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Beydaglar1’ nda Yayilim Gésteren Otiicii Kuslarin (Aves: Passeriformes)
DNA Barkodlamasi (mt-COl) ve Bunun mt-ND2 Geni Ile Olusturulan Evrimsel
Filogenetik Agaclarla Karsilastirilmasi
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Bu c¢alismada, Antalya Beydaglar’’ nda yayilim gosteren Otiicii kuslarin (Aves:
Passeriformes) DNA barkodlamasi (mitokondrial COI geni) yapilmis ve elde edilen sonuglar
mitokondrial ND2 geni ile olusturulan filogenetik agac ile karsilastirilmistir. Calismada
Beydaglar1 bolgesinde 11 familya ait 17 tiirden 67 birey japon aglar ile yakalanmustir.
Orneklerin DNA izolasyonu yapilarak PCR amplifikasyonu ile COI ve ND2 gen bélgeleri
cogaltilmistir. Elde edilen PCR friinlerinin dizi analizi MACROGEN firmasinda
yapilmistir. COI ve ND2 gen bolgeleri kullanilarak Neighbor-joining metoduna dayali
Kimura-2-parameter yontemi ile ¢izilen agaclar ve tiirler arasi genetik uzaklik birbirleriyle
tam olarak uyumlu bulunmamistir. COI geni igin tiirler arasi genetik uzaklik %19,61 -
%22,08 arasinda, tiir i¢i genetik uzaklik ise %0,00 - %0,22 arasinda bulunmustur. ND2 geni
igin tiirler aras1 genetik uzaklik %11,26 - %31,78 arasinda, tiir i¢i genetik uzaklik ise %0,00
- 9%0,43 arasinda bulunmustur. Calismada COI geni i¢in tespit edilen 28 farkli haplotipin
%32,1 (9 haplotip)’ i Beydaglarina 6zgii gen kaynagi olarak ilk kez bulunmustur. ND2 geni
i¢in ise 35 haplotipin %77,1’i (27 haplotip) Beydaglarina 6zgii gen kaynagi olarak ilk kez
tespit edilmistir. Tiirler aras1 genetik uzakliklar1 bakimindan COI ve ND2 gen bolgeleri
karsilagtirildiginda tiirlerin % 48’ inin en yakin akraba tiiriiniin farkli oldugu, en yakin ve en
uzak akraba tiirlerin birlikte degerlendirildiginde ise %77’ sinin farkli oldugu bulunmus
olmasi ve tiirler aras1 genetik uzaklik bakimindan CO1 ve ND2 arasinda pozitif bir
korelasyon (r=0,621; p<0,01) bulunmus olmasina ragmen birbirlerinden istasitatistiksel
olarak farkli olmasi (p<0,05 ) tezin hipotezini desteklenmistir. Sonu¢ olarak, tiirlerin
evrimsel akrabalik iligkilerinin daha dogru ve daha gergege yakin olarak agiklanabilmesi i¢in
sadece yaygin olarak kullanilan DNA barkodlama (COI) geni tek basina yeterli olmayip, bu
genin yaninda farkli genler kullanilarak birlikte degerlendirilmesi daha uygun olacaktir.

Anahtar Kelimeler: DNA barkodlama, Aves, Passeriformes, COIl, ND2, genetik
cesitlilik, Beydaglari
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In this study, DNA barcoding (mtDNA-COI) of songbirds (Aves: Passeriformes)
spread out in Beydaglari, 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 Beydaglar: 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 Beydaglari region as well.
Comparisons of the intrespecific genetic distances between the COIl 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. GIRIS

Anadolu, cografigi konumu, topografyasi, iklimi ve igerdigi habitat yapilar1 nedeni
ile biyogesitlilik agisindan son derece onemli bir konumdadir. Degisik topografya ve
iklimsel kosullarin olusturdugu bir¢ok farkli mikro ve makro habitatlar igerir. Ayrica Avrupa
Sibirya, Akdeniz ve Iran Turan fitocografik bolgeleri ile bunlarin ikisinin kesistigi bir
bolgede yer alir (Ciplak, 2003; Demirsoy, 1999). Bunlarin yaninda Avrupa ve Asya kitalari
arasinda bir koprii gorevi gérmesi neticesinde gegmis buzul devirlerinde kuzey-giiney fauna
ve florasinin yayilmasina olanak saglamis ve bazi tiirler i¢in de sigiak gorevi gérmiistiir.
Bu o6zellikleriyle lilkemiz Avrupa, Asya ve Akdeniz ekosistemlerine ait tiirlere ev sahipligi
yaparken topografya, iklim ve habitat yapilarinin farkliligi nedeniyle evrimsel siireg
icerisinde kendine 6zgii bir fauna ve floraya sahip olmustur ( Albayrak, 2011; Albayrak vd.,
2012; Kabasakal ve Albayrak, 2012).

Tiirkiye’ nin, Afrika ile Avrupa ve Asya’nin bir boliimiine giden énemli kus gog
yollarmin iizerinde yer almasi ve habitat farkliliklar1 olmasi nedeniyle iilkemizde 470’ in
tizerinde kus tiiri gozlenmektedir (Trakus, 2017; Sekil 1.1). Tirkiye’de gbzlenen kuslarin
2181 tezin drneklerini olusturan &tiicii kuslar (Passeriformes) takimina aittir. Otiicii kuslarin
neredeyse tamami (kargalar, ev sergesi, sigircik gibi yaygin 8 tiir haric) BERN sozlesmesine
gore koruma altinda olan tiirlerdir. Tiirkiye Kirmiz1 Listesine gore ise bunlardan 105’
tehlike altinda iken, 51° 1 hassas tiirdiir (Kiziroglu, 2008).
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Sekil 1.1. Kus tiirlerinin sicak nokta haritas1 (Covas ve Blondel, 1998)
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Biyolojik c¢esitliligin korunmasi ve tiir i¢i gen kaynaklarinin yok olmasinin 6niine
gecilmesi giiniimiizde bir¢ok iilkenin 6nemli konularindan birisini olusturmaktadir. Bu
baglamda nesli tiikenme tehlikesi altinda olan tiirler basta olmak {izere her iilke sahip oldugu
gen kaynaklarinin korunmasi ve kayit altina alinmasi amaciyla cesitli faaliyetler
yiriitmektedirler (Rege ve Gibson, 2003; Woelders ve Hiemstra, 2006; Almeida ve
Carvalho, 2008; Thomassen vd., 2010). Bu faaliyetler arasinda tek bir gen bolgesi (COI)
kullanilarak tiirlerin genetik ¢esitliligini koruma altina almak ve kimliklendirme ¢alismasi
olan DNA Barkodlama teknigi son dénemlerde yogun olarak ¢alisilmaktadir. Bu yontemle
nesli tiikenebilecek canlilarin genetik bilgileri kayit altina alinmis olup ayni zamanda
kimliklendirme c¢alismalar1 ile biyolojik kacgake¢iligin Oniline gegilmesi planlanmaktadir
(Bringloe vd.. 2016; Blaxter 2016; Decaens vd.. 2016).

Bu konuda son yillarda {ilkemizde baz1 bitkiler (Tezcan vd., 2010; Theodoridis vd.,
2012), mantarlar (Schoch vd., 2012), baliklar (Keskin & Atar, 2013), kabuklular (Bilgin vd.,
2015), bocekler (Can, 2009), sivrisinekler (Gunay vd., 2015) ve kuslar (Bilgin vd., 2016)
tizerine yapilan DNA Barkodlama c¢alismalar1 iilkemizin sadece bir lokalitedeki tiir ici
genetik gesitliligi de kismen yansitmasi agisindan énemlidir.

Arastirma konusu olan Passeriformes takimina ait kuslarin DNA barkodlama
caligmalar1 uluslararasi diizeyde yogun olarak arastirilmaktadir (Galimberti vd., 2016;
Huang vd., 2015; Mag vd., 2014; Tavares vd., 2011). Literatiirde 6tiicti kus tiirleri igin
yapilan DNA barkodlama ¢aligmalarinda tilkemizde yasayan populasyonlar hakkinda yeterli
veri bulunmamaktadir.

Otiicii kuslar igin DNA barkodlama teknigi tek bir gen bolgesi (mt-COl)
kullanilarak tiirlerin kimliklendirilmesi ve genetik c¢esitliliginin kayit altina alinmasinin
yani sira, tiirlerin filogenesini arastirmak i¢in de kullanilmistir (Hebert ve Gregory, 2005;
Kress vd., 2015; Tavares vd., 2011; Zhang vd., 2016). Kuslar tizerine yapilan filogenetik
arastirmalarda genellikle mt-DNA iizerinde yer alan COI, ND2, CR, Cyt-b, 12S rRNA gen
bolgeleri kullanilmakla birlikte niikleer DNA ve mikrosatallitler ¢ogunlukla birlikte
kullanilmaktadir (Birks ve Edwards, 2002; Dimcheff vd., 2002; Lavinia vd., 2016; Randi
vd., 2001; Segelbacher vd., 2008; Spicer ve Dunipace, 2004; Albayrak vd. 2012). Nitekim
tir cesitliliginin belirlenmesinde genellikle tek lokaliteden yapilan barkodlama g¢alismasi
tiirlin genetik ¢esitliligini yansitmamaktadir. Albayrak vd. (2012) tarafindan yapilan tilkemiz
i¢in tek endemik kus tiirii diyebilecegimiz Anadolu sivacisinin (Sitta krueperi) COl geni

kullanilarak yapilan filocografik ¢aligsmasinda tiiriin kuzey ve giiney populasyonlarinin farkl
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genetik yapida oldugu ve ii¢ haplogruptan toplam 11 farkli haplotipe sahip oldugu
bulunmustur. Bu bakimindan DNA barkodlama ¢alismasinin tek bir lokalitede ve az sayida
bireyle yapilan ¢alismalar tiiriin tiir igi genetik ¢esitliligini yansitmasi beklenmez. Ayni
zamanda tiirlerin evrimsel ge¢misini ¢ikarsamak icin tek bir gen bolgesi ile ilgili yapilan
calismalar yeterli olmamakta farkli gen bolgeleri birlikte degerlendirildiginde daha dogru
sonuglara ulagilabilinmektedir. Nitekim Albayrak vd. (2012) yaptiklar1 ¢calismada COI geni
yaninda 8 polimorfik mikrosatallit bolgesinide kullanmiglardir. Bu bakimdan tiirlerin
evrimsel geg¢misini, akrabalik ve tiir i¢gi genetik cesitliliginin daha dogru bir sekilde
anlasilabilmesi i¢in farkli genlerin birlikte kullanilmas1 gerekmektedir.

Ulkemiz ve Avrupa ile Asyada da yayilis gdsteren pek cok otiicii kus tiirii igin yapilan
sistematik ve populasyon genetigi calismalarinda iilkemizde yasayan populasyonlari dahil
edilmemistir. Bunlar icerisinde bazi ¢alismalarda Anadolu’dan sadece bir-iki lokaliteden
alinan 6rnekler arastirmaya dahil edilmis (Zink vd., 2009, Perktas vd., 2011; Prochazka vd.,
2011) ancak bunlar kiigiik bir kita 6zelligi gosteren Anadolu’nun tiir gesitliligini tam
anlamiyla yansittig1 diisiinlilmemektedir. Bu duruma 6rnek olarak yaz gé¢meni Kizilkuyruk
(Phoenicurus phoenicurus; Hogner vd., 2012) ve yerli Ev sergesi (Passer domesticus;
Schrey vd., 2011)’ nin diinya populasyonlarmin filogenetik cesitliligi iizerine yapilan
kapsamli caligmalarda da Anadolu’dan tek lokalite olmasi nedeniyle tiiriin tiim Tiirkiye’deki
populasyonlarmin genetik ¢esitliligini yansittig1 diisiiniilmemektedir. Ornegin Kizilkuyruk
lizerine yapilan populasyon genetigi ¢alismasinda ana olarak tiiriin iki haplogurubunun
oldugu ve Antalya bolgesindeki Kizilkuyruklarin da birinci tip haplogrupta yer aldig: tespit
edilmistir (Hogner vd., 2012), ancak Tiirkiye’nin en yakin kuzeydogusu ile kuzeybatisindan
alinan Orneklerin birinci tip haplogrupta olmasi Tiirkiye’de de birincil tip haplogrup
iyelerinin kuzey bolgelerimizde goriilityor olmasi beklenmektedir.

Bu calismanin amaglarindan biri Beydaglarinda yayilim gosteren otiicti kuslarin
DNA barkodlama teknigi ile kimliklendirilmesi ve genetik cesitliliginin kayit altina
alinmasini saglamaktir. Diger bir amaci ise DNA Barkodlama geni olan COI gen bogesi ile
filogenetik ¢alismalarda siklikla kullanilan ND2 gen bdlgesi kullanilarak elde edilen
filogenetik agaclarin karsilastirilmasinin yapilmasidir. Boylelikle hem tiirlerin akrabalik
iliskileri tespit edilmis hem de DNA barkodlama ¢aligsmalarinin tiirlerin evrimsel iligkilerinin

aciklanmasinda giivenilirligi farkli bir gen ile sinanmasi amaglanmastir.



2. GENEL BIiLGILER

2.1. DNA Barkodlama Teknigi

Biyolojik c¢esitliligin korunmasi ve tiir i¢i gen kaynaklarinin yok olmasinin 6niine
gecilmesi glinlimiizde birgok tilkenin 6nemli konularindan birisini olusturmaktadir (Dennis
vd., 2013; Turner vd., 2015) Bu nedenle gen kaynaklarinin belirlenerek kayit altina alinmasi
ve genetik ¢esitliligin belirlenmesi O6nemlidir. DNA barkodlama terimi, son yillarda
literatiirlerde siklikla kullanilmaya baslanan bir ifadedir. DNA barkodlama, organizmalarin
genomlarinin kiiciik pargalarindaki DNA dizisi farkliliklarinin canlinin tiir seviyesinde
tanimlanmasint  saglayacak biyolojik barkodlar olarak kullanilabilmesi seklinde
tanimlanmaktadir (Keskin ve Atar, 2013). DNA barkodlama tiirlerin tespitini amaglayan bir
molekiiler ve biyoinformatik aragtir. Bununla beraber DNA barkodlama teknigi genetik
kaynaklarin uluslararasi standartlarda kayit altina alinmasina yonelik bir ¢alisma niteligi de
tasimaktadir (Hebert vd., 2003; Nicol¢ vd., 2011; Andersen vd., 2012; Aubriot vd., 2013;
Brodin vd., 2013; Nikinmaa vd., 2014)

Evrimsel iligkilerin arastirilmasi igin ilk kez Carl Woese (1997) tarafindan kullanilan
tek bir gendeki niikleotid dizisi farkliliklart kullanimi yaygin olarak uygulanmustir (Hebert
vd., 2004). Mt-DNA, niikleer DNA’ ya gore daha fazla mutasyon biriktirme 6zelligi ile yakin
tirler arasinda farkliliga neden olmaktadir. Bu bakimdan filogenetik arastirmalar igin
mtDNA siklikla kullanilmaktadir (Moore, 1995). John Avise tiirlerin evrimsel tarihini
arastirmak icin mtDNA’ daki dizi farkliliklarin1 kullanarak filocografik calisamalarini
gerceklestirmistir (Avise vd., 1987). DNA © ya dayali tiir tanimlamalarinin baglangicinda
sitma ve deng hummasi tagiyan sivrisinekler ile yapilan ¢aligmalar yer almaktadir (Hebert
vd., 2004). Uluslararast literatiirde Bertolani ve Rebecchi yapmis olduklari ¢alismada ilk kez
DNA barkodlama geni olan COI kullanilarak morfolojik olarak siniflandirmada giigliik
yasanan Macrobiotus macrocalix tiirii kimliklendirilmistir (Cesari vd., 2009). Paul Hebert
vd. 2005, Kanada da Guelph Universitesi'nden yayimladiklar1 bildiride COI geninin tiim
hayvanlar i¢in genetik barkod olarak hizmet verebilecegini bildirmislerdir.

Son yillarda DNA barkodlama teknigi bitkilerde (Theodoridis vd., 2012; Tezcan vd.,
2010), mantarlarda (Schoch vd., 2012), baliklarda (Keskin & Atar, 2013), kabuklularda
(Bilgin vd., 2015), boceklerde (Can, 2009), sivrisineklerde (Gunay vd., 2015) ve kuslarda
(Bilgin vd., 2016) basariyla galisan bir yontemdir.



Bitkilerde DNA barkodlama geni olarak ITS bélgesi, kloroplast genleri (matK, rpoB,
rpoC1, rbcL) ve genler arasi sifre igermeyen diziler (trnH-psbA) kullanilmaktadir (Kress vd.,
2005; Filiz, 2012; Laiou vd., 2013). Mantarlarda DNA barkodlama geni olarak evrimlesme
hiz1 yiiksek olan niikleer ITS, biiylikalt birim (LSU) ve kiigiikalt birim (SSU) bolgesi
kullanilmaktadir (Schoch vd., 2012; Demirel, 2016; Xu, 2016).

Hayvanlar aleminin genelinde DNA barkodlama ¢aligmasi i¢in tim genom degil,
mitokondriyal genom kullanilmaktadir (Casiraghi vd., 2010; Aliabadian vd., 2013).
Maternal kalitim gosteren mitokondrial DNA (mtDNA), ¢ift zincirli, halkasal yapida ve
aerobik solunumu destekleyen genleri igermektedir. mtDNA toplam genetik materyalin
%0.3’iinii olusturmaktadir (Ozsensoy ve Kurar 2012). mtDNA, canlilarin orjinleri, adli tip,
dejeneratif  hastaliklarin ~ sebebinin  aragtirlmasinda ve kanser c¢alismalarinda
kullanilmaktadir (Chaitanya vd., 2016; Wallace 2016; Shapiro 2016; Rao vd., 2017). Bu
baglamda mtDNA populasyon genetigi ¢alismalarinda ve filogenetik analizlerde giivenilir
sonug veren bir gendir (Tan ve Wake, 1995).

Giintimiizde hayvanlar aleminde kullanilan DNA barkodlama geni (mt-COI) 652-
658 baz ciftlik bir bolge olarak ifade edilmektedir (Kerr vd., 2007; Kerr vd., 2009;
Campagna vd., 2010). COI geni mt-rRNA genlerine oranla {i¢ kat daha yiiksek evrim hizina
sahip olarak degerlendirilmektedirler. Bir bagska 6nemli nokta da COI geninde gergeklesen
evrimin, yakin tiirlerin ayrimima imkan taniyan ve cografik yapi ile iligkilendirilebilen tiir i¢i
varyasyonu ortaya koyabilecek bir hizda ger¢eklesmesidir.

COlI geninin hayvanlarda standart barkod geni olarak segilmesindeki asil neden,
birden fazla tiir i¢in gostermis oldugu belirgin ayrim giicli ve tiir ici ile tiirler arasindaki
uzakligin ¢akismadigi tipik varyasyon modelini olusturmasidir (Hebert vd., 2003; Dove vd.,
2008; Aliabadian vd., 2009; . Kerr vd., 2009; Cai vd., 2010; Campagna vd., 2010).

DNA barkodlama sistemi ile kolayca tim yasam evrelerinin (larva-ergin) tespiti,
taninmayan numunenin (kas dokusu, yumurta, telek vb.) tiir tespiti miimkiindiir (Webb vd.,
2006; Hickerson vd., 2006; Briski vd., 2011). DNA barkodlama sistemi daha iyi bir
taksonomik ¢oziiniirlik sagladigi gibi, morfolojik caligmalar ve geleneksel taksonomide
daha hizli bilgiye ulasmaya da olanak saglamaktadir. DNA barkodlama sadece tiirleri
tanimlamak i¢in degil ayn1 zamanda tiirlerin sinirlarin1 belirlemede de kullanilmaktadir.
Ancak DNA barkodlamanin potansiyel kullanicilar1 sadece taksonomistler olmayip bu
yontem adli bilimler, biyoteknoloji, gida endiistrisi, hayvan besleme, genetik cesitlilik ve tiir

ayrimu gibi bir¢ok alanda kullanilabilecek bir arag¢ olarak literatlirdeki yerini almigtir



(Cerutti-pereyra vd., 2012; Ashfaq vd., 2013; Ganopoulos vd., 2013; Gathier vd., 2013).
DNA barkodlama galismalar1 kapsaminda tiirlere ait uluslararasi bir DNA barkod veri tabani
olusturulmus ve bu veri taban1 iBOL, CBOL, CCDB, GenBank, EOL, GBIF gibi bir¢ok
ortak kurulus ile ¢alismaktadir (BOLD,2017).

Yapilan barkodlama ¢alismalarinda COI geni kuslarda 1000’ den fazla tiir i¢in %96
lik uyum orani ile basarili olunmus (Huynen ve Lambert, 2014) ve farkli cografik bolgelerde
halen ¢alisilmaktadir. (Waugh vd., 2010). Bu cografik bélgeler i¢cinde Nearktik, Giiney kore,
Neotropikaller, Dogu Palearktik ve Iskandinavya yer almaktadir (BOLD, 2017). Bunun yani
sira kus DNA barkod kiitiiphanesinde veriler siirekli genislemektedir (Saitoh vd., 2015).
Web of science’ da ‘DNA barcoding birds’ olarak tarandiginda 258 makalenin ¢ikmast
kuslar agisindan bu yontemin siklikla kullanildiginin bir gostergesidir (Web of science,
2017).

2.2.Kuslarda Filogenetik Arastirmalar

Organizmalarin evrimsel tarihi filogeni olarak adlandirilir. Farkli tiirler arasindaki
akrabalik iliskilerini ortaya koymak amaciyla filogenetik analizlerden yararlanilmaktadir.
Molekiiler diizeyde gerceklestirilen filogenetik calismalar, DNA ve proteinlerde meydana
gelen mutasyon hizini belirlemeye ve genler ile organizmalarin evrimsel tarihini aragtirmaya
yoneliktir. Filogenetik analizlerde tiirler arasindaki evrimsel iliskiyi ortaya koymak amaciyla
elde edilen verilerin gesitli istatistiksel analizler ile filogenetik agaclar olusturulmaktadir
(Hughes, 1999). Tyto alba tiirii ile yapilan filogenetik ¢alismada Eski ve Yeni Diinya
baykuslarinin yiiksek derecede genetik varyasyon ortaya koydugunu ve evrimsel tarihinin
bir ¢ikarimi olarak orta miyosende tiiriin ayrilmaya basladigini buradan Yeni Diinyaya
dagildigini tespit etmiglerdir (Aliabadian vd., 2016). Yine kuslar iizerine yapilan bir bagka
filogenetik calismada Calandrella cinsindeki tiim tilerin iliskileri revize edilmistir
(Stervander vd., 2016).

Ozellikle son yillarda molekiiler sistematik tekniklerinin gelistirilmesiyle &tiicii
kuslar arasindaki akrabalik iliskileri de tekrar degerlendirilmeye baslanmistir (Payevsky,
2014; Packert vd., 2015). Otiicii kuslar arasindaki filogenetik iliskiler niikleer gen bdlgesi ve
mitokondrial DNA sekanslari kullanilarak incelenmektedir (Spicer ve Dunipace, 2004). Bu
metodlardan mitokondrial DNA son yillarda siklikla kullanilmaktadir (Rocha vd., 2015;
Nabholz vd., 2016). Ornegin; Canarya Adalari, Madeira ve Azor Adalarinda yapilan

filogenetik ¢alismada Sylvia cinsine ait tiirlerin mt-Cytb geni kullanilarak bu taksonlarin
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filocografyasina ait yeni bilgiler ortaya konmustur (Dietzen vd., 2008). Yine baska bir
filogenetik calimada mt-Cytb sekanslart kullaniarak Regulus cinsinin evrimsel iliskilerini
arastirmiglardir (Packert vd., 2015). Packert vd. (2015) yaptiklar1 ¢alismada ise Tibete
endemik bir tiir olan Emberiza koslowi’ nin akrabalik iliskilerini 5 ayr1 gen bolgesi (Cytb,
COl, 16S rRNA, Fib7 ve myo) ile yeniden yapilandirmislardir. Bu baglamda tiirlerin
evrimsel gegmisini ¢ikarsamak i¢in tek bir gen bolgesi ile ilgili yapilan ¢aligmalar yeterli
olmamala birlikte farkli gen bolgeleri birlikte degerlendirildiginde daha dogru sonuglara
ulasilabilinmektedir. Boylelikle kusalarda yapilan filogenetik ¢alismalar incelendiginde
MtDNA’ nin {izerinde bulunan COI, ND2, CR, Cyt-b, D-loop, 12S rRNA gen bolgeleri
siklikla ¢alisilmakta olup tiirlerin filogenetik iligkileri ve taksonomideki yerleri molekiiler
yontemlerle tekrar degerlendirilmektedir ( Randi vd., 2001; Birks ve Edwards, 2002;
Dimcheff vd., 2002; Spicer ve Dunipace, 2004; Segelbacher vd., 2008; Lavinia vd., 2016).

2.3. Tezin Hipotezi

Gegmisten gilinlimiize gelen evrimsel siiregte Pleistosen olarak da adlandirilan buzul
caglart dordiincli zamani olan kuaterner evresinde kuzey yarikiirenin biiylik bir kisminin
buzullarla kapl oldugudan dolay1 canlilar kuzeyden giineye dogru gog¢ etmislerdir (Andel
vd.,2009). Bu donemde Akdeniz Bolgesi canlilar igin siginak gorevi goriirken zaman
igersinde tiir ¢esitliliginin yogun oldugu sicak noktalardan birisi haline gelmistir. Yapilan
caligmalar incelendiginde bir¢cok canli grubunda Akdeniz Boélgesine ait tiirlerin genetik
yapisi diger bolgelere kiyasla farklilik gostermektedir (Breton vd.,2006; Marletta vd., 2006;
Jakob vd., 2007; Akin vd., 2010) . Ayrica Akdeniz Bolgesi kus tiirleri igin tiir gesitliliginin
fazla olmasi nedeniyle sicak nokta olarak belirtilmektedir (Covas ve Blondel, 1998).

Albayrak vd. (2012) tarafindan iilkemiz igin tek endemik kus tiirii diyebilecegimiz
Anadolu sivacisinin (Sitta krueperi) COI geni kullanilarak yapilan filocografik ¢calismasinda
tirin Toros Daglari’ndan 6rneklenen populasyonlarinin kendine 6zgii farkli haplotipleri
oldugu bulunmustur. Bununla birlikte, filogenetik calismalarda farkli genler birlikte
kullanilarak tiirlerin evrimsel iligkileri agiklanabilmektedir.

Hipotez 1: Bati Toroslar’da yer alan Beydaglar1 bolgesinde yayilim gosteren otiicii
kuslarin genetik cesitliliginin yiiksek ve bolgeye 6zgii olmasi,

Hipotez 2: DNA Barkodlamada kullanilan COI geninin, filogenetik ¢alismalarda siklikla
kullanilan ND2 geni ile karsilastirilmasi sonucunda tiirler arasi genetik uzaklik ve

olusturulan filogenetik agaclarin birbirinden kismen farkli olmas1 beklenmektedir.



3. MATERYAL VE METOT

3.1. Arazi Calismasi

3.1.1. Calisma Alamimin Genel Ozellikleri

Arastirma alani Antalya ilinin sinirlar1 iginde Toros Daglarinin bati uzantisinda yer
alan yiiksekligi 0-3086 m aralarinda degisen Beydaglar’ dir. Bu dag silsilesi Antalya
Korfezi’ nin kuzeyinden giineyine dogru paralel bir sekilde uzanir. Beydaglari® nin algak
kesimlerde maki ve kizilgam ormanlar goriiliirken, rakim yiikseldik¢e karacam ile sedir

ormanlari hakim olmakta ve yiiksek dag cayirliklar1 bulunmaktadir (Sekil 3.1.).

