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Doktora Tezi
OZET

TURKIYE’DEKI Hyla orientalis VE Hyla savignyi TURLERININ
MITOKONDRIYAL VE NUKLEER GENLER KULLANILARAK MOLEKULER
DUZEYDE KARSILASTIRILMASI

Serkan GUL

Karadeniz Teknik Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisti
Biyoloji Anabilim Dal1

Danigman: Prof. Dr. Bilal KUTRUP
2012, 63 sayfa, 28 Ek sayfa

Palearktik Hyla cinsine ait aga¢ kurbagalarinin filogenisi lizerine daha dnceden
calismalar yapilmis olmasma ragmen, Tirkiye’deki Hyla cinsine ait agac¢ kurbagalarinin
sistematigi ile ilgili problemler hala devam etmektedir. Bu tezde, Tiirkiye’deki agac
kurbagalarinin (Hyla orientalis ve Hyla savignyi) sistematigi kombine mitokondriyal
genler (12S ve cyt b) ve bir niikleer gen (H3) kullanilarak ve 51 lokaliteden toplam 102
birey Orneklenerek calisildi. Hyla orientalis tirii mitokondriyal genler ve niikleer gen
tarafindan sadece tek bir soyu temsil etmesine karsmn, Hyla savignyi tiirii mitokondriyal
genler tarafindan iki soya ayrildigi ancak bu durumun niikleer gende ortaya ¢ikmadigi
bulundu. Giircistan alttiiri olan Hyla arborea schelkownikowi’nin hem kombine
mitokondriyal genler hem de niikleer gen bakimindan Tirkiye’nin kuzeydogu Karadeniz
bolgesinde dagilim gostermedigi bulundu ve bu sonuglara goére Hyla arborea
schelkownikowi, Hyla orientalis’in bir junior sinonimi oldugu hipotezi dogrulandi. Ayrica
bu tez ¢aligmasi, Tiirkiye’deki aga¢ kurbagalarinin filogenisine ilave bir kanit ve gelecek

arastirmalar i¢in yeni lokaliteler sagladi.

Anahtar Kelimeler: Hyla orientalis, Hyla savignyi, filogeni, cyt b, 12S rRNA, H3,
Tirkiye
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PhD. Thesis
SUMMARY

COMPARISON OF Hyla orientalis AND Hyla savignyi SPECIES IN TURKEY
BY USING MITOCHONDRIAL AND NUCLEAR GENES AT MOLECULER-LEVEL

Serkan GUL

Karadeniz Technical University
The Graduate School of Natural and Applied Sciences
Biology Graduate Program
Supervisor: Prof. Dr. Bilal KUTRUP
2012, 63 Pages, Appendix 28

Despite previous work on the phylogeny of Palearctic Hyla, several problems still exist
regarding systematics of Hyla in Turkey. In this thesis, the systematics of tree frogs (Hyla
orientalis and Hyla savignyi) in Turkey was studied using combined mitochondrial genes
(12S ribosomal RNA and cytochrome b) and a nuclear gene (H3), and sampling a total of
102 individuals from 51 localities. It was found that Hyla orientalis was represented by a
single lineage, whereas Hyla savignyi was divided into two lineages by the mitochondrial
genes, but not the nuclear gene. It also was confirmed that Hyla arborea schelkownikowi,
which is subspecies of Georgia, is a junior synonym of Hyla orientalis using both combine
mitochondrial genes and nuclear gene, and was found that is not distribution in the
northeastern Black Sea Regions of Turkey. This thesis also provided additional evidence

phylogeny of treefrogs in Turkey, and demonstrates new localities for future researches.

Key Words: Hyla orientalis, Hyla savignyi, Phylogeny, cyt b, 12S rRNA, H3, Turkey
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1. GENEL BILGILER

1.1. Giris

Canlilarin  fenotipik  benzerliklerine bakilarak yapilan smiflandrma  halen
kullanilmasina ragmen, bu Ozellikler birbirlerine ¢ok benzeyen organizmalarin
ayrilmasinda ve canlilarin filogenetik akrabaliklarinin ortaya c¢ikarilmasinda basarili
degildir. Ortaya ¢ikan bu tip problemlerin ¢dziimlenmesinde, niikleik asitlerle yapilan
calismalarin kullanilmaya baslanmasi ile taksonomik ¢alismalar daha kesin ve dogru olarak
yapilabilmektedir. Siniflandirma c¢aligmalarinda genomik iligkilerin kullanilmasi bir¢ok
faydalar saglar. Ornegin; yapilan tiir tayinleri daha kesindir, sik sik veya kokten meydana
gelen degisikliklere konu olmaz. Ayrica eldeki verilere bakilarak canlida meydana gelen
degisiklikler ve akrabalar arasindaki iliskilerin nasil oldugu bu yolla daha iyi ortaya
cikarilir.

Molekiiler biyolojideki hizli ilerlemeler ve DNA teknolojisinin molekiiler biyolojide
kullanima girmesi ile birlikte gii¢lii teknikler gelistirilmis ve bunlardan DNA ile protein,
canli nesillerini ve akrabaliklarini1 belirlemede kullanilmaya baslanmistir. Bu molekiiler
belirleyiciler morfolojik analizlere alternatif bir yontem olmayip tamamlayici faktorlerdir.
Morfolojinin cevap veremedigi bir¢ok soruya cevap verebilmektedir (Basibiiylik vd.,
2000).

Omurgali hayvanlarin bir sinifin1 teskil eden amfibilerin Anura ve Urodela takimina ait
tiirlerin taksonomisi hakkinda iilkemizde bir¢ok calisma yapilmistir. Bu ¢alismalar daha
cok morfolojik (Tok, 1999; Kaya, 2001; Grach vd., 2007; Pellet vd., 2007; Gvozdik vd.,
2008), biyoakustik (Kaya ve Megela S. A. 1999; Schneider, 2001; Castellano vd., 2002;
Marquez vd., 2005; Grach vd., 2007), serolojik (Tosunoglu ve Tagkavak, 2001) analizlere
dayanmaktadir. Kurbaga sistematigi alaninda yapilan yeni ¢alismalari ¢ogu da molekiiler
tekniklerle gelismis ve daha giivenli hale gelmistir (Hertwig vd., 2004). Molekiiler
tekniklerin uygulanmasi amfibi filogenetigi ¢caligmalarii oldukc¢a tesvik etmistir (Garcia-
Paris ve Jockusch, 1999; Clough ve Summers, 2000; Zardoya ve Meyer, 2001; Hoegg vd.,
2004; Faivovich vd., 2005; Smith vd., 2005; Wiens vd., 2005; Zhang vd., 2005; Kutrup
vd., 2006; Smith vd., 2007; Ozdemir ve Kutrup, 2007; Stdck vd., 2008, Ozdemir vd., 2009;
Hua vd., 2009; Gvozdik vd., 2010; Wiens vd., 2010).



Mertens (1952)’e gore Anadolu’nun bati1 ve kuzey kisimlarinda Hyla arborea
arborea’nm, giineydogu bolgesinde ise Hyla arborea savignyi bulunmasi olasidir.
Wettstein (1953)’a gore Bat1 Anadolu da yasayan popiilasyonlar nominal ki degil, Hyla
arborea kretenis’i temsil etmektedir. Bu konunun aydinlatilmas: amaciyla Zaloglu (1972)
tarafindan yapilan ¢alismada H. arborea kretensis’in dagilis sahasi icine Ege bdlgesinin
dahil edilmesinin dogru olmadig1 vurgulanmakta; Ege ve Marmara bdlgelerinin
popiilasyonlarmin  H. arborea arborea’ya dahil edilebilecegi, Akdenizin dogu
bolgesindekilerin ise Mertens (1952)’in kabul ettigi gibi H. arborea savignyi olabilecegi
belirtilmistir (Ozeti ve Yilmaz, 1994).

IUCN web sitesine gore Hyla arborea ve Hyla savignyi tiirlerinin tiim Avrupa

genelinde ve iilkemizdeki dagilimlar1 asagidaki gibi gosterilmistir.
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Sekil 2. TUCN’ deki dagilim haritast: Hyla savignyi

Hyla arborea (=Agag¢ kurbagasi) Asya dahil olmak iizere bircok Avrupa iilkesi ve
Afrika boyunca genis bir yayilim ag1 gostermektedir. Tiirkiye’de ise bu tiire Marmara, Ege,
Karadeniz ve Bati1 Akdeniz bélgelerinde rastlamak miimkiindiir. Fakat bugiine kadar
Tiirkiye’den ¢ alttiirii bildirilmesine ragmen (Hyla arborea arborea, Hyla arborea
savignyi, Hyla arborea kretensis), yapilan ¢alismalarm ¢ogu morfolojik verilere dayandigi
icin bu canlilarin alttiir durumlar1 hakkinda kesin bir hiikiim vermek miimkiin olmamustir
(Kaya, 2001).

Kaya (2001)’in yaptig1 calismada Anamur’un Melle¢ kdylinde Hyla arborea’nin ve
11 km uzakligindaki Anamur’un merkezinde ise Hyla savignyi tiiriiniin bulundugunu

yaptig1 c¢alismayla ortaya koymustur. Ayrica Schneider (2001) ise yaptigi caligmada



Alanya’da Hyla arborea tiiriiniin oldugunu, Alanya’nmm 10 km uzaginda bulunan
Anamur’da ise Hyla savignyi tiiriiniin bulundugunu bildirmistir.

Kaya (2001) ve Schneider (2001) Tirkiye’de yasayan Hyla arborea ve Hyla
savignyi’nin taksonomik durumu hakkinda yapmis olduklar1 incelemede Karadeniz
Bolgesi, Marmara Bolgesi, Ege Bolgesi, Bat1 Akdeniz Bolgesi, Orta Akdeniz Bolgesi,
Dogu Akdeniz Bolgesi ve Giineydogu Anadolu Bolgesi ve i¢ Anadolu Bdlgesi’nden alman
orneklerde taksonomik bakimdan farkliliklarm oldugunu ortaya koymustur. Ozellikle Dogu
Akdeniz ve Giineydogu Anadolu Bolgelerini kapsayan Mersin, Adana, Antakya,
Kahramanmaras, Sanlurfa ve Hakkari illerinden temin edilen 6rneklerin biyoakustik ve
yanal ¢izgi bakimindan diger bdlgelerden farkli oldugunu ortaya koymuslardir. Bunun yani
sira Rize formunun bioakuistik degerlerinin diger bolgelerdeki degerlerden farkli ¢ikmasi,
acaba Kafkasya formu olan Hyla arborea schelkownikowi’nin varligmin Rize’de de olup
olmadig1 sorusunu kafalarda uyandirmistir. Ancak yapilan ¢alismalar morfolojik diizeyde
oldugu i¢in tam bir netlik s6z konusu degildir.

Ayrica Stock vd., (2008) tarafindan yapilan ¢alismada Tiirkiye’den Trakya-Igneada,
Izmir-Selguk, Mersin(Igel)-Yenikoy lokalitelerinden aldiklar1  6rneklerle  yapilan
filogenetik analizler sonucunda 3320 baz uzunluguna sahip mitokondriyal seviyede (%80)
ve 820 baz uzunluguna sahip niikleer seviyede (%69) H. arborea var. orientalis oldugu
sonucuna varmiglardir. Bunun yani sira Stock vd., (2008), Mersin-Kazanlh lokalitesinden
aldiklar1 ornekle yaptiklar1 filogenetik analizler sonucunda 3320 baz uzunluguna sahip
mitokondriyal ve 820 baz uzunluguna sahip niikleer seviyede %99 Hyla savignyi
taksonunun oldugunu ortaya koymuslardir. Stéck vd., (2008) ayrica Tiirkiye’ye yakin olan
Girit Adasi’ndan temin ettikleri Orneklerin Hyla arborea kretensis oldugunu ortaya
koymuslardir. Stock vd. (2008) ¢ok kapsamli olarak filogenetik calisma yapmasina ragmen
Tiirkiye’den aldiklar1 6rneklerin ve lokalitelerin az olmasindan dolay: iilkemizdeki Hyla
cinsine ait taksonlarin net bir durumunu agikliga kavusturamamislardir.

Gvozdik vd., (2008) tarafindan yapilan; morfolojik, cografik ve iklimsel olarak Hyla
cinsine ait kurbagalarda oOlctiikleri 17 ozelligin birgok istatiksel hesaplamalarina ve
aralarindaki iliskiyi belirlemeye dayanan calismada elde ettikleri verilerde Tiirkiye’den
temin ettikleri 116 ornekte; Hakkari, Birecik, Kahramanmaras, Adana, Mersin ve ¢evresi
ilcelerinden aldiklar1 6rneklerin Hyla savignyi, Edirne’nin Havsa ilgesi, Alanya, Kiitahya,
Bilecik, Bursa, iznik ve cevre ilgelerden aldiklar1 6rneklerin Hyla arborea, Rize nin Pazar

ilgesinden aldiklar1 6rnegin H. arborea schelkownikowi oldugunu savunmuslardir.



Hyla cinsine ait bireylerle iilkemizde son yillarda Gvozdik vd., (2010)'nin yaptiklar1
calisma oldukca kapsamli bir molekiiler calismay1 igermektedir. Bu ¢alismanin molekiiler
verilerine gore iilkemizde Hyla orientalis (eski ismi: Hyla arborea) ve Hyla savignyi
tiirleri bulunmaktadir. Ancak yaptiklar1 calisma sadece Ortadoguyu kapsadigi i¢in
iilkemizin Marmara bolgesinden 6rnek kullanmamislardir ve 6nceki yillarda Gvozdik vd.,
(2008) yaptiklar1 ¢alismada Giircistan formu olan H. arborea schelkownikowi bireyinin
iilkemize kadar yayilis1 oldugunu sdylemelerine ragmen, yeni yaptiklar1 ¢alismada bu
bireyin Hyla orientalis'in bir junior subjective synonym oldugunu belirtmislerdir (Gvozdik
vd., 2010; Stock vd., 2008). Fakat bu durum iilkemizin Karadeniz Bolgesinden aldiklar1 tek
bir lokaliteden 6rnekle acikliga kavusturulmamastir.

Sonug olarak, son yillarda lilkemizden elde edilen 6nemli sayida Hyla cinsine ait 6rnek
ile filogenetik olarak yapilan calismalarda; Stock vd., (2008)'nin yaptig1 g¢alismada
iilkemizden elde ettikleri orneklerin az sayida olmasi iilkemizle ilgili durumu net bir
sekilde ortaya koymamaktadir. Bunun yani sira Gvozdik vd., (2010)'nin yaptig1 calisma
cok kapsamli olmasima ragmen iilkemizin Marmara Bolgesini ¢calismalarina katmamiglardir
ve Giircistan formu olan H. arborea schelkownikowinin dagilimmin iilkemizde var olup
olmadigmi1 ve eger var ise nereye kadar dagilim gosterdigini net bir sekilde ortaya
koyamamiglardir. Bu tez ¢alismasinin amaci ise iilkemizdeki Hyla cinsine ait bireylerin
mitokondriyal genler (1285, cyt b) ve niikleer gen (H3) bakimindan dagilimlarini ortaya
cikarmak, Giircistan formu olan H. arborea schelkownikowi'nin dagiliminin tilkemizde var
olup olmadigin1 ve eger var ise nereye kadar dagilim gosterdigini belirlemek, daha dnce
yapilan ¢aligmalarin eksik yonlerini tamamlamak ve bu calismayla farkli bir niikleer gen

bdlgesi olan Histon 3 geniyle bu canlilar1 molekiiler diizeyde incelemektir.

1.2. Amfibilerin Genel Ozellikleri

Amfibiler (kurbagalar), baliklarla siiriingenler arasinda yer alan bir omurgali simifidir.
Clinkii baz1 ozellikleri baliklara, bazi 6zellikleri de daha iist gruplara benzemektedir.
Nitekim embriyolar1 balik embriyosuna, dort ayaklarmin bulunmasi da kara omurgalilarina
benzer. “Amfibia” Yunanca ¢ift yasamli manasindadir. Ciinkii kurbagalarin bir kismi
kismen suda, kismen de karada yasarlar. Gelismeleri genellikle suya baghdir.
Yumurtalarini genellikle suya birakirlar, larva evreleri de genellikle suda geger. Karada

yasayanlar da yumurta birakmak iizere suya girerler. Baliklara benzer atadan meydana



geldikleri kabul edilen amfibiler, karada yasayabilmek i¢in baz1 degisiklikler
gecirmislerdir. Ornegin yiizgegler yerine bacaklar, solungaglar yerine de akcigerler
meydana gelmistir (Baran ve Atatiirk, 1998).

