T.C.
ONDOKUZ MAYIS UNIVERSITESI
FEN BIiLIMLERI ENSTITUSU

YUKSEK LiSANS TEZI

. HiBRiT B(")I.J.GE., KORUMA VE F__iLOCOGRAFYA BAGLAMINDA
TURKIYE’DEKI. IKI KIRPI TURUNUN (Erinacgus _roumanicus ve Erinaceus
concolor) EVRIMSEL GENETIGI: BATI, DOGU iLE KARSILASIYOR

Metin SILSUPUR

BiYOLOJi ANABILIM DALI

SAMSUN
2018

Her hakki sakhdir.



TEZ ONAYI

Metin SILSUPUR tarafindan hazirlanan “HIBRIT BOLGE, KORUMA VE
FILOCOGRAFYA BAGLAMINDA TURKIYE’DEKI iKi KiRPi TURUNUN
(Erinaceus roumanicus ve Erinaceus concolor) EVRIMSEL GENETIGIi: BATI,
DOGU ILE KARSILASIYOR” adl1 tez ¢alismasi .../.../2018 tarihinde asagidaki jiiri
tarafindan Ondokuz Mayis Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisii, Biyoloji Anabilim

Dali’nda Yiiksek Lisans Tezi olarak kabul edilmistir.

Danisman Prof. Dr. islam GUNDUZ

Biyoloji Anabilim Dali

Tiiri Uveleri

Baskan Prof. Dr. Islam GUNDUZ
Biyoloji Anabilim Dal1

Uye Dr. Ogr. Uyesi Oguzhan Yanar
Biyoloji Anabilim Dal1

Uye Dr. Ogr. Uyesi Murat Karavin
Biyoloji Anabilim Dali

Yukaridaki sonucu onaylarim. ...../..../2018

Prof. Dr. Bahtiyar OZTURK

Enstitii Miidiiri



ETiK BEYAN

Ondokuz Mayis Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisii tez yazim kurallarina uygun
olarak hazirladigim bu tez i¢indeki biitiin bilgilerin dogru ve tam oldugunu, bilgilerin
iretilmesi asamasinda bilimsel etige uygun davrandigimi, yararlandigim biitiin
kaynaklar atif yaparak belirttigimi beyan ederim.

Metin SILSUPUR






OZET
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HIBRIT BOLGE, KORUMA VE FILOCOGRAFYA BAGLAMINDA
TURKIYE DEKI iKi KiRPI TGRQNUN (Erinacgus roumanicus ve Erinaceus
concolor) EVRIMSEL GENETIGI: BATI, DOGU ILE KARSILASIYOR

Metin SILSUPUR
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Danisman: Prof. Dr. Islam GUNDUZ

Pleistosen Buzul Cagi'nda meydana gelen baslica iklimsel dalgalanmalar, tiirlerin
dagilimim biiyiik 6lgiide etkilemis ve intraspesifik genetik cesitlilik {izerinde izler
birakmistir. Gegmisteki dagilim degismeleri filocografik analizler yardimiyla yeniden
yapilandirilabilir. Bu ¢alismada, iki kardes kirpi tiirli, Erinaceus roumanicus ve
Erinaceus concolor igin yiiriitiilen detayl bir filocografik aragtirmasinin sonucunu
sunmakta ve bu tiirler arasindaki bir sekonder temas bdlgesini ilk defa tanimlamay1
hedeflemekteyiz. Hibrit zonlar, populasyonlarin genetik yapist ve dinamikleri,
evrimsel ayrisma ve tiirlesme siireclerini ve mekanizmalarini anlamak icin énemli
bilgiler saglar. Genel olarak, taksonlar arasindaki daha yiiksek evrimsel farklilik
seviyelerinin lireme izolasyonu ile iligkili olmasi ¢cok daha muhtemel olup baskilanmis
veya sinirlandirilmis hibridizasyona neden olabilir. Kirpi 6rnekleri mitokondriyal
(mtDNA, 193 birey), Y-kromozom (93 birey), ve niiklear belirteg (bfibr intron 7, 175
birey) icin analiz ederek temas bdlgesinde gen akisinin yoniinii ve derecesini
karakterize edilmesi hedeflendi. mtDNA'nin introgressionu c¢ogunlukla tiirler
arasindaki temas bolgesiyle sinirlidir, ancak E. concolor mtDNA'nin E. roumanicus'a
asimetrik introgressionu durumunda genis bir cografi araligi igerir. Nispeten genis bir
karisim alaninda hem otozomal hem de mtDNA belirteglerinin introgressionu, tiirler
arasinda secici olarak notral hibridizasyona isaret ederken, ¢ok dar bir hibridizasyon
alani, belirte¢ klinlerindeki kaymalar ve Y-kromozom introgresyonunun neredeyse
yoklugu, hareketli bir hibrit bolgeyi destekler ve tiirler arasindaki erkek melezlere karsi
tek yonlii secimi isaret eder.

Haziran 2018, 135 sayfa

Anahtar Kelimeler: Filogeni, filocografya, populasyon demografisi, introgression,

hibrit zon, kirpi.



ABSTRACT

Master’s Thesis

EVOLUTIONARY GENETICS OF TWO HEDGEHOG SPECIES
(Erinaceus roumanicus and Erinaceus concolor) IN TURKEY WITH
PARTICULAR EMPHASIS ON HYBRID ZONE, CONSERVATION AND
PHYLOGEOGRAPHY: WEST MEETS TO THE EAST

Metin SILSUPUR

Ondokuz Mayis University
Graduate School of Sciences
Department of Biology

Supervisor: Prof. Dr. Islam GUNDUZ

The major climatic oscillations during Pleistocene Ice Age heavely influenced the
distribution of species and left mark on intraspecific genetic diversity. Past range shifts
can be reconstructed with the aid of phylogeographical analyses. This study presents
the result of a dense phylogeographical survey for two sister hedgehog species,
Erinaceus roumanicus and Erinaceus concolor and try to describe a secondary contact
zone between these species for the first time. The genetic structure and dynamics of
hybrid zones provide crucial information for understanding the processes and
mechanisms of evolutionary divergence and speciation. In general, higher levels of
evolutionary divergence between taxa are more likely to be associated with
reproductive isolation and may result in suppressed or strongly restricted
hybridization. Hedgehog speciments were examined for mitochondrial (mtDNA, 193
individuals), Y-chromosome (93 individuals) and nuclear marker (bfibr intron 7, 175
individuals) and used assignment and cline analysis methods to characterize the extent
and direction of gene flow in the contact zone. Introgression of mtDNA is mostly
restricted to contact zone between the species, but involves a large geographical range
in the case of asymmetrical introgression of E. concolor mtDNA into E. roumanicus.
Introgression of both autosomal and mtDNA markers in a relatively broad area of
admixture indicates selectively neutral hybridization between the species, but a very
narrow area of hybridization, shifts in marker clines and the quasi-absence of Y-
chromosome introgression support a moving hybrid zone and unidirectional selection
against male hybrids between the species.

June 2018, 135 pages

Keywords: Phylogeny, phylogeography, population demography, introgression
hybrid zone, hedgehog
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1. GIRIS

1.1.  Erinaceus Tiirlerinin Taksonomisi ve Dagilis

Kirpiler (Erinaceus) gececil, boceklerle beslenen, tarim arazileri ve hatta sehir
iclerinde siklikla rastlanan memeli hayvanlardir. Erinaceus cinsinin dagilim alani
genel olarak Palearktik bolge icerisinde yer alan uygun habitatlardir. Erinaceus cinsine
ait glinimiizde Palearktik’te yasayan dort tiir [E. europaeus Linnaeus, 1758 (Bati
Avrupa kirpisi), E. concolor Martin, 1938 (Ak gogiislii kirpi), E. roumanicus Barrett -
Hamilton, 1900 (Dogu Avrupa kirpisi) ve E. amurensis Schrenk, 1858 (Amur kirpisi)]
tanmimlanmistir. E. amurensis tlirli hakkina bilinenler sinirlidir, diger iig tiir ise Bati
Palearktik’te yayilis gosterir (Aulagnier vd, 2009). Dort tiirlin sistematik yeri
(Hutterer, 2005) asagida verilmektedir.

Alem : Animalia

Sube : Chordata

Simif : Mammalia

Takim : Erinaceomorpha Gregory 1910
Familya : Erinaceidae

Alt familya  : Erinaceinae

Cins : Erinaceus

Tiir 1 : E. europaeus Linnaeus, 1758
Tiir 2 : E. amurensis Schrenk, 1858
Tiir 3 : E. concolor Martin, 1938

Tiir 4 : E. roumanicus Barrett-Hamilton, 1900

Bu tiirflerden E. europaeus Ingiltere’den baslaylp Iskandinavya, Baltik
Cumhuriyetleri ve Kuzey Rusya’ya kadar Bati Avrupa’nin hemen hemen tamaminda;
E. amurensis Cin agirlikli olmak {izere Asya kitasinin dogu kisminda; E. concolor
Tiirkiye’nin Anadolu tarafinda ve Levant’ta, E. roumanicus ise Tirkiye’nin Trakya

tarafi dahil hemen hemen tiim Dogu Avrupa’da yayilis gostermektedir (Sekil 1.1). Bu



dort tirden E. concolor ve E. roumanicus Tiirkiye sinirlarn igerisinde yayilis
gostermektedir. Her iki tiir de bugiin IUCN 2018 (http://www.iucnredlist.org) kirmizi
tiir listesi degerlendirmelerine gore “Least Concern” (LC) yani asgari endise gerektiren

tiirler kategorisinde yer almaktadir.

Sekil 1.1. Erinaceus cinsine ait dort tliriin dagilis alanlar1 (IUCN, 2018)

Erinaceus cinsi ile ilgili yapilan ilk morfolojik arastirmalarda kirpi 6rneklerinin
yalnizca tek bir tlire ait oldugu (Erinaceus europaeus Linnaeus, 1758) belirtilse de bu
tek tiirlin ¢ok sayida alttiir ve 1rka sahip oldugu belirtilmistir (Ellerman ve Morrison-
Scott, 1951). Fakat Miller (1912), Dogu Avrupa’da farkli lokalitelerden topladiklart
orneklerin Bat1 Avrupa’dakilerden farkli oldugu belirterek Bati Avrupa orneklerini
Erinaceus roumanicus Barrett-Hamilton, 1900 olarak isimlendirmistir. 1966 yilindan
itibaren yapilan karyolojik arastirmalara (Kratochvil, 1966; Kral, 1967; Krystufek,
1983; Dogramaci ve Giindiiz, 1993) gore E. europaeus olarak verilen tim Dogu
Avrupa populasyonlarinin E. concolor (Martin, 1838) oldugu belirlenerek (Corbet,
1988), Giineydogu Avrupa’da E. c. roumanicus Barrett-Hamilton, 1900; E. c. bolkayi
Martino, 1930; E. c. drozdovskii Martino 1933; Anadolu’da ise E. ¢. concolor Martin,
1938; E. c. transcaucasicus Satunin, 1905; Girit adasinda E. c¢. nesiotes Bate, 1906;
Rodos adasinda E. c¢. rhodius Festa, 1914 adiyla farkli E. concolor alttiirleri

tanimlamustir.

E. europaeus ve E. concolor lizerinde mtDNA’ ya dayali ¢alismalara Anadolu
ve Trakya’dan toplanan sinirli sayidaki 6rnekler dahil edilmis ve bu 6rneklerin hepsi

E. concolor olarak degerlendirmislerdir. Arastirmacilar biri Dogu Avrupa’dan



Trakya’ya, digerinin ise Anadolu ve Israil’e kadar yayilis gosterdigi belirlenmistir
(Santucci vd, 1998). Daha sonraki yillarda mtDNA ve nDNA tabanli ¢aligsmalarda ise
E. roumanicus, E. concolor’ un alt tiirli olarak ele alinmis ve soyhatlar1 arasindaki
ayrilma zamanmni 1,7-2,2 MYO olarak belirlemislerdir. Ayrica arastirmaci drnek
saysini artirarak Tiirkiye’den elde edilen 6rnekleri de dahil edip sitokrom b ve D-loop
verilerini kiyaslayarak Tiirkiye’nin batis1 ile Kafkas Daglari’nin gliney kesimi arasinda
genetik olarak farkliliklarin bulundugunu vurgulamistir (Seddon vd, 2001; Seddon vd,
2002). Cinsin filocografyasi iizerine yapilan ¢alismalarda DQA ve DQB alellerinin
dagilimi incelenmis ve daha once yapilan mtDNA temelli ¢aligmalar (Seddon vd,
2001) ile kryaslanip Tiirkiye’de bogazlarin etkin bir bariyer oOzelligi tasidigi
vurgulanmistir (Berggren vd, 2005). Yakin tarihte yapilan DNA tabanli molekiiler
caligmada farkli gen bolgeleri kullanilarak (mtDNA- sitokrom b; 12 S rDNA, nDNA-
GRH; TTR; RAG 1; BRCA 1; vWF) Palearktik bolgede Erinaceus cinsine ait yayilis
gosteren dort tiliriin varligi ortaya konulmus (E. concolor, E. roumanicus, E. europaeus
ve E. amurensis) E. concolor - E. roumanicus arasindaki ayrilma zamanini 0,89

milyon y1l dnce (MYO) olarak vermislerdir (Bannikova vd, 2014).

Tiirkiye’de ise kirpileri lizerine yapilan DNA tabanl ¢alismalarda Anadolu’daki
haplotiplerin, Trakya’dakilerden 6nemli derecede genetik farkliliga sahip oldugu ve
Anadolu populasyonlarimi E. concolor, Trakya populasyonlarini ise E. roumanicus
olarak vermis ve dolayisi ile Tiirkiye’de iki tiirtin varligi ile ilgili ilk molekiiler verileri
sunmustur (Tiryaki, 2009). Filocografya yaklagimi benimsenerek yapilan yakin tarihli
calismada ise Anadolu populasyonlar1 E. concolor trakya populasyonlar1 ise E.
roumanicus olarak verilmis, Ayni zamanda da E. roumanicus tiiriiniin Kuzey-Bati
Anadolu’da smirli bolgede de yayilis gosterdigini ve hatta bu iki kardes tiiriin
parapatrik olarak dagilis gosterdigi bu bolgede olasi karsilasma alanlarini (hibrit zon)
da haritalandirilmistir. Ayn1 zamanda arastirmaci Zonguldak ve Sakarya’nin dogusu
ile Bolu ve Karabiik’lin batisindan yapilacak 6rneklemenin iki tiir arasinda herhangi
bir hibrit olusumunun var olup olmadigmmin belirlenmesine 6nemli katkilarin

saglanabilecegi vurgulamistir (Demirtag, 2012).

Yapilan filogenetik ¢alismalarda (Santucci vd, 1998; Seddon vd, 2001; Seddon
vd, 2002; Berggren vd, 2005; Bannikova vd, 2014) E. roumanicus ve E. concolor’un
filogenetik olarak E. europaeus’a gore birbirlerine daha yakin oldugu diisiiniiliirse ve

farkl1 kirpi tiirleri arasinda olasi bir hibrit zon varsa bunun biiyiik bir olasilikla da E.



roumanicus ve E. concolor arasinda olacagi ve bu hibrit zonu bulmak i¢in de bu iki
tiiriin dogada bir araya geldigi parapatrik dagilis alanlarina bakmak gerektigi, boyle
bir ‘aday’ alanin da Kuzey-Bat1 Anadolu oldugu agiktir.

Dogada Erinaceus cinsi i¢in bilinen tanimlanmis herhangi bir hibrit zon bolgesi
yoktur. Ayni sekilde Tiirkiye’de tanimlanmis herhangi bir memeli grubuna ait hibrit
zon c¢aligmasina da literatiirde rastlanmamistir. Bu yoniiyle E. roumanicus Anadolu
populasyonlari ile E. concolor populasyonlari arasindaki olas1 hibrit zonun ¢alisilmast
bu yondeki ilk ¢alisma olmasi yoniinden Onemlidir diisiincesinden yola ¢ikarak
hazirlanan bu tez tek ebeveynden (uniparental) kalitilan iki belirteg (mtDNA, maternal
kalitim; Y-kromozomu DNA'’s1, paternal kalitim) ve iki ebeveynden (biparental)
kalitilan bir belirteg (beta fibrinojen intron 7 (bfibr intron 7) kullanilarak E.
roumanicus ve E. concolor tirlerine ait Tiirkiye populasyonlarinin genetik yonden
arastirtlmasi, bu tiirlere ait soy hatlarmin belirlenerek cografik dagilimlarinin
haritalandirilmasi, tiirler ve soyhatlar1 demografik tarihlerinin irdelenmesi, filogenetik
ve filocografik degerlendirmeler yapilmasini amaglamistir. Ayrica, ¢alisilan her bir
bireyin bu genetik belirtegler icin genotiplendirilmesiyle dncelikle olasi hibrit zonun
varliginin belirlenmesi, ardindan da bu genetik belirteclerin hibrit zon bolgesinde
dagilimmin ve bdylece iki tiir arasindaki genomik sizmalarin olup olmadiginin
belirlenmesi diger bir amaci olusturmaktadir. Béylece olasi hibrit zonun karakterinin
(yapisi, yeri, uzunlugu ve genisligi) nasil oldugunun net bir sekilde ortaya konulmasi

hedeflenmektedir.



2. KURAMSAL TEMELLER ve KAYNAK OZETLERI

2.1.  Genel Bilgiler

2.1.1. Familya: Erinaceidae

Gill'in (1872) galigmalarindan bu yana, Erinaceidae familyasi evrensel olarak yakin
yasayan akrabalar1 olmayan ayri, monofiletik bir takson olarak taninmaktadir. Soyu
tikenmis Kuzey Amerika familyasi Scenopagidae'nin (Butler, 1988) yaninda
Erinaceomorpha altindaki tek yasayan familyadir. Avrupa, Asya ve Afrika’nin sicak
ve tropikal ortamlarin ¢élden ormana kadar olan karasal ortamlarinda yasamaktadir.
Familya 60 MYO Paleosenin ortasi ve paleosenden bu yana gegen tiim dénemlerde
gozlenmektedir. Erinaceidae familyasi Erinaceinae ve Galericinae olmak tlizere 2 alt
familya igerir. Memelilerin yeni siniflandirilmasinda, ikinci alt familyaya genellikle
Echinosoricinae denir, ancak Galerix ve buna bagh soyu tiilkenmis cins dahil edilirse
dogru adi Galericinae'dir. (Van Valen, 1967; Gureev, 1979; Rich, 1981). Bu alt

familyalar birbirinden oldukga farkli olup her biri monofiletiktir.

2.1.2. Alt familya: Erinaceinae

Palaearktik Bolge'in biiyiik bir boliimii, Tayland ve tundra bdélgelerinin giineyinde
(yalnizca Japonya, Tibet Platosu ve diger yiiksek daglik alanlar hari¢) ve Afrikanin
biiyliik bir boliimiinde (yagmur ormanmi hari¢) ayrica Dogu ve Giliney Hindistan
yarimadasinda da dagilim gostermektedir (Corbet, 1988).

Genel olarak Erinaceus, Hemiechinus ve Paraechinus olmak lizere 3 cins
tanimlanmistir. Ancak Gureev (1979), bir cins i¢inde yalnizca bes tiiriin taninmasiyla
asirt derecede basitlestirilmis siniflandirmay1 kullanmistir (Sokolov, 1973; Zaitsev,
1984).

Paraechinus’u Hemiechinus’un sinonimi olarak kullanip yalmizca Erinaceus ve
Hemiechinus’u cins olarak kabul etmislerdir. Familyanin genel 6zelliklerine
bakildiginda kas sistemlerinin ve goziin iyi gelistigi dikkat ¢ekmekte ve kuyrugun

daima kisa bir ugla sonlandig1 gézlenmektedir.



2.1.3. Genus: Erinaceus

Bati Avrupa’dan Bati Sibirya’ya, Giineyde Israil ve Iran’a, Dogu Asya’da Amur ve
Yangtze vadileri arasina kadar uzanmaktadir. Iyi gelismis kafatas1 ve kii¢iik tympanik
bullalara sahiptir. Kisa ve boyutu degisen killi bir kuyruga sahip olup boynundaki

dikenler alnin1 gegmemektedir.

2.2. Literatir

Erinaceus (kirpiler) 6zellikle yakin zamanda yapilmis molekiiler tabanli ¢alismalar
151g¢1inda Erinaceomorpha Gregory 1910 ordosu igerisinde tek familya olan Erinaceidae
familyasina dahil edilen bir cinstir. Bu cinsin dagilim alani literatiirde genel olarak
Palearktik bolge olarak verilmektedir (Hutterer, 2005). Erinaceus cinsine ait bu
zoocografik bolge icerisinde dort farkli tiir (£. europaeus Linnaeus, 1758, E. concolor
Martin, 1938, E. roumanicus Barrett-Hamilton, 1900 (Dogu Avrupa kirpisi) ve E.
amurensis Schrenk, 1858 (Amur kirpisi)) ile temsil edilmektedir. Bu dort tiirden ilk
ticii Bat1 Palearktik’te yayilis gosterirken E. amurensis Dogu Palearktik bolgede
yayilis gosterir (Aulagnier vd, 2009).

Kirpiler ile yapilan ilk morfolojik ¢alismalarda, Tiirkiye’deki tiim kirpilerin E.
europaeus oldugu bildirilmistir (Bennet, 1835). Ancak Martin (1838), 1833- 1835
yillart arasinda Anadolu’da farkli lokalitelerden toplanmis Ornekleri yeniden
degerlendirerek Erinaceus concolor adiyla yeni bir tiir tammmlamistir. Bu ¢alismadan
sonra Tiirkiye’deki Erinaceus cinsi ile ilgili en kapsamli arastirma Gilindliz ve
Dogramaci (1993) tarafindan yapilan karyolojik ve morfolojik calismadir. Bu
arastirmacilar, daha 6nce Martin (1838) tarafindan yapilan ¢alismay destekler sekilde
Tirkiye’deki orneklerin tamaminin Erinaceus concolor oldugunu belirtmisler ve
ayrica u¢ farkli alttiiriin varhi@im1 ortaya koyarak bunlarin hangi alanlarda dagilim
gosterdiklerini de saptamislardir. Bu calismaya gére Anadolu’nun kuzey kesimlerinde
E. c. concolor (Martin, 1838), Anadolu’nun giineyi ve orta kesimlerinde E. c.
transcaucasicus (Satunin, 1905), ve Trakya’da E. c. drozdovskii’nin (Martino, 1930)
varhigim1 ortaya koymuslardir. Ayrica arastirmacilar Trabzon topotip 6rneklerini
morfolojik ve karyolojik olarak ayrintili bir sekilde yeniden degerlendirerek Bati
Avrupa’dakilerden oldukga farkli olduklarini ancak Dogu Avrupa’dakilere daha

benzer olduklarini tespit etmiglerdir.



1996 yilina kadar yapilan morfolojik ve karyolojik calismalar Erinaceus cinsine
ait tiirlerin kategorisini belirlemeye her ne kadar yardimci olmus olsa da bu tarihten
sonra yapilan morfolojik (geometrik morfometri), karyolojik (NOR ve C bantlama) ve
molekiiler ve filocografik tabanli (allozim, DNA dizileme ve mikrosatellit) calismalar
cins igerisinde yer alan tiim taksonlarin taksonomik durumlarmi ve cografi
dagilimlarin1 daha net bir sekilde ortaya koymustur (Filippucci ve Simson, 1996;
Santucci vd, 1998; Seddon vd, 2001; Bannikova, 2002; Krystufek, 2002; Bergreen,
2005; Karatas, 2007; Arslan, 2008; Bolfikova 2011; He, 2012).

Kirpilerle ilgili ilk molekiiler tabanli ¢alisma niteliginde olan Filippucci ve
Simon (1996) ¢ok sayida Avrupa ve Orta Dogu 6rnegi ile yapmis olduklart allozim
caligmasinda Dogu ve Bat1 Avrupa 6rneklerinin birbirinden genetik olarak ¢ok farkl
oldugunu tespit etmisler ve Bati Avrupa orneklerinin E. europaeus L., 1758, Dogu
Avrupa, Balkanlar ve Orta Dogu 6rneklerinin E. concolor Martin, 1838 oldugunu net
bir sekilde ortaya koymuslardir. Ancak ayni arastirmacilar Dogu Avrupa ve
Balkanlar’daki 6rnekler ile Orta Dogu 6rnekleri arasinda da genetik olarak farkliliklar
oldugunu belirleyerek daha once farkli arastirmacilar tarafindan E. concolor olarak
degerlendirilen Dogu Avrupa ve Balkanlar’daki orneklerin E. roumanicus Barrett-

Hamilton, 1900 adiyla farkli bir tiir olarak ele alinmasini dnermiglerdir.

Kirpilerle ilgili ilk DNA tabanli ¢alisma niteliginde olan Santucci vd (1998)
tarafindan mitokonrial DNA sitokrom b gen bdlgesine dayali caligmalarinda
arastirmacilar, sinirh sayida (56 6rnek) Avrupa ve OrtaDogu Ornekleri ile ¢alismiglar
ve Filippucci ve Simon (1996) ortaya koydugu sonuglarla Ortiisen bulgular elde
etmiglerdir. Ayrica arastirmacilar smirli sayida oOrnekle yapmis olduklart bu
caligmalarinda E. europaeus ve E. concolor ana soyhatlarinin ortak atadan ayrilma
zamanini tahmin ederek, bu iki ana soy hattinin Pliyosenin basinda (yaklasik 5 800

000) ortak bir atadan ayrildigini ortaya koymuslardir.

Seddon vd (2001) yaptiklart DNA temelli filocografik ¢alismada Santucci vd,
(1998) tarafindan yapilan ¢alismay1 daha da genisleterek yeni ¢iktilar elde etmistir. Bu
caligmalarinda arastirmacilar, Avrupa ve OrtaDogu’daki lokalite, 6rnek (273 6rnek)
ve molekiiler belirteg (sitokrom b, kontrol bolgesi, beta fibrinojen ve myoglobin intron
bolgeleri) sayisini arttirarak bir takim filogenetik, filocografik ve populasyon
analizleri yapmislardir. Arastirmacilarin sonuglar1 genel hatlar1 ile Filippucci ve

Simon (1996) ve Santucci vd (1998) ile aymidir. Ancak arastirmacilar E. europaeus
7



icerisinde ve E. concolor igerisinde bir takim soy hatlar1 tespit etmisler ve bu soy
hatlarinin dagilim alanlar1 ve birbirinden genetik olarak ne kadar farklilik i¢erdiklerini
ayrintili  olarak vermeye gayret etmislerdir. Ozellikle hem niiklear hem de
mitokondrial DNA belirteclerinin tamami E. concolor igerinde iki farkli sot hattinin
varligini net bir sekilde ortaya ¢ikartmigtir. Buna gore Dogu Avrupa ve Balkanlardaki
ornekler Anadolu ve Israildekilerden genetik oldukga farkli olup her ikisinin Filippucci
ve Simon (1996) vurguladigr gibi farkh tiirler olarak ele alinabilecegi yinelenmis ve
bu ayrimda Tiirkiye’deki Canakkale ve Istanbul Bogazlari’nin &nemli bir rol aldig
vurgulanmistir. Yine yapilan bu ¢alismada E. europaeus ve E. concolor arasindaki
ayrilma tarihi Santucci vd (1998)’den farkli olarak 3 200 000-4 500 000 (Pliyosen
ortalar1) olarak belirlenmis ayrica E. concolor igerisinde verilen Dogu Avrupa ve Orta
Dogu soy hatlar1 arasindaki ayrilma tarihi de 1.700.000-2.200.000 (Pleistosen baslar1)
olarak tespit edilmistir. Bu sonu¢lar gerek E. europaeus gerekse E. concolor igerisinde
yer alan soy hatlarinin farkl refiijel alanlardan koken aldiklarini isaret etmektedir. Bu
alanlar calismada Avrupa i¢in Ispanya ve Italya yarimadalar ile Balkanlar iken Orta

Dogu, Cin, Israil ve Tiirkiye’nin kuzeyi olarak tahmin edilmistir.

Seddon vd (2002), yaptiklart DNA temelli ¢calismada sadece E. concolor tliriinii
ele alarak tiir icerisindeki soy hatlarin1 ayrintili olarak ¢alismiglardir. Bu kapsamda
Dogu Avrupa ve Balkanlar ile Transkafkasya ve Orta Dogu 6rneklerini iki belirteg
(sitokrom b ve kontrol bolgesi) ile karsilastirarak bir takim onemli sonuglar ortaya
koymuslardir. Arastirmacilarin bulgularina gore E. concolor Filippucci ve Simon
(1996) ve Santucci vd (1998) isaret ettigi gibi biri Dogu Avrupa ve Balkanlar ve digeri
Orta Dogu olmak iizere iki soy hattina ayrilmaktadir. Ayrica arastirmacilar Orta Dogu
orneklerinin de iki soy hattina sahip oldugunu belirleyerek Tiirkiye ve Israil
orneklerinin farkl refiijel alanlardan kolonize olmus olabilecegini ve buna ilaveten
yine E. concolor igerisinde Transkafkasya bolgesinde farkli bir soy hatti daha
oldugunu ortaya koyarak bunun da farkli bir refujel alandan kolonize olmus
olabilecegini tespit etmislerdir. Bunlara ilaveten aragtirmacilar Tiirkiye’deki
bogazlar tiirlerin dagilim alanlarinin ayrilmasinda 6énemli bir bariyer oldugunu ifade
ederek Anadolu’nun kuzeyi ve hatta batisinda refiijel alanlar olabilecegini de

vurgulamiglardir.

Berggren vd (2005) Seddon vd (2001) tarafindan calisilmis 6rneklerle farkli bir
genetik belirteg kullanarak filocografik bir ¢calisma yapmislardir. Bu c¢alismalarinda
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arastirmacilar MHC (major histocompatibility complex) genindeki iki lokusu (DQA
ve DQB) ele almislar ve daha oOnceki molekiiler ¢alismalarla bir arada
degerlendirmislerdir. Arastirmacilar yine Onceki arastirmacilarin  bulgularini
destekleyici veriler elde etmis olup, Seddon vd (2001, 2002)’da belirttigi gibi
Tiirkiye’deki bogazlarin E. concolor igerisindeki soy hatlarinin ayrilmasinda énemli
bir bariyer oldugunu ortaya koymuslardir. Tiirkiye’de kirpi tiirleri {izerine molekiiler
tabanl ilk kapsamli caligma Tiryaki (2009) tarafindan yapilmistir. Bu arastirmaci,
Tirkiye’nin Trakya ve Anadolu kisimlarindan se¢mis oldugu lokalitelerden topladig
ornekler ile mitokondrial DNA kontrol boélgesine dayali filogenetik bir ¢aligma
yapmugtir. Arastirmaci yaptigi analizlerde Trakya ornekleri ile Anadolu 6rnekleri
arasinda genetik olarak bir ayrimin oldugunu Seddon vd (2001) ve Berggren vd
(2005)’nin bulgularim1 destekleyerek Trakya oOrneklerinin E. roumanicus Anadolu
orneklerini ise E. concolor olarak vermistir. Ancak ozellikle Istanbul ve Canakkale
Bogazi’na yakin yerlerden 6rnek sayisini arttirip ¢ok lokuslu molekiiler belirtegler
kullanarak bu bdlgenin ayrintili bir sekilde calisiimasi gerektiginin 6nemini de
vurgulamistir. Ayrica aragtirmaci Seddon vd (2002) de verildigi gibi Anadolu’da farkl

refiijel alanlarin olabilecegini vurgulamstir.

Bogdanov vd (2009) Dogu Avrupa’da ozellikle E. europaeus ve E. roumanicus
tiirlerinin dogada parapatrik olarak yayilis gosterdigi bir alanda (Moskova yakinlari:
Rusya) molekiiler temelli kapsamli bir calisma yapmislardir. Arastirmacilar Erinaceus
cinsine ait dort tiiri mtDNA (sitokrom b) ve niiklear DNA (Transthyretin gen intron
1) DNA dizilerini filogenetik bir agac lizerinde karsilastirmali olarak gostermislerdir.
Bu calismada Nikolina Gora bolgesinden bir 6rnegin sitokrom b analizine gore E.
europaeus ancak Transthyretin gen intron 1 analizine gore E. roumanicus oldugunu
tespit etmislerdir. Bu bulgulardan yola c¢ikarak arastirmacilar bu 6rnegin iki tiir
arasinda hibrit bir 6rnek olabilecegini ifade ederek bunun iki tiir arasinda molekiiler

verilerle desteklenen ilk hibridizasyon olay1 oldugunu ifade etmiglerdir.

Bolfikovéa ve Hulva (2011) ise Bat1 ve Dogu Avrupa’da arasinda E. europaeus
ve E. roumanicus tiirlerinin parapatrik olarak yayilis gosterdigi bir zon tespit ederek
bu zonun her iki tarafindan ¢ok sayida 6rnekle (yaklasik 200 6rnek) molekiiler temelli
(mtDNA kontrol bolgesi ve mikrosatellit) bir ¢caligma yapmislar ancak tiirler arasi bir
hibrit zona veya hibridizasyon olayina rastlamamislardir. Ancak bu caligsma, tiirlerin
genetik cesitliligi ve evrimsel tarihleri konusunda 6nemli bilgilere isaret etmektedir.
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Tiirkiye’de bulunan iki kirpi tlirlinlin dagilim alanlari, yayilis modelleri
populasyon yapisi evrimsel genetigi ve tiirlerin kolonilesme tarihlerinin belirlenmesi
ile ilgili olarak filocografya kavramini 6n plana ¢ikaran en kapsamli ¢alisma Demirtag
(2012) tarafindan yapilmistir. Calisma kapsaminda Trakya ve Anadolu’dan toplam
179 o6rnek (33 E. roumanicus ve 146 E. concolor) kullanilmis olup, bu 6rnekler
mtDNA (sitokrom b) ve niiklear (bfibr intron 7) DNA dizi analizleri yoniinden
karsilastirilmislardir. Arastirmaci yukarida ayrintili olarak verilen literatiirler 15181inda
Ozellikle bogazlarin her iki yanindan ve Tirkiye simirlar1 igerisinde, Transkafkasya
bolgesine yakin lokalitelerden Ornekleme yapmis sonu¢ olarak Anadolu
populasyonlarint E. concolor, Trakya populasyonlarint ise E. roumanicus olarak
vermekle kalmamis ayni zamanda E. roumanicus tiiriiniin Kuzey-Bati Anadolu’da
sinirlt bolgede de yayilis gosterdigini ve hatta bu iki kardes tiiriin parapatrik olarak
dagilis gosterdigi bu bolgede olasi karsilasma alanlarmi (hibrit zon) da
haritalandirmustir. Ozellikle Zonguldak ve Sakarya’nin dogusu ile Bolu ve Karabiik ’{in
batisindan yapilacak oérneklemler iki tiir arasinda herhangi bir hibrit olusumunun var
olup olmadiginin belirlenmesine Onemli katkilar saglayacagii vurgulamistir.
Arastirmaci ayn1 zamanda Tiirkiye nin Kuzeydogu siirlarina yakin alanlarda Seddon
vd, (2002)’de vurguladiklar1 soyhattin1 da tespit etmistir. Sonug olarak, bu soy hatt1
Seddon vd, (2001, 2002) ve Tiryaki 2009°’nun Tiirkiye’de farkli refujel alanlar

olabilecegi vurgusuna da 6nemli katkilar saglamistir.

Yakin zamanda Erinaceus tiirleri ile yapilan calismalarda genel olarak E.
roumanicus tiiri ele alinmaktadir (Stefanovic vd, 2017; Djan vd, 2017; Bolfikova vd,
2017). Bu caligmalarda 6zellikle tliriin yogun olarak bulundugu balkanlar ve yakin
lokalitelerden 6rnekler ¢alisilmistir. Bu ¢alismalarda genel olarak noétral bir belirteg
olan mtDNA kullanilmistir. Bu c¢alismalarda bu tiiriin diger tiirlerle filogenetik
iligkileri oratya konulmus ayrica tiiriin igerisinde yer alan farkli soy hatar1 da
tanimlanarak tiirlin dagilim alam igerisindeki olasi refiijel alanlar belirlenmeye
calisilmistir. Bu calismalar icerisinde en kapsamlisi (Bolfikova vd, 2017) olup
calimada mtDNA yaninda ayrica mikrosatellit analizleri de ¢calismaya dahil edilmistir.
Yapilan Bayesian koalosent ¢ikarimi ve nétral testler populasyon biiyiikliiglinde bir
artisin varligini ortaya koymustur. Ayrica ilk kez orta Avrupa bolgesinde hibrit bir
birey tespit edilmistir. Calismanin bir diger sonucu ise Girit’te diisiik genetik cesitlilik

gozlenirken Romanya’da ki bireyler arasindaki genetik uzakligin yiiksek oldugu
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belirlenmistir. Calismada yapilan detayli analizler, parapatri ve peripatrinin aralik
genislemesini smirlayan tek faktor olmayabilecegini, ayn1 zamanda tiirlerin genetik

yapisini degistirebilecek gliclii mikro evrimsel giigleri gosterebilecegini gostermistir.

2.3. Hibrit Zonlar

Hibrit zonlar genetik olarak farkli populasyonlarin, alttiirlerin ya da tamamlanmamis
lireme bariyerine sahip yakin akraba tiirlerin dogada karsilastiklart ve ciftlestikleri,
boylece karisim halindeki ata déllerinin meydana getirildigi alanlar olarak tanimlanir

(Barton ve Hewitt, 1985; 1989, Harrison, 1990; 1993).