Sekil 3.1. Caligma Alani

3.1.2. Arazi Calismalari ve Ornekleme

Arazi ¢alismalari, Nisan, Haziran, Kasim 2015 tarihlerinde yapilmis olup, 126 m lik
japon aglart ile kuslarin yakalamasi yapilmustir (Sekil 3.3.). Calismada 20 tiirden 92 bireyin
yakalamasi yapilmistir (Sekil 3.2). Ancak laboratuvar ¢alismalarinda 17 tiirden 67 birey
kullanilmustir.  Tirlerin teshisi i¢in Collins Bird Guide (Svensson vd, 2010) kitabi
kullanilmustir. Yakalanan bireylerin morfometrik 6zellikleri (viicut kiitlesi, kanat, kuyruk,
gaga boyu, gaga eni, gaga yliksekligi, kafa arkas1 gaga ucu, gaga burundan, alula, tarsus
uzunluklari, 8.primer) kumpas ve cetvel yardimiyla 6l¢iilmiis olup biitiin dlglimler arazi
formlarina iglenmistir. Ayn1 zamanda yakalanan bireylerden genetik ¢alisma i¢in kan ve
telek dokusu alinarak % 96’ lik alkol bulunan veya EDTA’ I1 6rnek saklama tiiplerine
konulmustur (Sekil 3.4). Arazide 6rnekleme islemleri bittikten sonra yakalanan bireylere
renkli halka takilarak ayni yerde dogaya geri birakilmistir (Sekil 3.5). Renkli halka sayesinde

bireylerin ikinci kez yakalanmasi durumunda tekrar 6rnek alinmasinin 6niine gegilmistir.



Arazi bitiminde alinan doku ve kan Ornekleri laboratuvar ortamina getirilerek -20°C de

MAKU Ornitoloji Labaratuvarinda saklanmigtir.

Sekil 3.2. Arazide kus tiirlerinin Japon aglari ile yakalanmasi ve ¢ikartilmasi
9
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Sekil 3.4. Yakalanan bireylerden kan 6meinin alimi
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Sekil 3.5. Arazi alaninda yakalanan kus tiirlerinden bazilar1 (Sol {istten sirasiyla Cyanistes

caeruleus (Mavi bastankara), Aegithalos caudatus (Uzunkuyruklu bastankara), Turdus
philomelos (Oter ardig), Erithacus rubecula (Kizilgerdan), Turdus merula (Karatavuk-

erkek birey ve disi birey)
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3.2. Laboratuvar Calismasi

3.2.1.

DNA izolasyonu

DNA izolasyonu MAKU, Molekiiler Ornitoloji Labaratuvarinda gergekletirilmis

olup (Sekil 3.6) kan ve telek ornekleri icin GeneJET Whole Blood Genomic DNA
Purification Mini Kit ile Qiagene DNA Purification kiti kullanilmistir. Y6ntemlerin ayrintili

aciklamasi agagida verilmistir,

A N N N N

AR NERNEEN

GeneJET Whole Blood Genomic DNA Purification Mini Kit:

Oncelikle 2 ml lik ependorf tiipler hazirlanarak &rnek tiiplerinde bulunan kan
aktarilir.

Kan 6rnegi alkolde ise maximum speed de santrifiij yapilarak alkol pipet yardimiyla
uzaklastirilir ve 56 °C de etiivde 30 dk bekletilerek kalan alkoliin ugmasi saglanir.
Kan 6rnegi EDTA 11 tiiplerde ise 6rnekten 200 ul alinarak ependorf tiiplere direkt
aktarilir.

Daha sonra 15 pl proteinase K eklenir.

Uzerine 400 pl lisiz soliisyonu eklenir ve vortex yapilarak 56 °C de etiivde 1 gece
bekletilir.

Tiipler etiivden ¢ikarildiktan sonra vortex yapilarak tizerine 200 pul %96 lik etanol
eklenir.

Pipetaj yapilarak etanol eklenen 6rnekler spin kolona aktarilir.

8000 g, 1 dakika santrifiij yapilir.

Kolona 500 pl wash buffer I eklenir.

8000 g, 1 dakika santrifiij yapilir.

Kolona 500 ul wash buffer II eklenir.

Maximum speed 4 dakika santrifiij yapilir.

Kolon ependorf tiipe aktarilir ve lizerine 35 pl Elution Buffer eklenir. 2 dakika oda
sicakliginda beklenir.

8000 g, 1 dakika santrifiij yapilir.

Tekrar 35 pl Elution Buffer eklenir. 2 dakika oda sicakliginda beklenir.

8000 g, 1 dakika santrifiij yapilir.

Kolon atilir. Saf DNA elde edilir ve -20 °C de muhafaza edilir.
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Oiagene DNA Purification Kiti:

v

<\

Telek ornekleri bayrak kismini almadan makas yardimiyla 2-3 cm pargalara ayrilarak
ependorf tiipe aktarilir.

Uzerine 300 ul Buffer ATL, 20 ul proteinaz K ve 20 ul 1M DTT eklenir.

Vortex yapilarak 6rnegin tamamen par¢alanmasi i¢in 56 °C'de inkiibe edilir.

300 ul AL Tamponu eklenir ve vorteks yapilir. Daha sonra, 300 pl etanol (% 96-100)
ilave edilir.

Ornek spin kolona aktarilarak 6500 g 1 dakika santrifiij edilir. Santrifiij bittikten
sonra toplama tiipii atilir.

Yeni 2 ml'lik toplama tiipiine DNeasy Mini spin kolon yerlestirilir ve 500 pl AW1
tamponu eklenir.

6500 g 1 dakika santrifiij edilir. Toplama tiipti atilir

Yeni 2 ml'lik toplama tiipiine DNeasy Mini spin kolon yerlestirilir ve 500 pl AW2
tamponu eklenir.

8000 g 3 dakika santrifiij yapilir.

Spin kolon yeni hazirlanan ependorf tiiplere aktarilir ve tizerine 70 ul AE Buffer
eklenir.

1 dakika oda sicakliginda inkiibe edilir ve daha sonra 8000 g 1 dakika santrifiij edilir.
Elde edilen DNA — 20 °C de saklanmak tizere kaldirilir.
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Sekil 3.6. Laboratuvar ¢aligmalarinin yapildigit MAKU, Molekiiler Ornitoloji Labaratuvari
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3.2.2. DNA Orneklerinin Agoraz Jel Elektroforezi ve Goriintiileme

Agaroz jelin hazirlanmasi igin 0.96 g agaroz tartilip, 120 mL 1X TAE eklenmis ve
¢oziinmesi i¢in mikrodalga firinda kaynatilmistir. Kaynadiktan sonra 16 ul Gelred
eklenmistir. Elektroforez kiivetine taraklar yerlestirilmis ve sivi agaroz jel elektroforez
kiivetine dokiilmiistiir. Oda sicakliginda 15-20 dakika polimerize olmasi igin bekletilmistir.
Jel polimerize olduktan sonra taraklar jelden alinarak elektroforez tankina yerlestirilmistir.
Orneklerden elde edilen DNA dan 5 pl alarak yiikleme tamponu ile karistirilip otomatik pipet
yardimiyla kuyucuklara yiiklenmistir. ilk kuyucuga 1000-2000 bp biiyiikliigiinde DNA
biiyiikliik belirteci yiiklenmistir. Yiiklenen ornekler 110 voltta 50 dk yiirlitilmiistir.
Elektroforez islemi sonunda 6rnekler UV goriintiileyici ile goriintiilenmis ve fotograflar
kaydedilmistir (Sekil 3.7).

marker 826 850 1188 1321 1823 1824 1865 1660 1667 1684 1690 1692

Sekil 3.7. DNA jel elektroforez goriintiisii

3.2.3. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR)

PCR islemleri COI gen bolgesi i¢in BirdF1-BirdR1 ve ND2 gen bdlgesi i¢in L5215-
H1064 primerleri ile gergeklestirilmistir. COI gen bolgesi igin alternatif primer olarak PF1-
PR1 de kullanilmustir. BirdF1-BirdR1 primerleri referans makalede ve iiretici firmanin
talimatlara gore BirdF1 primerine 126 pl, BirdR1 primerine ise 224 pl dH20 eklenmistir.
Daha sonra her iki primerden 10’ar uL alinarak farkli birer ependorf tiipiine aktarilmis ve
tizerine 90 pL steril dH20 eklenerek seyreltilmis ve -20°C” de muhafaza edilmistir. PF1-

PR1 primerleri referans makalede ve iiretici firmanin talimatlarina gére PF1 primerine 450
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ul, PR1 primerine ise 418 pl dH20 eklenmistir. Daha sonra her iki primerden 10’ar pL

alinarak farkli birer ependorf tiipine aktarilmis ve tizerine 90 uL steril dH2O eklenerek

seyreltilmis ve -20°C” de muhafaza edilmistir. L5215-H1064 primerleri referans makalede

ve Uretici firmanin talimatlarina gére H1064 primerine 554 ul, L5215 primerine ise 499 ul

dH20 eklenmistir. Daha sonra her iki primerden 10’ar pL alinarak farkli birer ependorf

tiiptine aktarilmig ve tizerine 90 pL steril dH20 eklenerek seyreltilmis ve -20°C’ de muhafaza

edilmistir. Kullanilan primerler ve dizileri Cizelge 3.1’ de verilmistir.

Cizelge 3.1. Kullanilan primer dizileri ve referans makaleleri

Mitokondrial
Primer, Forward- Reverse Referans Makale
Gen Bolgesi
BirdF1, 5 TTCTCCAACCACAAAGACATTGGCAC 3’
Col Cai vd., 2010
BirdR1, 5> ACGTGGGAGATAATTCCAAATCCTG 3’
PF1, 5 CCA ACC ACA AAGACATCG GAACC3’
Ccol Albayrak vd., 2012
PR1, 5’ GTA AAC TTC TGG GTG ACC AAAGAATC3
L5215, 5 TATCGGGCCCATACCCCGAAAAT 3’
ND2 Zink vd., 2006

H1064, 5> CTTTGAAGGCCTTCGGTT 3’
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Is1l  dongii

cihazinda gen bolgelerinin ¢ogaltilmast PCR

reaksiyonunun

gerceklesmesi igin toplam hacim 50 uL olacak sekilde karisim hazirlanmistir. Asagida her

bir tiip icin kullanilan soliisyonlar ve miktarlar1 verilmistir. Her {i¢ primer i¢in de miktarlar

ayni sekilde uygulanmustir.
Soliisyon ismi
10 X PCR Buffer
dNTP mix
MgCl2
1.primer
2.primer

Tag DNA Polimeraz

H2.0

Saf DNA

1 6rnek icin miktari

Sul
Sul
S5ul
1l
1l
0.2 ul
28.8 ul

4 ul

BirdF1-BirdR1 PF1-PR1 L5215- H1064
94°C 5 dk 94°C 5 dk 95°C 2,5 dk
94°C 45 sn | 94°C 50 sn 94°C 30 sn
53°C30sn [~ 38dongii | 54°C 45 sn 37 dongii 55°C 30 sn 38 dongii
72°C1dk _ 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 Orneklerinin Agaroz Jel Elektoroforezi ve Goriintiileme

Agaroz jelin hazirlanmasi i¢in 1.44 g agaroz tartilip, 120 mL 1X TAE eklenmis ve
¢oziinmesi i¢in mikrodalga firinda kaynatilmistir. Kaynadiktan sonra 16 ul Gelred
eklenmistir. Elektroforez kiivetine taraklar yerlestirilmis ve sivi agaroz jel elektroforez
kiivetine dokiilmiistiir. Oda sicakliginda 15-20 dakika polimerize olmasi igin bekletilmistir.
Jel polimerize olduktan sonra taraklar jelden alinarak elektroforez tankina yerlestirilmistir.
Orneklerden elde edilen PCR iiriiniinden 5 pl alarak 100-1000 bp biiyiikliik belirteci ile PCR
tirtinleri otomatik pipet yardimiyla kuyucuklara yiiklenmistir. Yiiklenen 6rnekler 80 voltta
40 dk yuritilmistiir. Elektroforez islemi sonunda ornekler UV  gorilintiileyici ile

goriintiilenmis ve fotograflar1 kaydedilmistir (Sekil 3.8).

marker 1562 1566 1582 1611 1619 1802 1803 1805 1807 1815 1816

e

Sekil 3.8. PCR jel elektroforez goriintiisti

3.3. Verilerin Degerlendirilmesi

COI ve ND2 gen bolgeleri icin elde edilen PCR iiriinleri DNA dizi analizi i¢in yurt
disinda faaliyet gosteren MACROGEN firmasina gonderilmistir. Hatalarin minimuma
indirilmesi ve yanlis okumalarin oniine gecilmesi i¢in sekans dizileri ¢ift yonlii
okutulmustur. DNA dizi analizinden elde edilen sekanslar Bioedit Sequence Aligment
Editor programina aktarilarak ilk dnce her bireyin forward ve reverse sekans dizileri kontrol
edilerek herhangi bir okuma hatasi olup olmadig: sekans pikleri ile birlikte belirlenmistir
(Sekil 3.9). Daha sonra tiim bireylerin sekans dizileri hizalanarak aligment yapilmistir (Sekil
3.10). Dizilerde herhangi bir delesyon olup olmadig1 kontrol edilerek dosya fasta formatinda
kayit edilmistir. COI gen bolgesi ¢ogaltilan tiim tiirlerin sekans dizileri BOLD ve GenBank
veri tabaninda karsilastirilmis ve eslesmeleri kontrol edilmistir (Sekil 3.11). ND2 gen bolgesi
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cogaltilan tiim tiirlerin sekans dizileri GenBank veri tabaninda karsilagtirilmis ve eslesmeleri
kontrol edilmistir (Sekil 3.12). Daha sonra diziler ‘.meg’ uzantisi seklinde kayit edilip
MEGA 7.0.14 (Tamura vd., 2007) programinda ag¢ilarak Neighbor joining metoduna dayali
Kimura-2 paramerter yontemi kullanilarak 1000 Bootstrap secilmis ve filogenetik agaglar
elde edilmistir. Filogenetik agac olusturmada dis grup secimi GenBank veri tabanindan
yapilmis olup, COI geni i¢in Bubo bubo (GU571764.1), ND2 geni i¢in Bubo bubo
(EU601029.1) tiirleri segilmistir. MEGA 7.0.14 programinda COI ve ND2 gen bolgeleri igin
ayr1 ayri tirlerin diizenlenen sekans dizileri kullanilarak tiirler arasi ve tiir i¢i genetik mesafe
(d£S.E.) degerleri hasaplanmigtir. COI ve ND2 gen bolgeleri i¢in hesaplanan genetik uzaklik
degerleri kullanilarak SPSS Statistics 17.0 programinda frekans degerleri (Mean+S.D.) ve
iki gen bolgesi arasindaki korelasyon ve t-testi uygulanarak iki gen bdlgesi arasinda

istatistiksel bir fark olup olmadigi test edilmistir.

«_macrogen
File: 1222_Alakarga_Bey_BirdFl.abl Run Ended: 2016/1/31 2:59:51 Signal G:1771 A:2987 C:4859 T:3934 ?)
Sample: 1222_Alakarga_Bey_BirdF1 Lane: 43 Base spacing: 14.227202 747 bases in 9008 scans Page 1 of 2
10 20 30 10 50 60 70 50 90 100 110 120
ceoTTeeast ITTC GG MCT G AGTTAGCT CAGDGTGT 'CC GCCCTAAGTCTCCTANTCCGAGCAGAACTAGGCCAGCCTGGCGLCTC TTCTAGGAGACGATCAGATCTAT GTCATTG
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)
[y
X o |
Al l) XL (UL JYRF Y \Jr VI XYRVAY IV) IFAUSNENAVARSAATACNERSEWAS!
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CAGCCCATGCCTTCGTCATGATTTTCT TCATAGT Gee CATAATCGGGGGATTCGGAANAC TGAC TAGTCCCTC T TGGCGCCCCGG ACATAGE “CACGAAT
)
f | \ \
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250 260 270 280 290 300 310 320 30 340 50 360 370
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Sekil 3.9. Elde edilen dizi analizi (sekans analizi) pikleri
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% Biokdit Sequence Alignment Editor — O x
File Edit Sequence Alignment View Accessory Application RNA World Wide Web Options Window Help
= 0
¥ ve Blast rileri\CONTurler. phy
=] lm m B 30 total sequences
- Selection: 0 Sequence Mask: None Statt
Hods:[Scect/Side =] Fostior Nurbering Mack: Nane uer
— i I Seroll 1| B
@1 DIT G oo+ BEEEEEINIEGERE i w Sl ey e
[P L L e e e e e e e s L e e ey
| 10 20 30 40 50 &0 70 80 S0 100 110 120 130
0146PT CTCCTCATCCGTGCAGRACTCGGCCARCCTGGCGCCCTCC! GACGACCRAATTTACARARCGTAGTCGTCACAGCCCATGCTTTC! ATRR TTCTTCATAGTCATACCAATTATRARATTGGGGGATTCGGR
0147PL CTCCTCATCCGTGCAGRACTCGGCCARCCTGGCGCCCTCC! GACGACCRAATTTACARARCGTAGTCGTCACAGCCCATGCTTTC! ATRR TTCTTCATGGTCATACCAATTATRARATTGGGGGATTCGGR
0786PL CTCCTCATCCGTGCAGRACTCGGCCARCCTGGCGCCCTCC! GACGACCRAATTTACARARCGTAGTCGTCACAGCCCATGCTTTC! ATRR TTCTTCATAGTCATACCAATTATRARATTGGGGGATTCGGR
0787PL ICTCCTCATCCGTGCAGRACTCGGCCAACCTGGCGCCCTCC GACGACCARATTTACAACGTAGTCGTCACAGCCCATGCTTTC! ATAR TTCTTCATAGTICATACCAATTATARTTGGGGGATTCGGA
0788PL ICTCCTCATCCGTGCAGRACTCGGCCAACCTGGCGCCCTCC GACGACCARATTTACAACGTAGTCGTCACAGCCCATGCTTTC! ATAR TTCTTCATAGTICATACCAATTATARTTGGGGGATTCGGA
0B263K ICTCCTTATCCGAGCAGRACTTGGCCAACCAGGCGCCCTCT GACGACCAAGTATACAACGTAATCGTCACGGCCCATGCTTTC! ATA. TTTTTTTAT TCATACCAATTATAATTGGAGGATTCGGA,
08508F ICTCCTTATCCGAGCAGRACTTGGCCAACCAGGCGCCCTCT GACGACCAAGTATACAACGTAATCGTCACGGCCCATGCTTTC! ATA. TTTTTTTAT TCATACCAATTATAATTGGAGGATTCGGA,
11888FK ICTCCTTATCCGAGCAGRACTTGGCCAACCAGGCGCCCTCT GACGACCAAGTATACAACGTAATCGTCACGGCCCATGCTTTC! ATA. TTTTTTTAT TCATACCAATTATAATTGGAGGATTCGGA,
1648PM ICTCCTTATTICGTGCAGRACTAGGCCAACCCGGTGCCCTCCTGGGAGACGACCARATCTACARACGTAGTCGTCACGGCCCACGCCTTC T. TTCTTCATGGTAATACCAATCAT T TCGGA
1650PM ICTCCTTATTICGTGCAGRACTAGGCCAACCCGGTGCCCTCCTGGGAGACGACCARATCTACARACGTAGTCGTCACGGCCCACGCCTTC T. TTCTTCATGGTAATACCAATCAT T TCGGA
1654PM ICTCCTTATTICGTGCAGRACTAGGCCARACCCGGTGCCCTCCTGGGAGACGACCARATCTACAACGTAGTCGTCACGGCCCACGCCTTC T. TTCTTCATGGTAATACCAATCAT T TCGGA
1656PM ICTCCTTATCCGTGCAGRACTAGGCCARACCCGGTGCCCTCCTGGGAGACGACCARATCTACAACGTAGTCGTCACGGCCCACGCCTTC T. TTCTTCATGGTAATACCAATCAT T TCGGA
1673PM ICTCCTTATTICGTGCAGRACTAGGCCARACCCGGTGCCCTCCTGGGAGACGACCARATCTACAACGTAGTCGTCACGGCCCACGCCTTC T. TTCTTCATGGTAATACCAATCAT T TCGGA
1660FC ICTCCTCATCCGAGCAGRACTGGGCCAACCCGGAGCTCTTCTAGGAGACGACCARGTCTAC: TGTCACGGCCCATGCTTTC TTTCTTTAT TTATGCCTATTATAATC TCGG.
1667FC ICTCCTCATCCGAGCAGRACTGGGCCAACCCGGAGCTCTTCTAGGAGACGACCARGTCTAC: TGTCACGGCCCATGCTTTC TTTCTTTAT TTATGCCTATTATAATC TCGG.
1684FC ICTCCTCATCCGAGCAGRACTGGGCCAACCCGGAGCTCTTCTAGGAGACGACCARGTCTAC: TGTCACGGCCCATGCTTTC TTTCTTTAT TTATGCCTATTATAATC TCGG.
1690FC T T TCCGAGCAGRACTGGG! ACCCGGAGCTCTT GGAGACGACCRAGTCTA TGT GG TGCTTIT TTTCTTTAT TTAT TATTATRATY TCGG.
1692FC T T TCCGAGCAGRACTGGG! ACCCGGAGCTCTT GGAGACGACCRAGTCTA TGT GG TGCTTIT TTTCTTTAT TTAT TATTATRATY TCGG.
1663TM CTCCTTATTICGAGCAGRACTAGGCCAACCAGGTGCCCTACTAGGTGACGACCARATCTACAL T TTGT <] TGCTTT ATAR TTCTT T TTATACCAATCATGATCGGAGGGTTCGGA,
1672TM CTCCTTATTICGAGCAGRACTAGGCCAACCAGGTGCCCTACTAGGTGATGACCARATCTACAL T TTGT <] TGCTTT ATAR TTCTT T TTATACCAATCATGATCGGAGGGTTCGGA,
1681TM CTCCTTATTICGAGCAGRACTAGGCCAACCAGGTGCCCTACTAGGTGACGACCARATCTACAL T TTGT <] TGCTTT ATAR TTCTT T TTATACCAATCATGATCGGAGGGTTCGGA,
1664TM CTCCTTATTICGAGCAGRACTAGGCCAACCAGGTGCCCTACTAGGTGACGACCARATCTACAL T TTGT <] TGCTTT ATAR TTCTT T TTATACCAATCATGATCGGAGGGTTCGGA,
1661TM CTCCTTATTICGAGCAGRACTAGGCCAACCAGGTGCCCTACTAGGTGACGACCARATCTACAL T TTGT <] TGCTTT ATAR TTCTT T TTATACCAATCATGATCGGAGGGTTCGGA,
0053PD TTACTTATCCGAGCAGRACTTGGACAACCAGGGGCTCTCCTAGGAGATGACCARAGTTTACAL T. TTGTCACAGCCCATGCTTT TAR' TTCTT T TTATGCCAATTATAATTGGGGGATTCGGA,
006E6PD TTACTTATCCGAGCAGRACTTGGACAACCAGGGGCTCTCCTAGGAGATGACCARAGTTTACAL T. TTGTCACAGCCCATGCTTT TAR' TTCTT T TTATGCCAATTATAATTGGGGGATTCGGA,
0067PD TTACTTATCCGAGCAGRACTTGGACAACCAGGGGCTCTCCTAGGAGATGACCARAGTTTACAL T. TTGTCACAGCCCATGCTTT TAR' TTCTT T TTATGCCAATTATAATTGGGGGATTCGGA,
0051PD TTACTTATCCGAGCAGRACTTGGACAACCAGGGGCTCTCCTAGGAGATGACCARAGTTTACAL T. TTGTCACAGCCCATGCTTT TAR' TTCTT T TTATGCCAATTATAATTGGGGGATTCGGA,
1685RT ICTCCTTATICGTGCAGAACTAGGTCAACCAGGGGCTCTACTAGGAGATGACCARATCTACAACGTAATTGTCACCGCT TGCTTT ATAR TTCTTTAT TTATACCAATCATGATCGGAGGATTTGGA,
1955RI ICTCCTTATICGTGCAGAACTAGGTCAACCAGGGGCTCTACTAGGAGATGACCARATCTACAACGTAATTGTCACCGCT TGCTTIT ATAR TTCTTTAT TTATACCAATCATGATCGGAGGATTTGGA,
1978RI ICTCCTTATICGTGCAGAACTAGGTCAACCAGGGGCTCTACTAGGAGATGACCARATCTACAACGTAATTGTCACCGCT TGCTTIT ATAR TTCTTTAT TTATACCAATCATGATCGGAGGATTTGGA,
a . =1
. - N . - - -
Sekil 3.10. Bioedit Sequence Aligment Editor programu ile olusturulan aligment
TOP 20 Matches : Display option: | Top 20 ¥
Phylum Class Order Family Genus Species Subspecies Similarity (35) Status
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 100 Published &7
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 100 Published 7
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 100 Published &7
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 100 Published &7
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 100 Published (7
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 100 Published &7
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 100 Published (7
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 100 Published &7
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 100 Private
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 100 Private
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 99.83 Published (7
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 99.83 Published &7
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 99.83 Published 2
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 99.33 Published &7
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 99.33 Published 2
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 99.33 Published &7
Chordata Aves Passeriformes Paridae Cyanistes caeruleus 99.33 Published 2
Sequences producing significant alignments:
Select: All None Selected:0
T
1+ Alignments o
i Max | Total Query| E
Description Ident  Accession
score score cover value
Cyanistes caeruleus voucher NHMO-BC487 cytochrome oxidase subunit 1 {COIl) gene, partial cds: mitechondrial 1118 1118 100% 0.0 100% GU571359.1
Cyanistes caeruleus voucher ZMMU 53a cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene, partial cds; mitochondrial 1118 1118 100% 0.0 100% GQ4816731
Cyanistes caeruleus voucher UWBIM 49322 cytochrome oxidase subunit 1 (COIl) gene, partial cds: mitochondrial 1118 1118 100% 0.0 100% GQ481667.1
Cyanistes caeruleus voucher BISE-Aves369 cytochrome oxidase subunit 1 (COIl) gene, partial cds; mitochondrial 1114 1114 99% 0.0 100% GU5718501
Cyanistes caeruleus voucher UWBIM 74196 cytochrome oxidase subunit 1 (COIl) gene, partial cds; mitochondrial 1114 1114 100% 0.0 99% GQ481675.1
Cyanistes caeruleus voucher ZMMU 113a cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene, partial cds; mitochondrial 1112 1112 100% 0.0 99% GQ4816651
Cyanistes caeruleus voucher NHMO 35278 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene, partial cds; mitochondrial 1110 1110 99% 00 100% KP193826.1

Sekil 3.12. GenBank veri tabaninda tiirlerin karsilastirilmasi
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4. ARASTIRMA BULGULARI

4.1. Arazi Calismalarindan Elde Edilen Bulgular

Antalya Beydaglar1 bolgesinde yapilan arazi ¢aligmasinda 20 tiirden 92 bireyin

rastgele yakalamasi yapilmustir (Cizelge 4.1). Arazi alaninda yapilan yakalama
calisamalarinda en fazla yakalanan tiir %8,6 oraninda Parus major olmustur. Erithacus
rubecula tiirti, Parus major tiiriinii takiben ikinci sirada %7,6 yogunlukla yer almaktadir.
Daha sonra arazi alaninda siklikla karsilasilan Phoenicurus phoenicurus; Turdus philomelos,
Turdus merula; Iduna pallida, Phylloscopus trochilus, Poecile lugubris; Aegithalos
caudatus; Sitta krueperi; Passer domesticus ve Fringilla coelebs tiirler ise %5,4 yogunluga
sahiptir. Arazi alaninda en az karsilasilan Sylvia atricapilla ve Sylvia communis tiirler ise

%2,1 yogunluga sahiptir. Tiirlerin teshisinde Collins Bird Guide (Svensson vd, 2011) kitab1

kullanilmistir ve teshisde bir sorunla karsilagiimamustir.