Sudan karaya geg¢en grup olarak tanmman amfibilerin bazi tipik ozellikleri soyle
siralanabilir; derileri ¢iplaktir, yani deride pul, tiiy ve kil gibi yapilar bulunmaz. Derileri
bol salg1 bezi igerir. Bu bezlerin salgilar1 ile deri devamli olarak islak tutulur. Ayrica
derilerinde zehir etkisi yapan salg1 bezleri de mevcuttur (Baran ve Atatiirk, 1998).

Ergin kurbagalar boylarma gore diger hayvan tiirlerini yiyerek beslenirler. Bocekler,
solucan ve salyangozlar baslica besinlerini teskil eder. Larva devresinde kuyruklu
kurbagalar etc¢il, kuyruksuz kurbagalar ise bitkisel besin alirlar. Gelismeleri genel olarak
metamorfozludur, yani gelismelerinde bir larva devresi vardir. Metamorfoz devresi tiirlere,
sicaklik derecesine ve diger dig sartlara gore uzun veya kisa olabilmektedir (Baran ve
Atattirk, 1998).

Kuyruklu kurbaga tiirleri ¢ok canli renklerde olmasina karsilik, kuyruksuz olanlarda
viicut rengi ortama uyum saglanustir. Ornegin, Rana dalmatina (¢evik kurbaga) tiiriiniin
yanindan gecerken ancak hayvanin sigramasi sonucunda fark edilmesi miimkiindiir.
Kurbaga tiirleri iki faktdre tahammiil edemezler. Bunlar kuraklik ve tuzluluktur. Bu
nedenle kurbagalar denizlerde bulunamazlar. Yine kurbagalar deri yapilar1 ve diger

ozellikleri nedeniyle kurak yerlerde yasayamazlar (Baran ve Atatiirk, 1998).

1.2.1. Amfibilerin Evoliisyonu

Ik karasal omurgalilar amfibilerdir. Karada viicutlarma destek saglayan pektoral ve
pelvik bacaklarmin gelismis olmasi, akcigerlerinde oksijenlenen kani tekrar pompalamak
iizere kalbe tasiyan akciger toplardamarmin meydana gelmis olmasi ve yaklasik 370
milyon yil 6nce (MYO), Karbonifer devrinde elverisli ekolojik kosullarin ortaya ¢ikmast,
bu sinifin iiyelerinin karada bol miktarda bulunmalarina olanak saglamistir. Bu nedenledir
ki, Karbonifer devrine Amfibi Cag1 da denilmektedir (Bahgeci, 2000).

Ilksel Amfibilerin viicudu daha ¢ok baliga benzemekteydi. Onlarm viicudu, su kaybim1
onleyen pullar ve kuru bir deri ile kapliydi. Yaklasik 160 MYO, bu ilksel amfibiler
tamamen yok olmuslardir. Ciinkii Permiyenin sonu, gerek jeolojik ve gerekse biyolojik

bakimindan biiyiik degisimlerin yasandig1 bir devirdir. Bu devirde son trilobitler ve son



plakodermler ortadan kalkmis; bir zamanlar bol miktarlarda bulunan brachiopodlar
azalmis; mercanlarin, mollusklarin, ekinodermlerin, kabuklularin ve baliklarin daha ilksel
tiplerinin yerini bu gruplarin modern temsilcileri almistir. Bu Permo-Triyasik krizde,
bircok amfibi grubunun nesli de tiilkenmistir. Trias’m sonuna kadar sadece suya bagimli
olarak yasamlarimi siirdliren amfibiler kalmis ve giliniimiizde yasayan az sayidaki form
bunlarin soyundan gelmistir (Bahgeci, 2000).

Amfibi yumurtalarinin, su kaybii onleyen i¢ membranlar1 ve kabuklar1 olmadig: i¢cin
dis ortamda ¢ok ¢abuk kururlar; bu nedenle yumurtalar dogrudan dogruya suya ya da 1slak
yerlere brrakilir. Ilk gercek akcigerler amfibilerde gelismistir, fakat bu organlar tam bir
solunum i¢in yetersizdir. Solunum nemli glandular derileri ve agizlarim1 ¢evreleyen zar
vasitasiyla da yapilir. Amfibiler, derilerinin su kaybetmesi nedeniyle, nemli habitatlardan
fazla uzak kalamazlar. Amfibi larvalar1 ve siirekli olarak suda yasayan tiirlerin erginleri,
solungaglariyla solunum yaparlar (Bahgeci, 2000).

Amfibiler, her ne kadar ilkel goriinseler de, ger¢ekte onlar basarili hayvan gruplaridir.
Onlar dinazorlardan uzun bir siire 6nce evrimlesmis olmalarma karsin, dinazorlarin
soyunun tilkenmesinden bu yana, yani 65 milyon yildir yasamlarmi siirdiirmeyi

basarmislardir (Bahgeci, 2000).

1.2.2. Hyla orientalis Bireyinin Morfolojik Ozellikleri

Renkleriyle ¢evresel uyumu ¢ok iyi ve bundan dolayr fark edilmeleri zordur. Sirt
bolgesi genel olarak parlak yesil. Uzerinde koyu renkli kiigiik benekleri var. Karnin yan
tarafinda, burun deliklerinden baslayip, arka bacaklarinin oldugu yere kadar uzanan, koyu
renkli (grimsi, kahverengi ya da siyah) bir ¢ift bant bulunur. Korkutulduklar1 zaman gri,
sarims1 ya da siyahimsi renge doniisebilirler. Cenelerin birlestigi yerin arkasinda, ince,
beyaz kenarla cevrili yesil bir bélge bulunur. Yavrularin {ist tarafi yesilimsi, alt tarafi altin
renginde olur. Ureme zamaninda (Subat-Nisan), bitkisi ¢ok olan temiz sulara girerler. Bir
defada 800-1000 kadar yumurta birakabilirler. Erkeklerde sistigi zaman bastan daha biiyiik
olabilen, basin alt kisminda bir ses kesesi bulunur. Bu sayede ¢ok uzaktan (1 km)
duyulabilecek kadar yiiksek ses cikartirlar. Derilerinden oldukga zehirli bir sivi1 salgilarlar.
Bu s1v1 insan derisinin hassas bolgelerinde aciya neden olur. Bir tanesi otlayan bir inek

tarafindan yenirse, inegi zehirleyerek oOldiirebilir (Demirsoy, 1996). Alacakaranlikta



aktiflik gosterirler. Giindiizleriyse yapraklarin altinda bulunurlar. Ana besinlerini bocek,

ortimcek gibi eklembacaklilar olusturur. 22 yil kadar yasarlar. Boylar1 5 cm kadar olabilir.

1.2.3. Hyla savignyi Bireyinin Morfolojik Ozellikleri

Hyla orientalis tiiriine ¢ok benzer. H. orientalis'den arka bacaklarmin biraz daha uzun
olmasiyla ve viicudun yan tarafindaki seridin kasik bdlgesinden yukariya ve 6ne dogru bir
cikint1 yapmamasiyla ayrilir. Ayrica H. orientalis’den daha farkli bir ses ¢ikarr.
Renkleriyle ¢evresel uyumu ¢ok iyi ve bundan dolay1 fark edilmeleri zordur. Sirt bolgesi
genel olarak parlak yesil. Uzerinde koyu renkli kiigiik benekleri var. Korkutulduklar:
zaman gri, sarims1 ya da siyahimsi renge doniisebilirler. Ureme zamaninda (Subat-Nisan),
bitkisi ¢ok olan temiz sulara girerler. Bir defada 800-1000 kadar yumurta birakabilirler.
Erkeklerde sistigi zaman bastan daha biiyiik olabilen, basin alt kisminda bir ses kesesi
bulunur. Bu sayede cok uzaktan (1 km) duyulabilecek kadar yiiksek ses c¢ikartirlar.
Derilerinden oldukga zehirli bir siv1 salgilarlar. Bu sivi insan derisinin hassas bolgelerinde
actya neden olur. Alacakaranlikta aktiflik gOsterirler. Giindiizleriyse yapraklarin altinda
bulunurlar. Ana besinlerini bocek, 6riimcek gibi eklembacaklilar olusturur. Boylar1 5 cm

kadar olabilir.

1.3. Niikleer DNA (nuDNA) ve Mitokondriyal DNA (mtDNA)

Bir filogenetik calismada secilen genler, ilgili taksonomik seviyede filogenetik
gecmisi yansitan korunmus bilgiler icermelidir. Niikleer genler ve 6zellikle mitokondriyal
ribozomal genler, ¢ok genis alandaki canli gruplarinda bir¢ok filogenetik soruyu
cevaplamaktadir (Hertwig, 2004). Omurgali hayvanlarin mitokondriyal DNA’s1 halkasal
yapida ve ¢ogunda oldugu gibi 16-18000 baz ¢ifti uzunlugundadir. Bu DNA {izerinde 13
protein kodlayan bolge, 2 rRNA geni, bir replikasyon kontrol bolgesi ve 22 tRNA geni
bulunmaktadir (Sekil 3). Bunlarin siras1 genelde omurgalilarda korunmustur. Niikleer DNA
da ise RAG1, Histone 3, POMC gibi genler amfibilerin filogenetik calismalarinda oldukca
yaygin kullanilmaktadir. Mitokondriyal DNA’da intronlar yoktur ve tRNA’larmn splicingi
mRNA kaliplarini iiretir ve mtDNA kendi kendine replike olur. Sitokrom oksidaz, ATP

sentetaz ve NADH sistemleri sayesinde hiicre solunum sistemlerine katkida bulunur.



mtDNA’nmn en 6nemli 6zelligi de anne tarafindan nesilden nesile aktariliyor olmasidir.
Boylece rekombinasyonun olmamasi kalitimmin daha kolay izlenilmesini saglar ve
popiilasyonlarin gegmisleri hakkinda giiclii bir bilgi saglar. Ayrica mtDNA daha yiiksek
organizmali hayvanlarda tek bir niikleer DNA kopyasindan ¢ok daha hizli
evrimlesmektedir.

Niikleer ribozomsal RNA genleri ve mtDNA’nin tamami ¢ok eskiye dayali filogenetik
iliskilerin ortaya c¢ikarilmasinda kullanilir. Hayvanlar iizerinde yapilan calismalarin
cogunda ise popiilasyon ve daha disiik seviyedeki taksonomik iliskilerin ortaya
koyulmasinda bazt mtDNA genleri kullanilir. Bunlar 12S, 16S ve sitokrom b (cyt b)
genleridir (Farias vd., 2001).
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Mitokondriyal DNA’nin 16S rRNA, 12S rRNA ve cyt b genlerinin baz swralarinin
karsilagtirilmasima dayanan ¢ok sayida taksonomik ve filogenetik ¢alisma bulunmaktadir.
Bu yiizden bu genlerin ¢ogaltilmasinda kullanilan primerler, olduk¢a genis bir kullanim
alanma sahiptir. Canli gruplarindaki farkliliklar1 belirlemek icin yapilacak en dogru is,
DNA’daki degisiklikleri de gosterdigi icin mtDNA’nin baz sirasmin analiz edilmesidir
(Kocher vd., 1989).

1.3.1. Mitokondriyal DNA’nin Yapisi ve Evolusyonu

Mitokondrilerde, sekerlerde depolanan enerji adenozin trifosfat (ATP)’in sentezi i¢in
glic kaynagi olarak kullanilmaktadir. Hiicresel solunumda kullanilan proteinlerin
cogunlugu mitokondriyal DNA (mtDNA) tarafindan kodlanmaktadir. Kloroplast DNA’s1
gibi, mtDNA’da genellikle kromozomal proteinlerden yoksun halkasal bir ¢ift sarmaldir.
Her bir hiicre basina mitokondri sayisi, bazi tek hiicreli mantarlarda oldugu gibi dortten,
omurgalilarin kas hiicrelerinde oldugu gibi bine kadar ¢ok degiskenlik gostermektedir.

Hayvanlarin mitokondriyal DNA’lar1 nispeten kiiciiktiir. Tiirler arasinda nispeten az
varyasyonlu, genellikle yaklasik 16 kb uzunlugunda ve tiimii halkasaldir. intronlar1 yoktur,

rekombinasyon yok veya c¢ok nadirdir, anadan kalitidir (Freeman ve Herron, 2002).

1.4. Molekiiler Evrim

Protein ve DNA dizilerini ¢alismak i¢in gelistirilen tekniklerin kesfi evrim ¢alismalar1
icin yeni bir alan a¢cmistir. 1960’larda ilk biiyilk Olgekli aminoasit dizisi ¢ikarma
calismalar1 ile baslayan ve giliniimiizde toplam genom dizilerini ¢ikarma {izerine veri
patlamasi seklinde devam eden c¢alismalar sonucunda, arastirmacilar zaman icinde
proteinler ve niikleik asitlerin nasil degistikleri hakkinda pek c¢ok soruya cevap
bulmuslardir.

Molekiiler evrimsel calismalarin en temel hedeflerinden biri dort evolusyoner giiciin
(mutasyon, gog, siiriklenme ve secilim) dizilerde giiniimiizde gozlenen cesitliligi nasil
iirettigini anlamaya g¢alismaktir. Notral teori bu girisimde 6nemlidir, ¢linkii uyum giicii
bakimimdan notr olan ve bu ylizden yalnizca siiriikleme nedeniyle frekanslar1 degisen

aleller icin, sabitlenmenin hizin1 belirtir. Sonug¢ olarak, molekiiler evoliisyonun gbézlenen
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hiz ve modellerinden pozitif secilimin mi yoksa siiriiklenmenin mi sorumlu oldugunu
sinamak i¢in bir sifir model saglar. Popiilasyon biiylikliigiiniin bir fonksiyonu olarak,
siriiklenme ve se¢ilimin nasil etkilestiklerini belirlediginden, yaklasik ndtral model,
teorinin Onemli bir uzantisidir (Freeman ve Herron, 2002).

Stiriklenme yoluyla meydana gelen evoliisyon orani, yalanci genler caligilarak
saptanabilir. Notral teori tarafindan Ongoriildiigli gibi, yalanci genler, kodlayici ve
kodlayic1 olmayan diziler arasinda gozlenmis degisimin en yiiksek oranmna sahiptir.
Kodlayic1 dizilerin biiylik bir ¢ogunlugunda, baz degisimleri, degistirici baz
degisimlerinden ¢ok daha hizli birikirler. Lokuslar arasinda, molekiiler evoliisyon hizi, bir
genin hiicre i¢cin Oneminin bir fonksiyonu olarak degiskenlik gosterir. Bu gozlemler,
molekiiler evoliisyonun zararli mutasyonlara karsi siiriiklenme ve secilim yolu ile kontrol
altinda tutuldugunu oOnermektedir. Bununla birlikte, arastirmacilar onemli 6rneklerde,
degistirici baz degisimlerinin yiiksek oraninin, yararli mutasyonlar iizerine se¢ilimin bir
iirlinii olarak olustugunu gosterebilmislerdir (Freeman ve Herron, 2002).

Baz degisimlerinin, proteinlerin aminoasit dizilerini degistirmeseler bile, dogal
sec¢ilime cevap olarak frekanslar1 azalir veya artabilir. tRNA’larm bulunus durumlarindaki
varyasyon, translasyon etkinligi icin secilime neden olabilir ve kodon egilimine yol
acabilir. Avantajli mutasyonlar lizerindeki secilim, baglantili suskun baz degisimlerini (bir
gen tarafindan kodlanan aminoasit dizisini degistirmeyen bir DNA baz dizisi) sabitlenmeye
gotlirebilir; zararli mutasyonlar {izerine secilim ise baglantili suskun baz degisimlerinin
ayiklanmasina yol acabilir (Freeman ve Herron, 2002).

Hareketli elementler 6karyotik ve prokaryotik genomlarin belirgin bilesenleridir. Bu
lokuslar aract RNA veya DNA’larla hareket ederler, fakat konak organizmanin uyum
giliciinii artrran Uriinler i¢in kodlama yapmazlar. Ciinkii bunlar genomda yeni bir yere
hareket ettiklerinde, zararli mutasyonlara neden olduklarindan, parazit olarak tanimlanirlar.
Kloroplast ve mitokondriler endosimbiyotik bakteriler olarak ortaya c¢ikmislardir ve
evoliisyon tarihinin en bliyiik yatay gen transfer olaylarimi1 temsil ederler. Kloroplast ve
mitokondriyal DNA’da gen sirasi, gen organizasyonu ve dizi degisim orani degismekle
birlikte, bu organellerin bilgi igerikleri oldukca 1yi korunmustur (Freeman ve Herron,

2002).
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1.4.1. Dizi Degisiminin Miktar ve Hiz1

Molekiiler evoliisyon sahasi, 1960’larin ortasinda biyokimyacilarin hemoglobin,
sitokrom ¢ ve Ozellikle insan ve omurgalilarda bol miktarda bulunan ve 1yi ¢caligilmis diger
proteinlerin aminoasit dizi tayininde basarili olmalariyla baslatildistir. Tiirler arasindaki
molekiiler degisimin hiz ve miktarmi karsilastirmada evolusyoner biyologlara ilk firsati bu

veri setleri saglamistir (Freeman ve Herron, 2002).