Gegtigimiz 20 y1l boyunca modern molekiiler teknikler devrim yaratmis ve hibrit
zonlardaki evrimsel siireci anlamamiz i¢in uygulanmistir. Hatta kriptik tiirler arasinda
bile hibridizasyonun yonii ve hizin1 karakterize etmek giiniimiizde rutin bir islem
haline gelmistir. Son 20 yilda hibrit zonlar ile ilgili yapilan ¢alismalardaki yayin
oranlarinin sekiz kat artmasi ile birlikte zoolojide homoploid tiirlesmenin olusup
olusamayacagi ve uzun siiredir devam eden tartismalara ¢6ziim bulmaya yardimci
olmustur (Schwenk vd, 2008). Bu siirece ragmen c¢esitli temel sorular cevapsiz
kalmistir. Ornegin biz hala {ireme izolasyonun genetik temelini, es tanima ve es segim
mekanizmasini, hibridizasyonun evrimde ve hayvan yasamindaki g¢esitliligi
bakimindan ne derece 6nemli oldugu konusunda hala yeteri kadar bilgiye sahip degiliz
(Dowling ve Secor 1997; Schwenk vd, 2008; Randler 2002; Noor ve Feder 2006).
Fakat ¢ok sayidaki memeli taksonunun dogal hibrit zon olusturdugu ve bazilarinin
tireme izolasyon mekanizmalarini ve tlirlesmenin genetigini anlamak i¢in modeller
oldugu gosterilmis ve memeli hibridizasyonunun ve hibrit zonlarmin kapsamli bir

incelemesi yayilanmistir (Shrutliff, 2011).

2.3.1. Hibrit Zonlarin Tarihcesi

20 yy. baslarindan beri botanikg¢iler hibridizasyonu evrimsel degisimin birinci
mekanizmasi olarak diisiintirken (Lotsy, 1916; Anderson ve Hubricht, 1938) zoologlar
hibridizasyon hakkinda siipheci kalmis ve evrimsel 6neminin 6tesinde hibridizasyonu
tiirlesmenin son basamagi olarak diistinmiislerdir (Dobzhansky, 1940, Mayr, 1963).
Tirler aras1 hibridizasyonun hayvanlar alemindeki biyolojik ¢esitliligelne derecede

katkida bulundugu hala iyi anlagilmamis olmasina ragmen zoologlar i¢in evrimde
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hibritlesmenin yaratict bir kuvvet olarak énemli bir rol oynadig1 olgusu hem arazi
gbzlemleri hem de laboratuvar deneyleri ile ikna edici bir veri olugturmustur (Arnold,
1997; Dowling ve Secor, 1997; Barton, 2001). 1950'lerin sonunda dogal hibridizasyon
birka¢ omurgali sinifi i¢inde belgelenmesine ragmen memeli hibridizasyonu ile ilgili
yapilan ¢alismalarin az olmasi dikkat ¢ekmistir (Kuslar-Mayr, 1942; Baliklar-Hubbs,
1955; Siirtingenler-Szymura, 1993). 1970’lerin sonunda dogal olarak meydana gelen
hibridizasyon vakasi hala azdi ama yaban tavsanlari dahil birka¢ hibridizasyon
caligmasi yaymlanmistir (Lepus — Lonnberg, 1905), (Peromyscus — Howell, 1921;
McCarley, 1954; Mus — Ursin 1952; Spermophilus — Hall, 1943; Sorex — Rudd, 1955;
Odocoileus — Cowan, 1962; Cervus — Murie, 1966; Thomomys — Ingles ve Biglione,
1952; Thaeler, 1968).

1970’lerin sonunda rodentler iizerinde yapilan sitolojik arastirmalara baglh
olarak memeli hibrit zonlardaki yayinlar 6nemli 6l¢iide artmistir. Kriptik kromozom
irklar1 arasinda morfolojik tahliller kullanilarak ayirt edilemeyen hibridizasyon
gozlemlenebilir duruma gelmis ve gen akisinda herhangi bir diisiisten iireme
izolasyonuna kadar g¢esitli sonuglarin sabit kromozom farkliliklarina sahip
populasyonlar arasinda hibritlesmesinden kaynaklanabileceginin kanit1 saglanmistir

(Hunt ve Selander, 1973; Capanna vd, 1977; Pembleton ve Baker 1978, Searle, 1993).

Nevo ve Heth (1976) hibrit zonlardaki varyasyondan sorumlu mekanizmay1
tanimlamak i¢in Spalax ehrenbergi’nin farkli kromozomal irklarim1 kullanarak
laboratuvarda disilerin es tercih deneyini yliriitmiisler ve dogal olarak hibritlesmis
bireyleri kullanarak ilk es tercih deneylerini yapmislardir. Yogun bilimsel
incelemelere tabi tutulan ilk memeli hibrit zonlarindan biride Danimarka Jutland yarim
adasimin yerli tiirleri olan Mus musculus musculus ve Mus musculus domesticus
arasindaki hibrit zondur. Yedi enzimatik belirte¢ kullanilarak 2700 allozim
varyasyonu incelenen bu hibrit bolgede bireyler arasinda asimetrik intogression (gen

sizmast) varligini gosterilmistir (Hunt ve Selander, 1973).

Hibrit zonlarin molekiiler karakterizasyonu ve analizi i¢in model haline gelen
bir diger sistem, 1970'lerden beri yogun bir sekilde arastirilan Glineybat1 Batt Amerika
Birlesik Devletleri'ndeki Thomomys bottae'dir (Patton, 1993). Arastirmacilar
morfolojik ve karyotipik veriler kullanarak bes parapatrik temas bolgesinde
populasyonlar arasindaki intogression (gen sizmasi) miktarini bildirmiglerdir. Ayrica

hibrit uyum giiciiniin populasyondaki genetik kompozisyonunu karakterize ederek F;
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ve F2 geri ¢arprazlarinin tespit edilebilecegini gostermislerdir (Patton, 1993). Ayrica,
ilk kez memelilerin hibrit zonlarindan gelen veriler Endler' in (1977) notr difiizyon
modeli gibi klin modellerini test etmek i¢in kullanilmistir. Baz1 arastirmacilar ise gen
akis1 ve secilim arasindaki denge iizerinde durmuslardir (Fisher, 1937; Slatkin, 1973,

Barton ve Hewitt, 1981).

2.3.2. Hibridizasyonun Evrimsel Etkisi

Populasyonlar aras1 hibridizasyon kanitlari, hibridizasyonu adaptif evrimi tesvik eden
bir mekanizma olarak desteklemeye devam etmektedir (Seehausen, 2004). Teorik
olarak hibridizasyonun ya da bir¢ok taksonun birbiri ile ¢iftlesmesi ve evrimsel
yorlingenin etkilenmesi i¢in bircok yol mevcuttur. Hafif bir etki, genetik gesitliligi
arttirabilir ve potansiyel olarak ¢evresel degisim karsisinda bir organizmanin adaptif
Ozellikleri artirabilir. Daha dramatik bir etki olarak birbirleriyle etkilesime giren
taksonlardan biri genetik olarak yok olabilir, ya da iireme yoluyla ebeveyn tiirden izole
olup yeni bir tliir meydana gelebilir (Masembe vd, 2006; McDevitt vd, 2009). Son
zamanlarda Seehausen (2004)’in gelistirdigi hipoteze gore hibridizasyon, evrimsel
degisimi aciklayan kolaylastirilmis bir yoldur ve radyasyon etkisiyle tiirler arasi
hibridizasyonun artacagini, ikincil temasin yarattigi tim genotip ve fenotipik
varyasyonlarint radyasyonla daha kolay ve hizli gergeklestirebilecegini ileri
stirmiistiir. Hentiiz hi¢bir memeli taksonu radyasyonda test edilmemis olmasina ragmen
baliklar, ¢igekler, kuslar ve bdceklerden gelen filogenetik kanitlar, bu hipotezi
destekleyebilir. Memeli hibrit zonlari, hibridizasyonu evrimsel degisimin bir
mekanizmasi olarak gorev aldigmi ve hangi yollarla gesitlilik gdstermede yararl
oldugu kanmitlanmustir. Ornegin; arastirmacilar cografi bariyerler ile birlikte
hibridizasyonu giiniimiize kadar gelen taksonlarin mevcut cografi dagilimini nasil
etkiledigini gostermislerdir (Good, 2003, Melo-Ferreira, 2005). Diger calismalar ise
genetik cesitliligin siirekli veya tekrarlayan gen akist yoluyla devam edebilecegi ve
korunabilecegini gdstermistir (Pitra, 2002; Wyner, 2002; Masembe, 2006; McDevitt,
2009).

2.3.3. Hibrit Zonlarda Genetik Cesitlilik Ve Tiirlesme

Memeli olmayan sistemlerdeki arastirmalar bazi allellerin, hibrit bir bolgede, bolgenin

disindaki spesifik populasyonlardan ¢cok daha yiiksek frekanslarda ortaya ¢iktigi ‘nadir
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allel’ olgusunu ortaya ¢ikarmistir. Ornegin; kurbagalar (Sage ve Selander, 1979 ),
cekirge, (Barton, 1983) , salyangoz, (Schilthuizen, 1999). Bu olgu, memeli hibrit
zonlarinda da dogrulanmistir. Peromyscus californicusn iki alt tiirii arasindaki hibrit
zonda iki lokusdaki allellerin ebeveyn populasyonlarina gore 10 ile 20 kat daha yaygin
oldugunu ortaya ¢ikarmistir (Smith, 1979). Eulemur albocollaris ve E. rufus'un hibrit
zonunda ebeveyn populasyonlarinda belgelenmemis olan, hibrit populasyona ait
birkag¢ 6zel alleli tespit edilmistir (Wyner vd, 2002). Son zamanlarda, arastirmacilar,
iki ev fare alttiirli arasindaki hibrit zonda yakalanan bireylerde gen kopyalama sayisi
varyasyonlarinin degiskenlik oraninin arttigini goézlemlemistir (Scavetta ve Tautz,

2010).

Bu oOrnekler, hibridizasyonun genetik cesitliligi gelistirebilecegini  ve
korudugunu gosterirken, bu genetik ¢esitliligin ebeveyn populasyonlarindan iireme
izolasyonu yoluyla tutulup tutulamayacagi fazla belirgin bir olgu degildir. Bagka bir
deyisler hibrit zonlardan ortaya yeni bir tiir cikabilir mi? Homoploid hibrit
tiirlesmesinin saglam kanitlar1 Oncelikle bocekler (Mavarez, 2006) ve baliklara
(DeMarais, 1992) iligkin arastirmalardan gelmektedir. Memelilerde ise hibridizasyon
yoluyla ortaya ¢ikan bir memeli taksonunun ilk kaniti, M. musculus'un alttiirlerinde
bulunmustur (Yonekawa vd, 1988). Bu taksonlar arasinda sadece spesifik farkliliklar
olmasia ragmen, uzun yillardir bu ¢alisma, hibridizasyon yoluyla ortaya ¢ikan bir

memeli taksonunun saglam ve tek kanitin1 sunmustur.

2.3.4. Hibrit Zonlarda Eseysel Secilim Ve Es Tercihi

Eseysel secilim, ciftlesme veya dollenme basarisi varyasyonlarindan olusur ve lireme
avantaji saglayan ozelliklerin secilmesine yol acar. Dogal se¢ilimin bu bileseni, lireme
izolasyonunun ve tiirlesme siirecinin belki de en Onemli gii¢ oldugunu
disiindiirmektedir (Ritchie, 2007). Eseysel secilim fikri ilk defa Darwin (1871)
tarafindan Onerildiginden beri, bir¢ok arastirmaci eseysel se¢imin ¢esitli ekolojik
kisitlamalar altinda nasil isledigini incelemistir. Bununla birlikte, 10-15 y1l 6ncesine
kadar eseysel secimin, dogal olarak bulunan hibrit zonlarda nasil islev gordiigii sorusu
bircok arastirmacinin ilgi odagi olmustur ( Butlin ve Neems, 1994; Bergman ve
Beehner, 2003). Disilerde es tercihi, hibrit zonlarda cesitliligi yaratmada ve
siirdlirmede 6nemli bir rol oynayabilen eseysel se¢ilimin tanimlayict bir 6zelligidir

(Bergman ve Beehner, 2003). Disilerin, tiir i¢i erkek bireylerle ¢iftlesme egiliminin tiir
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dis1 erkeklere oranla daha fazla oldugu bilinmekle birlikte disilerin bu tercihi,
hibridizasyon ihtimalini diisliren 6nemli bir faktérdiir (Howard, 1993; Coyne ve Orr,
2004). Bununla birlikte, disi bireylerin es se¢iminde boyut (Patton ve Smith, 1993),
yenilik (Bercovitch, 1991), yakinlik (Ricankova vd, 2007), baskinlik (Huck vd, 1981),
parazit yiikii (Kavaliers vd, 2003) ve tiir i¢i ¢iftlesme siklig1 (Wirtz, 1999) gibi ¢esitli
ekolojik, davranigsal ve fizyolojik ipuclar1 {izerinde erkek bireyleri sectikleri
gosterilmistir. Koku duyusu, memelilerde, 6zellikle rodentlerde, bireyler arasi

iletisimde olduk¢a 6nemlidir (Brown, 1979).

Danimarka’nin Kuzeyinde bulunan Jutland bolgesinde meydana gelen Mus
musculus musculus x M. m. domesticus hibrit zonu lizerine yapilan arastirmalarda,
disilerin tiir i¢i (konspesifik) ve tiir dis1 (heterospesifik) bireyleri, idrarlarinda bulunan
iirinden (Smadja ve Ganem, 2002; Smadja vd, 2004), agiz sivilarindan (Talley vd,
2001) ayurt ettikleri ortaya cikarilmistir. (Bu ayrim, tiikiirik androjen baglayici
proteinin alfa alt birimini kodlayan genin alelik farkliliklarina dayanmakta olup bu gen
tarafindan iiretilen protein kendini timar sirasinda kiirk iizerine birakilir). Benzer
bircok calismada, M. m. musculus disilerinin, M. m. domesticus disilerine kiyasla daha
fazla alt-tiir ici (konspesifik) ciftlesme egiliminde oldugu goriilmiistiir (Smadja ve
Ganem, 2002; Smadja vd, 2004; Ganem vd, 2008). Bu durum, hibrit zonda ger¢eklesen
iireme karakterindeki degisim ile aciklanmaktadir. Ayrica esey se¢imi bulgulari da, M.
m. musculus ve M. m. domesticus arasindaki asimetrik gen akisini desteklemektedir

(Dod vd, 1993; Payseur vd, 2004).

Ganem (2008) yaptig1 ¢aligmada hibrit zonun her iki tarafindan toplanan erkek
bireylerin es se¢imi davranisi bakimindan klinal bir varyasyon gosterdigi belirtilmistir.
Christophe ve Baudoin (1998) allozimlerle yaptigi calismada klinal varyasyonlari
karsilastirmis ve Fi nesliyle uyum gosterdigini ortaya koymustur. Arctocephalus sp.
cinsi bir fok ile yapilan ¢alismada ise disi bireylerin heterospesifik ¢iftlesme oraninin
(diger disilere gore) olduke¢a fazla oldugu ve bu durumun hibrit zondaki uyum giiciiniin

artisina neden oldugu ile agiklanmistir (Lancaster vd, 2007).

2.3.5. Hibrit Zonlarda Ureme Bariyerleri

Hibridizasyon her zaman uyum giiciinli azaltmazsa da, birgok durumda, hibritlerin

uyum giiciiniin diisiik olmas1 dikkat cekmektedir (Arnold, 1997). Ureme izolasyonun
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eksikligi ile meydana gelen hibridizasyonun irdelenmesi genellikle uyum giiciinii
azaltan mekanizmalarin saptanmasina izin vermektedir. Arastirmacilar hibrit zonlarm
genetik karakterizasyonunu belirlerken karyotipik, niikleer DNA ve mtDNA
belirteglerini  kullanarak bireyler arasindaki ¢iftlesme ve iireme basarisini
belirleyebilmektedirler. Boylesi genetik ve molekiiler ¢aligmalar soylar arasi gen
akigini arttiran veya azaltan mekanizmalar arasindaki izolasyonun giiciine dair bilgi
saglayan siirecleri ortaya ¢ikartmaktadir. Cortés-Ortiz vd, (2007) yaptiklar1 ¢alismada,
hibridizasyon sonucu meydana gelen bireylerden heterogametik olanlarin steril
oldugunu ortaya koymustur. Mus musculus musculus x Mus musculus domesticus
hibrit zonu birkag parcaya boliiniip detayli analizi yapilmistir (Payseur ve Nachman,
2005; Good vd, 2008). Bu hibrit zonun genisliginin oldukca dar oldugu ve belirli gen
lokuslarinin birbirleriyle uyumlu bir sekilde klinal varyasyon gosterdigi belirtilmistir.
Ayrica bu hibrit zonda canli yakalanan M.m. musculus ve M. m. domesticus bireyleri
laboratuvarda ciftlestirme deneyine maruz birakilmis ve sonug olarak kisir bireyler
ortaya ¢ikmistir. (Britton- Davidian vd, 2005). Bu hibrit zonda M. m. domesticus’a ait
allelerine M. m. musculus alttiirtine ait bireylerinde gozlenmistir (Boursot, 1993).
Ayrica esey kromozomlarinda meydana gelen gen akisinin otozomal kromozomlara
kiyasla daha diisiik oldugu belirtilmistir (Tucker vd, 1992; Dod vd, 1993). X-baglantili
lokuslarda gozlenen diisiik gen sizmasi (intogression) oranit da, bu kromozom
tizerindeki baz1 genlerin yliksek secilim baskisinda oldugunu ifade etmektedir (Dod
vd, 2005).

Sorex araneus tiir i¢i farkli kromozom diizenlemesine sahip bir tiirdiir. Bu
nedenle farkli karyotipik formlar arasindaki gen akisinin belirlenmesinde kullanilan
iyl bir model organizmadir (Rieseberg, 2001). Dagilim gosterdigi Avrasya hatti
boyunca farkli diizenlemelere sahip olan (robersonian diizenlenmesi ) S.araneus
tiiriiniin bilinen 70 kromozom formu, 13 tane de hibrit zonu tanimlamistir (Wojcik vd,
2002; Shchipanov ve Pavlova, 2007). Bu hibrit zondaki bireylerin mayoz boliinme
sirasindaki hatalar nedeniyle ve diisiik uyum giicli sebebiyle diisiik ireme basarisi

gosterdigi kaydedilmistir (Capanna vd, 1977).

2.4. Mitokondriyal DNA

Uzunlugu 15.0000- 19.000 b¢ arasinda degisen, ¢ift zincirli halkasal bir yapida olan

mtDNA o6karyotik genomun en iyi bilinen ve karakteristik 6zellikleri tim metazoada
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ortak olan bir DNA’dir (Brown, 1985). mtDNA’nin yaklasik olarak %94’ i kodlama
yapmakta olup, transfer RNA (tRNA) genleri, ribozomal RNA (rRNA) ve protein
kodlayan genler arasina yerlesmistir (Bibb vd, 1981). Hayvansal mtDNA cogunlukla
korunmus, 2 rRNA, 13 protein, 22 tRNA genleri i¢eren, olduk¢a yogun genomlu bir
organel DNA’sidir (Anderson vd, 1981; Chomyn vd, 1985,1986).

mtDNA’nin RNA veya protein kodlamas1 yapmayan tek bolgesi yaklasik 879
niikleotitlik olan D-loop (displacement loop) bolgesidir. Bu bolge L ve H zincirlerinin
transkripsiyonunu baslatan promotor sekanslarini igerdigi i¢in kontrol bolgesi olarak
da bilinir (Clayton, 1984; Attardi, 1985; Cantatorre ve Saccone, 1987). H zinciri (OH)
D-loop bolgesindedir, L zinciri (OL) bes tRNA geni arasinda bulunmaktadir.
mtDNA’da replikasyon ise devamli, asimetrik ve tek yonliidiir (Clayton, 1982; Moritz
vd, 1987). Memeli mtDNA’simin en 6nemli karakteristik 6zelliklerinden biri ise hizli
bir sekilde evrimlesmesidir (Brown, 1985). Bu nedenle mitokondriyal DNA
populasyonlar ve tiirler arasi evrimsel ilgkiyi belirlemek icin kullanilan en 6nemli

belirteglerden biri haline gelmistir.

mtDNA’da en yiiksek baz degisim oran1 D-loop bolgesindedir (Aquadro ve
Greenberg, 1983). D-loop memeli mtDNA’sinda kodlanmayan tek biiyiik bolge olup
diger bolgelere nispeten dizi varyasyonu daha fazla oldugu bir bolgedir. D-loop
bolgesinin bu 6zelliginden dolay1r D-loop sekanslar1 ¢ogu hayvan tiirleri i¢in tiirler
arast ve tiir i¢indeki iliskiyi kiyaslamada ve arastirmada iyi bir belirteg olarak
kullanilmaktadir (Yamagata ve Namikawa, 1999). Niiklear DNA’ya kiyasla
mitokondriyal DNA sadece fonksiyonel olarak gerekli olan proteinleri kodlar ve
kodlanmayan bolgeler nadirdir (Roderick ve Holmes, 2006). Yine niiklear DNA’ya
kiyasla memelilerde mtDNA mutasyonlar1 10 kat daha hizli birikir. Diger yandan
mtDNA’nin gen organizasyonu bakimindan kiigiik bir genom olmasi, ¢ok sayida
kopyast olup kolay izole edilebilmesi, uniparental kalitim gdstermesi ve evrimsel
degisim hizinin yiiksek olmas1 gibi genel 6zelliklerinden dolayr populasyon genetigi,
sistematik ¢alismalar, gen akis1 ve hibridizasyon, biyocografya ve ¢esitli taksonlar
arasindaki filogenetik iligkilerin arastirilmasinda olduk¢a 6nemli bir belirte¢ haline

gelmistir (Roderick ve Holmes, 2006; Bibb vd, 1981; Brown, 1985).
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2.4.1. Sitokrom-b (Cyt-b) Gen Bolgesi

Yaklasik 1140 b¢ uzunlugunda bir gen bolgesi olan Sitokrom-b, mtDNA’daki diger
gen bolgelerine kiyasa protein kodlamasi yapar ve filogenetik arastirmalar i¢in 6nemli
bir belirtegtir (Irwin vd, 1991). Kolay evrimlesebilen ve iyi korunan kodon
posizyonlarini igeren sitokrom-b geni sistematik promblemlerin aydinlatilmasi i¢in iyi
bir belirtectir. Ozellikle, derin filogenetik iliskileri olan taksonlar arasinda sistematik
durumun netlestirilmesi adina oldukga avantajli olan evrensel bir belirtegtir (Meyer ve
Wilson, 1990; Irwin vd, 1991; Normark vd, 1991; Cantatore vd, 1989; Lydeard ve
Roe, 1997; Kumazawa ve Nishida, 1999).

O Complex|
© Complex il
© Complex IV
© ATP synthase
@ Transfer RNA

@ Ribosomal RNA
O Control region of DNA

Sekil 2.1. Mitokondriyal genom iizerinde sitokrom-b geninin yerlesimi
gostermektedir (Lagouge vd, 2013).
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2.5. Y Kromozomu

Memelilerde erkeklik ve disilik heteromorfik bir kromozom sistemi tarafindan
belirlendigi bilinmektedir (Aasen ve Medrano, 1990). Heteromorfik olan erkek
bireylerde cinsiyet tayini Y kromozom varligina baglidir (Welshons ve Russell, 1959).
Memelilerdeki Y kromozomu esasen dejenere olmus bir X kromozomudur (Graves,
2002). Y kromzomundaki bir ¢cok genin erkek cinsiyeti belirleme ile ilgili 6zellikleri
kazandig bilinmektedir (Carvaldo ve Santos, 2005). Y kromozomu parental kalitim
gostermekle birlikte atalardan baba yoluyla ogula aktarilmaktadir (Butler, 2003). Y
kromozomu PAR (pseudoautosomal region=yalanci otozomal bolge) ve MSY (male-
spesific region of Y ) olmak {izere 2 temel bdlgeden olusmaktadir. PAR bolgesi X
kromozomu ile rekombinasyona girerken, MSY bdlgesi rekombine olmaz sadece
erkege 6zgiidiir. PAR bolgesinde X ve Y kromozomlar1 arasindaki rekombinasyon
varlig1 ve buna bagli olarak bu bolgenin X kromozomuna ait gen kopyalarini tagimasi
nedeniyle sadece erkek bireylerin dollere yaptigi katkinin gostergesi olarak kabul
edilmektedir (Burgoyne, 1998; Lahn ve Page, 1999). Ayrica bu bdlge Y
kromozomunun %>5 lik kismini olusturmaktadir. Kromozom uzunlugunun geriye kalan
%095 lik kisim ise MYS bolgesidir. Bu bolgede X ve Y kromozomlart arasinda
rekombinasyon nedeni ile olas1 gen kaybi s6z konusu oldugu i¢in Y kromozomuyla
ilgi ¢alismalarin odak noktasi cogunlukla bu bolge lizerinde gerceklesmektedir. 1990
I1 yillarda insan Y kromozomundan klonlanan, esey belirlemede aday bir gen olarak
kullanilabilecegi diisiiniilen ve SRY (sex determinating region of Y ) olarak
adlandirilan bir gen belirlenmistir (Sinclair vd, 1990). SRY geni MYS gen bolgesinde
bulunan, intron igcermeyen, tek bir ekzona sahip olan ve 204 aminoasitlik bir proteini
kodlayan gendir. Temel olarak DNA- binding (DNA baglayan) ve DNA-bending
(DNA esneten) bolgelerinden olusup SRY gen bolgesine erkek cinsiyet belirleme
ozelligi kazandirdig1 bilinmektedir (Giese vd, 1994; Pontiggia vd,1994).

2.6. Beta fibrinojen intron 7 gen bolgesi

Geleneksel olarak paleontoloji, anatomi, davranis ve morfolojik verilerine dayanan
omurgali filogeni ¢alismalari, molekiiler dizi verilerindeki ilerlemelere bagli olarak
onemli dl¢lide artmistir (Meyer ve Zardoya, 2003). Gegtigimiz 10 yilda cogu omurgali

molekiiler filogeni caligmalari mtDNA’nin kodlanmayan gen bdlgelerinin DNA
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sekans verileri ile ortaya konulmustur. mtDNA’nin sahip oldugu hizli mutasyon orani
ile zengin bir belirteg olmasi taksonlar arasindaki iliskinin ¢oziimlenmesinde
mtDNA’y1 kullanigsh bir belirte¢ haline getirmistir (Avise, 1994). Ancak mtDNA
sadece anneden kalitildig1 i¢cin gen topolojileri tiir agacinin sadece bagimsiz bir
¢ikarimini ortaya koymaktadir. Diger bir deyisle maternal filogeni sadece uniparental
model ve gen agacindaki iligkilerin evrimsel tahminini saglar. Soy agac¢larinin
degisken (stokastik) dogasi nedeniyle tiir agaglarini dogru bir sekilde yansitmayabilir
(Nei, 1987; Avise, 1989, 1994; Moore, 1995). Biyoteknoloji ve molekiiler biyolojideki
gelismeler ile niiklear DNA’nin kesfi ve molekiiler belirteclerin gelisimi filogenetik
agaclar i¢in daha pratik bir sistematizeyi miimkiin hale getirmistir. Tiir agaglarinin
bagimsiz tahminleri, herbiri farkli soyhatlarini temsil eden birkag genin analizi ile elde
edilebilir. Boylece mtDNA ve cesitli niiklear genlerin kullanimi ile daha saglam bir
filogeni olusturulabilir (Pamilo ve Nei, 1983). Niiklear DNA sekanslart mtDNA
filogenisinden bagimsiz bir sekilde bireylerin ebeveynlerinin genetik hikayesi
hakkinda bilgi saglar. Bu nedenden dolay: filogenetik sorunlarin ¢6ziimiinde niiklear
DNA intronlarindan yararlanilmistir. Niiklear intronlar, exonlara kiyasla nétral olup

daha hizl1 degisim gosterirler (Baker vd, 2000).

Tipik olarak intronlarin eksonlara kiyasla daha hizli evrimlesme orani yakin
zamanda evrimlesmis taksonlarin filogenetik analizi i¢in daha uygun olmasini
saglamistir (Slade vd,1994; Prychitko ve Moore, 2003). Intronlar DNA dizisi evrim
modellerini uygulama siirecini karigik hale getiren hem niikleotid hem de indel
polimorfizmiyle gelisirler. Bu ylizden devam eden gelisim ve karsilastirmali analizler
hizla degisen mtDNA genleri ile uyumlu olan ve suanda uygulanan DNA dizi evrimi

modelleriyle uyumlu olan niiklear lokuslar arastirilmaktadir.

mtDNA ve Beta fibrinojen intron 7 verilerine dayanan yakin iligkili taksonlarin
filogenetik iligkilerini karsilagtiran yakin tarihli calismalar, kombine veriler ile es
zamanli olarak analiz edildiginde filogenetik problemlerin ¢oziimiinde etkili oldugu
ve filogenetik karmasanin Oniine ge¢mesinde katkida bulundugu goézlenmistir
(Prychitko ve Moore, 2000; Johnson ve Clayton, 2000; Godinho vd, 2005; Weibel ve
Moore, 2002; Creer vd, 2003; Yu ve Zhang, 2005).
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3. MATERYAL ve YONTEM

3.1. Orneklerin Elde Edilmesi

1147497 nolu TUBITAK projesi kapsaminda kullanilan 174 farkl1 lokaliteden toplam
189 6rnegin tamami yollarda arabalar vb. tarafindan kazara ezilen hayvanlardan
olugmaktadir. Bu tez ¢aligsmasi sirasinda hicbir canli hayvan kullanilmamistir. Bu tez
kapsaminda kullanilan 6rneklere ait izinler Ondokuz Mayis Universitesi Hayvan
Deneyleri Yerel Etik Kurulu (izin no: 2014-01) ve Orman ve Su isleri Bakanligi, Doga
Koruma ve Milli Parklar Genel Miidiirliigii (izin no: 2014-65049)’den alinmustir.
Arazide ¢aligmalar1 sirasinda toplanan Orneklerden miimkiin oldugunca az zarar
gormiis doku kisimlarinin (kas, kuyruk, kulak, tirnak ve diken vb.) alinmasina gayret
edilmistir. Elde edilen materyaller %90’lik etil alkolde ve +4 'C’de muhafaza
edilmektedir. Proje sirasinda toplanan Orneklerin tiimiiniin GPS (Magellan marka-

Kiiresel Konumlama Sistemi) vasitasiyla konumlar1 derece ve dakika cinsinden

alimustir.
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Sekil 3.1. Tez kapsaminda toplanan 6rnekler ve lokalitelerin haritadaki konumu
3.2. Orneklerden Toplam DNA Elde Edilmesi

Tez kapsaminda toplanan orneklerden DNA eldesinde “’Dneasy Blood & Tissue”

DNA izolasyon kiti (QIAGEN) kullanilmistir. Izolasyon protokolii olarak firmanin
21



onerdigi ‘purification of total DNA from animal tissues’ adli protokol takip
edilmistir. Buna gore protokol uygulanmadan once alkol igerisinde korunan doku
orneklerinden yaklasik 25 mg. alinarak, numaralandirilmis steril kap igerisine
konulmus ve etil alkoliin uzaklagsmasi i¢in en az 4-5 dk bekletilmistir. Alkolde
kalmaktan kaynaklanan doku sertlesmesini azaltmak i¢in alkolii uzaklastirilan
ornekler iizerine 2-3 damla steril distile su damlatilmis ve yaklasik 10 dk daha
beklenmistir. Numaralandirilmis ayri bir steril kaba alinan yumusamis doku parcalari
steril bisturi yardimiyla c¢ok daha kiiclik pargalara bdoliinmiis ve Onceden
numaralandirilmig 1,5 ml’lik mikrosantrifiij tiiplerine aktarilmistir. Bu islemlerin
yapilmasindan sonra dokularin kimyasal olarak pargalanmasi islemine gegilmis ve
ilgili protokol uygulanarak toplam DNA izolasyon islemi tamamlanmistir.
Mikrosantrifiij tiipiine aktarilan doku parcalari tizerine 180 pul ATL tamponu ve 20 pl
Proteinaz K eklenerek karigim iyice karistirllmigtir. Mikrosantrifiyj tiipii igerisindeki
karigim, pargalanma (lizis) isleminin tamamlanmasi i¢in yumusak dokularda (bobrek,
kas gibi) 56 °C’de yaklasik 3 saat; sert dokularda (kuyruk, tirnak, diken gibi) ise 56
°C’de gece boyunca inkiibasyona birakilmigtir. Tipler, eger gece boyunca
inkiibasyona birakilmamigsa, inkiibasyon islemi esnasinda her yarim saatte bir hafifce
karistirilmistir; gece boyunca inkiibasyona birakilan tiipler ise inkiibasyon sirasinda
birka¢ kez hafifce karistirilmistir. Inkiibasyon siiresi tamamlanan Ornekler oda
sicakliginda yaklagik yarim saat bekletilmis ve her bir tiip igerisine 200 ul AL tamponu
eklenmis ve tiipler yeniden karistirilmistir. Karigim igerisine 200 pl oda sicakliginda
% 96°lik alkol eklenmis iyice karistirtlmistir. Bu islemler tamamlandiktan sonra
mikrosantrifiij tiipli i¢erisindeki karigim kolon (DNeasy Mini spin column) igerisine
aktarilmis ve 8000 rpm’de 1 dk santrifiij edilmistir. Santrifiij isleminin ardindan
kolonun alt kisminda bulunan toplama tiipii, igerisindeki siv1 ile birlikte atilmis ve yeni
toplama tiipii lizerine kolon yerlestirilmistir. Kolon igerisine 500 pl AW1 tamponu
eklenmis ve 8000 rpm’de 1 dk santrifiij edilmistir. Santrifiij isleminin ardindan tekrar
kolonun alt kisminda bulunan toplama tiipii, igerisindeki siv1 ile birlikte atilmis ve yeni
toplama tiipii lizerine kolon yerlestirilmistir. Bu defa kolon igerisine 500 pl AW2
tamponu eklenmis ve 13000 rpm’de 3 dk santrifiij edilmistir. Santrifiij islemi
tamamlandiktan sonra tekrar kolonun alt kisminda bulunan toplama tiipii, igerisindeki
sivi ile birlikte atilmis ve {izerine 6rnek numarasi, tarih gibi bilgilerin yazili oldugu

etiket bulunan yeni mikrosantriflij tlipii, kolonun alt kismina yerlestirilmistir. Son
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olarak; kolon igerisine 200 pl AE tamponu ilave edilmis ve 1 dk oda sicakliginda
inkiibasyona birakilmistir. Inkiibasyon siiresi tamamlandiktan hemen sonra kolon
8000 rpm’de 1 dk santrifiij edilmis ve kolon atilarak altindaki mikrosantrifiij tiipti
igerisinde biriken s1vi, bundan sonra yapilacak elektroforez ve PCR islemleri i¢in kisa
stireli i¢in +4 °C’de uzun siireli i¢in ise -20°C’de saklanmistir. Zaman zaman bazi
orneklerin DNA eldesinde asir1 degredasyondan dolayr kaliteli DNA’lar elde
edilememis, bu nedenle bu 6rneklerden birkag kez DNA izolasyonu denenmistir. Elde
edilen toplam DNA’larin tamaminin kalitesi microvolume spectrometre (Colibri) ile
kontrol edilmistir. Kalitesi diisiik 6rnekler (>20ng/ul) ayrica % 1,25’liikk agaroz jel

elektroforezi yontemiyle de goriintiilenerek DNA kalitesi kontrol edilmistir.
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Sekil 3.2. Sekiz E. roumanicus 6rnegi i¢in toplam DNA elde edilmesi sonrasi
yiiriitiilen agaroz jel goriintiisii. Bu 6rneklerin microvolume spectrometre
sonuclart ise su sekilde belirlenmistir: DNA konsantrasyonu sirasi ile
soldan saga: 109 ng/ul, 109 ng/ul, 111 ng/pl,

3.3. Y kromozomunun (DBY intron 4 lokusu) PCR ile cogaltilmasi ve Dizi Analizi

Farkl1 lokalitelerden toplanan 93 bireyin Y kromozom {izerinde bulunan intron DBY4
bolgesinin 239 b¢’lik kismi PCR ile basarili bir sekilde ¢ogaltilmis ve bunun 208 bg’lik
kismi ise ayni PCR primerleri (DBY4 F ve DBY4 R) ile iki yonlii olarak hizmet alim1
karsiligr (Macrogen, Hollanda) dizilenmistir. Elde elektroferogramlar Sequencher®
(Gene Codes, Ann Arbor, MI) programinda gozden gecirilerek DNA veri matrisi

hazirlanmistir.

