7 26,0 17,2 605,0 

TMR 0848 Sylvia curruca  24,1 32,7 26,0 17,2 605,0 

Ortalama 24,1 32,7 26,0 17,2  

TMR 1668 Sylvia atricapilla 24,6 32,2 27,3 15,9 605,0 

http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAC1121
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305252?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7T90J0KA015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305252?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7T9BRZKW015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257156437?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7VSVX2Z9015
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krueperi (0,188±0,020) olduğu tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan 

uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.4’ deverilmiştir. 

Elde edilen filogenetik ağacı incelendiğinde Sylvia atricapilla türüne en yakın akraba 

türler sırası ile Sylvia curruca (0,117±0,016), Turdus merula (0,124±0,015) ve Periparus 

ater (0,132±0,016) olup, en uzak akraba türler sırası ile Sitta krueperi (0,174±0,019), 

Regulus ignicapilla (0,186±0,019) ve Certhia brachydactyla (0,191±0,020) olduğu tespit 

edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.4’ de 

verilmiştir. 

Şekil 4.18. Küçük akgerdanlı ötleğen, Sylvia curruca ve Karabaşlı ötleğen, Sylvia 

atricapilla türlerinin COI geni NJ ağacı 

 

ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Küçük akgerdanlı ötleğen, Sylvia curruca türünden 2 bireyin ND2 gen bölgesin 

çoğaltılmıştır. ND2 gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanıyla 

%99 eşleşme göstererek Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır. (Çizelge 

4.31). Tür içi  genetik çeşitliliğe rastlanmamıştır. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit 

Sequence Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları 

elde edilmiş ve A/T oranı 23.4/30.7, G/C oranı ise 10.5/35.5 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 

4.32). 

 TMR0226 Sylvia curruca

 TMR0848 Sylvia curruca

 TMR1668 Sylvia atricapilla

SYLVIIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo
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Karabaşlı ötleğen, Sylvia atricapilla türünden 1 bireyin ND2 gen bölgesi 

çoğaltılmıştır. ND2 gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanıyla 

%99 eşleşme göstererek Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır (Çizelge 

4.31). Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör programında 

düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 25.5/32.0, 

G/C oranı ise 10.3/32.2 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.32).  

 

Çizelge 4.31. Küçük akgerdanlı ötleğen, Sylvia curruca türünün 2 bireyinden ve Karabaşlı 

ötleğen, Sylvia atricapilla türünün 1 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 geni için GenBank 

karşılaştırılması 

 

 

Çizelge 4.32. Küçük akgerdanlı ötleğen, Sylvia curruca türünün 2 bireyinden ve Karabaşlı 

ötleğen, Sylvia atricapilla türünün 1 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 geni için nükleotit 

kompozisyonları 

Örnek no Tür adı  T(U) C A G Total 

TMR 0848 Sylvia curruca  23,4 35,5 30,7 10,5 933,0 

TMR 0226 Sylvia curruca  23,4 35,5 30,7 10,5 933,0 

Ortalama 23,4 35,5 30,7 10,5   

TMR 01668 Sylvia atricapilla 25,5 32,2 32,0 10,3 933,0 

 

Sylvia curruca türünün ND2 gen bölgesi kullanılarak elde edilen filogenetik ağaç 

incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında toplanmıştır. (Şekil 4.19). Sylvia curruca 

türüne en yakın akaraba türler sırası ile Sylvia atricapilla (0,211±0,018), Cyanistes caeruleus 

(0,245±0,019) ve Parus major (0,246±0,018) olup, en uzak akraba türler sırası ile Certhia 

brachydactyla (0,287±0,021), Turdus philomelos (0,297±0,020) ve Sitta krueperi 

(0,298±0,022) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı 

ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de verilmiştir. 

Sylvia atricapilla türüne en yakın akraba türler sırası ile Sylvia curruca 

(0,211±0,018), Aegithalos caudatus (0,237±0,021) ve Fringilla coelebs (0,261±0,021) olup, 

en uzak akraba türler sırası ile Turdus philomelos (0,290±0,021), Turdus merula 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 0226 TMR_Sc1 Sylvia curruca  1631 1631 95% 0.0 99% JF502333.1 

TMR 0848 TMR_Sc1 Sylvia curruca  1631 1631 95% 0.0 99% JF502333.1 

TMR 1668 TMR_Sa1 Sylvia atricapilla 1707 1707 100% 0.0 99% KU859359.1 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/332080233?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W6XMCP4014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/332080233?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W711YGG015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657632?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W8CUU3S014
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(0,292±0,023) ve Certhia brachydactyla (0,296±0,022) olarak tespit edilmiştir. Türün 

genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de verilmiştir. 

 

Şekil 4.19. Küçük akgerdanlı ötleğen, Sylvia curruca ve Karabaşlı ötleğen, Sylvia 

atricapilla türlerinin ND2 geni NJ ağacı 

 

COI-ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Sylvia curruca türünden 2 bireyin COI-ND2 gen bölgesi kullanılarak elde edilen 

filogenetik ağacı incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında toplanmıştır (Şekil 4.20). 

Tür içi  genetik çeşitliliğe rastlanmamıştır. Sylvia curruca türüne en yakın akaraba türler 

sırası ile Sylvia atricapilla (0,172±0,011), Periparus ater (0,203±0,012) ve Parus major 

(0,205±0,013) olup, en uzak akraba türler sırası ile Certhia brachydactyla (0,241±0,013), 

Turdus philomelos (0,250±0,014) ve Sitta krueperi (0,253±0,014) olarak tespit edilmiştir. 

Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ da verilmiştir. 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde Sylvia atricapilla türüne en yakın 

akaraba türler sırası ile Sylvia curruca (0,172±0,011), Aegithalos caudatus (0,204±0,012) ve 

Periparus ater (0,209±0,013) olup, en uzak akraba türler sırası ile Regulus ignicapilla 

(0,237±0,014), Sitta krueperi (0,239±0,014) ve Certhia brachydactyla (0,252±0,014) olarak 

 TMR0848 Sylvia curruca

 TMR0226 Sylvia curruca

 TMR1668 Sylvia atricapilla

SYLVIIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ 

da verilmiştir. 

 Şekil 4.20. Küçük akgerdanlı ötleğen, Sylvia curruca ve Karabaşlı ötleğen, Sylvia 

atricapilla türlerinin COI-ND2 geni NJ ağacı 

 

4.3.6. Sürmeli çalıkuşu, Regulus ignicapilla 

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi)  

Sürmeli çalıkuşu, Regulus ignicapilla türünden 3 bireyin COI gen bölgesi 

çoğaltılmıştır. COI gen bölgesi için 2 farklı haplotip tespit edilmiş olup, 1 haplotipin BOLD 

veri tabanıyla karşılaştırma yapıldığında %99,83, GenBank veri tabanıyla karşılaştırma 

yapıldığında ise %99 eşleşme ile ilk kez tespit edilerek Beydağlarına özgü grn kaynağımız 

olduğu saptanmıştır. (Çizelge 4.33, Çizelge 4.34). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,11 olarak 

tespit edilmiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör 

programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 

27.4/27.1, G/C oranı ise 29.8/15.7 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.35).  

 

 TMR0226 Sylvia curruca

 TMR0848 Sylvia curruca

 TMR1668 Sylvia atricapilla

SYLVIIDAE

outgroup Bubo bubo
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Çizelge 4.33. Sürmeli çalıkuşu, Regulus ignicapilla türünden 3 bireyinden elde edilen 605 

bp COI geni için BOLD karşılaştırması 

 

 

Çizelge 4.34. Sürmeli çalıkuşu, Regulus ignicapilla türünden 3 bireyinden elde edilen 605 

bp COI geni için GenBank karşılaştırması 

 

 

 Çizelge 4.35. Sürmeli çalıkuşu, Regulus ignicapilla türünden 3 bireyinden elde edilen 

605 bp COI geni için nükleotit kompozisyonları 

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 2 birey aynı dallanama altında 

toplanmıştır. Diğer 1 birey ise ona yakınlık derecesini belirtecek şekilde bir alt dalda 

toplanmıştır (Şekil 4.21). Regulus ignicapilla türüne en yakın akaraba türler sırası ile Parus 

major (0,170±0,018), Poecile lugubris (0,172±0,019) ve Sylvia curruca (0,175±0,019) olup, 

en uzak akraba türler sırası ile Periparus ater (0,193±0,019), Turdus philomelos 

(0,199±0,020) ve Garrulus glandarius (0,221±0,023) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik 

olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.4’ de verilmiştir. 

 

 

Örnek No Haplotip Tür adı Familya 
Benzerlik 

(%) 
Statü 

TMR 1685 TMR_Ri1 Regulus ignicapilla Regulidae 100 BOLD:AAI0344 

TMR 1955 TMR_Ri2 Regulus ignicapilla Regulidae 99.83 BOLD:AAI0344 

TMR 1978 TMR_Ri1 Regulus ignicapilla Regulidae 100 BOLD:AAI0344 

Örnek no Haplotip Tür adı 
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1685 TMR_Ri1 Regulus ignicapilla 1109 1109 99% 0.0 100% JQ176121.1 

TMR 1955 TMR_Ri2 Regulus ignicapilla 1103 1103 99% 0.0 99% JQ176121.1 

TMR 1978 TMR_Ri1 Regulus ignicapilla 1109 1109 99% 0.0 100% JQ176121.1 

Örnek no Tür adı  T(U) C A G Toplam 

TMR 1685 Regulus ignicapilla 27,4 29,8 27,1 15,7 605 

TMR 1955 Regulus ignicapilla 27,6 29,6 27,1 15,7 605 

TMR 1978 Regulus ignicapilla 27,4 29,8 27,1 15,7 605 

Ortalama 27,4 29,7 27,1 15,7  

http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAI0344
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAI0344
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAI0344
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/359284513?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VYTR6HJ015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/359284513?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VYWRETS015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/359284513?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VZ1W5MU014
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Şekil 4.21. Sürmeli çalıkuşu, Regulus ignicapilla türünün COI geni NJ ağacı 

 

ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Sürmeli çalıkuşu, Regulus ignicapilla türünden 3 bireyin ND2 gen bölgesi 

çoğaltılmıştır. ND2 gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanında 

%86 eşleşme ile ilk kez tespit edilerek Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu 

saptanmıştır (Çizelge 4.36). Tür içi  genetik çeşitliliğe rastlanmamıştır.  Elde edilen nükleotit 

dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de 

nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 26.9/32.2, G/C oranı ise 10.2/30.8 şeklinde 

bulunmuştur (Çizelge 4.37). 

Çizelge 4.36. Sürmeli çalıkuşu, Regulus ignicapilla türünden 3 bireyinden elde edilen 933 

bp ND2 geni için GenBank karşılaştırması 

Örnek no Haplotip Tür adı 
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1685 TMR_Ri1 Regulus ignicapilla 1014 1014 100% 0.0 86% AY136591.1 

TMR 1955 TMR_Ri1 Regulus ignicapilla 1014 1014 100% 0.0 86% AY136591.1 

TMR 1978 TMR_Ri1 Regulus ignicapilla 1014 1014 100% 0.0 86% AY136591.1 

 

  

 TMR1685 Regulus ignicapilla

 TMR1978 Regulus ignicapilla

 TMR1955 Regulus ignicapilla

REGULIIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/23297837?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W9UB72Y015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/23297837?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W9UP7FF015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/23297837?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W9WW4UJ015
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Çizelge 4.37. Sürmeli çalıkuşu, Regulus ignicapilla türünün 3 bireyinden elde edilen 933 

bp ND2 geni için nükleotit kompozisyonları 

 

 Sürmeli çalıkuşu, Regulus ignicapilla türünden 3 bireyin ND2 gen bölgesi 

kullanılarak elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanama altında 

toplanmıştır (Şekil 4.22). Regulus ignicapilla türüne en yakın akaraba türler sırası ile Sylvia 

curruca (0,262±0,021), Periparus ater (0,263±0,020), Phoenicurus phoenicurus 

(0,267±0,021) olup, en uzak akraba türler sırası ile Certhia brachydactyla (0,288±0,023), 

Turdus philomelos (0,294±0,021) ve Sitta krueperi (0,303±0,021) olarak tespit edilmiştir. 

Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de verilmiştir. 

Şekil 4.22. Sürmeli çalıkuşu, Regulus ignicapilla türünün ND2 geni NJ ağacı 

  

Örnek no Tür adı  T(U) C A G Toplam 

TMR 1685 Regulus ignicapilla 26,9 30,8 32,2 10,2 933 

TMR 1955 Regulus ignicapilla 26,9 30,8 32,2 10,2 933 

TMR 1978 Regulus ignicapilla 26,9 30,8 32,2 10,2 933 

Ortalama 26,9 30,8 32,2 10,2  

 TMR1685 Regulus ignicapilla

 TMR1955 Regulus ignicapilla

 TMR1978 Regulus ignicapilla

REGULIIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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COI-ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Sürmeli çalıkuşu, Regulus ignicapilla türünden 3 bireyin COI-ND2 gen bölgesi 

kullanılarak elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 2 birey aynı dallanama altında 

toplanmıştır. Diğer 1 birey ise ona yakınlık derecesini belirtecek şekilde bir alt dalda 

toplanmıştır (Şekil 4.23). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,04 olarak tespit edilmiştir. Regulus 

ignicapilla türüne en yakın akaraba türler sırası ile Sylvia curruca (0,226±0,013), Parus 

major (0,233±0,013) ve Periparus ater (0,234±0,013) olup, en uzak akraba türler sırası ile 

Garrulus glandarius (0,252±0,013), Turdus philomelos (0,256±0,015) ve Sitta krueperi 

(0,257±0,013) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı 

ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ da verilmiştir. 

 

Şekil 4.23. Sürmeli çalıkuşu, Regulus ignicapilla türünün COI-ND2 geni NJ ağacı 

  

 TMR1685 Regulus ignicapilla

 TMR1978 Regulus ignicapilla

 TMR1955 Regulus ignicapilla

REGULIIDAE

outgroup Bubo bubo
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4.3.7. Büyük baştankara, Parus major 

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi)  

Büyük baştankara, Parus major türünden 5 bireyin COI bölgesi çoğaltılmıştır. COI 

gen bölgesi için 3 farklı haplotip tespit edilmiştir. Bu haplotiplerden 2 tanesi BOLD veri 

tabanıyla karşılaştırıldığında %99,83, GenBank veri tabanıyla karşılaştırıldığında %99 

eşleşme ile ilk kez tespit edilerek Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır 

(Çizelge 4.38, Çizelge 4.39) . Tür içi  genetik çeşitlilik %0,13 olarak tespit edilmiştir.  Elde 

edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör programında düzenlenip, 

MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 22.1/26.3, G/C oranı ise 

35.0/16.5 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.40).  