1.4.2. Molekiiler Evolusyonun Notral Teorisi

Kimura (1968, 1983), aminoasit dizi farklilagsmasinin gézlenen modellerini agiklamak
amaciyla, molekiiler evoliisyonun Notral teorisini formiile etmistir. Bu teori,
popiilasyonlarda sabitlenen baz degisimlerinin ¢ogunun uyum giicii agisindan nétr oldugu
ve DNA dizileri diizeyindeki evoliisyonda, genetik siirliiklenmenin baskin oldugunu iddia
eder. Kimura, tiirler arasinda molekiiler diizeyde gozlenen farkliliklarm, yararh
mutasyonlar iizerine dogal secilimin islemesi seklindeki bir agiklamanm biiylik olciide
gecersiz olduguna inanmaktadir.

Kimura tarafsiz (nétr) mutasyonlarin evrimini asagidaki sekilde modellestirir:

— Eger diploid bir popiilasyonda N birey varsa, s6z konusu popiilasyonda her bir
genin 2N kopyasi mevcuttur.

— Simdiki popiilasyonda yer alan 2N kopyalarin tiimii ge¢miste herhangi bir
donemde var olmus olan tek bir alelden tiiremistir. Buna karsin, gilinlimiizde varligini
siirdiiren 2N kopyalarindan yalnizca bir tanesi, gelecekte bir zaman, popiilasyonda bulunan
biitlin kopyalarin atas1 olacaktir.

— Eger genlerin tiim 2N kopyalar1 se¢ilim bakimindan esdegerse veya tasiyicinin
uyum giicii lizerindeki etkileri agisindan tarafsiz (nétr) iseler, her birinin popiilasyonda
sabitlenecek alel olma bakimindan sanslar1 esittir. Bu sans 1/2N’ye esittir.

— Her nesilde mutasyon popiilasyona yeni tarafsiz (notr) aleller katacaktir. Eger v
her bir basarili gamet basina her bir genin mutasyon orami ise 2Nv her bir neslin
popiilasyonuna katacagi yeni mutantlar1 olacaktir.

—  Yukaridaki saptamalara dayali olarak yeni tarafsiz (ndtr) mutantlarin

popiilasyonda sabitlenme oranlar1 (2Nv) (1/2N) veya basitce v’ye esittir.
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1.5. Tiirlesme Mekanizmalar:

Bugiin yasayan tiim organizmalarm atalar1 yasamin ortaya ¢iktig1 yaklasik 3,8 milyar
y1l 6ncesine dayanmaktadir. O giinden bugiine popiilasyonlarin boliinmesi ve yeni tiirler
olusturmak {izere farklilagsmasi seklinde, milyarlarca degilse de milyonlarca dallanma olay1
meydana gelmistir. Mutasyon, dogal secilim, gb¢ ve genetik siiriiklenme, popiilasyon ici
alel frekanslarimi degistiren siireglerdir ve popiilasyonlar arasinda genetik farklilasmaya
sebep olurlar.

Tiirlesmeyi incelemek, yasam tarihi caligmalarina bir temel saglamanin yaninda, bazi
onemli pratik uygulamalara da sahiptir. Inceleyecegimiz materyalin ¢ogu, farkhilasmis
organizma gruplar1 arasindaki gen akismin boyutlar1 ve nedenleri (ya da gen akisinin
olmamasi) lizerine odaklanmaktadir. Bu konular1 anlamak, biyolojik cesitliligin korunmas1
ve gen mihendisligiyle iiretilip ¢evreye birakilan organizmalari yonetmek agisindan

onemlidir (Freeman ve Herron, 2002).

1.5.1 Tir Kavramlan

Pek c¢ok tir kavramlar1 ortaya atilmis ise de, hepsi bir tiriin ayirt edici
karakteristiginin evrimsel bagimsizlik oldugu konusunda uzlasirlar. Farkli tiir kavramlari
evrimsel bagimsizlig1 belirlemek i¢in uyguladiklar: 6lciitler (kriter) acisindan farklidirlar.

Tiirlesme lic asamali bir slireg olarak analiz edilebilir: (1) Dagilis, vikaryans, ya da
poliployidi gibi biiylik capli kromozomal degisimler nedeniyle popiilasyonlarin izole
olmasi. (2) Genetik siiriiklenme veya se¢ilim sayesinde farklilasma ve (3) ikincil temas ile
farklilagsmanin elemesini (eliminasyon) ya da tamamlanmasi. Bununla birlikte, bu siraya
uymayan ¢ok sayida istisna vardir. Bazi durumlarda farklilasmay1 saglayan sec¢ilim baskis1
o kadar giicliidiir ki popiilasyonlar fiziksel yalitim (izolasyon) olmadan da farklilasabilir.
Ayrica, ikincil temas olduktan sonra ¢ok ¢esitli sonuclarin ortaya ¢ikmasi olasidir. Bunlar
kararl hibrit zonlarin olusmasi ve her iki atasal popiilasyondan genler igeren yeni bir tiirlin
olusmasini kapsar.

Mutasyon, secilim, go¢ ve genetik siirliklenme her tiir lizerinde ayr1 ayri islendigi

zaman evolusyoner bagimsizlik ortaya ¢ikar. Bu, tiiriin kendi alellerinin yayilabilecegi bir
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sinir olusturmast anlamina gelir. Sonug¢ olarak; farkli tiirler bagimsiz evolusyoner

yoriingeler izler (Freeman ve Herron, 2002).

1.5.1.1. Biyolojik Tiir Kavrami

Biyolojik tiir kavramina gore, evrimsel bagimsizligi tanimlayan 6lciit (kriter), lireme
izolasyonudur. Yani, eger popiilasyonlar veya organizmalar hibritlesemez veya hibritlesse
bile verimli doller vermezlerse o zaman popiilasyonlar iireme izolasyonuna sahiptir ve
gecerli bir tiir olarak kabul edilir. Biyolojik tiir kavrami, Ernst Mayr tarafindan 1942
yilinda ortaya atilmasmndan bu yana ders kitaplarinda verilen tiir tanimi olmustur. Bu
kavram pek ¢ok zoolog tarafindan pratikte kullanilmaktadir ve Birlesik Devletlerin simgesi
haline gelmis, soyu tehlike altindaki tiirlerin korunmasi i¢in atilacak adimlar1 diizenleyen
(Endangered Species Acts) temel biyolojik c¢esitlilik yasasinda uygulanan yasal bir
tanimlamadir.

Ureme yalitimi (izolasyon), gen akisi olmadiginin kesin bir kanit1 oldugundan, tiir
kavrammda kullanilabilecek gercekten uygun bir kriterdir. Ureme yalitimi (izolasyon)
evrimsel bagimsizligin turnusol testidir. Biyolojik tiir kavraminin sartlar1 kavramsal olarak
zorlayict ve bazi durumlarda faydali sonuglar verse de ¢ogunlukla uygulanmasi zordur.
Ornegin, eger komsu popiilasyonlarin yayilis1 ¢akismiyorsa, bu popiilasyonlar arasinda
iireme izolasyonunun olup olmadigini hi¢cbir zaman bilemeyiz. Bu yiizden biyologlar sdyle
bir somut yaklasim igerisine girmek zorundadirlar: “Bu popiilasyonlar zaten yeter derecede
farklilasmis oldugundan gelecekte bir araya gelseler bile aralarinda ¢iftlesme olmayacaktir
ve bu yiizden biz farkl tiirler olarak adlandiririz.” Bu durumlarda, tiir teshislerini verilerle
test etmek miimkiin degildir. Bunun disinda, biyolojik tiir kavrami fosil formlara
uygulanamaz. Eseysiz iireyen popiilasyonlara uygulanmasi da zaten s6z konusu degildir

(Freeman ve Herron, 2002).

1.5.1.2. Filogenetik Tiir Kavrami

Filogenetik tiir kavramima gore, yakin akraba popiilasyonlar arasindaki filogeninin
ortaya cikartilmas1 ve en kiiglik monofiletik gruplarin bulunmasiyla tiirler belirlenir.

Boylesi bir filogenetik agagta, tiirler agacin u¢ kisimlarini olusturur.



15

Filogenetik tiir kavrammin arkasmndaki mantiga gore, eger popiilasyonlar yalitim
(izolasyon) sonucu birbirinden ayrilmislarsa, sadece 06zellikler bir filogeni iizerinde
poptilasyonlar1 aywrt edebilir. Bu popiilasyonlarin, karakterler yardimiyla, filogenetik
olarak aywrt edilmesi miimkiindiir. Bagka bir deyisle, filogenetik tiir kavramina gore ayr1 bir
tiir tanimlamak ic¢in, tanimlayic1 6zelliklerinin ortaya ¢ikisina yetecek kadar uzun siire
popiilasyonlarin evrimsel olarak bagimsiz olmus olmalar1 gerekmektedir. Bu yaklasimin
cazip tarafi, test edilebilir olmasidir. Tirler filogeninin tahmininde kullanilan 6zelliklerdeki
onemli istatistiksel farkliliklar dogrultusunda isimlendirilirler.

Tahminler degisse de genel goriis, filogenetik tiir kavrami uygulandigi takdirde
bugiinkii tiir sayismin kolayca ikiye katlanacagi seklindedir. Filogenetik tiir kavraminin
onde gelen savunucular1 bu durumdan rahatsiz degildirler. Bu kavramin savunucular1 buna
“eger tiir sayisinda boyle bir artis olursa bu sadece biyolojik gergekliligi yansitir” seklinde

cevap vermektedirler.

1.5.1.3. Morfolojik Tiir Kavram

Paleontologlar, tiirleri fosiller arasindaki morfolojik farkliliklar1 esas alarak
tanimlarlar. Morfolojik tiir kavraminin en biiylik avantaji, yaygin olarak uygulanabilir
olmasidir. Ancak, dikkatli bir sekilde uygulanmadiginda tiir tanimlamalar1 keyfi ve kisiye
0zgli olabilmektedir. En kotii durum ise, farkli arastiricilar tarafindan yapilan
tanimlamalarin karsilastirilabilir olmamasidir.

Tirleri tamimlarken paleontologlar baska sikintilarla da ugrasmak zorundadirlar.
Yumusak doku anatomileri veya renkleri farkli olan fosil tiirler ayirt edilemezler. Ayni
sekilde, morfolojik olarak benzer fakat 6tlis, 1s1ya ve kurakliga tolerans, habitat kullanim1
veya kur davraniglart gibi 6zellikleri yoniinden oldukca farklilasmis olabilirler. Bunlara

kriptik tiirler ad1 verilir (Freeman ve Herron, 2002).

1.5.1.4. Alttiir Kavramm ( Subspecies, ssp., subsp.)

Tiriin altinda yer alan, bugiin i¢in kabul edilen en kiigiik sistematik kategoridir.

Mayr’e gore alttiir; tiirlin diger benzeri alt boliimlerinden taksonomik olarak farkli ve
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cografik olarak sinirlandirilmis olan mahalli popiilasyonlara ait bir topluluktur. Bu tarife
gore;

1. Alttiirtin cografik olarak tarif edilmesi gerekir ve alttiiriin yayilis sahasi tiirlin cografi
yayilis sahasi icinde bulunur.

2. Alttiirler genellikle bir tek popiilasyondan teskil edilmeyip, popiilasyon
topluluklarindan yapilmistir. Cok nadir durumlarda bir alttiir, hatta bir tiir tek bir
popiilasyondan ibaret olabilir.

3. Diger benzeri gruplardan taksonomik olarak ayrilabilmelidir. Bu sebepten, herhangi
bir hayvan grubuna, bilinen bir tiiriin yeni bir alttiiriidiir diyebilmek i¢in, o tiiriin bilinen
popiilasyonlarindan hangi taksonomik karakterler bakimidan farkli oldugu kesin ve net
olarak belirtilmelidir. Ayiric1 veya farkliligi gosterici taksonomik karakterler kalitatif
(nitelik olarak) ve kantitatif (sayisal olarak Slgiilebilen) olarak belirtilebilecek ozellikler
olmalidir. Renk ve desen 6zellikleri kalitatif, biitiin dlctilebilen karakterler ise kantitatiftir.

Alttiirler taksonomik bir kaide olarak ii¢ isimle isimlendirilirler ve bu duruma
trinomial isimlendirme denilir. Mesela; Triturus vulgaris kosswigi, Mertensiella luschani
finikensis, Anguis fragilis colchicus gibi.

Herhangi bir tiir monotipik oldugu takdirde, onun alttiirii yok demektir. Alttiirler ancak
politipik tiirler icin s6z konusudur ve politipik bir tiirin belirli bir sahada birden fazla
alttiirii bulunamaz, ciinkii ayn1 sahada yasayan fertler ayni gen havuzuna sahip
olduklarindan tireme yalitimi (izolasyon) s6z konusu degildir. Monotipik olarak bilinen bir
tiirlin yeni bir alttiiri bulunarak politipik hale gegmesi s6z konusu oldugunda monotipik tiir
ismi nominant alttiiriin ismi olur (Yilmaz, 1997).

Alttiirler normal olarak kendine ait 6zel bir cografi alani isgal ettiine gore bir¢ok
sistematikcinin kabul ettigi sekilde bu durum ayni zamanda bir cografi wrk demektir.
Diinyadaki ekolojik sartlar bakimmdan birbirinin tamamen aynist olan iki cografi saha
bulunmayacagindan her alttiir teorik olarak farkli ekolojik sartlarda yasiyor ve oraya uyum
gostermis demektir. Bu durumu gz oniinde tutan bazi sistematik¢iler ekolojik ik tabirini
kullanirlar. Cografi irkta esas olan mesafe oldugu halde, ekolojik wrkta esas olan farkli
cevre sartlarina sahip olmadir. Sicakkanli ve cevre degistirme kabiliyetleri yiiksek olan
hayvanlar ekolojik sartlar bakimindan ¢ok fazla smirlandirilmayacagindan bunlar cografi
irk kabul edilir. Ancak fazla yer degistiremeyen, ¢evre sartlarina ¢ok bagimli sogukkanli
hayvanlar i¢in ekolojik rk veya ekotip tabiri daha uygun goriilmektedir. Mesela; cografik
olarak birbirine ¢ok yakim bir bolgedeki bataklikta, cayirda ve ormanlik sahada yasayan bir
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gastropod tirli Arianta arbustorum’un her ii¢ biotopta farkl bir alttiirii yasar. Ekotipler
ozellikle habitata ait sartlar tarafindan meydana geliyor ve fenotipteki degiskenliklerin
genetik bir temeli yoksa bunlara ekofenotip denir. Ozellikle tath sularda yasayan salyangoz
ve midyelerde siklikla rastlanan bu durumun tespit edilmesiyle cok sayidaki alttiiriin yanlis
oldugu anlasilmis ve sadece biotop Ozelliklerine bagl olup, genotip karsiligi olmadan
meydana gelen fenotipik farkliliklarin ayri tiir veya alttlir yapilmasmin 6niine gecilmistir
(Yidmaz, 1997).

Mayr ve bazi sistematik¢iler ekolojik 1k yerine mikro cografik ik terimini de
kullanirlar, ¢ilinkii cografik olarak c¢ok fazla bir mesafe olmamakla birlikte ekolojik
sartlarin farkli oldugu c¢ok kisa mesafeler s6z konusudur. Dolayisiyla her cografi irk ayni
zamanda bir ekolojik irk ve her ekolojik 1k da mesafeye bagli olarak cografi veya
mikrocografi irktir (Y1maz, 1997).

Neticede ister cografi 1rk, ister ekolojik wrk, isterse biyolojik irk olsun hepsi de alttiir
kategorisi i¢inde kabul edilirler. Genellikle biyolojik ve ekolojik wrklar nadir olmalarma

karsilik, cografi irklar ¢ok yaygindir (Yilmaz, 1997).

1.6. izolasyon Mekanizmalan

Tirlesme tig-evreli bir siire¢ olarak analiz edilebilir: ilk basamak popiilasyonun izole
olma siireci, ikinci basamak ciftlesme taktikleri ve habitat kullanimi gibi 6zelliklerin
degisime ugramasiyla sonuglanan siire¢ ve son basamak ise iireme izolasyonunu olusturan

siirectir.