Cizelge 4.1. Arazi alaninda yakalanan kus tiirleri ve alandaki yogunluklari

FAMILYA TUR ADI LATINCE TUR ADI TURKCE YOGUNLUK
Turdus philomelos Oter Ardig %5.4
TURDIDAE Turdus merula Karatavuk %5.4
Sylvia atricapilla Karabasli Otlegen %2.1
SYLVIIDAE Sylvia communis Akgerdanli Otlegen %2.1
Phylloscopus trochilus Sogiitbiilbili %5.4
SITTIDAE Sitta krueperi Anadolu Sivacisi %)5.4
REGULIIDAE Regulus ignicapilla Siirmeli Calikusu %4.3
PASSERIDAE Passer domesticus Serce %5.4
Parus major Biiyiik Bastankara %8,6
Periparus ater Cam Bastankarasi %6,5
PARIDAE Cyanistes caeruleus Mavi Bastankara %3.2
Poecile lugubris Akyanakli Bastankara %5.4
Erithacus rubecula Kizilgerdan %7,6
MUSCICAPIDAE Phoenicurus phoenicurus Kizilkuyruk %5,4
Fringilla coelebs Ispinoz %5.4
FRINGILLIDAE Chloris chloris Florya %3.2
CORVIDAE Garrulus glandarius Alakarga %3.2
CERTHIIDAE Certhia brachydactyla Bahce Tirmasig1 %4.3
AEGITHALIDAE Aegithalos caudatus Uzunkuyruklu Bastankara %5.4
ACROCEPHALIDAE | lduna pallida Akmukallit %5.4
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4.2. Filogenetik Agaclar ve Karsilastirilmasi

Antalya Beydaglar1 bolgesinde rastgele yakalamasi yapilan Passeriformes takimina ait
11 familya, 15 farkli cins ve 17 tir icin COl ve ND2 gen bolgeleri ¢ogaltilmistir.
MACROGEN firmasi tarafindan elde edilen ve diizenlenen COI geni dizileri igin 605 bp’
dir. ND2 dizileri ise 933 bp ve ayrica COI gen dizilerinin devamina ND2 gen dizileri
eklenerek 1538 bp lik bir dizi elde edilerek filogenetik agacalar olusturulmustur. COI gen
bolgesinin tiirler arasi ortalama genetik uzakligi (d) 0,1640+0,0224 olarak tespit edilmistir
(Sekil 4.1). ND2 gen bolgesinin tiirler aras1 ortalama genetik uzaklig ise 0,2587+0,0335
olarak tespit edilmistir (Sekil 4.1). Elde edilen agaclar incelendiginde agaglar arasinda
farkliliklar saptanmustir (Sekil 4.2, Sekil 4.3, Sekil 4.4). Ornegin Paridae familyasinda
bulunan tiirler tim agaglarda monofiletik olmakla birlikte filogenetik evrimsel iligkileri
incelendiginde COI geni i¢in Periparus ater dis grup iken Parus major ve Cyanistes
caeruleus ayni1 kokenden gelen tiirler oldugu, ND2 geninde ise Cyanistes caeruleus dis grup
ve Poecile lugubris ile Periparus ater ayn1 kokenden geldigi; COI ve ND2 sekanslarinin
birlestirilerek olusturulan agagta ise iki gruba ayrilarak Parus major ile Cyanistes caeruleus
ve Poecile lugubris ile Periparus ater ayn1 kokenden geldigi goriilmektedir (Sekil 4.2, Sekil
4.3, Sekil 4.4).

Ayrica her bir gen bolgesinde tiir i¢i genetik ¢esitlilik tespit edilmistir. Bu baglamda
COlI, ND2 ve COI-ND2 gen bolgeleri icin tiirlerin akrabalik iligkileri karsilagtirilmali olarak
degerlendirmeye alinmistir (Sekil 4.6).

co1 ND2

20 —

|
g
1

Frequency
§

Frequency

0,05 0,10 015 020 025
co1

Sekil 4.1. COI ve ND2 gen bdlgelerinin tiirler aras1 genetik uzaklik frekansi
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Kimura 2-parameter yontemi ile COI gen bolgesinden olusturulan Neighbor joining
agact (Sekil 4.2, Cizelge 4.4’ te verilen Kimura-2 paramerter distance degerleri)
incelendiginde en yakin akraba tiirler siras1 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 (0,1124+0,014) olarak tespit
edilmistir. En uzak akraba tiirler sirasi 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 edilmistir.

Kimura 2-parameter yontemi ile ND2 gen bélgesinden olusturulan Neighbor joining
agact (Sekil 4.3, Cizelge 4.5’ te verilen Kimura-2 paramerter distance degerleri)
incelendiginde en yakin akraba tiirler sirasi 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
edilmistir. En uzak akraba tiirler sirasi 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

edilmistir.

Kimura 2-parameter yontemi ile COI-ND2 gen bolgesinden olusturulan Neighbor
joining agaci (Sekil 4.4, Cizelge 4.6’ da verilen Kimura-2 paramerter distance degerleri)
incelendiginde en yakin akraba tiirler sirasi ile Poecile lugubris ile Periparus ater
(0,11740,008), 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
edilmistir. En uzak akraba tiirler sirasi 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 edilmistir.
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COI ve ND2 gen bolgeleri ile birlestirilmis COI-ND2 gen bolgesinden Kimura-2
parameter yontemine gore tiirler arasi genetik uzaklik (d distance) karsilastirilmig olup tiirler
arast genetik uzaklik gen bolgesine bagli olarak birbirinden farklilik gostermektedir. Bu
bakimdan 6rnek olarak Sitta krueperi tiiriiniin diger tiirlere gore COI gen bolgesi, ND2 gen
bolgesi ve COI-ND2 gen bolgesi genetik uzakligi siralanmistir (Cizelge 4.2). COIl gen
bolgesine gore Sitta krueperi tiiriine en yakin tiir Periparus ater (0,153+0,017), en uzak tiir
ise Phoenicurus phoenicurus (0,201+0,021) olarak tespit edilmistir (Cizelge 4.4). ND2 gen
bdlgesine gore Sitta krueperi tiiriine en yakin tiir Certhia brachydactyla (0,256+0,019), en
uzak tiir ise Aegithalos caudatus (0,318+0,021) olarak tespit edilmistir (Cizelge 3.5). COI-
ND2 gen bolgesine gore Sitta krueperi tiirine en yakin tiir Periparus ater (0,225+0,013), en
uzak tiir ise Aegithalos caudatus (0,259+0,013) olarak tespit edilmistir (Cizelge 4.6).

Cizelge 4.2. Sitta krueperi tiirtiniin diger tiirlere Kimura-2 parameter (d) degerlerine gore
yakinlik siralamasi (ayni tiirler ayni renk olarak isaretlenmistir)

sitakrueperi | 1| 2 |3 |4 s 6 7|6 5 ]w]uli|s
U ‘ py)
@ = ]
S = =
2 7 c
c ko) @
w ET %o
) = S
COl o g 2.
= @
D o
) =
@ )
T | © )
= | g & =
> —
e |3 = =3
— 2 = [
) c — =l
o @ (] =,
o = =1 S
ND2 s |2 8 =
o b o] @
n = o
) w
) — BS)
@ = R
t=] = =
= & c
[ o] —_
o = =
— o =
COI-ND2 @ 5 3
] ©
) =
@ )




COl ve ND2 gen bolgelerinden elde edilen veriler ile tiirlerin tiir i¢i genetik cesitliligi
tespit edilmistir. COI gen bolgesi bakimindan Passer domesticus, Regulus ignicapilla, Parus
major, Fringilla coelebs, Poecile lugubris, Turdus merula ve Sitta krueperi tiirlerinde tiir igi
genetik c¢esitlilik tespit edilmistir. ND2 gen bolgesi igin Poecile lugubris, Erithacus
rubecula, Periparus ater, Parus major, Fringilla coelebs, Cyanistes caeruleus ve Sitta
krueperi tiirlerinde tiir igi genetik gesitlilik tespit edilmistir (Cizelge 4.3).

COI ve ND2 gen bolgeleri bakimindan tiir igi genetik gesitlilik tespit edilen tiirler
karsilastirildiginda dort tiirde hem COI hem ND2 geni i¢in tiir i¢i genetik ¢esitliligin oldugu
tespit edilmistir. Ancak sadece COI gen bolgesi i¢cin Passer domesticus, Regulus ignicapilla
ve Turdus merula da ve ND2 gen bolgesi igin ise Erithacus rubecula, Periparus ater ve
Cyanistes caeruleus tiirlerinde tiir ici genetic ¢esitlilik oldugu tespit edilmistir. Bu bakimdan
gen bolgesine bagli olarak tiir i¢ci genetik gesitliligin ¢alisilan gen bolgesine bagh olarak

degisiklik gosterdigi saptanmistir.

Cizelge 4.3. MEGA 7.0.14 ile olusturulan COI ve ND2 gen bolgeleri tiir i¢i genetik
cesitlilik gosteren tiirler (distance (d) degeri Kimura-2 parameter yontemine gore tespit edilmistir,

farkli olan tiirler kirmizi ile isaretlenmistir)

COl ND2
Tur adi d+S.E. Tir adi 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+0,001 1 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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Cizelge 4.4. COI gen bolgesine dayali ¢alisilan tiirlerin genetik uzaklig: (sol alt kisim d degeri; sag st kisim S.E.)

5 B os 2 2 = 8

R S = = 4 @ 3 2 = = =

o = £ & & =2 E % 5 5 § - &3 § = £

COI Gen Bolgesi § g § E S ey % % § é = §, % :J-J_ .§ S = é

5 £ & = 2 £ £ & S 8388 3 g : £ ¢ ¢

< (&) O L L 0] o o ol oas a o4 [75) %) %) = =
Aegithalos caudatus 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 0,245 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
Sylvia curruca 0,180 0,175 0,156 0,169 0,166 0,176 0,147 0,162 0,142 0,167 0,168 0,175 0,188 0,117 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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Cizelge 4.5. ND2 gen bolgesine dayali ¢alisilan tiirlerin genetik uzakligi (sol alt kisim d degeri ;sag iist kisim S.E.)

© ‘_; é 3 4 g :é; n
s B & = = 5 2 = T £ § 3 2 @
ND2 Gen Bolgesi g é” %— ‘g -% -§ 2 E é é § % % % 2 8 g )
3 3 & S E ® § 3 83 g 2 = g =w = £ 8%
$§ 3 s E§ 32 £ £ £ 855 E & 3 & 2 £ gt
> & &5 85 & & & & &5 6 £ & & & E 2 383
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 0,022 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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Cizelge 4.6. COI-ND2 gen bolgesine dayali galisilan tiirlerin genetik uzakligi (sol alt kisim d degeri; sag iist kisim S.E.)
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B £ 6 & 85 & a T S £ o2 as 08 2 r &> &8
Sylvia curruca 0,013 0,013 0,014 0,013 0,013 0,013 0,013 0,011 0,012 0,012 0,013 0,013 0,014 0,013 0,013 0,013
Poecile lugubris 0,215 0,011 0,012 0,013 0,009 0,008 0,011 0,012 0,012 0,012 0,011 0,009 0,012 0,012 0,014 0,013
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 0,010 0,012 0,013 0,013 0,013 0,012 0,010 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. Tiir Diizeyinde Degerlendirme

Beydaglar1 bolgesinden yakalanan 17 tiir ile yapilan ¢alisma neticesinde COI geni
icin 28 farkli haplotip (genetik cesitlilik) ve ND2 geni i¢in 35 farkli haplotip olmak tizere
gen kaynaklari belirlenmistir. COI gen bolgesi icin elde edilen bu haplotipler GenBank ve
BOLD veri tabanlarindaki kayitlar ile karsilagtirilmis ve tespit edilen 28 farkli haplotipin
%32,1 (9 haplotip), ND2 gen bolgesi icin tespit edilen 35 haplotipin %77,1’1 (27 haplotip)
bu calisma ile ilk kez tespit edilerek Beydaglar1 bolgesine 6zgii gen kaynagimiz oldugu

belirlenmis ve kayit altina alinmistir (Cizelge 4.7).

Cizelge 4.7. COIl ve ND2 gen bolgeleri i¢in tespit edilen toplam ve Beydaglarina
Ozgii haplotip sayilari

Toplam 28 9(32,1) 35 27 (77,1)
Tiir Ad1

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. Kizil gerdan, Erithacus rubecula

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Kizil gerdan, Erithacus rubecula tiiriinden 5 bireyin COI gen bolgesi ¢ogaltilmustir.

COI gen boélgesi igin 1 haplotip tespit edilmistir. Bu haplotip GenBank ve BOLD veri

tabaninda karsilastirildiginda %100 olarak eslestigi tespit edilmistir (Cizelge 4.8, Cizelge

4.9). Tir igi

genetik ¢esitlilik tespit edilmemistir. Elde edilen sekans dizileri Bioedit

Sequence Aligment Editor programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1
elde edilmis ve A/T oram1 24.3/24.8, G/C orani ise 34.5/16.4 seklinde bulunmustur (Cizelge

4.10).

Cizelge 4.8. Kizil gerdan, Erithacus rubecula tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI
geni icin BOLD ile karsilastirilmasi

Ornek No | Haplotip Tiir ad Familya Berzgz )r 113 Statii

TMR1671 | TMR_Erl |Erithacus rubecula | Muscicapidae 100 BOLD:AAC4361
TMR 1674 | TMR_Erl |Erithacus rubecula | Muscicapidae 100 BOLD:AAC4361
TMR 1678 | TMR_Erl |Erithacus rubecula | Muscicapidae 100 BOLD:AAC4361
TMR 1680 | TMR_Erl |Erithacus rubecula | Muscicapidae 100 BOLD:AAC4361
TMR 1687 | TMR_Erl |Erithacus rubecula | Muscicapidae 100 BOLD:AAC4361

Cizelge 4.9. Kizil gerdan, Erithacus rubecula tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI
geni icin GENBAK ile karsilastirilmast

Ornek no | Haplotip Tiir ad1 Q{I(z)r( T(S)E(Iim ]E)il;iel?l:gllz: degEeri Benzerlik Erisim

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
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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

Cizelge 4.10. Kiz1l gerdan, Erithacus rubecula tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp
COl geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ad1 T(U) C A G |Toplam
TMR 1671 | Erithacus rubecula | 24,3 | 345 | 24,8 | 16,4| 605
TMR 1674 | Erithacus rubecula | 24,3 | 345 | 24,8 | 16,4| 605
TMR 1678 | Erithacus rubecula | 24,3 | 345 | 24,8 | 16,4| 605
TMR 1680 | Erithacus rubecula | 24,3 | 345 | 24,8 | 16,4| 605
TMR 1687 | Erithacus rubecula | 24,3 | 345 | 24,8 | 16,4| 605
Ortalama 243 | 345 | 248 | 16,4

Elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde ise tiim bireyler ayni dallanma altinda
toplanmustir (Sekil 4.6). Tirler aras1 genetik uzaklik incelendiginde Erithacus rubecula
tiirline en yakin akraba tiirler sirast ile Phoenicurus phoenicurus (0,127+0,015), Poecile
lugubris (0,134+0,016) ve Sylvia atricapilla (0,143+0,016) olup, tiiriin en uzak akrabalari
siras1 ile Sitta krueperi (0,188+0,019), Certhia brachydactyla (0,188+0,019) ve Regulus
ignicapilla (0,189+0,019) olarak tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan
uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 3.4’ de verilmistir.

TMR1671 Erithacus rubecula
TMR1674 Erithacus rubecula

TMR1678 Erithacus rubecula  |MUSCICAPIDAE

TMR1680 Erithacus rubecula

TMR1687 Erithacus rubecula

GU571764.1 Bubo bubo  JJoutgroup

n.0z0

Sekil 4.6. Kizilgerdan, Erithacus rubecula tiiriiniin COI geni Neighbor-joining
agaci
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ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Kizil gerdan, Erithacus rubecula tiiriinden 5 bireyin ND2 gen bolgesi ¢ogaltilmistir.
ND2 gen bolgesi i¢in 2 farkli haplotip tespit edilmis olup, bunlardan 1 haplotip Beydaglari
bolgesine 6zgili gen kaynaklarimizi olusturmaktadir. Bu 2 haplotip GenBank veri tabani ile
karsilagtirildiginda 1 haplotip % 99 eslestigi tespit edilmistir (Cizelge 4.11). Tiir igi genetik
cesitlilik %0,04 olarak tespit edilmistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence
Aligment Editor programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde
edilmis ve A/T oran122.5/30.7, G/C orani ise 11.5/35.3 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.12).

Cizelge 4.11. Kizil gerdan, Erithacus rubecula tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 933 bp
ND2 geni i¢cin GENBAK ile karsilastiriimasi

Ornek no | Haplotip Tiir ad 's\l/l(g)lf T(;E:)fill’m %ﬂ;i?l:glil degEeri Benzerlik| Erisim

TMR 1671 |TMR_Erl| 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_Erl| Erithacus rubecula | 1724 | 1724 100% 0.0 100% | KU859233.1
TMR 1680 | TMR_Erl| Erithacus rubecula | 1724 | 1724 100% 0.0 100% | KU859233.1
TMR 1687 | TMR_Erl| Erithacus rubecula | 1724 | 1724 100% 0.0 100% | KU859233.1

Cizelge 4.12. Kiz1l gerdan, Erithacus rubecula tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 933 bp
ND?2 geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ada TU) | 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 [353(30,7| 11,5

Elde elde edilen filogenetik agac incelendiginde 2 birey ayni dallanma altinda
toplanmistir. Diger 3 birey ise yakinlik derecesini belirtecek sekilde alt dallarda toplanmistir
(Sekil 4.7). Tiirler aras1 genetik uzaklik incelendiginde Erithacus rubecula tiiriine en yakin
akraba tlirler sirast ile Phoenicurus phoenicurus (0,191+0,016), Turdus merula
(0,229+0,019) ve Fringilla coelebs (0,238+0,019) olup, en uzak akraba tiirler sirasi ile Sitta
krueperi (0,278+0,020), Sylvia atricapilla (0,284+0,022) ve Aegithalos caudatus

36



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

(0,304+0,021) olarak tespit edilmistir. Tiiriin genetik olarak diger tiirlere olan uzakligi
ayrintili olarak Cizelge 4.5’ de verilmistir.

TMR1671 Erithacus rubecula
20

1aF TMR1674 Erithacus rubecula

20l TMR1687 Erithacus rubecula MUSCICAPIDAE

TMR1680 Erithacus rubecula

TMR1678 Erithacus rubecula

EU601029.1 Bubo bubo Joutgroup

0.020
Sekil 4.7. Kizilgerdan, Erithacus rubecula tiiriiniin ND2 geni NJ agaci

COI-ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Kizilgerdan, Erithacus rubecula tirtinden 5 bireyin COI-ND2 gen bdlgesi
kullanilarak elde edilen filogenetik agac incelendiginde 4 birey ayni dallanma altinda
toplanmistir. 1 birey ise yakinlik derecesini belirtecek sekilde bir alt dalda bulunmaktadir
(Sekil 4.8). Tiir i¢i genetik ¢esitlilik %0,03 tespit edilmistir. Erithacus rubecula tiiriine en
yakin akraba tiirler siras1 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 tiirler sirasi ile
Aegithalos caudatus (0,238+0,014), Regulus ignicapilla (0,238+0,013) ve Sitta krueperi
(0,241+0,012) olarak tespit edilmistir. Tiriin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig

ayrintili olarak Cizelge 4.6 de verilmistir.
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- TMR1674 Erithacus rubecula

TMR1687 Erithacus rubecula

TMR1671 Erithacus rubecula MUSCICAPIDAE

TMR1678 Erithacus rubecula

TMR1680 Erithacus rubecula

0.0za

Bubo bubo Joutgroup

Sekil 4.8. Kizilgerdan, Erithacus rubecula tiirtiniin COI-ND2 geni NJ agaci

4.3.2. Kizilkuyruk, Phoenicurus phoenicurus

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Kizilkuyruk, Phoenicurus phoenicurus tiiriinden 4 bireyin COl gen bolgesi

cogaltilmigtir. COI gen bolgesi icin 1 haplotip tespit edilmistir. bu haplotip BOLD ve

GenBank veri tabani ile karsilastirildiginda %100 eslesme gostermistir(Cizelge 4.13,

Cizelge 4.14). Tiir igi genetik gesitlilik tespit edilmemistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi

Bioedit Sequence Aligment Editér programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit
pozisyonlart elde edilmis ve A/T oram 25.1/24.3, G/C oram ise 33.7/16.9 seklinde

bulunmustur (Cizelge 4.15).

Cizelge 4.13. Kizilkuyruk, Phoenicurus phoenicurus tiiriiniin 4 bireyinden elde edilen 605
bp CO1 geni icin BOLD ile karsilastirilmast

Ornek No | Haplotip Tiir ad1 Familya Benzerlik (%) Statii

TMR 0223 | TMR_Ppl | Phoenicurus phoenicurus | Muscicapidae 100 BOLD:AAB2604
TMR 0225 | TMR_Ppl | Phoenicurus phoenicurus | Muscicapidae 100 BOLD:AAB2604
TMR 0476 | TMR_Ppl | Phoenicurus phoenicurus | Muscicapidae 100 BOLD:AAB2604
TMR 0221 | TMR_Ppl | Phoenicurus phoenicurus | Muscicapidae 100 BOLD:AAB2604

38


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

Cizelge 4.14. Kizilkuyruk, Phoenicurus phoenicurus tiiriiniin 4 bireyinden elde edilen 605
bp CO1 geni igin GENBAK ile karsilastirilmasi

- . .. Max | Toplam L E - . .

Ornek no | Haplotip Tiir adi skor | skor . ('1-|ZI" . | degeri Benzerlik| Erisim
biiyiikliigii

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

TMR 0225 | TMR_Ppl| Phoenicurus phoenicurus | 1118 | 1118 100% 0.0 100% |KX283143.1

TMR 0476 | TMR_Ppl1 | Phoenicurus phoenicurus | 1118 | 1118 100% 0.0 100% |KX283143.1

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

Cizelge 4.15. Kizilkuyruk, Phoenicurus phoenicurus tiiriiniin 4 bireyinden elde edilen 605
bp CO1 geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir adi 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 33,7 243 | 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 33,7 243 | 16,9

Elde edilen filogenetik agac incelendiginde tiim bireyler ayni dallanma altinda

toplanmistir (Sekil 4.9). Phoenicurus phoenicurus tiiriine en yakin akraba tiirler sirasi ile
Erithacus rubecula (0,127+0,015), Poecile lugubris (0,129+0,015), Periparus ater
(0,134+0,016) olup, en uzak akraba tiirler siras1 ile Regulus ignicapilla (0,189+0,020),

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

Tiriin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig ayrintili olarak Cizelge 4.4’ de verilmistir.

TMR0223 Phoenicurus phoenicurus

TMR0225 Phoenicurus phoenicurus

TMRO0476 Phoenicurus phoenicurus

TMRO0221 Phoenicurus phoenicurus

0.020

GU571764.1 Bubo bubo ] outgroup

MUSCICAPIDAE

Sekil 4.9. Phoenicurus phoenicurus tiiriiniin COI geni Neighbor-joining agact
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1039305208?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=7VU850T4014
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ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Kizilkuyruk, Phoenicurus phoenicurus tiiriinden 4 bireyin ND2 gen bdlgesi
cogaltilmistir. ND2 gen bolgesi icin 1 haplotip tespit edilmistir. bu haplotip GenBank veri
tabani ile karsilastirildiginda %100 eslesme gostermistir (Cizelge 4.16). Tiir igi  genetik
cesitlilik tespit edilmemistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment
Editor programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlari elde edilmis ve A/T
orani 23.2/30.3, G/C orani ise 11.5/35.0 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.17).

Cizelge 4.16. Kizilkuyruk, Phoenicurus phoenicurus tiiriiniin 4 bireyinden elde edilen 933
bp ND2 geni i¢in GenBank ile karsilastiriimasi

= . .. Max | Toplam Esl.es_en E . . .

Ornek no | Haplotip Tiir ad skor | skor . (':I‘IZI"W feier Benzerlik| Erisim
biiyiikliigii

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

Cizelge 4.17. Kizilkuyruk, Phoenicurus phoenicurus tiiriiniin 4 bireyinden elde edilen 933
bp ND2 geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir adi T(U) C A G |Toplam

TMR 0223 | Phoenicurus phoenicurus | 23,2 35,0 30,3 | 115 933

TMR 0225 | Phoenicurus phoenicurus | 23,2 35,0 30,3 | 115 933

TMR 0476 | Phoenicurus phoenicurus | 23,2 350 | 30,3 | 115 933

TMR 0221 | Phoenicurus phoenicurus | 23,2 350 | 30,3 | 115 933
Ortalama 23,2 350 | 30,3 | 115

Elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde tiim bireyler ayni dallanma altinda
toplanmustir (Sekil 4.10). Phoenicurus phoenicurus tiiriine en yakin akraba tiirler sirasi ile
rubecula (0,191+0,016), (0,222+0,018) ve Certhia
brachydactyla (0,229+0,020) olup, en wuzak tiirler sirasi ile

Erithacus Fringilla coelebs
Regulus

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

ignicapilla

edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.5’ de

verilmistir.
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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

TMR0223 Phoenicurus phoenicurus

TMR0225 Phoenicurus phoenicurus

TMRO0476 Phoenicurus phoenicurus

TMR0221 Phoenicurus phoenicurus

EU601029.1 Bubo bubo ]outgroup

0.050
Sekil 4.10. Kizilkuyruk, Phoenicurus phoenicurus tiiriiniin ND2 geni NJ agaci

COI-ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Kizilkuyruk, Phoenicurus phoenicurus tiiriinden 4 bireyin COI-ND2 gen bdlgesi
kullanilarak elde edilen filogenetik agaci incelendiginde tiim bireyler ayn1 dallanma altinda
toplanmistir (Sekil 4.11). Tiir igi genetik cesitlilik tespit edilmemistir. Phoenicurus
phoenicurus tiiriine en yakin akraba tiirler sirasi ile Erithacus rubecula (0,164+0,012),
Poecile lugubris (0,193+0,011) ve Fringilla coelebs (0,194+0,011) olup, uzak akraba tiirler
siras1 ile Passer domesticus (0,226+0,013), Regulus ignicapilla (0,235+0,013) ve Sitta
krueperi (0,252+0,013) olarak tespit edilmistir. Tiiriin genetik olarak diger tiirlere olan

uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.6’ da verilmistir.
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TMRO0223 Phoenicurus phoenicurus

TMRO0225 Phoenicurus phoenicurus

MUSCICAPIDAE

TMRO0476 Phoenicurus phoenicurus

TMRO0221 Phoenicurus phoenicurus

Bubo bubo ]outgroup

0.020

Sekil 4.11. Kizilkuyruk, Phoenicurus phoenicurus tiiriiniin COI-ND2 geni NJ agaci

4.3.3. Karatavuk, Turdus merula

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Karatavuk, Turdus merula tiiriinden 5 bireyin COI gen bolgesi ¢ogaltilmistir. COI
gen bolgesi i¢in 4 farkli haplotip tespit edilmis olup, BOLD veri tabaniyla karsilastirildiginda
% 99,83, GenBank veri tabaniyla karsilastirildiginda %99 eslesme ile 1 haplotip ilk kez
tespit edilmesiyle Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmistir (Cizelge 4.18,
Cizelge 4.19). Tiir i¢i genetik gesitlilik %0,2 olarak tespit edilmistir. Elde edilen niikleotit
dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de
niikleotit pozisyonlar1 elde edilmis ve A/T oran1 24.1/25.6, G/C orani ise 33.9/16.4 seklinde
bulunmustur (Cizelge 4.19).