 

 Çizelge 4.38. Büyük baştankara, Parus major türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp 

COI geni için BOLD karşılaştırması 

 

 

 

 

 

 

Çizelge 4.39. Büyük baştankara, Parus major türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI 

geni için GenBank karşılaştırması 

 

  

Örnek No Haplotip Tür adı Familya Benzerlik (%) Statü 

TMR 1648 TMR_Pm1 Parus major Paridae 100 BOLD:AAA6742 

TMR 1650 TMR_Pm1 Parus major Paridae 100 BOLD:AAA6742 

TMR 1654 TMR_Pm2 Parus major Paridae 99.83 BOLD:AAA6742 

TMR 1656 TMR_Pm3 Parus major Paridae 99.83 BOLD:AAA6742 

TMR 1673 TMR_Pm1 Parus major Paridae 100 BOLD:AAA6742 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1648 TMR_Pm1 Parus major  1118 1118 100% 0.0 100% KX283134.1 

TMR 1650 TMR_Pm1 Parus major  1118 1118 100% 0.0 100% KX283134.1 

TMR 1654 TMR_Pm2 Parus major  1112 1112 100% 0.0 99% KX283134.1 

TMR 1656 TMR_Pm3 Parus major  1112 1112 100% 0.0 99% KX283134.1 

TMR 1673 TMR_Pm1 Parus major  1118 1118 100% 0.0 100% KX283134.1 

http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAA6742
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAA6742
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAA6742
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAA6742
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAA6742
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305190?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7TBM056D015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305190?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7TBRAVEG014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305190?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VMGGK6E015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305190?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VMMRTGB015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305190?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VMYV659015
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Çizelge 4.40. Büyük baştankara, Parus major türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI 

geni için nükleotit kompozisyonları 

 

 

 

 

 

 

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 3 birey aynı dallanama altında 

toplanmıştır. Diğer 2 birey ise ona yakınlık derecesini belirtecek şekilde bir alt dalda 

toplanmıştır (Şekil 4.24). Parus major türüne en yakın akaraba türler sırası ile Poecile 

lugubris (0,096±0,013), Cyanistes caeruleus (0,101±0,013) ve Periparus ater (0,116±0,015) 

olup, en uzak akraba türler sırası ile Regulus ignicapilla (0,170±0,018), Certhia 

brachydactyla (0,171±0,019) ve Garrulus glandarius (0,179±0,019) olarak tespit edilmiştir. 

Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.4’ de verilmiştir. 

Şekil 4.24. Büyük baştankara, Parus major türünün COI geni NJ ağacı 

  

Örnek no Tür adı  T(U) C A G Toplam 

TMR 1648 Parus major 22,1 35,0 26,3 16,5 605 

TMR 1650 Parus major 22,1 35,0 26,3 16,5 605 

TMR 1654 Parus major 22,0 35,2 26,3 16,5 605 

TMR 1656 Parus major 22,0 35,2 26,3 16,5 605 

TMR 1673 Parus major 22,1 35,0 26,3 16,5 605 

Ortalama 22,0 35,0 26,3 16,5  

 TMR1648 Parus major

 TMR1650 Parus major

 TMR1673 Parus major

 TMR1654 Parus major

 TMR1656 Parus major

PARIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo
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ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Büyük baştankara, Parus major türünden 5 bireyin ND2 gen bölgesi çoğaltılmıştır. 

ND2 gen bölgesi için 4 haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanıyla 

karşılaştırıldığında 3 farklı haplotip %99 eşleşme ile ilk kez tespit edilerek Beydağlarına 

özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır (Çizelge 4.41). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,21 

olarak tespit edilmiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör 

programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 

20.4/30.2, G/C oranı ise 11.1/38.3 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.42). 

 

Çizelge 4.41. Büyük baştankara, Parus major türünün 5 bireyinden elde edilen 933 bp 

ND2 geni için GenBank karşılaştırması 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1648 TMR_Pm1 Parus major  1718 1718 100% 0.0 99% KU859307.1 

TMR 1650 TMR_Pm2 Parus major  1724 1724 100% 0.0 100% KU859307.1 

TMR 1654 TMR_Pm3 Parus major  1712 1712 100% 0.0 99% KU859307.1 

TMR 1656 TMR_Pm4 Parus major  1718 1718 100% 0.0 99% AY732616.1 

TMR 1673 TMR_Pm2 Parus major  1724 1724 100% 0.0 100% KU859307.1 

 

 

Çizelge 4.42. Büyük baştankara, Parus major türünün 5 bireyinden elde edilen 933 bp 

ND2 geni için nükleotit kompozisyonları 

Örnek no Tür adı  T(U) C A G Toplam 

TMR 1648 Parus major 20,4 38,3 30,2 11,1 933 

TMR 1650 Parus major 20,4 38,3 30,3 11,0 933 

TMR 1654 Parus major 20,4 38,3 30,5 10,8 933 

TMR 1656 Parus major 20,5 38,2 30,2 11,1 933 

TMR 1673 Parus major 20,4 38,3 30,3 11,0 933 

 Ortalama  20,4 38,2 30,3 11,0  

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 2 birey aynı dallanama altında 

toplanmıştır. Diğer 3 birey ise ona yakınlık derecesini belirtecek şekilde alt dallarda 

toplanmıştır (Şekil 4.25). Parus major türüne en yakın akraba türler sırası ile Periparus ater 

(0,134±0,013), Poecile lugubris (0,134±0,012) ve Cyanistes caeruleus (0,149±0,014) olup, 

en uzak akraba türler sırası ile Sylvia atricapilla (0,269±0,021), Sitta krueperi (0,271±0,019) 

ve Regulus ignicapilla (0,277±0,020) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer 

türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de verilmiştir. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657410?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W7MG43P015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657410?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W7SFU2J015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657410?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W7T5FGN014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/58041134?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W80BAGY014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657410?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W80PB2X014
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 Şekil 4.25. Büyük baştankara, Parus major türünün ND2 geni NJ ağacı 

 

COI-ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Büyük baştankara, Parus major türünden 5 bireyin ND2 gen bölgesi kullanılarak elde 

edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 2 birey aynı dallanama altında toplanmıştır. Diğer 3 

birey ise ona yakınlık derecesini belirtecek şekilde alt dalllarda toplanmıştır (Şekil 4.26). Tür 

içi  genetik çeşitlilik %0,18 olarak tespit edilmiştir. Parus major türüne en yakın akraba 

türler sırası ile Poecile lugubris (0,119±0,009), Periparus ater (0,127±0,009) ve Cyanistes 

caeruleus (0,130±0,010) olup, en uzak akraba türler sırası ile Passer domesticus 

(0,221±0,012), Sitta krueperi (0,228±0,013) ve Regulus ignicapilla (0,233±0,014) olarak 

tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ 

da verilmiştir. 

 

 TMR1650 Parus major

 TMR1673 Parus major

 TMR1656 Parus major

 TMR1648 Parus major

 TMR1654 Parus major

PARIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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 Şekil 4.26. Büyük baştankara, Parus major türünün COI-ND2 geni NJ ağacı 

 

4.3.8. Çam baştankarası, Periparus ater 

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi)  

Çam baştankarası, Periparus ater türünden 5 bireyin COI gen bölgesi çoğaltılmıştır. 

COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. bu haplotip BOLD ve Genbank veri 

tabanında karşılaştırıldığında %100 eşleşme göstermiştir (Çizelge 4.43, Çizelge 4.44). Tür 

içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence 

Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde 

edilmiş ve A/T oranı 22.5/24.8, G/C oranı ise 36.0/16.7 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.45). 

  

 TMR1650 Parus major

 TMR1673 Parus major

 TMR1648 Parus major

 TMR1656 Parus major

 TMR1654 Parus major

PARIDAE

outgroup Bubo bubo
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 Çizelge 4.43. Çam baştankarası, Periparus ater türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp 

COI geni için BOLD karşılaştırması 

 

 

 Çizelge 4.44. Çam baştankarası, Periparus ater türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp 

COI geni için GenBank karşılaştırması 

 

 

Çizelge 4.45. Çam baştankarası, Periparus ater türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp 

COI geni için nükleotit kompozisyonları 

  

 

 

 

 

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanama altında 

toplanmıştır (Şekil 4.27). Periparus ater türüne en yakın akraba türler sırası ile Poecile 

lugubris (0,109±0,014), Parus major (0,116±0,015) ve Sylvia atricapilla (0,132±0,016) 

olup, en uzak akraba türler sırası ile Certhia brachydactyla (0,165±0,018), Garrulus 

glandarius (0,176±0,019) ve Regulus ignicapilla (0,193±0,019) olarak tespit edilmiştir. 

Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.4’ de verilmiştir. 

 

Örnek No Haplotip Tür adı Familya 
Benzerlik 

(%) 
Statü 

TMR 1679 TMR_Pa1 Periparus ater Paridae 100 BOLD:AAB2837 

TMR 1973 TMR_Pa1 Periparus ater Paridae 100 BOLD:AAB2837 

TMR 1655 TMR_Pa1 Periparus ater Paridae 100 BOLD:AAB2837 

TMR 1649 TMR_Pa1 Periparus ater Paridae 100 BOLD:AAB2837 

TMR 1683 TMR_Pa1 Periparus ater Paridae 100 BOLD:AAB2837 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1679 TMR_Pa1 Periparus ater 1118 1118 100% 0.0 100% KF946787.1 

TMR 1973 TMR_Pa1 Periparus ater 1118 1118 100% 0.0 100% KF946787.1 

TMR 1655 TMR_Pa1 Periparus ater 1118 1118 100% 0.0 100% KF946787.1 

TMR 1649 TMR_Pa1 Periparus ater 1118 1118 100% 0.0 100% KF946787.1 

TMR 1683 TMR_Pa1 Periparus ater 1118 1118 100% 0.0 100% KF946787.1 

Örnek no Tür adı  T(U) C A G Toplam 

TMR 1679 Periparus ater 22,5 36,0 24,8 16,7 605 

TMR 1973 Periparus ater 22,5 36,0 24,8 16,7 605 

TMR 1655 Periparus ater 22,5 36,0 24,8 16,7 605 

TMR 1649 Periparus ater 22,5 36,0 24,8 16,7 605 

TMR 1683 Periparus ater 22,5 36,0 24,8 16,7 605 

Ortalama  22,5 36,0 24,8 16,7  

http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB2837
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB2837
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB2837
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB2837
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB2837
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/628818457?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VN2RPSR014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/628818457?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VN740D8015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/628818457?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VNAYPKT015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/628818457?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VNDXES7015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/628818457?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VNH7SKM015
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Şekil 4.27. Çam baştankarası, Periparus ater türünün COI geni NJ ağacı 

 

ND2 Gen Bölgesi Değerlendirilmesi 

Çam baştankarası, Periparus ater türünün 5 bireyinden ND2 gen bölgesi 

çoğaltılmıştır. ND2 gen bölgesi için 5 farklı haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri 

tabanında 5 haplotip de %95-%96 eşleşme ile ilk kez tespit edilerek Beydağlarına özgü gen 

kaynağımız olduğu saptanmıştır. (Çizelge 4.46). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,17 olarak 

tespit edilmiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör 

programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 

20.8/29.6, G/C oranı ise 11.0/38.6 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.47). 

 

Çizelge 4.46. Çam baştankarası, Periparus ater türünün 5 bireyinden elde edilen 933 bp 

ND2 geni için GenBank karşılaştırması 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1679 TMR_Pa4 Periparus ater 1485 1485 100% 0.0 95% KF183875.1 

TMR 1973 TMR_Pa1 Periparus ater 1652 1652 100% 0.0 96% KF183875.1 

TMR 1655 TMR_Pa3 Periparus ater 1474 1474 100% 0.0 95% KF183875.1 

TMR 1649 TMR_Pa2 Periparus ater 1652 1652 100% 0.0 96% KF183875.1 

TMR 1683 TMR_Pa5 Periparus ater 1480 1480 100% 0.0 95% KF183875.1 

 

 TMR1679 Periparus ater

 TMR1973 Periparus ater

 TMR1655 Periparus ater

 TMR1649 Periparus ater

 TMR1683 Periparus ater

PARIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/523801672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W85EBHV014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/523801672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WBRU60G015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/523801672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W8334JR015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/523801672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WBSG9Y2014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/523801672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W89J5G0015
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Çizelge 4.47. Çam baştankarası, Periparus ater türünün 5 bireyinden elde edilen 933 bp 

ND2 geni için nükleotit kompozisyonları 

Örnek no Tür adı  T(U) C A G Toplam 

TMR 1973 Periparus ater 20,8 38,6 29,8 10,8 933 

TMR 1649 Periparus ater 20,7 38,7 29,7 10,9 933 

TMR 1655 Periparus ater 20,8 38,6 29,6 11,0 933 

TMR 1679 Periparus ater 20,8 38,6 29,8 10,8 933 

TMR 1683 Periparus ater 20,8 38,6 29,7 10,9 933 

Ortalama  20,7 38,6 29,7 10,8  

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 2 birey aynı dallanama altında 

toplanmıştır. Diğer 3 birey ise yakınlık derecesini belirtecek şekilde alt dallarda toplanmıştır 

(Şekil 4.28). Periparus ater türüne en yakın akraba türler sırası ile Poecile lugubris 

(0,113±0,012), Parus major (0,134±0,013), Cyanistes caeruleus (0,169±0,015) olup, en 

uzak akraba türler sırası ile Sylvia atricapilla (0,265±0,020), Passer domesticus 

(0,267±0,020) ve Sitta krueperi (0,276±0,019) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak 

diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de verilmiştir. 

 

 Şekil 4.28. Çam baştankarası, Periparus ater türünün ND2 geni NJ ağacı 

  

 TMR1973 Periparus ater

 TMR1649 Periparus ater

 TMR1683 Periparus ater

 TMR1655 Periparus ater

 TMR1679 Periparus ater

PARIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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COI-ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

 Çam baştankarası, Periparus ater türünden 5 bireyin COI-ND2 gen bölgesi 

kullanılarak elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler 2 birey aynı dallanama 

altında toplanmıştır. Diğer 3 birey ise yakınlık derecesini belirtecek şekilde alt dallarda 

toplanmıştır (Şekil 4.29). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,10 olarak tespit edilmiştir. Periparus 

ater türüne en yakın akraba türler sırası ile Poecile lugubris (0,111±0,008), Parus major 

(0,127±0,009), Cyanistes caeruleus (0,155±0,010) olup, en uzak akraba türler sırası ile 

Certhia brachydactyla (0,221±0,013), Sitta krueperi (0,225±0,013) ve Regulus ignicapilla 

(0,234±0,014) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı 

ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ da verilmiştir. 

Şekil 4.29. Çam baştankarası, Periparus ater türünün COI-ND2 geni NJ ağacı 

  

 TMR1973 Periparus ater

 TMR1649 Periparus ater

 TMR1683 Periparus ater

 TMR1655 Periparus ater

 TMR1679 Periparus ater

PARIDAE

outgroup Bubo bubo
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4.3.9. Mavi baştankara, Cyanistes caeruleus 

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi)  

Mavi baştankara, Cyanistes caeruleus türünden 4 bireyin COI gen bölgesi 

çoğaltılmıştır. COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. bu haplotip BOLD ve 

GenBank veri tabanında %100 eşleşme göstermiştir (Çizelge 4.48, Çizelge 4.49). Tür içi  

genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence 

Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde 

edilmiş ve A/T oranı 24.0/24.6, G/C oranı ise 34.5/16.9 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.50).  