1.6.1. Fiziksel izolasyon

Fiziksel izolasyon, gen akisini durduran 6nemli bir bariyerdir ve siiphesiz tiirlesme
siirecinin ikinci basamagi olan genetik ve ekolojik farklilasmay1 baslatan 6nemli bir
tetikleyicidir. Cografi yalitimmin (izolasyon) ortaya ¢ikisi, dagilma ve yeni bir habitata
yerlesme yoluyla ya da vikaryans olaylar1 yani mevcut bir dagilim alaninin yeni bir fiziksel

bariyer ile boliinmesi yoluyla olabilir (Freeman ve Herron, 2002).
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1.6.2. Vikaryans Yoluyla Cografik izolasyon

Vikaryans tiirlin yayilis alanini, birbirinden izole olmus iki veya daha fazla alana
bolerek aralarindaki gen akigini engelleyen olaydwr. Vikaryansin pek ¢ok mekanizmasi
vardir, bu mekanizmalar daglarin yiikselmesi ve ormanlik alanlarn bdliinmesine neden
olan uzun siireli kurakliklar gibi yavas siire¢li olabilecegi gibi, bir salyangoz
popiilasyonunun ikiye bolinmesine neden olabilen kilometrelerce uzunluktaki lavlar gibi

hizli siireclerde olabilir (Freeman ve Herron, 2002).

1.6.3. Kromozomlarda Degisiklikler

Eger bir mutasyon bir bireyin kromozomlarinda biiytlik ¢apta degisiklige neden olursa,
bu olay mutasyona ugramis bireyin meydana getirecegi dollerin ata popiilasyondan hizli ya
da ani izolasyonuna sebep olabilir.

Yaki akraba tiirlerin karyotipleri karsilastirildiginda, kiiciik capta kromozomal
degisiklikler olduk¢a yaygindir. Boylesine mutasyonlar, popiilasyonlar arasinda genetik
farklilasmaya neden olmasi agisindan 6nemli olabilse de (White, 1978), bugiine kadar
kromozom farklilagmas1 iizerine yapilan ayrintili ¢aligmalarin biiyiik bir kismi nadiren

korelasyon gostermektedir (Freeman ve Herron, 2002).

1.7. Varyasyon ve Varyasyonun Nedenleri

Bir popiilasyon ¢ok sayidaki bireylerden meydana gelir. Her insanin kendine 6zgii
anatomik ve fiziksel 6zelliklerinin oldugu, farkli yetenek ve davranigsal 6zelliklere sahip
bulundugu bilinmektedir. Ayni sekilde, yakindan tanmidigimiz kopeklerde, kedilerde ve
atlarda da bu gibi bireysel varyasyonlarn (farkliliklarin) oldugu cok iyi goriilmektedir.
Fakat nar biilbiilii, sincaplar, toprak solucanlari, denizyildizlari, karahindiba ve musir bitkisi
gibi uzaktan tanidigimiz tiirlerdeki bireysel varyasyonlara genellikle dikkat etmeyiz. Biitiin
bu fenotipik varyasyonlar tiim canlilarda goriilir ve genellikle bireylerin genetik
yapilarindaki farkliliklardan kaynaklanmaktadir. Bu nedenledir ki, varyasyonlar1 genetik

ve fenotipik varyasyonlar diye ayirmak miimkiindiir (Bahgeci, 2000).
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1.7.1. Genetik Varyasyon

Genetik varyasyonun meydana c¢ikarilmasi zor bir istir; ancak cesitli tekniklerin
kullanilmasiyla miimkiin olmaktadir. Bu tekniklerden bazilari: kendilestirme baskisi,

protein ve kromozomal polimorfizm, DNA sekansi polimorfizmi’dir.

1.7.1.1. Kendilestirme Baskisi

Genetik varyasyonu Olgmenin yollarindan birisi, popiilasyondaki alellerin hangi
fonksiyonlarmin zararl oldugunun saptanmasidir. Zararh aleller, kendilesmenin bir sonucu
olan homozigotluktaki artisin gozlenmesiyle arastirilabilir. Kendilesme ile onceden
heterozigot durumda bulunan resesif aleller homozigot duruma gececekler ve eger bu
aleller zararl iseler, kendilestirme baskis1i olarak ifade edilen yasama yetenegindeki
azalma, sonraki nesillerde ortaya ¢ikacaktir (Bahgeci, 2000).

Zararlh aleller heterozigot durumda muhafaza edildiklerine gore, elbette ki notr ya da
potansiyel olarak avantaj saglayan aleller heterozigot durumda muhafaza edilecek ve
popiilasyonlar1 karakterize eden normal heterozigot genotipler igerisindeki gizli genetik

varyasyonu temsil edeceklerdir (Bahgeci, 2000).

1.7.1.2. Protein Polimorfizmi

Mendel genetiginin kullanilmasiyla genetik varyasyonun ortaya konmasi hem yorucu
ve hem de uzun siire gerektiren bir istir. Bunun yerine, jel elektroforezi teknigi daha kisa
zaman igerisinde, elektrik yliklerinin farkliligindan yararlanilarak protein molekiillerinin
birbirlerinden ayirt edilmesinde giivenilir bir sekilde kullanilmaktadir. Ornegin yapisal bir
gendeki varyasyon glutamik asit gibi yiiklii bir aminoasidin glisin gibi yiiksiiz bir amino
asidin yerini almasiyla sonuglaniyorsa, protein iizerindeki net yiik degisecektir; ytikteki bu
degisim ise elektroforez ile ortaya cikarilabilecektir (Bahgeci, 2000).

Bir lokusa ait iki alel hafif¢e farkl elektroforetik form meydana getirdikleri zaman,
yani heniiz ayn1 fonksiyon gerceklestirildigi zaman meydana gelen proteinler allozimler
diye isimlendirilir. Incelenen farkl: tiirlere ait lokuslarin biiyiik bir oran, siirpriz bir sekilde

allozimleri meydana getirmektedir. Elektroforezis, muhtemelen aminoasit substitiisyonuna
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(aminoasitlerin birbirinin yerine ge¢mesi) bagli ger¢ek varyasyonun sadece %30’unu
ortaya koymaktadir; ¢iinkii bircok substitiisyon olayi, molekiil iizerindeki net elektrik

yiikiinii degistirmemektedir (Bahgeci, 2000).

1.7.1.3. Kromozomal Polimorfizm

Herhangi bir canli tiirli i¢in kromozom sayis1 sabit olmakla beraber, inversiyonlar ve
translokasyonlarm meydana gelmesine bagli olarak tliriin kromozom materyalinin
diizenlenmesi genellikle polimorfiktir.

Inversiyonlar alel frekanslarini degistirmedigi gibi, onun varligi herhangi bir yeni
genin olusumuna da yol agmaz. Ancak, inversiyon krosingoverli gametlerin gézlenmesini
engeller. Boyle olunca, inversiyonlar, ilgili kromozomun inversiyon yapan kismi boyunca
siralanmis Ozellikli alelleri koruma egilimi gosterirler. Bu nedenle, eger bir tiirde
inversiyonlar varsa, inversiyon heterozigotlarinin lehine isleyen selektif bir etkinin ortaya
ciktigina inanilir. Bir bagka ifadeyle, inversiyon elverisli bir gen diizenlenmesini koruyarak
populasyonun 6zellikli bir habitata uyumunu kismen de olsa saglar. Bu durumda linka;j
(gen baglantisi), seleksiyon i¢in olas1 bir 6l¢iit durumuna gelir.

Heterozigot translokasyonlarin genellikle subfertil olmalar1 ve %50 oraninda anormal
gametleri meydana getirmeleri nedeniyle, onlar genetik varyasyonu azaltirlar.
Translokasyonlar hayvan popiilasyonlarinda nadir olarak goriiliirlerse de, heterozigot

translokasyonlar bir¢ok bitkide bulunmaktadir (Bahgeci, 2000).

1.7.1.4. DNA Baz Dizisi Polimorfizmi

Genetik varyasyonu ortaya koymanin en kestirme yolu, bir popiilasyonun bireyleri
arasinda DNA’larinin baz dizilisindeki gercek farklilasmay1 incelemektir.

Genetik varyasyonun sebeplerine bakildiginda; eseysel olarak ¢ogalan organizmalarda
varyasyonun ii¢ temel kaynagi vardir. Bunlar mayoz boliinme sirasinda ortaya cikan
krosingover, haploid gametlerin birlesmesi, yani eseysel rekombinasyon ve mutasyondur.
Bunlardan ilk ikisinin yeni alellerin olusumuna herhangi bir etkileri yoktur; ancak onlar var

olan alellerin yeni birlesimler meydana getirmesine yol agarak varyasyonlara sebep olurlar.
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Bunlara karsilik nokta mutasyonlar1 ve ekzon rekombinasyonu gibi biyiik o6lcekli
mutasyonlar yeni alellerin olugmasini saglayan potansiyel kaynaklardir.

Birlikte ele alindiginda, biitliin bu iglemler, yeni alelleri ve yeni gen birlesimlerini
meydana getirerek yeni genetik degiskenliklere sebep olurlar ve bunlarin iizerine de dogal

seleksiyon etki ederek evolusyoner degisimleri baslatir (Bahgeci, 2000).

1.7.2. Fenotipik Varyasyon

Dogal seleksiyon sadece, fenotipte ifade edilen genetik varyasyonlar iizerinde etkili
olabilir. Bir populasyon igerisindeki herhangi bir fenotipik varyasyon iki birey arasinda
reprodiiktif farklilasmaya sebep olabilir. Ornegin, gelisim swrasinda farkli cevresel
kosullara, bir hastalifa veya kazaya maruz kalma sonucu ortaya ¢ikan varyasyon dogal
seleksiyondan etkilenir. Eger, kiiciik bir popiilasyonda, nadir bulunan alellerin tasiyicisi,
bir kaza sonucu 0liirse, popiilasyonun gen frekanslar1 degisecektir.

Buna karsilik, somatik mutasyonlar tarafindan meydana getirilen varyasyonlar
evolusyoner degisimler i¢in ham materyal olmaz. Ornegin, bir hayvanim gelisimi sirasinda,
erken embriyonik donemde ektodermal bir hiicrede ©Onemli bir mutasyonun olmasi
miimkiindiir. Bu mutant hiicreden meydana gelecek biitiin hiicreler aynt mutant tipte
olacaktrr. Bunun sonucunda, hayvanin sinir sisteminde onemli bir degisiklik meydana
gelecek, fakat bu degisim hayvanin yavrularina gecemeyecektir; ¢iinkii ektoderm hiicreleri
gametleri verecek olan ana hiicreler degildir. Bu nedenle, somatik mutasyonlar tarafindan
meydana getirilen varyasyonlar lizerinde dogal seleksiyon i gormeyecektir.

Dogal seleksiyon yoluyla evoliisyon teorisi, 19. yiizyilda J.B. Lamarck’m kazanilmig
karakterlerin katilimi yoluyla evoliisyon goriisline rakip olarak ortaya ¢cikmistir. Lamarck,
bir bireyin yasama siiresince kazanmis oldugu somatik karakterlerin kendi yavrularina
aktarildigin1 disiinmekteydi. O’na gore her neslin Ozellikleri viicut pargalarinin
kullanilmast ve kullanilmamas1 sonucu ortaya ¢ikan modifikasyonlar tarafindan
belirlenmekte ve sonraki nesillere aktarilmaktaydi. Lamarck’a gore evolusyoner
degisimler, bir¢ok nesil boyunca kazanilan bu gibi modifikasyonlar1 tedrici olarak
birikkmesiyle olmaktadr ve bunun en klasik oOrnegi uzun boyunlu ziirafalarin

evoliisyonudur.
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Lamarck’ct gorlise gore, kisa boyunlu atasal ziirafalar, beslenmek amaciyla
boyunlarin1 agaclarin yapraklara erisecek sekilde uzatmak durumundaydilar. Boynun bu
sekilde sik sik uzatilmasi onlarin yavrularinin boyunlarmin da azar azar uzamasina sebep
olmustur. Daha yiiksekteki ve daha yesil yapraklara ulasmak i¢in boynun siirekli olarak
uzatilmasinin sonucu olarak, her nesil kendinden Onceki nesilden daha uzun boyunlu
olmustur.

Diger taraftan, C. Darwin’in dogal seleksiyon teorisi, atasal ziirafalarin muhtemelen
kisa boyunlu olduklarin1 fakat boynun uzunlugunun -farkli genotiplere sahip olmalar1
nedeniyle- bir bireyden digerine degistigini ileri siirer. Beslenme bakimimdan ortam
kosullarinda bir olumsuzluk ortaya ¢iktiginda, daha uzun boylu ziirafalar yasamlarini
siirdiirmek ve yavru vermek, yani nesillerini devam ettirmek agisindan daha avantajli bir
duruma gegmislerdir. Bu, biitiin kisa boyunlu bireylerin telef olduklarmi ya da biitiin uzun
boyunlu bireylerin yasamlarmi siirdiirerek ¢ogaldiklarini ifade etmez; fakat uzun boyunlu
olanlarin oransal olarak daha ¢ok sayida hayatta kaldiklarmi ve yavru biraktiklarini ifade
eder. Sonu¢ olarak, uzun boyunlu olmay: saglayan genlere sahip olan bireylerin orani
miiteakip nesillerde giderek artmustir. Agaclar iizerindeki besinlere ulagsma bakimindan
rekabetin artmasi uzun boyunlu bireyler i¢in selektif bir avantaj saglamis ve ziirafalarin

evoliisyonu boylece devam etmistir (Bahgeci, 2000).

1.8. DNA Dizin Analizi Sonucunda Evrimsel Agaclarin Olusturulmasi

Bir grubun gelisimsel tarihi onun filogenisi olarak adlandirilir. Bir filogenetik agac, bu
tarthin grafiksel bir ozetidir. Aga¢, dallanma olaylarinin modelini ve bazi durumlarda
zamanini tanimlar. Tiirlesme sirasin1 kaydeder ve hangi taksonlarin yakin ya da uzak
akraba olduklarini belgelendirir.

Filogeni tahmininde ilk adim, filogenetik olarak bilgi verici karakterlerin se¢imi ve
Olciilmesidir. Filogenetik calismalarda kullanilacak molekiiler ve morfolojik karakterler,
bagimsiz, homolog, caliymadaki taksonlar arasinda farklilik gdsteren ve homoplasiye
direngli olmak zorundadirlar. Filogenetik c¢alismalarda ikinci adim, eldeki verinin
analizinde parsimoni, maksimum olasilik, uzaklik ya da bayesian metotlarindan hangisinin
en uygun olduguna karar vermektir (Freeman ve Herron, 2002). Parsimoni yaklasimlari,

her bir karakterdeki degisme modelini olusturmak yoluyla karakter durumu degismez
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say1s1 en az olan durumlara uygulanir. Bu islem her bir aday agag tizerinde her bir karakter
icin tekrarlanir. Birka¢ farkli bilgisayar algoritmasi olduk¢a cok sayidaki olasi agac
arasinda tarama yapmak ve bunlar1 degerlendirmek i¢in uygulanmaktadir. Parsimoni
kriterine gore, 0rnegin en iyl agag, mevcut veri i¢cin degismez sayis1 en kii¢iik olan1 (tiim
karakterler i¢in) ortaya koyan agactir. Daha sonra, ¢esitli istatistiksel teknikler tiim agag¢ ya
da belli kladlar (monofiletik grup) icin destek derecesini degerlendirmede kullanilir
(Freeman ve Herron, 2002). Maksimum olasilik; dizi verilerinde gdzlenen varyasyonu
aciklayan en 1yi agaci bulmak i¢in olasilik hesaplarini kullanir, biitiin olas1 agaclar1 inceler,
farkli soylarda (lineage) mutasyonlar1 iceren agaclar1 degerlendirebilir, hesaplamalarda baz
dizisi kompozisyonunda varyasyona izin veren evrimsel modeller kullanabilir (Felsenstein,
1981).

Filogenetik diistince, evrimsel biyolojide HIV (Human Immunodeficiency Virus)
bulagmasindan yasam cesitliligini smiflandirma sistemlerine kadar ¢ok cesitli problemlere
uygulanmaktadir. Filogenlerin bilgi verici olarak kullanimlari, fosil kayitlarda 1yi
belgelenmemis olaylarin zamanlarmmin saptanmasi, filogeni olusturmada kullanilan
karakterler disinda kalan karakterlerin evrimlesme modeli ve orani caligmalar1 ve birlikte-

evrim ¢aligmalarii kapsamaktadir (Freeman ve Herron, 2002).