3.4. Mitokondriyal DNA (sitokrom b, tRNA-Thr, tRNA-Pro ve D-loop)

bolgelerinin ¢ogaltilmasi icin kullanilan PCR Stratejileri ve Dizi analizi

Tez kapsaminda toplanan 189 Ornegin asagida belirtilen stratejilere gore PCR
analizleri yapilmistir (Sekil 3.3). Bunun igin farkli primer kombinasyonlar1 ile PCR

stratejileri denenmis ve agaroz jel goriintiisii en net olan strateji izlenmistir. Bu amacla
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141467 eri_glu- H15942 TH3 primer ¢ifti, 141467 eri_glu-H16498 primer c¢ifti ve
14727-E2-H16498 primer c¢ifti ile PCR islemleri yapilmistir. Bu {i¢ stratejinin
tamaminin da iyi reaksiyon verdigi goriilmiis ve 14727-E2-H16498 stratejisi en sik
kullanilmistir. Ancak bazi oOrnekler i¢in zaman zaman diger stratejiler de
kullanilmigtir. Bu primerler vasitasiyla toplam 1728 bg¢’lik (sitokrom b 1140 bg;
tRNA-Thr 70 bg; tRNA-Pro 67 bg; kontrol bolgesi 429 b¢) kisminin ¢ogaltilmasi
hedeflenmistir. PCR i¢in kullanilan primerler ve PCR programi Cizelge 3.1°de
verilmektedir. Elde edilen PCR iirlinleri agaroz jel elektroferezi ile goriintiilenmistir
(Sekil 3.4.). Asagida detaylar1 verilen PCR primerleri, ayn1 zamanda eksternal
dizileme primerlerleri olarak kullanilmis, ilaveten internal dizileme primerlerleri
olarak ise bu proje kapsaminda dizayn edilmis tiir spesifik L15408 M, Rom_ H15576
ve Con_HI15576 primerleri kullanilmis ve her bir 6rnek i¢in iki yonde elde edilen
elektroferogramlar Sequencher® (Gene Codes, Ann Arbor, MI) programi yardimiyla
gozden gecirilerek hizalanmis ve 1678 bg¢’lik (indel dahil) DNA veri matrisi

hazirlanmistir.
Con_H15576 H 16498
-— -
Rom_H15576 H 15942-TH3
-— -«
1140 be. 70 bg. | 67 be. 1988 bg.
tRNA-Glu Sit-b tRNA-Pro D-loop
—> —>
L 14727-E2 L 15408 M
—_— -
L141467-eri_glu
14177.be 15316.bg 15386.b¢ 15454.be 15860.bg 17442.b¢

Sekil 3.3. Ilgili mtDNA fragmaninin PCR ile ¢ogaltilmasini ve ardindan da
dizilenmesini saglamak i¢in kullanilan stratejiler. Numaralandirma i¢in E.
europaeus’a ait tim mtDNA dizisi (Krettek vd, 1995) referans alinmistir.
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Cizelge 3.1. mtDNA (sitokrom b, tRNA-Thr, tRNA-Pro ve D-loop)’nin ¢ogaltilmasi
icin kullanilan primerler ve PCR stratejisi.

PCR i¢in kullamilan primerler

L141467 eri_glu 5'GAAAAATCATTGTTGTAACTCAACT3' (Bannikova vd, 2014)
H15942 TH3 5'CCTGAAGAAAGAACCAGATGTC3' (Bu tez)

14727-E2 5GATATGAAAAATCATTGTTG3' (Demirtas, 2012)

H16498 5CCTGAAGTAGGAACCAGATG3' (Meyer vd, 1990)

Dizileme i¢in kullanilan primerler

L141467 eri_glu 5'GAAAAATCATTGTTGTAACTCAACT3' (Bannikova vd, 2014)
14727-E2 5 GATATGAAAAATCATTGTTG 3’ (Demirtas, 2012)
H16498 5CCTGAAGTAGGAACCAGATG 3’ (Meyer vd, 1990)
L15408 M 5TCTGACAAATCCCATTCCA3 (Bu tez)
Rom H15576 5GATCGGAGAATTGCGTAGG3' (Bu tez)
Con_H15576 5GACCGAAGAATTGCGTAGG3' (Bu tez)
Kullanilan PCR protokolii Kullanilan PCR program
ddH;0 1:950C T2 2:00dk
Buffer 2:950C T2 0:40dk
Forward primer: 5 pl 3:55.0C — 0:50dk
Reverse primer : 5 pl 4:72.0°C — 1:30dk
dNTP 5: Adim 2’ye git, 35 defa
MgCl, 6:950C T2 0:40dk
Taq polimeraz 7.500C 2 0:50dk
Kalip DNA $720C 2 130dk

9:4.0°C Soguma
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Sekil 3.4 1728bg¢’lik ilgili mtDNA bdlgesinin (sitokrom b, tRNA-Thr, tRNA-Pro ve
D-loop’un sol tarafi) 14727-E2-H16498 primer ¢ifti ile ¢ogaltilmasi sonrasi
cekilen PCR iirlinii agaroz jel goriintiisii.

3.5. Niiklear Beta-Fibrinojen Intron 7 Bolgesinin (bfibr intron 7) PCR yontemi ile

cogaltilmasi ve Dizi analizleri

Niiklear Beta-Fibrinojen Intron 7 Bélgesi’nin 903 bg¢’lik kismi BFIBR1 ve BFIBR2
primerleri kullanilarak ¢ogaltilmistir (Sekil 3.5; Cizelge 3.2). Elde edilen PCR iiriinleri
agaroz jel elektroferezi ile goriintiilenmistir (Sekil 3.6). Yapilan birka¢ deneme PCR
primerlerinin (6zellikle de BFIBR1) dizileme i¢in tiim tiirlerde ayni kalitede
caligmadigini1 gostermistir. Bu nedenle iki internal primer (BFIBR3int ve BFIBR4) ya
da bir eksternal ve bir internal primer (BFIBR2 ve BFIBR3int) kullanilarak 673 bg.’lik
kismin dizi analizi yapilmistir. Her bir 6rnek i¢in elde edilen elektroferogramlar
Sequencher® (Gene Codes, Ann Arbor, MI) programi yardimiyla gézden gegirilerek
673 b¢’lik DNA veri matrisi hazirlanmastir.

BFIBR2
BFIBR4 <—
4—

Ekzon 7 intron 7 Ekzon 8

—>
BFIBR3int

—
BFIBR1

Sekil 3.5. bfibr intron 7 bolgesinin 903 bg¢’lik kisminin PCR ile ¢ogaltilmasi ve 673
b¢’lik kisminin dizilenmesi i¢in kullanilan primerler ve strateji.

26



Cizelge 3.2. bfibr intron 7 bolgesinin PCR ile ¢ogaltilmasi ve dizilenmesi i¢in
kullanilan primerler ve strateji.

PCR igin kullanilan primerler

BFIBR1 S'ATTCACAACGGCATGTTCTTCAG3' (Seddon vd, 2001)

BFIBR2 5'AANGKCCACCCCAGTAGTATCTG3' (Seddon vd, 2001)

Dizileme i¢in kullanilan primerler

BFIBR2 5'AANGKCCACCCCAGTAGTATCTG3' (Seddon vd, 2001)

BFIBR3int S'AAAGCATTCCAACTCTCAG3' (Demirtas, 2012)

BFIBR4 S'CCAAAACTGTGTTCTAATTCCA3"  (Seddon vd, 2001)
Kullanilan PCR protokolii Kullanilan PCR programi
ddH,0 1:950C —>  2:00dk
Buffer 2:95.0C T2 1:00dk

Forward primer: 5 pl

Reverse primer : 5 pl 4.

dNTP 5: Adim 2’ye git, 35 defa
MgCl, 6:95.0C > 1.00dk
Taq polimeraz 7:60.0C > 1.00dk

Kalip DNA 8:72.0C > 1:00dk

9:4.0°C Soguma
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Sekil 3.6. 903 b¢’lik bfibr intron 7 bolgesinin BFIBR1 ve BFIBR2 primer ¢ifti ile
cogaltilmasi sonrasi ¢ekilen PCR f{iriinii agaroz jel goriintiisii.

3.6. Molekiiler Analizler

3.6.1. Y kromozomunun (DBY intron 4 lokusu) dizilerinin veri matrisinin

hazirlanmasi

DBY intron 4 lokusu dizileri tiir i¢i varyasyon gostermeyip sadece tiirler arasi
varyasyon gosterdigi i¢in her bir erkek bireye ait DBY intron 4 haplotipinin hangi tiire
0zgii oldugu belirlenerek bu bireyin tiir diizeyinde ayrimi yapilmis ve her bir tiire ait
toplam birey sayist belirlenerek her bir haplotipin frekansim1 da igerecek sekilde
haplotip DNA matrisi hazirlanarak daha sonra yapilan DNA tabanli analizlerde bu

matris kullanilmastir.

3.6.2. mtDNA (sitokrom b ve D-loop) verilerinin filogenetik analizleri

191 birey (121 E. concolor ve 70 E. roumanicus)’e ait mtDNA dizileri bir araya
getirilerek tiim verilerden olusan bir DNA matrisi olusturulmustur. Bu DNA matrisi
referans olarak kullanilan E. europaeus’a ait tim mtDNA dizisi (Krettek vd, 1995,
GenBank accesion no: X88898)’ndeki 14182. ile 15863. pozisyonlar arasina denk
gelmekte olup, indeller dahil 1678 baz c¢iftinden olusmaktadir (sitokrom b 1140 bg;
tRNA-Thr 70 bg; tRNA-Pro 67 bg; D-loop bolgesinin sol tarafi 400 bg). Olusturulan
matris daha sonra kullanilacak programlar i¢in ana dosyalar olusturmak, farkli
haplotipleri ve bunlarin frekansini belirlemek amaciyla MacClade ver. 4.08 (Maddison
ve Maddison, 2000) adli filogenetik analiz programina aktarilmistir. Her bir tiire ait
haplotiplerin belirlenmesinin ardindan sadece haplotiplerden olusan ikinci bir veri

matrisi olusturulmus ve daha sonraki filogenetik ve populasyon genetigi analizlerinde
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bu matris kullanilmistir. Filogenetik analizler i¢in distance Neighbour Joining-NJ
(Saitou ve Nei, 1987), Maksimum likelihood (ML, Felsenstein, 1981), Maksimum
parsimoni (MP, Fitch, 1971) ve Bayesian (BI) (Huelsenbeck ve Ronquist, 2001) olmak
tizere dort farkli metod kullanilmistir. Kullanilan bu metodlar ile haplotipler arasindaki
filogenetik iligkiler degerlendirilmis ve olusturulan evrimsel agaclar birbiriyle
karsilagtirilarak tartisilmigtir. Olusturulan agaclardaki ana dallanma noktalarinin
istatistiksel olarak hangi oranda desteklendigini gérmek amaciyla bootstrap analizi
(Felsenstein, 1985) yapilmistir. Daha onceki caligmalara (Bannikova vd, 2014)
dayanarak E. roumanicus i¢in yapilan filogenetik analizlerde tez kapsaminda bulunan
2 E. concolor haplotipi (Eco 27 ve Eco_40), E. concolor igin yapilan filogenetik
analizlerde ise yine tez kapsaminda bulunan 2 E. roumanicus haplotipi (Ero 1 ve
Ero_8) dis grup olarak kullanilmistir. Ayrica, filogeninin s1g oldugu durumdaki tiir ici
haplotipler arasindaki iliskiyi géstermede network metodunu kullanmanin avantajlar
oldugu gosterildiginden (Crandall ve Templeton, 1993; Posada ve Crandall, 2001) ve
simiilasyon ¢aligmalarinin bu metodun genolojinin dogru olarak tahmin edilmesini
sagladigindan (Cassens vd, 2005; Woolley vd, 2008) yola ¢ikarak, yukarida belirtilen
bu dort filogenetik metoda ilave olarak, haplotipler arasindaki iliskiler iki farkl
network yaklasimu ile incelenmistir. Ilk olarak haplotipler aras: iliskiler Network ver.

4.6.1.2 (Bandelt vd, 1999; http://www.fluxus-engineering.com) programinda yer alan

median-joining algoritmasi kullanilarak incelenmistir.

3.6.3. mtDNA verileri i¢in en iyi baz degisim modelinin belirlenmesi

Baz degisim modeli uzaklik tabanli filogenetik analizlerin yiriitiilebilmesi i¢in dig
grup icermeyen (sadece i¢ grup) haplotip matrisleri jModeltest 2 (Darriba vd, 2012)
programina aktarilmis ve Akaike Information Criterion (AICc) (Akaike, 1973;
Akaike,1974) model se¢im seceneginin 6nerdigi en iyi uyan baz degisim modeli tespit
edilmistir. Daha sonra yapilan filogenetik analizlerde (NJ, ML ve BI) belirlenen bu

baz degisim modeli kullanilmistir.

3.6.4. Distance analizi (uzakhk analizi)

Haplotiplerden olusan DNA veri matrisi PAUP* ver. 4.0 bl10 (Swofford, 2002)
filogenetik analiz programina aktarilmis ve en uygun baz degisim modeli kullanilarak
Neighbour Joining algoritmas1 altinda wuzaklik tabanli evrimsel agaclar

olusturulmustur. Ayn1 baz degisim modelleri kullanilarak agagtaki soy hatlariin
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istatistiksel olarak ne kadar desteklendigini belirlemek amaciyla, 1000 tekrarh
bootstrap analizi yapilmis ve hem dis grup igceren hem de igermeyen matrisler igin
farkli baz degisim modelleri ile elde edilen agaglarin bootstrap degerleri birbirleri ile
karsilastirilmistir. Sonug olarak, en yiiksek bootstrap degerine sahip aga¢ sunulmak
lizere se¢ilmistir. Agac c¢izimi i¢cin TreeView ver. 1.6.6 (Page, 1996) programi

kullantlmistir.

3.6.5. Maksimum parsimoni analizi (tutumluluk analizi)

Parsimoni analizi PAUP* programinda vyiiriitilmiis olup Heuristic arastirma
algoritmas1 ve 10 rastgele tekrar segenegi kullanilarak yapilmistir. Birden fazla sayida
ve esit olasilikta kisa agaclar bulundugunda, her bir aga¢ i¢in agac¢ uzunluklar (77),
Consistency indeksleri (CI) ve Retention indeksleri (R/) belirlenmis ve bu agaclarin
Ozetini olusturmak i¢in Strict ve % 50 Majority Rule konsensus agaglari tiretilmistir.
Olusturulan bu parsimoni agaclarindaki ana ve alt kladlarin istatistiksel olarak ne kadar
desteklendigini gormek amaciyla 10 rastgele tekrar segenegi ile 1000 tekrarlik
bootstrap analizi yapilmistir. Haplotipler arasindaki filogenetik iliskileri gostermek
icin % 50 Majority Rule konsensus agaci ve bootstrap degerlerini belirten Strict

konsensus agaci gosterilmistir.

3.6.6. Maksimum likelihood analizi (maksimum olasilik analizi)

Maksimum likelihood analizi her bir veri seti i¢in Onerilen uygun baz degisim modeli
kullanilarak PhyML ver. 3.0 (Guindon ve Gascuel, 2003) programinda parsimoni
temelli olarak olusturulan agag, baslangi¢c agaci olarak kullanilarak yapilmistir. ML
agacindaki ana soyhatlarinin istatistiksel olarak hangi oranda desteklendigini
belirlemek i¢in 1000 tekrardan olusan bootstrap analizi yine aymi baz degisim
modelleri ve program kullanilarak yapilmistir. Elde edilen agac¢ dosyalar1 TreeView

programinda acilarak bootstrap degerleri agac tizerinde % olarak gdsterilmistir.

3.6.7. Bayesian analizi

Bayesian analizi her bir veri seti i¢in Onerilen baz degisim modeli MrBayes ver. 3
(Ronquist ve Huelsenbeck, 2003) programinda yapilmistir. Bunun i¢in 4 milyon (E.
roumanicus veri seti) ve 7 milyon (E. concolor veri seti) jenerasyondan olusan 4
Markov Chain Monte Carlo (MCMC) kullanilmis ve agaglar her bir yiiz nesilde
orneklenmistir. Agaglarin log-likelihood skorlart jenerasyon zamanina karsilik
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gelecek sekilde grafiklendirilerek ‘burn-in periyodu’ belirlenmistir. % 25°lik burn-in
agaclar1 atildiktan sonra kalan agaclardan % 50 Majority konsensus agaci
olusturularak posterior probabilities (olasilik) degerleri bu aga¢ {izerinde

gosterilmistir. Agac cizimi i¢in FigTree ver. 1.1.1 kullanilmistir (Rambaut, 2008).

3.6.8. mtDNA verilerinin demografik tarih analizleri

Filogenetik analizler ile belirlenen tiirler ve tiir i¢ci ana soyhatlarinin ge¢misteki
demografik sekillenmelerini (6rnegin expansion: genisleme, bottleneck: evrimsel
darbogaz) test etmek icin ii¢ farkli yaklasim kullanilmistir: Ilk olarak demografik
tarihler DnaSP ver. 5 (Librado ve Rozas, 2009) programinda hesaplanan ikili niikleotid
farkliligindaki mismatch dagilimi kullanilarak incelenmistir. Buna gére multimodal
mismatch dagilimi stabil bir demografik durumu isaret ederken, unimodal bir
mismatch dagilimi ani bir genislemesini/biliyiimesini isaret eder (Slatkin ve Hudson,
1991). Ayrica, ani genisleme modeli altinda gozlenen ve beklenen verileri
karsilastirmak i¢in Arlequin programinda raggedness index- g (Harpending, 1994) ve
beklenen ve gozlenen arasindaki kare farklarinin toplami- SSD (Schneider ve
Excoffier, 1999) testleri ile 10000 parametrik bootstrap yapilarak degerlendirilmistir.
Ayrica, ikili niikleotid farkliligindaki mismatch dagilimi genisleme zamanini
hesaplamak i¢inde kullanilmistir (Rogers ve Harpending, 1992). Genisleme
baslangicindan beri disi etkili populasyon biiyiikliigiindeki (N) degisim genislemeden
beri nesil sayis1 zamansal olarak hesaplanmistir. Ny biiyiikliigiine sahip bir dengeli
populasyon N biiytikliigiine 7 birimindeki bir mutasyonel degisimle gecer. Model
degeri var olan populasyondaki ikili genetik farklilik karsilagtirilmasi ile belirlenir.
Modelin parametreleri 8y = 2Nou, 6; = 2N1u ve t = 2ut formiilleri ile verilir. Burada,
6o, genisleme Oncesindeki baz degisim orani; 61, genisleme sonrasindaki baz degisim
orant; f, genisleme oldugundan beri gecen zamani ve u ise incelenen DNA
biiyiikliigiindeki mutasyon oramidir. # = 2puk olup, burada p her bir nesilde her bir
niikleotid basma diisen mutasyon oranini, k& ise incelen DNA fragmentinin
blytikliglni (yani E. roumanicus veri seti i¢in 1673 bg ve E. concolor veri seti igin
1675 be) isaret etmektedir. Arlequin programi kullanilarak parametric bootstrap (10
000 tekrar) yaklasimi ile 6y, 6; ve 7 icin giiven araliklar1 (GA) %95 seviyesinde
hesaplanmistir (Schneider ve Excoffier, 1999). Mutasyon oram (n) 1,14x107
degisim/baz/y1l oran1 kullanilmis olup, bu deger memeli mitokondri DNA’s1 soyhatlari

arasinda milyon yil basia % 2’lik farklilasmaya denk gelmektedir (Brown vd, 1985).
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Ikinci olarak nétralite dengesinden bir sapmanin olup olmadigim belirlemek igin
Arlequin (10000 simulations) programinda Tajima’s D (Tajima, 1989), Fu & Li's D*
(Fu ve Li, 1993) ve Fu’s Fs (Fu, 1997) testleri yapilmistir. Biiytikliiglindeki degisme
ayni1 zamanda haplotip frekanslarmin dagiliminda da bir degisime neden olabildigi
icin, DnaSP programi kullanilarak Strobeck’s § istatistigi (Strobeck, 1987) ve R>
(Ramos-Onsins ve Rozas, 2002) de hesaplanmistir. Son olarak, segregasyon gosteren
baz bolgesi sayisinin (S) ve ortalama niikleotid farklilik sayisina (k) boliinmesi ile elde
edilen ve ani biliyiime katsayis1 (EC) olarak ifade edilen deger (Peck ve Congdon,
2004; Von Haeseler vd, 1996) yine DnaSP programi1 (10000 simulations) kullanilarak

hesaplanmustir.

3.6.9. DNA tabanh verilerin populasyon genetigi analizleri

Olusturulan haplotip ve frekanslar1 igeren veri matrisi ilgili genetik analiz
programlarina aktarilarak ilgili DNA bdlgesinin dizi kompozisyonu belirlenmis ve
filogenetik analizler ile belirlenen tiirler ve tiir i¢i ana soyhatlart i¢in genetik
parametreler hesaplanmistir. Haplotip gesitliligi (haplotype diversity: Hy) ve standart
hatas1 (SH) Kimura 2 parametre modeli (KM-2P; Kimura, 1980)’ne gore Arlequin
programinda; ilgili bélgenin baz kompozisyonu, niikleotid ¢esitliligin iki 6l¢iisiinden
niikleotid ¢esitliligi (nucleotide diversity: 7) ve standart hatas1 (SE) KM-2P modeline
gore 10000 tekrarli bootstrap kullanilarak MEGA (Tamura vd, 2011) programinda; 6w
degeri (Watterson, 1975) ise ProSeq ver. 3 (Filatov, 2009) programinda
hesaplanmistir. Bu parametrelere ilave olarak ayirim gosteren baz bdlgesi sayisi
(segrating site: S) ve ortalama niikleotid farklilik sayist (k) DnaSP programi ile
belirlenmistir. Ana soyhatlar1 arasindaki ham niikleotid ¢esitliligi (Dxy; Nei, 1987) ve
net niikleotid ¢esitliligi (Da; Nei, 1987) KM-2P modeli kullanilarak MEGA
programinda hesaplanmistir. Haplotipler arasi ikili genetik uzakligi ve bunlara karsilik
gelen baz degisim sayisint hesaplamak i¢in yine KM-2P modeli ve MEGA programi
kullanilmistir. Soyhatlar1 arasindaki ayrilma zamanini hesaplamak i¢cin 7=Da/2u
formtilii kullanilmis olup burada 2u farklilasma orani olup, mutasyon orani (p) olarak
1,14x107 degisim/baz/y1l oran1 kullanilmis olup, bu deger memeli mitokondri DNA’s1
soyhatlar1 arasinda milyon y1l basina % 2’lik farklilasmaya denk gelmektedir (Brown
vd, 1979).
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3.6.10. Niiklear Genetik belirte¢ (bfibr intron 7) dizilerinin veri matrisinin

hazirlanmasi

Niiklear genetik belirte¢ (bfibr intron 7) bolgesinin dizi kompozisyonunun ve
sergilemis oldugu varyasyonu gostermek icin bu genetik belirteg i¢in caligilan
orneklerin ham DNA dizileri incelendiginde bireylerden bazilarimin belirli
pozisyonlarda iki farkli baz igerdigi yani bu pozisyonlar i¢in heterozigot olduklari
belirlenmistir. Bu durumda her bir bireyde homozigot olanlar i¢in tek, heterozigot
olanlar i¢in ise ¢ift DNA dizi dosyasi hazirlanmistir. Daha sonra her bir birey icin
hazirlanan FASTA formatindaki bu DNA dizileri PHASE ver. 2.1 programina
aktarilarak Bayesian istatistik metodu ile coalenscent teori tahminleri dogrultusunda
diploit veriler haploit verilere doniistiiriilmiis ve her bir haplotipin frekansi
hesaplanmistir. Analiz esnasinda 1000 bootstrap, 10 interval ve 0,90 giiven aralig1 ve
100 burn-in Markov Chain Monte Carlo simulation’ta kullanilmistir. Belirlenen bfibr
intron 7 haplotipleri yeni bir matris haline getirilerek network analizlerinde

kullanilmustir.

3.6.11. Niiklear Genetik belirte¢ (bfibr intron 7) haplotiplerinin median-joining

network analizi

Niiklear genetik belirte¢ (bfibr intron 7) verilerinin ¢ok sinirli oranda bir varyasyon
sergilemesi nedeniyle ¢ok detayli filogenetik analizler yapilmamis, bunun yerine
belirlenen haplotipler ve bunlarin frekanslar1 Network ver. 4.6.1.2 (Bandelt vd, 1999;

http://www.fluxus-engineering.com) adli programa aktarilarak median-joining

network olusturulmus ve haplotiplerin olusturdugu gruplar (tiirler) arasindaki iliski bu

networklar lizerinden degerlendirilmistir

3.6.12. Klin Analizleri

Her bir bireyin tiim genetik belirtecler i¢in genotiplenmesinin tamamlanmasinin
ardindan olas1 hibrit bireyler belirlenerek bu hibrit bireylerin elde edildigi lokaliteler
belirlenmis ve olast hibrit zon merkezi tahmin edilmeye calisilmigtir. Bu merkezin
belirlenmesinin ardindan Bati ve Dogu yoniinde bir hat boyunca diger 6rneklem
lokalitelerinin bu noktaya olan mesafeleri km olarak Ol¢lilmiis ve her bir 6rneklem
alanindaki bireylerin her bir genetik frekanslari hesaplanmis ve Microsoft Excel

programi kullanilarak klin grafikleri ¢izilmistir.
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4. BULGULAR ve TARTISMA

4.1. Y Kromozomu DNA’sina dayal genetik varyasyonlar

96 bireyin (52, E. concolor, 41 E. roumanicus, 2 E. europaeus ve 1 E. amurensis) Y

kromozom {izerinde bulunan intron DBY4 bolgesinin 239 b¢’lik kismi PCR ile bagarili

bir sekilde ¢ogaltilmis ve bunun 208 bg¢’lik kismi ise ayn1 PCR primerleri (DBY4 F
ve DBY4 R) ile iki yonlii olarak dizilenmistir (Sekil 4.1).

Sekil 4.1. DBY4 F ve DBY4 R primerleri kullanilarak bir E. concolor bireyinde
DBY4 intronunu i¢in elde edilen ¢ift yonli dizi analizinin kismi
kromatogrami

DNA dizileri incelenmis, tiir i¢ci ve tiirler aras1 genetik farkliliklar ortaya
konulmustur. Bu amagla farkli lokalitelerden 52 erkek E. concolor bireyi (Tiirkiye E.
roumanicus igin ise Tiirkiye’nin farkli lokalitelerinden toplanan 41 erkek birey
kullanilmistir. Ayrica, tez kapsaminda calisilan bu iki kirpinin kullanilan Y-
kromozomu genetik belirteci ile bir birinden net olarak ayrilip ayrilmadigini gérmek
icin koleksiyonumuzda dokular1 bulunan diger iki tiire ait E. europaeus icin 2 erkek
birey ve E. amurensis i¢in 1 erkek birey DBY4 intron analizine dahil edilmistir.

Boylece tez kapsaminda calisilan 6rnek sayisi toplamda 96 birey olmustur.

EK1-Tablo 1 belirtildigi gibi, incelenen tiim E. concolor erkeklerinin tek tip
(E.con_Y1) E. roumanicus erkellerini de yine tek tip (E.rou_Y1) Y-haplotipine sahip
olduklar1 bulunmustur. Diger bir ifade ile her iki tiirde de belli tek tip Y- haplotipi
sabit hale gelmistir. E.con_Y1 ve E.rou_ Y1 haplotipleri birbirinden tek bir baz degimi
ile ayrilmaktadir. Bu baz degisimi 218 b¢ uzunlugundaki fragmentin 149. pozisyonuna
denk gelmekte olup, bu pozisyonda E.con Y1 haplotipi ‘C’ E.rou Y1 ise ‘T’
tagimaktadir (Sekil 4.2).
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E. concolor igin incelenen 2 erkek bireyin tek tip (E.eur Y1) E. europaeus igin
incelenen 1 erkeginde yine tek tip (E.amu Y1) E.amurensis Y-haplotipine sahip
olduklar1 bulunmustur. Dort Erinaceus tiriine (E. concolor, E. roumanicus, E.
europaeus ve E. amurensis) ait Y- haplotiplerinin hizalanmasi ile olusturlan kontig
incelendiginde, her bir tiire ait haplotipin birbirinden tek pozisyonda (bir mutasyonel
adim) ayrildig, herseyden onemlisi de 149. pozisyondaki baz degisiminin E.con Y1
ve E.rou Y1 haplotiplerini tiir diizeyinde ayiran karakter durumlari oldugu

dogrulanmaistir.
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Sekil 4.2. DBY4 F ve DBY4 R primerleri kullanilarak bir E. concolor bireyinde
DBY4 intronunu i¢in elde edilen ¢ift yonli dizi analizinin kismi
kromatogrami

DNA dizileri incelenmis, tiir i¢i ve tiirler arasi genetik farkliliklar ortaya
konulmustur. Bu amagla farkli lokalitelerden 52 erkek E. concolor bireyi, E
roumanicus igin ise Tiirkiye’nin farkli lokalitelerinden toplanan 41 erkek birey
kullanilmistir. Ayrica, tez kapsaminda calisilan bu iki kirpinin kullanilan Y-
kromozomu genetik belirteci ile bir birinden net olarak ayrilip ayrilmadigini gérmek
icin koleksiyonumuzda dokular1 bulunan diger iki tiire ait E. europaeus igin 2 erkek
ve E. amurensis i¢in 1 erkek de DBY4 intron analizine dahil edilmistir. Boylece tez

kapsaminda caligilan 6rnek sayisi toplamda 96 birey olmustur.

EK1-Tablo 1 belirtildigi gibi, incelenen tiim E. concolor erkeklerinin tek tip
(E.con_Y1) E. roumanicus erkellerini de yine tek tip (E.rou_Y1) Y-haplotipine sahip
olduklar1 bulunmustur. Diger bir ifade ile her iki tiirde de belli tek tip Y- haplotipi sabit
hale gelmistir. E.con Y1 ve E.rou Y1 haplotipleri birbirinden tek bir baz degimi ile
ayrilmaktadir. Bu baz degisimi 218 b¢ uzunlugundaki fragmentin 149. pozisyonuna
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denk gelmekte olup, bu pozisyonda E.con Y1 haplotipi ‘C’ E.rou Y1 ise ‘T’
tagimaktadir (Sekil 4.3).
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Sekil 4.3. E.con_Y1 (iist) ve E.rou_ Y1 (alt) haplotipleri arasinda sabit hale gelmis 149.
pozisyondaki baz degisimini gosteren kismi kromatogrami.

4.2. Y kromozomu DNA dizilerine dayali network analizi

Y kromozomu haplotipleri arasindaki evrimsel iligkiyi daha iyi yansitabilmek ig¢in
olusturulan median-joining network Sekil 4.4’de gdsterilmektedir. Y kromozomu
haplotipleri i¢in olusturlan median-joining networku inceledigimizde bunun bir yildiz
benzeri filogeni olusturdugu, Erinaceus cinsine ait 4 tiiriin (E. concolor, E.
roumanicus, E. europaeus ve E. amurensis) net bir bi¢imde ayrildig1 goriilmektedir.
Yildiz benzeri bu networkta E. roumanicus tiiriinde tespit edilen E.rou Y1 haplotipi
ortada konumlanmakta ve diger tiirlerden E. concolor’a ait E.con_Y1 haplotipi 149.
pozisonda, E. europaeus’a ait E.eur Y1 haplotipi 88. pozisyonda ve E. amurensis’e
ait E.aum_Y1 haplotipi ise 52. pozisyonda E.rou Y1 haplotipinden birer adimlik

mutasyonel farklilik géstermektedir.

Kalitim sekli (sadece baba tarafindan), etkili populasyonu biiytikligl (n) ve
yavag mutasyon hizinin Y-kromozomunun karakteristigi oldugu diisiintiliirse, hem
tiirler aras1 hem de cinsler aras1 az sayida pozisyon farkliliginin bulunmus olmasi
normaldir. Ancak, bu ¢alismanin ana konusunu 2 tiir (E. concolor, E. roumanicus)
olusturdugundan ve amag ayni lokalite, yakin iki lokalite ya da uzak iki lokaliteden
elde edilmis iki bireyin bu iki tiirden hangisine ait oldugunun Y-kromozom temelli
molekiiler teshisi oldugundan, kullanilan DBY4 intronu bu amaca tam hizmet etmis

olup, herhangi bir bireye ait DNA’nin 149. pozisyonuna (C vaya T bazi) bakarak
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bunun hangi tip haplotip (E.con_Y1 yada E.rom Y1) oldugu ve dolayisi ile ilgili tiirlin

molekiiler teshisi kesin olarak yapilabilmistir.

E.amu_Y1
52
E.rou_Y1 i . E.con_Y1
149
88
E.eur_Y1
® Frekans2
I Mutasyonel adim

Sekil 4.4. Y kromozom DNA haplotipleri arasindaki iliskiyi gosteren median- joining
network. Her bir dairenin boyutu haplotipin frekansiyla dogru orantilidir.
Haplotipleri birbirine baglayan dallar {izerinde bulunan ¢izgilerin her biri
ilgili pozisyondaki 1 mutasyonel adim.

4.3. mtDNA Varyasyonu

4.3.1. E. roumanicus >’da mtDNA varyasyonu

Tez kapsaminda calisilan 70 E. roumanicus bireyine ait ait mtDNA dizleri bir araya
getirilerek olusturulan DNA veri matrisi (1673 bg, (sitokrom b, tRNA-Thr, tRNA-Pro
ve D-loop)’nin analizi sonucunda toplamada 34 haplotip (Ero_1-Ero_34) belirlenmis
olup, bu haplotipler 1673 bg’lik haplotip veri matrisinde 42 pozisyonunda varyasyon
gostermektedir. Bu 42 degisken pozisyonun 27 tanesi parsimonik olarak bilgi
icermekte ve 15 tanesi ise singleton pozisyondur. Varyasyon gosteren 42 pozisyondan
27 tanesi 1140 bg’lik sitokrom b geni igerisinde yer almakta olup, bunlardan 17
pozisyon parsimonik olarak bilgi igermekte, 10 tanesi ise singleton pozisyondur. 27
pozisyondan 22 tanesi sinonim olan 5 tanesi ise sinonim olmayan aminoasit degisimi
ile sonuclanmaktadir. 34 mtDNA haplotip arast Kimura 2 Parametre tabanli genetik
uzaklik matrisi EK2-Tablo 2’de 6zetlenmektedir. Tablo incelendiginde haplotipler

arasinda sadece indel yoniinden farklilik gosteren ve aralarindaki genetik uzakligin %
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0 oldugu 8 haplotip (Ero 1-5, Ero 2-3, Ero 12-23 ve Ero 33-34) oldugu
goriilmektedir. Diger haplotip ciftleri arasindaki pozisyon farkliliklar: 2 ile 15 arasinda
degismekte olup bu farkliliklar % 0,1 ile % 0,9’luk bir genetik uzaklig1 gdstermektedir.
En biiytik genetik uzaklik % 0,9’luk deger ile Ero 17 ile Ero 27 ve Ero_32 haplotipleri
arasindadir. Dolayist ile tiim bu degerler 34 E. roumanicus mtDNA haplotiplerinin
birbirine ¢ok yakin oldugunu isaret etmektedir. 34 haplotipten en yiiksek frekansa (%
14,2) sahip haplotip Ero 1 olup, bu haplotip Anadolu’dan 10 lokaliteden (Istanbul-
LOK. 19, Kocaeli-LOK. 21, Sakarya-LLOK.39, Sakarya-LOK.40, Sakarya-LOK.41,
Sakarya-LOK.43, Sakarya-LOK.47 Diizce-LOK.53, Diizce-LOK.54, Diizce-LOK.56)
toplam 10 bireyde tespit edilmistir. Ikinci en yaygin haplotip olan Ero_2 (% 10) olup,
bu haplotip Anadolu’dan 5 lokaliteden (Istanbul-LOK.20, Kocaeli-LOK.33, Kocaeli-
LOK.34, Kocaeli-LOK.37, Sakarya-LOK .44, , Diizce-LOK.52, Bolu-LOK.64) toplam
7 bireyde tespit edilmistir. Ugiincii en yayagin haplotip ise Ero 3 (% 8,57) olup bu
haplotip Anadolu’dan 6 lokalite (Kocaeli-LOK.22, Kocaeli-LOK.24, Kocaeli-
LOK.38, Sakarya-LOK.49, Zonguldak-LOK.74, Bartin-LOK.84) toplam 6 bireyde
bulunmustur. Geri kalan haplotiplerden 8 tanesinin (Ero 4-11) tespit edildigi birey
say1s1 2-5 rasinda degismektedir. Haplotiplerin yaridan fazlasini olusturan 23 haplotip
(Ero_12-34) nadir haplotipler olup bunlar sadece birer bireyde tespit edilmistir (EK1-
Tablo 1).

Bu haplotiplerden 9 tanesi (Ero 1, Ero 2, Ero 3, Ero 5, Ero 10, Ero 11,
Ero 25, Ero 30, Ero 33) diger genetik belirte¢lerden en az birinin olasi hibrit oldugu
12 bireyde tespit edilmis olup bunlardan 4 tanesi (Ero_11, Ero 25, Ero 30, Ero 33)

sadece olasi hibirtlerde tespit edilmistir.

4.3.2. E. roumanicus ’da mtDNA tabanh filogeni

Akaike Information Criterion model se¢im taslagi, gamma dogrulama degeri (gamma
distribution=G) 0,0120 olan HKY+G (Hasegawa vd, 1985) baz degisim modelini
Onermistir. Veri matrisi i¢erisinde bazlarin frekansi ise A= 0,3207, C= 0.2191, G=
0.1059 ve T= 0.3543 olarak bulunmustur. Onerilen bu baz degisim modeli NJ, ML ve

BI ve bootstrap analizlerinde kullanilmistir.
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4.3.3. E. roumanicus’un molekiiler filogenisi

Maksimum parsimoni analizi sonucunda Agac¢ uzunlugu (TL): 154; (Consistency
index (CI): 0,889 ve Retention index (RI): 0,938 olan esit olasilikta 7 parsimoni agaci
elde edilmistir. Analiz sonucunda elde edilen esit olasiliktaki agaglarin % 50’sinde
beraber gruplanma gosteren kladlar1 gdsteren Majority Rule konsensus agaci ile %
100’tinde beraber gruplanma gosteren kladlar1 gosteren Strict konsensus agaci
olusturularak bunlarin topolojileri incelenmistir. Bootstrap analizi sonucunda
olusturulan bootstarap konsensus agaci iizerinde diigiimlere denk gelen bootstrap
degerleri strict konsensus agaci iizerine aktarilarak soyhatlarinin istatistiksel olarak ne

derece desteklendikleri belirlenmistir.