 

 Çizelge 4.48. Mavi baştankara, Cyanistes caeruleus türünün 4 bireyinden elde edilen 605 

bp COI geni için BOLD karşılaştırması 

 

 

 Çizelge 4.49. Mavi baştankara, Cyanistes caeruleus türünün 4 bireyinden elde edilen 605 

bp COI geni için GenBank karşılaştırması 

 

 

Çizelge 4.50. Mavi baştankara, Cyanistes caeruleus türünün 4 bireyinden elde edilen 605 

bp COI geni için nükleotit kompozisyonları 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 0799 Cyanistes caeruleus 24,0 34,5 24,6 16,9 605 

TMR 0800 Cyanistes caeruleus 24,0 34,5 24,6 16,9 605 

TMR 0843 Cyanistes caeruleus 24,0 34,5 24,6 16,9 605 

TMR 1181 Cyanistes caeruleus 24,0 34,5 24,6 16,9 605 

Ortalama 24,0 34,5 24,6 16,9  

Örnek No Haplotip Tür adı Familya 
Benzerlik 

(%) 
Statü 

TMR 0799 TMR_Cc1 Cyanistes caeruleus Paridae 100 BOLD:AAB5834 

TMR 0800 TMR_Cc1 Cyanistes caeruleus Paridae 100 BOLD:AAB5834 

TMR 0843 TMR_Cc1 Cyanistes caeruleus Paridae 100 BOLD:AAB5834 

TMR 1181 TMR_Cc1 Cyanistes caeruleus Paridae 100 BOLD:AAB5834 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 0799 TMR_Cc1 Cyanistes caeruleus 1118 1118 100% 0.0 100% GU571359.1 

TMR 0800 TMR_Cc1 Cyanistes caeruleus 1118 1118 100% 0.0 100% GU571359.1 

TMR 0843 TMR_Cc1 Cyanistes caeruleus 1118 1118 100% 0.0 100% GU571359.1 

TMR 1181 TMR_Cc1 Cyanistes caeruleus 1118 1118 100% 0.0 100% GU571359.1 

http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB5834
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB5834
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB5834
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB5834
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/292389038?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VUZMFT7014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/292389038?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VW62PU4014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/292389038?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VWAG7H6015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/292389038?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VWDRBH1014
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Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanama altında 

toplanmıştır (Şekil 4.30). Cyanistes caeruleus türüne en yakın akraba türler sırası ile Parus 

major (0,101±0,013), Poecile lugubris (0,112±0,014) ve Periparus ater (0,133±0,016) olup, 

en uzak akraba türler sırası ile Turdus philomelos (0,176±0,019), Regulus ignicapilla 

(0,179±0,018) ve Garrulus glandarius (0,184±0,020) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik 

olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.4’ de verilmiştir. 

Şekil 4.30. Mavi baştankara, Cyanistes caeruleus türünün COI geni NJ ağacı 

 

ND2 Gen Bölgesi Değerlendirimesi 

Mavi baştankara, Cyanistes caeruleus türünden 4 bireyin ND2 gen bölgesi 

çoğaltılmıştır. ND2 geni için 4 farklı haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanıyla 

karşılaştırma yapıldığında 3 haplotipin %99 eşleşme ile ilk kez tespit edilmesiyle 

Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır (Çizelge 4.51). Tür içi  genetik 

çeşitlilik %0,29 olarak tespit edilmiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence 

Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde 

edilmiş ve A/T oranı 22.6/29.8, G/C oranı ise 11.4/36.2 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.52) 

  

 TMR0799 Cyanistes caeruleus

 TMR0800 Cyanistes caeruleus

 TMR0843 Cyanistes caeruleus

 TMR1181 Cyanistes caeruleus

PARIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo
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Çizelge 4.51. Mavi baştankara, Cyanistes caeruleus türünün 4 bireyinden elde edilen 933 

bp ND2 geni için GenBank karşılaştırması 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 0799 TMR_Cc1 Cyanistes caeruleus 1701 1701 100% 0.0 99% KU859300.1 

TMR 0800 TMR_Cc2 Cyanistes caeruleus 1696 1696 100% 0.0 99% KU859300.1 

TMR 0843 TMR_Cc3 Cyanistes caeruleus 1724 1724 100% 0.0 100% KU859300.1 

TMR 01181 TMR_Cc4 Cyanistes caeruleus 1707 1707 100% 0.0 99% KU859300.1 

 

 

Çizelge 4.52. Mavi baştankara, Cyanistes caeruleus türünün 4 bireyinden elde edilen 933 

bp ND2 geni için nükleotit kompozisyonları 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 0799 Cyanistes caeruleus 22,6 36,2 29,8 11,4 933 

TMR 0800 Cyanistes caeruleus 22,6 36,3 29,7 11,4 933 

TMR 01181 Cyanistes caeruleus 22,7 36,1 29,8 11,4 933 

TMR 0843 Cyanistes caeruleus 22,8 36,1 29,7 11,4 933 

Ortalama 22,6 36,1 29,7 11,4  

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 2 birey aynı dallanama altında 

toplanmıştır. Diğer 2 birey ise yakınlık derecesini belirtecek şekilde alt dallarda toplanmıştır 

(Şekil 4.31). Cyanistes caeruleus türüne en yakın akraba türler sırası ile Parus major 

(0,149±0,014), Poecile lugubris (0,164±0,014) ve Periparus ater (0,169±0,015) olup, en 

uzak akraba tüler sırası ile Sylvia atricapilla (0,283±0,021), Turdus philomelos 

(0,283±0,021) ve Aegithalos caudatus (0,296±0,022) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik 

olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de verilmiştir. 

  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657388?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W8X4K8W014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657388?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W8XJ524014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657388?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W9262NR015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657388?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W8ZMZ5A015
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 Şekil 4.31. Mavi baştankara, Cyanistes caeruleus türünün ND2 geni NJ ağacı 

 

COI-ND2 Gen Bölgesi Değerlendirilmesi 

Mavi baştankara, Cyanistes caeruleus türünden 4 bireyin COI-ND2 gen bölgesi 

kullanılarak elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 2 birey aynı dallanama altında 

toplanmıştır. Diğer 2 birey ise yakınlık derecesini belirtecek şekilde alt dallarda toplanmıştır 

(Şekil 4.32). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,17 olarak tespit edilmiştir. Cyanistes caeruleus 

türüne en yakın akraba türler sırası ile Parus major (0,240±0,013), Poecile lugubris 

(0,221±0,013) ve Periparus ater (0,216±0,013) olup, en uzak akraba türler sırası ile Turdus 

philomelos (0,222±0,012), Regulus ignicapilla (0,239±0,014) ve Aegithalos caudatus 

(0,239±0,014)  olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı 

ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ da verilmiştir. 

  

 TMR0799 Cyanistes caeruleus

 TMR0800 Cyanistes caeruleus

 TMR1181 Cyanistes caeruleus

 TMR0843 Cyanistes caeruleus

PARIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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Şekil 4.32. Mavi baştankara, Cyanistes caeruleus türünün COI-ND2 geni NJ ağacı 

 

4.3.10. Ak yanaklı baştankara, Poecile lugubris 

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi)  

Ak yanaklı baştankara, Poecile lugubris türünden 5 bireyin COI gen bölgesi 

çoğaltılmıştır. COI gen bölgesi için 2 farklı hapolotip tespit edilmiştir. BOLD veri tabanında 

karşılaştırma yapıldığında %99,33-%99,83 eşleşme, GenBank veri tabanında %99 eşleşme 

ile 2 haplotipin ilk kez tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu 

saptanmıştır (Çizelge 4.53, Çizelge 4.54). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,20 olarak tespit 

edilmiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör programında 

düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 23.3/24.8, 

G/C oranı ise 35.9/16.0 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.55). 

  

 TMR0799 Cyanistes caeruleus

 TMR0800 Cyanistes caeruleus

 TMR1181 Cyanistes caeruleus

 TMR0843 Cyanistes caeruleus

PARIDAE

outgroup Bubo bubo



75 

 

Çizelge 4.53. Ak yanaklı baştankara, Poecile lugubris türünün 5 bireyinden elde edilen 

605 bp COI geni için BOLD karşılaştırması 

 

 

 

Çizelge 4.54. Ak yanaklı baştankara, Poecile lugubris türünün 5 bireyinden elde edilen 

605 bp COI geni için GenBank karşılaştırması 

 

 

Çizelge 4.55. Ak yanaklı baştankara, Poecile lugubris türünün 5 bireyinden elde edilen 

605 bp COI geni için nükleotit kompozisyonları 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 0146 Poecile lugubris 23,3 35,9 24,8 16,0 605 

TMR 0147 Poecile lugubris 23,1 36,0 24,8 16,0 605 

TMR 0786 Poecile lugubris 23,3 35,9 24,8 16,0 605 

TMR 0787 Poecile lugubris 23,3 35,9 24,8 16,0 605 

TMR 0788 Poecile lugubris 23,3 35,9 24,8 16,0 605 

Ortalama 23,2 35,9 24,8 16,0  

  

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 4 birey aynı dallanma altında 

toplanmıştır. Diğer 1 birey ise yakınlık derecesini belirtecek şekilde bir alt dallanma 

altındadır (Şekil 4.33). Poecile lugubris türüne en yakın akraba türler sırası ile Parus major 

(0,096±0,013), Periparus ater (0,109±0,014) ve Cyanistes caeruleus (0,112±0,014) olup, en 

uzak akraba türler sırası ile Sitta krueperi (0,170±0,019), Regulus ignicapilla (0,172±0,019) 

ve Garrulus glandarius (0,172±0,018) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer 

türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.4’ de verilmiştir. 

 

Örnek No Haplotip Tür adı Familya Benzerlik (%) Statü 

TMR 0146 TMR_Pl1 Poecile lugubris Paridae 99.33 Private 

TMR 0147 TMR_Pl2 Poecile lugubris Paridae 99.83 Private 

TMR 0786 TMR_Pl1 Poecile lugubris Paridae 99.33 Private 

TMR 0787 TMR_Pl1 Poecile lugubris Paridae 99.33 Private 

TMR 0788 TMR_Pl1 Poecile lugubris Paridae 99.34 Private 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 0146 TMR_Pl1 Poecile lugubris 1081 1081 99% 0.0 99% JQ175924.1 

TMR 0147 TMR_Pl2 Poecile lugubris 1098 1098 99% 0.0 99% JQ175924.1 

TMR 0786 TMR_Pl1 Poecile lugubris 1081 1081 99% 0.0 99% JQ175924.1 

TMR 0787 TMR_Pl1 Poecile lugubris 1081 1081 99% 0.0 99% JQ175924.1 

TMR 0788 TMR_Pl1 Poecile lugubris 1081 1081 99% 0.0 99% JQ175924.1 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/359284119?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7T9GF6YF015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/359284119?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7T9V21Y0015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/359284119?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7T9Z31D2015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/359284119?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7TA2K342014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/359284119?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7TA2K342014
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Şekil 4.33. Ak yanaklı baştankara, Poecile lugubris türünün COI geni NJ ağacı 

 

ND2 Gen Bölgesi Değerlendirilmesi 

Ak yanaklı baştankara, Poecile lugubris türünden 5 bireyin ND2 gen bölgesi 

çoğaltılmıştır. ND2 gen bölgesi için 2 farklı haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri 

tabanıyla karşılaştırıldığında %99 eşleşme ile ilk kez tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü 

gen kaynağımız olduğu saptanmıştır (Çizelge 4.56). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,04 olarak 

tespit edilmiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör 

programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 

20.3/29.8, G/C oranı ise 10.7/39.2 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.57). 

 

Çizelge 4.56. Ak yanaklı baştankara, Poecile lugubris türünün 5 bireyinden elde edilen 

933 bp ND2 geni için GenBank karşılaştırması 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 0146 TMR_Pl2 Poecile lugubris 1701 1701 100% 0.0 99% KX998639.1 

TMR 0147 TMR_Pl1 Poecile lugubris 1707 1707 100% 0.0 99% KX998639.1 

TMR 0786 TMR_Pl2 Poecile lugubris 1701 1701 100% 0.0 99% KX998639.1 

TMR 0787 TMR_Pl2 Poecile lugubris 1701 1701 100% 0.0 99% KX998639.1 

TMR 0788 TMR_Pl2 Poecile lugubris 1701 1701 100% 0.0 99% KX998639.1 

 TMR0787 Poecile lugubris

 TMR0788 Poecile lugubris

 TMR0786 Poecile lugubris

 TMR0146 Poecile lugubris

 TMR0147 Poecile lugubris

PARIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1124891368?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W759YFU014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1124891368?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W72A6GD015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1124891368?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W76S9G1014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1124891368?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W74PE9M015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1124891368?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W79998M014
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Çizelge 4.57. Ak yanaklı baştankara, Poecile lugubris türünün 5 bireyinden elde edilen 

933 bp ND2 geni için nükleotit kompozisyonları 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 0147 Poecile lugubris 20,3 39,2 29,8 10,7 933 

TMR 0787 Poecile lugubris 20,3 39,2 29,7 10,8 933 

TMR 0146 Poecile lugubris 20,3 39,2 29,7 10,8 933 

TMR 0786 Poecile lugubris 20,3 39,2 29,7 10,8 933 

TMR 0788 Poecile lugubris 20,3 39,2 29,7 10,8 933 

Ortalama  20,3 39,2 29,7 10,7  

 

 Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 4 birey aynı dallanma altında 

toplanmıştır. Diğer 1 birey ise yakınlık derecesini belirtecek şekilde bir alt dallanma 

altındadır (Şekil 4.34). Poecile lugubris türüne en yakın akraba türler sırası ile Periparus 

ater (0,113±0,012), Parus major (0,134±0,012) ve Cyanistes caeruleus (0,164±0,014) olup, 

en uzak akraba türler sırası ile Sylvia atricapilla (0,265±0,021), Sitta krueperi (0,267±0,019) 

ve Regulus ignicapilla (0,282±0,021) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer 

türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de verilmiştir. 

Şekil 4.34. Ak yanaklı baştankara, Poecile lugubris türünün ND2 geni NJ ağacı 

 TMR0786 Poecile lugubris

 TMR0788 Poecile lugubris

 TMR0146 Poecile lugubris

 TMR0787 Poecile lugubris

 TMR0147 Poecile lugubris

PARIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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COI-ND2 Gen Bölgesi Değerlendirilmesi 

 Ak yanaklı baştankara, Poecile lugubris türünden 5 bireyin COI-ND2 gen bölgesi 

kullanılarak elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 4 birey aynı dallanma altında 

toplanmıştır. Diğer 1 birey ise yakınlık derecesini belirtecek şekilde bir alt dallanma 

altındadır (Şekil 4.35). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,10 olarak tespit edilmiştir. Poecile 

lugubris türüne en yakın akraba türler sırası ile Periparus ater (0,111±0,008), Parus major 

(0,119±0,009) ve Cyanistes caeruleus (0,143±0,010) olup, en uzak akraba türler sırası ile 

Certhia brachydactyla (0,218±0,013), Sitta krueperi (0,227±0,012) ve Regulus ignicapilla 

(0,236±0,013) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı 

ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ da verilmiştir. 

Şekil 4.35. Ak yanaklı baştankara, Poecile lugubris türünün COI-ND2 geni NJ 

ağacı 

  

 TMR0787 Poecile lugubris

 TMR0788 Poecile lugubris

 TMR0786 Poecile lugubris

 TMR0146 Poecile lugubris

 TMR0147 Poecile lugubris

PARIDAE

outgroup Bubo bubo
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4.3.11. Uzunkuyruklu baştankara, Aegithalos caudatus 

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi) 

Uzunkuyruklu baştankara, Aegithalos caudatus türünden 5 bireyin COI gen bölgesi 

çoğaltılmıştır. COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. bu haplotip BOLD ve 

GenBank veri tabanında %100 eşleşme göstermiştir. (Çizelge 4.58, Çizelge 4.59). Tür içi  

genetik çeşitliliğe rastlanmamıştır.  Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence 

Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde 

edilmiş ve A/T oranı 24.6/25.0, G/C oranı ise 34.2/16.2 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.60).  