1.8.1. MrModeltest v. 2. 3 ile Evrimsel Baz Degisim Modelinin Bulunmasi

DNA dizilerinin analizinde, 0Ozellikle filogenetik agaclarin olusturulmasinda ve
evrimsel parametrelerin tahmininde baz de§isim modelleri sik¢a kullanilir. Bir
arastrmacmin genelde karsilastigi problem, objektif olarak dogru modeli se¢mesidir.
MrModeltest v. 2.3 (Nylander, 2004) baz degisiminin en iyi modelini istatistiksel yolla
¢ozen bir bilgisayar programidir. MrModeltest hem PAUP’4 (Swofford, 1998) hemde
MrBayes v. 3’de uygulanan niikleotid baz degisim modellerinin yaklasik AIC ya da AICc
degerlerini hesaplamak ve hiyerarsik olasilik oran testlerini yapmak icindir. MrModeltest,
PAUP programi tarafindan olusturulan olasilik skor degerlerini (.scores dosyasi) kullanan
bir caligma prensibine sahiptir (Posada, 2003).

MrModeltest v. 2.3 David Posada’nin Modeltest v. 3.6’nin degistirilmis bir
stiriimiidiir. Yani, MrModeltest v. 2.3 56 niikleotid baz degisim modelinin yerine 24

niikleotid baz degisim modelini karsilastirabilmek icin tekrardan yazilmistir ve bu 24
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modelin tiimii MrBayes v. 3’de uygulanabilir. Ayrica, MrModeltest olasilik oran testleri
icin dort farkli hiyerarsi kullanmaktadir (Sekil. 4a-d).

MrModeltest, en uygun baz degisim modelini hesaplanan hRLT (Hierarchical
Likelihood Ratio Tests) veya AIC (Akaike Information Criterion) degerlerine gore karar
verir. hLRT veya AIC sonuglarinin hangisinin kullanilacagi istege baghdir.

LRT = 2(In L;-In Ly)

L1 = daha karmasik olan modelin olasilig1 (alternatif hipotez)

Lo =Basit olan modelin olasilig1 (sifir hipotezi)

LRT degeri her zaman sifira esit veya ondan biiyiiktiir. LRT degeri sifira yaklastik¢a
karmasik modelin uygunlugu azaliyor demektir. AIC (Akaike, 1974) bir modelin
dogrulugu arastirilirken kaybolan bilginin 6l¢iisiidiir. AIC degeri ne kadar kiigiikse model,
o veri setine o kadar uygun demektir (Posada, 2003).

MrModeltest’in ¢aligma prensibi;

model.nex

l

Nexus uzantili veri dosyasin1 PAUP programinda calistir
l PAUP* verileri yiikler

PAUP* programindaki modelblock dosyasini ¢alistir
l PAUP* ¢alisir ve

model.scores dosyasi olusur

l MrModeltest’te veri dosyasi olarak kullan
MrModeltest programini ¢alistir

l Sonuglar1 degerlendir

En uygun baz degisim modeli
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JC v PRI
F&1 ws. HK‘:’
I vs KED
""x.\ HI{Y vs. GTR
K& vs. 5YM / \
1 v ICG K0 ws KBOG  S5YM vs SYMG F&1 ws. FBI1G HEY ws, HEYG GTR ws.GTRG
il G Kao ]| SYIMG FE1G HKYG GTR GTRG
Vg, WA, W5, W5, LED W, W5, Wh. W, V5, W5, V5.
Il el K&ol K&0IG  SYMI SYMIG F&1l  FBUG  HEKYl HeYle  GTRI GTRIG

r\\\

g 06 i K80 kam KBMGkamg SYM symy SYMG sypic P81 rg FEIGranG BRY oy HKYS e GTR gTRi STRG grmic

SYMIG vs. GTRIG

b)hLRT? / T

KBOIG s, STMIG HKYIG vs. GTRIG
1CIG vs. KEOIG FE1IG vs. HKYIG
g Sl Ot SYMI vs. SYMIG FUWSFBIG  HKYIvs HKYIG GTRI vs. GTRIG
I Ilee Kso ~ KBOG  SYM SYMG F81  F81G HKYG GTRG
W, V5. Vs, V5, Wi, W5, V5. . W5, V5. LED 5.
Il IG Keol  KSOIG  SYMI SYMIG FIl  FBUG  HKYl  HKYIG GTRI  GTRIG

t\

I g0 GG jog K80 gy KBOG kamG SYM symy SYMG sypig F81 pg1y FB1GFgng BKY oy HKYG ey GTR TRy GTRG i

Sekil 4. MrModeltest v. 2.3’de kullanilan hiyerarsiler (Posada ve Crandall, 2001).
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JC ws. WG
JEG s JOG
JCvs Il i B ™
e T ICG vs.KBOG JCIG vs. KBOIG
IC vs. K30 JCIws. Ksol \

K80 vs. SYM \

/ K80l vs SYMI K80G vs. 5YMG KS0IG vs. SYMIG
i K80 syM il K8 SYM| e K80G  SYMG  JCIG KSDIG SYMIG
WS, WE. Vs, WE, Wa. Ve, WE, W, W, Wa, Ve, WE,
F81 HKY GTR Fal HEYI GTRI FRIG HKYG GTRG  FBIIG HEYIG GTRIG

Fa1  KBO gy SYMGrR IO gy KBOlpyeyy SYMI Gray 106 paig KBO0G higyG SYMG o JCIG pgyq KBOIG pyey SYMIG oy

GTRI vs. GTRIG
. GTRG vs.GTRIG
“ / \
/ \ HKYG vs. GTRG HKYIG vs. GTRIG
HKY vs. GTR HIKYI vs. GTRI /
Fa1 ve HKY F&11 vs. HKYI F37“- HKYG F811G vs. HKYIG
I K80 SYM xi Kaol SYMI G KBOG SYMG JCG KaoiG SYMIG
V5, Wi V5. ME. V5. VE Vs, V5. V5, Vs, VS, Vs,
HICY GTR Fal| HICY1 GTRI F81G  HKYG GIRG  FBIIG HIYIG GTRIG

F1 KBO iy SYM Grr JC1 Fgqp KBOI gy SYMI Gray JCG pgaG K80G iy SYMG crpe JOIG Faqic KOUIG Hivic S™MIGcrpic

1.8.1.1. MrModeltest v. 2. 3’deki Baz Degisim Modelleri

Uygun baz modeli, olasi modellerin bircok hipotezinin hiyerarsik olarak test
edilmesiyle bulunur. Bu hipotezler; Baz frekanslar1 esit mi? Transisyon / transversiyon (ti/

tv) egilimi var m1? Transisyon oranlar1 esit mi? Degismeyen (sabit) bolgeler var mi?
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Bolgeler arasinda oransal homojenlik var mi? Ornegin; baz frekanslarmm esit olup
olmadigmi test etmek i¢in JC ile F81, LRT ile karsilastirilir. Ciinkii iki model arasindaki
tek fark, F81 modelinde esit olmayan baz frekanslar1 (alternatif hipotez) s6z konusuyken
JC modeli esit baz frekanslar1 lizerine (sifir hipotezi) kurulmustur. Olasi modellerin

hiyerarsik olasilik oran testleri ile karsilastirilmas: Sekil 5°de gosterilmistir.

Fqal base Jvt
frequencies (3 df) il
A Rk
Transition rate equals I : F8l
trangversion rate (1df) % ¥
Ko HEY
A R A R
i HKY
Fual transition rates and o
equal transversion rates (4 df} GTR
/ A
Fqual rates SYM GTR
among sites (1df) IC
l(tW*T SYW l' FSHI" GTR*F
Noil(mcli'i;ble c 1c+r o m+r S‘:M SYMH" 1 anr HI{Y+F GTR+F
sites {1 df]
I( +1 ]C+ 4T KS(IH ng}+}+]‘ SYMH SYM{»HF FBHI FBI+I+|" HKYH H}(Y+[+1“ GTR+I GTR+[+F
A WA G VA A A A /A i A WA
E v v y y i v ; v \ ’ 4 ; \
4 w0 | K S\ STMeT s\ BT HEY | HKVAT GIR ) GIRT
MopRLskEcTED JH K80 KBT S R N _ _
JC+] JCHAT Kib+! Ka0+14[ SYM#l SYMATHE Fal+] FRl+1+41 HKY+ HKY+4T GTI+ GTR++1

Sekil 5. 24 baz degisim modelinin karsilastirilmasi (Salemi ve Vandamme, 2003). DNA
baz degisim modelleri; JC (Jukes ve Cantor, 1969), K80 (Kimura, 1980), SYM (Zharkikh,
1994), F81 (Felsenstein, 1981), HKY (Hasegawa vd., 1985), ve GTR (Rodriguez vd.,
1990). I'= bolgeler arasindaki heterojenlik, I= sabit bolgelerin orani, df: serbestlik derecesi.

1.8.2. TCS Analizi

TCS, DNA baz dizileri dikkate alinarak genlerin soyagacini (seceresini) tahmin etmede
kullanilan bir bilgisayar programidir (Templeton vd., 1992). Bu metot maksimum

parsimoni, maksimum olasilik, neighbour joining gibi geleneksel yontemlerle birlikte
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kullanilan tiir i¢i varyasyonu gosteren bir analizdir ve TCS adi1 verilen bir paket program
kullanilir (Clement vd., 2000).

TCS programi Nexus (Madison vd., 1997) veya PHYLIP (Felsenstein, 1991)
formatindaki DNA dizin dosyalarin1 agar. Haplotipleri bulur ve 6rnek i¢indeki frekanslarini
hesaplayarak haplotipler arasindaki ikili uzaklik matrislerini olusturur. Parsimoni
metoduna dayanir ve haplotipleri bir ag seklinde birbirine baglar. Analiz sonucunda
sekanslar, ikili uzaklik matrisleri, % 95’lik siirin Otesindeki mutasyonel adimlarin
parsimoni olasiliklar1 ve ag seklinde bir grafik dosyasi olarak ortaya c¢ikar (Clement vd.,
2000). TCS, Java formatinda yazilmis bir programdir ve olusturulan ag Postscript dosyas1

oldugundan, gérmek i¢in baska grafik programlarina ihtiya¢ duyar.

1.8.3. Filogenetik Network 4.6.0.0 Analizi

DNA niikleotit dizileri, Protein amino asit dizileri, STR yada microsatellit gibi
verilerin evrimsel iligkilerini ag seklinde gosterir. Biiyilk veri dosyalarinin network
analizinden 6nce “Star Contraction” islemi uygulanarak bazi veriler gruplandirilir ve temel
iskelet network cizilebilir. Network ¢iziminde iki tip metot kullanir. Bunlar; Reduced
Median (indirgenmis ayiric1) networks ve Median-Joining (Ayirict birlesme) networks.

Indirgenmis ayirict (RM) ikili veriyi kullanir (T yada C). Ayirict birlesme (MJ) ise tiim
veri tiplerini kullanir (A, T, G ve C). Programin ¢aligma prensibi Sekil 6’daki gibidir.
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Program icin veri dosyasinmi hazirlamak

¢ @ va da digsr (ami, ych, tor, nex, phy)

formatlar

Ag hesaplanmasi
(Azlann gizilmesi igin Median-Joining (MJ) methodunu
segiyoruz)

¢ F-mj dosvas: olusur
MP secilebilir*
(gereksiz ag bazlantilart ve madyvan vektdrler temizlenic)

* MP ¢ok vzun sirdiEs igin 03(3 l/ l rst_ﬂ

slenir.

Ag cizilir

arastoma bittigi zaman .sto
vada .out dosyas: olusur

Yiksek kalitede ag grafikleri cizilir

“;ﬂ _emf. .bmp va da pdf
i ) olarak dosya kavdedilir

wmf dosyasi yayinlarda ve resim diizenleme
programlarinda kullanilar

Sekil 6. Network programinin genel is akis semasi.

1.8.4. Bayesian Analizi

MrBayes programi (Posada ve Crandall, 1998) John Huelsenbeck tarafindan
yazilmistir ve Bayesian analizi olarak bilinir. Nexus formatindaki veri dosyalarini okur,
Modeltest sonucunda bulunan en uygun baz degisim modelinin kullanilmasima izin veren
bir programdir. Oncelikle agac topolojilerinin bir dagilimini olusturur ve daha sonra
Markov Chain Monte Carlo (MCMC) metotlarm1 kullanarak agac¢ topolojilerinin son

dagilimini olusturur.

1.9. Filogenetik Analizler
1.9.1. Maksimum Parsimoni
Evrimsel akrabalik iliskisini belirlemenin en temel diizeydeki mantig1 basittir: En

yakin akraba taksonlar en fazla ortak ozellige sahip olmahdirlar. Uzerinde ¢alisilan

taksonlar arasindaki degisken, kalitsal ve biri digerinden bagimsiz her bir 6zellik ya da
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karakter, kimin kimden gelistigini ortaya koymak icin bize yardim eder. Bu karakterler;
DNA dizisi, belli iskelet elementleri ya da cicek kisimlarmin varligi ya da yoklugu gibi
ozellikler olabilir. Tek kosul, farkli karakterlerin birbirlerinden bagimsiz olmalar1 ve her
birinin c¢alisilan tiim tiirlerde homolog bir karakter durumu olarak kodlanabilmeleridir
(Freeman ve Herron, 2002).

Ancak calisilacak karakterleri secerken evolusyoner akrabalik iligkilerinin, sadece
ortak bir atadan geldikleri i¢in benzer olan Ozelliklerin yardimiyla agiklanabilecegini
kavramak gerekir. Bu paylasilan tiiremis karakter durumlari, grubun biitiin tiyelerinin ortak
atasindaki karakter durumlarinda bir degisime bagl olarak ortaya c¢ikan benzerliklerdir.
Boyle ortak bir atadan degistikleri i¢in paylasilan 6zellikler sinapomorfi olarak bilinirler
(Freeman ve Herron, 2002).

Parsimoni, olas1 bir¢oklar1 arasindan hangi dallanma modelinin evrimsel tarihi en
dogru bigimde yansittigini1 tanimlamada bir yaklagim saglar. Parsimoniye gore tercih edilen
agac, aciga cikmis olan evrimsel degismenin toplam miktarini en aza indirgeyen agactir.
Parsimoniyi davet eden mantik basit ve zorlayicidir. Birgok durumda, konvergens ve
geriye doniislin, ortak bir atadan gelen de§isime baglh olan benzerlige oranla daha az
olacaklar1 varsayilabilir. Oyleyse en parsimonik agacin, veriden elde edilen homoplasi
(konvergens ve geriyedoniis) miktarimi azaltacagini ve bunun caligilan tiirler arasindaki
gergek filogenetik akrabaligin en iyi tahmini olacagini sdylemek miimkiindiir (Freeman ve

Herron, 2002).

1.9.2. Maksimum Olasilik ve Genetik Uzakhk

Parsimoni metotlarinin bir sakincas1 bir arastirmaciya sunulan biitiin bilgiyi
kullanamamasidir. Molekiiler filogeniler i¢in olasilik yaklagimi su soruyu sormaktadir:
Farkli tipteki niikleotid degisikliginin agiga c¢ikma olasiliklarin1 tanimlayan bir
matematiksel formiil ve dal uzunluklar1 bilinen belli bir aga¢ verildiginde, bu belli DNA
dizisi setini elde etme olasiligi nedir? Bu stratejiyi hayata gecirmek i¢in, bir bilgisayar
programi her agac topolojisini degerlendirir veya gozlenen verinin olusturulmasi olasiligini
hesaplar. Eger aga¢ dogruysa her dalin olusturulma olasiliklar1 toplami gézlenen verinin
olusturmas1 olasiligini1 temsil eder. Bu olasilik agaclarin olasiligi olarak rapor edilir.

Oyleyse, yarisan agac topolojilerinin kabul ya da reddi igin kriter en yiiksek olasilig1 olan
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agac1 se¢mektir. Maalesef, olasilik metotlar1 hesaplamada yavastirlar ve bu teknikle ¢ok
biiylik veri setleri, daha hizli parsimoni metotlar1 kullanilarak yapildigi kadar kapsamli
analiz edilemezler (Freeman ve Herron, 2002).

Oldukg¢a radikal bir yaklasim, karakterler verisini (morfolojik bir 6zelligin varligi veya
yoklugu ya da bir gendeki homolog bir bdlgede bir niikleotidin kimligi gibi) bir uzaklik
degerine doniistiirmektedir. Ornegin, iki takson arasmda niikleotid pozisyonu yiizdesi
farkliliklar1 hesaplanabilir (% 10 farklilik, 100 baz basina ortalama 10 niikleotidin degistigi
anlamina gelir). Ayrik karakterlerin tek bir uzaklik Gl¢iisiine doniistiiriilmesi, spesifik
bilginin kayb1 ile sonug¢lanir, fakat taksonlar arasindaki toplam benzerlik derecesini ifade
edebilir (Freeman ve Herron, 2002).