Neighbour Joining analizi ve bootstrap analizi veriye en iyi uyan HKY+G
modeli kullanilarak yapilmis olup elde edilen filogram topolojisi incelenerek

diigiimleri bootstrap degerleri ile de desteklenen ana soyhatlar1 belirlenmistir.

Maksimum likelihood analizi ve bootstrap analizi veriye en iyi uyan HKY+G
modeli kullanilarak yapilmis olup elde edilen filogram topolojisi incelenerek

diigtimleri bootstrap degerleri ile de desteklenen ana soyhatlar1 belirlenmistir.

Bayesian analizi veriye en iyi uyan HKY+G modeli kullanilarak yapilmis olup
elde edilen % 50 majority konsensus agacinin topolojisi ve diiglimlere denk gelen

posterior degeri incelenerek ana soyhatlari belirlenmistir.

Belirtilen bu dort filogenetik metot (MP, NJ, ML ve BI) ile olusturulan agaglarin
topolojileri ve bootstrap (MP, NJ ve ML) ile posterior (BI) degerlerinin incelenmesi
sonucunda her bir metodun benzer soyhatlarinin varligini isaret ettikleri goézlenmistir.
Bu nedenle her bir metot ile elde edilen agacglarin gosterilmesi yerine Maksimum
likelihood analizi sonucu elde edilen ML agaci kullanilarak diger metotlar ile varlig
belirlenen aymi soyhatlar1 tek bir agacta kombine hale getirilmistir. Sekil 4.6’da

gosterilen bu ML agaci incelendiginde 5 soyhattinin varligi goriilmektedir:

Soyhatt1 1: Bu soyhatti E. roumanicus tiiriiniin Anadolu’daki yayilis alaninin
bliyiik bir kismini temsil etmekte olup, 45 bireyde tespit edilen 18 haplotipi icermekte
olup bu haplotipler arasinda en yaygin haplotipler (Ero 1, Ero 2 ve Ero 3) yer
almaktadir. Bu soyhattinin dagilis sinirlar1 igerinde 9 farkli ile (Istanbul, Kocaeli,
Sakarya, Diizce, Bolu, Zonguldak, Bartin, Karabiik ve Bursa) ait farkli alt lokaliteler

yer almaktadir (EK1-Tablo 1; Sekil 2.1). Bu soyhatti i¢in bootstrap degerleri (ML ve
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NJ) % 70’in altinda olsa da bu soyhattina kdken veren diigiim BI analizi sonucu elde
edilmis olan yliksek bir posterior olasilik degerine (0,91) ve % 74’liik bootstrap (MP)
sahiptir.

Soyhatt1 2: Bu soyhatti E. romanicus tiiriiniin Trakya’daki yayilis alaninin biiytik
bir kismini temsil etmekte olup, 14 bireyde tespit edilen 9 haplotipi (Ero 4, Ero 9,
Ero 13, Ero 14, Ero 15, Ero 16, Ero 20, Ero 21, Ero 22). igcermektedir. Bu
soyhattinin dagilis smirlar igerinde 3 farkli ile (Edirne, Kirklareli ve Tekirdag) ait
farkl alt lokaliteler yer almaktadir. Yine, bu soyhatti icin MP bootstrap degerleri %
70’in altinda olsa da bu soyhattina kdken veren diigim BI analizi sonucu elde edilmis
olan yiiksek bir posterior olasilik degerine (0,99) ve ML ve NJ analizleri i¢in sirasi ile

% 76 ve % 77’lik bootstrap degerlerine sahiptir.

Soyhatti 3: Bu soyhatti E. roumanicus tiriiniin Trakya’daki yayilis alaninin bir
kismini temsil etmekte olup, 5 bireyde tespit edilen 3 haplotipi (Ero 6, Ero 18 ve
Ero 19) icermektedir. Bu soyhattinin dagilis sinirlart igerinde 3 farkli ile (Edirne,
Kirklareli ve Tekirdag) ve bu illere ait farkli alt lokaliteler yer almaktadir. Yine, bu
soyhatt1 i¢in bootstrap degerleri (ML, MP ve NJ) % 70’in altinda olsa da bu soyhattina
koken veren diigim BI analizi sonucu elde edilmis olan yiiksek bir posterior olasilik

degerine (0,95) sahiptir.

Soyhatt1 4: Bu soyhatt1 E. roumanicus tiriiniin Trakya’daki yayilis alaninin dar
bir kismini temsil etmekte olup, 3 bireyde tespit edilen 3 haplotipi (Ero 12, Ero 17 ve
Ero 23) icermektedir. Bu soyhattinin dagilis sinirlart igerinde 3 farkli ile (Edirne,
Kirklareli ve Istanbul) ait farkli alt lokaliteler yer almaktadir. Bu soyhattina koken
veren diigiim % 99-100’liik yiiksek bootstrap degerleri (ML, MP ve NJ) ve yine 1
degerinde (BI) yiiksek bir posterior olasilik degeri ile desteklenmektedir.

Soyhattt 5: Bu soyhatti Canakkale ili igerisinde yer alan alt lokalitelerden biri
olan Gokgeada’dan 3 bireyde tespit edilmis olan tek tip haplotipi (Ero_8) icermekte
olup, agacin en bazalinda yer almakta ve biiylik bir ihtimalle farkli bir atasal
populasyondan Gokg¢eada’ya kolonize olmus birey(lerde)ki atasal bir haplotipi temsil
etmektedir. Bu haplotipe kaynak olusturmus olmasi olas1 boyle bir populasyonun
nerede konumlanmis olabilecegini aragtirmak baska ve ilging bir ¢alismanin konusunu

olusturabilir.
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4.3.4. Median joining-network analizi

Sekil 4.6°da verilen filogenetik agacin topolojisi incelendiginde gerek i¢ gerekse dis
dallarin uzunluklarmin kisa oldugu, dolayisi hem haplotipler hem de soyhatlar
arasindaki genetik uzakigin diisiik oldugu goriilmektedir. Bu durum 40 mtDNA
haplotip aras1 Kimura 2 Parametre tabanli genetik uzaklik matrisi incelendiginde de
net bir sekilde goéziikmektedir (EK2-Tablo 2). Yapilan simiilasyon caligmalari
filogeninin s1g oldugu durumlarda tiir i¢i haplotipler aras1 iligkiyi gostermede ve
dolayisi ile genolojinin dogru olarak tahmin edilmesinde network metodununun daha
etkin bir yontem olabilecegini gostermistir (Crandall ve Templeton, 1993; Posada ve
Crandall, 2001; Cassens vd, 2005; Woolley vd, 2008). Buradan yola ¢ikarak 34 F.
roumanicus haplotipi arasinda evrimsel iliskiyi 6zetlemek i¢in olusturulan median
joining-network Sekil 4.7°de verilmektedir. Median joining-network incelendiginde
yukarida filogenide tartisilan 5 soyhattinin varligi net bir sekilde goriilmektedir. Her
ne kadar bu soyhatlar1 hipotetik haplotipler ile birbirine bagli olsa da, her soyhattinda
yer alan frekansi yiiksek yaygin haplotipler etrafinda adeta bir yildiz filogeni
olusturacak sekilde gruplandikllar goriilmektedir. Her bir soyhattinin 1 ile 7 baz
degisimi ile hipotetik haplotipler aracilig1 ile bir birine baglandiklar1 dolayisiyla da

farkli birer evrimsel yoriingeyi temsil ettikleri aciktir.
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Sekil 4.6. E. roumanicus’da belirlenen mtDNA haplotiplerine dayali HKY+G baz
degisim modeli kullanilarak olusturulan ML agaci. Aga¢ lizerindeki
rakamlar %70’in {izerindeki bootstrap (ML, MP ve NJ) ve posterior
olasilik (BI) degerlerini gostermektedir. Agag(lar)’1 koklendirmek igin 2
E. concolor haplotipi dis grup olarak kullanilmistir.
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Soyhatti 1
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Sekil 4.7. E. roumanicus’da belirlenen 34 mtDNA haplotipi arasindaki evrimsel
iliskiyi ve 5 soyhattinin konumlanmasini gosteren mediian joining-
network. Her bir dairenin boyutu haplotipin frekansiyla dogru orantilidir.
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4.3.5. E. roumanicus’da mtDNA tabanh populasyon genetigi parametreleri ve

demografik tarihi

Yapilan tiim filogenetik analizler E. roumanicus haplotiplerinin farkli evrimsel
tarihlere sahip 5 soyhattina sahip oldugunu géstermistir. Orek sayilarmin az olmasi
(N>10) nedeniyle populasyon genetigi parametrelerinin hesaplanmasi ve demografik
tarihle ilgili analizler Soyhatti 3, 4 ve 5 i¢in yapilamamais, sadece iki soyhatti (1 ve 2)

i¢in ve tiirlin tamami i¢in yapilmistir.

Buna gore Anadolu’ya ait soyhatt1 1 ile Trakya’ya ait soyhattt 2 arasinda
hesaplanan net niikleotid cesitliligi Da= % 0,34 ve ham niikleotid ¢esitliligi Dxy= %
0,53 olarak bulunmustur. Bu durum bu iki anasoyhattinin yaklasik 14.912 yil 6nce

birbirinden ayrildiklarini isaret etmektedir.

Bu soy hatlar1 ve tiirlin tamami i¢in hesaplanan populasyon genetigi
parametreleri ¢izelge 4,1’de 6zetlenmektedir. Bu genetik parametreler incelendiginde
tiim veri seti i¢in oldukga yiiksek bir haplotip cesitlilik degerinin 0,9549 (SH:0,0117)
oldugu goriilmektedir. Haplotip ¢esitliliginin 1’e yakin olmasi, tiir i¢indeki haplotip
cesitliligin ve dolayisiyla genetik cesitliligin fazla oldugunu gostermekte olup,
orneklemenin de cografik olarak biiyiik oranda yansitildigini isaret etmektedir. Tiirlin
tamami i¢in hesaplanan niikleotit cesitliligin iki parametresinden biri olan n= 0,4582

(SH: 0,2396) ve 6w = 0,52 (SH: 0,15)"dir.

Bu degerler haplotipler arasindaki niikleotid farkliliginin olduk¢a diisiik
oldugunu gostermektedir. Ornek saysmin yetersiz olmasi nedeniyle hesaplamalarin
yapilamadig1 durumlar disinda (Soyhatt1 3, 4 ve 5) diger soyhatlar1 incelendiginde bu
soyhatlar1 i¢inde haplotip ¢esitliliklerinin yiiksek niikleotid gesitliliginin ise diisiik
oldugu goriilmektedir.

Filogenetik analizler ile belirlenen ana soyhatlar1 ve verinin tamami igin
gecmisteki demografik sekillenmeleri (Ornegin; expansion= genisleme, bottleneck=
evrimsel darbogaz) test etmek i¢in kullanilan testlerden ilki olan ani biiylime katsayis1
(EC) degerleri Cizelge 4.1°de verilmistir. EC degerlendigi incelendiginde bu
degerlerin tiim veri seti ve hesaplanmasi miimkiin olan 2 soyhatt1 (Soyhat1 1-2) i¢inde
k (ortalama ntikleotid farklilik sayis1) degerlerinden yiiksek oldugu goriilmekte olup,
bu durum tiir ve ilgili soyhatlarinin zaman i¢inde populasyon biiyiikliigiinde bir artis

(genisleme) yasadiklarini isaret etmektedir.
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Demografik tarihle ilgili degisik notralite testlerinin sonuglar1 Cizelge 4.2°de
Ozetlenmektedir. Tajima’s D istatistik sonuglari iki soyhatt1 ve tiiriin tamamu i¢in diigiik
de olsa negatiftir (Soyhatt1 1 =-0,35790, Soyhatt1 2 =-1,34942 ve Toplam=-0,86041),
ancak bunlar istatistiksel olarak 6nemsizdir (P> 0,10). Tajima’s D degerlerinin negatif
olmasi genellikle genetik olarak beraberinde siiriikleme (genetic hitchhiking) gibi bir
pozitif temizleyici se¢ilimi veya populasyon biiyiikliigiinde geniglemeyi ya da arka
plan bir secilimi isaret eder. Dolayisi ile bu degerlerin negatif ancak istatistiksel olarak
Onemsiz olmasi noétraliteden bir sapmanin olmadigini, diger bir ifadeyle bir

genislemesinin olmadig: stabil bir populasyon tarihini ifade etmektedir.

Notralite testlerden Fu’s Fis degerleri incelendiginde sonuglarin iki soyhatti ve
tiirlin tamam1 i¢in oldukg¢a negatif (Soyhatti 1 = -2,957, Soyhatt1 2 = -4,267 ve
Toplam= -9,514), aym1 zamanda istatistiksel olarak 6nemli (P<0,05) olduklari
goriilmektedir. Yine, Fu’s Fs degerlerinin negatif olmasi genellikle genetik olarak
beraberinde siiriikleme gibi bir pozitif temizleyici secilimi veya populasyon
bliytikliiglinde genislemeyi ya da arka plan bir se¢ilimi isaret eder. Dolayisi ile bulunan
degerlerin negatif ve ayn1 zamanda da istatistiksel olarak 6nemli olmasi nétraliteden
bir sapmanin oldugunu ve bir genislemenin oldugu bir populasyon tarihini ifade
etmektedir. Notralite testlerden Fu & Li's D* istatistigi sonuglar1 yine iki soyhatti ve
tiirlin tamam i¢in diisiikte olsada negatiftir (Soyhatti 1 = -1,609861, Soyhatt1 2 = -
0,88155 ve Toplam=-0,43581), ancak bunlar istatistiksel olarak 6nemsizdir (P> 0,10).
Yani, Fu & Li's D* sonuglar1 negatif olsa da bunlarin istatistiksel olarak Snemsiz
olmasi, nétraliteden bir sapmanin olmadigini diger bir ifadeyle bir populasyon

genislemesinin olmadig stabil bir populasyon tarihini ifade etmektedir.

Notralite testlerinden Fu’s Fs’nin digerlerine gore bir genislemenin olup
olmadigma iligkin sinyali yakalamada daha giiclii oldugu belirtmektedir (Ramos-
Onsins ve Rozas, 2002). Ayrica, Fu (1997) farkli nétralite testlerinin istatistiksel
sonuglarinin karsilastirilmasi, veri setinde ayni izler birakabilecek iki olayi, yani
genetik olarak beraberinde siiriikleme ile populasyon biiyiikliigiinde genislemenin
birbirinden ayirt edilebilecegini géstermistir. Buna gore, eger Fu & Li's D* test sonucu
negatif ve istatistiksel olarak 6nemli ise, ancak Fu’s Fs test sonucu istatistiksel olarak
onemli degilse bu durum biliyiik olasilikla bir arka plan se¢ilim olayini isaret ederken;
tersi durum, yani, Fu’s Fs test sonucu negatif ve istatistiksel olarak 6nemli, ancak Fu
& Li's D* test sonucu istatistiksel olarak 6nemli degilse, bu durum biiyiik olasilikla
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populasyon biiytikliiglinde bir genisleme olayini isaret etmektedir. Strobeck’s S
istatistigi (Ss) ve R> istatistigi incelendiginde, Strobeck’s S istatistigi sonuglari soy
hatlar1 ve verinin tamamu i¢in 1’e yakindir (Soyhatti 1 i¢in Ss= 0,978, Soyhatt1 2 igin
Ss = 0,997 ve toplam i¢in Ss = 1,000).

Bu sonuglar iki soyhatti ve tiiriin tamaminda gen frekansina ve mutasyon oranina
bagl olarak esit veya daha az haplotip bulma olasiligmin ¢ok yiliksek oldugunu
gostermekte olup, bu durum ya secilim ya da populasyon genislemesinden dolay1
noétraliteden bir sapmanin oldugunu isaret etmektedir (Strobeck, 1987). Polimorfizm
frekansindan bilgi alan, singloton sayis1 ve ortalama baz farklilig1 sayisini karsilagtiran
R istatistigi sonuglar1 incelendiginde bunlarin iki soyhatt1 ve tiirlin tamaminda diisiik
pozitif degerler tasidigi goriilmektedir (Soyhatti 1 i¢in R>= 0,0987, Soyhatt1 2 i¢in R>
=0,0858 ve Toplam i¢in R>=0,0751). R>degerlerinin diisiik pozitif degere yaklagmasi
yakin bir zamandaki bir populasyon geniglemesini isaret etmektedir (Ramos-Onsins

ve Rozas, 2002).

Gegmisteki demografik sekillenmeler ile ilgili mismatch dagilim analizi
sonuglar1 Cizelge 4.3’de verilmektedir. Sum of squared differences (SSD) istatistigi
sonuglar1 hem iki soyhattt hem de tiirlin tamami i¢in bir populasyon genislemesi
oldugu yoniindeki sifir hipotezi desteklemektedir. Soyhatti 1 i¢in SSD= 0,01408 (P =
0,4216), Soyhatt1 2 i¢in SSD= 0,01377 (P = 0,59520) ve Toplam i¢in SSD= 0,00282
(P = 0,7682). Raggedness index (rg) degerlerine bakildiginda ise bu istatistigin
Soyhatti 1 i¢in 0,03053 (P =0,4231, Soyhatt1 2 i¢in 0,05446 (P = 0,64840) ve Toplam
icin 0,00828 (P = 0,71720) oldugu goriilmektedir. 0,05’ten daha kiigiik bir g degeri
ani populasyon genislemesindeki bir isareti ifade etmektedir (Harpending vd, 1993).
Buna gore rg degerleri hem soyhattt 1 hem de toplam veri i¢in bir populasyon

genislemesinin varligini isaret etmektedir.

Ancak mismatch dagilim grafikleri incelendiginde (Sekil 4.8), iki soyhatt1 i¢in
ani genisleme modeli altinda beklenen unimodel bir dagilimin olmadigy, tiirlin tamami
i¢cin ise bdyle bir dagilimin neredeyse yakalanabildigi goriilmekte olup, bu durum
gerek tiirlin gerekse soyhatlarmin evrimsel ge¢cmisi tam yansitacak sekilde

orneklenmemis olabilecegini isaret etmektedir.

Yapilan demografik analizlerin ¢ogu [EC degerleri, nétralite testlerinin ¢cogu

(Fu’s Fs, Ss, R2), mismatch dagilim istatistikleri (SSD, rg) ve kismende mismatch
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dagilim grafikleri] hem iki soyhattt hem de tiirlin tamami i¢in ge¢miste bir
genislemesinin oldugunu isaret etmektedir. iki soyhatt: ve tiiriin tamami icin bu
populasyon genislemesinin yaklasik ne zaman meydana geldigi Cizelge 4.3’de
verilmektedir. Buna gore yaklasik olarak, Soyhatti 1’in 195.306 (47.614aitsimnir

311.615%%M0) yi] 6nce, Soyhatti 2°in 19.664 (-l sinr - 193.681%5M7) il $nce ve tiiriin
tamaminin ise 253.592 (127.503atsmr - 354.063%™")  yil Snce populasyon

bliytikliiglinde bir genisleme gecirmis olabilecegi goriilmektedir.
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Cizelge 4.1. E. roumanicus mtDNA verileri i¢in hesaplanan genetik cesitlilik parametreleri. N, birey sayisi; H, haplotip sayisi; Hq haplotip
cesitliligi; m, pozisyon basina niikleotid ¢esitliligi; Ow, segregasyon gosteren baz bolgesi sayisindan hesaplanan niikleotid ¢esitliligi;
S, segregasyon gdsteren baz bolgesi sayisi; k, ortalama niikleotid farklilik sayisi; EC, ani biiylime kat sayis1 ve SH, standart hata.

Soyhatti N H H, (SH) % 1 (%SH) % 0w (%SH) S k EC=S/k
Soyhatt1 1 45 18 0,9071 (0,0243) 0,2887 (0,1594) 0,25 (0,089) 18 3,863 4,65
Soyhatt1 2 14 9 0,8791 (0,0788) 0,1530 (0,0980) 0,21 (0,096) 11 2,275 4,83
Soyhatt1 3 5 3 - - - - - -
Soyhatt1 4 3 3 - - - - - -
Soyhatti 5 3 1 - - - - - -
Toplam 70 34 0,9549 (0,0117) 0,4582(0,2396) 0,52 (0,15) 42 6,579 6,38
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Cizelge 4.2. E. roumanicus mtDNA verileri i¢in yapilan nétralite analiz sonuglari. Ss, Strobeck’s S; Rz, Ramos-Onsins & Rozas’s Ry;

Soyhatti Tajima’s D Fu’s Fs Fu ve Li’s D* Ss R;
Soyhattr 1 (}9’3 507’198) ( P2>905 . 5 (;6:)881%1) 0.978 0,0987
Soyhatti 2 ( ])1;33,91402) ( ];4<’206’(7) 5) (}9’5%{ fg) 0,997 0,0858
Soyhatt1 3 - - - - -
Soyhatti 4 - - - - -
Soyhatt1 5 - - - - -

Toplam (;‘,”f%"’f;) ( 1;1’501’35) (}(,”:30??;) 1,000 0,0751
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Cizelge 4.3. E. roumanicus mtDNA verileri i¢in yapilan mismatch analiz sonuglari. 7: Y1l olarak giiniimiiz 6ncesi. 6y, ekspansiyondan dnceki baz
degisim orani; 01, ekspansiyondan sonraki baz degisim orani; 7, tau istatistigi, SSD, beklenen ve gdzlenen arasindaki kare farklarinin
toplami; g, Harpendin’s Raggedness indeks; ¢, = 2ur formiiliiyle hesaplanan jenerasyon olarak ekspansiyon zamani, burada u=2 pk,
1 mutasyon orani ve k ise DNA dizisinin uzunlugudur. Populasyon ekspansiyon zamanlar1 sabit molekiiler saat ve 1.14x107

degisim/baz/y1l mutasyon orani varsayilarak hesaplanmistir.

Soyhatt 0 0, 7 (%95 GA) SSD re T (%95 GA)

7,449 0,01408 0.03053 195.306
Soyhatti 1 0,000 10,354 (1,816-11,885) (P =0,4216) (P 04231) (47.614-311.615)

0,750 0,01377 0,05446 19.664
Soyhatt: 2 2,178 99999,00 (0,000-7,387) (P = 0,59520) (P = 0,64840) (/-193.681)
Soyhatt1 3 - - - - - -
Soyhatti 4 - - - - - -
Soyhatt1 5 - - - - - -

9,672 0.00282 0.00818 253.592

Toplam 0,000 24,288 (4,863-13,504) (P=0,7682) (P =0,71420) (127.503-354.063)
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Sekil 4.8. E. roumanicus tiirii ve ana soyhatlar1 i¢in mtDNA verisine dayal1 olarak
yapilan analizlerden elde edilen mismatch dagilim grafikleri.
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4.3.6. E. concolor’da mtDNA varyasyonu

Tez kapsaminda ¢alisilan 121 E. concolor bireyine ait ait mtDNA dizleri bir araya
getirilerek olusturulan DNA veri matrisi (1675 bg, (sitokrom b, tRNA-Thr, tRNA-
Pro ve D-loop)’nin analizi sonucunda toplamada 86 haplotip (Eco 1-Eco 86)

belirlenmistir (EK 1-Tablo 1).

Bu 86 haplotip 1675 b¢’nin 103 pozisyonunda varyasyon gostermekte olup,
bu 103 degisken pozisyonun 66 tanesi parsimonik olarak bilgi igcermekte ve 37
tanesi ise singleton pozisyondur. Varyasyon gosteren 86 pozisyondan 76 tanesi
1140 be’lik sitokrom b geni igerisinde yer alamkta olup, bunlardan 49 pozisyon

parsimonik olarak bilgi icermekte, 27 tanesi ise singleton pozisyondur.

Sitokrom b geni igerisinde varyasyon gosteren 76 pozisyondan 61 tanesi
sinonim olan 15 tanesi ise sinonim olmayan aminoasit degisimi ile
sonuglanmaktadir. 86 mtDNA haplotip aras1 KM-2P tabanli genetik uzaklik matrisi
EK 3-Tablo 3’te 6zetlenmektedir.

Tablo incelendiginde haplotipler arasinda sadece indel yoniinden farklilik
gosteren ve aralarindaki genetik uzakligin % 0 oldugu 21 haplotip ¢ifti vardir
(Eco_1-Eco 15,Eco 2-Eco 26,Eco 2-Eco 30,Eco 5-Eco 37,Eco 3-Eco 47,
Eco 3- Eco 51, Eco 8- Eco 72, Eco 10- Eco 29, Eco 14- Eco 58, Eco 14-
Eco 59, Eco 18- Eco 31, Eco 18- Eco 46, Eco 23- Eco 24, Eco 23- Eco 52,
Eco 24- Eco 52, Eco 26- Eco 30, Eco 31- Eco 46, Eco 36- Eco 75, Eco 40-
Eco 41, Eco 47- Eco 51, ve Eco_58- Eco_59). Diger haplotip c¢iftleri arasindaki
pozisyon farkliliklar1 2 ile 34 arasinda degismekte olup bu farkliliklar % 0,1 ile %
2,1’1ik bir genetik uzaklig1r gostermektedir. En biiyiik genetik uzaklik % 2,2’°1ik
deger ile Eco 40- Eco 81 ve Eco 41- Eco 81 haplotip ciftleri arasindadir. Tablo
incelendiginde adeta farkli bir soyhattini isaret edecek sekilde haplotipler arasi en
yiiksek genetik uzaklik % 1 ile % 2,1 degerleri arasinda olup, bu uzaklik degeri
Eco 38, Eco 40, Eco 41 ve Eco 77 haplotiplerinden bir ile diger haplotipler
arasinda bulunmakta olup, bu 4 haplotip 4 lokaliteden (Artvin, Ardahan, Kars ve
Azerbaycan) 4 bireyde tespit edilmistir.

86 haplotipten en yiiksek frekansa (% 4,95) sahip haplotipler Econ 1 olup,
bu haplotip 4 ile (Canakkale, Balikesir, Bursa ve Manisa) ait lokalitelerden 6
bireyde tespit edilmstir. ikinci en yiiksek frekanasa (% 3,30) sahip haplotip ise
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Econ_2 olup, bu haplotip 3 ile (Bartin, Karbiik ve Zonguldak) ait lokalitelerden 5
bireyde tespit edilmistir. Diger haplotiplerin tespit edildigi birey sayis1 1-4 arasinda
olup, bunlardan 62 haplotip (Econ 21-37, Econ 39, Econ _42-76 ve Econ_78-86)
nadir haplotipler olup sadece birer bireyde tespit edilmistir (EK1-Tablo 1). Bu
haplotiplerden 14 tanesi (Eco 2, Eco 3, Eco 4, Eco 10, Eco 11, Eco 22, Eco 25,
Eco 26, Eco 27, Eco 28, Eco 29, Eco 30, Eco 31 ve Eco 56) diger genetik

belirteglerden en az birinin olas1 hibrit oldugu 19 bireyde tespit edilmistir.

4.3.7. E. concolor’da mtDNA tabanl filogeni (Secilen baz degisim modeli)

Akaike Information Criterion model se¢im taslagi, degisim gostermeyen
pozisyonlarin orani (proportion of invariable sites=I) 0,3060 ve gamma dogrulama
degeri (gamma distribution=G) 0.0850 olan General Time Reversible (GTR) baz
degisim modelini (Tavaré, 1986) 6nerdi. Veri matrisi igerisinde bazlarin frekansi
A=0,3210, C=0,2094, G=0,1115 ve T= 0,3581 olarak bulunmustur. Onerilen bu

baz degisim modeli NJ, ML ve BI ve bootstrap analizlerinde kullanilmistir.

4.3.8. E. concolor ’un molekiiler filogenisi

Maksimum parsimoni analizi sonucunda TL: 224; CI: 0,740 ve RI: 0,876 olan esit
olasilikta 2 parsimoni agaci elde edilmistir. Analiz sonucunda elde edilen esit
olasiliktaki agaclarin % 50’sinde beraber gruplanmis kladlar1 gosteren Majority
Rule konsensus agaci1 ile % 100’linde beraber gruplanmis kladlar1 gdsteren Strict
konsensus agaci olusturularak bunlarin topolojileri incelenmistir. Bootstrap analizi
sonucunda olusturulan bootstrap konsensus agaci lizerinde diigiimlere denk gelen
bootstrap degerleri strict konsensus agaci iizerine aktarilarak soyhatlarin

istatistiksel olarak ne derece desteklendikleri belirlenmistir.

Neighbour Joining analizi ve bootstrap analizi veriye en iyi oyan GTR+I+G
modeli kullanilarak yapilmis olup elde edilen filogram topolojisi incelenerek

diigiimleri bootstrap degerleri ile de desteklenen ana soyhatlar1 belirlenmistir.

Maksimum likelihood analizi ve bootstrap analizi veriye en iyi oyan
GTR+I+G modeli kullanilarak yapilmis olup elde edilen filogram topolojisi
incelenerek diiglimleri bootstrap degerleri ile de desteklenen ana soyhatlar

belirlenmistir.
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Bayesian analizi veriye en iyi oyan GTR+I+G modeli kullanilarak yapilmis
olup elde edilen % 50 majority konsensus agacinin topolojisi ve diiglimlere denk

gelen posterior degeri incelenerek ana soyhatlar1 belirlenmistir.

Belirtilen bu dort filogenetik metot (MP, NJ, ML ve BI) ile olusturulan
agaclarin topolojileri ve bootstrap (MP, NJ ve ML) ile posterior (BI) degerlerinin
incelenmesi sonucunda her bir metodun benzer soyhatlarinin varligmi isaret
ettikleri gozlenmistir. Bu nedenle her bir metot ile elde edilen agaclarin gésterilmesi
yerine Maksimum likelihood analizi sonucu elde edilen ML agaci kullanilarak diger
metotlar ile varlig1 belirlenen ayn1 soyhatlari tek bir agagta bir araya getirilmistir.
Sekil 4.10’da gosterilen bu ML agaci incelendiginde 2 soyhattinin varligi

goziikkmektedir:

Soyhattt 1: Bu soyhatt1 E. concolor tiiriiniin Anadolu’da ki yayilis alaninin
biiyiik bir kismimi temsil etmekte olup, 117 bireyde tespit edilen 82 haplotipi
(Eco _1-37,Eco 39, Eco 42-76 ve Eco_78-86) igermektedir. Bu soyhattinin dagilis
sinirlart i¢inde 64 il ve bu illere ait farkli alt lokaliteler yer almaktadir. Her ne kadar
bu soyhatti i¢inde bazi alt soyhatlarin1 tanimlamak miimkiinse de bu alt
soyhatlarinin ¢ogu istatistiksel olarak ya zayif ya da hi¢ desteklenmediginden
bunlarin tek bir ana soyhatti i¢cinde degerlendirilmesi uygun bulunmustur. Bu
soyhattina koken veren diigiim % 96-98’lik yiiksek bootstrap degerleri (ML, MP ve
NJ) ve yine 0,99 degerinde (BI) yiiksek bir posterior olasilik degeri ile

desteklenmektedir.

Soyhatt1 2: Bu soyhatti E. concolor tiiriiniin Anadolu’daki yayilig alaninin
spesifik bir kismin1 temsil etmekte olup, 3 ilden (Artvin, Ardahan, Kars) 3 bireyde
tespit edilen 3 haplotipi (Eco 38, Eco 40, Eco 41) ve Azerbaycan’dan 1 bireyde
tespit edilen Eco 77 haplotipini icermektedir. Bu durum bu soyhattinin kaynak
populasyonu olarak Kafkaslari isaret etmektedir. Artvin, Ardahan, Kars illerine ait
alt lokalitelerde soyhatt1 2 icerisnde yer alan bu haplotipler ile birlikte soyhatt1 1
icinde yer alan haplotiplerinde kaydedilmis olmasi bu iller ve yakin civar
lokalitelerin iki soyhattinin parapatrik olarak dagilis gosterdigi alanlar1 isaret
ettigini sOylemek miimkiindiir, anacak bu durumun tam netlik kazanmasi1 ve
ozellikle soyhatti 2’nin cografik olarak dagilis simirlarinin ¢izilebilmesi i¢in bu

alanlardan daha fazla 6rneklemeye ihtiyag vardir.
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Soyhatti 2 i¢in BI analizi sonucu elde edilmis orta derecede posterior olasilik
degeri (0,79) elde edilmis olsa da,b soyhattina koken veren diigiim %93-94’liikk
yiiksek bootstrap degerleri (ML, MP ve NJ)’ne sahiptir.

Median joining-network analizi

Sekil 4.10°da verilen filogenetik agacin topolojisi incelendiginde o6zellikle
soyhatlari i¢i dallarin uzunluklarinin kisa oldugu,ve dolayisi ile soyici haplotipler
arast genetik uzakliklarin diisiik oldugu gorilmektedir. Bu durum 86 mtDNA
haplotip aras1 KM-2P tabanli genetik uzaklik matrisi incelendiginde de net bir
sekilde goziikkmektedir (EK3-Tablo 3). Dolayis1 ile 86 E. concolor haplotipi
arasinda evrimsel iliskiyi en iyi sekilde 6zetlemek i¢in median joining-network
analizi yapilmis ve elde edilen network Sekil 4.11°de gosterilmistir. Median
joining-network incelendiginde yukarida filogenide tartisilan 2 soyhattinin varlig

net bir sekilde goriilmektedir.

Soyhatt1 1 incelendiginde, Econ 27 haplotipinin ortada konumlandig: diger
haplotiplerin bu haplotipten dogrudan ya da birkag¢ hipotetik haplotip aracig ile
koken aldigr goriilmektedir. Bu durum yakin gegmiste bir populasyon genislemesi
(ekspansiyon)’u isaret edecek sekildeki bir yildiz filogeniyi gostermektedir. Ancak
bu tiir bir durumda merkezde konumlanan haplotipin frekans bakimindan en yaygin
(6rnegin Eco 1 veya Eco 2) haplotiplerden birinin olmasi beklenir. Oysa ortada
konumlanan haplotip Econ 27 nadir bir haplotip olup sadece Zonguldak-Eregli,
Kizilcapmar (lokalite 68)’den bir bireyde kaydedilmistir. Bu durumu
aciklayabilecek en olas1 6neri 6rneklem azlig1 ya da bu haplotipin gegmiste yiiksek
frekansa sahip oldugu halde zaman i¢inde atasal populasyonun bir evrimsel

darbogaza maruz kalmasi nedeniyle bu giin nadir olmasi olabilir.

Soyhatt1 2 (Kafkaslar) incelendiginde hipotetik haplotipler araciligi ile 14
mutasyonal adimla Soyhatt1 1 i¢indeki Eco 3 haplotipine baglanan bu soyhatti
icinden 6nce 2 mutasyonel adimla Eco 38 ayrilmakta bu haplotipin ayrildig: dal 3
mutasyonel adimla ikinci bir hipotetik haplotipe baglanmakta ve soyhatti igindeki
diger haplotipler (Eco 40 ve Eco 77) 2-6 aras1 mutasyonel adimla bu hipotetik
haplotipten ve dolayisiylada birbirinden ayrilmakta, Eco 41 ise Eco_40’tan 1 indel
ile ayrilmaktadir.
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Sekil 4.10. E. concolor’da belirlenen mtDNA haplotiplerine dayali GTR+I+G baz
degisim modeli kullanilarak olusturulan ML agaci. Aga¢ iizerindeki
rakamlar %70’in lizerindeki bootstrap (ML, MP ve NJ) ve posterior
olasilik (BI) degerlerini gostermektedir.
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Sekil 4.11. E. concolor *da belirlenen 86 mtDNA haplotipi arasindaki evrimsel

iliskiyi ve 2 soyhattinin konumlanmasin1 gosteren median joining-
network. Her bir dairenin boyutu haplotipin frekansiyla dogru
orantilidir.
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4.3.9. E. concolor’da mtDNA tabanh populasyon genetigi parametreleri ve

demografik tarih

Yapilan tiim filogenetik analizler Tiirkiye E. concolor tiri mtDNA
haplotiplerinin Soyhatt1 1 (Anadolu) ve Soyhatt1 2 (Kafkaslar) farkli evrimsel
tarihlere sahip ve bir dereceye kadar cografik bir yapilanma gosteren iki gruba
ayrildigini gostermektedir. Bu iki soyhatti arasindaki ham niikleotid c¢esitliligi
Dxy="% 1,44 ve net niikleotid ¢esitliligi Da= % 1,03 tiir. Bu iki soyhatt1 arasindaki
% 1,03’liik net genetik uzaklik bu iki soyhattinin yaklasik 45.175 yil 6nce

birbirinden ayrildiklarini isaret etmektedir.