 

Çizelge 4.58. Uzunkuyruklu baştankara, Aegithalos caudatus türünün 5 bireyinden elde 

edilen 605 bp COI geni için BOLD karşılaştırması 

 

 

Çizelge 4.59. Uzunkuyruklu baştankara, Aegithalos caudatus türünün 5 bireyinden elde 

edilen 605 bp COI geni için GenBank karşılaştırması 

  

Örnek No Haplotip Tür adı Family 
Benzerlik 

(%) 
Statü 

TMR 1968 TMR_Ac1 Aegithalos caudatus Aegithalidae 100 BOLD:AAB7660 

TMR 1969 TMR_Ac1 Aegithalos caudatus Aegithalidae 100 BOLD:AAB7660 

TMR 1970 TMR_Ac1 Aegithalos caudatus Aegithalidae 100 BOLD:AAB7660 

TMR 1971 TMR_Ac1 Aegithalos caudatus Aegithalidae 100 BOLD:AAB7660 

TMR 1972 TMR_Ac1 Aegithalos caudatus Aegithalidae 100 BOLD:AAB7660 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1968 TMR_Ac1 Aegithalos caudatus 1118 1118 100% 0.0 100% KF946581.1 

TMR 1969 TMR_Ac1 Aegithalos caudatus 1118 1118 100% 0.0 100% KF946581.1 

TMR 1970 TMR_Ac1 Aegithalos caudatus 1118 1118 100% 0.0 100% KF946581.1 

TMR 1971 TMR_Ac1 Aegithalos caudatus 1118 1118 100% 0.0 100% KF946581.1 

TMR 1972 TMR_Ac1 Aegithalos caudatus 1118 1118 100% 0.0 100% KF946581.1 

http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB7660
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB7660
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB7660
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB7660
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB7660
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/628818046?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VZ5BWSY015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/628818046?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VZBSY7E015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/628818046?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VZFR3Y3014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/628818046?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VZJUA21015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/628818046?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VZPDEWW014
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Çizelge 4.60. Uzunkuyruklu baştankara, Aegithalos caudatus türünün 5 bireyinden elde 

edilen 605 bp COI geni için nükleotit kompozisyonları 

 

 

 

 

 

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında 

toplanmıştır (Şekil 4.36). Aegithalos caudatus türüne en yakın akraba türler sırası ile 

Phoenicurus phoenicurus (0,148±0,017), Erithacus rubecula (0,150±0,016) ve Poecile 

lugubris (0,151±0,017) olup, en uzak akraba türler sırası ile Regulus ignicapilla 

(0,185±0,019), Certhia brachydactyla (0,186±0,019) ve Fringilla coelebs (0,192±0,020) 

olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak 

Çizelge 4.4’ de verilmiştir. 

Şekil 4.36. Uzunkuyruklu baştankara, Aegithalos caudatus türünün COI geni NJ ağacı 

  

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 1968 Aegithalos caudatus 24,6 34,2 25,0 16,2 605 

TMR 1969 Aegithalos caudatus 24,6 34,2 25,0 16,2 605 

TMR 1970 Aegithalos caudatus 24,6 34,2 25,0 16,2 605 

TMR 1971 Aegithalos caudatus 24,6 34,2 25,0 16,2 605 

TMR 1972 Aegithalos caudatus 24,6 34,2 25,0 16,2 605 

Ortalama 24,6 34,2 25,0 16,2  

 TMR1971 Aegithalos caudatus

 TMR1972 Aegithalos caudatus

 TMR1970 Aegithalos caudatus

 TMR1968 Aegithalos caudatus

 TMR1969 Aegithalos caudatus

AEGITHALIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo
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ND2 Gen Bölgesi Değerlendirilmesi 

Uzunkuyruklu baştankara, Aegithalos caudatus türünün 5 bireyinden ND2 gen 

bölgesi çoğaltılmıştır. ND2 gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. Bu haplotip 

GenBank veri tabanında karşılaştırıldığında %100 eşleşme göstermiştir.  (Çizelge 4.61). Tür 

içi  genetik çeşitliliğe rastlanmamıştır.  Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence 

Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde 

edilmiş ve A/T oranı 24.0/29.8, G/C oranı ise 11.9/34.3 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.62). 

Çizelge 4.61. Uzunkuyruklu baştankara, Aegithalos caudatus türünün 5 bireyinden elde 

edilen 933 bp ND2 geni için GenBank karşılaştırması 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1968 TMR_Ac1 Aegithalos caudatus 1724 1724 100% 0.0 100% EU326838.1 

TMR 1969 TMR_Ac1 Aegithalos caudatus 1724 1724 100% 0.0 100% EU326838.1 

TMR 1970 TMR_Ac1 Aegithalos caudatus 1724 1724 100% 0.0 100% EU326838.1 

TMR 1971 TMR_Ac1 Aegithalos caudatus 1724 1724 100% 0.0 100% EU326838.1 

TMR 1972 TMR_Ac1 Aegithalos caudatus 1724 1724 100% 0.0 100% EU326838.1 

 

 

Çizelge 4.62. Uzunkuyruklu baştankara, Aegithalos caudatus türünün 5 bireyinden elde 

edilen 933 bp ND2 geni için nükleotit kompozisyonları 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 1968 Aegithalos caudatus 24,0 34,3 29,8 11,9 933 

TMR 1969 Aegithalos caudatus 24,0 34,3 29,8 11,9 933 

TMR 1970 Aegithalos caudatus 24,0 34,3 29,8 11,9 933 

TMR 1971 Aegithalos caudatus 24,0 34,3 29,8 11,9 933 

TMR 1972 Aegithalos caudatus 24,0 34,3 29,8 11,9 933 

Ortalama 24,0 34,3 29,8 11,9  

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında 

toplanmıştır (Şekil 4.37). Aegithalos caudatus türüne en yakın akraba türler sırası ile Sylvia 

atricapilla (0,237±0,021), Phoenicurus phoenicurus (0,245±0,020) ve Sylvia curruca 

(0,246±0,019) olup, en uzak akraba türler sırası ile Cyanistes caeruleus (0,296±0,022), 

Erithacus rubecula (0,304±0,021) ve Sitta krueperi (0,318±0,022) olarak tespit edilmiştir. 

Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de verilmiştir. 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/171919220?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W9ZN59V015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/171919220?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WA1E1XT014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/171919220?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WA3NEBG015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/171919220?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WA4A29N015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/171919220?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WA57N1N015


82 

 

 Şekil 4.37. Uzunkuyruklu baştankara, Aegithalos caudatus türünün ND2 geni NJ 

ağacı 

 

COI-ND2 Gen Bölgesi Değerlendirilmesi 

Uzunkuyruklu baştankara, Aegithalos caudatus türünden 5 bireyin COI-ND2 gen 

bölgesi kullanılarak elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma 

altında toplanmıştır (Şekil 4.38). Tür içi  genetik çeşitliliğe rastlanmamıştır. Aegithalos 

caudatus türüne en yakın akraba türler sırası ile Sylvia atricapilla (0,204±0,012), 

Phoenicurus phoenicurus (0,205±0,013) ve Parus major (0,212±0,013) olup, en uzak akraba 

türler sırası ile Regulus ignicapilla (0,239±0,014), Cyanistes caeruleus (0,240±0,013) ve 

Sitta krueperi (0,259±0,013) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan 

uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ da verilmiştir. 

  

 TMR1968 Aegithalos caudatus

 TMR1969 Aegithalos caudatus

 TMR1970 Aegithalos caudatus

 TMR1971 Aegithalos caudatus

 TMR1972 Aegithalos caudatus

AEGITHALIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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 Şekil 4.38. Uzunkuyruklu baştankara, Aegithalos caudatus türünün COI-ND2 geni NJ 

ağacı 

 

4.3.12. Anadolu sıvacısı, Sitta krueperi 

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi) 

Anadolu sıvacısı, Sitta krueperi türünden 3 bireyin COI gen bölgesi çoğaltılmıştır. 

COI gen bölgesi için 2 farklı haplotip tespit edilmiş olup, BOLD veri tabanıyla 

karşılaştırıldığında %99,67, GenBank veri tabanıyla karşılaştırıldığında %99 eşleşme ile 1 

haplotip ilk kez tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır 

(Çizelge 4.63, Çizelge 4.64). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,22 olarak tespit edilmiştir. Elde 

edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör programında düzenlenip, 

MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 27.1/26.1, G/C oranı ise 

30.1/16.7 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.65).  

 

  

 TMR1968 Aegithalos caudatus

 TMR1969 Aegithalos caudatus

 TMR1970 Aegithalos caudatus

 TMR1971 Aegithalos caudatus

 TMR1972 Aegithalos caudatus

AEGITHALIDAE

outgroup Bubo bubo
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Çizelge 4.63. Anadolu sıvacısı, Sitta krueperi türünün 3 bireyinden elde edilen 605 bp COI 

geni için BOLD karşılaştırması 

 

 

 

 

Çizelge 4.64. Anadolu sıvacısı, Sitta krueperi türünün 3 bireyinden elde edilen 605 bp COI 

geni için GenBank karşılaştırması 

 

 

Çizelge 4.65. Anadolu sıvacısı, Sitta krueperi türünün 3 bireyinden elde edilen 605 bp COI 

geni için nükleotit kompozisyonları 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 0826 Sitta krueperi 27,1 30,1 26,1 16,7 605 

TMR 0850 Sitta krueperi 26,9 30,2 26,3 16,5 605 

TMR 1188 Sitta krueperi 27,1 30,1 26,1 16,7 605 

Ortalama 27,0 30,1 26,1 16,6  

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 2 birey aynı dallanama altında 

toplanmıştır. Diğer 1birey yakınlık derecesini belirleyecek şekilde bir alt dalda toplanmıştır 

(Şekil 4.39). Sitta krueperi türüne en yakın akraba türler sırası ile Periparus ater 

(0,153±0,017), Cyanistes caeruleus (0,163±0,018) ve Parus major (0,167±0,019) olup, en 

uzak akraba türler sırası ile Fringilla coelebs (0,193±0,020), Garrulus glandarius 

(0,200±0,021) ve Phoenicurus phoenicurus (0,201±0,021) olarak tespit edilmiştir. Türün 

genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.4’ de verilmiştir. 

 

Örnek No Haplotip Tür adı Family Benzerlik (%) Statü 

TMR 0826 TMR_Sk1 Sitta krueperi Sittidae 100 Private 

TMR 0850 TMR_Sk2 Sitta krueperi Sittidae 99.67 Private 

TMR 1188 TMR_Sk1 Sitta krueperi Sittidae 100 Private 

Örnek no Haplotip Tür adı 
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 0826 TMR_Sk1 Sitta krueperi 1107 1107 100% 0.0 99% GQ482656.1 

TMR 0850 TMR_Sk2 Sitta krueperi 1096 1096 100% 0.0 99% GQ482656.1 

TMR 1188 TMR_Sk1 Sitta krueperi 1107 1107 100% 0.0 99% GQ482656.1 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257156347?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7TAZCA97014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257156347?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7TB2M2FX014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257156347?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7TB6PEJ9015
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Şekil 4.39. Anadolu sıvacısı, Sitta krueperi türünün COI geni NJ ağacı 

 

ND2 Gen Bölgesi Değerlendirilmesi 

Anadolu sıvacısı, Sitta krueperi türünden 3 bireyin ND2 gen bölgesi çoğaltılmıştır. 

ND2 gen bölgesi için 3 farklı haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanıyla 

karşılaştırıldığında %99 eşleşme ile ilk kez tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü gen 

kaynağımız olduğu saptanmıştır (Çizelge 4.66). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,43 olarak tespit 

edilmiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör programında 

düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 25.8/30.0, 

G/C oranı ise 11.6/32.6 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.67). 

 

Çizelge 4.66. Anadolu sıvacısı, Sitta krueperi türünün 3 bireyinden elde edilen 933 bp 

ND2 geni için GenBank karşılaştırması 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 0826 TMR_Sk1 Sitta krueperi 1701 1701 100% 0.0 99% DQ219777.1 

TMR 0850 TMR_Sk2 Sitta krueperi 1701 1701 100% 0.0 99% DQ219777.1 

TMR 1188 TMR_Sk3 Sitta krueperi 1690 1690 100% 0.0 99% DQ219777.1 

 

  

 TMR0826 Sitta krueperi

 TMR1188 Sitta krueperi

 TMR0850 Sitta krueperi

SITTIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/77702512?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W7DMVWJ014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/77702512?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W7CE7S1014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/77702512?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W7BZ8JS015
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Çizelge 4.67. Anadolu sıvacısı, Sitta krueperi türünün 3 bireyinden elde edilen 933 bp 

ND2 geni için nükleotit kompozisyonları 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 1188 Sitta krueperi 25,8 32,7 30,0 11,5 933 

TMR 0850 Sitta krueperi 25,8 32,6 30,2 11,4 933 

TMR 0826 Sitta krueperi 25,8 32,6 30,0 11,6 933 

Ortalama  25,8 32,6 30,0 11,5  

 

 Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler farklı dallanama altında 

toplanmıştır (Şekil 4.40). Sitta krueperi türüne en yakın akraba türler sırası ile Certhia 

brachydactyla (0,256±0,019), Poecile lugubris (0,267±0,019) ve Garrulus glandarius 

(0,271±0,019) olup, en uzak akraba türler sırası ile Turdus philomelos (0,308±0,021), Turdus 

merula (0,309±0,022) ve Aegithalos caudatus (0,318±0,022) olarak tespit edilmiştir. Türün 

genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de verilmiştir. 

Şekil 4.40. Anadolu sıvacısı, Sitta krueperi türünün ND2 geni NJ ağacı 

  

 TMR1188 Sitta krueperi

 TMR0826 Sitta krueperi

 TMR0850 Sitta krueperi

SITTIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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COI-ND2 Gen Bölgesi Değerlendirilmesi 

 Anadolu sıvacısı, Sitta krueperi türünden 3 bireyin COI-ND2 gen bölgesi 

kullanılarak elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 2 birey aynı dallanama altında 

toplanmıştır. Diğer 1 birey yakınlık derecesini belirleyecek şekilde bir alt dalda toplanmıştır 

(Şekil 4.41). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,35 olarak tespit edilmiştir. Sitta krueperi türüne 

en yakın akraba türler sırası ile Periparus ater (0,225±0,013), Certhia brachydactyla 

(0,225±0,012) ve Poecile lugubris (0,227±0,012) olup, en uzak akraba türler sırası ile Turdus 

merula (0,254±0,014), Regulus ignicapilla (0,257±0,013) ve Aegithalos caudatus 

(0,259±0,013) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı 

ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ da verilmiştir. 

Şekil 4.41. Anadolu sıvacısı, Sitta krueperi türünün ND2-COI geni NJ ağacı   

 TMR0826 Sitta krueperi

 TMR1188 Sitta krueperi

 TMR0850 Sitta krueperi

SITTIDAE

outgroup Bubo bubo
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4.3.13. Bahçe tırmaşıkkuşu, Certhia brachydactyla 

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi)  

 Bahçe tırmaşıkkuşu, Certhia brachydactyla türünden 3 bireyin COI gen bölgesi 

çoğaltılmıştır. COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. Bu haplotip BOLD veri 

tabanıyla karşılaştırıldığında %99,83, GenBank veri tabanıyla karşılaştırıldığında %99 

eşleşme ile ilk kez tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır 

(Çizelge 4.68, Çizelge 4.69).  Tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. Elde edilen 

nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 

7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 26.3/23.5, G/C oranı ise 33.6/16.7 

şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.70).  