Olasilik metotlarnda oldugu gibi, uzaklik analizleri de, arastirmacilarin coklu
karakterlerden gelen bilgiyi iki takson arasindaki tek bir biitiin uzakhigin 6l¢limiine
cevirmek icin bir karakter evrim modeli 6ngdrmelerine gereksinim duyar. DNA dizileri
icin yaygin bicimde kullanilan bir formiil, ayn1 yerdeki ¢coklu baz degisimleri ile transisyon
ve transversiyon baz degisimlerinin frekansindaki farkliliklar: diizeltir (Kimura, 1980).

Uzaklik verisinden bir filogeni tahmini yapmak icin, taksonlar1 kiimeleyen bilgisayar
programlar1 kullanilir; en benzer formlu sonuglar arasinda biri digerine yakin bulunur.
Taksonlar1 kiimelemeyi benzerlikler temelinde yapan bu genel stratejiye fenetik yaklagim
adi verilir (Sneath ve Sokal, 1973). Tercih edilen agac, taksonlar arasinda toplam mesafeyi
en aza indirgeyen agactir. Birka¢ farkli kiimeleme algoritmas: yaygin bicimde
kullanilmakta olup, analiz edilen mesafenin dogasi konusunda az ya da ¢ok smnirlayici
ongoriilerde bulunabilir. Bu yaklasim sonucunda diziler arasindaki genetik uzaklik ¢iftleri
matrisi olusturulur ve ayni pozisyonlardaki coklu degisiklikleri ortaya koymak ig¢in
gelistirilen bir formiil kullanilarak hesaplanir (Kimura, 1980). Kii¢iik genetik uzaklik ortak
atadan yakin zamanda ayrilmaya ve yakin filogenetik iliskiye isaret etmelidir (Freeman ve

Herron, 2002).

1.9.3. Agaclarin Degerlendirilmesi

Birka¢ (ya da tiim) olas1 agaglar1 karsilastirdiktan sonra, sorulmasi gereken soru; en
parsimonik agacin ne kadar iyi oldugudur. Bir¢ok arastirmaci optimal agaca yakin agac

topolojilerini gozle inceler ve optimalden nasil farkli olduklar1 iizerine tahmini bir yargiya
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varirlar. Eger, optimale yakin agacglar, optimal agactan sadece az bakimdan farkliysalar, en
optimal agaci grubun gelisimi konusunda sonuca varmak icin kullanmak daha giivenli
olabilir. Buna ek olarak, bilgisayar programlar1 ¢ok sayida agaci degerlendirebilir ve
optimale yakin biitiin agaglarca desteklenen bir topolojiyi temsil eden bir uyumluluk agaci

olusturabilirler (Freeman ve Herron, 2002).

1.9.3.1. Se¢-bagla Testi (Bootstrapping)

En tutumlu agaglarin giivenirlilik dereceleri istatistiksel olarak da degerlendirilebilir
(Swofford vd., 1996; Huelsenbeck ve Rannala, 1997). Bu probleme yonelik
yaklagimlardan biri seg-bagla testi (bootstrapping) olarak adlandirilir. Seg-bagla testinde,
bilgisayar mevcut veri setinden tekrarli 6rnekleme yoluyla yeni bir veri seti olusturur.
Ornegin, calismada 300 baz ¢iftlik bir dizi bulunuyorsa, bilgisayar bu pozisyonlardan birini
rastgele secmek ve bunu yeni veri setinde ilk 6ge olarak kullanmakla sec-bagla testine
baglar. Daha sonra, rastgele sectigi bir pozisyon, yeni veri setinin ikinci veri noktasmi
olusturur (ikinci veri noktasmin birincisinin ayni olma sans1 1/300°diir). Bilgisayar orijinal
verinin rastgele bir 6rneklemesini temsil eden, 300 baz cifti iceren yeni bir veri seti
olusturuncaya kadar bu isleme devam eder. Sonra, bu yeni veri seti filogeniyi hesaplamak
icin kullanilir. Bu islemi tekrarlamak suretiyle arastirmaci, yeniden Orneklenmis veri
setinden olusan agaclarda belli bir dalin agiga ¢ikma yilizdesini % 50, % 80 ya da % 100
seklinde ortaya koyabilir. Se¢-bagla tahmininde bir dal ne kadar ¢ok kere agiga ¢ikarsa, bu
dalin ger¢ekte var oldugu konusunda ki giivenimiz artmaktadir. Eger belli bir dal i¢in sec-
bagla destegi az ise, arastirmaci genellikle agacin bu kismindaki dallama modelini
belirleyemedigi sonucuna vararak ve bunun sonucunda da yaynladigi agagta bu dal tek

diigiimden ¢ok-¢gatalli olarak verir (Freeman ve Herron, 2002).
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2. YAPILAN CALISMALAR
2.1. Materyal

Bu ¢alismada materyal olarak agac kurbagasi, Hyla orientalis ve Hyla savignyi tiirleri
kullanilmistir. Hylidae familyasi 900'un istiinde tiir igerdiginden diinyadaki kuyruksuz
kurbagalarin en genis ailelerinden biridir. Faivovich vd., (2005) tarafindan yapilan
calismada; Hylidae familyas: ii¢ altfamilya (Pelodryadinae, Phyllomedusinae, Hylinae)
altinda incelenmistir. Hyla cinsinin dahil oldugu Hylinae altfamilyasinin Kuzey, Giiney ve
Merkez Amerika’da, Avrasya’da ve Kuzey Afrika’da genis bir dagilim gosterdigini ve bu

alt familyanin 45 cins ve 200'e yakin tiir igerdigi bulunmustur.

Alem : Animalia

Sube : Chordata
Altsube : Vertebrata
Smf : Amphibia
Takim : Anura

Aile : Hylidae

Cins : Hyla

Tiirl : Hyla orientalis
Tiir2 : Hyla savignyi

2.1.1. Hyla orientalis Bireyine Ait Ornekler

Sekil 7. Rize (Findikl1)’den yakalanan ampleksus
halindeki Hyla orientalis bireyleri.
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Sekil 9. Istanbul (Durusu)’dan yakalanan Hyla orientalis bireyi (ventral).
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2.1.2. Hyla savignyi Bireyine Ait Ornekler

Sekil 10. Iskenderun (Sariseki)’dan yakalanan Hyla savignyi bireyi.

Sekil 11. Iskenderun (Sariseki)’dan yakalanan ampleksus halindeki
Hyla savignyi bireyi.
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Sekil 13. Gaziantep (Sehitkamil)’den yakalanan Hyla savignyi bireyi
(ventral).
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2.2. Yontem

2.2.1. Orneklerin Toplandig1 Alan

Bu calismada incelenen Hyla orientalis ve Hyla savignyi Orneklerinin toplandigi
yerler; Igdir, Artvin (Borg¢ka, Hopa, Arhavi), Rize (Findikli, Ardesen, Pazar, Cayeli,
Merkez ve Derepazari), Trabzon (Of, Giirbulak, Akg¢aabat), Samsun, Corum, Istanbul,
Edirne, Canakkale (Merkez, Gelibolu), Balikesir (Manyas Kus Cenneti), Bursa, Denizli,
Antalya (Gazipasa, Konakli, Yenikdy), Mersin (Kazanli, Tarsus), Adana (Ceyhan,
Yiiregir), Osmaniye (Kadirli, Toprakkale), Kilis, Gaziantep, Elazig, Kahramanmaras,
Sanlwrfa, Batman, Mardin, Hatay (Iskenderun), Giircistan (Batum). Ayrica Gvozdik vd.,
(2010)’den 10 lokalite, Stock vd., (2008)’den 2 lokalite GenBank’dan almnarak ¢alismaya
dahil edildi (Ek 2’de).

Legend

Tiirlerin lokaliteleri
| H. orientalis
H. savignyi
(Soy 1)
H. savignyi
(Soy 2)
@ Omek bulunamad:
iikseklik (m)
Yiiksek: 5552

Diisiik: 0

Sekil 14. Hyla orientalis ve Hyla savignyi tiirleri i¢in arazi ¢alismasinin yapildigi
lokaliteler. Yesil renkli kareler Hyla orientalis, kirmizi renkli daireler Hyla
savignyi’nin birinci soyunu, mavi renkli daireler Hyla savignyi’nin ikinci soyunu
temsil etmektedir. Siyah renkli besgenler ise arazi ¢aligmasi yapilmasina ragmen
birey bulunamadigini géstermektedir. Lokalite numaralar1 Ek’1 de verilmistir.
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2.2.2. Orneklerin Toplanmasi

Calisma siiresince (2008-2010) Tiirkiye’nin ¢esitli bolgelerinden ve Hyla arborea
schelkownikowi’nin dagilimin1 incelemek amaciyla Giircistan Batum’dan yakalanan
ornekler K.T.U. Biyoloji Béliimii, Zooloji Laboratuarlarinda %96’hik ethanol iginde
muhafaza edilmistir ve toplam 102 6rnek incelenmistir. Bu 6rneklere ait bilgiler Ek’1 de ve

bulunduklar1 lokalite numaralar1 Sekil 14°de verilmistir.

2.2.3. Molekiiler Analizler

2.2.3.1. Kurbaga Parmaklarindan Genomik DNA’larin izolasyonu

Genomik DNA’larin izolasyonu, bireylerin parmak uglarindan alman kas
orneklerinden NucleoSpin kiti kullanilarak ger¢eklestirilmis ve kullanilincaya kadar —20

°C’de saklanmustir.

2.2.3.2. Mitokondriyal 12S rRNA, Cyt b ve Niikleer Histon 3(H3) Genlerinin PCR
Yardimi ile Artirilmasi ve DNA Dizin Analizi

12S rRNA, saflastirilan genomik DNA’dan L1091 (5"
AAAAAGCTTCAAACTGGGATTAGATACCCCACTAT-3") forward primeri ile H1478
(5'-TGACTGCAGAGGGTGACGGGCGGTGTGT-3") revers primerleri kullanilarak
polimeraz zincir reaksiyonuyla (PCR) ¢ogaltildi (Kocher vd., 1989). Reaksiyon karigima,
10 pl (10X) PCR tamponu, 1 pl ANTPmix’den, 1’er pl forward ve reverse primer DNA’s1
(10 mM), 3 pl MgCl, (1,5 mM), 0,2 ul Tag DNA (2,5 u) ve 32.8 ul dH,O ilave edilerek
hazirlandi. PCR reaksiyonu ise baslangi¢ denaturasyon i¢in 94°C’de 2 dakika daha sonraki
dongiilerde 94°C’de 15 saniye, zincirlerin ¢ogaltilmasi (annealing) i¢in 50°C’de 15 saniye,
zincirlerin uzamasi (extension) i¢in 72°C’de 45 saniye ve son basamagi 72°C’de 5

dakikaya ayarlanarak 35 dongii seklinde yapildi.

Cyt b geni, saflastirilan genomik DNA’dan MVZ15 (5-
GAACTAATGGCCCACACWWTACGNAA-3’) forward primeri ile MVZ16 (5°-
AAATAGGAARTATCAYTCTGGTTTRAT-3’) revers primerleri kullanilarak polimeraz
zincir reaksiyonuyla (PCR) ¢ogaltildi (Moritz vd., 1992). Reaksiyon karisimi, 10 pl (10X)
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PCR tamponu, 1 pl dNTPmix’den, 5’er pl forward ve reverse primer DNA’s1 (10 mM), 4
ul MgCl, (1,5 mM), 0,2 ul Tag DNA (2,5 u) ve 23,8 ul dH,O ilave edilerek hazirlandi.
PCR reaksiyonu ise baslangi¢ denaturasyon icin 93°C’de 10 dakika daha sonraki
dongiilerde 93°C’de 1 dakika, zincirlerin ¢ogaltilmasi (annealing) icin 47°C’de 1 dakika,
zincirlerin uzamasi (extension) i¢in 72°C’de 2 dakika ve son basamagi 72°C’de 10

dakikaya ayarlanarak 39 dongii seklinde yapildi.

Histone 3 (H3) niikleer geni, saflastirilan genomik DNA’dan H3F (5°- ATG GCT
CGT ACC AAG CAG ACV GC-3’) forward primeri ile H3R (5°- ATA TCC TTR GGC
ATR ATR GTG AC-3’) revers primerleri kullanilarak polimeraz zincir reaksiyonuyla
(PCR) cogaltild1 (Colgan vd., 1998). Reaksiyon karisimi, 10 pl (10X) PCR tamponu, 1 pl
dNTPmix’den, 1’er pl forward ve reverse primer DNA’s1 (10 mM), 3 ul MgCl (1,5 mM),
0,2 ul Tag DNA (2.5 u) ve 32.8 ul dH,O ilave edilerek hazirlandi. PCR reaksiyonu ise
baslangi¢ denaturasyon i¢in 94°C’de 3 dakika daha sonraki dongiilerde 94°C’de 1 dakika,
zincirlerin ¢ogaltilmasi (annealing) i¢in 50°C’de 1 dakika, zincirlerin uzamasi (extension)
icin 72°C’de 1 dakika ve son basamagi 72°Cide 6 dakikaya ayarlanarak 34 dongii seklinde
yapild1

PCR reaksiyonu sonucu her bir gen bdlgesi i¢in olusan tirtinler % 1,2’1ik agaroz jelde

yirtitiildi.

2.2.4. DNA Dizin Analizi Sonucunda Evrimsel Agaclarin Olusturulmasi

Elde edilen baz dizileri ¢esitli metotlar kullanilarak analiz edilmistir. RAXMLv7.0,3
(Stamatakis, 2006) programi kullanilarak maksimum olasilik ve MrBayes versiyon 3.1.2
(Huelsenbeck ve Ronquist, 2001) kullanilarak Bayesian analizleri yapilmistir. Ayrica
filogenetik analizler i¢in en uygun baz degisim modelini bulmak icin PAUP* ile birlikte
MrModeltest v. 2.3 (Nylander, 2004), baz dizilerinin bu programlar i¢in uygun formatlara
dontistiiriilmesi i¢in Clustal X, Clustal W (Thompson vd. 1997) ve BioEdit 7.0 (Hall, 1999)
programlar1 ve aga¢ dosyalarmi goriintillemek icin FigTree v1.3.1 (Rambaut ve

Drummond, 2010) programi kullanilmigtir.
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2.2.4.1. MrModeltest v. 2.3 ile En Uygun Baz Degisim Modelinin Bulunmasi

En uygun evrimsel baz degisim modeli MrModeltest v. 2.3 (Nylander, 2004),
programini kullanilarak, Akaike bilgi kriteri (AIC; Akaike, 1974) degerlerine gore karar
verilmistir ve en uygun evrimsel modeller belirlenmistir. Bu analize gore 12S geni i¢in
HKY+I, cyt b geni icin HKY+I+G ve H3 geni icin HKY+I evrimsel modeli tespit

edilmistir.

2.2.4.2. TCS ve Network Analizi

DNA baz dizisi oncelikle Nexus formatina doniistiiriilmiis, TCS (Clement vd., 2000)
programi kullanilarak haplotipler belirlenmis ve ve tiir i¢i varyasyonu gosteren bir ag

Network 4.6.0.0. programi kullanilarak olusturulmustur.

2.2.4.3. Maksimum Olasihik

Maksimum olasilik analizinde, RAXMLv7.0.3 (Stamatakis, 2006) programimnin izin
verdigi oran heterojenliginin I' modeli ile niikleotid baz degisiminin GTR (general time
reversible) modeli (GTRGAMMA) dikkate alindi. Ancak HKY gibi diger modeller sadece
daha genel olan GTR modelinin 6zel durumlarda oldugu dikkate alinmalidir (Felsenstein,
2004). GTRGAMMA modeli hiz ve dogruluk arasindaki uygun bir degis-tokusu temsilden
4 farkl oran kategorisi kullanmaktadir. RAXML en iyi maksimum olasilik skoru i¢in
arastirma ve hizli bir bootstrap analizi yapmaktadir. Boylece alisiilmamis hizli bootstrap
algoritmas1 baslatmaktadir. Tiim bu hususlar dikkate alinarak 200 sonucgluk c¢ikarimlar

1000 tekrarli parametrik olmayan bootstrap ile yapilmistir.
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2.2.4.4. Bayesian Analizi

Nexus formatma doniistiiriilen DNA baz dizilerinden olusan veri dosyasi, Modeltest
analizi sonucunda bulunan baz degisim modelini kullanarak MrBayes 3.1.2 programi
(Huelsenbeck ve Ronquist, 2001) ile Bayesian analizi yapilmustir. 5.0 x 10° nesil i¢in iki

tekrarl aragtirma ¢alistirilmis ve her 1000. nesildeki 6rnek kaydedilmistir.