Bu soyhatlar1 ve tiiriin tamami i¢in hesaplanan populasyon genetigi
parametreleri Cizelge 4.4’de 6zetlenmektedir. Ornek sayisiin az olmasi (N=4)
nedeniyle s6z konusu parametreler Soyhatti 2 i¢in hesaplanamamistir. Bu genetik
parametreler incelendiginde tiim veri seti icin olduk¢a yiiksek bir haplotip
cesitlilik degerinin (0,9917, SH: 0,0026) varlig1 ve dolayist ile tiir i¢i genetik
cesitliligin fazla oldugu goriilmekte olup, bu durum yapilan 6rneklemin cografik
olarak biiyiik oranda tiiriin dagilis alaninin biiyiik bir kismini yansitacak sekilde
yapildigini isaret etmektedir. Tiiriin tamamu i¢in hesaplanan niikleotit ¢esitliligin
iki parametresinden biri olan n= 0,4443 (SH: 0,2315) ve 6w = 1,16 (SH:
0,291)’dir. Bu degerler haplotipler arasindaki niikleotit farkliliginin orta derecede
oldugunu gostermektedir. Soyhatti 1 i¢in bu parametreler incelendiginde, yiiksek
bir haplotip c¢esitlilik (0,9912, SH: 0,0027) ve orta derecede niikleotid gesitlilik
(m= 0,3745, SH: 0,2198 ve 6w = 0,98, SH: 0,249) degerinin elde edildigi
goriilmektedir. Filogenetik analizler ile belirlenen Soyhatt1 1 ve verinin tamami
icin gegmisteki demografik sekillenmeleri test etmek i¢in kullanilan testlerden ilki
olan ani biliylime katsayis1 (EC) degerleri Cizelge 4.4’de verilmistir. EC
degerlendigi incelendiginde bu degerlerin tiim veri seti ve Soyhatt1 1 i¢in &
(ortalama niikleotid farklilik sayis1) degerlerinden yiiksek oldugu goriilmekte
olup, bu durum tiir ve ilgili bu soyhattinin zaman iginde populasyon
biiyilikliigiinde bir artis (genisleme) yasadiklarini isaret etmektedir. EC degerinin
Soyhatt1 1 icin diisiik elde edilmesi biiyiik olasilikla 6rnek sayisi azligindan
kaynaklanmaktadir. Demografik tarihle ilgili degisik notralite testlerinin sonuglar
Cizelge 4.5°de 6zetlenmektedir. Tajima’s D istatistik sonuglar1 hem Soyhatt1 1(-

1,97890, P < 0,05) hem de tiirlin tamaim1 (-1,99302, P < 0,05) i¢in negatif ve
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istatistiksel olarak dnemlidir. Bu Tajima’s D istatistik degerleri tiiriin ve Soyhatti

I’in gegmiste bir populasyon biiylimesi gecirdigine isaret edebilir.

Notralite testlerinden Fu’s Fs degerleri incelendiginde sonuglarin Soyhatti
1 ve tiiriin tamami i¢in oldukg¢a negatif (Soyhatt1 1 =-24,83137 ve Toplam=-
24,61343), aynm1 zamanda da istatistiksel olarak anlamli (P<0,05) olduklar
goriilmektedir. Dolayisiyla Soyhatti1 1 ve tiiriin tamami i¢in bulunan bu degerlerin
negatif ve ayn1 zamanda da istatistiksel olarak 6nemli olmasi nétralizeden bir
sapmanin ve gegmiste ani populasyon biiylimesine maruz kalmis populasyonlar

isaret etmektedir.

Notralite testlerden Fu & Li's D* istatistigi sonuglar1 Soyhatti 1 i¢in negatif
ve istatistiksel olarak anlamli (-2,50417, (P<0,05) iken tiiriin tamamu i¢in negatif
ancak istatistiksel olarak onemsizdir (-1,76906, (P>0,10). Dolayis1 ile Fu & Li's
D* sonuglar1 negatif ve istatistiksel olarak anlamli olmasi, Soyhatti 1 igin

ndtraliteden sapmanin ve bir populasyon geniglemesinin oldugu isaret etmektedir.

Strobeck’s § istatistigi (Ss) ve R istatistigi incelendiginde, Strobeck’s §
istatistigi Soyhatt1 1 ve tiiriine tamami i¢in 1°dir. Bu yine, Soyhatti 1 ve tiiriin
tamaminda gen frekansina ve mutasyon oranina bagl olarak esit veya daha az
haplotip bulma olasiliginin ¢ok yiiksek oldugunu gostermekte olup, bu durum ya
secilim ya da populasyon genislemesi nedeniyle notraliteden bir sapmanin
oldugunu isaret etmektedir. Polimorfizm frekansindan bilgi alan ve singloton
sayist ve ortalama baz farkliligi sayisini karsilastiran R istatisti§i sonuclari
incelendiginde bunlarin Soyhatt1 1 ve tlirlin tamaminda diisiik pozitif degerler
tagidig1 goriilmektedir (Soyhatti 1 i¢in R>= 0,0341 ve Toplam i¢in R> = 0,0340).
R> degerlerinin diisiik pozitif degere yaklagmasi Soyhatt1 1 ve tiiriin tamami i¢in

yakin bir zamandaki bir populasyon genislemesini isaret etmektedir.

Gegmisteki demografik sekillenmeler ile ilgili mismatch dagilim analizi
sonuclar1 Cizelge 4.6’da verilmektedir. Sum of squared differences (SSD)
istatistigi sonuclar1 Soyhatt1 1 ve tliriin tamami i¢in bir populasyon genislemesi
oldugu yoniindeki sifir hipotezi desteklemektedir. Soyhatti 1 i¢in SSD= 0.02856
(P =0,0001) ve toplam i¢in SSD= 0,00085 (P = 0,0000). Raggedness index (rg)
degerlerine bakildiginda ise bu istatistigin Soyhatt1 1 i¢in 0.00580 (P = 1) ve
toplam icin 0.00509 (P = 1) oldugu goriilmektedir. 0,05’ten daha kiiclik bir rg
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degerinin ani populasyon genislemesi durumunu isaret ettigi diisiiniiliirse, yine
Soyhatti 1 ve tiiriin tamami i¢in ge¢miste yiiz yiize kalmman bir evrimsel

darbogazdan s6z etmek olasidir.

Burada 6zetlenen demografik testlerle paralellik gosterir sekilde, mismatch
dagilim grafikleri incelendiginde (Sekil 4.12), gercekten de Soyhatt1 1 ve tiiriin
tamami icin elde edilen dagilim grafikleri ani populasyon biiylimesi gosteren bir

populayonda beklenen unimodel dagilim ile ¢ok iyi bir sekilde uyusmaktadir.

Soyhatti 1 ve tiirlin tamami i¢in bu populasyon genislemesinin yaklasik ne
zaman meydana geldigi Cizelge 4.6’da verilmektedir. Buna gore yaklasik olarak,
Soyhatt1 1’in 130.924 (111.835ai¢ simr - 146.739%5™0) y1] §nce ve tiiriin tamaminin
ise 124.011 (105.81341t smir - 138.963%5m) y1] nce populasyon biiyiikliigiinde bir

genisleme gecirmis olabilecegi goriilmektedir.
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Cizelge 4.4. E. concolor mtDNA verileri i¢in hesaplanan genetik cesitlilik parametreleri. N, birey sayist; H, haplotip sayisi; Hd, haplotip ¢esitliligi;
7, pozisyon basina niikleotid cesitliligi; 6w, segregasyon gosteren baz bolgesi sayisindan hesaplanan niikleotid ¢esitliligi; S,
segregasyon gosteren baz bolgesi sayist; k, ortalama niikleotid farklilik sayisi; EC, ani biiylime kat sayis1 ve SH, standart hata.

Soyhatti N H H, (SH) % m (%SH) % Ow (%SH) S k EC=S/k
Soyhatti 1 117 82 0,9912 (0,0027)  0,3745 (0,1982) 0,98 (0,249) 85 7,369 11,54
Soyhatt1 2 4 4 - - - - - -

Toplam 121 86 0,9917 (0,0026)  0,4443 (0,2315) 1,16 (0,291) 102 7,369 13,84

Cizelge 4.5. E. concolor mtDNA verileri i¢in yapilan nétralite analiz sonuglari. SS, Strobeck’s S; R2, Ramos-Onsins & Rozas’s; R2

Soyhatti Tajima’s D Fu’s Fs Fu ve Li’s D* Ss R;
-1,97890 -24.83137 -2,50417
Soyhatti 1 1,000 0,0341
(P<0,05) (P <0,05) (P<0,05)
Soyhatti 2 - - - - -
-1,99302 -24.61343 -1,76906
Toplam ,000 0,0340
(P <0,05) (P < 0,05 (P>0.10)
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Cizelge 4.6. E. concolor mtDNA verileri i¢in yapilan mismatch analiz sonuglari. T: Y1l olarak giiniimiiz 6ncesi. 60, ekspansiyondan onceki baz
degisim orani; 61, ekspansiyondan sonraki baz de§isim orani; 1, tau istatistigi, SSD, beklenen ve gozlenen arasindaki kare farklarinin
toplami; g, Harpendin’s Raggedness indeks; ¢, = 2ur formiiliiyle hesaplanan jenerasyon olarak ekspansiyon zamani, burada u=2 pk,
1 mutasyon orani ve k ise DNA dizisinin uzunlugudur. Populasyon ekspansiyon zamanlari sabit molekiiler saat ve 1.14x10?
degisim/baz/y1l mutasyon orani varsayilarak hesaplanmistir.

T
Soyhatti 0o 0; 7 (%95 GA) SSD rg
(%95 GA)
5 0.02856 0.00580 130.924
Soyhatti 1 0,000 9999 42715.604) (P=00001)  (P=1) (111.835-146.739)
Soyhatt1 2 - - - - - -
Tool 0,000 99999 4,736 0,00085 0.00509 124.011
oplam (4,041-5307) (P=0,0000) (P=1) (105.813-138.963)
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Sekil 4.12. E. concolor tiirii ve Soyhati 1 icin mtDNA verisine dayali olarak yapilan
analizlerden elde edilen mismatch dagilim grafikleri
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4.4. Niiklear DNA Beta-fibrinojen intron 7 bolgesinin Genetik Varyasyonu

Calisilan 100 E. concolor ve 75 E. roumanicus ve olasi hibrit oldugu tahmin edilen 11
hibrit bireye ait 673 bg¢ biiyiikliigiindeki DNA dizileri BFIBR3int ve BFIBR4 ya da
BFIBR2 ve BFIBR3int primerleri ile iki yonlii olarak okunmustur. (Sekil 4.13)

Sekil 4.13. BFIBR3int ve BFIBR4 primerleri ile bfibr intron 7’nin 673b¢’lik kismi
cogaltilan bir olas1 hibrit bireyde (DUZ 8, Diizce-7, Akgakoca) E.
concolor ve E. roumanicus haplotiplerinin nasil ayrildigin1 gosteren
kramatogram. Goriildiigi gibi bu birey pozisyon 201. de hem A (E.
concolor) hem de G (E. roumanicus) bazlarina sahip olup, bu pozisyon ok ile
gosterilmistir.

Her bir bireyin homozigot mu, heterozigot mu ya da olasi hibritler mi olduklari
tiir i¢i ve tiirler aras1 varyasyon gosteren pozisyonlar tek tek incelenerek belirlenmis
ve her bir bireye ait olas1 iki haplotip olusturlarak bunlar tek bir matriste bir araya
getirilmistir. Bu matirse Seddon vd, (2001) tarafindan tanimlanan ve GenBankasi’inda
depolanan E. roumanicus (accesion no: AF379848, AF379849; AF379850,
AF379851), E. concolor (accesion no: AF379852, AF379853), E. europaeus (accesion
no: AF379833, AF379836) bfibr intron 7 haplotipleride eklenerek PHASE programina
aktarilarilmasi ile toplamda 271 bireylik bir veri matrisi olugsmustur. Bayesian istatistik
metodu ile coalenscent teori tahminleri dogrultusunda diploit verilerin haploit verilere
dontstiiriilmesi ve her bir haplotipin frekansinin hesaplamasi ile toplamda 8 olasi
haplotip tanimlanmistir  (Cizelge 4.7). Bu haplotiplerden 3 tanesinin
(E.rou FGB AF379848, E.rou FGB TR1 ve E.rou FGB TR2) E. roumanicus
tiriine; 4 tanesinin (E.con FGB TRI1, E.con FGB TR2, E.con FGB TR3 ve
E.con FGB TR4) E. concolor tiriine, 1 tanesinin (E.eur FGB AF379833/36) E.
europaeus tiiriine ait oldugu goriilmiistiir. Cizelge incelendiginde Tiirkiye’nin Trakya
bolgesi dahil Balkanlar ve Avrupa’nin biiyiik bir kismindan tanimlanan E. roumanicus
AF379849, AF379850, AF379851 haplotiplerinin Tiirkiye’deki E.rou FGB TR1
haplotipi ile ayn1 oldugu, Polonya’dan tanimlanan E.rou FGB AF379848

haplotipinin  Tiirkiye Ornekleri igerisinde tespit edilemedigi goriilmektedir.
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GenBankasi’nda bulunmayan yeni 2 E. roumanicus haplotipi (E.rou FGB TRI,
E.rou FGB TR2) bu tez kapsaminda tespit edilmistir. Benzer sekilde
E.con FGB_TR1 haplotipinin Anadolu’da 2 lokaliteden verilen AF379852 haplotipi
ile ayn1 oldugu ve yiiksek bir frekansa sahip oldugu goriilmektedir. Yine, Tiirkiye’deki
cok sayida lokaliteden kaydettigimiz E.con FGB_TR2 haplotipinin de Israil’den 2
farkli lokaliteden verilen AF379853 haplotipi ile ayn1 oldugu goriilmektedir. Yeni dort
E. concolor haplotipi (E.con FGB TR3, E.con FGB TR4, E.con FGB TRS,
E.con FGB TR6) tanimlanmistir. PHASE programinin iirettigi ¢ikti incelendiginde,
E.romanicus bireylerinin 51 tanesinin E.rou FGB TRI1 haplotipi i¢in, 4 tanesinin
E.rou FGB_TR2 haplotipi i¢in homozigot; 20 tanesinin ise E.rou FGB TRI -
E.rou FGB TR?2 aras1 heterozigotlar oldugu bulunmustur (EK1-Tablo 1). E. concolor
bireylerinin ise 40 tanesinin E.con FGB_TR1 haplotipi i¢in homozigot, 21 tanesinin
E.con FGB TR2 i¢in homozigot, 1 tanesinin E.con FGB_TR3 i¢in homozigot; 10
tanesinin E.con FGB TR1-E.con FGB TR3, 36 tanesinin E.con FGB TRI-
E.con FGB TR2 ve 2 tanesinin E.con FGB TR2-E.con FGB TR3 haplotipleri i¢in

heterozigot oldugu bulunmustur.

llging bir sekilde 11 bireyden 5 tanesinin [(BAR 1, lok.77, Kozcagiz),
(KOC 11, lok.35, Kandira), (SAK 10, lok.41, Kaynarca), (IST 7, lok.20, Agva) ve
(ANK 3, lok.121, Beypazari)] E.rou FGB TRI1-E.con FGB TR2 haplotiplerine
sahip; 1 tanesinin (KOC 5, lok.24, Karamiirsel) E.rou FGB TR2-E.con FGB TRI1
haplotiplerine sahip; 2 tanesinin (KOC 3, LOK.33, Kandira) ve (DUZ 8, LOK.57
Akcgakoca) E.rou FGB TR2-E.con FGB TR2 haplotiplerine sahip, 1 tanesinin
(SAK 9, 1ok.49, Geyve) E.rou FGB TRI1-E.con FGB TR1 haplotiplerine sahip; 1
tanesinin (BOL 3, lok.64, Belkaragag) E.rou FGB TRI-E.con FGB TR3
haplotiplerine sahip 1 tanesinin de E.rou FGB TRI1-E.con FGB TR4 (BOL 4,
lok.63, Mudurnu) haplotiplerine sahip oldugu goriilmiistiir. Hem E. roumanicus hem
de E. concolor haplotiplerinin farkli kombinasyonlarda ve genellikle de en yaygin
haplotiplere sahip olacak sekilde beraber bulunduran bu bireyler iki tiiriin dogada karsi
karsiya geldikleri ‘parapatrik’ dagilis alanindan toplanan bireyler olup, bu alanda
sadece kars1 karsiya gelinmedigi ayn1 zamanda gen alis veriginin oldugu bir hibrit

zonun varligini isaret etmektedirler (EK1-Tablo 1).
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Cizelge 4.7. PHASE programi trafindan toplam verinin ¢oziilmesi ile belirlenen bfibr
intron 7 haplotipleri.

Haplotipler Frekans

E. roumanicus

E.rou FGB_ AF379848 2
E.rou FGB TRI1 [ AF379849/50/51] 79
E.rou FGB TR2 27
E. concolor

E.con FGB TRI [AF379852] 86
E.con FGB TR2 [AF379853] 59
E.con FGB TR3 13
E.con FGB TR4 1

E. europaeus

E.eur FGB AF379833/36 6
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4.5. Niiklear bfibr intron 7 Dizi Kompozisyonunu

Cizelge 4.7°de detayalar1 verilen 8 Erinaceus haplotipinin hizalanmasi ile olusturulan
3 farkl tiire ait haplotip matrisi incelendiginde 15 baz degisimi ile bu haplotiplerin bir
birinden ayrildiklar1 goriilmistiir (Cizelge 4.8). Bu calismanin esas konusunu
olusturan E. concolor ve E. roumanicus tiirlerinin bir birinden 6 pozisyonda (81, 150,
184, 201, 344 ve 581) net bir sekilde ayrildiklar1 ve dolayisi bu genetik belirtec ile
ilgili pozisyonlara bakarak saf E. concolor ve E. roumanicus bireyler ile bunlar
arasinda olugmast miimkiin hibrit bireyler (F veya geri ¢aprazlar)’in net bir bigcimde
ayrilabilecegi goriilmektedir. Buradan yola ¢ikarak hem bu 6 pozisyon hem de diger
pozisyonlar i¢in DNA dizileri incelen 186 birey (E. concolor ve E. roumanicus)’den

100 saf E. concolor, 75 saf E. roumanicus ve 11 olasi1 hibrit bulunmustur (EK1-Tablo

)

Cizelge 4.8. bfibr intron 7 bolgesi dizileri i¢in Erinaceus tiirleri arasinda gozlenen dizi

varyasyonlari.
Pozisyon Degisim Tar
E. europaeus  E. roumanicus  E. concolor
46 CT=Y T C C
81 AT=W T T A
89 CT=Y T C C
108 G/T=K T G/T T
150 G/T=K G G T
164 A/IC=M C A/C C
184 A/C=M A A C
201 A/G=R G A G
344 G/T=K G G T
353 CIT=Y T T C/T
470 A/G/T=D T A/G T
480 A/C=M A A/C A
545 A/G=R G G A/G
581 CIT=Y C C T
648 A/G=R A A A/G
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4.6. bfibr intron 7 DNA dizilerine dayali median-joining network analizi

bfibr intron 7 haplotipleri arasindaki evrimsel iliskiyi daha iyi yansitabilmek i¢in
olusturulan median joining-network Sekil 4.14°’de gosterilmektedir. Network
incelendiginde 18 pozisyondaki baz degisimi ile gerek tiirler arasi gerekse tiir i¢i
haplotiplerin bir birinden net bir bi¢imde ayrildiklar: goriilmektedir. Adeta bir yi1ldiz
filogeni olusturan networkta hipotetik bir haplotip merkezde yerlesmis olup, diger
haplotipler bu haplotipten dallanmaktadir. Bu hipotetik haplotipten E. europaeus
tiirine ait E.eur FGB AF379833/36 haplotipi iki mutasyonel adimla, E. roumanicus
tiiriine ait E.rou FGB_TR2 haplotipi yine iki mutasyonel adimla, E. concolor tiiriine

ait E.con_ FGB_TRI1 haplotipi ise bes mutasyonel adimla ayrilmaktadir.

E. roumanicus tiriine ait haplotiplere bakildiginda ise bunlardan ikinci derecede
en yaygin haplotip olan E.rou FGB TR2 kdken olusturmakta ve en yaygin haplotip
olan E.rou FGB_TRI1 is bu haplotipten 1 mutasyonel adimla ayrilmaktadir.

Tiirkiye digindan (Polonya) kaydedilmis olan E.rou FGB_AF379848 haplotipi
ise hem Tirkiye hem de Avrupa’da en yaygin haplotip olan E.rou FGB TRI
haplotipinden 3 mutasyonel adimla ayrilmaktadir. E. concolor tiiriine ait haplotiplere
bakildiginda ise en yayagin haplotip olan E.con FGB_TRI1 kdkende yer almakta olup
nadir E.con FGB TR3 ve en yaygin olan ikinci haplotip olan E.con FGB TR2 bu
haplotipten bir mutasyonel adimla ayrilmaktadir. Nispeten nadir bulunan E. concolor
haplotipi olan E.rou FGB TR4 en yaygin ikinci haplotip olan E.con FGB TR2’den
bir mutasyonel adimla ayrilmaktadir. Bu networkun en 6nemli 6zelligi bu tezin esas
konusunu olusturan E. concolor ve E. roumanicus tlirlerinin bir birinden 6 pozisyonda
(81, 150, 184, 201, 344 ve 581) net bir sekilde ayrildiklar1 ve dolayis1 bu genetik
belirteg ile ilgili pozisyonlara bakarak saf E. concolor ve E. roumanicus bireyler ile
bunlar arasinda olugmasi miimkiin hibrit bireyler (Fi veya geri ¢aprazlar)’in net bir

bicimde ayrilabilecegi gdstermesidir.
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Sekil 4.14. Hem tiirler aras1t hem de tiir i¢i bfibr intron 7 haplotipleri arast evrimsel
iliskiyi gosteren median joining-network. Her bir dairenin boyutu
haplotipin frekansiyla dogru orantilidir.

4.7. Bati1 Dogu ile karsilasiyor: E. roumanicus -E. concolor arasi sekonder hibrit

zon

Tez ¢alismasi kapsaminda elde edilen mtDNA haplotiplerinin Kimura 2 Parametre baz
degisim modeli kullanilarak yapilan uzaklik analizi E. roumanicus ve E. concolor
arasindaki ham ntikleotid farkliliginin (Dxy) % 6,2 (SH: % 0,5) net ham niikleotid
farkliliginin (Dxy) % 5,7 (SH: % 0,5) da oldugunu gostermistir. Bu derecedeki yiiksek
bir farklilik bir bireyin mtDNA haplotipine bakarak bireyin E. roumanicus mu yoksa
E. concolor tipi mi haplotipe sahip oldugunun rahatlikla belirlenebilecegini ifade
etmektedir. Kald1 ki ¢ok lokuslu bir yaklasim sunan bu calisma, bir bireyin tiir
kimliginin belirlenmesinde sadece mtDNA ile yetinmemis olup, hem erkek esey

kromozomu hem de niiklear DNA verilerini de kullanmastir.

Her bir birey icin kullanilan genetik belirtegler incelendiginde (EK1-Tablo 1) 9
il (Istanbul, Kocaeli, Sakarya, Diizce, Bolu, Zongudak, Bartin, Karabiikve Ankara) ve
bunlara ait alt lokaliteden 28 bireyde ilging durumla karsilagilmistir. E. roumanicus

Tirkiye dagilis alanin Trakya ve Kuzey-Bati Anadolu’nun batisindan &rneklenen
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bireyler spesifik E. roumanicus tip mtDNA, Y-DNA ve niiklear DNA (bfibr intron 7)
sahip, ayn1 sekilde E. concolor Anadolu dagilis alanindan 6rneklenen bireylerde
spesifik E. concolor tip mtDNA, Y-DNA, ve niiklear DNA (bfibr intron 7) sahip iken
bu iki tiirlin dogada kars1 karsiya geldikleri alanda genomik etkilesim ve sizmanin
bulgularina rastlanmigtir. Bu iki tiirlin dogada kars1 karsiya geldikleri bu parapatrik
alanda kardes tiirler aras1 iiremenin {iriinleri olan hibrit bireylere rastlanmistir. Bu
etkilesim alaninin (sekonder hibrit zon) cografik konumu yaklasik olarak Kuzey Bati
Anadolu’da kuzeyde Bartin’dan baslayip giineyde Ankara-Beypazari’na kadar uzanan
yaklasik 160 km’lik bir kuzey-giiney hattinin sag1 ve solunda olup en genis genomlar
arasi sizma gosteren bfibr intron 7 genetik belirtecinin dagilis alanina bakarak buranin
kuzey ve giineyde yaklasik 217 km, batida yaklasik 71 km, doguda ise yaklasik 160
km.’lik hatt1 icerecek sekilde tahminen 15.000 km?’lik bir alana denk geldigini

sOylemek olasidir.

Iki akraba tiir arasindaki genetik etkilesimin varligini, derecesini ve cografik
konumunu gostermek icin kullanilabilecek en iyi genetik belirtegler sadece anne hatti
boyunca bir nesilden diger nesile aktarilan ve boylece niiklear genetik belirteclerden
farkli olarak rekombinasyonla sulandirilmayan mtDNA ile yine haploit olup sadece

baba hatt1 araciligryla bir nesilden digerine aktarilan Y kromozomu DNAs1 olacaktir.

Parapatrik dagilis gosteren hem yakin akraba tiirlerde hem de uzak akraba bazi
tiirlerde bir tiirtin diger tiire ait tipik genleri tasidigi dolayisiyla cografik olarak
asimetrik bir introgresyonun oldugu bir ¢ok calismada gosterilmistir (Currat, 2009).
Bu durum tercih edilen favori yabanci genlerin bir tiiriin dagilis alani igerisine
cekilmesiyle dogal segilim tarafindan meydana getirilebilir (Ballard ve Whitlock,
2004). Ancak yapilan teorik ve simulasyon ¢alismalar1 gostermistir ki, eger bir tiiriin
dagilis alan1 diger tiir tarafindan isgal edilmesine hibridizasyon da eslik ederse “yerli
tiire” ait notral genlerin isgalci tiire introgresyonun olabilecegini gostermistir (Currat,
2009; Petit ve Excoffier, 2009). Ayrica tiir i¢i diisiik gen akis1 gosteren ve dolayistyla
da yayilimlarininin simirl olmasindan dolay1 genetik olarak hakim olma sanslar1 az
olan genetik belirteclerin (6rnegin mtDNA ve Y kromozomu) olasi bir introgresyonun
varlig1 i¢in ¢ok daha bilgi igerici olduklar1 gosterilmistir gostermistir (Currat, 2009;
Petit ve Excoffier 2009). Buradan yola ¢ikarak bu iki tiir arasindaki sekonder temas
bolgesi boyunca mtDNA ve Y kromozom DNA’nin tipi ve yayilislart incelendiginde
bu alan igerisinde 10 bireyin (SAK 17, BOL 5, BOL 9, ZON 3, ZON 6, ZON 8,
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BAR 2, BAR 3, BAR 6 ve KRB 3 ) tipik E. concolor mtDNA haplotiplerinden
(Eco2, Eco3, Ecol0, Eco22, Eco25, Eco26 ve Eco27) birine, ancak bunlarin hepsinin
tiir spesifik Y kromozom DNAs1 haplotipine (E.rou_ Y1 haplotipine) sahip olduklar1
bulunmus olup, dolayisiyla bu durum mtDNA’sinin E. concolor  kokenden
(muhtemelen bu anneler geri ¢capraz bireyleri ya da hibritler arasi caprazlamay1 temsil
etmektedir) Y kromozom DNA’sinin ise E. roumanicus kokenden (muhtemelen bu
babalar geri capraz bireyleri ya da hibritler arasi ¢aprazlamay:1 temsil etmektedir)
geldiklerini isaret etmektedir. 28 bireyden iki tanesi (KOC 1 ve KOC 5) ise tipik E.
roumanicus mtDNA haplotiplerine (Ero3 ve Eroll haplotipleri) ancak bunlarin
hepsinin tiir spesifik Y kromozom DNA’s1 haplotipine (E.con_Y1) sahip olduklari
bulunmustur. Bu durum biiylik bir ihtimalle ya annesi E. roumanicus babasi E.
concolor olan F; bireyleri ya da daha onceki nesiller aracilifiyla E.rou Y1 tip Y
kromozomunu almis hibrit bir erkek birey ile saf bir E. roumanicus anne ya da hibritler

arasi ¢iftlesmenin dollerini gosteriyor olabilirler.

Burada verilen bilgiler Sekil 4.15°de verilen bilgilerle eslestirildiginde ortaya
cikan senaryo Trakya’dan Kuzeybati Anadolu’ya gegcen az sayidaki isgalci E.
roumanicus populasyonunun Anadolu’da yaygin ve yerli olan E. concolor
mtDNA’sm1 introgresif hibridizasyon ile genomlarma kattiklaridir. Buna gore bu
isgalci tiir yerli tiirtin dagilis alanina dogru kendi dagilisin1 genislettikce populasyon
bliylikliigl artar ve introgresyona ugrayan mtDNA iki tiir tarafindan beraberce kopya
sayis1 bakimindan arttirilir. Bunun sonucunda introgresyona ugramis mtDNA isgalci
tiiriin dagilis genisletme dalgasini atlatarak isgalci tiir dagilis alani igerisine yayilir

(Sekil 4.16).

Sekil 4.16°da goriildiigii gibi iki tiiriin bireyleri arasinda (turuncu £ concolor disi
- mavi E. roumanicus erkek) ilk hibridizasyon olayr meydana gelmistir. Meydana
gelen F; doller hem sar1 hem gri niiklear DNA’nin bir karisimini bulundururken, anne
tarafindan kalittim nedeniyle mtDNA’nin turuncu versiyonunu bulundururlar. Daha
sonraki nesillerde karisim halindeki disilerin sar1 E. roumanicus erkekleriyle geri
caprazlamasi gri niiklear DNA’y1 sulandirip seyreltecek, sari tiir (E. roumanicus)
genomik DNA’sin1 yeniden yapilandiracak ancak olusan bireylerin anasal kalitim
nedeniyle turuncu (E. concolor) tip mtDNA’ya sahip olmasina neden olacaktir. Ilk
kars1 karsiya geldiklerinde ve hatta bugiin bile istilaci tiir £. roumanicus’un nadir, yerli
E. concolor tiiriiniin ise yaygin olmasi bu gézlenen asimetrik mtDNA introgresyonunu
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aciklamak icin yeterli olabilir (Currat vd, 2008). Ancak burada gozlenen Oriintii
“Haldane kurali” nedeniyle (Haldane, 1922) erkek egilimli yayilma nedeniyle
giiclendirilebilir (reinforcement). Haldane kurali F; doller arasinda eger eseylerden
biri yok, nadir ya da sterilse bu eseyin genetik uyumsuzluktan fazlasiyla etkilenen
heterogametik esey oldugunu ifade eder (Turelli ve Orr, 2000; Coyne ve Orr, 2004;
Presgraves, 2010). Kirpilerin s6z konusu oldugu bu ¢alismada bu esey erkek olacaktir.
Buna gore hibritlesebilecekleri bir tiir (E. concolor) tarafindan isgal edilen alanlar
igerisine dogru yayilan isgalci tiire (E. roumanicus) ait erkekler ¢iftlesmek i¢in sadece
yerli tliriin disileriyle rastlasacaklardir. Bu erkeklerin genetik materyalleri gelecek
nesillere aktarma potansiyeline sahip olsa da bunlarin délleri anne tarafindan kalitim
nedeniyle her zaman yerli tiirin mtDNA’sina sahip olacaktir. Her ne kadar E.
roumanicus tiiriinde erkek egilimli yayilim hakkinda veri yok ise de mtDNA ve Y
kromozomunun dagilis1 disi tarafindan kalitilan kalitsal materyalin (mtDNA)
introgresyona daha fazla maruz kaldigimi gostermektedir. E. europaeus tiiriinde
yapilan ¢alisma ve gozlemler epigamik davranisin ¢ok karmasik oldugunu géstermistir
(Herter, 1965; Reeve, 1994). Bu tiirde disiler olduk¢a segici olup ciftlesme Oncesi
davranis olduk¢a uzun olabilir (Reeve ve Morris, 1986). Her ne kadar durum net
degilse de buradaki Ornekte disi egilimli yayilim ve Haldane kurali beraberce
calisirken rastgele olmayan c¢iftlesme asimetrik mtDNA introgresyonunu devam
ettirebilir. Buna gore yerli E. concolor tilriiniin iiyeleri kendi aralarinda ¢iftlesmeyi
tercih ederken, isgalci erkekler ve sayica artan hibrit disiler biiytik bir olasilikla kendi
aralarinda cifleseceklerdir. Bu durumla paralellik gosterecek sekilde bu 28 bireyden
10 tanesinin E. concolor anneli hibrit bireyler olmasi, (bunlar birbirlerine uzakliklar
degisen 10 farkli lokalitedendir) bunlarin sayica az olan (2 birey ise ¢ok yakin
lokalitedendir) E. roumanicus anneli hibritlere gore iireme bakimindan daha basarili
olduklarini gostermektedir, bu durum E. roumanicus mtDNA’sinin hibrit zon igerisine
girisini engelleyen adeta bir filtre gorevi gostermektedir. mtDNA’da gozlenen bu
duruma E. roumanicus ve E. concolor tiirlerinin niiklear genomlar1 (Y kromozom
DNA) birbirinden izole olup i¢ ice gegmemektedir. Ne E. roumanicus tipi Y DNA ne
de E. concolor tipi Y DNA hibrit zon boyunca i¢ i¢ce gegmemekte olup bu durum her
bir tiirde de farkli tiiriin Y kromozomu tastyan olasi hibritlere karsi secilimin ¢ok

yiiksek oldugunu gostermektedir (Haldane kural1).
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E. roumanicus tip mtDNA E. roumanicus tip Y-DNA E. concolor tip mtDNA  E. concolor tip Y-DNA

Sekil 4.15. Yerli E. concolor tiiriiniin mtDNA’sinin asimetrik introgresyonunu Y

P:

Fs

kromozom DNA’s1 tiplerinin dagilimiyla birlikte gOsteren harita.
Metinde bahsedilen sekonder temas boélgesinin konumu devamsiz
cizgi ile gosterilmektedir.

E.roumanicus E.concolor
d 9 E.roumanicus E.concolor
E.roumanicus turii E.concolor
X ®e o tiriinliniin dagihs  alanmi
@ ® 0 boyunca kendi dagiligini
\ genigletiyor
X
o0 .. —F E.concolor'un mtDNA’s
\ E.roumanicus tiriine transfer
@ X @ ® o o oluyor
—_—
X
o [@) —_— E.concolor'un mtDNA’s
\ ®e E.roumanicus genisleyen
© ® .. dagihs alani dalgasi boyunca
O — adeta sorf yapiyor

Sekil 4.16

. Hibridizasyon ve tiiriin birinin dagilis alinin1 digerinin almasi ile asimetrik
mtDNA transferinin nasil meydana geldigini gosteren temsili diyagram.
Introgresif hibridizasyon araciligr ile mtDNA’nm tiirlerin dagilis sinirlar:
boyunca nasil transfer edildiginin kompozisyonu, kii¢iik daireler ise
mtDNA  tipini gostermektedir (Wielstra ve Arntzen, 2012’den
uyarlanmistir).

Klin analizleri bir hibrit zondaki hibritlere karst olan secilimin giicli hakkinda

bilgi vermekle kalmaz ayni zamanda hibrit zondaki genetik intogresyonun yonii

hakkinda da bilgi verir. Omegin farkli genetik belirtecler igin elde edilecek klin
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merkezlerinin beraber ve hemen hemen ayni alanda bulunmasi genetik belirtegler i¢in
asimetrik intogresyonu dolayisiyla genetik belirteclerin bir veya birkagi tizerine dogal
sec¢ilimin zayif veya olmadigin1 gosterir. Bunun tersi durumu ise yani farkli genetik
belirtegler i¢in farkli klin merkezlerinin ve genisliklerinin olmasi1 herbir genetik
belirte¢ icin etki eden dogal secilimin farkli giiclerde oldugunu gdsterir (Barton ve
Hewitt, 1985; Whitney vd, 2006; Nolte vd, 2009). Farkli genetik belirtegler icin
genotipe bakilarak hibrit bireylerin en fazla bulundugu alan olan Zonguldak’1 hibrit
zonun asagl yukar1 merkezi alip buradan saf E. roumanicus Kuzey-Bat1 yoniinde (son
nokta Tekirdag) ve Kuzey-Dogu yoniinde (son nokta Kastamonu) olacak sekilde bir
hat boyunca her ilde mtDNA ve Y kromozom DNA’s1 i¢in genotiplenen bireyler i¢in
hangi DNA’ya sahip olduklar1 ve bunlarin frekansi kullanilarak olusturulan 6n klin

analiz sonuglar1 Sekil 4.17°de verilmektedir.
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Sekil 4.17. mtDNA i¢in yapilan 6n klin analiz sonuglari. Klin merkezi (0 km.) tim
genetik belirteclere bakilarak Zonguldak olarak alinmistir.

Sekildeki grafikler incelendiginde mtDNA ve Y kromozom DNA’s1 ig¢in
olusturulan klinlerin merkezi ve genisligi beraber ve ayni alanda olmayip, notral bir
genetik belirteg olan mtDNA i¢in yaklagsik olarak Sakarya’dan Bolu’ya kadar (yaklasik
120 km’lik) bir alan boyunca bir klin genisliginin oldugu goriilmektedir.
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Sekil 4.18. bfibr intron 7 DNA i¢in yapilan 6n klin analiz sonuglari. Klin merkezi (0
km) tiim genetik belirteclere bakilarak Zonguldak olarak alinmstir.

Bunun aksine secilim bakimindan nétral olmayan hayati genlerin tagindigi Y
kromozom DNA’sinda ise bu hat boyunca hemen hemen E. roumanicus tip DNA ile
E. concolor tip DNA hibrit zonun her iki yaninda karismadan konumlanmakta olup
her iki tip klinin birbirine yaklastig1 tek iki nokta Kocaeli ve Bolu olup buralarda bile
iki tip DNA iki farkli alt lokalitede konumlanmakta ve hicbir sekilde i¢ ice

gecmemektedir.