 

Çizelge 4.68. Bahçe tırmaşıkkuşu, Certhia brachydactyla türünün 3 bireyinden elde edilen 

605 bp COI geni için BOLD karşılaştırması 

 

 

Çizelge 4.69. Bahçe tırmaşıkkuşu, Certhia brachydactyla türünün 3 bireyinden elde edilen 

605 bp COI geni için GenBank karşılaştırması 

 

  

Örnek No Haplotip Tür adı Familya 
Benzerlik 

(%) 
Statü 

TMR 0540 TMR_Cb1 Certhia brachydactyla Certhiidae 99.83 Private 

TMR 0541 TMR_Cb1 Certhia brachydactyla Certhiidae 99.83 Private 

TMR 0543 TMR_Cb1 Certhia brachydactyla Certhiidae 99.83 Private 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 0540 TMR_Cb1 Certhia brachydactyla 1109 1109 99% 0.0 99% KT803657.1 

TMR 0541 TMR_Cb1 Certhia brachydactyla 1109 1109 99% 0.0 99% KT803657.1 

TMR 0543 TMR_Cb1 Certhia brachydactyla 1109 1109 99% 0.0 99% KT803657.1 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/961402025?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7TB9K5EB015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/961402025?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7TBDWCZ5014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/961402025?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7TBG4K66014
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Çizelge 4.70. Bahçe tırmaşıkkuşu, Certhia brachydactyla türünün 3 bireyinden elde edilen 

605 bp COI geni için nükleotit kompozisyonları 

 

 

 

 

 

Bahçe tırmaşıkkuşu, Certhia brachydactyla türünden 3 bireyin COI gen bölgesi 

kullanılarak elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinda tüm bireyler aynı dallanma altında 

toplanmıştır (Şekil 4.42). Certhia brachydactyla türüne en yakın akraba türler sırası ile 

Poecile lugubris (0,155±0,017), Cyanistes caeruleus (0,159±0,017) ve Fringilla coelebs 

(0,165±0,017) olup, en uzak akraba türler sırası ile Erithacus rubecula (0,188±0,019), Sylvia 

atricapilla (0,191±0,020) ve Garrulus glandarius (0,193±0,020) olarak tespit edilmiştir. 

Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.4’ de verilmiştir. 

 

Şekil 4.42. Bahçe tırmaşıkkuşu, Certhia brachydactyla türünün COI geni NJ ağacı 

  

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 0540 Certhia brachydactyla 26,3 33,6 23,5 16,7 605 

TMR 0541 Certhia brachydactyla 26,3 33,6 23,5 16,7 605 

TMR 0543 Certhia brachydactyla 26,3 33,6 23,5 16,7 605 

Ortalama  26,3 33,6 23,5 16,7  

 TMR0541 Certhia brachydactyla

 TMR0543 Certhia brachydactyla

 TMR0540 Certhia brachydactyla

CERTHIIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo
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ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Bahçe tırmaşıkkuşu, Certhia brachydactyla türünden 3 bireyin ND2 gen bölgesi 

çoğaltılmıştır. ND2 gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. bu haplotip  GenBank veri 

tabanıyla karşılaştırıldığında %99 eşleşme ile ilk kez tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü 

gen kaynağımız olduğu saptanmıştır (Çizelge 4.71). Tür içi  genetik çeşitlilik tespit 

edilmemiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör 

programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 

25.6/28.6, G/C oranı ise 11.5/34.3 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.72). 

 

Çizelge 4.71. Bahçe tırmaşıkkuşu, Certhia brachydactyla türünün 3 bireyinden elde edilen 

933 bp ND2 geni için GenBank karşılaştırması 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 0540 TMR_Cb1 Certhia brachydactyla 1701 1701 100% 0.0 99% KP282543.1 

TMR 0541 TMR_Cb1 Certhia brachydactyla 1701 1701 100% 0.0 99% KP282543.1 

TMR 0543 TMR_Cb1 Certhia brachydactyla 1701 1701 100% 0.0 99% KP282543.1 

 

 

Çizelge 4.72. Bahçe tırmaşıkkuşu, Certhia brachydactyla türünün 3 bireyinden elde edilen 

933 bp ND2 geni için nükleotit kompozisyonları 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 0540 Certhia brachydactyla 25,6 34,3 28,6 11,5 933 

TMR 0541 Certhia brachydactyla 25,6 34,3 28,6 11,5 933 

TMR 0543 Certhia brachydactyla 25,6 34,3 28,6 11,5 933 

Ortalama  25,6 34,3 28,6 11,5  

 

Bahçe tırmaşıkkuşu, Certhia brachydactyla türünden 3 bireyin ND2 gen bölgesi 

kullanılarak elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinda tüm bireyler aynı dallanma altında 

toplanmıştır (Şekil 4.43). Certhia brachydactyla türüne en yakın akraba türler sırası ile 

Phoenicurus phoenicurus (0,229±0,020), Parus major (0,248±0,019) ve Garrulus 

glandarius (0,255±0,019) olup, en uzak akraba türler sırası ile Sylvia curruca (0,287±0,021), 

Regulus ignicapilla (0,288±0,023) ve Sylvia atricapilla (0,296±0,022) olarak tespit 

edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de 

verilmiştir.  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/817011428?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W7EUBR4015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/817011428?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W7FNMDU014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/817011428?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7W7H3HCY014
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Şekil 4.43. Bahçe tırmaşıkkuşu, Certhia brachydactyla türünün ND2 geni NJ ağacı 

 

COI-ND2 Gen Bölgesi Değerlendirilmesi 

Bahçe tırmaşıkkuşu, Certhia brachydactyla türünden 3 bireyin COI-ND2 gen bölgesi 

kullanılarak elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinda tüm bireyler aynı dallanma altında 

toplanmıştır (Şekil 4.44). Tür içi  genetik çeşitliliğe rastlanmamıştır. Certhia brachydactyla 

türüne en yakın akraba türler sırası ile Phoenicurus phoenicurus (0,207±0,011), Parus major 

(0,217±0,013) ve Fringilla coelebs (0,218±0,012) olup, en uzak akraba türler sırası ile Sylvia 

curruca (0,241±0,013), Regulus ignicapilla (0,241±0,013) ve Sylvia atricapilla 

(0,252±0,014) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı 

ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ da verilmiştir. 

  

 TMR0540 Certhia brachydactyla

 TMR0541 Certhia brachydactyla

 TMR0543 Certhia brachydactyla

CERTHIIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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 Şekil 4.44. Bahçe tırmaşıkkuşu, Certhia brachydactyla türünün COI-ND2 geni NJ ağacı 

 

4.3.14. Alakarga, Garrulus glandarius 

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi)  

Alakarga, Garrulus glandarius türünden 3 bireyin COI gen bölgesi çoğaltılmıştır. 

COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. Bu haplotip BOLD ve GenBank veri 

tabanlarıyla karşılaştırıldığında %100 eşleşme göstermiştir (Çizelge 4.73, Çizelge 4.74). Tür 

içi  genetik çeşitliliğe rastanlamıştır. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence 

Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde 

edilmiş ve A/T oranı 26.1/26.3, G/C oranı ise 31.2/16.4 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.75).  

 

Çizelge 4.73. Alakarga, Garrulus glandarius türünün 3 bireyinden elde edilen 605 bp COI 

geni için BOLD karşılaştırması 

 

Örnek No Haplotip Tür adı Familya 
Benzerlik 

(%) 
Statü 

TMR 1222 TMR_Gg1 Garrulus glandarius Corvidae 100 BOLD:AAB3057  

TMR 1223 TMR_Gg1 Garrulus glandarius Corvidae 100 BOLD:AAB3057  

TMR 1228 TMR_Gg1 Garrulus glandarius Corvidae 100 BOLD:AAB3057  

 TMR0540 Certhia brachydactyla

 TMR0541 Certhia brachydactyla

 TMR0543 Certhia brachydactyla

CERTHIIDAE

outgroup Bubo bubo

http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB3057
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB3057
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB3057
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Çizelge 4.74. Alakarga, Garrulus glandarius türünün 3 bireyinden elde edilen 605 bp COI 

geni için GenBank karşılaştırması 

 

 

Çizelge 4.75. Alakarga, Garrulus glandarius türünün 3 bireyinden elde edilen 605 bp COI 

geni için nükleotit kompozisyonları 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 1222 Garrulus glandarius 26,1 31,2 26,3 16,4 605 

TMR 1223 Garrulus glandarius 26,1 31,2 26,3 16,4 605 

TMR 1228 Garrulus glandarius 26,1 31,2 26,3 16,4 605 

Ortalama  26,1 31,2 26,3 16,4  

 

Alakarga, Garrulus glandarius türünden 3 bireyin COI gen bölgesi kullanılarak elde 

edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında toplanmıştır (Şekil 

4.45). Garrulus glandarius türüne en yakın akraba türler sırası ile Sylvia atricapilla 

(0,148±0,017), Poecile lugubris (0,172±0,018) ve Turdus merula (0,175±0,019) olup, en 

uzak akraba türler sırası ile Passer domesticus (0,194±0,019), Sitta krueperi 

(0,200±0,021)ve Regulus ignicapilla (0,221±0,023) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik 

olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.4’ de verilmiştir 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1222 TMR_Gg1 Garrulus glandarius 1118 1118 100% 0.0 100% GQ481958.1 

TMR 1223 TMR_Gg1 Garrulus glandarius 1118 1118 100% 0.0 100% GQ481958.1 

TMR 1228 TMR_Gg1 Garrulus glandarius 1118 1118 100% 0.0 100% GQ481958.1 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257154951?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7TADN0GY015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257154951?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7TAPXXFZ015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257154951?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7TAV04KX014
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Şekil 4.45. Alakarga, Garrulus glandarius türünün COI geni NJ ağacı 

 

ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Alakarga, Garrulus glandarius türünden 3 bireyin ND2 gen bölgesi çoğaltılmıştır. 

ND2 gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. Bu haplotip GenBank veri tabanıyla 

karşılaştırıldığında %99 eşleşme ile ilk kez tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü gen 

kaynağımız olduğu saptanmıştır (Çizelge 4.76). Tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. 

Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör programında düzenlenip, 

MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 30.3/25.1, G/C oranı ise 

10.3/34.3 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.77).  

 

Çizelge 4.76. Alakarga, Garrulus glandarius türünün 3 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 

geni için GenBank karşılaştırması 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1222 TMR_Gg1 Garrulus glandarius 1718 1718 100% 0.0 99% KU859263.1 

TMR 1223 TMR_Gg1 Garrulus glandarius 1718 1718 100% 0.0 99% KU859263.1 

TMR 1228 TMR_Gg1 Garrulus glandarius 1718 1718 100% 0.0 99% KU859263.1 

 

  

 TMR1222 Garrulus glandarius

 TMR1223 Garrulus glandarius

 TMR1228 Garrulus glandarius

CORVIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657227?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WAMCTVP014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657227?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WAP0R1K015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657227?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WAR00DT015
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Çizelge 4.77. Alakarga, Garrulus glandarius türünün 3 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 

geni için nükleotit kompozisyonları 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 1222 Garrulus glandarius 25,1 34,3 30,3 10,3 933 

TMR 1223 Garrulus glandarius 25,1 34,3 30,3 10,3 933 

TMR 1228 Garrulus glandarius 25,1 34,3 30,3 10,3 933 

Ortalama  25,1 34,3 30,3 10,3  

 

Alakarga, Garrulus glandarius türünden 3 bireyin ND2 gen bölgesi kullanılarak elde 

edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında toplanmıştır (Şekil 

4.46). Garrulus glandarius türüne en yakın akraba türler sırası ile Parus major 

(0,213±0,017), Poecile lugubris (0,214±0,018) ve Periparus ater (0,232±0,019) olup, en 

uzak akraba türler sırası ile Regulus ignicapilla (0,274±0,019), Sylvia curruca (0,275±0,021) 

ve Turdus philomelos (0,284±0,021) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer 

türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de verilmiştir. 

 

 Şekil 4.46. Alakarga, Garrulus glandarius türünün ND2 geni NJ ağacı 

 

 TMR1222 Garrulus glandarius

 TMR1223 Garrulus glandarius

 TMR1228 Garrulus glandarius

CORVIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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COI-ND2 Gen Bölgesi Değerlendirilmesi 

Alakarga, Garrulus glandarius türünden 3 bireyin COI-ND2 gen bölgesi kullanılarak 

elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında toplanmıştır 

(Şekil 4.47). Tür içi  genetik çeşitliliğe rastanlamıştır. Garrulus glandarius türüne en yakın 

akraba türler sırası ile Poecile lugubris (0,197±0,011), Parus major (0,199±0,012) ve 

Periparus ater (0,209±0,012) olup, en uzak akraba türler sırası ile Sitta krueperi 

(0,242±0,013), Turdus philomelos (0,245±0,013) ve Regulus ignicapilla (0,252±0,013) 

olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak 

Çizelge 4.6’ da verilmiştir. 

 Şekil 4.47. Alakarga, Garrulus glandarius türünün COI-ND2 geni NJ ağacı  

  

 TMR1222 Garrulus glandarius

 TMR1223 Garrulus glandarius

 TMR1228 Garrulus glandarius

CORVIDAE

outgroup Bubo bubo
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4.3.15. Serçe, Passer domesticus 

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi) 

Serçe, Passer domesticus türünden 4 bireyin COI gen bölgesi çoğaltılmıştır. COI gen 

bölgesi için 2 farklı haplotip tespit edilmiştir. Bu 2 haplotip BOLD ve GenBank veri 

tabanlarıyla karşılaştırıldığında %100 eşleşme göstermiştir (Çizelge 4.78, Çizelge 4.79). Tür 

içi  genetik çeşitlilik %0,08 olarak tespit edilmiştir.  Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit 

Sequence Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları 

elde edilmiş ve A/T oranı 24.0/26.9, G/C oranı ise 31.2/17.9 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 

4.80).  

 

Çizelge 4.78. Serçe, Passer domesticus türünün 4 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni 

için BOLD karşılaştırması 

 

Çizelge 4.79. Serçe, Passer domesticus türünün 4 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni 

için GenBank karşılaştırması 

 

 

Çizelge 4.80. Serçe, Passer domesticus türünün 4 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni 

için nükleotit kompozisyonları 

 

 

 

 

 

Örnek No Haplotip Tür adı Familya 
Benzerlik 

(%) 
Statü 

TMR 0053 TMR_Pd1 Passer domesticus Passeridae 100 BOLD:AAA8254 

TMR 0066 TMR_Pd2 Passer domesticus Passeridae 100 BOLD:AAA8254 

TMR 0067 TMR_Pd1 Passer domesticus Passeridae 100 BOLD:AAA8254 

TMR 0051 TMR_Pd1 Passer domesticus Passeridae 100 BOLD:AAA8254 

Örnek no Haplotip  Tür adı  Max skor 
Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 0053 TMR_Pd1  Passer domesticus 1118 1118 100% 0.0 100% GQ482312.1 

TMR 0066 TMR_Pd2  Passer domesticus 1118 1118 100% 0.0 100% KF946798.1 

TMR 0067 TMR_Pd1  Passer domesticus 1118 1118 100% 0.0 100% GQ482312.1 

TMR 0051 TMR_Pd1  Passer domesticus 1118 1118 100% 0.0 100% GQ482312.1 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Total 

TMR 0053 Passer domesticus 24,0 31,2 26,9 17,9 605 

TMR 0066 Passer domesticus 24,0 31,2 27,1 17,7 605 

TMR 0067 Passer domesticus 24,0 31,2 26,9 17,9 605 

TMR 0051 Passer domesticus 24,0 31,2 26,9 17,9 605 

Ortalama  24,0 31,2 26,9 17,8  

http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAA8254
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAA8254
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAA8254
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAA8254
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257155659?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VYARC3Y014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/628818479?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VYER3VC014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257155659?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VYK9PGK015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257155659?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VYNKCJG015
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Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 3 birey aynı dallanma altında 

toplanmıştır. 1 birey ise yakınlık derecesini belirtecek şekilde bir alt dalda toplanmıştır (Şekil 

4.48). Passer domesticus türüne en yakın akraba tür sırası ile Periparus ater (0,144±0,017), 

Poecile lugubris (0,150±0,017) ve Sylvia atricapilla (0,153±0,017) olup, en uzak akraba 

türler sırası ile Certhia brachydactyla (0,185±0,019), Regulus ignicapilla (0,189±0,019) ve 

Garrulus glandarius (0,194±0,019) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer 

türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.4’ de verilmiştir. 