2.2.4.5. FigTree v1.3.1 Programm

Filogenetik analizler sonucu olusan agaglarin goriintiilenmesi i¢in FigTree v1.3.1

programi kullanilmastir.
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3. BULGULAR
3.1. Molekiiler Analizler

3.1.1. DNA Dizin Analizi

Bu calismada 51 lokaliteden toplam 102 bireyin mitokondriyal DNA’s1 i¢in 12S
ribosomal RNA geninin 322, cyt b geninin 542 ve niikleer histon 3 genin 207 bazlik
kisminin DNA dizin analizi yapilmistir. Kullanilan 6rneklerin elde edildigi lokasyonlari,
haplotiplerin listesi ve GenBank numaralar1 Ek 2-3’de verilmistir. Bunun yani sira gen

siralarida ayrica Ek 4-6’da verilmistir.

3.1.2. DNA Dizilerinin Clustal X ve BioEdit 7.0 Programlan Kullanmilarak
Karsilastirilmasi

DNA diziler1 Clustal X ve BioEdit programlar1 kullanilarak karsilastirilmis ve

analizler i¢cin uygun olan Fasta, Nexus ve PHYLIP formatlarina doniistiirilmiistiir.

3.1.3. TCS Analizi

TCS analizine gore incelenen 12S geni i¢in 28 haplotip, cyt b geni i¢in 38 haplotip ve
H3 geni i¢in 10 haplotip bulunmustur (Ek 3). Hem 12S hem de cyt b geni i¢in olusan
aglarda Hyla savignyi’nin iki soyda kiimelendigi, H3 geni i¢in Hyla savignyi ve Hyla
orientalis taksonlarmin ayri iki kiime olusturdugu bulunmustur. Bu sonuclar Network

analizi sonucunda olusan filogenetik aglar halinde Sekil 15-17’de gosterilmistir.
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H. ap3

Hsa_Man

H.sa_Cel

H.sa Cel
H.sa_Osl
Hosa Igl
Hsa Sul

H.sa_K12 Hoakml

H.sa_Rir

Sekil 15. 128 geni i¢in olusan haplotip verileri. Mv1l ve mv2 diigiimleri
gostermektedir.

Sekil 16. Cyt b geni i¢in olusan haplotip verileri. Mv degerleri diigtimleri
gostermektedir.
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Sekil 17. H3 geni i¢in olusan haplotip verileri. Mv degeri diiglimleri
gostermektedir.

3.1.4. MrModeltest 2.3 Programi ile En Uygun Baz Degisim Modelinin Bulunmasi

Her bir gen bolgesinin en iyi baz degisim modelini bulmak i¢cin MrModeltest v. 2.3
(Nylander, 2004) programmin imkan verdigi Akaike Bilgi Kriteri (AIC) testlerine gore en
uygun baz degisim modelinin mitokondriyal genler olan12S rRNA geni i¢gin HKY+I
(Hasegawa vd., 1985), cyt b geni icin HKY+I+G (Hasegawa vd., 1985) ve niikleer gen
olan H3 geni i¢in HKY+I (Hasegawa vd., 1985) oldugu goriilmiistiir (Tablo 1-3).

Tablo 1. 12S rRNA geninin MrModeltest v. 2.3 programinin
Akaike Bilgi Kriteri (AIC) analiz sonuglar.

Secilen Model: HKY+I Baz frekanslar1

InL— 341.435 freqA=0,1826
Ke 5 freqC=0,3558
AIC= 692.87 freqG=0,2938

Ti/tv orani= 4.0963 freqT=0,1678
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Tablo 1’in devami

-InL= Negatif logaritmik olasilik degeri
K= Hesaplanan parametrelerin numaralari
AlC= Akaike bilgi kriteri

Tablo 2. Cyt b geninin MrModeltest v. 2.3 programmin Akaike
Bilgi Kriteri (AIC) analiz sonuglar.

Secilen Model:  HKY+I+G Baz frekanslari

-InL= 1783.969 freqAA=0,2658
K= 6 freqC=0,2966
AlC= 3579.938 freqG=0,1758
Ti/tv orani= 9.6575 freqT=0,2618
-InL= Negatif logaritmik olasilik degeri
K= Hesaplanan parametrelerin numaralari
AlC= Akaike bilgi kriteri

Tablo 3. H3 geninin MrModeltest v. 2.3 programinin Akaike
Bilgi Kriteri (AIC) analiz sonuglari.

Secilen Model: HKY+I Baz frekanslar1

InL= 340.696 freqA=0,1826
Ke 5 freqC=0,3603
AlC= 691.393 freqG=0.2938
Ti/tv orani= 4.0593 freqT=0,1633
-InL= Negatif logaritmik olasilik degeri
K= Hesaplanan parametrelerin numaralari

AlC= Akaike bilgi kriteri
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3.1.5. Maksimum Likelihood (Maksimum Olasilik) Analizi

Maksimum olasilik testi RAXMLv7.0.3 (Stamatakis, 2006) programi kullanilarak
yapilmistir. Bu analizin uygulamasimda mtDNA genler (12S rRNA ve cyt b)
birlestirilmistir ve sonu¢ olarak 864 karakter incelenmistir. Niikleer H3 geninin ise ayri
analizi yapilmistir. Hem birlestirilmis mtDNA hem de niikleer DNA i¢in 1000 tekrarh
parametrik olmayan seg¢-bagla komutuyla agac¢lar olusturulmaya baslanmistir ve bu 200
sonugluk ¢ikarim i¢in uygulanmistir. Sekil 18°da birlestirilmis mtDNA genleri i¢in olusan
agac goriilmektedir. Sekil 19°de ise niikleer gen icin olusan aga¢ goriilmektedir. Her iki
agacta da Tirkiye’deki Hyla cinsi aga¢ kurbagalar1 iki kiime olusturmustur. Ancak
birlestirilmis mtDNA analizinde Hyla savignyi taksonu iki soya ayrilirken niikleer genin

analizinde bu durum ortaya ¢ikmamustir.

3.1.6. Bayesian Analizi

Bayesian analizi MrBayes siiriim 3.1.2 (Huelsenbeck and Ronquist, 2001) programi
kullanilarak yapilmistir. Default parametreleri kullanilarak ve her 1000 nesilli 6rnek 5
milyon nesil i¢in iki tekrarhi arastirmayla calistirildi. Bayesian analizi sonucu olusan
majority rule uzlasma (konsensiis) aga¢ ve posterior olasilik degerleri Sekil 18’de
goriilmektedir. Agacm topolojisi incelendiginde Maksimum olasilik analizinde oldugu gibi
Tirkiye’deki aga¢ kurbagalar1 kombine mtDNA ve Niikleer DNA analizlerine gére Hyla
orientalis ve Hyla savignyi olmak iizere iki taksona ayrilmaktadir. Hyla savignyi taksonu
mtDNA analizinde kendi icerisinde iki soya ayrilirken niikleer DNA analizinde bu durum

ortaya ¢ikmamaktadir.
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Sekil 19. Niikleer genin (H3) Bayesian ve Maksimum olasilik analizi esas alinarak
Tirkiye’deki Hyla popiilasyonlarinin filogenisi. Dallarin tizerindeki
numaralar Byesian posterior olasilik degerini gosterirken dallarin altinda
kalan numaralar maksimum olasilik bootstrap destek degerini
gostermektedir.
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4. TARTISMA

Hyla cinsi agag¢ kurbagasinin taksonomik durumu bugiine kadar yapilan morfolojik
ve molekiiler ¢alismalarla ortaya konulmaya ¢alisilmistir. Bu tez ¢aligmasinda ise ayni
tirlin daha onceki calismalarindan elde edilmis lokalitelere ilave olarak yeni
lokalitelerle caligilarak, bazi ilave sonuclar elde edilmis ve daha once Tirkiye’deki
bireyler i¢in calisilmamis olan niikleer histon 3 (H3) geninin 207 bazlik kismi dizin
analizi yapilarak tiir i¢i varyasyon ve filogenetik sonuglar tespit edilmistir.

Molekiiler veriler kullanilarak Tiirkiye’deki Hyla cinsinin filogenisini ele alan iki
calisma bulunmaktadir (Stock vd., 2008; Gvozdik vd., 2010). Ancak, bu c¢alismalar
Tiirkiye’nin biitiin bdlgelerini ele almamaktadir. Stock vd., (2008) taratindan yapilan
calismada Tirkiye’den sadece dort lokalite kullanilmistir. Gvozdik vd., (2010) ise
lokalite sayismni genis tutmasina ragmen Marmara Bolgesini c¢alismasina dahil
etmemistir ve bunun yani sira Hyla cinsi aga¢ kurbagasinin Kafkasya formu olan Hyla
arborea schelkownikowi’nin Tirkiye’de dagiliminin olup olmadigini belirlemek icin
sadece Artvin Hopa’dan tek bir lokaliteyi ¢alismasinda kullanmistir. Onemli olan bir
diger durum ise Tiirkiye’deki engebeli daglarin var olmasindan 6tiirii morfolojik olarak
Hyla’nim kesfedilmemis tiiriiniin olabilecegi ele alinmamistir. Bu tez calismasinda,
Giircistanin yani swra Tiirkiye’nin biitiin bolgelerini kapsayan popiilasyonlardan yogun
ornekler elde edilmesiyle bir niikleer genin (H3) ve birlestirilmis mitokondriyal genlerin
(12S ve cyt b) analizlerine dayanarak bu problemi durum acgikliga kavusturulmaya
calisiimastir.

Bu calismada, Tirkiye’deki Hyla orientalis ve Hyla savignyi tiirlerinin monofiletik
olarak desteklendigi goriilmiistiir (bootstrap degeri >70% ve Bayesian posterior olasilig1
>0. 95). Bu sonu¢ daha Onceki molekiiler ¢aligmalarla tutarli bir sekilde iliski
gostermistir. Bu caligmalarin yani sira daha onceki yillarda yapilan morfolojik ve
bioakuistik caligmalarda Tiirkiye’deki Hyla cinsine ait olan agac¢ kurbagalar1 Hyla
orientalis ve Hyla savignyi’nin farkli oldugunu desteklemektedir (Kaya ve Simons,
1999; Schneider, 2000; Kaya, 2001; Schneider, 2001; Gvozdik vd., 2008). Bu
calismalara gore, Tiirkiye’nin Orta Anadolu, Orta Akdeniz, Bati Akdeniz, Ege,
Marmara ve Karadeniz bdlgelerinde Hyla orientalis (eskiden Hyla arborea) tiirii

dagilim gosteriyorken, Dogu Akdeniz ve Giineydogu Anadolu bdlgelerinde Hyla
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savignyi tiirii dagilim gostermektedir. Benzer olarak, bu calisma (ve diger filogenetik
calismalar) Hyla orientalis ve Hyla savignyi arasindaki cografik sinirlar1 ortaya
cikarmistir. Hem bu calisma hem de diger filogenetik ¢alismalar Hyla savignyi tiiriiniin
Firat Nehri’nin kuzey bolgesinde [Kemah, 16S ribosomal RNA (Gvozdik vd., (2010)],
Orta Anadolu (lok. 109; Sekil. 14) ve Orta Akdeniz bdlgelerinde (lok. 70, 71; Sekil. 14)
var oldugunu gostermektedir. Bu sonuglarin aksine, Hyla orientalis’in dagilimi
Karadeniz, Marmara, Ege, Bat1 Akdeniz, Orta Akdeniz ve Orta Anadolu bdlgelerini
kapsamaktadir. Bunlara ilave olarak bu ¢alismada Hyla orientalis’in Mersin ilinin
Camliyayla ilgesinden yeni bir lokalitesi bulunmustur (lok. 65; Sekil. 14). Stock vd.,
(2008)’nin yaptiklar1 ¢alismada Mersinin kuzey bolgesindeki Yenikoy lokalitesinden
aldiklar1 Ornegi, yaptiklar1 filogenetik analizler sonucunda Hyla orientalis olarak
gostermiglerdir. Mersinin giiney bolgesindeki Kazanli lokalitesinden aldiklar1 6rnegi ise
Hyla savignyi olarak gostermislerdir. Benzer olarak Gvozdik vd., (2010)’nin yaptiklar:
calismada Mersinin giiney bolgesi olan Tarsus ilgesinin Kulak (lok. 66; Sekil. 14)
koylinden aldiklar1 6rnegi Hyla savignyi olarak rapor etmislerdir. Bu tez calismasinda
da daha Onceki calismalarla benzer sonuglar bulunmustur yani Mersinin kuzey
bolgesindeki Camliyayla lokalitesinden alinan 6rnegin Hyla orientalis oldugu, Mersinin
gliney bolgesinden Kazanli’dan alman Ornegin ise Hyla savignyi oldugu tespit
edilmistir. Bu iki tiirlin ayn1 cografik bdlgede bulunmasinin sebebi muhtemelen
bulunduklar1 lokalitelerin deniz seviyesine gore yiiksekliklerinin farkli olmasindan
kaynaklanmaktadir ¢linkii Mersin ili Tarsus il¢esi Kulak kdytliniin deniz seviyesine gore
yiiksekligi 4-10 m arasinda degisirken Mersin ilinin Camliyayla ilgesinin deniz
seviyesine gore yiiksekligi 1100-1500 m arasinda degismektedir. Bu verilere gore Hyla
savignyi tiitiiniin yiiksek rakimli bolgelere dagilim gostermedigi tespit edilmistir.

Tiim bu sonuglara ilave olarak bu caligmada birlestirilmis mitokondriyal genlerin
analizine gore Tirkiye’deki Hyla savignyi tirii kendi i¢cinde iki soya ayrilmaktadir.
Muhtemelen bu durum Anadolu Caprazinin (Anatolian Diagonal) bir sonucu olarak
ortaya ¢ikmaktadir ¢ilinkii Anadolu’nun daglar1 Kuvaterner periyodu siiresince hem
iklimsel dalgalanmalar ve hemde Pleistosen buzullar1 tarafindan asir1 olarak
etkilenmistir (Avise, 2000; Hewitt, 2000). "Anadolu Caprazi" ismi ilk defa Tiirkiye ve
Dogu Ege Adalar1 Florasi'nin editérii P.H. Davis (1971) tarafindan ortaya atimaistir.
Davis'e gore Orta Anadolu ile Dogu Anadolu bitki ¢esitliligi arasinda goriilen biiytlik

farkliliklarin en 6nemli nedeni Kuzeydogu Anadolu daglarindan baslayan, Gilineybati
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Antitoroslarla devam eden, bir kolu Toroslara diger kolu ise Giineyde Amanos
Daglari'na kadar uzanan bu dag silsilelerinin olusturdugu "Anadolu Caprazi"dir. Davis,
caprazin dogu ve batis1 arasindaki farkliliklarin sadece ¢evresel kosullarla
aciklanamadigini; alanin jeolojik gegmisinin de 6nemli bir etken oldugunu belirtmistir.
Davis'ten sonra Anadolu Caprazi iizerinde yapilan bir ¢ok ¢alisma da bu bulgulari
destekler niteliktedir (Giilkag ve Yiiksel 1999, Ozkurt vd., 2002, Ciplak vd., 1993;
Rokas vd., 2003; Ciplak, 2004a; Ciplak, 2004b; Mutun, 2010). Bu goriislere gére daglhk

bolge Anadolu'da canli ¢esitliligi gelisirken hem evrimsel bir tiirlesme merkezi hem de

bazi canli gruplari i¢in yayilma engeli olusturmustur (Sekil. 20, 21)

Sekil 20. Davis (1971)’e gore, Tiirkiye’deki fitocografik bolgelerin yaklasik siirlari.
EUR-SIB (EUX.): Avrupa-Sibirya bolgesi (Euxine illeri); Col. Euxine
illeri’nin Colchic sector; MED. Akdeniz Bolgesi (Dogu Akdeniz illeri); W.A.:
Bati Anadolu ayrimi; T.: Toros ayrimi; A.: Amanos ayrimi. [IR-TUR. Iran-
Turan bdlgesi; C.A.: I¢ Anadolu; E. A.: Dogu Anadolu (Mes.: Mezopotamya).
X: muhtemelen Avrupa-Sibirya bolgesinin merkez Avrupa/Balkan illeri.
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Sekil 21. http://www.dkm.org.tr/anadolu-caprazi/anadolu-caprazi-nedir.php gore
Anadolu Caprazi.

Bu yiizden, Anadolu Caprazinin dogusuna yerlesen popiilasyonlar (lok. 81,82, 86-
105) Soy 1 1 olustururken Caprazin giineybat1 bolgesine yerlesen popiilasyonlar (lok. 66-
80, 84, 85, 106-109) Soy 2 yi olusturmaktadir. Pleistosen siiresince Anadolunun daglari
sadece buz tabakasiyla Ortiilii olmasmma ragmen iklimsel ve cevresel dalgalanmalar
Tiurkiye’deki Hyla savignyi popilasyonlarinin ¢esitlenmesinde 6nemli bir rol
oynamaktadir.