Cizelge 4.18. Karatavuk, Turdus merula tiirtiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni
icin BOLD ile karsilastirilmasi

Ornek No | Haplotip Tiir ad1 Familya | Benzerlik (%) Statii
TMR 1663 | TMR_Tml | 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
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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

Cizelge 4.19. Karatavuk, Turdus merula tiirtiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni
icin GenBank ile karsilastirilmasi

- Max | Toplam L E
Ornek no | Haplotip Tiir ad1 dizi - .| Benzerlik Erisim
skor | skor .o | degerd
biiyiikliigii

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

Cizelge 4.20. Karatavuk, Turdus merula tiirtiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp CO1 geni
icin niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir adx TU)| C A | G |Toplam
TMR 1663 | Turdus merula | 24,1 | 33,9 |256|16,4| 605
TMR 1672 | Turdus merula | 24,3 | 33,7 | 25,6 |16,4| 605
TMR 1681 | Turdus merula | 24,1 | 33,9 | 256|164 | 605
TMR 1664 | Turdus merula | 24,1 | 33,9 [255|165| 605
TMR 1661 | Turdus merula | 24,1 | 33,9 |255|16,5| 605

Ortalama 241 | 338 | 255|164

Elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde 2 birey aymi dallanma altinda
toplanmustir. Diger 2 birey ise yakinlik derecesini belirtecek sekilde alt dallarda toplanmistir
(Sekil 4.12). Turdus merula tiiriine en yakin akraba tiirler siras1 ile Turdus philomelos
(0,124+0,016), Sylvia atricapilla (0,124+0,015) ve Periparus ater (0,132+0,016) olup, uzak
akraba olan tiirler siras1 ile Passer domesticus (0,176+0,018), Sitta krueperi (0,178+0,019)
ve Regulus ignicapilla (0,181+0,019) olarak tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger

tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.4’ de verilmistir.
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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

56|

7

o

— TMR1672 Turdus merula |

— TMR1664 Turdus merula

TMR1663 Turdus merula

TMR1681 Turdus merula

TMR1661 Turdus merula

0.020

Sekil 4.12. Karatavuk, Turdus merula tiiriiniin COI geni NJ agact

ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

TURDIDAE

GU571764.1 Bubo bubo ] outgroup

Karatavuk, Turdus merula tiiriinden 5 bireyin ND2 gen bolgesi ¢ogaltilmistir. ND2

gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri tabaninda %99 eslesme ile

Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmistir (Cizelge 4.21). Tiir i¢i genetik

cesitlilik tespit edilmemistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment

Editdr programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde edilmis ve A/T
orani 23.3/29.0, G/C orani1 ise 12.6/35.0 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.22).

Cizelge 4.21. Karatavuk, Turdus merula tiirtiniin 5 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 geni
icin GenBank ile karsilastirilmasi

Eslesen

Ornek no | Haplotip Tiir ad1 2{'(3); TEE:)?,m dizi degeri Benzerlik |  Erisim
biiyiikliigii

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
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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

Cizelge 4.22. Karatavuk, Turdus merula tiirtiniin 5 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 geni

icin niikleotit kompozisyonlari

Ornekno |  Tiradi |TWU)| 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

Elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde tiim bireyler aynmi dallanma altinda

toplanmustir (Sekil 4.13). Turdus merula tiiriine en yakin akraba tiirler sirasi ile Turdus

philomelos (0,170+0,016), Erithacus rubecula (0,229+0,019) ve Phoenicurus phoenicurus
(0,237+0,020) olup, uzak akraba olan tiirler siras1 ile Certhia brachydactyla (0,282+0,022),
Sylvia atricapilla (0,292+0,023) ve Sitta krueperi (0,309+0,022) olarak tespit edilmistir.

Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.5 de verilmistir.

TMR1664 Turdus merula

TMR1661 Turdus merula

TMR1663 Turdus merula

TMR1672 Turdus merula

TMR1681 Turdus merula

EU601029.1 Bubo bubo

0.050

Sekil 4.13. Karatavuk, Turdus merula tiiriiniin ND2 geni NJ agac1
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COI-ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Turdus merula tiiriinden 5 bireyin COI-ND2 gen bolgesi kullanilarak elde edilen
filogenetik agaci incelendiginde tiim bireyler farkli dallanma altinda toplanmustir (Sekil
4.14). Tiri¢i genetik gesitlilik %0,08 olarak tespit edilmistir. Turdus merula tiiriine en yakin
akraba tiirler sirasi ile Turdus philomelos (0, 157+0,010), Erithacus rubecula (0,195+0,012)
ve Phoenicurus phoenicurus (0,198+0,013) olup, uzak akraba olan tiirler siras1 ile Passer
domesticus (0,237+0,013), Regulus ignicapilla (0,239+0,014) ve Sitta Kkrueperi
(0,254+0,014) olarak tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1
ayrintili olarak Cizelge 4.6’ da verilmistir.

- TMR1672 Turdus merula
53

3l TMR1664 Turdus merula

71l TMR1663 Turdus merula

TMR1681 Turdus merula

TMR1661 Turdus merula

Bubo bubo ]outgroup

0.020
Sekil 4.14. Karatavuk, Turdus merula tiiriinin COI-ND2 geni NJ agaci
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4.3.4. Oter ardig, Turdus philomelos

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Oter ardig, Turdus philomelos tiiriinden 5 bireyin COI gen bdlgesi ¢ogaltilmistir. COI

gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmis olup, BOLD veri tabaniyla karsilastirildiginda

%98,66, GenBank veri tabaniyla karsilastirildiginda %99 eslesme ile il kez tespit edilerek

Beydaglaria 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmistir. (Cizelge 4.23, Cizelge 4.24). Tiir

ici genetik ¢esitlilik tespit edilmemistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence

Aligment Editor programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde
edilmis ve A/T oran123.8/25.6, G/C orani ise 33.1/17.6 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.25).

Cizelge 4.23. Oter ardic, Turdus philomelos tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 605
bp COI geni igin BOLD ile karsilagtirilmasi

Ornek No Haplotip Tiir ad Familya Ber(lgz ; 11 Statii

TMR 1659 TMR_Tpl Turdus philomelos | Turdidae 98.66 BOLD:AAC1081
TMR 1941 TMR_Tpl Turdus philomelos | Turdidae 98.66 BOLD:AAC1081
TMR 1662 TMR_Tpl Turdus philomelos | Turdidae 98.66 BOLD:AAC1081
TMR 1666 TMR_Tpl Turdus philomelos | Turdidae 98.66 BOLD:AAC1081
TMR 1938 TMR_Tpl Turdus philomelos | Turdidae 98.66 BOLD:AAC1081

Cizelge 4.24. Oter ardig, Turdus philomelos tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 605
bp COI geni i¢in GenBank ile karsilastirilmasi

Eslesen

Ornek no | Haplotip Tiir ada R | TETBIELE dizi E | Benzerlik Erisim
skor | skor .. | degerd

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

Cizelge 4.25. Oter ardig, Turdus philomelos tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI
geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ad TU) | C A G |Toplam
TMR 1659 | Turdus philomelos | 23,8 |33,2| 255 |17,5| 605
TMR 1941 | Tyrdus philomelos | 23,8 |33,2| 255 |17,5| 605
TMR 1662 | Turdus philomelos | 23,8 |33,2| 255 |17,5| 605
TMR 1666 | Turdus philomelos | 23,8 |33,2| 255 |17,5| 605
TMR 1938 | Turdus philomelos | 23,8 |33,2| 255 |[17,5| 605
Ortalama 23,8 |33,2| 255 | 175

Elde edilen filogenetik agac¢ incelendiginde tiim bireyler ayn1 dallanma altinda
toplanmustir (Sekil 4.15). Turdus philomelos tiiriine en yakin akraba tiirler sirasi ile Turdus
merula (0,124+0,016), Sylvia atricapilla (0,142+0,016) ve Poecile lugubris (0,144+0,016)
olup, en uzak akraba tiirler siras1 ile Garrulus glandarius (0,188+0,019), Fringilla coelebs
(0,196+0,021) ve Regulus ignicapilla (0,199+0,020) olarak tespit edilmistir. Tiiriin genetik

olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.4’ de verilmistir.

TMR1659 Turdus philomelos

TMR1941 Turdus philomelos

TMR1662 Turdus philomelos | TURDIDAE

TMR1666 Turdus philomelos

TMR1938 Turdus philomelos |

GU571764.1 Bubo bubo  Joutgroup

0.020

Sekil 4.15. Oter ardig, Turdus philomelos tiiriiniin COI geni NJ agaci
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ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Oter ardig, Turdus philomelos tiiriinden 5 bireyin ND2 gen bolgesi ¢ogaltilmustur.

ND2 gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmistir. bu haplotip GenBank veri tabaniyla

karsilastirildiginda % 100 eslesme tespit edilmistir (Cizelge 4.26). Tiir i¢i genetik gesitlilik

tespit edilmemistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor

programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde edilmis ve A/T orani
24.7127.5, G/C orani ise 13.1/34.7 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.27).

Cizelge 4.26. Oter ardig, Turdus philomelos tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 933
bp ND2 geni i¢in GenBank ile karsilastiriimasi

o . .. Max | Toplam Eslgs-en E . . .
Ornek no | Haplotip Tiir ad1 skor | skor : (‘1'|Z|W" T Benzerlik| Erisim
biiyiikliigii

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

Cizelge 4.27.

Oter ardig, Turdus philomelos tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 933 bp ND2
geni igin niikleotit kompozisyonlari
Ornek no Tiir adi TU)| 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 | Tyrdus 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 | 34,7275 | 13,1

Elde edilen filogenetik agac incelendiginde tiim bireyler ayni dallanma altinda

toplanmustir (Sekil 4.16). Turdus philomelos tiiriine en yakin akraba tiirler sirasi1 ile Turdus

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

(0,255+0,019) olup, en uzak akraba tiirler sirasi ile Passer domesticus (0,297+0,022), Sylvia

curruca (0,29740,020) ve Sitta krueperi (0,308+0,021) olarak tespit edilmistir. Tiiriin

genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.5 de verilmistir.
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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

TMR1941 Turdus philomelos

TMR1938 Turdus philomelos

TMR1666 Turdus philomelos | TURDIDAE

TMR1659 Turdus philomelos

TMR1662 Turdus philomelos

EU601029.1 Bubo bubo Joutgroup

0.050
Sekil 4.16. Oter ardi¢ Turdus philomelos tiiriiniin ND2 geni NJ agac1

COI-ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Turdus philomelos tiiriinden 5 bireyin COI-ND2 gen bdlgesi kullanilarak elde edilen
filogenetik aga¢ incelendiginde tiim bireyler ayni dallanma altinda toplanmistir (Sekil 4.17).
Tiirigi genetik gesitlilik tespit edilmemistir. Turdus philomelos tiiriine en yakin akraba tiirler
siras1 ile Turdus merula (0,157+0,010), Poecile lugubris (0,209+0,012) ve Phoenicurus
phoenicurus (0,212+0,013) olup, en uzak akraba tiirler siras1 ile Sylvia curruca
(0,250+0,014), Sitta krueperi (0,254+0,014) ve Regulus ignicapilla (0,256+0,015) olarak
tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.6’

da verilmistir.
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TMR1659 Turdus philomelos

TMR1941 Turdus philomelos

TMR1662 Turdus philomelos

TMR1666 Turdus philomelos

TMR1938 Turdus philomelos

Bubo bubo Joutgroup

n.0z0

Sekil 4.17. Oter ardi¢ Turdus philomelos tiiriiniin COI-ND2 geni NJ agaci

4.3.5. Kiiciik akgerdanh o6tlegen, Sylvia curruca; Karabash otlegen Sylvia atricapilla

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Kiigiik akgerdanli 6tlegen, Sylvia curruca tiirtinden 2 bireyin COI gen bolgesi
cogaltilmistir. COI gen bolgesi igin 1 haplotip tespit edilmistir. Bu haplotip BOLD ve
GenBank veri tabanlariyla karsilagtirildiginda %100 eslesme gostermistir. (Cizelge 4.28,
Cizelge 4.29). Tir i¢i genetik ¢esitlilige rastlanmamustir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi
Bioedit Sequence Aligment Editér programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit
pozisyonlart elde edilmis ve A/T orami 24.1/26.0, G/C oram ise 32.7/17.2 seklinde
bulunmustur (Cizelge 4.30).

Karabagh otlegen, Sylvia atricapilla tiirinden 1 bireyin COIl gen bdlgesi
cogaltilmigtir. COI gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmistir. Bu haplotip BOLD ve
GenBank veri tabanlariyla karsilastirildiginda %100 eslesme gostermistir (Cizelge 4.28,
Cizelge 4.29). Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor
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programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlari elde edilmis ve A/T oran1
24.6/27.3, G/C orani ise 32.2/15.9 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.29).

Cizelge 4.28. Kiigiik akgerdanli 6tlegen, Sylvia curruca tiriniin 2 bireyinden ve
Karabash 6tlegen, Sylvia atricapilla tiiriiniin 1 bireyinden elde edilen 605 bp COI
geni i¢in BOLD karsilastiriimasi

Ornek No | Haplotip Tiradi | Familya Ber(‘f/g)r {13 Statii
TMR 0226 | TMR_Scl| Sylviacurruca |Sylviidae| 100 Private
TMR 0848 | TMR_Sc1| Sylviacurruca |Sylviidae| 100 Private
TMR 1668 | TMR_Sal | Sylvia atricapilla | Sylviidae| 100 |BOLD:AAC1121

Cizelge 4.29. Kiiciik akgerdanli 6tlegen, Sylvia curruca tiriiniin 2 bireyinden ve
Karabagli 6tlegen, Sylvia atricapilla tiiriiniin 1 bireyinden elde edilen 605 bp COI
geni i¢in GenBank karsilastirilmasi

- Max | Toplam LB E
Ornek no | Haplotip Tiir ad1 dizi - . | Benzerlik Erisim
skor skor . ... | degeri
biiyiikliigii
TMR 0226 | TMR_Sc1 | Sylvia curruca 1118 1118 100% 0.0 100% KX283165.1
TMR 0848 | TMR_Scl | Sylvia curruca 1118 1118 100% 0.0 100% KX283165.1
TMR 1668 | TMR_Sal | Sylvia atricapilla | 1118 1118 100% 0.0 100% | GQ482701.1

Cizelge 4.30. Kiigiik akgerdanl 6tlegen, Sylvia curruca tiriiniin 2 bireyinden ve
Karabagl 6tlegen, Sylvia atricapilla tiiriiniin 1 bireyinden elde edilen 605 bp COI

geni niikleotit kompozisyonlari

Ornek No Tiir ad1 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

Sylvia curruca tiiriinden 2 bireyin COI gen bolgesi kullanilarak elde edilen

filogenetik agaci incelendiginde tiim bireyler ayni1 dallanma altinda toplanmistir (Sekil 4.18).

Sylvia curruca tiiriine en yakin akraba tiirler sirasi ile Sylvia atricapilla (0,117+0,016),

Periparus ater (0,142+0,016) ve Turdus merula (0,144+0,017) olup, en uzak akraba tiirler
siras1 ile Aegithalos caudatus (0,180+0,019), Turdus philomelos (0,184+0,019) ve Sitta
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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

krueperi (0,188+0,020) oldugu tespit edilmistir. Tiriin genetik olarak diger tiirlere olan

uzakligi ayrintili olarak Cizelge 4.4’ deverilmistir.

Elde edilen filogenetik agaci incelendiginde Sylvia atricapilla tiiriine en yakin akraba
tirler siras1 ile Sylvia curruca (0,117+0,016), Turdus merula (0,124+0,015) ve Periparus
ater (0,132+0,016) olup, en uzak akraba tiirler sirasi ile Sitta krueperi (0,174+0,019),
Regulus ignicapilla (0,186+0,019) ve Certhia brachydactyla (0,191+0,020) oldugu tespit
edilmistir. Tiirtin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.4’ de

verilmistir.

TMRO0226 Sylvia curruca |

100

TMRO0848 Sylvia curruca | SYLVIIDAE

TMR1668 Sylvia atricapilla

GU571764.1 Bubo bubo  TJoutgroup

0.020
Sekil 4.18. Kiigiik akgerdanli 6tlegen, Sylvia curruca ve Karabaslh 6tlegen, Sylvia
atricapilla tiirlerinin COI geni NJ agaci

ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Kiigiik akgerdanli 6tlegen, Sylvia curruca tiirlinden 2 bireyin ND2 gen bdlgesin
cogaltilmigtir. ND2 gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri tabaniyla
%099 eslesme gostererek Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmistir. (Cizelge
4.31). Tiir i¢i genetik gesitlilige rastlanmamistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit
Sequence Aligment Editor programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1
elde edilmis ve A/T oran1 23.4/30.7, G/C orant ise 10.5/35.5 seklinde bulunmustur (Cizelge
4.32).
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Karabagh o6tlegen, Sylvia atricapilla tiiriinden 1 bireyin ND2 gen bdlgesi
cogaltilmigtir. ND2 gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri tabaniyla
%99 eslesme gostererek Beydaglarina 6zgili gen kaynagimiz oldugu saptanmistir (Cizelge
4.31). Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor programinda
diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlari elde edilmis ve A/T oram 25.5/32.0,
G/C orani ise 10.3/32.2 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.32).

Cizelge 4.31. Kiigiik akgerdanl 6tlegen, Sylvia curruca tiriiniin 2 bireyinden ve Karabasl
otlegen, Sylvia atricapilla tiiriintin 1 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 geni i¢in GenBank

karsilastirilmasi
Eslesen
Ornek no | Haplotip Tiir ad1 e dizi E | Benzerlik Erisim
skor | skor degeri

biiyiikliigii

TMR 0226 | TMR_Scl| Sylviacurruca | 1631 | 1631 95% 0.0 99% JF502333.1

TMR 0848 | TMR_Scl| Sylviacurruca | 1631 | 1631 95% 0.0 99% JF502333.1

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

Cizelge 4.32. Kiigiik akgerdanli 6tlegen, Sylvia curruca tiriiniin 2 bireyinden ve Karabasl
otlegen, Sylvia atricapilla tiiriiniin 1 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 geni i¢in niikleotit
kompozisyonlari

Ornek no | Tiir ad1 TU) |[C |A |G |Total
TMR 0848 |Sylviacurruca |234 |355 |30,7 [10,5 [933,0
TMR 0226 |Sylviacurruca |234 |355 |30,7 [10,5 [933,0

Ortalama | 23,4 355 |30,7 [10,5
TMR 01668 | Sylvia atricapilla |255 |32,2 |32,0 10,3 [933.0

Sylvia curruca tiiriiniin ND2 gen bolgesi kullanilarak elde edilen filogenetik agac
incelendiginde tiim bireyler ayni dallanma altinda toplanmistir. (Sekil 4.19). Sylvia curruca
tiirline en yakin akaraba tiirler sirasi ile Sylvia atricapilla (0,211+0,018), Cyanistes caeruleus
(0,245+0,019) ve Parus major (0,246+0,018) olup, en uzak akraba tiirler sirasi ile Certhia
brachydactyla (0,287+0,021), Turdus philomelos (0,297+0,020) ve Sitta Kkrueperi
(0,298+0,022) olarak tespit edilmistir. Tirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig
ayrintili olarak Cizelge 4.5 de verilmistir.

Sylvia atricapilla tiirine en yakin akraba tiirler siras1 ile Sylvia curruca
(0,211+0,018), Aegithalos caudatus (0,237+0,021) ve Fringilla coelebs (0,261+0,021) olup,

en uzak akraba tiirler siras1 ile Turdus philomelos (0,290+0,021), Turdus merula
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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

(0,292+0,023) ve Certhia brachydactyla (0,296+0,022) olarak tespit edilmistir. Tiiriin

genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.5 de verilmistir.

TMRO0848 Sylvia curruca

100

TMRO0226 Sylvia curruca SYLVIIDAE

TMR1668 Sylvia atricapilla |

EU601029.1 Bubo bubo  Joutgroup

0.050
Sekil 4.19. Kiigiik akgerdanli 6tlegen, Sylvia curruca ve Karabagh 6tlegen, Sylvia

atricapilla tiirlerinin ND2 geni NJ agaci

COI-ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Sylvia curruca tiiriinden 2 bireyin COI-ND2 gen bolgesi kullanilarak elde edilen
filogenetik agaci incelendiginde tiim bireyler ayn1 dallanma altinda toplanmistir (Sekil 4.20).
Tiir igi genetik cesitlilige rastlanmamustir. Sylvia curruca tiiriine en yakin akaraba tiirler
sirasi ile Sylvia atricapilla (0,172+0,011), Periparus ater (0,203+0,012) ve Parus major
(0,205+0,013) olup, en uzak akraba tiirler siras1 ile Certhia brachydactyla (0,241+0,013),
Turdus philomelos (0,250+0,014) ve Sitta krueperi (0,253+0,014) olarak tespit edilmistir.
Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.6’ da verilmistir.

Elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde Sylvia atricapilla tiiriine en yakin
akaraba tiirler siras1 ile Sylvia curruca (0,172+0,011), Aegithalos caudatus (0,204+0,012) ve
Periparus ater (0,209+0,013) olup, en uzak akraba tiirler siras1 ile Regulus ignicapilla
(0,237+0,014), Sitta krueperi (0,239+0,014) ve Certhia brachydactyla (0,252+0,014) olarak
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tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.6’

da verilmistir.

TMRO0226 Sylvia curruca

100

TMRO0848 Sylvia curruca SYLVIIDAE

TMR1668 Sylvia atricapilla |

Bubo bubo ]outgroup

0.020
Sekil 4.20. Kiigiik akgerdanli 6tlegen, Sylvia curruca ve Karabasl 6tlegen, Sylvia
atricapilla tiirlerinin COI-ND2 geni NJ agact

4.3.6. Siirmeli ¢alikusu, Regulus ignicapilla

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Sirmeli ¢alikusu, Regulus ignicapilla tirinden 3 bireyin COIl gen bolgesi
cogaltilmistir. COI gen bolgesi i¢in 2 farkli haplotip tespit edilmis olup, 1 haplotipin BOLD
veri tabaniyla karsilastirma yapildiginda %99,83, GenBank veri tabaniyla karsilagtirma
yapildiginda ise %99 eslesme ile ilk kez tespit edilerek Beydaglarina 6zgii grn kaynagimiz
oldugu saptanmustir. (Cizelge 4.33, Cizelge 4.34). Tiir i¢i genetik gesitlilik %0,11 olarak
tespit edilmistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor
programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde edilmis ve A/T orani
27.4/27.1, G/C orani ise 29.8/15.7 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.35).
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Cizelge 4.33. Siirmeli galikusu, Regulus ignicapilla tiirtinden 3 bireyinden elde edilen 605
bp COI geni igin BOLD karsilastirmasi

Ornek No Haplotip Tiir ad1 Familya Ber(lf/i )r s Statii

TMR 1685 TMR_Ril Regulus ignicapilla | Regulidae 100 BOLD:AAI0344

TMR 1955 TMR_Ri2 Regulus ignicapilla | Regulidae 99.83 BOLD:AAI0344

TMR 1978 TMR_Ril Regulus ignicapilla | Regulidae 100 BOLD:AAI0344

Cizelge 4.34. Stirmeli ¢alikusu, Regulus ignicapilla tiirtinden 3 bireyinden elde edilen 605

bp COI geni igin GenBank karsilagtirmasi
Eslesen
Ornek no | Haplotip Tiir ad A TEplE T dizi E | Benzerlik Erisim
skor skor oo | degerd
biiyiikliigii

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

Cizelge 4.35. Stirmeli ¢alikusu, Regulus ignicapilla tiirtinden 3 bireyinden elde edilen
605 bp COI geni igin niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ad1 TU) | C A G |Toplam

TMR 1685 | Regulus ignicapilla | 27,4 | 29,8 | 27,1 | 157 605

TMR 1955 | Regulus ignicapilla | 27,6 | 296 | 27,1 | 157 605

TMR 1978 | Regulus ignicapilla | 27,4 | 29,8 | 27,1 | 157 605
Ortalama 274 | 29,7 | 27,1 15,7

Elde edilen filogenetik agac¢ incelendiginde 2 birey ayni dallanama altinda

toplanmistir. Diger 1 birey ise ona yakinlik derecesini belirtecek sekilde bir alt dalda

toplanmustir (Sekil 4.21). Regulus ignicapilla tiiriine en yakin akaraba tiirler siras1 ile Parus
major (0,170+0,018), Poecile lugubris (0,172+0,019) ve Sylvia curruca (0,175+0,019) olup,

en uzak akraba tiirler sirasi ile Periparus ater (0,793+0,019), Turdus philomelos

(0,199+0,020) ve Garrulus glandarius (0,221+0,023) olarak tespit edilmistir. Tiiriin genetik

olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.4’ de verilmistir.
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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

TMR1685 Regulus ignicapilla ]

75

n.0zo

Sekil 4.21. Siirmeli ¢alikusu, Regulus ignicapilla tiirtiniin COI geni NJ agac1

ND?2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

TMR1978 Regulus ignicapilla

TMR1955 Regulus ignicapilla

REGULIIDAE

GU571764.1 Bubo bubo  Joutgroup

Sirmeli calikusu, Regulus ignicapilla tiiriinden 3 bireyin ND2 gen bolgesi

cogaltilmigtir. ND2 gen bolgesi igin 1 haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri tabaninda

%86 eslesme ile ilk kez tespit edilerek Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu

saptanmustir (Cizelge 4.36). Tiir igi genetik ¢esitlilige rastlanmamistir. Elde edilen niikleotit

dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de
niikleotit pozisyonlar1 elde edilmis ve A/T orani1 26.9/32.2, G/C orani ise 10.2/30.8 seklinde

bulunmustur (Cizelge 4.37).