Şekil 4.48. Serçe, Passer domesticus türünün COI geni NJ ağacı 

 

ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

Serçe, Passer domesticus türünden 4 bireyin ND2 gen bölgesi çoğaltılmıştır. ND2 

gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. Bu haplotip GenBank veri tabanıyla 

karşılaştırıldığında %100 eşleşme göstermiştir (Çizelge 4.81). Tür içi  genetik çeşitlilik tespit 

edilmemiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör 

programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 

23.6/28.4, G/C oranı ise 13.6/34.4 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 4.82). 

  

 TMR0067 Passer domesticus

 TMR0051 Passer domesticus

 TMR0053 Passer domesticus

 TMR0066 Passer domesticus

PASSERIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo
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Çizelge 4.81. Serçe, Passer domesticus türünün 4 bireyinden elde edilen 933 bp COI geni 

için GenBank karşılaştırması 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 0053 TMR_Pd1 Passer domesticus 1724 1724 100% 0.0 100% KX370740.1 

TMR 0066 TMR_Pd1 Passer domesticus 1724 1724 100% 0.0 100% KX370740.1 

TMR 0067 TMR_Pd1 Passer domesticus 1724 1724 100% 0.0 100% KX370740.1 

TMR 0051 TMR_Pd1 Passer domesticus 1724 1724 100% 0.0 100% KX370740.1 

 

 

Çizelge 4.82. Serçe, Passer domesticus türünün 4 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 geni 

için nükleotit kompozisyonları 

Örnek no Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 0051 Passer domesticus 23,6 34,4 28,4 13,6 933 

TMR 0066 Passer domesticus 23,6 34,4 28,4 13,6 933 

TMR 0067 Passer domesticus 23,6 34,4 28,4 13,6 933 

TMR 0053 Passer domesticus 23,6 34,4 28,4 13,6 933 

Ortalama  23,6 34,4 28,4 13,6  

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında 

toplanmıştır (Şekil 4.51). Passer domesticus türüne en yakın akraba tür sırası ile Fringilla 

coelebs (0,244±0,020), Poecile lugubris (0,259±0,019) ve Parus major (0,260±0,020) olup, 

en uzak akraba türler sırası ile Turdus merula (0,282±0,022), Turdus philomelos 

(0,297±0,022)  ve Sitta krueperi (0,304±0,022) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik olarak 

diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ de verilmiştir. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1083263913?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7W9P95HF014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1083263913?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7W9HNARM014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1083263913?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7W9P95HF014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1083263913?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=7W9GU2YF015
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Şekil 4.49. Serçe, Passer domesticus türünün ND2 geni NJ ağacı 

 

COI-ND2 Geni Değerlendirmesi 

 Serçe, Passer domesticus türünden 4 bireyin COI-ND2 gen bölgesi kullanılarak elde 

edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler aynı dallanma altında toplanmıştır (Şekil  

4.50). Tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. Passer domesticus türüne en yakın 

akraba türler sırası ile Fringilla coelebs (0,207±0,012), Poecile lugubris (0,214±0,012) ve 

Periparus ater (0,216±0,012) olup, en uzak akraba türler sırası ile Regulus ignicapilla 

(0,242±0,014), Turdus philomelos (0,247±0,012) ve Sitta krueperi (0,253±0,014) olarak 

tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ 

da verilmiştir. 

  

 TMR0051 Passer domesticus

 TMR0066 Passer domesticus

 TMR0067 Passer domesticus

 TMR0053 Passer domesticus

PASSERIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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Şekil 4.50. Serçe, Passer domesticus türünün COI-ND2 geni NJ ağacı 

 

4.3.16. İspinoz, Fringilla coelebs 

DNA Barkodlaması (COI Gen Bölgesi) 

İspinoz, Fringilla coelebs türünden 5 bireyin COI gen bölgesi çoğaltılmıştır. COI gen 

bölgesi için 3 farklı haplotip tespit edilmiştir. Bu 3 haplotip BOLD ve GenBank veri 

tabanlarıyla karşılaştırıldığında %100 eşleşme göstermiştir (Çizelge 4.83, Çizelge 4.84). Tür 

içi  genetik çeşitlilik %0,17 olarak tespit edilmiştir. Elde edilen nükleotit dizi bilgisi Bioedit 

Sequence Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de nükleotit pozisyonları 

elde edilmiş ve A/T oranı 26.1/26.1, G/C oranı ise 30.9/16.9 şeklinde bulunmuştur (Çizelge 

4.85).  

  

 TMR0067 Passer domesticus

 TMR0051 Passer domesticus

 TMR0053 Passer domesticus

 TMR0066 Passer domesticus

PASSERIDAE

outgroup Bubo bubo
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Çizelge 4.83. İspinoz, Fringilla coelebs türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni 

için BOLD karşılaştırması 

 

 

Çizelge 4.84. İspinoz, Fringilla coelebs türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni 

için GenBank karşılaştırması 

 

 

Çizelge 4.85. İspinoz, Fringilla coelebs türünün 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni 

için nükleotit kompozisyonları 

Örnek No Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 1660 Fringilla coelebs 26,3 30,7 26,1 16,9 605 

TMR 1667 Fringilla coelebs 26,1 30,9 26,1 16,9 605 

TMR 1684 Fringilla coelebs 26,1 30,9 26,1 16,9 605 

TMR 1690 Fringilla coelebs 26,1 30,9 26,1 16,9 605 

TMR 1692 Fringilla coelebs 26,3 30,7 26,1 16,9 605 

Ortalama  26,1 30,8 26,1 16,9  

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde 2 birey aynı dallanma altında 

toplanmıştır. Diğer 2 birey yakınlık derecesini belirtecek şekilde bir alt dalda toplanmıştır. 

Kalan 1 birey ise yine yakınlık derecesini belirtecek şekilde bir alt dalda toplanmıştır (Şekil 

4.51).  Fringilla coelebs türüne en yakın akraba türler sırası ile Phoenicurus phoenicurus 

(0,154±0,017), Passer domesticus (0,154±0,017) ve Sylvia atricapilla (0,155±0,017) olup, 

en uzak akraba türler sırası ile Aegithalos caudatus (0,192±0,020), Sitta krueperi 

Örnek No Haplotip Tür adı Familya 
Benzerlik 

(%) 
Statü 

TMR 1660 TMR_Fc1 Fringilla coelebs Fringillidae 100 BOLD:AAB4402 

TMR 1667 TMR_Fc2 Fringilla coelebs Fringillidae 100 Private 

TMR 1684 TMR_Fc2 Fringilla coelebs Fringillidae 100 Private 

TMR 1690 TMR_Fc3 Fringilla coelebs Fringillidae 100 Private 

TMR 1692 TMR_Fc1 Fringilla coelebs Fringillidae 100 BOLD:AAB4402 

Örnek no Haplotip Tür adı 
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1660 TMR_Fc1 Fringilla coelebs 1118 1118 100% 0.0 100% GQ481926.1 

TMR 1667 TMR_Fc2 Fringilla coelebs 1118 1118 100% 0.0 100% GU571402.1 

TMR 1684 TMR_Fc2 Fringilla coelebs 1118 1118 100% 0.0 100% GU571402.1 

TMR 1690 TMR_Fc3 Fringilla coelebs 1118 1118 100% 0.0 100% GQ481927.1 

TMR 1692 TMR_Fc1 Fringilla coelebs 1118 1118 100% 0.0 100% GQ481926.1 

http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB4402
http://www.boldsystems.org/index.php/Public_BarcodeCluster?clusteruri=BOLD:AAB4402
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257154887?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VNN0CRS015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/292389124?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VNT9KKT014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/292389124?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VNY8TP2014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257154889?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VSEUP1T014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/257154887?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VSJ68Z0014
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(0,193±0,020) ve Turdus philomelos (0,196±0,021) olarak tespit edilmiştir. Türün genetik 

olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.4’ de verilmiştir. 

Şekil 4.51. İspinoz, Fringilla coelebs türünün COI geni NJ ağacı 

 

ND2 Gen Bölgesi Değerlendirilmesi 

İspinoz, Fringilla coelebs türünden 5 bireyin ND2 gen bölgesi çoğaltılmıştır. ND2 

gen bölgesi için 5 farklı haplotip tespit edilmiştir. GenBank veri tabanında 4 haplotip %99 

eşleşme ile ilk kez tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır 

(Çizelge 4.86). Tür içi  genetik çeşitlilik %0,26 olarak tespit edilmiştir. Elde edilen nükleotit 

dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editör programında düzenlenip, MEGA 7.0.14 de 

nükleotit pozisyonları elde edilmiş ve A/T oranı 24.8/29.9, G/C oranı ise 10.4/34.9 şeklinde 

bulunmuştur (Çizelge 4.87). 

  

 TMR1660 Fringilla coelebs

 TMR1692 Fringilla coelebs

 TMR1667 Fringilla coelebs

 TMR1684 Fringilla coelebs

 TMR1690 Fringilla coelebs

FRINGILLIDAE

outgroup GU571764.1 Bubo bubo
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Çizelge 4.86. İspinoz, Fringilla coelebs türünün 5 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 geni 

için GenBank karşılaştırması 

Örnek no Haplotip Tür adı  
Max 

skor 

Toplam 

skor 

Eşleşen 

dizi 

büyüklüğü 

E 

değeri 
Benzerlik Erişim 

TMR 1660 TMR_Fc1 Fringilla coelebs 1718 1718 100% 0.0 99% KU859254.1 

TMR 1667 TMR_Fc2 Fringilla coelebs 1718 1718 100% 0.0 99% KU859248.1 

TMR 1684 TMR_Fc3 Fringilla coelebs 1718 1718 100% 0.0 99% KU859251.1 

TMR 1690 TMR_Fc4 Fringilla coelebs 1724 1724 100% 0.0 100% KU859251.1 

TMR 1692 TMR_Fc5 Fringilla coelebs 1718 1718 100% 0.0 99% KU859251.1 

 

 

Çizelge 4.87. İspinoz, Fringilla coelebs türünün 5 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 geni 

için nükleotit kompozisyonları 

Örnek No Tür adı T(U) C A G Toplam 

TMR 1660 Fringilla coelebs 24,8 34,9 29,9 10,4 933 

TMR 1690 Fringilla coelebs 24,5 35,2 29,9 10,4 933 

TMR 1692 Fringilla coelebs 24,7 35,0 29,9 10,4 933 

TMR 1667 Fringilla coelebs 24,7 35,0 29,8 10,5 933 

TMR 1684 Fringilla coelebs 24,7 35,0 29,9 10,4 933 

Ortalama  24,6 35,0 29,8 10,4  

 

Elde edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler farklı dallanma altında 

toplanmıştır (Şekil 4.52). Fringilla coelebs türüne en yakın akraba türler sırası ile 

Phoenicurus phoenicurus (0,222±0,018), Erithacus rubecula (0,238±0,019) ve Passer 

domesticus (0,244±0,020) olup, en uzak akraba türler sırası ile Regulus ignicapilla 

(0,276±0,020), Turdus merula (0,276±0,022) ve Turdus philomelos (0,286±0,020) olarak 

tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.5’ 

de verilmiştir. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657187?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WA66K86014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657175?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WAA67NV014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657181?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WAAMCA7015
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657181?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WA7A391014
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1042657181?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7WA86MDX015
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Şekil 4.52. İspinoz, Fringilla coelebs türünün ND2 geni NJ ağacı 

 

COI-ND2 Gen Bölgesi Değerlendirmesi 

İspinoz, Fringilla coelebs türünden 5 bireyin COI-ND2 gen bölgesi kullanılarak elde 

edilen filogenetik ağaç incelendiğinde tüm bireyler farklı dallanma altında toplanmıştır Şekil 

4.53). Tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. Fringilla coelebs türüne en yakın akraba 

türler sırası ile Phoenicurus phoenicurus (0,194±0,011), Passer domesticus (0,207±0,012) 

ve Poecile lugubris (0,211±0,011) olup, en uzak akraba türler sırası ile Regulus ignicapilla 

(0,237±0,013), Sitta krueperi (0,241±0,013) ve Turdus philomelos (0,249±0,015) olarak 

tespit edilmiştir. Türün genetik olarak diğer türlere olan uzaklığı ayrıntılı olarak Çizelge 4.6’ 

da verilmiştir 

  

 TMR1660 Fringilla coelebs

 TMR1667 Fringilla coelebs

 TMR1684 Fringilla coelebs

 TMR1690 Fringilla coelebs

 TMR1692 Fringilla coelebs

FRINGILLIDAE

outgroup EU601029.1 Bubo bubo
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 Şekil 4.53. İspinoz, Fringilla coelebs türünün COI-ND2 geni NJ ağacı 

  

 TMR1660 Fringilla coelebs

 TMR1692 Fringilla coelebs

 TMR1667 Fringilla coelebs

 TMR1684 Fringilla coelebs

 TMR1690 Fringilla coelebs

FRINGILLIDAE

outgroup Bubo bubo
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5. TARTIŞMA  

Anadolu kendine özgü fauna ve floraya sahip olup önemli ölçüde tür çeşitliliği 

barındırması nedeniyle küçük bir kıta özelliği göstermektedir (Albayrak, 2011). 

Passeriformes takımına ait türler Anadolu’ da biyoçeşitlilik açısından önemli bir grubu 

oluşturmaktadır. Dünya üzerinde Passeriformes takımı, 96 Familya, 1218 cins ve 5753 tür 

ile temsil edilmektedir (Gill, 2007). Anadolu’ da ise Passeriformes takımı 25 familya ve 205 

tür ile temsil edilmektedir (Kiziroğlu, 2008).  

Çağdaş moleküler yöntemler kullanarak türlerin belirli bir coğrafya içindeki genetik 

varyasyonlarının belirlenmesine ve sınırlarının tanımlanmasına filocoğrafik çalışmalar 

öncülük etmektedir. Filocoğrafya çalışmalarında genellikle mtDNA kullanılarak farklı 

coğrafik alanda yayılım gösteren türlerin varyasyon oranları ve evrimsel ilişkilerinin 

birbirinden farklılık gösterdiği bulunmuştur (Haring vd., 2007; Zink 2008; Joseph ve 

Omland 2009). Kuşlar üzerine yapılan birçok çalışmada evrimsel adaptasyon sürecinde 

farklı coğrafyalarda yaşayan aynı türe ait populasyonlar arasında varyasyonlar meydana 

geldiği ortaya konulmuştur (Kennedy vd., 2016; Knott vd., 2017; Jetz vd., 2014). 

Antalya Beydağları bölgesinde yapılan çalışma sonucunda COI geni için 28 farklı 

haplotip (genetik çeşitlilik) ve ND2 geni için 35 farklı haplotip olmak üzere Beydağları’nın 

gen kaynakları belirlenmiştir. COI gen bölgesi için elde edilen haplotip GenBank ve BOLD 

veri tabanlarındaki kayıtlar ile karşılaştırıldığında 28 farklı haplotipin %32,1 (9 haplotip), 

ND2 gen bölgesi için tespit edilen 35 haplotipin %77,1’i (27 haplotip) bu çalışma ile ilk kez 

tarafımızdan tespit edilmiştir. Böylelikle Beydağları bölgesine özgü gen kaynaklarımız 

tespit edilmiş ve kayıt altına alınmıştır.  

DNA barkodlama (COI geni) sonucunda Poecile lugubris, Sitta krueperi, Passer 

domesticus ve Regulus ignicapilla, Parus major, Fringilla coelebs ve Turdus merula olmak 

üzere 7 türde tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmiştir. ND2 gen bölgesi incelendiğinde ise 

Poecile lugubris ve Erithacus rubecula, Sitta krueperi, Parus major, Periparus ater ve 

Cyanistes caeruleus ve Fringilla coelebs olmak üzere 7 türde tür içi  genetik çeşitlilik tespit 

edilmiştir.  

Erithacus rubecula türünden 5 bireyin COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. 