Yukarida belirtilen 28 hibrit orjinli bireylerin mtDNA tipleri ile bfibr intron 7
DNA’lan birlikte degerlendirildiginde bu bireylerden 12 tanesinin (SAK 17,lokalite-
50; BOL 5, lokalite-62; BOL 9, lokalite-69; ZON 3, lokalite-70; ZON 4, lokalite-
72; ZON_6, lokalite-73; BAR 3, lokalite-83; BAR 6, lokalite-78; BAR 7 ve BAR 8§,
lokalite-81, BAR 9, lokalite-80; BAR 10, lokalite-86) E. roumanicus tip alel olan
E.rou FGB_TRI i¢in homozigot, 1 tanesinin (ZON_9, Zonguldak-9) E. roumanicus
tip alel olan E.rou FGB TR2 i¢in homozigot, 3 tanesinin (ZON_8, lokalite-68;
BAR 2, lokalite-76; KRB 3, lokalite-88) E. roumanicus tip alellerinden
E.rou FGB _TRI1- E.rou FGB_TR2 tip heterozigot, 1tanesinin (KOC 5, lokalite-24)
E. concolor tip alel olan E.con FGB_TR1 i¢in homozigot, 1 tanesi (SAK 9, lokalite-
49) E.rou FGB _TRI1 ile E.con FGB TRI1 arasinda hibrit, 5 tanesinin (IST 7, lokalite-
20; KOC 11, lokalite-35 ; SAK 10, lokalite-41; BAR 1, lokalite-77 ve ANK 3,
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lokalite-121) E.rou FGB_TRI ile E.con FGB TR2 arasinda hibrit, 1 tanesinin
(KOC 1, lokalite-23;) E.rou FGB TR2 ile E.con FGB TRI1 arasinda hibrit, 2
tanesinin (KOC 3, lokalite-33 ve DUZ 8, lokalite-57) E.rou FGB TR2-
E.con FGB TR2 arasinda hibrit, 1 tanesinin (BOL 3, lokalite-64) E.rou FGB TRI1
ile E.con FGB TR3 arasinda hibrit, 1 tanesinin (BOL 4, lokalite-63)
E.rou FGB_TRI1 ile E.con FGB_TR4 arasinda hibrit oldugu belirlenmistir.

mtDNA ve nétral genetik belirte¢ olan bfibr i¢in olusturulan klin incelendiginde
bfibr klinin de Istanbul’dan Bartin’a yaklasik 225 km’lik bir hat boyunca her iki tiire
ait alelerinde beraberce bulundugu ve dolayisyla bu genetik belirte¢ i¢in klinin ¢ok
genis (yaklasik 225 km) ve dogal segiliminde ¢ok daha zayif oldugu goriilmektedir
(Sekil 4.18). Bu durum dogal se¢ilim yoniinden nétral olan bir belirteg i¢in gayet
dogaldir. Yukarida kalitim sekli, populasyon biiyiikliigii ve dogal secilime maruz
kalma derecesi farkli {i¢ genetik belirteg (mtDNA, Y kromozomu, ve bfibr intron 7)
klinlerinin farkli genislikte olmasi, ayn1 yer ve ayni zamanda bulunmayacak sekilde
cografik yapilanma gostermeleri iki tiir arasidaki asimetrik bir durumu ve yakin

zamanda ortaya ¢ikmis “sekonder temas zonu” isaret etmektedir.

Yakin zaman temas zon olusumu degerlendirmesi intogresyon sonucunda E.
concolor dan E. roumanicus ’a sizmis E. concolor tip haplotiplerin (Ecol0, Ecoll,
Eco23, Eco41, Ecol16 ve Ecol42) hepsinin E. concolor igin olusturulan filogenetik
agacta ayni soyhattinda (Soyhatt1 1) bulunmalar1 ve aralarindaki genetik uzakligin
%0,1-%0,7 arasinda degismesi bulgusuyla da uyusmaktadir. Muhtemelen E.
roumanicus Balkanlar’da yaklagik Pleistosen’de 3. buzul (Riss, giiniimiizden 347-248
bin yi1l 6nce) doneminin sonlarina dogru tahminen 265 bin yil evvel populasyon
bliylimesi ge¢irmis, atasal populasyonun bir kolu (Soyhatti 1) da ikinci bir populasyon
bliylimesi gegirerek Wiirm/Riss 1liman periyodu igerisinde yaklagik 189 bin yil dnce
bir populasyon biiylimesi yasadiktan sonra bununda bir alt soyhattinin yaklasik 131
bin yil evvel Kuzey-Bati Anadolu’ya gectigini bu gecisin de biiyiik bir ihtimalle
Istanbul Bogaz1 araciligiyla oldugu sdylenebilir. Canakkale ve Istanbul Bogaz’lar
buzul donemi yasadigi Pleistosen’e denk geldigi diger tektonik etkilerin yaninda deniz
seviyelerindeki degismelere bagli olarak son Canakkale suyolunun 150 bin yil ve
Istanbul Bogazi’nin ise 5 bin yil énce olustugu goéz dniine alindiginda (Cagatay vd,
2006) bu gecisin Istanbul Bogazi araciligiyla olma olasilig1 yiiksektir. Bugiin Kuzey-
Bat1 Anadolu’da E. roumanicus ve E. concolor arasinda varolan sekonder hibrit zon
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ayni ortak atadan gelip yillar boyunca “’ayr: kalan fakat aymi kalmayan’ iki kardes

tiiriin yeniden bulugma alan1 gibi goriinmektedir.
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5.SONUC VE ONERILER

5.1. Sonu¢

Kirpiler iizerine yapilan ¢alismalar, Bat1 Palearktik bolge i¢erinde E. europaeus ve E.
concolor olarak adlandirilan iki tiiriin parapatrik olarak yayilis gosterdigini ifade
edilmektedir (Corbet, 1988; Reeve, 1994; Filuppuci ve Simson, 1996; Santucci ve vd,
1998; Seddon ve vd, 2001, Seddon vd, 2002; Berggen vd, 2005). Buna ilaveten, iki tiir
igerisinde de farkli soy hatlar1 tanimlanmis olup bu soy hatlarinin 6zellikle Pleistosen
donemindeki buzullasmalarin etkisiyle ortaya ¢iktig1 diisiiniilmektedir. Son yillarda
bir¢ok arastirmaci tarafindan E. concolor igerisinde alttiir olarak ele alinan ve Dogu
Avrupa, ltalya, Rusya, Balkanlar ve Trakya’da yayilis gdsteren populasyonlar,
Filuppuci ve Simson (1996)’un 6nerdigi gibi E. roumanicus adiyla yeni bir tiir olarak
degerlendirilmektedir. Dolayisiyla giinlimiizde Tiirkiye’de iki farkli kirpi tiliriiniin
yayilis gosterdigi bilinmektedir. Yapilan calismalarda, Istanbul Bogazi’nin giineyinde
E. concolor, batisinda ise E. roumanicus *un varligi tespit edilmistir (Tiryaki, 2009).
Arastirmacilar bu bulgulardan yola ¢ikarak Istanbul Bogazi’nin bu iki takson igin bir
cografi bariyer olabilecegini ifade etmislerdir (Santucci vd, 1998; Seddon vd, 2001;
Seddon vd, 2002). Filuppuci ve Simson (1996) yaptiklar1 allozim caligsmasinda
Tiirkiye’de iki soyhattinin bulundugunu ifade ederek, Zonguldak’ta bulunan bir
ornegin genetik olarak E. roumanicus taksonu igerisine dahil oldugunu belirtmis ve
Anadolu’nun E. concolor ve E. roumanicus taksonu acgisindan énemini vurgulamaistir.
Ancak daha sonraki yillarda yapilan ¢aligmalarda bu bolge ile ilgili herhangi bir
molekiiler veriye rastlanmamaktadir. Sadece, KryStufek (2002) yaptigt morfolojik
caligmada, bu bolgedeki bireylerin E. roumanicus morfotipinde oldugunu ifade ederek
Anadolu’da iki farkli taksonun da bulunabilecegini ifade etmistir. Genis bir 6rnekleme
ve ¢oklu lokus yaklasimi temel alinarak yiiriitiilen bu tez ¢alismasi Tiirkiye’de biri
yerli (E. concolor) digeri de isgalci (E. roumanicus ) iki kirpi tiiriiniin varligini net bir
bicimde ortaya koymustur. Calisilan genetik belirteclerin cografik dagilimi ve
analizleri iki tiirlin dogada kars1 karsiya geldikleri ve aralarinda gen aligverisinin
oldugu bir sekonder hibrit zonun varli§im1 ortaya koymustur. Bu zonun cografik

konumu yaklasik olarak Kuzey Bati Anadolu’da kuzeyde Bartin’dan baglayip giineyde
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Ankara-Beypazari’na kadar uzanan yaklagik 160 km’lik bir kuzey-giiney hattinin sag1
ve solunda olup tahminen 15.500 km?’lik bir alana denk gelmektedir. Bu alanda iki
tiirlin parapatrik olarak beraber buldugu lokalitelerde belirgin bir ekolojik ya da tercih
(6rnegin bir tiiriin yiiksek yasam alanlarini digerinin ise algak yasam alanlarini tercih
etmesi) farkliliginin gézlenmemis olmasi bir ekolojik karakter degisiminin (ecological
character displacement) olmadigini gostermekte olup, tiirlesme siirecinin allopatri ile
baslatilip tlirlerin sekonder temasi ile tamamlanma silirecinde oldugunu ifade
etmektedir. Hibrit zon iginde belirlenen hibrit bireylerin ¢ogunun geri ¢apraz sonucu
meydana gelmis bireyler oldugu bulgusu zigot sonrasi izolasyonun tam tamamlanmis
olmasa bile iki tiire ait genetik biitiinligiin biiylik oranda korundugu, iireme karakter
degisimi (reproductive character displacement) veya soya yonelimin (reinforcement)
tiirler aras1 hibridizasyonu smirlamada 6nemli faktorler oldugunu gdstermektedir
(Dobzhansky, 1940; Rice ve Hostert, 1993; Rudle ve Schluter, 1998; Hoskin vd, 2005;
Silvertown vd, 2005).

Ozetle, E. concolor mtDNA'sinin E. roumanicus'a asimetrik introgresyonu
nispeten genis bir cografi aralig1 igermesi, genis bir karisim alaninda hem otozomal
hem de mtDNA belirteglerinin introgressionu, tiirler arasinda segici olarak ndotral
hibridizasyona isaret ederken, ¢ok dar bir hibridizasyon alani, belirte¢ klinlerindeki
kaymalar ve Y-kromozom introgresyonunun neredeyse yoklugu, hareketli bir hibrit
bolgeyi destekler ve tiirler arasindaki erkek melezlere karsi tek yonlii secilimin

varli§ina isaret etmektedir.

5.2. Oneriler

Pleistosen donemi buzul ve buzullar arasi iklimsel dalgalanmalar tiirleri dagilis
alanlarin1 defalarca genisletmeye ve daraltmaya itmistir (Hewitt, 2000). Yakin akraba
tiirlerin dagilis alanlarindaki buzullar sonrasi diizenlemeler sonucu ortaya ¢ikan
sekonder temas bolgeleri genomlar arasi introgression itici glicii olmustur. E. concolor
ve E. roumanicus arasinda bir introgression varliginin ilk bulgular1 hibrit zon hatti
boyunca niiklear (6rnegin Y kromozomu DNA’s1) genetik belirtegler ile E.
roumanicus tip olduklar1 dogrulanan bazi bireylerin E. concolor tip mtDNA’ya sahip
olduklariin belirlenmesi olmustur. E. roumanicus tip bireylerde tespit edilen E.
concolor tip mtDNA haplotipleri ile E. concolor tip bireylerde gozlenen E. concolor

tip mtDNA haplotiplerinin biliyiik benzerlik gostermesi ve olusturulan filogenetik
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agaclarda ayni soyhattinda gruplanmalari mtDNA transferinin yakin zamanda
meydana geldigini 6nermektedir. Yakin zamanda temas zon olusumu ¢ikarsamasini
destekleyen diger bir durum populasyon biiyiikliigii ve dogal secilime maruz kalma
derecesi farkli li¢ genetik belirteg (mtDNA, Y kromozomu ve bfibr intron 7) klinlerinin
farkli genislikte olmasi ve ayn1 yer ve ayn1 zamanda bulunmayacak sekilde cografik
yapilanma gostermeleridir. Bu iki tiir arasindaki asimetrik bir durumu isaret eder.
Muhtemelen sekonder temas E. roumanicus’ un Balkanlar’da yaklasik Pleistosen’ de
3. buzul (Riss, giiniimiizden 347-248 bin yil 6nce) doneminin sonlarma dogru
(yaklasik 253.592 bin yil 6nce) bir dizi populasyon biiyiimesi gegieren atasal
populasyonun bir kolunun daha sonra Wiirm/Riss 1liman periyodu i¢inde (yaklasik
195.306 yil once) tekrar bir populasyon biiylimesi gecirip bununda bir kolunun
Istanbul Bogazi1 araciligiyla Kuzey-Bati Anadolu’ya gecip burada yerli E. concolor
tiirii ile temas etmesi ile meydana gelmistir. Bu giin kuzey-bat1 Anadolu’da sinirli bir
alanda sikigsmis olarak yasayan E. roumanicus soyhattinin Dogu Avrupa, 6zellikle de
Balkanlardaki diger soy hatlari ile olan evrimsel iligkisinin ortaya ¢ikarilmasi Anadolu
soyhattina koken veren kaynak sigiak populasyonlarin cografik konumu hakkinda
bilgi verici olacak olup bu ayr1 ve 6nemli bir arastirma konusudur. Her ne kadar son
yillarda E. roumanicus’ da fakli soy hatlarim1 tanimlayan molekiiler c¢aligmalar
yapilmis ise (Stefanovi¢ vd, 2016; Djan vd, 2017) bu calismalarda kullanilan genetik
belirtecin ¢ok kisa (mtDNA, kisa kontrol bolgesi) olmasi nedeniyle bizim verilerimizle

birlikte analizi miimkiin olmamustir.

Bugiin E. roumanicus populasyonlari bir taraftan bogazlar ve Karadeniz diger
taraftan ise yerli ve baskin E. concolor tiirii tarafindan kiiclik bir alana sikistirilmig
olup kagacak yeri yok gibidir. Tez kapsaminda yaptigimiz arazi caligmalari sirasindaki
gozlemlerimiz ise kirpiler iizerindeki antropolojik ve ¢evresel etkilerin giin gectikge
arttigmi gostermektedir. Ozellikle son yillarda yapilan genis otoyollar bireylerin
hareket alanin1 engellemekte ve hatta ortadan kaldirmaktadir. Kirpilerin, 6zellikle
boliinmiis ana yollarda arabalar tarafindan ezilme oranlarinin oldukg¢a yiiksek oldugu
gozlenmistir. Tarim alanlarinin sayisinin her gegen giin azalmasi, yapilasmanin hizla
artmast, tarim ilaclariin asir1 ve bilingsiz tiiketimi gibi nedenler kirpi populasyonlarini
tehdit eden diger faktdrler arasinda olup, bu tehditlerin ¢esidi ve boyutu E.
roumanicus’un Anadolu dagilis alanm biiyiik bir kismini olusturan Istanbul, Kocaeli

ve Sakarya gibi sanayilesmenin ve tasimacilifin ¢ok daha yogun oldugu kuzey-bati
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Anadolu’da ¢ok daha fazladir. Dolayisi ile E. roumanicus Anadolu populasyonlarinin
varliklarin1 siirdiirmelerine yardimci olmak igin gelistirilecek koruma biyolojisi
stratejilerine gereksinim duyuldugu aciktir. Bu tez ¢alismasi E. concolor tiirliniin
yayilis alaninin en genis kismi olan Anadolu’yu yeni lokaliteler eklenecek sekilde
orneklemis olup, yapilan filogenetik analizler (mtDNA) biri ¢ok genis (Soyhatt1 1)
digeri ise cok dar (Soyhatt1 2) olan ve yaklasik 52000 yil 6nce ortak atay1 paylagmis
olan iki soyhattinin varligini ortaya koymustur. Soyhatt1 2’nin dagilimi daha 6nce
yapilan ¢aligma (Seddon vd, 2002) bulgulari ile 6rtiismekte olup, Kuzeydogu Anadolu
(Kars, Igdir, Ardahan, Artvin) ve ilaveten Azerbaycan’da tespit edilen haplotipleri
iceren bu soyhatt1 Kafkaslar’in siginak alanlardan biri olabilecegini gostermektedir.
Ancak bu durumun netlik kazanmasi icin bu alanlar ve yakin cografik bolgeler,
ozellikle de Giircistan ve Ermenistan’dan elde edilecek drneklerin molekiiler olarak
calisilmasi gerekmektedir. Eger bu lokalitelerde yiiksek genetik cesitlilik parametreleri
elde edilir ve buralardan kaydedilecek haplotiplerin atasal (filogenetik ve network
analizlerinde  bunlarin  konumlanmasina  bakilabilir) olanlar1  igerdikleri
belirlenebilirse, Kafkas kokenli soyhatti(lar1) hipotezi desteklenebilir. Ilaveten,
ozellikle Artvin ve Ardahan’da hem Soyhatti 1 hem de Soyhatti 2 i¢ine dahil olan
haplotiplerin ¢aligmamizda tespit edilmis olmast bu alanlarda farkli siginak
populasyonlardan kaynak alan ama genetik olarak yeterince farklilasmamis
populasyonlarin parapatrik olarak dagilis gosterdiklerini ortaya koymus olup, E.
concolor’un filocografyasinin daha iyi anlasilmasi agisindan bu alanlarin daha yogun

bir sekilde ¢aligilmasi gerektigini de gostermektedir.
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EKLER

EK 1 Tez Kapsaminda Calisilan Gen Bolgeleri ve Ornek Lokaliteleri

EK 2 FE. roumanicus mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanl
Genetik Uzaklik (%) Matrisi

EK 3 E. concolor mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanh
Genetik Uzaklik (%) Matrisi
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EK1 Tez Kapsaminda Calisilan Gen Béolgeleri ve Ornek Lokaliteleri

Sitokrom-b & D loop

L";ihte Lokalite Esey Tiir ID %pl"“p
EDIRNE
2 TK EDR 13  Karahisar, Kesan Erkek E. roumanicus Ero 12
3 TK EDR 14  Camlica, Kesan Disi E. roumanicus Ero 13
1 TK_EDR_15  Yenikarpuzlu, Ipsala Erkek E. roumanicus Ero 6
4 TK EDR 16 Cakmak, Uzunkdprii Disi E. roumanicus Ero 14
5 TK_EDR 17  Orhaniye Disi E. roumanicus Ero 15
KIRKLARELI
6 TK_KRL_7 Inece gikist Erkek E. roumanicus Ero 16
7 TK _KRL_8 Kizilcikdere Erkek E. roumanicus Ero 4
TK_KRL 9 Kizilcikdere Disi E. roumanicus Ero 9
8 TK_KRL_10  Uskiipdere Erkek E. roumanicus Ero 4
10 TK_KRL_11  Pmarhisar Erkek E. roumanicus Ero 4
TK KRL 12  Pinarhisar Disi E. roumanicus Ero 6
9 TK_KRL 13  Islambeyli, Pinarhisar Disi E. roumanicus Ero 17
11 TK_KRL_14  Yenice, Pinarhisar Disi E. roumanicus Ero_18
12 TK KRL_15  Sarical, Liileburgaz Disi E. roumanicus Ero 19
TEKIRDAG
15 TK_TEK 2 Yenikdy, Sarkoy Erkek E. roumanicus Ero 4
13 TK _TEK 3 Lahana, Hayrabolu Erkek E. roumanicus Ero 20
TK TEK 4 Lahana, Hayrabolu Disi E. roumanicus Ero 21
TK TEK § Lahana, Hayrabolu Erkek E. roumanicus Ero 4
14 TK_TEK 6 Yenice, Malkara Disi E. roumanicus Ero 9
17 TK_TEK 7 Cerkezkdy Erkek E. roumanicus Ero 6
16 TK TEK 8 Saray Disi E. roumanicus Ero 22
ISTANBUL
19 TK_IST_5 Ubeyli, Agva Erkek E. roumanicus Ero 1
18 TK IST_6 Tayakadin Erkek E. roumanicus Ero 23
20 TK_IST_7 Isakdy, Agva Disi E. roumanicus Ero 2
KOCAELI
23 TK KOC 1 Klzderl.?ent, Erkek E. roumanicus Ero 11
- - Karamiirsel -
33 TK _KOC_3 Balci, Kandira Erkek E. roumanicus Ero 2
32 TK_KOC 4 Hediyeli, Kandira Erkek E. roumanicus Ero 24
24 TK_KOC_S Bayindir, Karamiirsel Erkek E. roumanicus Ero 3
22 TK_KOC_6 Mollafenari, Gebze Disi E. roumanicus Ero_3
21 TK_KOC_7 Orhanli, Gebze Disi E. roumanicus Ero 1
34 TK _KOC_8 Kurtyeri, Kandira Erkek E. roumanicus Ero 2
37 TK_KOC_ 9 Kefken, Kandira Disi E. roumanicus Ero 2
36 TK KOC 10 Durakli, Kandira Disi E. roumanicus Ero 10
35 TK_KOC _11 Kandira Disi E. roumanicus Ero 25
38 TK_KOC _ 12 Uzuntarla, Kartepe Disi E. roumanicus Ero 3
SAKARYA
39 TK _SAK 5 [hsaniye, Karasu Erkek E. roumanicus Ero_1
40 TK_SAK 6 Biiyiikyanik, Kaynarca  Disi E. roumanicus Ero 1
42 TK_SAK 7 Ferizli Disi E. roumanicus Ero 5
TK_SAK 8 Ferizli Erkek E. roumanicus Ero 5
49 TK_SAK 9 Haciosmanlar, Geyve Erkek E. roumanicus Ero 3
41 TK SAK 10 Kayacik, Kaynarca Disi E. roumanicus Ero 1
43 TK SAK 11  Hendek Erkek E. roumanicus Ero 1
44 TK SAK 12  Akga, Sapanca Erkek E. roumanicus Ero 2
45 TK SAK 13  Bekirpasa Erkek E. roumanicus Ero 26
46 TK_SAK 14  Altindere, Akyazi Erkek E. roumanicus Ero 27
47 TK_SAK 15  Camlica, Akyazi Disi E. roumanicus Ero 1
48 TK SAK 16  Merkez, Tarakli Erkek E. concolor Eco 21
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Ek 1 Tez Kapsaminda Calisilan Gen Bélgeleri ve Ornek Lokaliteleri (devam)

50

51
55
56
59
52
53
54
57
58

64
63
62
65
61
60
69

71
70
72
75
73
74
68
66
67

77
76
83
84

78
81

80
86
82
79

91
88
&9
90
87

92
92

95
96
94

99

TK_SAK 17
TK_SAK 18

TK DUZ _1
TK _DUZ_2
TK _DUZ_3
TK_DUZ 4
TK_DUZ 5
TK_DUZ_6
TK_DUZ_7
TK_DUZ_8
TK_DUZ 9

TK_BOL_3
TK_BOL_4
TK_BOL_5
TK_BOL_6
TK_BOL_7
TK_BOL_8
TK_BOL_9

TK_ZON 2
TK_ZON 3
TK_ZON_4
TK_ZON 5
TK_ZON 6
TK_ZON _7
TK_ZON 8
TK_ZON 9
TK_ZON_10

BAR_1
BAR 2
TK_BAR_3
TK_BAR 4
TK_BAR 5
TK_BAR 6
TK_BAR_7
TK_BAR 8
TK_BAR 9
TK_BAR_10
TK_BAR_11
TK_BAR_12

TK_KRB 2
TK_KRB 3
TK_KRB_4
TK_KRB 5
TK_KRB_6

TK_CNR 2
TK_CNR 3

KAS 2
TK_KAS 5
TK_KAS 6

TK COR_1

Geyve

Geyve

DUZCE

Hacibekir
Melenagzi, Akgakoca
Konuralp

Bolu Dag1, Kaynash
Esentepe, Glimiisova
Cukurhan, Glimiisova
Aksu, Yigilca
Dadali, Akgakoca
Kepeng, Akgakoca
BOLU

Belkaraagag
Mudurnu
Yeniseyhler, Mudurnu
Yumrukaya
Goyniik

Safranlar, Goyniik
Merkez
ZONGULDAK
Persembe, Caycuma
Merkez

Gokgebey

Devrek

Ozbag1, Devrek
Caydegirmeni, Devrek
Kizilcapinar, Eregli
Kurtlar, Alaph
Eregli

BARTIN

Kozcagiz

Bedil

Impiri, Amasra
Bugurlar, Ulus
Bugurlar, Ulus
Nebioglu
Glirgenpinari
Glirgenpinari
Inkumu
Asagiemirce, Ulus
Budakdiizii
Drrazlar, Kozcagiz
KARABUK
Bostanci, Eflani
Kadikdy, Yenice
Merkez

Eflani

Dorukhan, Yenice
CANKIRI

Cerkes

Kurt¢imeni, Cerkes
KASTAMONU
Kiire

Ersizler, Kiire
Bereketli, Agin
CORUM

Kussaray

Erkek
Disi

Erkek
Disi
Erkek
Disi
Erkek
Disi
Disi
Disi
Erkek

Disi
Erkek
Erkek
Disi
Erkek
Disi
Erkek

Erkek
Erkek
Disi

Erkek
Erkek

Erkek
Disi
Disi

Disi
Erkek
Erkek
Disi
Disi
Erkek
Disi
Disi
Disi
Disi
Disi
Disi

Erkek
Erkek
Erkek
Erkek
Disi

Erkek
Disi
Disi
Erkek
Erkek

Disi

E. concolor
E. roumanicus

E. roumanicus
E. roumanicus
E. roumanicus
E. roumanicus
E. roumanicus
E. roumanicus
E. roumanicus
E. roumanicus
E. roumanicus
E.

roumanicus
E. concolor
E. concolor

E. roumanicus
E. concolor
E. concolor
E. concolor

E. roumanicus
E. concolor
E. concolor

E. roumanicus
E. concolor

E. roumanicus
E. concolor
E. concolor

E. roumanicus

E. concolor
E. concolor
E. concolor
E. roumanicus
E. roumanicus
. concolor
. concolor
. concolor
. concolor
. concolor
E. roumanicus
E. concolor

SHGHONO N

E. concolor
E. concolor
E. concolor
E. concolor
E. roumanicus

E. concolor
E. concolor
. concolor
. concolor
. concolor

oyt I

E. concolor

Eco 3
Ero 5

Ero 28
Ero 5
Ero 1
Ero 7
Ero 2
Ero 1
Ero 1
Ero 10
Ero 29

Ero 2

Eco 4

Eco 22
Ero_30
Eco 23
Eco 24
Eco 25

Ero 31
Eco 26
Eco 2
Ero 7
Eco 10
Ero 3
Eco 27
Eco 28
Ero 32

Eco 11
Eco 2
Eco 2
Ero 33
Ero 3
Eco 10
Eco 29
Eco 2
Eco 30
Eco 31
Ero 34
Eco 11

Eco 12
Eco 2
Eco 13
Eco 13
Ero 7

Eco 32
Eco 33

Eco 12
Eco_81
Eco 82

Eco 79
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97
98

163
164
165

168
167
166

172
173
171
170
169

174

100
100
100
105
104
103
102
101

106
107
109
108
110

28
27

112

31
30
29

111

113
115
114

26
26
25
26

116
116
117
118

119

TK_COR 2
TK_COR_3

TK_ERZM 3
TK_ERZM 4
TK_ERZM 5

TK_ART 7
TK_ART 8
TK_ART 9

TK_ARD 2
TK_ARD 3
TK_ARD_4
TK_ARD 5
TK_ARD _6

TK_KRS 5

TK_CNK_8
TK_CNK_9
TK_CNK_10
TK_CNK_11
TK_CNK_12
TK_CNK_13
TK_CNK_14
TK_CNK_15

TK_BAL 3
TK_BAL 4
TK_BAL 5
TK_BAL 6
TK_BAL 7

TK_BRS_4
TK_BRS 5

TK_BRS_6

TK_BRS_7
TK_BRS_8
TK_BRS 9

TK_BRS_10

TK_BRS_11
TK_BRS_12
TK_BRS_13

TK_YAL_1
TK_YAL 2
TK_YAL 3
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156 TK_SAN_2  Sancak, Hilvan Disi E. concolor Eco_76
DIYARBAKIR

159 TK _DIY_2  Cermik Erkek E. concolor Eco_9

158 TK DIY 3  Baliksirti, Cermik Disi E. concolor Eco 9
AZERBAYCAN

175 TK_AZ 1 Nahgivan Disi E. concolor Eco_77
YUNANISTAN

176 TK GR_1 Filia, Midilli Erkek E. concolor Eco 78
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Ek 1 Tez Kapsaminda Calisilan Gen Bolgeleri ve Ornek Lokaliteleri (devam)

Beta Fibrinojen 7 intron

Lokalite no Lokalite Esey Species ID Haplotip ID Genbankasi ID /Bu ¢alisma
EDIRNE
. E.rou FGB TRI1- E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]-
2 LEEEDR._1 3488 arahiszfiiicsan Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
. E.rou FGB TRI1- E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]-
3 TK_EDR_I4 Camlica, Kesan Disi E. roumanicus E.rou FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
. . E.rou FGB TRI1- E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]-
! TK_EDR_I5  Yenikarpuzlu, Ipsala Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
4 TK EDR 16  Cakmak, Uzunkdprii Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
5 TK EDR 17  Orhaniye Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
KIRKLARELI
; . E.rou FGB_TRI1- E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]-
6 TK KRL 7 Inece ¢ikist Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
. E.rou FGB_TRI1- E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]-
7 TK KRL 8 Kizileikdere Erkek E. roumanicus E.rouFGB_TR2 E.rou FGB_TR2
TK KRL 9 Kizilcikdere Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI1 E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
8 TK _KRL 10 Uskiipdere Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI1 E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
. . E.rou FGB TRI1- E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]-
10 TK KRL 11 Pinarhisar Erkek E. roumanicus E.rou_FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
TK KRL 12 Pmarhisar Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
9 TK KRL 13 Islambeyli, Pinarhisar Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
11 TK KRL 14  Yenice, Pinarhisar Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
12 TK KRL 15 Saricali, Liileburgaz Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
TEKIRDAG
15 TK TEK 2 Yenikdy, Sarkdy Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
13 TK TEK 3 Lahana, Hayrabolu Erkek E. roumanicus E-rou FGB_TRI- E-rou_FGB_TRI [AF379849/50/51]-

E.rou FGB TR2

E.rou FGB TR2
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Ek 1 Tez Kapsaminda Calisilan Gen Bolgeleri ve Ornek Lokaliteleri (devam)

Beta Fibrinojen 7 intron

Lokalite no Lokalite Esey Species ID Haplotip ID Genbankasi ID /Bu ¢alisma
TK TEK 4 Lahana, Hayrabolu Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
TK TEK 5 Lahana, Hayrabolu Erkek E. roumanicus E.rou FGB TRI E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]
14 TK TEK 6 Yenice, Malkara Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]
. . E.rou FGB TRI1- E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]-
17 TK TEK 7 Cerkezkoy Erkek E. roumanicus E.rou_FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
16 TK TEK 8 Saray Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
ISTANBUL
19 TK IST 5 Ubeyli, Agva Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
. E.rou FGB_TRI1- E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]-
18 TK IST 6 Tayakadin Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
D - . P E.rou FGB_TRI1- E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]-
20 TKIST_7  lsakdy, Agva Disi HIBRIT E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
KOCAELI
. P, E.rou FGB TR2- E.rou FGB TR2-E.con FGB TRI1
23 TK KOC 1 Kizderbent, Karamiirsel =~ Erkek HIBRIT E.con FGB_TRI [AF379852]
P E.rou FGB TR2- E.rou FGB TR2-E.con FGB TR2
33 TK KOC 3 Balci, Kandira Erkek HIBRIT E.con FGB_TR2 [AF379853]
32 TK KOC 4 Hediyeli, Kandira Erkek E. roumanicus E.rou FGB TRI E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]
24 TK KOC 5 Bayindir, Karamiirsel Erkek E. concolor E.con FGB TRI E.con FGB TRI1 [AF379852]
22 TK KOC 6 Mollafenari, Gebze Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
21 TK KOC 7 Orhanli, Gebze Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
. . E.rou FGB_TRI1- E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]-
34 TK KOC 8 Kurtyeri, Kandira Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
37 TK KOC 9 Kefken, Kandira Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
. . E.rou FGB TRI1- E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]-
36 TK KOC 10  Durakli, Kandira Disi E. roumanicus E.rou_FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
. N E.rou FGB TRI1- E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]-
35 TK_KOC_I1 Kandira Disi HIBRIT E.rou FGB TR2 E.con FGB TR2 [AF379853]
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Beta Fibrinojen 7 intron

Lokalite no Lokalite Esey Species ID Haplotip ID Genbankasi ID /Bu ¢alisma
38 TK KOC 12 Uzuntarla, Kartepe Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
SAKARYA
39 TK SAK 5 Ihsaniye, Karasu Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI1 E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
40 TK SAK 6 Biiytlikyanik, Kaynarca Disi E. roumanicus E.rou FGB TRI E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]
42 TK SAK 7 Ferizli Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI1 E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
TK SAK 8 Ferizli Erkek E. roumanicus E.rou FGB TRI E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]
; E.rou FGB TRI1- E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]-
49 TK SAK 9 Haciosmanlar, Geyve Erkek HIBRIT E.con FGB_TRI E.con_FGB_TRI [AF379852]
- : E.rou FGB_TRI1- E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]-
41 TK SAK 10  Kayacik, Kaynarca Disi HIBRIT E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
43 TK SAK 11 Hendek Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
44 TK SAK 12 Akga, Sapanca Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
45 TK SAK 13 Bekirpasa Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
46 TK_SAK_14 Altindere, Akyazi Erkek E. roumanicus g;gﬁ:?gg:%gé E;gﬁ:ﬁgg:?ﬁ; [AF379849/50/51]
47 TK SAK 15  Camlica, Akyazi Disi E. roumanicus E.rou FGB TR1 E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]
48 TK SAK 16  Merkez, Tarakli Erkek E. concolor E.con FGB TR1 E.con FGB TRI1 [AF379852]
50 TK SAK 17 Geyve Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI1 E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
TK SAK 18  Geyve Disi CIKMADI
DUZCE
51 TK DUZ 1 Hacibekir Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
- - . E.rou FGB_TRI1- E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]-
55 TK DUZ 2 Melenagzi, Akcakoca Disi E. roumanicus E.rouFGB_TR2 E.rouFGB_TR2
56 TK DUZ 3 Konuralp Erkek E. roumanicus gigﬂ:ggg:ig_ E;gﬁ:ggg:?g [AF379849/50/51]-
59 TK DUZ 4 Bolu Dagi, Kaynash Disi E. roumanicus E.rou FGB TRI E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]
52 TK DUZ 5 Esentepe, Gilimiisova Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI1 E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
53 TK DUZ 6 Cukurhan, Giimiisova Disi E. roumanicus E.rou FGB TR1 E.rou FGB TRI1 [AF379849/50/51]
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54 TK DUZ 7 Aksu, Yigilca Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
.. S E.rou FGB TR2- E.rou FGB TR2-E.con FGB TR2
57 TK DUZ 8 Dadali, Akgakoca Disi HIBRIT E.con FGB_TR2 [AF379853]
58 TK DUZ 9 Kepeng, Akcakoca Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI1 E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
BOLU
o .. N E.rou FGB TRI1- E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]-
64 TK_BOL_3  Belkaraagag Disi HIBRIT E.con FGB_TR3 E.con FGB_TR3
P E.rou FGB_TRI1- E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]-
63 TK BOL 4 Mudurnu Erkek HIBRIT E.con FGB_TR4 E.con FGB_TR4
62 TK BOL 5 Yeniseyhler, Mudurnu Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
- . E.rou FGB_TRI1- E.rou FGB_TR1 [AF379849/50/51]-
65 TK BOL 6 Yumrukaya Disi E. roumanicus E.rou FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
61 TK BOL 7 Goyniik Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB TR2 [AF379853]
- .. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
60 TK BOL 8 Safranlar, Goyniik Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
69 TK BOL 9 Merkez Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
ZONGULDAK
. E.rou FGB TRI1- E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]-
71 TK ZON 2 Persembe, Caycuma Erkek E. roumanicus E.rouFGB_TR2 E.rou FGB_TR2
70 TK ZON 3 Merkez Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
72 TK ZON 4 Gokeebey Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
75 TK ZON 5 Devrek Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
73 TK ZON 6 Ozbag1, Devrek Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
74 TK ZON 7 Caydegirmeni, Devrek CIKMADI
. . E.rou FGB TRI1- E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]-
68 TK ZON 8 Kizilcapinar, Eregli Erkek E. roumanicus E.rou_FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
66 TK ZON 9 Kurtlar, Alaph Disi E. roumanicus E.rou FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
67 TK ZON 10  Eregli Disi E. roumanicus E.rou FGB TRI E.rou FGB TRI1 [AF379849/50/51]

105



Ek 1 Tez Kapsaminda Calisilan Gen Bolgeleri ve Ornek Lokaliteleri (devam)