Cizelge 4.36. Stirmeli ¢alikusu, Regulus ignicapilla tiiriinden 3 bireyinden elde edilen 933
bp ND2 geni i¢in GenBank karsilastirmasi

Eslesen
Ornek no | Haplotip Tiir ad1 's\ﬂz)r( TEE:)?,m " s(‘j.izsiwn degEeri Benzerlik | Erisim
biiyiikliigii
TMR 1685 | TMR_Ril | Regulus ignicapilla | 1014 | 1014 100% 0.0 86% AY136591.1
TMR 1955 | TMR_Ril | Regulus ignicapilla | 1014 | 1014 100% 0.0 86% AY136591.1
TMR 1978 | TMR_Ril| Regulus ignicapilla | 1014 | 1014 100% 0.0 86% |AY136591.1
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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

Cizelge 4.37. Stirmeli galikusu, Regulus ignicapilla tiirtintin 3 bireyinden elde edilen 933
bp ND2 geni i¢in niikleotit kompozisyonlar1

Ornek no Tiir ada TYU) | C A G |Toplam

TMR 1685 | Regulus ignicapilla | 26,9 | 30,8 | 322 | 102 | 933

TMR 1955 | Regulus ignicapilla | 26,9 | 30,8 | 322 | 102 | 933

TMR 1978 | Regulus ignicapilla | 26,9 | 30,8 | 322 | 102 | 933
Ortalama 269 | 308 | 322 | 10,2

Stirmeli ¢alikusu, Regulus ignicapilla tiriinden 3 bireyin ND2 gen bolgesi
kullanilarak elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde tiim bireyler ayn1 dallanama altinda
toplanmistir (Sekil 4.22). Regulus ignicapilla tiiriine en yakin akaraba tiirler sirasi ile Sylvia
curruca (0,262+0,021),

Periparus ater

(0,263+0,020),

Phoenicurus phoenicurus
(0,267+0,021) olup, en uzak akraba tiirler siras1 ile Certhia brachydactyla (0,288+0,023),
Turdus philomelos (0,294+0,021) ve Sitta krueperi (0,303+0,021) olarak tespit edilmistir.

Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzakligi ayrintili olarak Cizelge 4.5 de verilmistir.

0.050

TMR1685 Regulus ignicapilla |

TMR1955 Regulus ignicapilla

TMR1978 Regulus ignicapilla |

REGULIIDAE

EU601029.1 Bubo bubo ]outgroup

Sekil 4.22. Siirmeli ¢alikusu, Regulus ignicapilla tiirtintin ND2 geni NJ agaci
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COI-ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Siirmeli ¢alikusu, Regulus ignicapilla tiiriinden 3 bireyin COI-ND2 gen bolgesi
kullanilarak elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde 2 birey ayni dallanama altinda
toplanmistir. Diger 1 birey ise ona yakinlik derecesini belirtecek sekilde bir alt dalda
toplanmustir (Sekil 4.23). Tiir i¢i genetik ¢esitlilik %0,04 olarak tespit edilmistir. Regulus
ignicapilla tiirline en yakin akaraba tiirler siras1 ile Sylvia curruca (0,226+0,013), Parus
major (0,233+0,013) ve Periparus ater (0,234+0,013) olup, en uzak akraba tiirler sirasi ile
Garrulus glandarius (0,252+0,013), Turdus philomelos (0,256+0,015) ve Sitta krueperi
(0,257+0,013) olarak tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzakligi
ayrintili olarak Cizelge 4.6’ da verilmistir.

TMR1685 Regulus ignicapilla ]
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TMR1978 Regulus ignicapilla  |REGULIIDAE

TMR1955 Regulus ignicapilla |

Bubo bubo  Joutgroup

0.020

Sekil 4.23. Siirmeli ¢alikusu, Regulus ignicapilla tiiriiniin COI-ND2 geni NJ agaci
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4.3.7. Biiyiik bastankara, Parus major

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Biiyiik bastankara, Parus major tiiriinden 5 bireyin COI bolgesi ¢ogaltilmistir. COI

gen bolgesi igin 3 farkli haplotip tespit edilmistir. Bu haplotiplerden 2 tanesi BOLD veri

tabaniyla karsilastirildiginda 999,83, GenBank veri tabamiyla karsilastirildiginda %99

eslesme ile ilk kez tespit edilerek Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmigtir

(Cizelge 4.38, Cizelge 4.39) . Tiir igi genetik ¢esitlilik %0,13 olarak tespit edilmistir. Elde

edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor programinda diizenlenip,
MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlari elde edilmis ve A/T oran1 22.1/26.3, G/C oran1 ise
35.0/16.5 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.40).

Cizelge 4.38. Biiyiik bastankara, Parus major tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp
COl geni i¢in BOLD karsilastirmasi

Ornek No| Haplotip Tiir adi | Familya |Benzerlik (%) Statii

TMR 1648 TMR_Pm1 | Parus major | Paridae 100 BOLD:AAA6742
TMR 1650| TMR_Pm1 | Parus major | Paridae 100 BOLD:AAAG742
TMR 1654| TMR_Pm2 | Parus major | Paridae 99.83 BOLD:AAA6742
TMR 1656| TMR_Pm3 | Parus major | Paridae 99.83 BOLD:AAAG6742
TMR 1673| TMR_Pm1 | Parus major | Paridae 100 BOLD:AAAG742

Cizelge 4.39. Biiyiik bastankara, Parus major tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI
geni i¢in GenBank karsilagtirmasi

Eslesen
Ornek no | Haplotip Tiir ad1 'S\{I(?; T(S)E(Iim “ s(.i.izsi"w degEeri Benzerlik| Erisim
biiyiikliigii
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
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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

Cizelge 4.40. Biiyiik bastankara, Parus major tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI
geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no | Tiir adi T(U) C A G |Toplam

TMR 1648 | parus major | 22,1 350 | 26,3 | 16,5 | 605

TMR 1650 | parus major | 22,1 350 | 26,3 | 16,5 | 605

TMR 1654 | parus major | 22,0 352 | 26,3 | 16,5 | 605

TMR 1656 | parus major | 22,0 35,2 26,3 | 16,5 | 605

TMR 1673 | parus major | 22,1 350 | 26,3 | 16,5 | 605
Ortalama 22,0 350 | 26,3 | 16,5

Elde edilen filogenetik agac¢ incelendiginde 3 birey ayni dallanama altinda

toplanmistir. Diger 2 birey ise ona yakinlik derecesini belirtecek sekilde bir alt dalda

toplanmistir (Sekil 4.24). Parus major tiirtine en yakin akaraba tiirler sirasi ile Poecile
lugubris (0,096+0,013), Cyanistes caeruleus (0,101+0,013) ve Periparus ater (0,116+0,015)

olup, en uzak akraba tiirler siras1 ile Regulus ignicapilla (0,170+0,018), Certhia

brachydactyla (0,171+0,019) ve Garrulus glandarius (0,179+0,019) olarak tespit edilmistir.

Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.4’ de verilmistir.
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0.0z0

TMR1648 Parus major

1 TMR1650 Parus major

' TMR1673 Parus major

- TMR1654 Parus major

TMR1656 Parus major

PARIDAE

GU571764.1 Bubo bubo  Joutgroup

Sekil 4.24. Biiyiik bastankara, Parus major tiiriiniin COI geni NJ agac1
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ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Biiyiik bastankara, Parus major tiirinden 5 bireyin ND2 gen bolgesi ¢ogaltilmistir.
ND2 gen bolgesi igin 4 haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri tabaniyla
karsilastirildiginda 3 farkli haplotip %99 eslesme ile ilk kez tespit edilerek Beydaglarina
Ozgii gen kaynagimiz oldugu saptanmustir (Cizelge 4.41). Tiir ici genetik gesitlilik %0,21
olarak tespit edilmistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor
programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde edilmis ve A/T orani

20.4/30.2, G/C orani ise 11.1/38.3 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.42).

Cizelge 4.41. Biiyiik bastankara, Parus major tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 933 bp
ND2 geni i¢in GenBank karsilastirmasi

Eslesen
Ornekno | Haplotip | Tiir ad: BT T, dizi E | Benzerlik Erisim
skor | skor . ot | degeri
biiyiikliigii
TMR 1648 |TMR Pm1 | Parus major | 1718 | 1718 100% 0.0 99% | KU859307.1
TMR 1650 | TMR_Pmz2 | 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

Cizelge 4.42. Biiyiik bastankara, Parus major tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 933 bp
ND2 geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir adi TU) | C | A G Toplam

TMR 1648 | parus major | 20,4 | 383 |30,2| 111 933

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 | 382 |30,2| 11,1 933

TMR 1673 | Parus major | 20,4 | 383 [30,3| 11,0 933
Ortalama 20,4 | 38,2 (30,3 11,0

Elde edilen filogenetik agac¢ incelendiginde 2 birey ayni dallanama altinda
toplanmistir. Diger 3 birey ise ona yakinlik derecesini belirtecek sekilde alt dallarda
toplanmustir (Sekil 4.25). Parus major tiiriine en yakin akraba tiirler siras1 ile Periparus ater
(0,134+0,013), Poecile lugubris (0,134+0,012) ve Cyanistes caeruleus (0,149+0,014) olup,
en uzak akraba tiirler sirasi ile Sylvia atricapilla (0,269+0,021), Sitta krueperi (0,27140,019)
ve Regulus ignicapilla (0,27740,020) olarak tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger
tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.5 de verilmistir.
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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

TMR1650 Parus major
46

r;| TMR1673 Parus major

56 |- TMR1656 Parus major | PARIDAE

TMR1648 Parus major

L TMR1654 Parus major

EU601029.1 Bubo bubo Joutgroup

0.020
Sekil 4.25. Biiyiik bastankara, Parus major tiiriiniin ND2 geni NJ agaci

COI-ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Biiyiik bastankara, Parus major tiiriinden 5 bireyin ND2 gen bolgesi kullanilarak elde
edilen filogenetik aga¢ incelendiginde 2 birey ayni dallanama altinda toplanmistir. Diger 3
birey ise ona yakinlik derecesini belirtecek sekilde alt dalllarda toplanmistir (Sekil 4.26). Tiir
ici genetik cesitlilik %0,18 olarak tespit edilmistir. Parus major tiiriine en yakin akraba
tirler sirasi ile Poecile lugubris (0,119+0,009), Periparus ater (0,127+0,009) ve Cyanistes
caeruleus (0,130+0,010) olup, en uzak akraba tiirler siras1 ile Passer domesticus
(0,221+0,012), Sitta krueperi (0,228+0,013) ve Regulus ignicapilla (0,233+0,014) olarak
tespit edilmistir. Tiiriin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.6’

da verilmistir.
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TMR1650 Parus major
B1

43] TMR1673 Parus major

59 | TMR1648 Parus major | PARIDAE

- TMR1656 Parus major

- TMR1654 Parus major

Bubo bubo Joutgroup

n.0zn

Sekil 4.26. Biiyiik bastankara, Parus major tiiriiniin COI-ND2 geni NJ agact

4.3.8. Cam bastankarasi, Periparus ater

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Cam bastankarasi, Periparus ater tiiriinden 5 bireyin COI gen bdlgesi ¢ogaltilmustir.
COI gen bolgesi icin 1 haplotip tespit edilmistir. bu haplotip BOLD ve Genbank veri
tabaninda karsilastirildiginda %100 eslesme gostermistir (Cizelge 4.43, Cizelge 4.44). Tiir
ici genetik ¢esitlilik tespit edilmemistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence
Aligment Editdr programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde
edilmis ve A/T oran122.5/24.8, G/C orani ise 36.0/16.7 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.45).

65



Cizelge 4.43. Cam bastankarasi, Periparus ater tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp

COl geni i¢in BOLD karsilastirmasi

Ornek No | Haplotip Tiir ad1 Familya Ber(]f/i )r s Statii

TMR 1679 | TMR_Pal | Periparus ater | Paridae 100 BOLD:AAB2837
TMR 1973 | TMR_Pal | Periparus ater | Paridae 100 BOLD:AAB2837
TMR 1655 | TMR_Pal | Periparus ater | Paridae 100 BOLD:AAB2837
TMR 1649 | TMR_Pal | Periparus ater | Paridae 100 BOLD:AAB2837
TMR 1683 | TMR_Pal | Periparus ater | Paridae 100 BOLD:AAB2837

Cizelge 4.44. Cam bastankarasi, Periparus ater tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp
COl geni i¢in GenBank karsilastirmasi

Eslesen
Ornek no | Haplotip Tiir adx 'S\{I(?; TgE(I)a:_m ” sdlzsl " degEeri Benzerlik| Erisim
biiyiikliigii
TMR 1679 | TMR_Pal | Periparus ater | 1118 | 1118 100% 0.0 100% | KF946787.1
TMR 1973 |TMR_Pal| Periparusater | 1118 | 1118 100% 0.0 100% | KF946787.1
TMR 1655 | TMR_Pal| Periparus ater | 1118 | 1118 100% 0.0 100% | KF946787.1
TMR 1649 |TMR_Pal| Periparusater | 1118 | 1118 100% 0.0 100% | KF946787.1
TMR 1683 | TMR_Pal| Periparus ater | 1118 | 1118 100% 0.0 100% | KF946787.1

Cizelge 4.45. Cam bastankarasi, Periparus ater tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp
COl geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ad1 TU) | 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 225 | 36,0 | 24,8 |16,7

Elde edilen filogenetik agac incelendiginde tiim bireyler ayni1 dallanama altinda

toplanmustir (Sekil 4.27). Periparus ater tiiriine en yakin akraba tiirler siras1 ile Poecile
lugubris (0,109+0,014), Parus major (0,116+0,015) ve Sylvia atricapilla (0,132+0,016)

olup, en uzak akraba tiirler sirast ile Certhia brachydactyla (0,165+0,018), Garrulus

glandarius (0,176+0,019) ve Regulus ignicapilla (0,193+£0,019) olarak tespit edilmistir.

Tiriin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig ayrintili olarak Cizelge 4.4’ de verilmistir.
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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

TMR1679 Periparus ater

TMR1973 Periparus ater

TMR1655 Periparus ater  [PARIDAE

TMR1649 Periparus ater

TMR1683 Periparus ater

GU571764.1 Bubo bubo Joutgroup

0.0zo
Sekil 4.27. Cam bastankarasi, Periparus ater tiiriiniin COI geni NJ agac1

ND2 Gen Bolgesi Degerlendirilmesi

Cam bagtankarasi, Periparus ater tiriiniin 5 bireyinden ND2 gen bolgesi
cogaltilmigtir. ND2 gen bdlgesi i¢in 5 farkli haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri
tabaninda 5 haplotip de %95-%96 eslesme ile ilk kez tespit edilerek Beydaglarina 6zgii gen
kaynagimiz oldugu saptanmustir. (Cizelge 4.46). Tiir i¢i genetik ¢esitlilik %0,17 olarak
tespit edilmistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor
programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlari elde edilmis ve A/T orani
20.8/29.6, G/C orant ise 11.0/38.6 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.47).

Cizelge 4.46. Cam bastankarasi, Periparus ater tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 933 bp
ND2 geni i¢in GenBank karsilastirmasi

Eslesen

Max | Toplam |- =5 E  |Benzerlik| Erisim
skor skor Lo | degerd
biiyiikliigii

Ornekno |Haplotip| Tiir ad:

TMR 1679 | TMR_Pa4 | Periparus ater | 1485 1485 100% 0.0 95% | KF183875.1

TMR 1973 |TMR_Pal | 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
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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

Cizelge 4.47. Cam bastankarasi, Periparus ater tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 933 bp

ND2 geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ada TU) | 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 agac¢ incelendiginde 2 birey aymi dallanama altinda

toplanmistir. Diger 3 birey ise yakinlik derecesini belirtecek sekilde alt dallarda toplanmistir

(Sekil 4.28). Periparus ater tiirline en yakin akraba tiirler siras1 ile Poecile lugubris
(0,113+0,012), Parus major (0,134+0,013), Cyanistes caeruleus (0,169+0,015) olup, en

uzak akraba tirler siras1 ile Sylvia atricapilla (0,265+0,020), Passer domesticus
(0,267+0,020) ve Sitta krueperi (0,276+0,019) olarak tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak

diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.5’ de verilmistir.
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- TMR1973 Periparus ater

g1l TMR1649 Periparus ater

| TMR1683 Periparus ater

- TMR1655 Periparus ater

TMR1679 Periparus ater

EU601029.1 Bubo bubo

0.0z0

Sekil 4.28. Cam bastankarasi, Periparus ater tiiriiniin ND2 geni NJ agaci
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COI-ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Cam bastankarasi, Periparus ater tiirlinden 5 bireyin COI-ND2 gen bolgesi
kullanilarak elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde tiim bireyler 2 birey ayn1 dallanama
altinda toplanmustir. Diger 3 birey ise yakinlik derecesini belirtecek sekilde alt dallarda
toplanmustir (Sekil 4.29). Tiir i¢i genetik ¢esitlilik %0,10 olarak tespit edilmistir. Periparus
ater tiirine en yakin akraba tiirler siras1 ile Poecile lugubris (0,111+0,008), Parus major
(0,127+0,009), Cyanistes caeruleus (0,155+0,010) olup, en uzak akraba tiirler sirasi ile
Certhia brachydactyla (0,221+0,013), Sitta krueperi (0,225+0,013) ve Regulus ignicapilla
(0,234+0,014) olarak tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzakligi
ayrintili olarak Cizelge 4.6’ da verilmistir.

- TMR1973 Periparus ater
B2

sl TMR1649 Periparus ater

B

i

1 TMR1683 Periparus ater

TMR1655 Periparus ater

TMR1679 Periparus ater

Bubo bubo Joutgroup

0.0za
Sekil 4.29. Cam bastankarasi, Periparus ater tiiriiniin COI-ND2 geni NJ agac1
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4.3.9. Mavi bastankara, Cyanistes caeruleus

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Mavi bastankara, Cyanistes caeruleus tiriinden 4 bireyin COl gen bdlgesi

cogaltilmistir. COI gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmistir. bu haplotip BOLD ve

GenBank veri tabaninda %100 eslesme gostermistir (Cizelge 4.48, Cizelge 4.49). Tiir igi

genetik cesitlilik tespit edilmemistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence

Aligment Editor programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde
edilmis ve A/T orani 24.0/24.6, G/C orani ise 34.5/16.9 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.50).

Cizelge 4.48. Mavi bastankara, Cyanistes caeruleus tiiriiniin 4 bireyinden elde edilen 605
bp COI geni igin BOLD karsilastirmasi

Ornek No | Haplotip Tiir ada Familya Ber(lg/g ; LS Statii

TMR 0799 | TMR_Ccl Cyanistes caeruleus | Paridae 100 BOLD:AAB5834
TMR 0800 | TMR_Ccl Cyanistes caeruleus | Paridae 100 BOLD:AAB5834
TMR 0843 | TMR_Ccl Cyanistes caeruleus | Paridae 100 BOLD:AAB5834
TMR 1181 | TMR_Ccl Cyanistes caeruleus | Paridae 100 BOLD:AAB5834

Cizelge 4.49. Mavi bastankara, Cyanistes caeruleus tiiriiniin 4 bireyinden elde edilen 605
bp COI geni i¢in GenBank karsilastirmasi

Eslesen
Ornek no | Haplotip Tiir ad1 M TGN dizi I.E . |Benzerlik| Erisim
skor | skor .. | degerd
biiyiikliigii
TMR 0799 | TMR_Ccl | Cyanistes caeruleus | 1118 | 1118 100% 0.0 100% |GU571359.1
TMR 0800 | TMR_Ccl | Cyanistes caeruleus | 1118 | 1118 100% 0.0 100% |GU571359.1
TMR 0843 | TMR_Ccl | Cyanistes caeruleus | 1118 | 1118 100% 0.0 100% |GU571359.1
TMR 1181 | TMR_Ccl | Cyanistes caeruleus | 1118 | 1118 100% 0.0 100% |GU571359.1

Cizelge 4.50. Mavi bastankara, Cyanistes caeruleus tiiriiniin 4 bireyinden elde edilen 605
bp COI geni igin niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ad1 TU) | C A G |Toplam

TMR 0799 |Cyanistes caeruleus| 24,0 | 345 | 246 | 169 | 605

TMR 0800 |Cyanistes caeruleus| 24,0 | 345 | 246 | 169 | 605

TMR 0843 |Cyanistes caeruleus| 24,0 | 345 | 246 | 16,9 | 605

TMR 1181 |Cyanistes caeruleus| 24,0 | 345 | 246 | 169 | 605
Ortalama 24,0 | 34,5 | 24,6 | 16,9
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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
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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

Elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde tiim bireyler ayni dallanama altinda
toplanmustir (Sekil 4.30). Cyanistes caeruleus tiirline en yakin akraba tiirler sirasi ile Parus
major (0,101+0,013), Poecile lugubris (0,112+0,014) ve Periparus ater (0,133+0,016) olup,
en uzak akraba tiirler siras1 ile Turdus philomelos (0,176+0,019), Regulus ignicapilla
(0,179+0,018) ve Garrulus glandarius (0,184+0,020) olarak tespit edilmistir. Tiiriin genetik

olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.4’ de verilmistir.

TMRO799 Cyanistes caeruleus

TMRO800 Cyanistes caeruleus

PARIDAE

TMRO0843 Cyanistes caeruleus

TMR1181 Cyanistes caeruleus

GU571764.1 Bubo bubo  Joutgroup

0.020
Sekil 4.30. Mavi bastankara, Cyanistes caeruleus tiiriiniin COI geni NJ agaci

ND2 Gen Bolgesi Degerlendirimesi

Mavi bagtankara, Cyanistes caeruleus tiiriinden 4 bireyin ND2 gen bolgesi
cogaltilmigtir. ND2 geni i¢in 4 farkli haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri tabaniyla
karsilastirma yapildiginda 3 haplotipin %99 eslesme ile ilk kez tespit edilmesiyle
Beydaglarima 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmistir (Cizelge 4.51). Tiir i¢i genetik
cesitlilik %0,29 olarak tespit edilmistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence
Aligment Editér programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde
edilmis ve A/T oran1 22.6/29.8, G/C orani ise 11.4/36.2 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.52)
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Cizelge 4.51. Mavi bastankara, Cyanistes caeruleus tiiriiniin 4 bireyinden elde edilen 933

bp ND2 geni i¢in GenBank karsilastirmasi

- - .. Max | Toplam Esl.es.e . E : . .
Ornek no | Haplotip Tiir ad1 skor | skor : (‘j'IZIW" feier Benzerlik| Erisim
biiyiikliigii
TMR 0799 | TMR_Ccl | 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

Cizelge 4.52. Mavi bastankara, Cyanistes caeruleus tiiriiniin 4 bireyinden elde edilen 933
bp ND2 geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ad TU) | C A G |Toplam
TMR 0799 | Cyanistes caeruleus | 22,6 | 36,2 | 29.8 | 114 933
TMR 0800 | Cyanistes caeruleus | 22,6 | 36,3 | 29,7 | 114 933
TMR 01181 | Cyanistes caeruleus | 22,7 | 36,1 | 29,8 | 11,4 933
TMR 0843 | Cyanistes caeruleus | 22,8 | 36,1 | 29,7 | 114 933
Ortalama 226 | 36,1 | 29,7 | 114

Elde edilen filogenetik agac¢ incelendiginde 2 birey ayni dallanama altinda

toplanmustir. Diger 2 birey ise yakinlik derecesini belirtecek sekilde alt dallarda toplanmistir

(Sekil 4.31). Cyanistes caeruleus tiiriine en yakin akraba tiirler siras1 ile Parus major
(0,149+0,014), Poecile lugubris (0,164+0,014) ve Periparus ater (0,169+0,015) olup, en
uzak akraba tiiler sirasi ile Sylvia atricapilla (0,283+0,021), Turdus philomelos

(0,283+0,021) ve Aegithalos caudatus (0,296+0,022) olarak tespit edilmistir. Tiiriin genetik

olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.5 de verilmistir.
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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

TMRO0799 Cyanistes caeruleus
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TMR1181 Cyanistes caeruleus

TMRO0843 Cyanistes caeruleus

EU601029.1 Bubo bubo ]outgroup

0.050
Sekil 4.31. Mavi bastankara, Cyanistes caeruleus tiirtiniin ND2 geni NJ agaci

COI-ND2 Gen Bolgesi Degerlendirilmesi

Mavi bastankara, Cyanistes caeruleus tiiriinden 4 bireyin COI-ND2 gen bolgesi
kullanilarak elde edilen filogenetik agac incelendiginde 2 birey ayni dallanama altinda
toplanmustir. Diger 2 birey ise yakinlik derecesini belirtecek sekilde alt dallarda toplanmistir
(Sekil 4.32). Tir i¢i genetik ¢esitlilik %0,17 olarak tespit edilmistir. Cyanistes caeruleus
tirline en yakin akraba tiirler siras1 ile Parus major (0,240+0,013), Poecile lugubris
(0,221+0,013) ve Periparus ater (0,216+0,013) olup, en uzak akraba tiirler sirasi1 ile Turdus
philomelos (0,222+0,012), Regulus ignicapilla (0,239+0,014) ve Aegithalos caudatus
(0,239+£0,014) olarak tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzakligi

ayrintili olarak Cizelge 4.6° da verilmistir.
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TMRO0799 Cyanistes caeruleus
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asl TMRO0800 Cyanistes caeruleus

TMR1181 Cyanistes caeruleus

TMRO0843 Cyanistes caeruleus

Bubo bubo Joutgroup

0.020
Sekil 4.32. Mavi bastankara, Cyanistes caeruleus tiiriiniin COI-ND2 geni NJ agac1

4.3.10. Ak yanakh bastankara, Poecile lugubris

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Ak yanakli bastankara, Poecile lugubris tirtinden 5 bireyin COIl gen bdlgesi
cogaltilmigtir. COI gen bolgesi igin 2 farkli hapolotip tespit edilmistir. BOLD veri tabaninda
karsilastirma yapildiginda %99,33-%99,83 eslesme, GenBank veri tabaninda %99 eslesme
ile 2 haplotipin ilk kez tespit edilmesiyle Beydaglarma 6zgli gen kaynagimiz oldugu
saptanmistir (Cizelge 4.53, Cizelge 4.54). Tiir i¢i genetik ¢esitlilik %0,20 olarak tespit
edilmistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor programinda
diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde edilmis ve A/T oran 23.3/24.8,
G/C orani ise 35.9/16.0 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.55).
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Cizelge 4.53. Ak yanakl1 bastankara, Poecile lugubris tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen
605 bp COI geni i¢in BOLD karsilastirmasi

Ornek No | Haplotip Tiir ad1 Familya | Benzerlik (%) | Statii
TMR 0146 | TMR_PI1 | Poecile lugubris | Paridae 99.33 Private
TMR 0147 | TMR_PI2 | Poecile lugubris | Paridae 99.83 Private
TMR 0786 | TMR_PI1 | Poecile lugubris | Paridae 99.33 Private
TMR 0787 | TMR_PI1 | Poecile lugubris | Paridae 99.33 Private
TMR 0788 | TMR_PI1 | Poecile lugubris | Paridae 99.34 Private

Cizelge 4.54. Ak yanakli bastankara, Poecile lugubris tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen
605 bp COI geni i¢in GenBank karsilastirmasi

. : .. Max | Toplam Esl_es_e . E - . .
Ornek no | Haplotip Tiir ad1 dizi - .| Benzerlik| Erisim
skor skor v .. | degeri
biiyiikliigii

TMR 0146 | TMR_PI1 | Poecile lugubris| 1081 1081 99% 0.0 99% |JQ175924.1
TMR 0147 | TMR_PI2 | Poecile lugubris| 1098 1098 99% 0.0 99% |JQ175924.1
TMR 0786 | TMR_PI1 | Poecile lugubris| 1081 1081 99% 0.0 99% |JQ175924.1
TMR 0787 | TMR_PI1 | Poecile lugubris| 1081 1081 99% 0.0 99% |JQ175924.1
TMR 0788 | TMR_PI1 | Poecile lugubris | 1081 1081 99% 0.0 99% |JQ175924.1

Cizelge 4.55. Ak yanakl1 bastankara, Poecile lugubris tiiriniin 5 bireyinden elde edilen
605 bp COI geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ada T(V) C A G |[Toplam

TMR 0146 |Poecile lugubris| 23,3 359 | 248 | 16,0 | 605

TMR 0147 |Poecile lugubris| 23,1 36,0 | 248 | 16,0 | 605

TMR 0786 |Poecile lugubris| 23,3 359 | 248 | 16,0 | 605

TMR 0787 |Poecile lugubris| 23,3 359 | 248 | 16,0 | 605

TMR 0788 | Poecile lugubris| 23,3 359 | 248 | 16,0 | 605
Ortalama 23,2 35,9 24,8 | 16,0

Elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde 4 birey aym dallanma altinda

toplanmistir. Diger 1 birey ise yakinlik derecesini belirtecek sekilde bir alt dallanma

altindadir (Sekil 4.33). Poecile lugubris tiriine en yakin akraba tiirler sirasi ile Parus major
(0,096+0,013), Periparus ater (0,109+0,014) ve Cyanistes caeruleus (0,112+0,014) olup, en
uzak akraba tiirler sirast ile Sitta krueperi (0,1704+0,019), Regulus ignicapilla (0,172+0,019)

ve Garrulus glandarius (0,172+0,018) olarak tespit edilmistir. Tiiriin genetik olarak diger

tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.4’ de verilmistir.
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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

0.020

TMRO787 Poecile lugubris

TMRO788 Poecile lugubris

TMRO786 Poecile lugubris

TMRO0146 Poecile lugubris

— TMRO0147 Poecile lugubris

PARIDAE

GU571764.1 Bubo bubo ] outgroup

Sekil 4.33. Ak yanakli bastankara, Poecile lugubris tiiriiniin COI geni NJ agaci

ND2 Gen Bolgesi Degerlendirilmesi

Ak yanakli bagtankara, Poecile lugubris tiirinden 5 bireyin ND2 gen bdlgesi

cogaltilmigtir. ND2 gen bdlgesi i¢in 2 farkli haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri

tabaniyla karsilastirildiginda %99 eslesme ile ilk kez tespit edilmesiyle Beydaglarina 6zgii

gen kaynagimiz oldugu saptanmustir (Cizelge 4.56). Tiir i¢i genetik ¢esitlilik %0,04 olarak

tespit edilmistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor

programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlari elde edilmis ve A/T orani
20.3/29.8, G/C orant ise 10.7/39.2 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.57).