Bu haplotip BOLD ve GenBank veri tabanlarıyla karşılaştırıldığında %100 olarak eşleştiği 

tespit edilmiştir. ND2 gen bölgesinde ise 2 haplotip tespit edilmiştir. Bunlardan 1 haplotip 

ilk kez tarafımızdan tespit edilmiş olup Beydağları bölgesine özgü gen kaynaklarımızı 
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oluşturmaktadır. COI geni için tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiş olup ND2 geni için 

ise tür içi  genetik çeşitliliğin düşük olduğu (0,0004±0,0004 ) tespit edilmiştir. Türler arası 

genetik uzaklık incelendiğinde COI ve ND2 genleri için türün en yakın akrabası Phoenicurus 

phoenicurus olduğu tespit edilmiş olup bunu sırasıyla COI geni için Poecile lugubris ve 

Sylvia atricapilla, ND2 geni için Turdus merula ve Parus major olduğu bulunmuştur. Bu 

bağlamda DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin oluşturduğu filogenetik ağaçlar 

tam olarak uyumlu olmadığı tespit edilmiştir.  Gonzalez-Varo vd. (2014) yapmış oldukları 

çalışmada Erithacus rubecula türünün DNA barkodlamasında 47 bireyde BOLD veri 

tabanında %100 eşleşme görülerek tür içi  çeşitliliğe rastlanmamıştır. Türün Azor 

Adaları’nda yapılan çalışmasında da düşük genetik çeşitlilik tespit etmişlerdir (Rodrigues 

vd., 2013). Bu sonuçlarla elde ettiğimiz bulgular benzerlik göstermektedir.  

Phoenicurus phoenicurus türünden 4 bireyin COI geni için 1 haplotip tespit edilmiştir. 

Bu haplotip BOLD ve GenBank veri tabanı ile karşılaştırıldığında %100 eşleşme 

göstermiştir. ND2 gen bölgesinde ise 1 haplotip tespit edilmiştir. Bu haplotip GenBank veri 

tabanı ile karşılaştırıldığında da %100 eşleşme göstermiştir. COI ve ND2 geni için tür içi  

genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. Türler arası genetik uzaklık incelendiğinde COI ve 

ND2 genleri için türün en yakın akrabası Erithacus rubecula olduğu tespit edilmiş olup 

bunun COI geni için Poecile lugubris ve Periparus ater, ND2 geni için Fringilla coelebs ve 

Certhia brachydactyla olduğu bulunmuştur. Bu bağlamda DNA barkodlama geni olan COI 

ile ND2 geninin oluşturduğu filogenetik ağaçların tam olarak uyumlu olmadığı tespit 

edilmiştir. Johnsen vd.. (2010) yapmış oldukları çalışmada İskandinavya kuşlarının DNA 

barkodlamasında % 94 eşleşme ile Phoenicurus phoenicurus türünün tür içi  genetik 

çeşitliliğinin yüksek olduğunu tespit etmişlerdir. Ayrıca İskandinavyada yayılım gösteren 

kuşların Kuzey Amerika kıtasına göç eden populasyonlarının genetik yapıları 

karşılaştırılmış olup farklı modeller ortaya çıkmıştır. Bu sonuçla elde ettiğimiz bulgular 

benzerlik göstermemektedir. Türün Norveç, Çek Cumhuriyeti, Finlandiya, Fas, Moğolistan, 

İran, İspanya ve Türkiye'den kullanılan örnekleriyle yapılan bir diğer çalışmada iki farklı 

haplogrubun benzemediğini tespit etmişlerdir (Hogner vd., 2012). Bu sonuçla elde ettiğimiz 

bulgular benzerlik göstermemekte ve yapılan çalışmamızda tür içi genetik çeşitlilik 

belirlenmemiştir. Bu da bize sadece barkodlama geni ile bir lokaliteden yapılan çalışmanın 

türün evrimsel yapısını ortaya koymakta yeterli olmadığını göstermektedir. 

Turdus merula türünden 5 bireyin COI gen bölgesi için 4 farklı haplotip tespit edilmiş 

olup, BOLD veri tabanıyla karşılaştırıldığında % 99,83, GenBank veri tabanıyla 
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karşılaştırıldığında % 99 eşleşme ile 1 haplotip ilk kez tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü 

gen kaynağımız olduğu saptanmıştır. ND2 gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiş olup, 

GenBank veri tabanında  % 99 eşleşme ile Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu 

saptanmıştır. COI geni için tür içi  genetik çeşitliliğin (0,0020±0,0011 ) düşük olduğu, ND2 

geni için ise tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. Türler arası genetik uzaklık 

incelendiğinde COI ve ND2 genleri için türün en yakın akrabası Turdus philomelos olduğu 

tespit edilmiş olup bunun COI geni için Sylvia atricapilla ve Periparus ater, ND2 geni için 

Erithacus rubecula ve Phoenicurus phoenicurus olduğu bulunmuştur. Bu bağlamda DNA 

barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin oluşturduğu filogenetik ağaçların tam olarak 

uyumlu olmadığı tespit edilmiştir ve Partecke vd. (2006) yapmış oldukları çalışmalarda 

Turdus merula türünün düşük genetik çeşitliliğe sahip olduğunu bulmuşlardır. Yapılan başka 

bir çalışmasında cyt-b gen bölgesi ve ND2 gen bölgeleri karşılaştırılmış ve elde edilen 

filogenetik ağaçların benzer olduğunu bulmuşlardır. Ayrıca türün düşük genetik çeşitlilik 

gösterdiğini tespit etmişlerdir (Klicka vd., 2005). Bu sonuçlarla elde ettiğimiz bulgular 

benzerlik göstermektedir. 

Turdus philomelos türünden 5 bireyin COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiş olup, 

BOLD veri tabanıyla karşılaştırıldığında %98,66, GenBank veri tabanıyla 

karşılaştırıldığında %99 eşleşme ile ilk kez tespit edilerek Beydağlarına özgü gen 

kaynağımız olduğu saptanmıştır. ND2 gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. Bu 

haplotip GenBank veri tabanıyla karşılaştırıldığında % 100 eşleşme göstermiştir.  COI ve 

ND2 gen bölgeleri için tür içi genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. Türler arası genetik 

uzaklık incelendiğinde COI ve ND2 genleri için türün en yakın akrabasının Turdus merula 

olduğu tespit edilmiş olup bunu COI geni için Sylvia atricapilla ve sonra Poecile lugubris, 

ND2 geni için Phoenicurus phoenicurus ve sonra Parus major ‘ un takip ettiği bulunmuştur. 

Bu bağlamda DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin oluşturduğu filogenetik 

ağaçlar tam olarak uyumlu olmadığı tespit edilmiştir. Her ne kadar yaptığımız çalışmada tür 

içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiş olsa da Johnsen vd. (2010) yapmış oldukları Kuzey 

Amerika kuşlarının DNA barkodlama çalışmasında türün düşük genetik çeşitlilik gösterdiği 

saptanmıştır. Bu bağlamda tek lokalite ve az sayıda bireyle bir türün çalışılması türün 

evrimsel ilişkilerini tam olarak ortaya koymadığı anlaşılmaktadır.  

Sylvia atricapilla türünden 1 bireyin COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir.  

Bu haplotip BOLD ve GenBank veri tabanlarıyla karşılaştırıldığında %100 eşleşme 

göstermiştir. ND2 gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanıyla 
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%99 eşleşme göstererek Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır.  Türler 

arası genetik uzaklık incelendiğinde COI ve ND2 genleri için türün en yakın akrabası Sylvia 

curruca olduğu tespit edilmiş olup bunun COI geni için Turdus merula ve Periparus ater, 

ND2 geni için Aegithalos caudatus ve Fringilla coelebs olduğu bulunmuştur. Bu bağlamda 

DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin oluşturduğu filogenetik ağaçlar tam olarak 

uyumlu olmadığı tespit edilmiştir. Dietzen et al. (2008)yapmış oldukları filocoğrafya 

çalışmalarında Macaratonadan (Kanarya Adaları, Madeira, Azor Adaları), Avrupa'dan ve 

Kuzey Afrika'dan elde edilen Sylvia türleri arasında düşük genetik çeşitlilik tespit 

etmişlerdir. Türün bir diğer çalışmasında ise Atlantik ve Avrupa’ dan göç hareketleriyle 

bölünen popülasyonlar arasında genetik farklılıkları araştırmışlardır. Türün göç eden 

populasyonu ile yerli populasyonu arasında moleküler varyansın düşük olduğunu ve önemli 

bir fark olamadığını bulmuşlardır (Tris vd., 2004). Bu sonuçlarla elde ettiğimiz bulgular ile 

benzerlik göstermemekle birlikte çalışmada sadece bir bireyin kullanılmış olması bize tür içi  

genetik çeitlilik hakkında bilgi vermemektedir.  

Sylvia curruca türünden 2 bireyin COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir.  Bu 

haplotip BOLD ve GenBank veri tabanlarıyla karşılaştırıldığında %100 eşleşme 

göstermiştir. ND2 gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanıyla 

%99 eşleşme göstermiş ve bu haplotipin Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu 

saptanmıştır. COI ve ND2 gen bölgeleri için tür içi genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. 

Türler arası genetik uzaklık incelendiğinde COI ve ND2 genleri için türün en yakın akrabası 

Sylvia atricapilla olduğu tespit edilmiş olup bunu COI geni için Periparus ater ve sonra 

Turdus merula, ND2 geni için Cyanistes caeruleus ve sonra Parus major takip ettiği 

bulunmuştur. Bu bağlamda DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin oluşturduğu 

filogenetik ağaçlar tam olarak uyumlu olmadığı tespit edilmiştir. Aliabadian vd. (2013) 

yapmış oldukları DNA barkodlama çalışmasında Hollanda’ da küçük bir coğrafik alanda 

Sylvia curruca türünün genetik çeşitliliğinin yüksek olduğunu bulmuşlardır. Tür hakkında 

yapılan diğer çalışmasında Kuzey Avrupa, Orta Asya, Sibirya, Moğolistan ve Çin'den 

toplanan örnekler ile taksonomisi incelenmiş olup 97 haplotip tespit edilmiştir (Olsson vd. 

2013). Bu sonuçlarla elde ettiğimiz bulgular ile benzerlik göstermemekle birlikte çalışmada 

sadece iki bireyin kullanılmış olması bu sonucu etkilemiş olabilir.  

Regulus ignicapilla türünden 3 bireyin COI gen bölgesi için 2 farklı haplotip tespit 

edilmiş olup, biri BOLD ve GenBank sekans kayıtları ile %100 eşleşirken 1 haplotipin 

BOLD veri tabanıyla karşılaştırma yapıldığında %99,8, GenBank veri tabanıyla 
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karşılaştırma yapıldığında ise %99 eşleşme ile ilk kez tarafımızdan tespit edilerek 

Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır. ND2 gen bölgesi için 1 haplotip 

tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanında %86 eşleşme ile ilk kez tarafımızdan tespit 

edilerek Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır. COI geni için tür içi  

genetik çeşitliliğin (0,0011±0,0011) düşük olduğu, ND2 geni için ise tür içi  genetik çeşitlilik 

tespit edilmemiştir. Türler arası genetik uzaklık incelendiğinde COI ve ND2 genleri için 

türün en yakın akrabası Parus major olduğu tespit edilmiş olup bunu COI gen bölgesi için 

Poecile lugubris ve sonra Sylvia curruca, ND2 geni için Periparus ater ve sonra 

Phoenicurus phoenicurus takip ettiği bulunmuştur. Bu bağlamda DNA barkodlama geni 

olan COI ile ND2 geninin oluşturduğu filogenetik ağaçlar tam olarak uyumlu olmadığı tespit 

edilmiştir. Johnsen vd. (2010) yapmış oldukları DNA barkodlama çalışmasında tür içi  

genetik çeşitliliğinin düşük olduğunu tespit etmişlerdir. Bu sonuçlarla elde ettiğimiz bulgular 

benzerlik göstermektedir. Türün yakın akrabası olan Rugulus regulus ile ilgili filogenetik 

çalışamlar mevcut iken türe yönelik filogenetik bir çalışma bulunamamıştır. Bu bağlamda 

yapmış olduğumuz çalışma bu eksikliği gidermeye yardımcı olacaktır.  

Parus major türünden 5 bireyin COI gen bölgesi için 3 farklı haplotipi tespit edilmiştir. 

Bu haplotiplerden 2 tanesi BOLD veri tabanıyla karşılaştırıldığında %99,83, GenBank veri 

tabanıyla karşılaştırıldığında %99 eşleşme olmasıyla bu haplotipler ilk kez tarafımızdan 

tespit edilerek Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır. ND2 gen bölgesi için 

4 haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanıyla karşılaştırıldığında 3 haplotip %99 

eşleşme olmasıyla bu haplotipler ile ilk kez tarafımızdan tespit edilerek Beydağlarına özgü 

gen kaynağımız olduğu saptanmıştır. COI geni için tür içi  genetik çeşitliliğin 

(0,0013±0,0009) düşük olduğu, ND2 geni için de tür içi  genetik çeşitliliğin (0,0021±0,0009) 

düşük olduğu tespit edilmiştir. Türler arası genetik uzaklık incelendiğinde COI geni için 

türün en yakın akrabası Poecile lugubris, sonra Cyanistes caeruleus ve daha sonra Periparus 

ater,  ND2 geni için ise Periparus ater sonra Poecile lugubris ve daha sonra Cyanistes 

caeruleus’un takip etiği bulunmuştur. Bu bağlamda DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 

geninin oluşturduğu filogenetik ağaçların uyumlu olmadığı tespit edilmiştir. Kvist et al. 

(2003) yapmış oldukları çalışmada Parus major türünün alttür gruplarının genetik yapısını 

araştırarak filogenisini incelemişlerdir. Alttür gruplarının monofiletik olduğunu ve gruplar 

arası genetik çeşitliliğin farklı olduğunu bulmuşlardır. Ancak bu genetik çeşitliliğin bir 

sonucu olarak alttür gruplarının tam olarak tür olmadığını, hibridizasyonun hala geçerli 

olduğunu vurgulamışlardır. Bu sonuçla elde ettiğimiz bulgular ile benzerlik göstermektedir. 
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Periparus ater türünden 5 bireyin COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. Bu 

haplotip BOLD ve Genbank veri tabanında karşılaştırıldığında %100 eşleşme göstermiştir. 