Beta Fibrinojen 7 intron
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BARTIN
< . E.rou FGB TRI1- E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]-
77 heny! Kozcagiz Disi HIBRIT E.con FGB TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
. . E.rou FGB TRI1- E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]-
76 BAR 2 Bedil Erkek E. roumanicus E.rou_FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
83 TK BAR 3 Impiri, Amasra Erkek E. roumanicus E.rou FGB TR1 E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]
84 TK BAR 4 Bugurlar, Ulus Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI1 E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
TK BAR 5 Bugurlar, Ulus Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
78 TK BAR 6 Nebioglu Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
81 TK BAR 7 Giirgenpinart Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
TK BAR 8 Giirgenpinart Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
80 TK BAR 9 Inkumu Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
86 TK BAR 10  Asagiemirce, Ulus Disi E. roumanicus E.rou FGB_TRI E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
- . . E.rou FGB TRI1- E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]-
82 TK BAR 11 Budakdiizii Disi E. roumanicus E.rou_FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
79 TK BAR 12 Drrazlar, Kozcagiz Disi CIKMADI
KARABUK
. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
91 TK_KRB_2  Bostanct, Eflani Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
. . . E.rou FGB_TRI1- E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]-
88 TK KRB 3 Kadikdy, Yenice Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
E.con FGB TRI- E.con FGB TR1 [AF379852]-
89 TK_KRB_4  Merkez Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
. E.con FGB TRI- E.con FGB_TR1 [AF379852]-
90 TK KRB 5 Eflani Erkek E. concolor E.con FGB_TR3 E.con FGB_TR3
87 TK KRB 6 Dorukhan, Yenice Disi E. roumanicus E.rou FGB TR1 E.rou FGB TRI1 [AF379849/50/51]
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CANKIRI
92 TK CNR 2 Cerkes Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB TR2 [AF379853]
. . .. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
92 TK CNR 3 Kurt¢imeni, Cerkes Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
KASTAMONU
. .. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
93 KAS_2 Kiire Disi E. concolor E.con FGB TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
. .. E.con FGB_TR1- E.con FGB TR1 [AF379852]-
96 TK KAS 5 Ersizler, Kiire Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
94 TK KAS 6 Bereketli, Agin Erkek CIKMADI
CORUM
.. E.con FGB TRI- E.con FGB_TR1 [AF379852]-
9”9 TK_COR_I - Kugsaray Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
97 TK COR 2 Sapa Disi E. concolor E.con FGB TR1 E.con FGB_TRI1 [AF379852]
98 TK COR 3 Osmancik Erkek E. concolor E.con FGB TRI1 E.con FGB TRI1 [AF379852]
ERZURUM
163 TK ERZM 3  Topalca, Askale Disi E. concolor E.con FGB TR1 E.con FGB_TRI1 [AF379852]
E.con FGB TRI1- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
164 TK_ERZM_ 4 Dadaskent Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
165 TK ERZM 5  Karadag, Narman Disi E. concolor E.con FGB_TRI E.con FGB TRI1 [AF379852]
ARTVIN
168 TK _ART 7 Merkez Disi E. concolor E.con FGB TRI E.con FGB TRI1 [AF379852]
E.con FGB TRI- E.con FGB TR1 [AF379852]-
167 TK_ART_8 = Murgul Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
166 TK ART 9 Borgka Erkek E. concolor E.con FGB TR1 E.con FGB TRI1 [AF379852]

107
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Beta Fibrinojen 7 intron

Lokalite no Lokalite Esey Species ID Haplotip ID Genbankasi ID /Bu ¢alisma
ARDAHAN
E.con FGB TRI1- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
172 TK ARD 2 Cildir Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
173 TK ARD 3 Meyremkdy, Cildir Erkek E. concolor E.con FGB TR1 E.con FGB_TRI1 [AF379852]
171 TK ARD 4 Camlicatak Erkek E. concolor E.con FGB TR1 E.con FGB_TRI1 [AF379852]
.. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
170 TK ARD 5 Merkez Disi E. concolor E.con FGB_TR3 E.con FGB_TR3
- E.con FGB_TR1- E.con FGB TR1 [AF379852]-
169 TK _ARD 6 Catalkoprii Erkek E. concolor E.con FGB_TR3 E.con FGB_TR3
KARS
< E.con FGB_TR1- E.con FGB TR1 [AF379852]-
174 TK KRS 5 Kagizman Erkek E. concolor E.con FGB_TR3 E.con FGB_TR3
CANAKKALE
100 TK CNK 8 Lazkoyu, Gokceada Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
100 TK CNK 9 Sahinkaya, Gok¢eada Disi E. roumanicus E.rou FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
100 TK CNK 10  Derekoy, Gokgeada Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TR2 E.rou FGB_TR2
105 TK CNK 11  Kayatepe, Yenice Disi E. concolor E.con FGB_TR1 E.con FGB_TR1 [AF379852]
104 TK CNK 12 Yuvalar, Can Disi E. concolor E.con FGB_TR1 E.con FGB_TR1 [AF379852]
. . E.con FGB TRI- E.con FGB_TR1 [AF379852]-
103 TK CNK 13 Sevketiye, Lapseki Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
102 TK CNK 14  Kirazl Disi E. concolor E.con FGB TRI E.con FGB_TRI1 [AF379852]
TK_CNK_15  Saraycik Disi E. concolor E.con FGB TRI- E.con FGB TR1 [AF379852}-

101

E.con FGB TR2

E.con FGB_TR2 [AF379853
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Beta Fibrinojen 7 intron

Lokalite no Lokalite Esey Species ID Haplotip ID Genbankasi ID /Bu ¢alisma
BALIKESIR
E.con FGB TRI1- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
106 TK BAL 3 Altimova, Ayvalik Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
107 TK BAL 4 Sogucak, Savastepe Erkek E. concolor E.con FGB TR1 E.con FGB_TR1 [AF379852]
.. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
109 TK BAL 5 Hotaslar, Kepsut Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
108 TK BAL 6 Hotaslar, Kepsut Disi E. concolor E.con FGB_TR1 E.con FGB TRI1 [AF379852]
110 TK BAL 7 Akgaova, Manyas Disi E. concolor E.con FGB_TRI E.con FGB TRI1 [AF379852]
BURSA
28 TK BRS 4 Keramet, Orhangazi Disi E. concolor E.con FGB TRI E.con FGB TRI1 [AF379852]
Orhaneazi Erkek E. concolor E.con FGB TRI- E.con FGB TR1 [AF379852]-
27 TK BRS 5 gaz ’ E.con FGB_TR2 E.con FGB TR2 [AF379853]
Kadir¢gesme,
12 TK BRS 6  Mustafakemalpasa Erkel E. concolor E.con FGB_TRI E.con FGB_TRI1 [AF379852]
31 TK BRS 7 Iznik Erkek E. roumanicus E.rou FGB_TRI1 E.rou FGB_TRI1 [AF379849/50/51]
Gemlik Erkek E. concolor E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
30 TK_BRS_8 ¢ ¢ - concoto E.con FGB TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
29 TK BRS 9 Biiytikkumla, Gemlik Erkek E. concolor E.con FGB TR1 E.con FGB TRI1 [AF379852]
Bogazkay, Erkek E. concolor
111 TK BRS 10 Mustafakemalpasa ’ E.con FGB TRI E.con FGB TRI1 [AF379852]
113 TK BRS 11 Kursunlu, inegél Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB TR2 [AF379853]
Lo E.con FGB TRI- E.con FGB_TR1 [AF379852]-
115 TK BRS 12 Papatya, Yenigehir Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
114 TK BRS 13 Siipiirtii, Inegdl Erkek E. concolor E.con FGB TRI E.con FGB TRI1 [AF379852]
YALOVA
26 TK YAL 1 Cmarcik Erkek E. concolor E.con FGB_TRI- E.con_FGB_TR1 [AF379852]-

E.con FGB_TR2

E.con FGB_TR2 [AF379853]
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Beta Fibrinojen 7 intron

Lokalite no Lokalite Esey Species ID Haplotip ID Genbankasi ID /Bu ¢alisma
26 TK YAL 2 Cinarcik Erkek E. concolor E.con FGB TRI E.con FGB_TRI1 [AF379852]
25 TK YAL 3 Senkdy, Cinarcik Erkek CIKMADI
26 TK YAL 4 Cinarcik Disi E. concolor E.con FGB_TR1 E.con FGB TRI1 [AF379852]
BILECIK
116 TK BIL 2 Pazaryeri Disi E. concolor E.con FGB TRI1 E.con FGB TRI1 [AF379852]
116 TK BIL 3 Pazaryeri Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
117 TK BIL 4 Kiigiiksusuz, Golpazari Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
- . - E.con FGB TRI- E.con FGB_TR1 [AF379852]-
118 TK BIL 5 Ciftlik, Golpazari Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
ESKIiSEHIR
119 TK ESK 2 Kertek, Sivrihisar Disi E. concolor E.con FGB TRI E.con FGB_TRI1 [AF379852]
119 TK ESK 3 Kertek, Sivrihisar Disi E. concolor E.con FGB TRI E.con FGB_TRI1 [AF379852]
ANKARA
120 TK _ANK 2 Basoren, Beypazari Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
. o E.rou FGB TRI1- E.rou FGB TR1 [AF379849/50/51]-
121 TK_ANK_3  Dereli, Beypazan Erkek HIBRIT E.con FGB TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
E.con FGB TRI1- E.con FGB _TRI1 [AF379852]-
122 TK ANK 4 Kislacik, Cubuk Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
ERZINCAN
E.con FGB TR3- E.con FGB TR3-E.con FGB TR2
160 TK ERZC 4  Bozyaz1 Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 [AF379853]
.. E.con FGB TRI- E.con FGB_TR1 [AF379852]-
162 TK ERZC 5  Tercan Disi E. concolor E.con FGB_TR3 E.con FGB_TR3
161 TK ERZC 6  Sazlipmar Erkek E. concolor E.con FGB TRI E.con FGB TRI1 [AF379852]
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Ek 1 Tez Kapsaminda Calisilan Gen Bolgeleri ve Ornek Lokaliteleri (devam)

Beta Fibrinojen 7 intron

Lokalite no Lokalite Esey Species ID Haplotip ID Genbankasi ID /Bu ¢alisma
IZMIR
- . .. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
125 TK IZM 2 Derebasi, Odemis Disi E. concolor E.con FGB_TR3 E.con FGB_TR3
124 TK IZM 3 Yenigiftlik, Torbali Disi E. concolor E.con FGB TRI1 E.con FGB TRI1 [AF379852]
- .. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
126 TK 1ZM 4 Camlik, Beydagi Disi E. concolor E.con FGB_TR3 E.con FGB_TR3
127 TK 1ZM 5 Igdeli, Kiraz Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
L - E.con FGB TRI- E.con FGB_TR1 [AF379852]-
123 TK IZM 6 Glimiigsuyu, Menderes Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
AYDIN
. - E.con FGB TRI- E.con FGB_TR1 [AF379852]-
129 TK AYD 2 Kurugay, Cine Disi E. concolor E.con FGB_TR3 E.con_FGB_TR3
. .. E.con FGB TRI- E.con FGB_TR1 [AF379852]-
132 TK AYD 3 Gencelli, Buharkent Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
131 TK AYD 4 Hamzali, Kuyucak Erkek E. concolor E.con FGB TRI1 E.con FGB TRI1 [AF379852]
o .. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
128 TK_AYD_5  Didim Disi E. concolor E.con FGB_TR3 E.con FGB TR3
. .. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
130 TK AYD 6 Alamut, Yenipazar Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
130 TK AYD 7 Alamut, Yenipazar Disi E. concolor E.con FGB_TRI E.con FGB TRI1 [AF379852]
NEVSEHIR
- E.con FGB TRI- E.con FGB_TR1 [AF379852]-
144 TK_NEV_L— Avanos Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
- .. E.con FGB TRI- E.con FGB_TR1 [AF379852]-
143 TK_NEV_L Urgiip Disi E. concolor E.con FGB TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
142 TK NEV 1 Derinkuyu Erkek E. concolor E.con FGB TR2 E.con FGB TR2 [AF379853]
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Beta Fibrinojen 7 intron

Lokalite no Lokalite Esey Species ID Haplotip ID Genbankasi ID /Bu ¢alisma
KAHRAMANMARAS
r .. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
148 TK KAH 1 Salyan, Goksun Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
MUGLA
136 TK MUG 3 Caltilar, Fethiye Erkek E. concolor E.con FGB TRI1 E.con FGB TRI1 [AF379852]
.. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
134 TK MUG 4  Portakall, Ula Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
133 TK MUG 5 Eskihisar, Yatagan Disi E. concolor E.con FGB TRI E.con FGB TRI1 [AF379852]
135 TK MUG 6 Ortaca, Mugla Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB TR2 [AF379853]
MERSIN
137 TK MER 5 Mut Erkek E. concolor E.con FGB _TRI E.con FGB TRI1 [AF379852]
- E.con FGB TRI- E.con FGB_TR1 [AF379852]-
138 TK_MER 6 g cmenli, Mut Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
. .. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
141 TK MER 7 Karahasanli, Erdemli Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
140 TK_MER 8 gryd‘l‘;ﬁﬁr’ Giizeloluk, Erkek E. concolor E.con FGB TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
139 TK MER 9 Dalyan, Silifke Disi E. concolor E.con FGB TRI1 E.con FGB TRI1 [AF379852]
ADANA
146 TK ADA 2 Mustafabeyli, Ceyhan Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB TR2 [AF379853]
147 TK ADA 3 Mercimek, Ceyhan Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB TR2 [AF379853]
. - E.con FGB TRI- E.con FGB_TR1 [AF379852]-
147 TK_ADA_ 4 Mercimek, Ceyhan Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
145 TK ADA 5 Cavuslar, Tuzla Disi E. concolor E.con FGB TR2 E.con FGB TR2 [AF379853]
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Beta Fibrinojen 7 intron

Lokalite no Lokalite Esey Species ID Haplotip ID Genbankasi ID /Bu ¢alisma
HATAY
-, E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
150 USEHAT_3 M9 ches, AR Disi E. Seiholor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
. .. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
149 TK_HAT 4 Hiyikli, Arsus Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
GAZIANTEP
. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
151 TK_GAZ_ 1 Bedirkent Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
. E.con FGB_TR1- E.con FGB TR1 [AF379852]-
152 TK_GAZ 2 Giinglirge Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con_FGB_TR2 [AF379853]
153 TK GAZ 3 Araban Erkek E. concolor E.con FGB TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
ADIYAMAN
. . . E.con FGB TRI- E.con FGB_TR1 [AF379852]-
154 TK_ADL 2~ Koseceli, Besni Erkek E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
.. E.con FGB TRI- E.con FGB TRI1 [AF379852]-
155 TK_ADL3 — Kavak Disi E. concolor E.con FGB_TR2 E.con FGB_TR2 [AF379853]
SANLIURFA
157 TK SAN 1 Golgen, Hilvan Erkek E. concolor E.con FGB TR1 E.con FGB_TRI1 [AF379852]
156 TK SAN 2 Sancak, Hilvan Disi E. concolor E.con FGB TRI E.con FGB_TRI1 [AF379852]
DIYARBAKIR
159 TK DIY 2 Cermik Erkek E. concolor E.con FGB_TRI E.con FGB TRI1 [AF379852]
158 TK DIY 3 Baliksirti, Cermik Disi E. concolor E.con FGB TRI E.con FGB TRI1 [AF379852]
AZERBAYCAN
- E.con FGB TR3- E.con FGB_TR3-E.con FGB_TR2
175 TK AZ 1 Nahgivan Disi E. concolor E.con FGB_TR2 [AF379853]
YUNANISTAN
176 TK_GR_1 Filia, Midilli Erkek E. concolor E.con FGB_TRI- E.con_FGB_TR1 [AF379852]-

E.con FGB TR3

E.con FGB TR3

113
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Y kromozom DNA (DBY4 intron)

Lokalite no Lokalite Esey Species ID ?Daplotlp
EDIRNE
2 TK EDR 13  Karahisar, Kesan Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
3 TK EDR 14  Camlica, Kesan Disi
1 TK_EDR 15  Yenikarpuzlu, Ipsala Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
4 TK EDR 16  Cakmak, Uzunkoprii Disi
5 TK EDR 17  Orhaniye Disi
KIRKLARELI
6 TK KRL 7 Inece cikist Erkek  E. roumanicus E.rou Yl
7 TK KRL 8 Kizilcikdere Erkek  E. roumanicus E.rou Yl
TK KRL 9 Kizilcikdere Disi
8 TK KRL 10  Uskiipdere Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
10 TK KRL 11  Pmarhisar Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
TK KRL 12  Pmarhisar Disi
9 TK_KRL 13  islambeyli, Pinarhisar ~ Disi
11 TK KRL 14  Yenice, Pinarhisar Disi
12 TK KRL 15  Saricali, Liileburgaz Disi
TEKIRDAG
15 TK TEK 2 Yenikdy, Sarkdy Erkek  E. roumanicus E.rou Yl
13 TK TEK 3 Lahana, Hayrabolu Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
TK TEK 4 Lahana, Hayrabolu Disi
TK TEK 5 Lahana, Hayrabolu Erkek  E. roumanicus E.rou Yl
14 TK TEK 6 Yenice, Malkara Disi
17 TK TEK 7 Cerkezkoy Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
16 TK TEK 8 Saray Disi
ISTANBUL
19 TK IST 5 Ubeyli, Agva Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
18 TK IST 6 Tayakadin Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
20 TK IST 7 [sakdy, Agva Disi
KOCAELI
TK Koc | Kizderbent, Erkek  E. concolor  E.con Y1
23 - - Karamiirsel -
33 TK KOC 3  Balci, Kandira Erkek  E. roumanicus E.rou Yl
32 TK KOC 4  Hediyeli, Kandira Erkek  E. roumanicus E.rou Yl
24 TK KOC 5  Bayindir, Karamiirsel Erkek  E. concolor E.con Y1
22 TK KOC 6  Mollafenari, Gebze Disi
21 TK KOC 7  Orhanl, Gebze Disi
34 TK KOC 8 Kurtyeri, Kandira Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
37 TK KOC 9  Kefken, Kandira Disi
36 TK KOC 10 Durakli, Kandira Disi
35 TK KOC 11 Kandira Disi
38 TK KOC 12  Uzuntarla, Kartepe Disi
SAKARYA
39 TK SAK 5  Ihsaniye, Karasu Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
40 TK SAK 6 Biiylikyanik, Kaynarca  Disi
42 TK SAK 7 Ferizli Disi
TK SAK 8 Ferizli Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
49 TK SAK 9 Haciosmanlar, Geyve Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
41 TK SAK 10 Kayacik, Kaynarca Disi
43 TK SAK 11 Hendek Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
44 TK SAK 12  Akga, Sapanca Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
45 TK SAK 13  Bekirpasa Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
46 TK SAK 14  Altindere, Akyaz1 Erkek  E. roumanicus E.rou Y1
47 TK SAK 15 Camlica, Akyazi Disi
48 TK SAK 16 Merkez, Tarakli Erkek  E. concolor E.con Y1
50 TK SAK 17 Geyve Erkek  E. roumanicus E.rou Yl
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51
55
56
59
52
53
54
57
58

64
63
62
65
61
60
69

71
70
72
75
73
74
68
66
67

77
76
83
84

78
81

80
86
82
79

91
88
89
90
87

92
92

95
96
94

99
97

TK SAK 18

TK _DUZ_1
TK_DUZ 2
TK_DUZ 3
TK_DUZ 4
TK_DUZ_5
TK_DUZ 6
TK_DUZ 7
TK_DUZ 8
TK_DUZ 9

TK_BOL 3
TK_BOL_4
TK_BOL_5
TK_BOL 6
TK_BOL_7
TK_BOL 8
TK_BOL 9

TK_ZON 2
TK_ZON_3
TK_ZON_4
TK_ZON_5
TK_ZON_6
TK_ZON_7
TK_ZON_8
TK_ZON_9
TK_ZON_10

BAR 1
BAR 2
TK_BAR 3
TK_BAR_4
TK_BAR 5
TK_BAR_6
TK_BAR 7
TK_BAR_8
TK_BAR 9
TK_BAR_10
TK_BAR_11
TK_BAR_12

TK_KRB 2
TK_KRB 3
TK_KRB_4
TK_KRB_5
TK_KRB_6

TK_CNR 2
TK_CNR 3

KAS 2
TK_KAS 5
TK_KAS_6

TK_COR_1
TK_COR 2

Geyve
DUZCE
Hacibekir

Melenagzi, Akgakoca

Konuralp
Bolu Dagi, Kaynash
Esentepe, Glimiisova

Cukurhan, Glimiisova

Aksu, Yigilca
Dadali, Ak¢akoca
Kepeng, Akgakoca
BOLU
Belkaraagac
Mudurnu

Yeniseyhler, Mudurnu

Yumrukaya

Goyniik

Safranlar, Goyniik
Merkez
ZONGULDAK
Persembe, Caycuma
Merkez

Gokeebey

Devrek

Ozbag1, Devrek

Caydegirmeni, Devrek

Kizilcapinar, Eregli
Kurtlar, Alaph
Eregli

BARTIN
Kozcagiz

Bedil

Impiri, Amasra
Bugurlar, Ulus
Bugurlar, Ulus
Nebioglu
Giirgenpinari
Giirgenpinari
Inkumu
Asagiemirce, Ulus
Budakdiizii
Drirazlar, Kozcagiz
KARABUK
Bostanci, Eflani
Kadikdy, Yenice
Merkez

Eflani

Dorukhan, Yenice
CANKIRI
Cerkes
Kurtgimeni, Cerkes
KASTAMONU
Kiire

Ersizler, Kiire
Bereketli, Agin
CORUM
Kusgsaray

Sapa

Disi

Erkek
Disi
Erkek
Disi
Erkek
Disi
Disi
Disi
Erkek

Disi
Erkek
Erkek
Disi
Erkek
Disi
Erkek

Erkek
Erkek
Disi

Erkek
Erkek

Erkek
Disi
Disi

Disi
Erkek
Erkek
Disi
Disi
Erkek
Disi
Disi
Disi
Disi
Disi
Disi

Erkek
Erkek
Erkek
Erkek
Disi
Erkek
Disi
Disi
Erkek
Erkek
Disi
Disi

E.

E.

E.

b I bl

SRS

=

E.

M m mM

roumanicus

roumanicus

roumanicus

. roumanicus

. concolor

roumanicus

. concolor

. roumanicus

. roumanicus
. roumanicus

. roumanicus
. roumanicus

. roumanicus

. roumanicus

. roumanicus

. roumanicus

. concolor
. roumanicus
. concolor
. concolor

. concolor

concolor

CIKMADI

mmmm

.rou_YlI
.rou_YlI

.tou_YlI

.tou_YlI
.con_Y1
.rou_YlI
.con_Y1
.tou_YlI

.tou_YlI
.rou_YlI

.rou_Yl
.rou_YlI

.rou_YlI

.rou_YlI

.tou_YlI

.rou_Yl

.con_ Yl
.tou_YlI
.con_ Yl
.con_Y1

.con_Y1

.con_ Y1
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98

163
164
165

168
167
166

172
173
171
170
169

174

100
100
100
105
104
103
102
101

106
107
109
108
110

28
27

112

31
30
29

111
113
115
114

26
26
25
26

116
116
117
118

119
119

TK_COR 3

TK_ERZM 3
TK_ERZM 4
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Ek 1 Tez Kapsaminda Calisilan Gen Bélgeleri ve Ornek Lokaliteleri (devam)

120
121
122
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161
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132
131
128
130
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144
143
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148

136
134
133
135

137
138
141

140
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146
147
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145
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149

151
152
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TK_ANK 2
TK_ANK 3
TK_ANK_4

TK_ERZC_4
TK_ERZC_5
TK_ERZC 6

TK_1ZM 2
TK_1ZM 3
TK_1ZM_4
TK_IZM_5
TK_IZM_6

TK_AYD 2
TK_AYD 3
TK_AYD 4
TK_AYD 5
TK_AYD 6
TK_AYD 7

TK_NEV_1
TK_NEV_1
TK_NEV_1

TK_KAH_1

TK_MUG 3
TK_MUG 4
TK_MUG _5
TK_MUG 6

TK_MER 5
TK_MER_6
TK_MER_7

TK_MER_8
TK_MER 9

TK_ADA 2
TK_ADA 3
TK_ADA 4
TK_ADA 5

TK_HAT 3
TK_HAT 4

TK_GAZ_1
TK_GAZ 2
TK_GAZ 3

TK_ADI 2
TK_ADI 3

TK_SAN_1
TK_SAN 2

ANKARA
Basoren, Beypazari
Dereli, Beypazari
Kislacik, Cubuk
ERZINCAN
Bozyazi

Tercan

Sazlipinar

iZMIiR

Derebasi, Odemis
Yenigiftlik, Torbali
Camlik, Beydagi
[gdeli, Kiraz
Glimiigsuyu, Menderes
AYDIN

Kurugay, Cine
Gencelli, Buharkent
Hamzali, Kuyucak
Didim

Alamut, Yenipazar
Alamut, Yenipazar
NEVSEHIR
Avanos

Urgiip

Derinkuyu
KAHRAMANMARAS
Salyan, Goksun
MUGLA

Caltilar, Fethiye
Portakalli, Ula
Eskihisar, Yatagan
Ortaca, Mugla
MERSIN

Mut

Kemenli, Mut
Karahasanli, Erdemli
Aydlar, Giizeloluk,
Erdemli

Dalyan, Silifke
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Mustafabeyli, Ceyhan
Mercimek, Ceyhan
Mercimek, Ceyhan
Cavuslar, Tuzla
HATAY

Akbes, Hassa
Hiiytikli, Arsus
GAZIANTEP
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Araban
ADIYAMAN
Koseceli, Besni
Kavak
SANLIURFA
Golgen, Hilvan
Sancak, Hilvan
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Erkek
Erkek

Erkek
Disi
Erkek

Disi
Disi
Disi
Erkek
Disi
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Disi
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Disi
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Ek 1 Tez Kapsaminda Calisilan Gen Bolgeleri ve Ornek Lokaliteleri (devam)
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TK _DIY 2
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TK AZ 1

TK GR 1
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Disi

Erkek  E. concolor E.con Y1
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EK2 E. roumanicus mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanh Genetik Uzakhk (%) Matrisi

Haplotip Ero 1 Ero 2 Ero 3 Ero4 Ero5 Ero 6 Ero 7 Ero8 Ero9 Ero 10 Ero 11 Ero 12 Ero 13 Ero 14 Ero 15 Ero 16 Ero 17

Ero 1

Ero 2 04

Ero 3 0,4 0

Ero 4 0,5 04 04

Ero 5 0 0,4 0,4 0,5

Ero 6 05 0,4 0,4 0,3 0,5

Ero 7 04 0,1 0,1 0,5 0,4 0,4

Ero 8 0.8 0,5 0,5 0,6 0,8 0,4 0,6

Ero 9 0,6 0,5 0,5 0,1 0,6 0,4 0,5 0,7

Ero 10 0,2 0,4 0,4 0,5 0,2 0,5 0,4 0,8 0,6

Ero 11 04 0,1 0,1 0,5 0,4 0,4 0,1 0,6 0,5 0,4

Ero 12 0,8 0,5 0,5 0,6 0,8 0,5 0,6 0,6 0,7 0,8 0,6

Ero 13 0,7 0,5 0,5 0,2 0,7 0,4 0,6 0,7 0,3 0,7 0,6 0,7

Ero 14 0.5 0,4 0,4 0,1 0,5 0,2 0,4 0,5 0,1 0,5 0,4 0,5 0,2

Ero 15 0,5 0,4 0,4 0,1 0,5 0,2 0,4 0,5 0,1 0,5 0,4 0,5 0,3 0,1

Ero 16 0,6 0,5 0,5 0,1 0,6 0,4 0,5 0,7 0,1 0,6 0,5 0,7 0,3 0,1 0,1

Ero 17 0,8 0,6 0,6 0,7 0,8 0,6 0,7 0,7 0,7 0,8 0,7 0,1 0,8 0,6 0,6 0,7

Ero 18 0.5 0,4 0,4 0,3 0,5 0,1 0,4 0,5 0,4 0,5 0,4 0,5 0,4 0,2 0,2 0,4 0,6
Ero 19 0.5 0,4 0,4 0,4 0,5 0,1 0,5 0,5 0,4 0,5 0,5 0,6 0,5 0,3 0,3 0,4 0,7
Ero 20 0,6 0,5 0,5 0,1 0,6 0,4 0,5 0,7 0,1 0,6 0,5 0,7 0,3 0,1 0,1 0,1 0,7
Ero 21 0,7 0,5 0,5 0,1 0,7 0,4 0,6 0,7 0,2 0,7 0,6 0,7 0,4 0,2 0,2 0,2 0,8
Ero 22 0,7 0,6 0,6 0,3 0,7 0,5 0,7 0,8 0,4 0,7 0,7 0,8 0,1 0,2 0,4 0,4 0,8
Ero 23 0,8 0,5 0,5 0,6 0,8 0,5 0,6 0,6 0,7 0,8 0,6 0 0,7 0,5 0,5 0,7 0,1
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EK 2 E. roumanicus mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanli Genetik Uzaklik (%) Matrisi (devam)

Haplotip Ero 1 FEro 2 Ero 3 Ero 4 Ero5 Ero 6 Ero 7 FEro 8 Ero 9 Ero 10 Ero 11 Ero 12 Ero 13 Ero 14 Ero 15 Ero 16 Ero 17

Ero 24 04 0,1 0,1 0,5 0,4 0,4 0,1 0,6 0,5 0,4 0,1 0,5 0,6 0,4 0,4 0,5 0,5
Ero 25 04 0,1 0,1 0,5 0,4 0,4 0,1 0,6 0,5 0,4 0,1 0,6 0,6 0,4 0,4 0,5 0,7
Ero 26 04 0,1 0,1 0,5 0,4 0,4 0,1 0,5 0,5 0,4 0,1 0,6 0,6 0,4 0,4 0,5 0,7
Ero 27 0,1 0,4 0,4 0,6 0,1 0,5 0,5 0,8 0,7 0,3 0,4 0,8 0,7 0,5 0,5 0,7 0,9
Ero 28 0,5 0,1 0,1 0,5 0,5 0,5 0,1 0,7 0,6 0,5 0,2 0,7 0,7 0,5 0,5 0,6 0,7
Ero 29 0,5 0,1 0,1 0,5 0,5 0,5 0,1 0,7 0,6 0,5 0,2 0,7 0,7 0,5 0,5 0,6 0,7
Ero 30 0,5 0,1 0,1 0,5 0,5 0,5 0,1 0,7 0,6 0,5 0,2 0,5 0,7 0,5 0,5 0,6 0,6
Ero 31 04 0,1 0,1 0,5 0,4 0,4 0,1 0,6 0,5 0,4 0,1 0,6 0,6 0,4 0,4 0,5 0,7
Ero 32 0,3 0,4 0,4 0,6 0,3 0,5 0,5 0,8 0,7 0,1 0,5 0,8 0,7 0,5 0,5 0,7 0,9
Ero 33 0,2 0,2 0,2 0,4 0,2 0,3 0,2 0,6 0,4 0,2 0,2 0,6 0,5 0,3 0,3 0,4 0,7

Ero 34 0,2 0,2 0,2 0,4 0,2 0,3 0,2 0,6 0,4 0,2 0,2 0,6 0,5 0,3 0,3 0,4 0,7
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EK 2 E. roumanicus mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanli Genetik Uzaklik (%) Matrisi (devam)

Haplotip FEro 18 Ero 19 Ero 20 Ero 21 FEro 22 Ero 23 Ero 24 Ero 25 FEro 26 Ero 27 Ero 28 Ero 29 FEro 30 Ero 31 Ero 32 Ero 33

Ero 18

Ero 19 0,4

Ero 20 0,4 0

Ero 21 0,5 0,4 0,4

Ero 22 0 0,4 0,4 0,5

Ero 23 0,5 0,4 0,4 0,3 0,5

Ero 24 04 0,1 0,1 0,5 0,4 0,4

Ero 25 0,8 0,5 0,5 0,6 0,8 0,4 0,6

Ero 26 0,6 0,5 0,5 0,1 0,6 0,4 0,5 0,7

Ero 27 0,2 0,4 0,4 0,5 0,2 0,5 0,4 0,8 0,6

Ero 28 04 0,1 0,1 0,5 0,4 0,4 0,1 0,6 0,5 0,4

Ero 29 0,8 0,5 0,5 0,6 0,8 0,5 0,6 0,6 0,7 0,8 0,6

Ero 30 0,7 0,5 0,5 0,2 0,7 0,4 0,6 0,7 0,3 0,7 0,6 0,7

Ero 31 0,5 0,4 0,4 0,1 0,5 0,2 0,4 0,5 0,1 0,5 0,4 0,5 0,2

Ero 32 0,5 0,4 0,4 0,1 0,5 0,2 0,4 0,5 0,1 0,5 0,4 0,5 0,3 0,1

Ero 33 0,6 0,5 0,5 0,1 0,6 0,4 0,5 0,7 0,1 0,6 0,5 0,7 0,3 0,1 0,1
Ero 34 0,8 0,6 0,6 0,7 0,8 0,6 0,7 0,7 0,7 0,8 0,7 0,1 0,8 0,6 0,6 0,7
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EK3 E. concolor mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanh Genetik Uzakhk (%) Matrisi

Haplotip Eco 1 Eco 2 Eco 3 Eco4 Eco5 Eco 6 Eco7 Eco 8 Eco 9 Eco 10 Eco 11 Eco 12 Eco 13 Eco 14 Eco 15 Eco 16 Eco 17

Eco 1

Eco 2 0,3

Eco 3 0,1 0,2

Eco 4 0,5 0,5 0,4

Eco 5 0,2 0,2 0,1 0,4

Eco 6 0,3 0,5 0,2 0,7 0,4

Eco 7 0,4 0,3 0,3 0,6 0,3 0,5

Eco 8 0,4 0,4 0,3 0,4 0,3 0,5 0,5

Eco 9 0,7 0,8 0,7 0,7 0,7 1 0,9 0,7

Eco 10 04 0,1 0,3 0,6 0,3 0,5 0,4 0,5 0,9

Eco 11 0,2 0,2 0,1 0,4 0,1 0,4 0,3 0,3 0,7 0,3

Eco 12 0,3 0,2 0,2 0,5 0,2 0,5 0,3 0,4 0,8 0,3 0,2

Eco 13 04 0,3 0,3 0,6 0,3 0,5 0,4 0,5 0,9 0,4 0,3 0,3

Eco 14 0,2 0,2 0,1 0,3 0,1 0,4 0,3 0,2 0,6 0,3 0,1 0,2 0,3

Eco 15 0 0,3 0,1 0,5 0,2 0,3 0,4 0,4 0,7 0,4 0,2 0,3 0,4 0,2

Eco 16 0,3 0,4 0,2 0,5 0,2 0,5 0,4 0,4 0,8 0,4 0,2 0,2 0,4 0,2 0,3

Eco 17 04 0,3 0,3 0,6 0,3 0,5 0,4 0,5 0,9 0,4 0,3 0,2 0,4 0,3 0,4 0,1

Eco 18 0,2 0,2 0,2 0,5 0,2 0,4 0,2 0,4 0,8 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,3 0,2
Eco 19 0,3 0,2 0,2 0,5 0,2 0,5 0,3 0,4 0,8 0,3 0,2 0,2 0,3 0,2 0,3 0,4 0,3
Eco 20 04 0,5 0,4 0,4 0,4 0,6 0,5 0,1 0,7 0,5 0,4 0,5 0,5 0,2 0,4 0,5 0,5
Eco 21 0,5 0,4 0,4 0,7 0,4 0,5 0,5 0,6 1 0,5 0,4 0,4 0,5 0,4 0,5 0,5 0,5
Eco 22 0,6 0,7 0,5 0,1 0,5 0,8 0,7 0,5 0,8 0,7 0,5 0,7 0,7 0,4 0,6 0,7 0,7
Eco 23 0,5 0,6 0,5 0,1 0,5 0,7 0,7 0,4 0,7 0,7 0,5 0,6 0,7 0,4 0,5 0,6 0,7
Eco 24 0,5 0,6 0,5 0,1 0,5 0,7 0,7 0,4 0,7 0,7 0,5 0,6 0,7 0,4 0,5 0,6 0,7
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EK 3 E. concolor mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanli Genetik Uzaklik (%) Matrisi (devam)

Haplotip Eco 1 Eco 2 Eco 3 Eco4 Eco5 Eco 6 Eco 7 Eco 8 Eco 9 Eco 10 Eco 11 Eco 12 Eco 13 Eco 14 Eco 15 Eco 16 Eco 17

Eco 25 04 0,3 0,3 0,6 0,3 0,5 0,4 0,5 0,9 0,4 0,3 0,3 0,1 0,3 0,4 0,4 0,4
Eco 26 0,3 0 0,2 0,5 0,2 0,5 0,3 0,4 0,8 0,1 0,2 0,2 0,3 0,2 0,3 0,4 0,3
Eco 27 0,1 0,2 0,1 0,4 0,1 0,3 0,2 0,2 0,7 0,2 0,1 0,2 0,2 0,1 0,1 0,2 0,2
Eco 28 0,2 0,2 0,1 0,4 0,1 0,4 0,3 0,3 0,7 0,3 0,1 0,2 0,3 0,1 0,2 0,2 0,3

Eco 29 04 0,1 0,3 0,6 0,3 0,5 0,4 0,5 0,9 0 0,3 0,3 0,4 0,3 0,4 0,4 0,4
Eco 30 0,3 0 0,2 0,5 0,2 0,5 0,3 0,4 0,8 0,1 0,2 0,2 0,3 0,2 0,3 0,4 0,3
Eco 31 0,2 0,2 0,2 0,5 0,2 0,4 0,2 0,4 0,8 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,3 0,2
Eco 32 04 0,4 0,4 0,7 0,2 0,6 0,4 0,5 1 0,4 0,4 0,4 0,3 0,4 0,4 0,5 0,4

Eco 33 0,2 0,3 0,2 0,4 0,2 0,4 0,4 0,2 0,7 0,4 0,2 0,3 0,4 0,2 0,2 0,3 0,4
Eco 34 0,3 0,4 0,2 0,4 0,2 0,5 0,4 0,3 0,7 0,4 0,2 0,4 0,4 0,1 0,3 0,4 0,4
Eco 35 04 0,4 0,3 0,5 0,3 0,5 0,5 0,4 0,8 0,5 0,3 0,4 0,5 0,2 0,4 0,4 0,5
Eco 36 0,2 0,3 0,2 0,4 0,2 0,3 0,4 0,2 0,7 0,4 0,2 0,3 0,4 0,1 0,2 0,3 0,4