Cizelge 4.56. Ak yanakli bastankara, Poecile lugubris tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen
933 bp ND2 geni igin GenBank karsilastirmasi

< - . Max | Toplam Eslesen E - -
Ornek no | Haplotip Tiir adi skor skor . (Ei.IZI“ | e Benzerlik| Erisim
bityiikliigii

TMR 0146 | TMR_PI2 | Poecile lugubris | 1701 1701 100% 0.0 99% | KX998639.1
TMR 0147 | TMR_PI1 | Poecile lugubris | 1707 1707 100% 0.0 99% | KX998639.1
TMR 0786 | TMR_PI2| Poecile lugubris | 1701 1701 100% 0.0 99% | KX998639.1
TMR 0787 | TMR_PI2 | Poecile lugubris | 1701 1701 100% 0.0 99% | KX998639.1
TMR 0788 | TMR_PI2| Poecile lugubris | 1701 1701 100% 0.0 99% | KX998639.1
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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

Cizelge 4.57. Ak yanakli bastankara, Poecile lugubris tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen
933 bp ND2 geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ad1 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 aga¢ incelendiginde 4 birey ayni dallanma altinda
toplanmistir. Diger 1 birey ise yakinlik derecesini belirtecek sekilde bir alt dallanma
altindadir (Sekil 4.34). Poecile lugubris tiiriine en yakin akraba tiirler sirasi ile Periparus
ater (0,113+0,012), Parus major (0,134+0,012) ve Cyanistes caeruleus (0,164+0,014) olup,
en uzak akraba tiirler sirasi ile Sylvia atricapilla (0,265+0,021), Sitta krueperi (0,267+0,019)
ve Regulus ignicapilla (0,282+0,021) olarak tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger

tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.5’ de verilmistir.

&7

TMRO0147 Poecile lugubris

0.020

Sekil 4.34. Ak yanakl1 bastankara, Poecile lugubris tiiriiniin ND2 geni NJ agaci
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COI-ND2 Gen Bolgesi Degerlendirilmesi

Ak yanakl1 bastankara, Poecile lugubris tiiriinden 5 bireyin COI-ND2 gen bdolgesi
kullanilarak elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde 4 birey ayni dallanma altinda
toplanmistir. Diger 1 birey ise yakinlik derecesini belirtecek sekilde bir alt dallanma
altindadir (Sekil 4.35). Tiir i¢i genetik gesitlilik %0,10 olarak tespit edilmistir. Poecile
lugubris tiirine en yakin akraba tiirler siras1 ile Periparus ater (0,111+0,008), Parus major
(0,119+0,009) ve Cyanistes caeruleus (0,143+0,010) olup, en uzak akraba tiirler sirasi ile
Certhia brachydactyla (0,218+0,013), Sitta krueperi (0,227+0,012) ve Regulus ignicapilla
(0,236+0,013) olarak tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzakligi
ayrintili olarak Cizelge 4.6’ da verilmistir.

TMRO787 Poecile lugubris

TMRO788 Poecile lugubris
95

TMRO0786 Poecile lugubris

TMRO0146 Poecile lugubris

L TMR0147 Poecile lugubris

Bubo bubo Joutgroup

0.0z0
Sekil 4.35. Ak yanakl1 bastankara, Poecile lugubris tiiriiniin COI-ND2 geni NJ

agaci
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4.3.11. Uzunkuyruklu bastankara, Aegithalos caudatus

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Uzunkuyruklu bastankara, Aegithalos caudatus tiirtinden 5 bireyin COIl gen bolgesi

cogaltilmistir. COI gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmistir. bu haplotip BOLD ve

GenBank veri tabaninda %100 eslesme gostermistir. (Cizelge 4.58, Cizelge 4.59). Tiir i¢i

genetik cesitlilige rastlanmamugtir.

Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence

Aligment Editér programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde
edilmis ve A/T orani 24.6/25.0, G/C orani ise 34.2/16.2 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.60).

Cizelge 4.58. Uzunkuyruklu bastankara, Aegithalos caudatus tiiriiniin 5 bireyinden elde
edilen 605 bp COI geni i¢in BOLD karsilastirmasi

Ornek No | Haplotip Tiir ad1 Family Ber(lg/i ; (L Statii

TMR 1968 | TMR_Acl | Aegithalos caudatus | Aegithalidae 100 BOLD:AAB7660
TMR 1969 | TMR_Acl | Aegithalos caudatus | Aegithalidae 100 BOLD:AAB7660
TMR 1970 | TMR_Acl | Aegithalos caudatus | Aegithalidae 100 BOLD:AAB7660
TMR 1971 | TMR_Acl | Aegithalos caudatus | Aegithalidae 100 BOLD:AAB7660
TMR 1972 | TMR_Acl | Aegithalos caudatus | Aegithalidae 100 BOLD:AAB7660

Cizelge 4.59. Uzunkuyruklu bastankara, Aegithalos caudatus tiiriiniin 5 bireyinden elde
edilen 605 bp COI geni i¢in GenBank karsilastirmasi

Eslesen
Ornek no | Haplotip Tiir ad1 T BB BT dizi E | Benzerlik Erisim
skor | skor .. | degerd
bityiikliigii
TMR 1968 | TMR_Acl| Aegithalos caudatus | 1118 | 1118 100% 0.0 100% | KF946581.1
TMR 1969 | TMR_Acl| Aegithalos caudatus | 1118 | 1118 100% 0.0 100% | KF946581.1
TMR 1970 | TMR_Acl| Aegithalos caudatus | 1118 | 1118 100% 0.0 100% | KF946581.1
TMR 1971 | TMR_Acl| Aegithalos caudatus | 1118 | 1118 100% 0.0 100% | KF946581.1
TMR 1972 | TMR_Acl| Aegithalos caudatus | 1118 | 1118 100% 0.0 100% | KF946581.1
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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

Cizelge 4.60. Uzunkuyruklu bastankara, Aegithalos caudatus tiiriiniin 5 bireyinden elde
edilen 605 bp COI geni igin niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ad1 TU)| C | A G |Toplam
TMR 1968 | Aegithalos caudatus | 24,6 |34,2|250| 16,2 | 605
TMR 1969 | Aegithalos caudatus | 24,6 |34,2|250| 16,2 | 605
TMR 1970 | Aegithalos caudatus | 24,6 | 34,2250 16,2 | 605
TMR 1971 | Aegithalos caudatus | 24,6 |34,2|250| 16,2 | 605
TMR 1972 | Aegithalos caudatus | 24,6 |34,2|250| 16,2 | 605
Ortalama 246 |34,2|250| 16,2

Elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde tiim bireyler ayni dallanma altinda

toplanmistir (Sekil 4.36). Aegithalos caudatus tiirline en yakin akraba tiirler sirasi ile

Phoenicurus phoenicurus (0,148+0,017), Erithacus rubecula (0,150+0,016) ve Poecile

lugubris (0,151£0,017) olup, en uzak akraba tiirler sirasi ile Regulus ignicapilla
(0,185+0,019), Certhia brachydactyla (0,186+0,019) ve Fringilla coelebs (0,192+0,020)

olarak tespit edilmistir. Tiiriin genetik olarak diger tiirlere olan uzakligi ayrintili olarak

Cizelge 4.4’ de verilmistir.

0.020

TMR1971 Aegithalos caudatus

TMR1972 Aegithalos caudatus

TMR1970 Aegithalos caudatus

TMR1968 Aegithalos caudatus

TMR1969 Aegithalos caudatus

AEGITHALIDAE

GU571764.1 Bubo bubo ] outgroup

Sekil 4.36. Uzunkuyruklu bastankara, Aegithalos caudatus tiiriiniin COI geni NJ agaci
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ND2 Gen Bolgesi Degerlendirilmesi

Uzunkuyruklu bastankara, Aegithalos caudatus tiirtiniin 5 bireyinden ND2 gen

bolgesi cogaltilmigtir. ND2 gen bolgesi icin 1 haplotip tespit edilmistir. Bu haplotip

GenBank veri tabaninda karsilastirildiginda %100 eslesme gostermistir. (Cizelge 4.61). Tiir

ici genetik gesitlilige rastlanmamustir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence

Aligment Editoér programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde
edilmis ve A/T oran1 24.0/29.8, G/C orani ise 11.9/34.3 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.62).

Cizelge 4.61. Uzunkuyruklu bastankara, Aegithalos caudatus tiiriiniin 5 bireyinden elde

edilen 933 bp ND2 geni i¢in GenBank karsilastirmasi

o : .. Max | Toplam Esl_es_e . E - . .
Ornek no | Haplotip Tiir ad1 dizi - .| Benzerlik| Erisim
skor | skor v ... | degeri
biiyiikliigii

TMR 1968 | TMR_Acl | 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_Acl | 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_Acl | Aegithalos caudatus | 1724 | 1724 100% 0.0 100% |EU326838.1

Cizelge 4.62. Uzunkuyruklu bastankara, Aegithalos caudatus tiiriiniin 5 bireyinden elde
edilen 933 bp ND2 geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ad T(V) 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 | 343 | 298] 11,9

Elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde tiim bireyler ayni dallanma altinda

toplanmustir (Sekil 4.37). Aegithalos caudatus tiiriine en yakin akraba tiirler sirasi ile Sylvia

atricapilla (0,237+0,021), Phoenicurus phoenicurus (0,245+0,020) ve Sylvia curruca

(0,246+0,019) olup, en uzak akraba tiirler siras1 ile Cyanistes caeruleus (0,296+0,022),
Erithacus rubecula (0,304+0,021) ve Sitta krueperi (0,318+0,022) olarak tespit edilmistir.

Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.5 de verilmistir.
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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

TMR1968 Aegithalos caudatus

TMR1969 Aegithalos caudatus

TMR1970 Aegithalos caudatus  |AEGITHALIDAE

TMR1971 Aegithalos caudatus

TMR1972 Aegithalos caudatus

EU601029.1 Bubo bubo Joutgroup

0.050
Sekil 4.37. Uzunkuyruklu bastankara, Aegithalos caudatus tiiriiniin ND2 geni NJ
agacit

COI-ND2 Gen Bolgesi Degerlendirilmesi

Uzunkuyruklu bastankara, Aegithalos caudatus tiiriinden 5 bireyin COI-ND2 gen
bolgesi kullanilarak elde edilen filogenetik agac¢ incelendiginde tiim bireyler ayni1 dallanma
altinda toplanmustir (Sekil 4.38). Tiir i¢i genetik ¢esitlilige rastlanmamistir. Aegithalos
caudatus tiirtine en yakin akraba tiirler sirasi ile Sylvia atricapilla (0,204+0,012),
Phoenicurus phoenicurus (0,205+0,013) ve Parus major (0,212+0,013) olup, en uzak akraba
tirler siras1 ile Regulus ignicapilla (0,239+0,014), Cyanistes caeruleus (0,240+0,013) ve
Sitta krueperi (0,259+0,013) olarak tespit edilmistir. Tiiriin genetik olarak diger tiirlere olan

uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.6 da verilmistir.
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TMR1968 Aegithalos caudatus

TMR1969 Aegithalos caudatus

TMR1970 Aegithalos caudatus  |AEGITHALIDAE

TMR1971 Aegithalos caudatus

TMR1972 Aegithalos caudatus

Bubo bubo Joutgroup

0.0z20
Sekil 4.38. Uzunkuyruklu bastankara, Aegithalos caudatus tiiriiniin COI-ND2 geni NJ
agaci

4.3.12. Anadolu sivacisi, Sitta krueperi

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Anadolu sivacisi, Sitta krueperi tiiriinden 3 bireyin COI gen bolgesi ¢ogaltilmistir.
COI gen bolgesi icin 2 farkli haplotip tespit edilmis olup, BOLD veri tabaniyla
karsilastirildiginda %99,67, GenBank veri tabaniyla karsilastirildiginda %99 eslesme ile 1
haplotip ilk kez tespit edilmesiyle Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmistir
(Cizelge 4.63, Cizelge 4.64). Tiir i¢i genetik gesitlilik %0,22 olarak tespit edilmistir. Elde
edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor programinda diizenlenip,
MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlari elde edilmis ve A/T oran1 27.1/26.1, G/C oran1 ise
30.1/16.7 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.65).
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Cizelge 4.63. Anadolu sivacisi, Sitta krueperi tiirtiniin 3 bireyinden elde edilen 605 bp COI
geni i¢in BOLD karsilastirmasi

Ornek No | Haplotip |  Tiir ad1 Family | Benzerlik (%) | Statii
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

Cizelge 4.64. Anadolu sivacisi, Sitta krueperi tiirtiniin 3 bireyinden elde edilen 605 bp COI
geni i¢in GenBank karsilagtirmasi

Eslesen
Ornek no | Haplotip Tiir ad1 2V UGEL dizi I,E .| Benzerlik|  Erisim
skor | skor .o | degerd
biiyiikliigii

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

Cizelge 4.65. Anadolu sivacisi, Sitta krueperi tiirtiniin 3 bireyinden elde edilen 605 bp COI
geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ad1 T(V) C A G |Toplam
TMR 0826 | Sjtta krueperi | 27,1 | 30,1 | 26,1 | 16,7 | 605
TMR 0850 | sjtta krueperi | 26,9 | 30,2 | 26,3 | 165 | 605

TMR 1188 | Sjtta krueperi | 27,1 | 30,1 | 26,1 | 16,7 | 605
Ortalama 27,0 | 30,1 | 26,1 | 16,6

Elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde 2 birey ayni dallanama altinda
toplanmustir. Diger 1birey yakinlik derecesini belirleyecek sekilde bir alt dalda toplanmistir
(Sekil 4.39). Sitta krueperi tiirine en yakin akraba tiirler sirasi ile Periparus ater
(0,153+0,017), Cyanistes caeruleus (0,163+0,018) ve Parus major (0,167+0,019) olup, en
uzak akraba tiirler siras1 ile Fringilla coelebs (0,193+0,020), Garrulus glandarius
(0,200-£0,021) ve Phoenicurus phoenicurus (0,201+0,021) olarak tespit edilmistir. Tiiriin

genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.4’ de verilmistir.
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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

TMRO0826 Sitta krueperi ]

92

0.020

TMR1188 Sitta krueperi

L TMRO0850 Sitta krueperi

Sekil 4.39. Anadolu sivacisi, Sitta krueperi tiirtiniin COI geni NJ agaci

ND?2 Gen Bolgesi Degerlendirilmesi

SITTIDAE

GU571764.1 Bubo bubo Joutgroup

Anadolu sivacisi, Sitta krueperi tiirinden 3 bireyin ND2 gen bolgesi ¢ogaltilmstir.

ND2 gen bolgesi igin 3 farkli haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri tabaniyla

karsilastinlldiginda %99 eslesme ile ilk kez tespit edilmesiyle Beydaglarina 6zgii gen

kaynagimiz oldugu saptanmustir (Cizelge 4.66). Tiir i¢i genetik gesitlilik %0,43 olarak tespit

edilmistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor programinda
diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde edilmis ve A/T orani 25.8/30.0,
G/C orani ise 11.6/32.6 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.67).

Cizelge 4.66. Anadolu sivacisi, Sitta krueperi tiirtiniin 3 bireyinden elde edilen 933 bp
ND2 geni i¢in GenBank karsilastirmasi

Eslesen
Ornek no | Haplotip| Tiir ad1 e R dizi E | Benzerlik Erisim
skor skor 1 | degeri
biiyiikliigii
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
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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

Cizelge 4.67. Anadolu sivacisi, Sitta krueperi tiirtiniin 3 bireyinden elde edilen 933 bp
ND2 geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir adi TU) | C A G |Toplam
TMR 1188 | Sitta krueperi | 25,8 |32,7| 30,0 |115| 933
TMR 0850 | sjtta 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 aga¢ incelendiginde tim bireyler farkli dallanama altinda

toplanmustir (Sekil 4.40). Sitta krueperi tiirline en yakin akraba tiirler siras1 ile Certhia
brachydactyla (0,256+0,019), Poecile lugubris (0,267+0,019) ve Garrulus glandarius
(0,271+0,019) olup, en uzak akraba tiirler siras1 ile Turdus philomelos (0,308+0,021), Turdus
merula (0,309+0,022) ve Aegithalos caudatus (0,318+0,022) olarak tespit edilmistir. Tiiriin

genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.5 de verilmistir.

TMR1188 Sitta krueperi

TMRO0826 Sitta krueperi SITTIDAE

~ TMRO0850 Sitta krueperi

0.050

EU601029.1 Bubo bubo ]outgroup

Sekil 4.40. Anadolu sivacist, Sitta krueperi tiiriiniin ND2 geni NJ agact
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COI-ND2 Gen Bolgesi Degerlendirilmesi

Anadolu sivacisi, Sitta krueperi tiirinden 3 bireyin COI-ND2 gen bolgesi
kullanilarak elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde 2 birey ayni dallanama altinda
toplanmustir. Diger 1 birey yakinlik derecesini belirleyecek sekilde bir alt dalda toplanmistir
(Sekil 4.41). Tiir i¢i genetik cesitlilik %0,35 olarak tespit edilmistir. Sitta krueperi tiiriine
en yakin akraba tiirler sirasi ile Periparus ater (0,225+0,013), Certhia brachydactyla
(0,225+0,012) ve Poecile lugubris (0,227+0,012) olup, en uzak akraba tiirler sirasi ile Turdus
merula (0,254+0,014), Regulus ignicapilla (0,257+0,013) ve Aegithalos caudatus
(0,259+0,013) olarak tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzakligi
ayrintili olarak Cizelge 4.6’ da verilmistir.

TMRO0826 Sitta kruepeti

93

TMR1188 Sitta krueperi  |SITTIDAE

L TMRO0850 Sitta krueperi

Bubo bubo ]outgroup

0.0z0
Sekil 4.41. Anadolu sivacisi, Sitta krueperi tiiriiniin ND2-COI geni NJ agaci
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4.3.13. Bahg¢e tirmasikkusu, Certhia brachydactyla

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Bahge tirmasikkusu, Certhia brachydactyla tiiriinden 3 bireyin COIl gen bolgesi

cogaltilmistir. COI gen bolgesi igin 1 haplotip tespit edilmistir. Bu haplotip BOLD veri

tabaniyla karsilastirildiginda 999,83, GenBank veri tabamiyla karsilastirildiginda %99

eslesme ile ilk kez tespit edilmesiyle Beydaglarina 6zgili gen kaynagimiz oldugu saptanmigtir

(Cizelge 4.68, Cizelge 4.69). Tir i¢i genetik ¢esitlilik tespit edilmemistir. Elde edilen

niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editér programinda diizenlenip, MEGA
7.0.14 de niikleotit pozisyonlari elde edilmis ve A/T oran1 26.3/23.5, G/C orani ise 33.6/16.7

seklinde bulunmustur (Cizelge 4.70).

Cizelge 4.68. Bahge tirmasikkusu, Certhia brachydactyla tiirtiniin 3 bireyinden elde edilen
605 bp COI geni i¢in BOLD karsilastirmasi

Ornek No | Haplotip Tiir ad Familya Ber(lg/i ; LS

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

Cizelge 4.69. Bahge tirmasikkusu, Certhia brachydactyla tiiriiniin 3 bireyinden elde edilen
605 bp COI geni i¢in GenBank karsilastirmasi

o Max | Toplam Eslesen E
Ornek no | Haplotip Tiir adi dizi - .| Benzerlik| Erisim
skor | skor 1. | degeri
bityiikliigii
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
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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

Cizelge 4.70. Bahge tirmasikkusu, Certhia brachydactyla tiiriiniin 3 bireyinden elde edilen
605 bp COI geni igin niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ad1 TU)| 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

Bahge tirmasikkusu, Certhia brachydactyla tiirtinden 3 bireyin COI gen bolgesi
kullanilarak elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginda tiim bireyler ayn1 dallanma altinda
toplanmustir (Sekil 4.42). Certhia brachydactyla tiiriine en yakin akraba tiirler sirasi ile
Poecile lugubris (0,155+0,017), Cyanistes caeruleus (0,159+0,017) ve Fringilla coelebs
(0,165+0,017) olup, en uzak akraba tiirler sirasi ile Erithacus rubecula (0,188+0,019), Sylvia
atricapilla (0,191+0,020) ve Garrulus glandarius (0,193+0,020) olarak tespit edilmistir.

Tiiriin genetik olarak diger tiirlere olan uzakligi ayrintili olarak Cizelge 4.4’ de verilmistir.

TMRO0541 Certhia brachydactyla ]

TMRO0543 Certhia brachydactyla  |CERTHIIDAE

TMRO0540 Certhia brachydactyla |

GU571764.1 Bubo bubo  Joutgroup

n.020

Sekil 4.42. Bahge tirmasikkusu, Certhia brachydactyla tiirtiniin COI geni NJ agaci
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ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Bahge tirmasikkusu, Certhia brachydactyla tiiriinden 3 bireyin ND2 gen bolgesi
cogaltilmistir. ND2 gen bolgesi icin 1 haplotip tespit edilmistir. bu haplotip GenBank veri
tabaniyla karsilastirildiginda %99 eslesme ile ilk kez tespit edilmesiyle Beydaglarina 6zgii
gen kaynagimiz oldugu saptanmustir (Cizelge 4.71). Tiir i¢i genetik ¢esitlilik tespit
edilmemistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor
programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde edilmis ve A/T orani

25.6/28.6, G/C orani ise 11.5/34.3 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.72).

Cizelge 4.71. Bahge tirmasikkusu, Certhia brachydactyla tiiriiniin 3 bireyinden elde edilen
933 bp ND2 geni i¢in GenBank karsilastirmasi

= . .. Max | Toplam Esl.es_en E . . .

Ornek no | Haplotip Tiir ad1 skor | skor . (':I‘IZI"W T Benzerlik| Erisim
biiyiikliigii

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

Cizelge 4.72. Bahge tirmasikkusu, Certhia brachydactyla tiirtiniin 3 bireyinden elde edilen
933 bp ND2 geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ad T(V) 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 256 | 34,3 | 286 | 11,5

Bahge tirmasikkusu, Certhia brachydactyla tiiriinden 3 bireyin ND2 gen bolgesi
kullanilarak elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginda tiim bireyler ayn1 dallanma altinda
toplanmistir (Sekil 4.43). Certhia brachydactyla tiirtine en yakin akraba tiirler sirasi ile
Phoenicurus phoenicurus (0,229+0,020), Parus major (0,248+0,019) ve Garrulus
glandarius (0,255+0,019) olup, en uzak akraba tiirler sirasi ile Sylvia curruca (0,287+0,021),
Regulus ignicapilla (0,288+0,023) ve Sylvia atricapilla (0,296+0,022) olarak tespit
edilmistir. Tiriin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.5 de

verilmistir.
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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
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TMRO0540 Certhia brachydactyla ]

TMRO0541 Certhia brachydactyla | CERTHIIDAE

TMRO0543 Certhia brachydactyla |

EU601029.1 Bubo bubo Joutgroup

0.050

Sekil 4.43. Bahge tirmasikkusu, Certhia brachydactyla tiirtiniin ND2 geni NJ agaci

COI-ND2 Gen Bolgesi Degerlendirilmesi

Bahge tirmasikkusu, Certhia brachydactyla tiiriinden 3 bireyin COI-ND2 gen bolgesi
kullanilarak elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginda tiim bireyler ayn1 dallanma altinda
toplanmustir (Sekil 4.44). Tiir i¢i genetik gesitlilige rastlanmamigtir. Certhia brachydactyla
tiirline en yakin akraba tiirler sirasi ile Phoenicurus phoenicurus (0,207+0,011), Parus major
(0,217+0,013) ve Fringilla coelebs (0,218+0,012) olup, en uzak akraba tiirler sirasi ile Sylvia
curruca (0,241+0,013), Regulus ignicapilla (0,241+0,013) ve Sylvia atricapilla
(0,252+0,014) olarak tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzakligi

ayrintili olarak Cizelge 4.6’ da verilmistir.
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0.020

TMRO0540 Certhia brachydactyla |

TMRO0541 Certhia brachydactyla

TMRO0543 Certhia brachydactyla |

Bubo bubo ]outgroup

CERTHIIDAE

Sekil 4.44. Bahge tirmasikkusu, Certhia brachydactyla tiirtiniin COI-ND2 geni NJ agaci

4.3.14. Alakarga, Garrulus glandarius

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Alakarga, Garrulus glandarius tiiriinden 3 bireyin COIl gen bolgesi ¢ogaltilmustir.

COI gen bolgesi i¢cin 1 haplotip tespit edilmistir. Bu haplotip BOLD ve GenBank veri

tabanlariyla karsilastirildiginda %100 eslesme gostermistir (Cizelge 4.73, Cizelge 4.74). Tiir

ici genetik gesitlilige rastanlamistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence

Aligment Editor programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde
edilmis ve A/T oran1 26.1/26.3, G/C orani ise 31.2/16.4 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.75).