ND2 gen bölgesi için 5 haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanında 5 haplotip de 

%95-96 eşleşme ile ilk kez tarafımızdan tespit edilerek Beydağlarına özgü gen kaynağımız 

olduğu saptanmıştır.  COI geni için tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiş, ND2 geni için 

ise tür içi  genetik çeşitliliğin (0,0017±0,0008) düşük olduğu tespit edilmiştir. Türler arası 

genetik uzaklık incelendiğinde COI ve ND2 genleri için türün en yakın akrabası Poecile 

lugubris ve Parus major olduğu tespit edilmiş olup bunun COI gen bölgesi Sylvia 

atricapilla, ND2 geni için Cyanistes caeruleus olduğu tespit edilmiştir. Bu bağlamda DNA 

barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin oluşturduğu filogenetik ağaçların kısmen uyumlu 

olduğu tespit edilmiştir. Johnsen vd., (2010) yapmış oldukları çalışmada İskandinavya 

kuşlarının DNA barkodlamasında Periparus ater türünün tür içi  genetik çeşitliliğinin 

yüksek olduğunu tespit etmişlerdir. Bu sonuçla elde ettiğimiz bulgular benzerlik 

göstermemekle birlikte bunun nedeninin sadece bir lokalitede çalışmış olmamızda 

kaynaklandığı düşünülmektedir. Bir diğer çalışmada ise sonuçlarımızı destekler bir şekilde 

Akdeniz populayonundaki genetik çeşitlilik indekslerinin kıta populasyonlarına göre düşük 

düzeyde olduğunu bulmuşlardır (Pentzold vd., 2013). Birçok çalışmada evrimsel adaptasyon 

sürecinde farklı coğrafyalarda yaşayan aynı türe ait populasyonlar arasında varyasyonlar 

meydana geldiği ortaya konulmuştur (Kennedy vd., 2016; Knott vd., 2017; Jetz vd., 2014) 

Cyanistes caeruleus türünden 4 bireyin COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. 

bu haplotip BOLD ve GenBank veri tabanında %100 eşleşme göstermiştir. ND2 geni için 4 

haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanıyla karşılaştırma yapıldığında 3 haplotipin 

%99 eşleşme ile ilk kez tarafımızdan tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü gen kaynağımız 

olduğu saptanmıştır.  COI geni için tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiş, ND2 geni için 

ise tür içi  genetik çeşitliliğin (0,0029±0,0012) düşük olduğu tespit edilmiştir. Türler arası 

genetik uzaklık incelendiğinde COI ve ND2 genleri için türün en yakın akrabası Parus 

major, Poecile lugubris ve Periparus ater olduğu tespit edilmiştir. Bu bağlamda DNA 

barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin oluşturduğu filogenetik ağaçların uyumlu olduğu 

tespit edilmiştir. Stervander vd. (2015) yapmış oldukları filogenomik çalışmada Kanarya 

Adalarında bulunan Cyanistes spp. ait populasyonun evrimsel geçmişi ve genetik yapısını 

incelemişlerdir. Cyanistes caeruleus ile Cyanistes cyanus türlerinin populasyonları 

filogenetik ağaçta içiçe girmiş olup türlerde genetik çeşitlilik düşük bulunmuştur. Bu sonuçla 

elde ettiğimiz bulgular benzerlik göstermektedir.  
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Poecile lugubris türünden 5 bireyin COI gen bölgesi için 2 farklı hapolotip tespit 

edilmiştir. BOLD veri tabanında karşılaştırma yapıldığında %99,33-99,83 eşleşme, 

GenBank veri tabanında %99 eşleşme ile 2 haplotipin ilk kez tarafımızdan tespit edilmesiyle 

Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır. ND2 gen bölgesi için 2 farklı 

haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanıyla karşılaştırıldığında %99 eşleşme ile ilk 

kez tarafımızdan tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır. 

COI geni için tür içi  genetik çeşitliliğin (0,0020±0,0011) düşük olduğu, ND2 geni için ise 

tür içi  genetik çeşitliliğin (0,0004±0,0004) düşük olduğu tespit edilmiştir. Türler arası 

genetik uzaklık incelendiğinde COI geni için türün en yakın akrabası Parus major, Periparus 

ater ve Cyanistes caeruleus iken ND2 geni için türün en yakın akrabası Periparus ater, 

Parus major ve Cyanistes caeruleus olduğu tespit edilmiştir. Bu bağlamda DNA barkodlama 

geni olan COI ile ND2 geninin oluşturduğu filogenetik ağaçların tam olarak uyumlu 

olmadığı tespit edilmiştir. Johansson vd. (2013) yapmış oldukları filogenetik çalışmada 

Poecile lugubris türünün ve alttürlerinin genetik yapısını ayrıntılı olarak incelemiş olup elde 

edilen filogenetik ağacın son sınıflandırma ile uyumlu olduğunu bulmuşlardır. Ayrıca 

Poecile lugubris ve Poecile palustris türlerinin monofiletik olmayan bir grup olduğunu tespit 

etmişlerdir. Bu sonuçla elde ettiğimiz bulgular benzerlik göstermektedir.  

Aegithalos caudatus türünden 5 bireyin COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. 

bu haplotip BOLD ve GenBank veri tabanında %100 eşleşme göstermiştir. ND2 gen bölgesi 

için 2 farklı haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanıyla karşılaştırıldığında %99 

eşleşme ile ilk kez tarafımızdan tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü gen kaynağımız 

olduğu saptanmıştır. COI ve ND2 gen bölgeleri için tür içi  genetik çeşitlilik tespit 

edilmemiştir. Türler arası genetik uzaklık incelendiğinde COI geni için türün en yakın 

akrabası Phoenicurus phoenicurus, Erithacus rubecula ve Poecile lugubris iken ND2 geni 

için türün en yakın akrabası Sylvia atricapilla, Phoenicurus phoenicurus ve Sylvia curruca 

olduğu tespit edilmiştir. Bu bağlamda DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin 

oluşturduğu filogenetik ağaçların tam olarak uyumlu olmadığı tespit edilmiştir. Päckert vd. 

(2010) yapmış oldukları filoegenetik çalışmada Aegithalos caudatus türünün tür içi  genetik 

çeşitliliği düşük bulunmuştur. Bu sonuçla elde ettiğimiz bulgular benzerlik göstermemekte 

ve yapılan çalışmamızda tür içi genetik çeşitlilik belirlenmemiştir. Bu da bize sadece 

barkodlama geni ile bir lokaliteden yapılan çalışmanın türün evrimsel yapısını ortaya 

koymakta yeterli olmadığını göstermektedir. 
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Sitta krueperi türünden 3 bireyin COI gen bölgesi için 2 haplotip tespit edilmiş olup, 

BOLD veri tabanıyla karşılaştırıldığında %99,67, GenBank veri tabanıyla 

karşılaştırıldığında %99 eşleşme ile 1 haplotip ilk kez tarafımızdan tespit edilmesiyle 

Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır. ND2 gen bölgesi için 3 farklı 

haplotip tespit edilmiş olup, GenBank veri tabanıyla karşılaştırıldığında %99 eşleşme ile ilk 

kez tarafamızdan tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır.  

COI geni için tür içi  genetik çeşitliliğin (0,0022±0,0016) düşük olduğu, ND2 geni için tür 

içi  genetik çeşitliliğin de (0,0043±0,0018) düşük olduğu tespit edilmiştir. Türler arası 

genetik uzaklık incelendiğinde COI geni için türün en yakın akrabası Periparus ater, 

Cyanistes caeruleus ve Parus major iken ND2 geni için türün en yakın akrabası Certhia 

brachydactyla, Poecile lugubris ve Garrulus glandarius olduğu tespit edilmiştir. Bu 

bağlamda DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin oluşturduğu filogenetik 

ağaçların uyumlu olmadığı tespit edilmiştir. Albayrak vd. (2012) yapmış oldukları çalışmada 

Anadolu’ ya endemik olan Sitta krueperi türünün Antalya bölgesinde kendine özgü 4 farklı 

haplotip tespit etmişlerdir. Bu sonuçla elde ettiğimiz bulgular benzerlik göstermektedir.  

Certhia brachydactyla türünden 3 bireyin COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit 

edilmiştir. bu haplotip BOLD veri tabanıyla karşılaştırıldığında %99,83, GenBank veri 

tabanıyla karşılaştırıldığında %99 eşleşme ile ilk kez tarafımızdan tespit edilmesiyle 

Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır. ND2 gen bölgesi için 1 haplotip 

tespit edilmiştir. Bu haplotip GenBank veri tabanıyla karşılaştırıldığında %99 eşleşme ile ilk 

kez tarafımızdan tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır. 

COI ve ND2 genleri için tür içi  genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. Türler arası genetik 

uzaklık incelendiğinde COI geni için türün en yakın akrabası Poecile lugubris, Cyanistes 

caeruleus ve Fringilla coelebs iken ND2 geni için Phoenicurus phoenicurus, Parus major 

ve Garrulus glandarius olduğu tespit edilmiştir. Bu bağlamda DNA barkodlama geni olan 

COI ile ND2 geninin oluşturduğu filogenetik ağaçların uyumlu olmadığı bulunmuştur. Tür 

ile ilgili literatür çalışmaları yeterli düzeyde olmadığından yapmış olduğumuz çalışma bu 

eksikliği gidermeye yardımcı olacaktır. 

Garrulus glandarius türünden 3 bireyin COI gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. 

Bu haplotip BOLD ve GenBank veri tabanlarıyla karşılaştırıldığında %100 eşleşme 

göstermiştir. ND2 gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. Bu haplotip GenBank veri 

tabanıyla karşılaştırıldığında %99 eşleşme ile ilk kez tarafımızdan tespit edilmesiyle 

Beydağlarına özgü gen kaynağımız olduğu saptanmıştır. COI ve ND2 genleri için tür içi  
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genetik çeşitlilik tespit edilmemiştir. Türler arası genetik uzaklık incelendiğinde COI geni 

için türün en yakın akrabası Sylvia atricapilla, Poecile lugubris ve Turdus merula iken ND2 

geni için Parus major, Poecile lugubris ve Periparus ater olduğu tespit edilmiştir. Bu 

bağlamda DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin oluşturduğu filogenetik 

ağaçların uyumlu olmadığı bulunmuştur. Saitoh vd., 2015 yapmış oldukları DNA 

barkodlama çalışmasında Japonya’ da Garrulus glandarius türünün yüksek tür içi  genetik 

çeşitliliğe sahip olduğunu tespit etmişlerdir. Bu sonuçla elde ettiğimiz bulgular benzerlik 

göstermemektedir. Yapılan birçok filocoğrafya çalışmasında farklı coğrafik alanda yayılım 

gösteren türlerin varyasyon oranları ve evrimsel ilişkileri birbirinden farklılık 

göstermektedir (Haring vd., 2007; Zink 2008; Joseph ve Omland 2009).  

Passer domesticus türünden 4 bireyin COI gen bölgesi için 2 haplotip tespit edilmiştir. 

Bu 2 haplotip BOLD ve GenBank veri tabanlarıyla karşılaştırıldığında %100 eşleşme 

göstermiştir. ND2 gen bölgesi için 1 haplotip tespit edilmiştir. bu haplotip GenBank veri 

tabanıyla karşılaştırıldığında %100 eşleşme göstermiştir. COI geni için tür içi  genetik 

çeşitliliğin (0,0008±0,0008) düşük olduğu, ND2 geni için tür içi  genetik çeşitliliğin olmadığı 

tespit edilmiştir. Türler arası genetik uzaklık incelendiğinde COI geni için türün en yakın 

akrabası Periparus ater, Poecile lugubris ve Sylvia atricapilla iken ND2 geni için Fringilla 

coelebs, Poecile lugubris ve Parus major olduğu tespit edilmiştir. Bu bağlamda DNA 

barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin oluşturduğu filogenetik ağaçların uyumlu 

olmadığı bulunmuştur. Aliabadian vd., 2009 yapmış oldukları DNA barkodlama 

çalışmasında Passer domesticus türünde tür içi  düşük genetik çeşitlilik tespit etmişlerdir. 

Bu sonuçla elde ettiğimiz bulgularla benzerlik göstermektedir. Türün yapılan başka bir 

çalışmasında Passer domesticus ve Passer hispaniolensis türlerinde genetik çeşitliliği 

inceleyerek farklı alanlarda yüksek tür içi  genetik çeşitlilik tespit etmişlerdir (Ait Belkacem 

vd., 2016). Bu sonuçla elde ettiğimiz bulgular benzerlik göstermemekte olup, filocoğrafya 

çalışması yapılan ve farklı coğrafik alanda yayılım gösteren türlerin varyasyon oranları ve 

evrimsel ilişkileri birbirinden farklılık göstermektedir (Haring vd., 2007; Zink 2008; Joseph 

ve Omland 2009).  

Fringilla coelebs türünden 5 bireyin COI gen bölgesi için 3 haplotip tespit edilmiştir. Bu 

3 haplotip BOLD ve GenBank veri tabanlarıyla karşılaştırıldığında %100 eşleşme 

göstermiştir. ND2 gen bölgesi için 5 haplotip tespit edilmiştir. GenBank veri tabanında 4 

haplotip %99 eşleşme ile ilk kez tarafımızdan tespit edilmesiyle Beydağlarına özgü gen 

kaynağımız olduğu saptanmıştır. COI geni için tür içi  genetik çeşitliliğin (0,0017±0,0011) 
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düşük olduğu, ND2 geni için tür içi  genetik çeşitliliğinde (0,0026±0,0010)  düşük olduğu 

tespit edilmiştir. Türler arası genetik uzaklık incelendiğinde COI ve ND2 genleri için türün 

en yakın akrabası Phoenicurus phoenicurus olduğu tespit edilmiş olup bunun COI gen 

bölgesi Passer domesticus ve Sylvia atricapilla, ND2 geni için Erithacus rubecula ve Passer 

domesticus olduğu tespit edilmiştir. Bu bağlamda DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 

geninin oluşturduğu filogenetik ağaçların kısmen uyumlu olduğu tespit edilmiştir. Rodrigues 

vd.. (2014) Azor Adalarında yapmış oldukları çalışmada Fringilla coelebs türüde yüksek tür 

içi  genetik çeşitlilik tespit etmişlerdir. Bu sonuçla elde ettiğimiz bulgular benzerlik 

göstermemekte olup, aynı türe ait bireylerin farklı alanlarda yaşayan populasyonlarında 

varyasyon oralarının farklılık göstermesi evrimsel ilişkilerinin birbirinden farklı olmasına 

neden olmaktadır (Kirchman ve Franklin 2007; Dolman ve Joseph 2012).  
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6. SONUÇ 

Tezin hipotezleri ‘Hipotez 1: Batı Toroslar’da yer alan Beydağları bölgesinde yayılım 

gösteren ötücü kuşların genetik çeşitliliğinin yüksek ve bölgeye özgü olduğu, Hipotez 2: 

DNA Barkodlamada kullanılan COI geninin, filogenetik çalışmalarda sıklıkla kullanılan 

ND2 geni ile karşılaştırılması sonucunda türler arası genetik uzaklık ve oluşturulan 

filogenetik ağaçların birbirinden kısmen farklı olması beklenmektedir’ şeklindedir. Yapılan 

çalışmada Passeriformes takımına ait olan 17 türün DNA barkodlamasında kullanılan COI 

geni için ilk kez 28 farklı haplotipin %32,1 (9 haplotip) Beydağlarına özgü gen kaynağı 

olarak bulunmuştur. ND2 geni için ise ilk kez 35 haplotipin %77,1’i (27 haplotip)  

Beydağlarına özgü gen kaynağı olarak bulunmuştur. COI ve ND2 geni için tür içi genetik 

çeşitlilik gösteren 7 tür bulunmuş olup 10 türde ise tür içi genetik çeşitlilik tespit 

edilmemiştir. Bu bulgular Hipotez 1’i desteklemektedir. 

COI ile oluşturulan filogenetik ağaç ile ND2 geni ile oluşturulan filogenetik ağaç 

karşılaştırıldığında, türlerin ağaçtaki konumları ve birbirlerine olan genetik uzaklıkları 

farklılık göstermiştir. Türler arası genetik uzaklıkları bakımından COI ve ND2 gen bölgeleri 

karşılaştırıldığında, türlerin % 48’ inin en yakın akraba türünün farklı olduğu, en yakın ve 

en uzak akraba türler birlikte değerlendirildiğinde ise %77’ sinin farklı olduğu bulunmuş 

olması ve ayrıca  türler arası genetik uzaklık bakımından CO1 ve ND2 arasında pozitif bir 

korelasyon (r=0,621; p<0,01) bulunmuş olmasına rağmen birbirlerinden istasitatistiksel 

olarak farklı olması (p<0,05 ) Hipotez 2’yi desteklemektedir.  

Sonuç olarak, türlerin evrimsel akrabalık ilişkilerinin daha doğru ve daha gerçeğe yakın 

olarak açıklanabilmesi için sadece yaygın olarak kullanılan DNA barkodlama (COI) geni 

tek başına yeterli olmayıp, bu genin yanında farklı genler de kullanılmalıdır.  
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