Eco 37 0,2 0,2 0,1 0,4 0 0,4 0,3 0,3 0,7 0,3 0,1 0,2 0,3 0,1 0,2 0,2 0,3
Eco 38 1 1,2 1 1,4 1,1 1,2 1,3 1,3 1,7 1,3 1,1 1,2 1,3 1,1 1 1,2 1,3
Eco 39 0,2 0,3 0,2 0,5 0,1 0,3 0,4 0,4 0,8 0,4 0,2 0,3 0,4 0,2 0,2 0,3 0,4
Eco 40 1,5 1,6 1,4 1,8 1,4 L5 1,7 1,7 2 1,7 L,5 1,6 1,7 1,5 1,5 1,6 1,7
Eco 41 1,5 1,6 1,4 1,8 1,4 1,5 1,7 1,7 2 1,7 1,5 1,6 1,7 1,5 1,5 1,6 1,7
Eco 42 04 0,4 0,4 0,7 0,4 0,6 0,4 0,5 1 0,4 0,4 0,2 0,4 0,4 0,4 0,1 0,1

Eco 43 04 0,4 0,3 0,6 0,3 0,5 0,5 0,5 0,9 0,5 0,3 0,3 0,5 0,3 0,4 0,3 0,4
Eco 44 0,1 0,4 0,2 0,6 0,3 0,4 0,5 0,5 0,8 0,5 0,3 0,4 0,5 0,3 0,1 0,4 0,5
Eco 45 0,1 0,4 0,1 0,5 0,2 0,4 0,4 0,4 0,7 0,4 0,2 0,4 0,4 0,2 0,1 0,4 0,4
Eco 46 0,2 0,2 0,2 0,5 0,2 0,4 0,2 0,4 0,8 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,3 0,2
Eco 47 0,1 0,2 0 0,4 0,1 0,2 0,3 0,3 0,7 0,3 0,1 0,2 0,3 0,1 0,1 0,2 0,3
Eco 48 0,2 0,2 0,2 0,5 0,2 0,4 0,2 0,4 0,8 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,3 0,2
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EK 3 E. concolor mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanli Genetik Uzaklik (%) Matrisi (devam)

Haplotip Eco 1 Eco 2 Eco 3 Eco4 Eco5 Eco 6 Eco 7 Eco 8 Eco 9 Eco 10 Eco 11 Eco 12 Eco 13 Eco 14 Eco 15 Eco 16 Eco 17

Eco 49 04 0,4 0,4 0,7 0,4 0,6 0,4 0,5 1 0,4 0,4 0,4 0,4 0,4 0,4 0,5 0,4
Eco 50 04 0,3 0,3 0,6 0,3 0,5 0,4 0,5 0,9 0,4 0,3 0,3 0,4 0,3 0,4 0,4 0,4
Eco 51 0,1 0,2 0 0,4 0,1 0,2 0,3 0,3 0,7 0,3 0,1 0,2 0,3 0,1 0,1 0,2 0,3

Eco 52 0,5 0,6 0,5 0,1 0,5 0,7 0,7 0,4 0,7 0,7 0,5 0,6 0,7 0,4 0,5 0,6 0,7
Eco 53 0,5 0,6 0,5 0,1 0,5 0,7 0,7 0,4 0,7 0,7 0,5 0,6 0,7 0,4 0,5 0,6 0,7
Eco 54 0,2 0,2 0,2 0,5 0,2 0,4 0,2 0,4 0,8 0,2 0,2 0,2 0,1 0,2 0,2 0,3 0,2
Eco 55 0,3 0,2 0,2 0,5 0,2 0,5 0,3 0,4 0,8 0,3 0,2 0,2 0,1 0,2 0,3 0,4 0,3
Eco 56 0,3 0,2 0,2 0,5 0,2 0,5 0,3 0,4 0,8 0,3 0,2 0,2 0,3 0,2 0,3 0,4 0,3
Eco 57 0,2 0,2 0,1 0,4 0,1 0,4 0,3 0,3 0,7 0,3 0,1 0,2 0,3 0,1 0,2 0,2 0,3
Eco 58 0,2 0,2 0,1 0,3 0,1 0,4 0,3 0,2 0,6 0,3 0,1 0,2 0,3 0 0,2 0,2 0,3
Eco 59 0,2 0,2 0,1 0,3 0,1 0,4 0,3 0,2 0,6 0,3 0,1 0,2 0,3 0 0,2 0,2 0,3
Eco 60 0,3 0,2 0,2 0,5 0,2 0,5 0,1 0,4 0,8 0,3 0,2 0,2 0,3 0,2 0,3 0,4 0,3
Eco 61 0,1 0,4 0,1 0,5 0,2 0,4 0,4 0,4 0,7 0,4 0,2 0,4 0,4 0,2 0,1 0,4 0,4
Eco 62 0,2 0,2 0,2 0,5 0,2 0,4 0,2 0,4 0,8 0,2 0,2 0,1 0,2 0,2 0,2 0,2 0,1
Eco 63 0,2 0,4 0,2 0,6 0,3 0,4 0,5 0,5 0,9 0,4 0,3 0,4 0,5 0,3 0,2 0,4 0,5
Eco 64 04 0,4 0,4 0,7 0,4 0,6 0,1 0,5 1 0,4 0,4 0,4 0,4 0,4 0,4 0,5 0,4
Eco 65 04 0,4 0,3 0,6 0,3 0,5 0,5 0,5 0,9 0,5 0,3 0,3 0,5 0,3 0,4 0,3 0,4
Eco 66 0,3 0,2 0,2 0,5 0,2 0,5 0,3 0,4 0,8 0,3 0,2 0,2 0,2 0,2 0,3 0,4 0,3
Eco 67 0,2 0,1 0,1 0,4 0,1 0,4 0,2 0,3 0,7 0,2 0,1 0,1 0,2 0,1 0,2 0,2 0,2
Eco 68 0,3 0,4 0,2 0,5 0,2 0,5 0,4 0,4 0,8 0,4 0,2 0,4 0,4 0,2 0,3 0,4 0,4
Eco 69 0,3 0,2 0,2 0,5 0,2 0,5 0,3 0,4 0,8 0,3 0,2 0,2 0,3 0,2 0,3 0,4 0,3
Eco 70 04 0,3 0,3 0,6 0,2 0,5 0,4 0,5 0,9 0,4 0,3 0,3 0,2 0,3 0,4 0,4 0,4
Eco 71 04 0,5 0,4 0,5 0,4 0,6 0,5 0,4 0,8 0,5 0,4 0,5 0,5 0,2 0,4 0,5 0,5
Eco 72 0,4 0,4 0,3 0,4 0,3 0,5 0,5 0 0,7 0,5 0,3 0,4 0,5 0,2 0,4 0,4 0,5
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EK 3 E. concolor mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanli Genetik Uzaklik (%) Matrisi (devam)

Haplotip Eco 1 Eco 2 Eco 3 Eco 4 Eco 5 Eco 6 Eco 7 Eco 8 Eco 9 Eco 10 Eco 11 Eco 12 Eco 13 Eco 14 Eco 15 Eco 16 Eco 17

Eco 73 04 0,4 0,3 0,5 0,3 0,5 0,5 0,5 0,9 0,5 0,3 0,4 0,5 0,3 0,4 0,4 0,5
Eco 74 04 0,4 0,4 0,7 0,2 0,6 0,4 0,5 1 0,4 0,4 0,4 0,3 0,4 0,4 0,5 0,4
Eco 75 0,2 0,3 0,2 0,4 0,2 0,3 0,4 0,2 0,7 0,4 0,2 0,3 0,4 0,1 0,2 0,3 0,4
Eco 76 04 0,5 0,4 0,4 0,4 0,6 0,5 0,4 0,8 0,5 0,4 0,5 0,5 0,4 0,4 0,5 0,5
Eco 77 1,2 1,4 1,2 1,6 1,3 1,3 L5 1,5 1,8 L,5 1,3 1,3 1,5 1,3 1,2 1,4 1,5
Eco 78 0,2 0,3 0,2 0,5 0,2 0,2 0,4 0,4 0,8 0,4 0,2 0,3 0,4 0,2 0,2 0,3 0,4
Eco 79 0,6 0,7 0,5 0,1 0,5 0,8 0,7 0,5 0,8 0,7 0,5 0,7 0,7 0,4 0,6 0,7 0,7
Eco 80 0,6 0,7 0,5 0,1 0,5 0,8 0,7 0,5 0,8 0,7 0,5 0,7 0,7 0,4 0,6 0,7 0,7
Eco 81 0,6 0,8 0,7 0,7 0,7 0,9 0,8 0,7 0,3 0,8 0,7 0,8 0,8 0,5 0,6 0,8 0,8
Eco 82 0,2 0,2 0,2 0,5 0,2 0,4 0,2 0,4 0,8 0,2 0,2 0,1 0,2 0,2 0,2 0,3 0,2
Eco 83 04 0,3 0,3 0,6 0,3 0,5 0,4 0,5 0,9 0,4 0,3 0,3 0,1 0,3 0,4 0,4 0,4
Eco 84 0,3 0,2 0,2 0,5 0,2 0,5 0,3 0,4 0,8 0,3 0,2 0,2 0,2 0,2 0,3 0,4 0,3
Eco 85 0,5 0,6 0,5 0,1 0,5 0,7 0,7 0,4 0,7 0,7 0,5 0,6 0,7 0,4 0,5 0,6 0,7
Eco 86 0,2 0,1 0,1 0,4 0,1 0,4 0,2 0,3 0,7 0,2 0,1 0,1 0,2 0,1 0,2 0,2 0,2
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EK 3 E. concolor mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanli Genetik Uzaklik (%) Matrisi (devam)

Haplotip Eco 18 Eco 19 Eco 20 Eco 21 Eco 22 Eco 23 Eco 24 Eco 25 Eco 26 Eco 27 Eco 28 Eco 29 Eco 30 Eco 31 Eco 32 Eco 33

Eco 18

Eco 19 0,1

Eco 20 0,4 04

Eco 21 0,2 0,3 0,7

Eco 22 0,6 0,7 0,5 0,8

Eco 23 0,5 0,6 0,5 0,8 0,2

Eco 24 0,5 0,6 0,5 0,8 0,2 0

Eco 25 0,2 0,3 0,5 0,5 0,7 0,7 0,7

Eco 26 0,2 0,2 0,5 0,4 0,7 0,6 0,6 0,3

Eco 27 0,1 0,2 0,3 0,4 0,5 0,4 0,4 0,2 0,2

Eco 28 0,2 0,2 0,4 0,4 0,5 0,5 0,5 0,3 0,2 0,1

Eco 29 0,2 0,3 0,5 0,5 0,7 0,7 0,7 0,4 0,1 0,2 0,3

Eco 30 0,2 0,2 0,5 0,4 0,7 0,6 0,6 0,3 0 0,2 0,2 0,1

Eco 31 0 0,1 0,4 0,2 0,6 0,5 0,5 0,2 0,2 0,1 0,2 0,2 0,2

Eco 32 0,3 0,4 0,6 0,5 0,8 0,7 0,7 0,3 0,4 0,3 0,4 0,4 0,4 0,3

Eco 33 0,2 0,3 0,3 0,5 0,5 0,4 0,4 0,4 0,3 0,1 0,2 0,4 0,3 0,2 0,4

Eco 34 0,3 0,4 0,4 0,5 0,5 0,5 0,5 0,4 0,4 0,2 0,2 0,4 0,4 0,3 0,5 0,3
Eco 35 04 0,4 0,4 0,6 0,6 0,5 0,5 0,5 0,4 0,2 0,3 0,5 0,4 0,4 0,5 0,4
Eco 36 0,2 0,3 0,3 0,4 0,5 0,4 0,4 0,4 0,3 0,1 0,2 0,4 0,3 0,2 0,4 0,2
Eco 37 0,2 0,2 0,4 0,4 0,5 0,5 0,5 0,3 0,2 0,1 0,1 0,3 0,2 0,2 0,2 0,2

Eco 38 1,2 1,2 1,3 1,4 1,5 1,3 1,3 1,3 1,2 1 1,1 1,3 1,2 1,2 1,3 1,2
Eco 39 0,2 0,3 0,4 0,4 0,6 0,5 0,5 0,4 0,3 0,1 0,2 0,4 0,3 0,2 0,3 0,2
Eco 40 1,6 1,6 1,8 1,7 2 1,8 1,8 1,7 1,6 L5 1,5 1,7 1,6 1,6 1,6 1,6
Eco 41 1,6 1,6 1,8 1,7 2 1,8 1,8 1,7 1,6 1,5 1,5 1,7 1,6 1,6 1,6 1,6
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EK 3 E. concolor mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanli Genetik Uzaklik (%) Matrisi (devam)

Haplotip Eco 18 Eco 19 Eco 20 Eco 21 Eco 22 Eco 23 Eco 24 Eco 25 Eco 26 Eco 27 Eco 28 Eco 29 Eco 30 Eco 31 Eco 32 Eco 33

Eco 42 0,3 0,4 0,6 0,5 0,8 0,7 0,7 0,4 0,4 0,3 0,4 0,4 0,4 0,3 0,5 0,4
Eco 43 04 0,4 0,5 0,6 0,7 0,7 0,7 0,5 0,4 0,2 0,3 0,5 0,4 0,4 0,5 0,4
Eco 44 04 0,4 0,5 0,6 0,7 0,7 0,7 0,5 0,4 0,2 0,3 0,5 0,4 0,4 0,5 0,4
Eco 45 0,3 0,4 0,5 0,5 0,7 0,6 0,6 0,4 0,4 0,2 0,2 0,4 0,4 0,3 0,5 0,3
Eco 46 0 0,1 0,4 0,2 0,6 0,5 0,5 0,2 0,2 0,1 0,2 0,2 0,2 0 0,3 0,2
Eco 47 0,2 0,2 0,4 0,4 0,5 0,5 0,5 0,3 0,2 0,1 0,1 0,3 0,2 0,2 0,4 0,2
Eco 48 0,1 0,2 0,4 0,4 0,6 0,5 0,5 0,2 0,2 0,1 0,2 0,2 0,2 0,1 0,3 0,2
Eco 49 0,2 0,2 0,6 0,4 0,8 0,7 0,7 0,4 0,4 0,3 0,4 0,4 0,4 0,2 0,5 0,4
Eco 50 0,1 0,2 0,5 0,4 0,7 0,7 0,7 0,4 0,3 0,2 0,3 0,4 0,3 0,1 0,4 0,4
Eco 51 0,2 0,2 0,4 0,4 0,5 0,5 0,5 0,3 0,2 0,1 0,1 0,3 0,2 0,2 0,4 0,2
Eco 52 0,5 0,6 0,5 0,8 0,2 0 0 0,7 0,6 0,4 0,5 0,7 0,6 0,5 0,7 0,4
Eco 53 0,5 0,6 0,5 0,8 0,2 0,1 0,1 0,7 0,6 0,4 0,5 0,7 0,6 0,5 0,7 0,4
Eco 54 0,1 0,2 0,4 0,4 0,6 0,5 0,5 0,1 0,2 0,1 0,2 0,2 0,2 0,1 0,2 0,2
Eco 55 0,2 0,2 0,5 0,4 0,7 0,6 0,6 0,1 0,2 0,2 0,2 0,3 0,2 0,2 0,2 0,3
Eco 56 0,1 0,1 0,5 0,3 0,7 0,6 0,6 0,3 0,2 0,2 0,2 0,3 0,2 0,1 0,4 0,3
Eco 57 0,2 0,2 0,4 0,4 0,5 0,5 0,5 0,3 0,2 0,1 0,1 0,3 0,2 0,2 0,4 0,2
Eco 58 0,2 0,2 0,2 0,4 0,4 0,4 0,4 0,3 0,2 0,1 0,1 0,3 0,2 0,2 0,4 0,2
Eco 59 0,2 0,2 0,2 0,4 0,4 0,4 0,4 0,3 0,2 0,1 0,1 0,3 0,2 0,2 0,4 0,2
Eco 60 0,2 0,2 0,5 0,4 0,7 0,6 0,6 0,3 0,2 0,2 0,2 0,3 0,2 0,2 0,4 0,3
Eco 61 0,3 0,4 0,5 0,5 0,7 0,6 0,6 0,4 0,4 0,2 0,2 0,4 0,4 0,3 0,5 0,3
Eco 62 0,1 0,2 0,4 0,4 0,6 0,5 0,5 0,2 0,2 0,1 0,2 0,2 0,2 0,1 0,3 0,2
Eco 63 04 0,4 0,5 0,6 0,7 0,7 0,7 0,5 0,4 0,2 0,3 0,4 0,4 0,4 0,5 0,4
Eco 64 0,3 0,4 0,6 0,5 0,8 0,7 0,7 0,3 0,4 0,3 0,4 0,4 0,4 0,3 0,5 0,4
Eco 65 04 0,4 0,5 0,6 0,7 0,7 0,7 0,5 0,4 0,2 0,3 0,5 0,4 0,4 0,5 0,4

127



EK 3 E. concolor mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanli Genetik Uzaklik (%) Matrisi (devam)

Haplotip Eco 18 Eco 19 Eco 20 Eco 21 Eco 22 Eco 23 Eco 24 Eco 25 Eco 26 Eco 27 Eco 28 Eco 29 Eco 30 Eco 31 Eco 32 Eco 33

Eco 66 0,2 0,2 0,5 0,4 0,7 0,6 0,6 0,2 0,2 0,2 0,2 0,3 0,2 0,2 0,2 0,3
Eco 67 0,1 0,1 0,4 0,3 0,5 0,5 0,5 0,2 0,1 0,1 0,1 0,2 0,1 0,1 0,2 0,2
Eco 68 0,2 0,2 0,5 0,4 0,7 0,6 0,6 0,4 0,4 0,2 0,2 0,4 0,4 0,2 0,5 0,3
Eco 69 0,1 0,1 0,5 0,3 0,7 0,6 0,6 0,3 0,2 0,2 0,2 0,3 0,2 0,1 0,4 0,3
Eco 70 0,2 0,3 0,5 0,5 0,7 0,7 0,7 0,2 0,3 0,2 0,3 0,4 0,3 0,2 0,1 0,4
Eco 71 04 0,5 0,5 0,7 0,7 0,6 0,6 0,5 0,5 0,3 0,4 0,5 0,5 0,4 0,6 0,4
Eco 72 04 0,4 0,1 0,6 0,5 0,4 0,4 0,5 0,4 0,2 0,3 0,5 0,4 0,4 0,5 0,2
Eco 73 04 0,4 0,5 0,6 0,6 0,5 0,5 0,5 0,4 0,2 0,3 0,5 0,4 0,4 0,5 0,4
Eco 74 0,3 0,4 0,6 0,5 0,8 0,7 0,7 0,3 0,4 0,3 0,4 0,4 0,4 0,3 0,1 0,4
Eco 75 0,2 0,3 0,3 0,4 0,5 0,4 0,4 0,4 0,3 0,1 0,2 0,4 0,3 0,2 0,4 0,2
Eco 76 04 0,5 0,5 0,7 0,5 0,5 0,5 0,5 0,5 0,3 0,4 0,5 0,5 0,4 0,6 0,3
Eco 77 13 1,4 1,5 1,5 1,7 L5 L5 L5 1,4 1,2 1,3 L5 1.4 1,3 1,5 1,3
Eco 78 0,2 0,3 0,4 0,5 0,6 0,5 0,5 0,4 0,3 0,1 0,2 0,4 0,3 0,2 0,4 0,2
Eco 79 0,6 0,7 0,5 0,8 0,1 0,2 0,2 0,7 0,7 0,5 0,5 0,7 0,7 0,6 0,8 0,5
Eco 80 0,6 0,7 0,5 0,8 0,1 0,2 0,2 0,7 0,7 0,5 0,5 0,7 0,7 0,6 0,8 0,5
Eco 81 0,7 0,8 0,8 1 0,8 0,8 0,8 0,8 0,8 0,6 0,7 0,8 0,8 0,7 0,9 0,7
Eco 82 0,1 0,2 0,4 0,4 0,6 0,5 0,5 0,2 0,2 0,1 0,2 0,2 0,2 0,1 0,3 0,2
Eco 83 0,2 0,3 0,5 0,5 0,7 0,7 0,7 0,1 0,3 0,2 0,3 0,4 0,3 0,2 0,3 0,4
Eco 84 0,2 0,2 0,5 0,4 0,7 0,6 0,6 0,2 0,2 0,2 0,2 0,3 0,2 0,2 0,2 0,3
Eco 85 0,5 0,6 0,5 0,8 0,1 0,1 0,1 0,7 0,6 0,4 0,5 0,7 0,6 0,5 0,7 0,4
Eco 86 0,1 0,1 0,4 0,3 0,5 0,5 0,5 0,2 0,1 0,1 0,1 0,2 0,1 0,1 0,2 0,2
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EK 3 E. concolor mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanli Genetik Uzaklik (%) Matrisi (devam)

Haplotip Eco 34 Eco 35 Eco 36 Eco 37 Eco 38 Eco 39 Eco 40 Eco 41 Eco 42 Eco 43 Eco 44 Eco 45 Eco 46 Eco 47 Eco 48 Eco 49
Eco 34

Eco 35 0,1

Eco 36 0,2 0,2

Eco 37 0,2 0,3 0,2

Eco 38 1,1 1,2 1,2 1,1

Eco 39 0,3 0,4 0,1 0,1 1,2

Eco 40 1.5 1,6 1,5 1,4 0,7 1,3

Eco 41 1.5 1,6 1,5 1,4 0,7 1,3 0

Eco 42 0,5 0,5 0,4 0,4 1,3 0,4 1,8 1,8

Eco 43 0,3 0,4 0,4 0,3 1,2 0,4 1,6 1,6 0,4

Eco 44 04 0,5 0,4 0,3 1,2 0,4 1,6 1,6 0,5 0,5

Eco 45 0,4 0,4 0,3 0,2 1,1 0,3 1,5 1,5 0,5 0,4 0,2

Eco 46 0,3 0,4 0,2 0,2 1,2 0,2 1,6 1,6 0,3 0,4 0,4 0,3

Eco 47 0,2 0,3 0,2 0,1 1 0,2 1,4 1,4 0,4 0,3 0,2 0,1 0,2

Eco 48 0,3 0,4 0,2 0,2 1,2 0,2 1,6 1,6 0,3 0,4 0,4 0,3 0,1 0,2

Eco 49 0,5 0,5 0,4 0,4 1,3 0,4 1,8 1,8 0,5 0,5 0,5 0,5 0,2 0,4 0,3
Eco 50 04 0,5 0,4 0,3 1,3 0,4 1,7 1,7 0,4 0,5 0,5 0,4 0,1 0,3 0,2 0,1
Eco 51 0,2 0,3 0,2 0,1 1 0,2 1,4 1,4 0,4 0,3 0,2 0,1 0,2 0 0,2 0,4
Eco 52 0,5 0,5 0,4 0,5 1,3 0,5 1,8 1,8 0,7 0,7 0,7 0,6 0,5 0,5 0,5 0,7
Eco 53 0.5 0,5 0,4 0,5 1,5 0,5 1,9 1,9 0,7 0,7 0,7 0,6 0,5 0,5 0,5 0,7
Eco 54 0,3 0,4 0,2 0,2 1,2 0,2 1,6 1,6 0,3 0,4 0,4 0,3 0,1 0,2 0,1 0,3
Eco 55 04 0,4 0,3 0,2 1,2 0,3 1,6 1,6 0,4 0,4 0,4 0,4 0,2 0,2 0,2 0,4
Eco 56 0,4 0,4 0,3 0,2 1,2 0,3 1,6 1,6 0,4 0,4 0,4 0,4 0,1 0,2 0,2 0,2
Eco 57 0,2 0,3 0,2 0,1 1,1 0,2 1,5 1,5 0,4 0,3 0,3 0,2 0,2 0,1 0,2 0,4
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EK 3 E. concolor mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanli Genetik Uzaklik (%) Matrisi (devam)

Haplotip Eco 34 Eco 35 Eco 36 Eco 37 Eco 38 Eco 39 Eco 40 Eco 41 Eco 42 Eco 43 Eco 44 Eco 45 Eco 46 Eco 47 Eco 48 Eco 49
Eco 58 0.1 0,2 0,1 0,1 1,1 0,2 1,5 1,5 0,4 0,3 0,3 0,2 0,2 0,1 0,2 0,4
Eco 59 0,1 0,2 0,1 0,1 1,1 0,2 1,5 1,5 0,4 0,3 0,3 0,2 0,2 0,1 0,2 0,4
Eco 60 0,4 0,4 0,3 0,2 1,2 0,3 1,6 1,6 0,4 0,4 0,4 0,4 0,2 0,2 0,2 0,4
Eco 61 04 0,4 0,3 0,2 1,1 0,3 1,5 1,5 0,5 0,4 0,2 0,1 0,3 0,1 0,3 0,5
Eco 62 0,3 0,4 0,2 0,2 1,2 0,2 1,6 1,6 0,2 0,2 0,4 0,3 0,1 0,2 0,1 0,3
Eco 63 0,4 0,5 0,4 0,3 1,2 0,4 1,6 1,6 0,5 0,5 0,4 0,3 0,4 0,2 0,4 0,5
Eco 64 0.5 0,5 0,4 0,4 1,3 0,4 1,8 1,8 0,5 0,5 0,5 0,5 0,3 0,4 0,3 0,5
Eco 65 0,3 0,4 0,4 0,3 1,2 0,4 1,6 1,6 0,4 0,1 0,5 0,4 0,4 0,3 0,4 0,5
Eco 66 0,2 0,3 0,3 0,2 1,1 0,3 1,5 1,5 0,4 0,3 0,4 0,4 0,2 0,2 0,2 0,4
Eco 67 0,2 0,3 0,2 0,1 1,1 0,2 1,5 1,5 0,2 0,3 0,3 0,2 0,1 0,1 0,1 0,2
Eco 68 0,4 0,4 0,3 0,2 1,2 0,3 1,5 1,5 0,5 0,4 0,4 0,4 0,2 0,2 0,3 0,4
Eco 69 0,4 0,4 0,3 0,2 1,2 0,3 1,6 1,6 0,4 0,4 0,4 0,4 0,1 0,2 0,2 0,2
Eco 70 0,4 0,5 0,4 0,2 1,3 0,2 1,6 1,6 0,4 0,5 0,5 0,4 0,2 0,3 0,2 0,4
Eco 71 04 0,4 0,3 0,4 1,2 0,4 1,5 1,5 0,6 0,5 0,5 0,5 0,4 0,4 0,4 0,6
Eco 72 0,3 0,4 0,2 0,3 1,3 0,4 1,7 1,7 0,5 0,5 0,5 0,4 0,4 0,3 0,4 0,5
Eco 73 0,4 0,5 0,4 0,3 1,3 0,4 1,6 1,6 0,5 0,5 0,5 0,4 0,4 0,3 0,4 0,5
Eco 74 0.5 0,5 0,4 0,2 1,3 0,3 1,6 1,6 0,5 0,5 0,5 0,5 0,3 0,4 0,3 0,5
Eco 75 0,2 0,2 0 0,2 1,2 0,1 1,5 1,5 0,4 0,4 0,4 0,3 0,2 0,2 0,2 0,4
Eco 76 0,5 0,5 0,4 0,4 1,3 0,4 1,6 1,6 0,6 0,5 0,5 0,5 0,4 0,4 0,4 0,6
Eco 77 13 1,3 1,2 1,3 0,4 1,2 0,5 0,5 1,5 1,3 1,3 1,3 1,3 1,2 1,3 1,4
Eco 78 0,3 0,4 0,2 0,2 1,2 0,2 1,6 1,6 0,4 0,4 0,4 0,3 0,2 0,2 0,2 0,4
Eco 79 0,5 0,6 0,5 0,5 1,5 0,6 2 2 0,8 0,7 0,7 0,7 0,6 0,5 0,6 0,8
Eco 80 0,5 0,6 0,5 0,5 1,5 0,6 2 2 0,8 0,7 0,7 0,7 0,6 0,5 0,6 0,8
Eco 81 0,7 0,7 0,6 0,7 1,6 0,7 2,1 2,1 0,9 0,8 0,7 0,7 0,7 0,7 0,7 0,9
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EK 3 E. concolor mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanli Genetik Uzaklik (%) Matrisi (devam)

Haplotip Eco 34 Eco 35 Eco 36 Eco 37 Eco 38 Eco 39 Eco 40 Eco 41 Eco 42 Eco 43 Eco 44 Eco 45 Eco 46 Eco 47 Eco 48 Eco 49
Eco 82 0,3 0,4 0,2 0,2 1,2 0,2 1,6 1,6 0,3 0,4 0,4 0,3 0,1 0,2 0,1 0,3
Eco 83 04 0,5 0,4 0,3 1,3 0,4 1,7 1,7 0,4 0,5 0,5 0,4 0,2 0,3 0,2 0,4
Eco 84 04 0,4 0,3 0,2 1,2 0,3 1,6 1,6 0,4 0,4 0,4 0,4 0,2 0,2 0,2 0,4
Eco 85 0,5 0,5 0,4 0,5 1,5 0,5 1,9 1,9 0,7 0,7 0,7 0,6 0,5 0,5 0,5 0,7
Eco 86 0,2 0,3 0,2 0,1 1,1 0,2 1,5 1,5 0,2 0,3 0,3 0,2 0,1 0,1 0,1 0,2
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EK 3 E. concolor mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanli Genetik Uzaklik (%) Matrisi (devam)

Haplotip Eco 50 Eco 51 Eco 52 Eco 53 Eco 54 Eco 55 Eco 56 Eco 57 Eco 58 Eco 59 Eco 60 Eco 61 Eco 62 Eco 63 Eco 64 Eco 65

Eco 50

Eco 51 0,3

Eco 52 0,7 0,5

Eco 53 0,7 0,5 0,1

Eco 54 0,2 0,2 0,5 0,5

Eco 55 0,3 0,2 0,6 0,6 0,1

Eco 56 0,2 0,2 0,6 0,6 0,2 0,2

Eco 57 0,3 0,1 0,5 0,5 0,2 0,2 0,2

Eco 58 0,3 0,1 0,4 0,4 0,2 0,2 0,2 0,1

Eco 59 0,3 0,1 0,4 0,4 0,2 0,2 0,2 0,1 0

Eco 60 0,3 0,2 0,6 0,6 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2

Eco 61 04 0,1 0,6 0,6 0,3 0,4 0,4 0,2 0,2 0,2 0,4

Eco 62 0,2 0,2 0,5 0,5 0,1 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,3

Eco 63 0,5 0,2 0,7 0,7 0,4 0,4 0,4 0,3 0,3 0,3 0,4 0,3 0,4

Eco 64 04 0,4 0,7 0,7 0,3 0,4 0,4 0,4 0,4 0,4 0,1 0,5 0,3 0,5

Eco 65 0,5 0,3 0,7 0,7 0,4 0,4 0,4 0,3 0,3 0,3 0,4 0,4 0,2 0,5 0,5

Eco 66 0,3 0,2 0,6 0,6 0,1 0,1 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,4 0,2 0,4 0,4 0,3
Eco 67 0,2 0,1 0,5 0,5 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,2 0,1 0,3 0,2 0,3
Eco 68 0,3 0,2 0,6 0,6 0,3 0,4 0,2 0,2 0,2 0,2 0,4 0,4 0,3 0,4 0,5 0,4
Eco 69 0,2 0,2 0,6 0,6 0,2 0,2 0,1 0,2 0,2 0,2 0,2 0,4 0,2 0,4 0,4 0,4
Eco 70 04 0,3 0,7 0,7 0,1 0,2 0,3 0,3 0,3 0,3 0,3 0,4 0,2 0,5 0,4 0,5
Eco 71 0,5 0,4 0,6 0,6 0,4 0,5 0,5 0,4 0,2 0,2 0,5 0,5 0,4 0,5 0,6 0,5
Eco 72 0,5 0,3 0,4 0,4 0,4 0,4 0,4 0,3 0,2 0,2 0,4 0,4 0,4 0,5 0,5 0,5
Eco 73 0,5 0,3 0,5 0,5 0,4 0,4 0,4 0,3 0,3 0,3 0,4 0,4 0,4 0,5 0,5 0,5
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EK 3 E. concolor mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanli Genetik Uzaklik (%) Matrisi (devam)

Haplotip Eco 50 Eco 51 Eco 52 Eco 53 Eco 54 Eco 55 Eco 56 Eco 57 Eco 58 Eco 59 Eco 60 Eco 61 Eco 62 Eco 63 Eco 64 Eco 65

Eco 74 04 0,4 0,7 0,7 0,2 0,2 0,4 0,4 0,4 0,4 0,4 0,5 0,3 0,5 0,5 0,5
Eco 75 04 0,2 0,4 0,4 0,2 0,3 0,3 0,2 0,1 0,1 0,3 0,3 0,2 0,4 0,4 0,4
Eco 76 0,5 0,4 0,5 0,5 0,4 0,5 0,5 0,4 0,4 0,4 0,5 0,5 0,4 0,5 0,6 0,5
Eco 77 1,5 1,2 1,5 1,6 1,3 1,4 1,4 1,3 1,3 1,3 1,4 1,3 1,3 1,3 1,5 1,3
Eco 78 04 0,2 0,5 0,5 0,2 0,3 0,3 0,2 0,2 0,2 0,3 0,3 0,2 0,4 0,4 0,4
Eco 79 0,7 0,5 0,2 0,2 0,6 0,7 0,7 0,5 0,4 0,4 0,7 0,7 0,6 0,7 0,8 0,7
Eco 80 0,7 0,5 0,2 0,2 0,6 0,7 0,7 0,5 0,4 0,4 0,7 0,7 0,6 0,7 0,8 0,7
Eco 81 0,8 0,7 0,8 0,8 0,7 0,8 0,8 0,7 0,5 0,5 0,8 0,7 0,7 0,8 0,9 0,8
Eco 82 0,2 0,2 0,5 0,5 0,1 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,3 0,1 0,4 0,3 0,4
Eco 83 04 0,3 0,7 0,7 0,1 0,1 0,3 0,3 0,3 0,3 0,3 0,4 0,2 0,5 0,4 0,5
Eco 84 0,3 0,2 0,6 0,5 0,1 0,1 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,4 0,2 0,4 0,4 0,4
Eco 85 0,7 0,5 0,1 0,1 0,5 0,6 0,6 0,5 0,4 0,4 0,6 0,6 0,5 0,7 0,7 0,7
Eco 86 0,2 0,1 0,5 0,5 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,2 0,1 0,3 0,2 0,3
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EK 3 E. concolor mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanli Genetik Uzaklik (%) Matrisi (devam)

Haplotip Eco 66 Eco 67 Eco 68 Eco 69 Eco 70 Eco 71 Eco 72 Eco 73 Eco 74 Eco 75 Eco 76 Eco 77 Eco 78 Eco 79 Eco 80 Eco 81

Eco_66

Eco 67 0,1

Eco 68 04 0,2

Eco_ 69 0,2 0,1 0,2

Eco_70 0,2 0,2 0,4 0,3

Eco_71 0,5 0,4 0,4 0,5 0,5

Eco_ 72 04 0,3 0,4 0,4 0,5 0,4

Eco_ 73 04 0,3 0,4 0,4 0,5 0,5 0,5

Eco_74 0,2 0,2 0,5 0,4 0,1 0,6 0,5 0,5

Eco_75 0,3 0,2 0,3 0,3 0,4 0,3 0,2 0,4 0,4

Eco_76 0,5 0,4 0,5 0,5 0,5 0,6 0,4 0,1 0,6 0,4

Eco_77 1,3 1,3 1,4 1,4 1,5 1,4 1,5 1,3 1,5 1,2 1,4

Eco_78 0,3 0,2 0,3 0,3 0,4 0,4 0,4 0,4 0,4 0,2 0,4 1,3

Eco 79 0,7 0,5 0,7 0,7 0,7 0,7 0,5 0,6 0,8 0,5 0,5 1,7 0,6

Eco 80 0,7 0,5 0,7 0,7 0,7 0,7 0,5 0,6 0,8 0,5 0,5 1,7 0,6 0,1

Eco 81 0,8 0,7 0,8 0,8 0,8 0,8 0,7 0,8 0,9 0,6 0,9 1,8 0,7 0,8 0,8

Eco 82 0,2 0,1 0,3 0,2 0,2 0,4 0,4 0,4 0,3 0,2 0,4 1,2 0,2 0,6 0,6 0,7
Eco 83 0,2 0,2 0,4 0,3 0,2 0,5 0,5 0,5 0,3 0,4 0,5 1,5 0,4 0,7 0,7 0,8
Eco 84 0,1 0,1 0,4 0,2 0,2 0,5 0,4 0,4 0,2 0,3 0,5 1,4 0,3 0,7 0,7 0,8
Eco 85 0,6 0,5 0,6 0,6 0,7 0,6 0,4 0,5 0,7 0,4 0,5 1,6 0,5 0,1 0,1 0,8
Eco 86 0,1 0 0,2 0,1 0,2 0,4 0,3 0,3 0,2 0,2 0,4 1,3 0,2 0,5 0,5 0,7
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EK 3 E. concolor mtDNA Haplotipleri Arasinda Kimura 2 Parametre Tabanli Genetik Uzaklik (%) Matrisi (devam)

Haplotip Eco 82 Eco 83 Eco 84 Eco 85 Eco 86

Eco 82

Eco 83 0,2

Eco 84 0,2 0,2

Eco 85 0,5 0,7 0,6

Eco 86 0,1 0,2 0,1 0,5 -
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