Cizelge 4.73. Alakarga, Garrulus glandarius tiiriiniin 3 bireyinden elde edilen 605 bp COI
geni i¢in BOLD karsilastirmast

Benzerlik

Ornek No | Haplotip Tiir ada Familya (%) Statii

TMR 1222 | TMR_Ggl | Garrulus glandarius | Corvidae 100 BOLD:AAB3057
TMR 1223 | TMR_Ggl | Garrulus glandarius | Corvidae 100 BOLD:AAB3057
TMR 1228 | TMR_Ggl | Garrulus glandarius | Corvidae 100 BOLD:AAB3057
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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

Cizelge 4.74. Alakarga, Garrulus glandarius tiiriiniin 3 bireyinden elde edilen 605 bp COI
geni i¢in GenBank karsilagtirmasi

Eslesen
Ornek no | Haplotip Tiir adi 'S\ﬁ?; Tgl[:()cl)a:-m : S(.j.izsi“w degEeri Benzerlik| Erisim
biiyiikliigii
TMR 1222 | TMR_Gg1l | Garrulus glandarius| 1118 | 1118 100% 0.0 100% | GQ481958.1
TMR 1223 | TMR_Gg1l | Garrulus glandarius | 1118 | 1118 100% 0.0 100% |GQ481958.1
TMR 1228 | TMR_Gg1l | Garrulus glandarius| 1118 | 1118 100% 0.0 100% | GQ481958.1

Cizelge 4.75. Alakarga, Garrulus glandarius tiiriiniin 3 bireyinden elde edilen 605 bp COI
geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ad TU) | 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 | 164 | 605

TMR 1228 | Garrulus glandarius | 26,1 | 31,2 | 26,3 | 164 | 605
Ortalama 26,1 | 31,2 | 26,3 | 16,4

Alakarga, Garrulus glandarius tiiriinden 3 bireyin COI gen bolgesi kullanilarak elde

edilen filogenetik aga¢ incelendiginde tiim bireyler ayni1 dallanma altinda toplanmaistir (Sekil

4.45). Garrulus glandarius tiiriine en yakin akraba tiirler siras1 ile Sylvia atricapilla
(0,148+0,017), Poecile lugubris (0,172+0,018) ve Turdus merula (0,175+0,019) olup, en

uzak

akraba tirler

S1rasi

ile Passer domesticus (0,194+0,019),

Sitta  krueperi

(0,200+0,021)ve Regulus ignicapilla (0,221+0,023) olarak tespit edilmistir. Tiirtin genetik

olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.4 de verilmistir
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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

n.020

Sekil 4.45. Alakarga, Garrulus glandarius tiiriniin COI geni NJ agaci

ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

TMR1222 Garrulus glandarius ]

TMR1223 Garrulus glandarius

TMR1228 Garrulus glandarius |

GU571764.1 Bubo bubo  Joutgroup

CORVIDAE

Alakarga, Garrulus glandarius tiiriinden 3 bireyin ND2 gen bolgesi ¢ogaltilmustir.

ND2 gen bdlgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmistir. Bu haplotip GenBank veri tabaniyla

karsilastirildiginda %99 eslesme ile ilk kez tespit edilmesiyle Beydaglarina 6zgii gen

kaynagimiz oldugu saptanmustir (Cizelge 4.76). Tiir igi genetik ¢esitlilik tespit edilmemistir.

Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor programinda diizenlenip,
MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlari elde edilmis ve A/T oran1 30.3/25.1, G/C orant ise
10.3/34.3 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.77).

Cizelge 4.76. Alakarga, Garrulus glandarius tiiriiniin 3 bireyinden elde edilen 933 bp ND2
geni i¢in GenBank Kkarsilagtirmasi

Eslesen

Ornek no | Haplotip Tiir ada e TR dizi E | Benzerlik Erisim
skor | skor ot v | degeri
biiyiikliigii
TMR 1222 | TMR_Ggl | Garrulus glandarius | 1718 | 1718 100% 0.0 99% | KU859263.1
TMR 1223 | TMR_Ggl | Garrulus glandarius | 1718 | 1718 100% 0.0 99% | KU859263.1
TMR 1228 | TMR_Ggl | Garrulus glandarius | 1718 | 1718 100% 0.0 99% | KU859263.1
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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

Cizelge 4.77. Alakarga, Garrulus glandarius tiiriiniin 3 bireyinden elde edilen 933 bp ND2

geni i¢in niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ad1 TU)| 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 251 | 34,3 | 30,3 | 10,3

Alakarga, Garrulus glandarius tiiriinden 3 bireyin ND2 gen bolgesi kullanilarak elde
edilen filogenetik agac incelendiginde tiim bireyler ayn1 dallanma altinda toplanmistir (Sekil
4.46). Garrulus glandarius tiirtine en yakin akraba tiirler siras1 ile Parus major
(0,213+0,017), Poecile lugubris (0,214+0,018) ve Periparus ater (0,232+0,019) olup, en
uzak akraba tiirler siras1 ile Regulus ignicapilla (0,274+0,019), Sylvia curruca (0,275+0,021)
ve Turdus philomelos (0,284+0,021) olarak tespit edilmistir. Tiiriin genetik olarak diger

tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.5 de verilmistir.

0.050

Sekil 4.46. Alakarga, Garrulus glandarius tiiriiniin ND2 geni NJ agaci
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COI-ND2 Gen Boélgesi Degerlendirilmesi

Alakarga, Garrulus glandarius tiiriinden 3 bireyin COI-ND2 gen bolgesi kullanilarak
elde edilen filogenetik agac incelendiginde tiim bireyler ayn1 dallanma altinda toplanmistir
(Sekil 4.47). Tiir i¢i genetik ¢esitlilige rastanlamistir. Garrulus glandarius tiiriine en yakin
akraba tiirler sirasi ile Poecile lugubris (0,1974+0,011), Parus major (0,199+0,012) ve
Periparus ater (0,209+0,012) olup, en uzak akraba tiirler sirasi ile Sitta krueperi
(0,242+0,013), Turdus philomelos (0,245+0,013) ve Regulus ignicapilla (0,252+0,013)
olarak tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak

Cizelge 4.6’ da verilmistir.

TMR1222 Garrulus glandarius

TMR1223 Garrulus glandarius | CORVIDAE

TMR1228 Garrulus glandarius

Bubo bubo Joutgroup

0.020
Sekil 4.47. Alakarga, Garrulus glandarius tiirtiniin COI-ND2 geni NJ agaci
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4.3.15. Serce, Passer domesticus

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Serge, Passer domesticus tiiriinden 4 bireyin COI gen bolgesi ¢ogaltilmistir. COl gen

bolgesi i¢in 2 farkli haplotip tespit edilmistir. Bu 2 haplotip BOLD ve GenBank veri

tabanlariyla karsilastirildiginda %100 eslesme gostermistir (Cizelge 4.78, Cizelge 4.79). Tiir

ici genetik cesitlilik %0,08 olarak tespit edilmistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit

Sequence Aligment Editor programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1
elde edilmis ve A/T oram1 24.0/26.9, G/C orani ise 31.2/17.9 seklinde bulunmustur (Cizelge
4.80).

Cizelge 4.78. Serge, Passer domesticus tiiriiniin 4 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni
icin BOLD karsilagtirmasi

Ornek No | Haplotip Tiir ad1 Familya Ber(lg/i ; (L Statii

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

Cizelge 4.79. Serge, Passer domesticus tiiriiniin 4 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni
icin GenBank karsilastirmasi
Ornek no | Haplotip Tiir adi Max skor el E%?Zsrn I,E .| Benzerlik| Erisim
skor ot v | degeri
bityiikliigii

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

Cizelge 4.80. Serge, Passer domesticus tiiriiniin 4 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni
icin niikleotit kompozisyonlar1

Ornek no Tiir ad TU) | 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 240 | 312 | 269 | 17,8
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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

Elde edilen filogenetik aga¢ incelendiginde 3 birey aymi dallanma altinda
toplanmustir. 1 birey ise yakinlik derecesini belirtecek sekilde bir alt dalda toplanmistir (Sekil
4.48). Passer domesticus tiiriine en yakin akraba tiir sirasi ile Periparus ater (0,144+0,017),
Poecile lugubris (0,150+0,017) ve Sylvia atricapilla (0,153+0,017) olup, en uzak akraba
tirler sirasi ile Certhia brachydactyla (0,185+0,019), Regulus ignicapilla (0,189+0,019) ve
Garrulus glandarius (0,194+0,019) olarak tespit edilmistir. Tiiriin genetik olarak diger

tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.4’ de verilmistir.

TMRO067 Passer domesticus ]

=~
=

TMRO0051 Passer domesticus

PASSERIDAE

TMRO0053 Passer domesticus

TMRO0066 Passer domesticus

GU571764.1 Bubo bubo ] outgroup

0.020
Sekil 4.48. Serce, Passer domesticus tiiriiniin COI geni NJ agaci

ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Serge, Passer domesticus tiiriinden 4 bireyin ND2 gen bdlgesi ¢ogaltilmistir. ND2
gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmistir. Bu haplotip GenBank veri tabaniyla
karsilastirildiginda %100 eslesme gostermistir (Cizelge 4.81). Tiiri¢i genetik gesitlilik tespit
edilmemistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor
programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlar1 elde edilmis ve A/T oran1
23.6/28.4, G/C orani ise 13.6/34.4 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.82).
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Cizelge 4.81. Serge, Passer domesticus tiiriiniin 4 bireyinden elde edilen 933 bp COI geni
icin GenBank karsilastirmasi

- - .. Max | Toplam Esl.es.e f E : . .

Ornek no | Haplotip Tiir ad1 skor | skor . ('1-|Z|W" i Benzerlik| Erisim
biiyiikliigii

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

Cizelge 4.82. Serce, Passer domesticus tiiriiniin 4 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 geni
icin niikleotit kompozisyonlari

Ornek no Tiir ad T(U) C A | G |Toplam
TMR 0051 | passer domesticus | 23,6 | 34,4 [284| 136 | 933
TMR 0066 | passer domesticus | 23,6 | 34,4 [284| 136 | 933
TMR 0067 | passer domesticus | 23,6 | 344 |284| 136 | 933
TMR 0053 | passer domesticus | 23,6 | 34,4 [284| 136 | 933
Ortalama 23,6 34,4 |28,4| 13,6

Elde edilen filogenetik agac incelendiginde tiim bireyler ayn1 dallanma altinda

toplanmistir (Sekil 4.51). Passer domesticus tiiriine en yakin akraba tiir sirasi ile Fringilla
coelebs (0,244+0,020), Poecile lugubris (0,259+0,019) ve Parus major (0,260+0,020) olup,

en uzak akraba tiirler sirasi ile Turdus merula (0,282+0,022), Turdus philomelos
(0,297+0,022) ve Sitta krueperi (0,304+0,022) olarak tespit edilmistir. Tiirtin genetik olarak

diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.5’ de verilmistir.
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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
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TMRO0051 Passer domesticus

TMRO0066 Passer domesticus

PASSERIDAE

TMRO0067 Passer domesticus

TMRO0053 Passer domesticus

EU601029.1 Bubo bubo ] outgroup

0.050
Sekil 4.49. Serge, Passer domesticus tiiriiniin ND2 geni NJ agaci

COI-ND2 Geni Degerlendirmesi

Serge, Passer domesticus tiiriinden 4 bireyin COI-ND2 gen bolgesi kullanilarak elde
edilen filogenetik agac incelendiginde tiim bireyler ayn1 dallanma altinda toplanmstir (Sekil
4.50). Tir i¢i genetik gesitlilik tespit edilmemistir. Passer domesticus tiiriine en yakin
akraba tiirler sirasi ile Fringilla coelebs (0,207+0,012), Poecile lugubris (0,214+0,012) ve
Periparus ater (0,216+0,012) olup, en uzak akraba tiirler siras1 ile Regulus ignicapilla
(0,242+0,014), Turdus philomelos (0,247+0,012) ve Sitta krueperi (0,253+0,014) olarak
tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.6’

da verilmistir.
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TMRO067 Passer domesticus

5 TMROO051 Passer domesticus

PASSERIDAE

TMRO0053 Passer domesticus

TMRO0066 Passer domesticus

Bubo bubo outgroup

0.020
Sekil 4.50. Serge, Passer domesticus tiiriiniin COI-ND2 geni NJ agact

4.3.16. Ispinoz, Fringilla coelebs

DNA Barkodlamasi (COI Gen Bolgesi)

Ispinoz, Fringilla coelebs tiiriinden 5 bireyin COIl gen bolgesi cogaltilmistir. COl gen
bolgesi i¢in 3 farkli haplotip tespit edilmistir. Bu 3 haplotip BOLD ve GenBank veri
tabanlariyla karsilastirildiginda %100 eslesme gostermistir (Cizelge 4.83, Cizelge 4.84). Tiir
ici genetik cesitlilik %0,17 olarak tespit edilmistir. Elde edilen niikleotit dizi bilgisi Bioedit
Sequence Aligment Editor programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de niikleotit pozisyonlari
elde edilmis ve A/T oram1 26.1/26.1, G/C orani ise 30.9/16.9 seklinde bulunmustur (Cizelge
4.85).
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Cizelge 4.83. Ispinoz, Fringilla coelebs tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni

icin BOLD karsilastirmast

Ornek No | Haplotip Tiir ad1 Familya Ber(]f/i )r s Statii
TMR 1660 | TMR_Fcl | 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_Fcl | Fringilla coelebs | Fringillidae 100 BOLD:AAB4402

Cizelge 4.84. Ispinoz, Fringilla coelebs tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni
icin GenBank karsilastirmasi

o . .. Max | Toplam Eslgs-en E . . .
Ornek no | Haplotip Tiir ad skor | skor : (‘1'|Z|W" T Benzerlik| Erisim
biiyiikliigii

TMR 1660 | TMR_Fcl | 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_Fcl | Fringilla coelebs | 1118 | 1118 100% 0.0 100% |GQ481926.1

Cizelge 4.85. Ispinoz, Fringilla coelebs tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 605 bp COI geni
icin niikleotit kompozisyonlari

Ornek No Tiir adi 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 aga¢ incelendiginde 2 birey ayni dallanma altinda

toplanmustir. Diger 2 birey yakinlik derecesini belirtecek sekilde bir alt dalda toplanmistir.

Kalan 1 birey ise yine yakinlik derecesini belirtecek sekilde bir alt dalda toplanmistir (Sekil

4.51). Fringilla coelebs tiiriine en yakin akraba tiirler sirasi ile Phoenicurus phoenicurus
(0,154+0,017), Passer domesticus (0,154+0,017) ve Sylvia atricapilla (0,155+0,017) olup,

en uzak akraba tiirler sirasi ile Aegithalos caudatus (0,192+0,020), Sitta krueperi
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(0,193+0,020) ve Turdus philomelos (0,196+0,021) olarak tespit edilmistir. Tiiriin genetik

olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.4 de verilmistir.

TMR1660 Fringilla coelebs
13

TMR1692 Fringilla coelebs
54

TMR1667 Fringilla coelebs FRINGILLIDAE

-

TMR1684 Fringilla coelebs

- TMR1690 Fringilla coelebs

GU571764.1 Bubo bubo  JJoutgroup

n.0zo0

Sekil 4.51. ispinoz, Fringilla coelebs tiiriiniin COI geni NJ agaci

ND2 Gen Bolgesi Degerlendirilmesi

Ispinoz, Fringilla coelebs tiiriinden 5 bireyin ND2 gen bdlgesi ¢ogaltilmistir. ND2
gen bolgesi icin 5 farkli haplotip tespit edilmistir. GenBank veri tabaninda 4 haplotip %99
eslesme ile ilk kez tespit edilmesiyle Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmistir
(Cizelge 4.86). Tiir i¢i genetik gesitlilik %0,26 olarak tespit edilmistir. Elde edilen niikleotit
dizi bilgisi Bioedit Sequence Aligment Editor programinda diizenlenip, MEGA 7.0.14 de
niikleotit pozisyonlar1 elde edilmis ve A/T orani 24.8/29.9, G/C orani ise 10.4/34.9 seklinde
bulunmustur (Cizelge 4.87).
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Cizelge 4.86. Ispinoz, Fringilla coelebs tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 geni
icin GenBank karsilastirmasi

; : Max | Toplam Eslesen E _
Ornek no | Haplotip Tiir ad1 dizi - .|Benzerlik| Erisim
skor | skor .o | degerd
biiyiikliigii

TMR 1660 | TMR_Fcl | 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% | KUB859251.1
TMR 1692 | TMR_Fc5 | Fringilla coelebs | 1718 | 1718 100% 0.0 99% | KU859251.1

Cizelge 4.87. Ispinoz, Fringilla coelebs tiiriiniin 5 bireyinden elde edilen 933 bp ND2 geni
icin niikleotit kompozisyonlari

Elde

Ornek No Tiir adi TWU)| C A G | Toplam

TMR 1660 | Fringilla coelebs | 24,8 | 34,9 | 29,9 |10,4| 933

TMR 1690 | Fringilla coelebs | 24,5 | 352 | 29,9 |104| 933

TMR 1692 | Fringilla coelebs | 24,7 | 35,0 | 29,9 |10,4| 933

TMR'1667 | Fringilla coelebs | 24,7 | 35,0 | 29,8 |105| 933

TMR 1684 | Fringilla coelebs | 24,7 | 35,0 | 29,9 |10,4| 933
Ortalama 24,6 | 350 | 29,8 | 104

edilen filogenetik aga¢ incelendiginde tim bireyler farkli dallanma altinda

toplanmistir (Sekil 4.52). Fringilla coelebs tiiriine en yakin akraba tiirler sirasi ile
Phoenicurus phoenicurus (0,222+0,018), Erithacus rubecula (0,238+0,019) ve Passer

domesticus (0,244+0,020) olup, en uzak akraba tiirler sirasi ile Regulus ignicapilla
(0,276+0,020), Turdus merula (0,276+0,022) ve Turdus philomelos (0,286+0,020) olarak

tespit edilmistir. Tiirlin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.5’

de verilmistir.
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TMR1690 Fringilla coelebs

TMR1692 Fringilla coelebs

EU601029.1 Bubo bubo Joutgroup

0.050

Sekil 4.52. Ispinoz, Fringilla coelebs tiiriiniin ND2 geni NJ agac1

COI-ND2 Gen Bolgesi Degerlendirmesi

Ispinoz, Fringilla coelebs tiiriinden 5 bireyin COI-ND2 gen bolgesi kullanilarak elde
edilen filogenetik agag incelendiginde tiim bireyler farkli dallanma altinda toplanmistir Sekil
4.53). Tiir igi genetik ¢esitlilik tespit edilmemistir. Fringilla coelebs tiiriine en yakin akraba
tirler siras1 ile Phoenicurus phoenicurus (0,194+0,011), Passer domesticus (0,207+0,012)
ve Poecile lugubris (0,211+0,011) olup, en uzak akraba tiirler siras1 ile Regulus ignicapilla
(0,237+0,013), Sitta krueperi (0,241+0,013) ve Turdus philomelos (0,249+0,015) olarak
tespit edilmistir. Tiiriin genetik olarak diger tiirlere olan uzaklig1 ayrintili olarak Cizelge 4.6’

da verilmistir
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Sekil 4.53. ispinoz, Fringilla coelebs tiiriiniin COI-ND2 geni NJ agaci
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5. TARTISMA

Anadolu kendine 0zgii fauna ve floraya sahip olup Onemli Olgiide tiir ¢esitliligi
barindirmast nedeniyle kiiciik bir kita o6zelligi gostermektedir (Albayrak, 2011).
Passeriformes takimina ait tiirler Anadolu’ da biyocesitlilik agisindan 6nemli bir grubu
olusturmaktadir. Diinya tizerinde Passeriformes takimi, 96 Familya, 1218 cins ve 5753 tiir
ile temsil edilmektedir (Gill, 2007). Anadolu’ da ise Passeriformes takimi 25 familya ve 205
tir ile temsil edilmektedir (Kiziroglu, 2008).

Cagdas molekiiler yontemler kullanarak tiirlerin belirli bir cografya igindeki genetik
varyasyonlarinin belirlenmesine ve sinirlarinin tanimlanmasina filocografik c¢alismalar
onciilik etmektedir. Filocografya calismalarinda genellikle mtDNA kullanilarak farkli
cografik alanda yayilim gOsteren tiirlerin varyasyon oranlari ve evrimsel iliskilerinin
birbirinden farklilik gosterdigi bulunmustur (Haring vd., 2007; Zink 2008; Joseph ve
Omland 2009). Kuslar iizerine yapilan bir¢cok caligmada evrimsel adaptasyon siirecinde
farkli cografyalarda yasayan ayni tiire ait populasyonlar arasinda varyasyonlar meydana

geldigi ortaya konulmustur (Kennedy vd., 2016; Knott vd., 2017; Jetz vd., 2014).

Antalya Beydaglar1 bolgesinde yapilan ¢alisma sonucunda COI geni igin 28 farkli
haplotip (genetik cesitlilik) ve ND2 geni i¢in 35 farkli haplotip olmak iizere Beydaglari’nin
gen kaynaklar belirlenmistir. COI gen bolgesi i¢in elde edilen haplotip GenBank ve BOLD
veri tabanlarindaki kayitlar ile karsilastirildiginda 28 farkli haplotipin %32,1 (9 haplotip),
ND2 gen bolgesi i¢in tespit edilen 35 haplotipin %77,1°1 (27 haplotip) bu ¢alisma ile ilk kez
tarafimizdan tespit edilmistir. Boylelikle Beydaglar1 bolgesine 6zgii gen kaynaklarimiz
tespit edilmis ve kayit altina alinmigtir.

DNA barkodlama (COI geni) sonucunda Poecile lugubris, Sitta krueperi, Passer
domesticus ve Regulus ignicapilla, Parus major, Fringilla coelebs ve Turdus merula olmak
tizere 7 tlirde tiir ici genetik gesitlilik tespit edilmistir. ND2 gen bolgesi incelendiginde ise
Poecile lugubris ve Erithacus rubecula, Sitta krueperi, Parus major, Periparus ater ve
Cyanistes caeruleus ve Fringilla coelebs olmak tizere 7 tiirde tiir i¢i genetik ¢esitlilik tespit
edilmistir.

Erithacus rubecula tiiriinden 5 bireyin COl gen bdlgesi icin 1 haplotip tespit edilmistir.
Bu haplotip BOLD ve GenBank veri tabanlariyla karsilastirildiginda %100 olarak eslestigi
tespit edilmistir. ND2 gen bolgesinde ise 2 haplotip tespit edilmistir. Bunlardan 1 haplotip

ilk kez tarafimizdan tespit edilmis olup Beydaglar1 bolgesine 6zgii gen kaynaklarimizi
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olusturmaktadir. COI geni igin tiir i¢i genetik g¢esitlilik tespit edilmemis olup ND2 geni igin
ise tiir i¢ci genetik ¢esitliligin disiik oldugu (0,0004+0,0004 ) tespit edilmistir. Tiirler arasi
genetik uzaklik incelendiginde COI ve ND2 genleri i¢in tiiriin en yakin akrabasi Phoenicurus
phoenicurus oldugu tespit edilmis olup bunu sirastyla COIl geni igin Poecile lugubris ve
Sylvia atricapilla, ND2 geni i¢in Turdus merula ve Parus major oldugu bulunmustur. Bu
baglamda DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin olusturdugu filogenetik agaclar
tam olarak uyumlu olmadig: tespit edilmistir. Gonzalez-Varo vd. (2014) yapmis olduklari
calismada Erithacus rubecula tiiriiniin DNA barkodlamasinda 47 bireyde BOLD veri
tabaninda %100 eslesme goriilerek tiir i¢i  cesitlilige rastlanmamistir. Tiiriin Azor
Adalari’nda yapilan ¢aligmasinda da diisiik genetik gesitlilik tespit etmislerdir (Rodrigues
vd., 2013). Bu sonuglarla elde ettigimiz bulgular benzerlik gostermektedir.

Phoenicurus phoenicurus tiiriinden 4 bireyin COI geni i¢in 1 haplotip tespit edilmistir.
Bu haplotip BOLD ve GenBank veri tabani ile karsilastirildiginda %100 eslesme
gostermistir. ND2 gen bolgesinde ise 1 haplotip tespit edilmistir. Bu haplotip GenBank veri
tabani ile karsilastirildiginda da %100 eslesme gostermistir. COI ve ND2 geni i¢in tiir i¢i
genetik cesitlilik tespit edilmemistir. Tiirler aras1 genetik uzaklik incelendiginde COIl ve
ND2 genleri igin tiiriin en yakin akrabasi Erithacus rubecula oldugu tespit edilmis olup
bunun COI geni i¢in Poecile lugubris ve Periparus ater, ND2 geni i¢in Fringilla coelebs ve
Certhia brachydactyla oldugu bulunmustur. Bu baglamda DNA barkodlama geni olan COI
ile ND2 geninin olusturdugu filogenetik agaglarin tam olarak uyumlu olmadig: tespit
edilmistir. Johnsen vd.. (2010) yapmis olduklari ¢alismada Iskandinavya kuslarmim DNA
barkodlamasinda % 94 eslesme ile Phoenicurus phoenicurus tiriiniin tiir i¢i genetik
cesitliliginin yiiksek oldugunu tespit etmislerdir. Ayrica Iskandinavyada yayilim gdsteren
kuslarin Kuzey Amerika kitasina go¢ eden populasyonlarinin genetik yapilar
karsilastirilmis olup farklt modeller ortaya ¢ikmistir. Bu sonugla elde ettigimiz bulgular
benzerlik gostermemektedir. Tiirliin Norveg, Cek Cumhuriyeti, Finlandiya, Fas, Mogolistan,
Iran, Ispanya ve Tiirkiye'den kullanilan drnekleriyle yapilan bir diger ¢aligmada iki farkli
haplogrubun benzemedigini tespit etmislerdir (Hogner vd., 2012). Bu sonugla elde ettigimiz
bulgular benzerlik gostermemekte ve yapilan c¢alismamizda tiir i¢i genetik c¢esitlilik
belirlenmemistir. Bu da bize sadece barkodlama geni ile bir lokaliteden yapilan ¢alismanin
tiirlin evrimsel yapisini ortaya koymakta yeterli olmadigin1 gostermektedir.

Turdus merula tiirtinden 5 bireyin COI gen bolgesi igin 4 farkli haplotip tespit edilmis
olup, BOLD veri tabaniyla karsilastirildiginda % 99,83, GenBank veri tabaniyla
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karsilastirildiginda % 99 eslesme ile 1 haplotip ilk kez tespit edilmesiyle Beydaglarina 6zgii
gen kaynagimiz oldugu saptanmistir. ND2 gen bolgesi icin 1 haplotip tespit edilmis olup,
GenBank veri tabaninda % 99 eslesme ile Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu
saptanmustir. COI geni i¢in tiir i¢i genetik ¢esitliligin (0,0020+0,0011 ) diisiik oldugu, ND2
geni i¢in ise tiir i¢i genetik ¢esitlilik tespit edilmemistir. Tirler aras1 genetik uzaklik
incelendiginde COI ve ND2 genleri igin tiiriin en yakin akrabasi Turdus philomelos oldugu
tespit edilmis olup bunun COI geni i¢in Sylvia atricapilla ve Periparus ater, ND2 geni igin
Erithacus rubecula ve Phoenicurus phoenicurus oldugu bulunmustur. Bu baglamda DNA
barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin olusturdugu filogenetik agaglarin tam olarak
uyumlu olmadigi tespit edilmistir ve Partecke vd. (2006) yapmis olduklar1 ¢aligmalarda
Turdus merula tiiriiniin diisiik genetik gesitlilige sahip oldugunu bulmuslardir. Yapilan baska
bir caligmasinda cyt-b gen bolgesi ve ND2 gen bolgeleri karsilastirilmis ve elde edilen
filogenetik agaclarin benzer oldugunu bulmuslardir. Ayrica tiiriin diisiik genetik ¢esitlilik
gosterdigini tespit etmislerdir (Klicka vd., 2005). Bu sonuglarla elde ettigimiz bulgular
benzerlik gostermektedir.

Turdus philomelos tiiriinden 5 bireyin COI gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmis olup,
BOLD veri tabamyla karsilastirildiginda %98,66, GenBank veri tabaniyla
karsilagtirildiginda %99 eslesme ile ilk kez tespit edilerek Beydaglarma 6zgii gen
kaynagimiz oldugu saptanmistir. ND2 gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmistir. Bu
haplotip GenBank veri tabaniyla karsilastirildiginda % 100 eslesme gostermistir. COIl ve
ND2 gen bolgeleri icin tiir i¢i genetik ¢esitlilik tespit edilmemistir. Tirler aras1 genetik
uzaklik incelendiginde COI ve ND2 genleri i¢in tiiriin en yakin akrabasinin Turdus merula
oldugu tespit edilmis olup bunu COI geni i¢in Sylvia atricapilla ve sonra Poecile lugubris,
ND2 geni i¢in Phoenicurus phoenicurus ve sonra Parus major ‘ un takip ettigi bulunmustur.
Bu baglamda DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin olusturdugu filogenetik
agaclar tam olarak uyumlu olmadig: tespit edilmistir. Her ne kadar yaptigimiz ¢alismada tiir
ici genetik gesitlilik tespit edilmemis olsa da Johnsen vd. (2010) yapmis olduklar1 Kuzey
Amerika kuslarinin DNA barkodlama calismasinda tiiriin diisiik genetik ¢esitlilik gosterdigi
saptanmistir. Bu baglamda tek lokalite ve az sayida bireyle bir tiiriin ¢alisilmas: tiiriin
evrimsel iligkilerini tam olarak ortaya koymadigi anlasiimaktadir.

Sylvia atricapilla tiiriinden 1 bireyin COI gen bolgesi igin 1 haplotip tespit edilmistir.
Bu haplotip BOLD ve GenBank veri tabanlariyla karsilastirildiginda %100 eslesme
gostermistir. ND2 gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri tabaniyla
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%099 eslesme gostererek Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmigtir. Tiirler
arasi genetik uzaklik incelendiginde COI ve ND2 genleri igin tiiriin en yakin akrabasi Sylvia
curruca oldugu tespit edilmis olup bunun COI geni i¢in Turdus merula ve Periparus ater,
ND?2 geni i¢in Aegithalos caudatus ve Fringilla coelebs oldugu bulunmustur. Bu baglamda
DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin olusturdugu filogenetik agaclar tam olarak
uyumlu olmadigr tespit edilmistir. Dietzen et al. (2008)yapmis olduklari filocografya
calismalarinda Macaratonadan (Kanarya Adalari, Madeira, Azor Adalar1), Avrupa'dan ve
Kuzey Afrika'dan elde edilen Sylvia tiirleri arasinda diisiik genetik g¢esitlilik tespit
etmiglerdir. Tiirlin bir diger ¢alismasinda ise Atlantik ve Avrupa’ dan gog¢ hareketleriyle
boliinen popiilasyonlar arasinda genetik farkliliklar1 arastirmislardir. Tiiriin go¢ eden
populasyonu ile yerli populasyonu arasinda molekiiler varyansin diisiik oldugunu ve énemli
bir fark olamadigimi bulmuslardir (Tris vd., 2004). Bu sonuglarla elde ettigimiz bulgular ile
benzerlik gostermemekle birlikte ¢alismada sadece bir bireyin kullanilmis olmasi bize tiir i¢i
genetik ceitlilik hakkinda bilgi vermemektedir.

Sylvia curruca tiirtinden 2 bireyin COI gen bolgesi igin 1 haplotip tespit edilmistir. Bu
haplotip BOLD ve GenBank veri tabanlariyla karsilastirildiginda %100 eslesme
gostermistir. ND2 gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri tabantyla
%99 eslesme gostermis ve bu haplotipin Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu
saptanmigtir. COI ve ND2 gen bolgeleri i¢in tiir i¢i genetik cesitlilik tespit edilmemistir.
Tiirler aras1 genetik uzaklik incelendiginde COI ve ND2 genleri i¢in tiiriin en yakin akrabasi
Sylvia atricapilla oldugu tespit edilmis olup bunu COI geni i¢in Periparus ater ve sonra
Turdus merula, ND2 geni igin Cyanistes caeruleus ve sonra Parus major takip ettigi
bulunmustur. Bu baglamda DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin olusturdugu
filogenetik agaglar tam olarak uyumlu olmadig: tespit edilmistir. Aliabadian vd. (2013)
yapmis olduklart DNA barkodlama calismasinda Hollanda’ da kiigiik bir cografik alanda
Sylvia curruca tiiriiniin genetik ¢esitliliginin yiiksek oldugunu bulmuslardir. Tiir hakkinda
yapilan diger c¢alismasinda Kuzey Avrupa, Orta Asya, Sibirya, Mogolistan ve Cin'den
toplanan ornekler ile taksonomisi incelenmis olup 97 haplotip tespit edilmistir (Olsson vd.
2013). Bu sonuglarla elde ettigimiz bulgular ile benzerlik gostermemekle birlikte ¢alismada
sadece iki bireyin kullanilmis olmasi bu sonucu etkilemis olabilir.

Regulus ignicapilla tiiriinden 3 bireyin COI gen bolgesi i¢in 2 farkli haplotip tespit
edilmis olup, biri BOLD ve GenBank sekans kayitlar1 ile %100 eslesirken 1 haplotipin
BOLD veri tabaniyla karsilagtirma yapildiginda 9%99,8, GenBank veri tabaniyla
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karsilagtirma yapildiginda ise %99 eslesme ile ilk kez tarafimizdan tespit edilerek
Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmistir. ND2 gen bolgesi icin 1 haplotip
tespit edilmis olup, GenBank veri tabaninda %86 eslesme ile ilk kez tarafimizdan tespit
edilerek Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmistir. COI geni i¢in tiir i¢i
genetik cesitliligin (0,00114+0,0011) diisiik oldugu, ND2 geni i¢in ise tiir i¢i genetik ¢esitlilik
tespit edilmemistir. Tiirler aras1 genetik uzaklik incelendiginde COI ve ND2 genleri i¢in
tiiriin en yakin akrabasi1 Parus major oldugu tespit edilmis olup bunu COI gen bélgesi igin
Poecile lugubris ve sonra Sylvia curruca, ND2 geni i¢in Periparus ater ve sonra
Phoenicurus phoenicurus takip ettigi bulunmustur. Bu baglamda DNA barkodlama geni
olan COl ile ND2 geninin olusturdugu filogenetik agaglar tam olarak uyumlu olmadig: tespit
edilmistir. Johnsen vd. (2010) yapmis olduklar1t DNA barkodlama c¢alismasinda tiir igi
genetik cesitliliginin diislik oldugunu tespit etmislerdir. Bu sonugclarla elde ettigimiz bulgular
benzerlik gostermektedir. Tiiriin yakin akrabasi olan Rugulus regulus ile ilgili filogenetik
calisamlar mevcut iken tiire yonelik filogenetik bir ¢alisma bulunamamistir. Bu baglamda
yapmis oldugumuz calisma bu eksikligi gidermeye yardimci olacaktir.

Parus major tiiriinden 5 bireyin COI gen bdlgesi igin 3 farkli haplotipi tespit edilmistir.
Bu haplotiplerden 2 tanesi BOLD veri tabaniyla karsilastirildiginda %99,83, GenBank veri
tabaniyla karsilastirildiginda %99 eslesme olmasiyla bu haplotipler ilk kez tarafimizdan
tespit edilerek Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmigtir. ND2 gen bolgesi igin
4 haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri tabaniyla karsilastirildiginda 3 haplotip %99
eslesme olmastyla bu haplotipler ile ilk kez tarafimizdan tespit edilerek Beydaglarina 6zgii
gen kaynagimiz oldugu saptanmistir. COl geni ig¢in tir i¢i  genetik cesitliligin
(0,0013+0,0009) diisiik oldugu, ND2 geni igin de tiir i¢i genetik ¢esitliligin (0,0021+0,0009)
diisiik oldugu tespit edilmistir. Tiirler aras1 genetik uzaklik incelendiginde COI geni igin
tiirtin en yakin akrabas1 Poecile lugubris, sonra Cyanistes caeruleus ve daha sonra Periparus
ater, ND2 geni i¢in ise Periparus ater sonra Poecile lugubris ve daha sonra Cyanistes
caeruleus’un takip etigi bulunmustur. Bu baglamda DNA barkodlama geni olan COl ile ND2
geninin olusturdugu filogenetik agacglarin uyumlu olmadig: tespit edilmistir. Kvist et al.
(2003) yapmis olduklar1 calismada Parus major tiiriiniin alttiir gruplarinin genetik yapisini
arastirarak filogenisini incelemislerdir. Alttiir gruplarinin monofiletik oldugunu ve gruplar
arast genetik cesitliligin farkli oldugunu bulmuslardir. Ancak bu genetik ¢esitliligin bir
sonucu olarak alttlir gruplarmin tam olarak tiir olmadigini, hibridizasyonun hala gegerli

oldugunu vurgulamislardir. Bu sonugla elde ettigimiz bulgular ile benzerlik gostermektedir.
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Periparus ater tiirtinden 5 bireyin COI gen bolgesi icin 1 haplotip tespit edilmistir. Bu
haplotip BOLD ve Genbank veri tabaninda karsilastirildiginda %100 eslesme gdstermistir.
ND2 gen bolgesi igin 5 haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri tabaninda 5 haplotip de
%95-96 eslesme ile ilk kez tarafimizdan tespit edilerek Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz
oldugu saptanmistir. COI geni i¢in tiir i¢i genetik cesitlilik tespit edilmemis, ND2 geni i¢in
ise tiir i¢i genetik ¢esitliligin (0,0017+0,0008) diisiik oldugu tespit edilmistir. Tiirler aras1
genetik uzaklik incelendiginde COI ve ND2 genleri i¢in tiiriin en yakin akrabasi Poecile
lugubris ve Parus major oldugu tespit edilmis olup bunun COI gen bolgesi Sylvia
atricapilla, ND2 geni i¢in Cyanistes caeruleus oldugu tespit edilmistir. Bu baglamda DNA
barkodlama geni olan COl ile ND2 geninin olusturdugu filogenetik agaglarin kismen uyumlu
oldugu tespit edilmistir. Johnsen vd., (2010) yapmis olduklar1 ¢alismada Iskandinavya
kuslarinin DNA barkodlamasinda Periparus ater tiiriiniin tiir igi genetik ¢esitliliginin
yiikksek oldugunu tespit etmislerdir. Bu sonugla elde ettigimiz bulgular benzerlik
gostermemekle birlikte bunun nedeninin sadece bir lokalitede c¢alismig olmamizda
kaynaklandig1 diistiniilmektedir. Bir diger ¢aligmada ise sonuglarimizi destekler bir sekilde
Akdeniz populayonundaki genetik ¢esitlilik indekslerinin kita populasyonlarina goére diisiik
diizeyde oldugunu bulmuslardir (Pentzold vd., 2013). Bir¢ok ¢alismada evrimsel adaptasyon
stirecinde farkli cografyalarda yasayan ayni tiire ait populasyonlar arasinda varyasyonlar
meydana geldigi ortaya konulmustur (Kennedy vd., 2016; Knott vd., 2017; Jetz vd., 2014)

Cyanistes caeruleus tiiriinden 4 bireyin COI gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmistir.
bu haplotip BOLD ve GenBank veri tabaninda %100 eslesme gostermistir. ND2 geni i¢in 4
haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri tabaniyla karsilastirma yapildiginda 3 haplotipin
%099 eslesme ile ilk kez tarafimizdan tespit edilmesiyle Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz
oldugu saptanmistir. COI geni i¢in tiir i¢i genetik cesitlilik tespit edilmemis, ND2 geni i¢in
ise tiir i¢ci  genetik gesitliligin (0,0029+0,0012) diisiik oldugu tespit edilmistir. Tiirler arasi
genetik uzaklik incelendiginde COIl ve ND2 genleri i¢in tiiriin en yakin akrabasi Parus
major, Poecile lugubris ve Periparus ater oldugu tespit edilmistir. Bu baglamda DNA
barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin olusturdugu filogenetik agaglarin uyumlu oldugu
tespit edilmistir. Stervander vd. (2015) yapmis olduklari filogenomik ¢alismada Kanarya
Adalarinda bulunan Cyanistes spp. ait populasyonun evrimsel gegmisi ve genetik yapisini
incelemislerdir. Cyanistes caeruleus ile Cyanistes cyanus tiirlerinin populasyonlari
filogenetik agacta icice girmis olup tiirlerde genetik ¢esitlilik diisiik bulunmustur. Bu sonucla

elde ettigimiz bulgular benzerlik gostermektedir.
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Poecile lugubris tiirinden 5 bireyin COI gen boélgesi icin 2 farkli hapolotip tespit
edilmisgtir. BOLD veri tabaninda karsilastirma yapildiginda %99,33-99,83 eslesme,
GenBank veri tabaninda %99 eslesme ile 2 haplotipin ilk kez tarafimizdan tespit edilmesiyle
Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmistir. ND2 gen bolgesi i¢in 2 farkl
haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri tabantyla karsilastirildiginda %99 eslesme ile ilk
kez tarafimizdan tespit edilmesiyle Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmistir.
COl geni i¢in tiir i¢i genetik ¢esitliligin (0,0020+0,0011) diisiik oldugu, ND2 geni i¢in ise
tiir ici  genetik ¢esitliligin (0,0004+0,0004) diisiik oldugu tespit edilmistir. Tiirler arasi
genetik uzaklik incelendiginde COI geni igin tiirlin en yakin akrabas1 Parus major, Periparus
ater ve Cyanistes caeruleus iken ND2 geni i¢in tiirlin en yakin akrabasi Periparus ater,
Parus major ve Cyanistes caeruleus oldugu tespit edilmistir. Bu baglamda DNA barkodlama
geni olan COI ile ND2 geninin olusturdugu filogenetik agaglarin tam olarak uyumlu
olmadigi tespit edilmistir. Johansson vd. (2013) yapmis olduklar1 filogenetik ¢aligmada
Poecile lugubris tiirliniin ve alttiirlerinin genetik yapisini ayrintili olarak incelemis olup elde
edilen filogenetik agacin son siniflandirma ile uyumlu oldugunu bulmuslardir. Ayrica
Poecile lugubris ve Poecile palustris tiirlerinin monofiletik olmayan bir grup oldugunu tespit
etmislerdir. Bu sonugla elde ettigimiz bulgular benzerlik gostermektedir.

Aegithalos caudatus tiiriinden 5 bireyin COI gen bolgesi igin 1 haplotip tespit edilmistir.
bu haplotip BOLD ve GenBank veri tabaninda %100 eslesme gostermistir. ND2 gen bolgesi
icin 2 farkli haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri tabaniyla karsilastirildiginda %99
eslesme ile ilk kez tarafimizdan tespit edilmesiyle Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz
oldugu saptanmistir. COI ve ND2 gen boélgeleri icin tiir i¢i genetik cesitlilik tespit
edilmemistir. Tiirler aras1 genetik uzaklik incelendiginde COI geni i¢in tiiriin en yakin
akrabas1 Phoenicurus phoenicurus, Erithacus rubecula ve Poecile lugubris iken ND2 geni
i¢in tlirlin en yakin akrabasi Sylvia atricapilla, Phoenicurus phoenicurus ve Sylvia curruca
oldugu tespit edilmistir. Bu baglamda DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin
olusturdugu filogenetik agaglarin tam olarak uyumlu olmadig tespit edilmistir. Packert vd.
(2010) yapmis olduklar filoegenetik calismada Aegithalos caudatus tiiriiniin tiir i¢i genetik
cesitliligi diisiik bulunmustur. Bu sonugla elde ettigimiz bulgular benzerlik gostermemekte
ve yapilan ¢alismamizda tiir i¢i genetik cesitlilik belirlenmemistir. Bu da bize sadece
barkodlama geni ile bir lokaliteden yapilan ¢aligmanin tiirliin evrimsel yapisin1 ortaya

koymakta yeterli olmadigini gostermektedir.
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Sitta krueperi tiriinden 3 bireyin COI gen bolgesi i¢in 2 haplotip tespit edilmis olup,
BOLD veri tabamyla karsilastirildiginda %99,67, GenBank veri tabaniyla
karsilastirildiginda %99 eslesme ile 1 haplotip ilk kez tarafimizdan tespit edilmesiyle
Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmistir. ND2 gen bolgesi igin 3 farkli
haplotip tespit edilmis olup, GenBank veri tabaniyla karsilagtirildiginda %99 eslesme ile ilk
kez tarafamizdan tespit edilmesiyle Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmaistir.
COI geni i¢in tiir i¢i genetik ¢esitliligin (0,0022+0,0016) diisiik oldugu, ND2 geni i¢in tiir
ici genetik cesitliligin de (0,0043+0,0018) diisiik oldugu tespit edilmistir. Tiirler arasi
genetik uzaklik incelendiginde COI geni igin tiiriin en yakin akrabasi Periparus ater,
Cyanistes caeruleus ve Parus major iken ND2 geni i¢in tiirin en yakin akrabasi Certhia
brachydactyla, Poecile lugubris ve Garrulus glandarius oldugu tespit edilmistir. Bu
baglamda DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin olusturdugu filogenetik
agaclarin uyumlu olmadigi tespit edilmistir. Albayrak vd. (2012) yapmis olduklari ¢alismada
Anadolu’ ya endemik olan Sitta krueperi tiiriniin Antalya bolgesinde kendine 6zgii 4 farkli
haplotip tespit etmislerdir. Bu sonugla elde ettigimiz bulgular benzerlik gostermektedir.

Certhia brachydactyla tiriinden 3 bireyin COI gen bolgesi igin 1 haplotip tespit
edilmistir. bu haplotip BOLD veri tabaniyla karsilagtirildiginda %99,83, GenBank veri
tabaniyla karsilastirildiginda %99 eslesme ile ilk kez tarafimizdan tespit edilmesiyle
Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmistir. ND2 gen bdlgesi i¢in 1 haplotip
tespit edilmistir. Bu haplotip GenBank veri tabaniyla karsilastirildiginda %99 eslesme ile ilk
kez tarafimizdan tespit edilmesiyle Beydaglarina 6zgii gen kaynagimiz oldugu saptanmistir.
COI ve ND2 genleri i¢in tiir i¢i genetik cesitlilik tespit edilmemistir. Tiirler aras1 genetik
uzaklik incelendiginde COI geni igin tiiriin en yakin akrabasi Poecile lugubris, Cyanistes
caeruleus ve Fringilla coelebs iken ND2 geni i¢in Phoenicurus phoenicurus, Parus major
ve Garrulus glandarius oldugu tespit edilmistir. Bu baglamda DNA barkodlama geni olan
COl ile ND2 geninin olusturdugu filogenetik agaglarin uyumlu olmadigi bulunmustur. Tiir
ile ilgili literatiir caligmalar1 yeterli diizeyde olmadigindan yapmis oldugumuz calisma bu
eksikligi gidermeye yardimci olacaktir.

Garrulus glandarius tiiriinden 3 bireyin COI gen bolgesi igin 1 haplotip tespit edilmistir.
Bu haplotip BOLD ve GenBank veri tabanlariyla karsilastirildiginda %100 eslesme
gostermistir. ND2 gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmistir. Bu haplotip GenBank veri
tabaniyla karsilastirildiginda %99 eslesme ile ilk kez tarafimizdan tespit edilmesiyle
Beydaglarina 6zgli gen kaynagimiz oldugu saptanmistir. COI ve ND2 genleri i¢in tiir i¢i
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genetik ¢esitlilik tespit edilmemistir. Tiirler arast genetik uzaklik incelendiginde COI geni
i¢in tiirlin en yakin akrabasi Sylvia atricapilla, Poecile lugubris ve Turdus merula iken ND2
geni i¢in Parus major, Poecile lugubris ve Periparus ater oldugu tespit edilmistir. Bu
baglamda DNA barkodlama geni olan COI ile ND2 geninin olusturdugu filogenetik
agaclarin uyumlu olmadigi bulunmustur. Saitoh vd., 2015 yapmis olduklart DNA
barkodlama ¢alismasinda Japonya’ da Garrulus glandarius tiiriiniin yiiksek tiir i¢i genetik
cesitlilige sahip oldugunu tespit etmislerdir. Bu sonugla elde ettigimiz bulgular benzerlik
gostermemektedir. Yapilan bir¢ok filocografya calismasinda farkli cografik alanda yayilim
gosteren tiirlerin varyasyon oranlari ve evrimsel iligkileri birbirinden farklilik
gostermektedir (Haring vd., 2007; Zink 2008; Joseph ve Omland 2009).

Passer domesticus tiriinden 4 bireyin COI gen bolgesi i¢in 2 haplotip tespit edilmistir.
Bu 2 haplotip BOLD ve GenBank veri tabanlartyla karsilastirildiginda %100 eslesme
gostermistir. ND2 gen bolgesi i¢in 1 haplotip tespit edilmistir. bu haplotip GenBank veri
tabaniyla karsilastirildiginda %100 eslesme gostermistir. COI geni igin tiir i¢i genetik
cesitliligin (0,0008+0,0008) diisiik oldugu, ND2 geni i¢in tilir i¢i genetik ¢esitliligin olmadigi
tespit edilmistir. Tiirler aras1 genetik uzaklik incelendiginde COI geni i¢in tiirlin en yakin
akrabasi1 Periparus ater, Poecile lugubris ve Sylvia atricapilla iken ND2 geni icin Fringilla
coelebs, Poecile lugubris ve Parus major oldugu tespit edilmistir. Bu baglamda DNA
barkodlama geni olan COIl ile ND2 geninin olusturdugu filogenetik agaglarin uyumlu
olmadigi bulunmustur. Aliabadian vd., 2009 yapmis olduklar1 DNA barkodlama
calismasinda Passer domesticus tiirtinde tiir i¢i diisiik genetik gesitlilik tespit etmislerdir.
Bu sonugla elde ettigimiz bulgularla benzerlik gostermektedir. Tiirlin yapilan baska bir
caligmasinda Passer domesticus ve Passer hispaniolensis tiirlerinde genetik ¢esitliligi
inceleyerek farkli alanlarda yiiksek tiir i¢i genetik cesitlilik tespit etmislerdir (Ait Belkacem
vd., 2016). Bu sonugla elde ettigimiz bulgular benzerlik géstermemekte olup, filocografya
calismasi yapilan ve farkli cografik alanda yayilim gosteren tiirlerin varyasyon oranlar1 ve
evrimsel iligkileri birbirinden farklilik géstermektedir (Haring vd., 2007; Zink 2008; Joseph
ve Omland 2009).

Fringilla coelebs tiiriinden 5 bireyin COI gen bolgesi i¢in 3 haplotip tespit edilmistir. Bu
3 haplotip BOLD ve GenBank veri tabanlariyla karsilastirildiginda %100 eslesme
gostermistir. ND2 gen bolgesi i¢in 5 haplotip tespit edilmistir. GenBank veri tabaninda 4
haplotip %99 eslesme ile ilk kez tarafimizdan tespit edilmesiyle Beydaglarina 6zgii gen
kaynagimiz oldugu saptanmistir. COI geni i¢in tiir i¢i genetik ¢esitliligin (0,0017+0,0011)
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diisiik oldugu, ND2 geni i¢in tiir i¢i genetik cesitliliginde (0,0026+0,0010) diisiik oldugu
tespit edilmistir. Tiirler aras1 genetik uzaklik incelendiginde COI ve ND2 genleri igin tiirlin
en yakin akrabasi Phoenicurus phoenicurus oldugu tespit edilmis olup bunun COI gen
bolgesi Passer domesticus ve Sylvia atricapilla, ND2 geni igin Erithacus rubecula ve Passer
domesticus oldugu tespit edilmistir. Bu baglamda DNA barkodlama geni olan COI ile ND2
geninin olusturdugu filogenetik agaglarin kismen uyumlu oldugu tespit edilmistir. Rodrigues
vd.. (2014) Azor Adalarinda yapmis olduklari1 galismada Fringilla coelebs tiirtide yiiksek tiir
ici genetik cesitlilik tespit etmislerdir. Bu sonucgla elde ettigimiz bulgular benzerlik
gostermemekte olup, ayni tiire ait bireylerin farkli alanlarda yasayan populasyonlarinda
varyasyon oralarinin farklilik gostermesi evrimsel iligkilerinin birbirinden farkli olmasina

neden olmaktadir (Kirchman ve Franklin 2007; Dolman ve Joseph 2012).
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6. SONUC

Tezin hipotezleri ‘Hipotez 1: Bat1 Toroslar’da yer alan Beydaglar1 bolgesinde yayilim
gosteren oOtiicii kuslarin genetik cesitliliginin yiiksek ve bolgeye 6zgli oldugu, Hipotez 2:
DNA Barkodlamada kullanilan COI geninin, filogenetik ¢aligmalarda siklikla kullanilan
ND2 geni ile karsilastirilmasi sonucunda tiirler arasi genetik uzaklik ve olusturulan
filogenetik agaclarin birbirinden kismen farkli olmasi beklenmektedir’ seklindedir. Yapilan
calismada Passeriformes takimina ait olan 17 tiiriin DNA barkodlamasinda kullanilan COI
geni icin ilk kez 28 farkli haplotipin %32,1 (9 haplotip) Beydaglarina 6zgii gen kaynagi
olarak bulunmustur. ND2 geni i¢in ise ilk kez 35 haplotipin %77,1’i (27 haplotip)
Beydaglarina 6zgii gen kaynagi olarak bulunmustur. COI ve ND2 geni i¢in tiir i¢i genetik
cesitlilik gosteren 7 tir bulunmus olup 10 tiirde ise tiir igi genetik cesitlilik tespit
edilmemistir. Bu bulgular Hipotez 1’1 desteklemektedir.

COI ile olusturulan filogenetik aga¢ ile ND2 geni ile olusturulan filogenetik agag
karsilastirildiginda, tiirlerin agactaki konumlar1 ve birbirlerine olan genetik uzakliklar
farklilik gostermigtir. Tiirler aras1 genetik uzakliklari bakimindan COI ve ND2 gen bolgeleri
karsilastirildiginda, tiirlerin % 48’ inin en yakin akraba tiiriiniin farkli oldugu, en yakin ve
en uzak akraba tiirler birlikte degerlendirildiginde ise %77 sinin farkli oldugu bulunmus
olmasi ve ayrica tiirler arasi genetik uzaklik bakimmdan CO1 ve ND2 arasinda pozitif bir
korelasyon (r=0,621; p<0,01) bulunmus olmasina ragmen birbirlerinden istasitatistiksel
olarak farkli olmasi (p<0,05 ) Hipotez 2’yi desteklemektedir.

Sonug olarak, tiirlerin evrimsel akrabalik iliskilerinin daha dogru ve daha gercege yakin
olarak agiklanabilmesi icin sadece yaygin olarak kullanilan DNA barkodlama (COI) geni
tek basina yeterli olmayip, bu genin yaminda farkli genler de kullanilmalidir.
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