Bu ¢alisma ayrica Hyla arborea schelkownikowi Cernov, 1926’ nun durumu iizerine
151k tutmaktadir. Tarkhnishvili ve Gokhelashvili (1999)’ye gore Hyla arborea
schelkownikowi Karadeniz Bolgesinin kuzeydogu (6zellikle, Artvin ve Borgka)
kesimlerinde ve Kafkasya’nin hemen hemen biitiin bolgesine dagilmaktadir. Ilave olarak,
Kaya (2001) Kafkasya bolgesine yakin olan Rize’deki Hyla arborea popiilasyonunun
Tirkiye’nin diger bolgeleri olan Marmara, Ege, Akdeniz ve Orta Anadolu bolgelerinde
dagilim gosteren Hyla arborea tiirlinden biyoakustik bakimdan farklilik gosterdigi
bulunmustur. Ayrica, Tiirkiye’nin kuzeydogu bdlgesinden aga¢ kurbagalar1 Kafkasya
bolgesinin alttiirii olan Hyla arborea schelkownikowi olarak belirtilmistir (Kuzmin, 1999).
Benzer bir sekilde, Gvozdik vd., (2008) tarafindan morfolojideki cografik varyasyonlar
iizerine yapilan ¢alismada Rize’nin Pazar ilgesinden temin ettikleri drneklerin incelenen
sonuglar1 Hyla arborea schelkownikowi’nin Tirkiye’deki Hyla arborea’nin Bat1 Anadolu
popiilasyonlarindan farkli oldugunu gostermistir. Daha sonra, Gvozdik vd., (2010)
tarafindan yapilan c¢alismada H. arborea schelkownikowi (Chernov, 1926) Hyla
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orientalis’in bir junior subjective sinonimi olarak goz oniinde bulundurulmustur. Ancak,
Stock vd., (2008) bu sonug i¢in Tiirkiye’nin Kuzeydogu bolgesinden herhangi bir 6rnek
kullanmamasina ragmen Gvozdik vd., (2010) Tiirkiye’nin Kuzeydogu bolgesinden sadece
tek bir lokaliteden (Artvin, Hopa) ornek kullanmislardir. Bu yilizden, bu c¢alismada,
Tirkiye’nin Kuzeydogu bolgesinin tiim Karadeniz sahilini kapsayan (Artvin ilinin Hopa,
Arhavi, Borgka ilgeleri; Rize ilinin Findikli, Ardesen, Pazar, Cayeli, Derepazar ilgeleri;
Trabzon ilinin Of, Akcaabat ilgeleri ve Giirbulak beldesi (lok. 4-30; Sekil 14)) il ve
ilcelerden Ornek sayist ve lokalite sayisi genisletilmistir. Tirkiye’nin yani sira Hyla
arborea schelkownikowi’nin tip lokalite yerlerinden olan Giircistan Batum’dan (lok. 1-3;
Sekil 14) ornek alinarak Tiirkiye’deki dagilimi incelenmistir.

Sonuglar  Tiirkiye’nin  Kuzeydogu boélgesinden orneklerle H. arborea
schelkownikowi’nin tip lokalitedeki Ornekler ile ayni haplotiplere sahip oldugunu
gostermistir. Bu sonu¢ hem kombine mitokondriyal genin (12S ve cyt b) hem de niikleer
genin (H3) filogenetik analizlerinde ortaya c¢ikmustir. Bu ylizden, bu calismadaki
birlestirilmis mitokondriyal genlere ve niikleer gene dayanan sonuglar Hyla arborea
schelkownikowi’nin  Hyla orientalis’in  bir junior sinonimi oldugu hipotezini

desteklemektedir.
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5. SONUCLAR

Tirkiye’deki aga¢ kurbagalar1 (Hyla orientalis ve Hyla savignyi)’nin sistematiginin
molekiiler yonden incelendigi bu calismada asagidaki sonuglar bulunmustur:

1. Tiirkiye’nin yedi bolgesine ait 51 lokaliteden toplam 102 bireye ait doku Ornegi
temin edilmistir. Bu doku orneklerinin her birinin DNA’s1 izole edilmis ve izole edilen
DNA’larin mitokondriyal genleri 12S ribozomal RNA, cyt b ve niikleer geni Histon 3
(H3)’nin niikleotid siras1 belirlenip bu genlere ait niikleotid siras1 cogaltilmistir.

2. Birlestirilmis mitokondriyal genlerin (12S rRNAve cyt b) analizine 85 taksa dahil
edilmis ve toplam 864 (12S rRNA i¢in 322 bp ve cyt b icin 542 bp ) baz uzunlugunda
niikleotid pozisyon incelenmistir. Niikleer gende (H3) ise toplam 97 taksa dahil edildi ve
207 baz uzunlugunda niikleotid pozisyon incelenmistir.

3. 322 baz uzunluguna sahip 12S ribozomal RNA geni 85 taksa i¢inde 28 haplotipe
sahiptir (Sekil 15). 542 baz uzunluguna sahip cyt b geninin 76 taksaninda 38 farkli haplotip
bulunmaktadir (Sekil 16) ve son olarak 207 baz uzunluguna sahip olan H3 niikleer geni 97
taksa arasinda 10 haplotipe sahiptir (Sekil 17).

4. Birlestirilmis mitokondriyal genlerin analizinde Tiirkiye’deki aga¢ kurbagalari
temel olarak iki klade (kiime)’ye ayrildi. Bunlar Hyla orientalis ve Hyla savignyi tiirleridir.

5. Mitokondriyal DNA verilerine dayanarak yapilan analizde Hyla savignyi tiirii kendi
icinde iki temel soya ayrildig1 hem olasilik bootstrap degerinde hem de Bayesian posterior
olasiliginda giiclii olarak desteklenmistir (bootstrap degeri >70% ve Bayesian posterior
olasilig1 >0. 95). Hyla savignyi’nin birinci soyu Tiirkiye’nin Dogu Akdeniz ve Gilineydogu
Anadolu bolgesinden 22 haplotipten olusmaktadir. Buna karsin Hyla savignyi’nin ikinci
soyu Tiirkiye’nin Dogu Anadolu, i¢ Anadolu ve Dogu Akdeniz bdlgelerini kapsayan 20
haplotipten olusmaktadir. Ayrica ikinci soyda Tiirkiye’nin Dogu Anadolu bolgesindeki
Igdir lokalitesinden biriktirilen 6rnekler birlestirilmis mitokondriyal genlerin analizinde
monofiletik olarak giiclii bir sekilde desteklenmistir. Ayrica Kazanh (lok. 67-69), Ceyhan
(lok. 75-77), Yiiregir (lok. 72-74), Kulak (lok. 66), Anamur (lok. 71), Anamur (lok. 70),
Ovagiftlici (lok. 109), Osmaniye (loc. 78-80) and Sariseki (loc. 83, 85) lokalitelerini
kapsayan Tiirkiye’nin I¢ Anadolu ve Akdeniz bolgelerindeki taksalarda giiclii olarak
desteklenmistir(Sekil 18).
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6. Hyla savignyi’nin ilk soyunda da benzer olarak Elazig (lok. 103-105), Kilis (lok.
89-91), Sariseki (lok. 83), Gaziantep (lok. 92-94), Kahramanmaras (lok. 86-88),
Toprakkale (lok. 81, 82), Sanhurfa (lok. 95-97), Mardin (lok. 99-101), Birecik (lok. 98) ve
Batman (lok. 102) lokalitelerini kapsayan Tiirkiye’nin Akdeniz, Glineydogu Anadolu ve
Dogu Anadolu bolgesindeki taksalarinda iyi desteklendigi goriiliistiir (Sekil 18).

7. Niikleer genin (H3) analizinde Hyla savignyi tiirii kendi i¢cinde iki soya ayrilmadigi
goriilmistiir (Sekil 19).

8. Ikinci tiir olan Hyla orientalis hem mtDNA hem de niikleer DNA’nmn analizinde
gliclii olarak desteklenmistir (Sekil 18-19). Bu tiiriin Akdeniz’in kuzeydogu ve bati
Bolgesin’de (lok. 51-58, 64, 65), Ege Bolgesin’de (lok. 48-50, 59-62), Marmara
Bolgesin’de (lok. 35-47, 63) ve Karadeniz Boélgesin’de (lok. 4-30) dagilim gosterdigi
goriilmiistiir.

9. Tiirkiye’nin Akdeniz Bolgesinin Kuzeydogusuna yerlesen Mersin ilinin Camliyayla
ilcesindeki lokaliteden alinan 6rnek baslangicta Hyla savignyi olarak diisiiniilmiis ancak
birlestirilmis mitokondriyal genlerin ve niikleer genin analizinde tam olarak Hyla orientalis
oldugu ortaya ¢ikmistir. Bu ylizden iki tiiriin kontak bolgesine dahil olan yeni bir lokalite

belirlenmistir.
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6. ONERILER

Daha onceki ¢alismalar da dikkate alinarak yapilan bu ¢alismada Tiirkiye’de agac
kurbagas1 olarak iki tiirlin yasadigi dogrulanmistir. Ancak yapilan analizler sonucunda
Tiirkiye’nin Akdeniz, Giineydogu Anadolu, Dogu Anadolu ve I¢ Anadolu bdlgesinin bir
kismin1 kapsayan Hyla savignyi tiiriiniin kendi igerisinde ikiye ayrilmasi bu bolgelerde
farkli bir tiir ya da alttiir durumunun olup olmayacagini diisiindiirmektedir. Bu nedenle
gelecek arastirmalarda bu bolgedeki Hyla savignyi tiiriine ait bireyler morfolojik olarak i1y1
bir sekilde irdelenerek aralarinda O6nemli bir farkliligin var olup olmadigi ortaya
cikartilabilir. Eger onemli bir farklilik var ise Hyla savignyi’nin Tirkiye’deki sistematik

durumu yenilenebilir ve boylece Tiirkiye’ nin biyo ¢esitliligine katki saglanmis olunabilir.
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8. EKLER

EKk. 1 Loalitelere ait bilgiler

Taxa Enlem/Boylam Lokaliteler Lokaliteler
Numaralan
GURCISTAN
H.orientalis Btl | 41°39'N, 41°39'E Batum 1
H.orientalis Bt2 | 41°39'N, 41°39'E Batum 2
H.orientalis Bt3 | 41°39'N, 41°39'E Batum 3
TURKIYE
Artvin
H.orientalis Bol | 41°23'N,41°51'E Borgka 4
H.orientalis Bo2 | 41°23'N, 41°51'E Borgka 5
H.orientalis Bo3 | 41°23'N,41°51'E Borgka 6
H.orientalis Hpl | 37°27'N,38°17'E Hopa 7
H.orientalis Hp2 | 37°27'N,38°17'E Hopa 8
H.orientalis Hp3 | 37°27'N,38°17'E Hopa 9
H.orientalis Ah2 | 41°20'N, 41° 18'E Arhavi 10
H.orientalis Ah3 | 41°20'N, 41° 18'E Arhavi 11
Rize
H.orientalis Fil | 41°13'N,41°11'E Findikli 12
H.orientalis Adl | 41°11'N, 40° 58'E Adesen 14
H.orientalis Ad2 | 41°11'N, 40° 58'E Adesen 15
H.orientalis Pz2 | 41°10'N, 40° 53'E Pazar 17
H.orientalis Cy2 | 41°05'N, 40°44'E Cayeli 19
H.orientalis Ri2 | 41°01'N, 40°30'E Merkez 21
H.orientalis Dpl | 41°01'N, 40°25'E Derepazari 23
H.orientalis Dp3 | 41°01'N, 40°25'E Derepazari 25
H.orientalis Of1 | 40° 56'N, 40° 16'E of 26
H.orientalis Gu3 | 40°58'N, 39°38'E Giirbulak 29
Samsun
H.orientalis Ssl1 | 41°12'N, 36° 58'E Terme 31
H.orientalis Ss2 | 41°12'N, 36° 58'E Terme 32
Corum
H.orientalis Crl | 40°52'N, 34°55'E Incesu mevkii 33
H.orientalis Cr2 | 40°52'N, 34°55'E Incesu mevkii 34




Ek. 1’in devami
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Istanbul
H.orientalis Isl 41°17"'N, 28°40'E Durusu
H.orientalis Is3 41°17"'N, 28°40'E Durusu 37
Edirne
H.orientalis Edi | 41°45'N, 26°35'E Biiyiikdolluk 38
Canakkale
H.orientalis Ckl | 40°09'N, 26° 24'E Merkez 39
H.orientalis Ck2 | 40°09'N, 26° 24'E Merkez 40
H.orientalis Ck3 | 40°09'N, 26° 24'E Merkez 41
H.orientalis Gbl | 40°25'N, 26°40'E Gelibolu 42
H.orientalis Gb2 | 40°25'N, 26°40'E Gelibolu 43
Balikesir
H.orientalis Kce | 40°13'N, 28°02'E Kus cenneti 44
Bursa
H.orientalis Brl | 40°12'N,29°19'E Golbas1 koyi 45
H.orientalis Br2 | 40°12'N, 29°19'E Golbas1 koyi 46
H.orientalis Br3 | 40°12'N, 29°19'E Golbas1 koyi 47
Denizli
H.orientalis Dnl | 38°19'N, 29°51'E Civril 48
H.orientalis Dn2 | 38°19'N, 29°51'E Civril 49
H.orientalis Dn3 | 38°19'N, 29°51'E Civril 50
Antalya
H.orientalis Ayl | 37°02'N, 30°33'E Yenikoy 51
H.orientalis Ay2 | 37°02'N, 30°33'E Yenikoy 52
H.orientalis Ay3 | 37°02'N, 30°33'E Yenikoy 53
H.orientalis Gpl | 36°15'N,32°17'E Gazipasa 54
H.orientalis Gp2 | 36°15'N,32°17'E Gazipasa 55
H.orientalis Knl | 36°35'N, 31°53'E Konakli 56
H.orientalis Kn2 | 36°35'N, 31°53'E Konakli 57
H.orientalis Kn3 | 36°35'N, 31°53'E Konakli 58
Mugla
H.orientalis Mrm | 36° 87'N, 28° 27"'E Marmaris 59
H.orientalis Dim | 36°77'N, 28°80'E Dalaman 60
Tzmir
H.orientalis EfI1 37°95'N, 27°37'E Selguk 61
H.orientalis Ef2 | 37°95'N,27°37'E Selguk 62
Kirklareli
H.orientalis Ign 41°86'N, 27° 97" E Igneada 63
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Mersin
H.orientalis MIl | 36°07'N, 32°70'E Melleg 64
H.orientalis Trs | 37°10'N, 34°37'"E | Tarsus/Camliyayla 65
H.savignyi Klk | 36°80'N, 34°90'E Tarsus/Kulak 66
H.savignyi Kzl 36°50'N, 34°44'E Kazanh 67
H.savignyi Kz2 | 36°50'N, 34°44'E Kazanlh 68
H.savignyi Kz3 | 36°50'N, 34°44'E Kazanh 69
H.savignyi Anm | 36° 10'N, 32°79'E Anamur, Skm NW 70
H.savignyi Man | 36°03'N, 32°81'E Anamurium 71

Adana
H.savignyi Yrl 36°58'N, 35°23'E Yiiregir 72
H.savignyi Yr2 36°58'N, 35°23'E Yiiregir 73
H.savignyi Yr3 36°58'N, 35°23'E Yiiregir 74
H.savignyi Cel 37°00'N, 35°42'E Ceyhan 75
H.savignyi Ce2 | 37°00'N, 35°42'E Ceyhan 76
H.savignyi Ce3 | 37°00'N, 35°42'E Ceyhan 77

Osmaniye

H.savignyi Osl 37°08'N, 36° 11'E Merkez 78
H.savignyi Os2 | 37°08' N, 36°11'E Merkez 79
H.savignyi Os3 | 37°08' N, 36°11'E Merkez 80
H.savignyi Tkl 37°01'N, 36° 08' E Toprakkale 81
H.savignyi Tk2 | 37°01'N, 36° 08'E Toprakkale 82

Hatay
H.savignyi Skl 36°40'N, 36° 12'E Sariseki 83
H.savignyi Sk2 36°40'N, 36° 12'E Sariseki 84
H.savignyi Sk3 36°40'N, 36° 12'E Sariseki 85

Kahramanmaras
H.savignyi Kml | 37°48'N, 36°40'E Tekir 86
H.savignyi Km2 | 37°48'N, 36°40'E Tekir 87
H.savignyi Km3 | 37°48'N, 36°40'E Tekir 88
Kilis
H.savignyi Kl 36°46'N, 37° 13'E Konak Gdleti 89
H.savignyi KI2 | 36°46'N, 37°13'E Konak Gdleti 90
H.savignyi KI3 36°46'N, 37° 13'E Konak Goleti 91
Gaziantep

H.savignyi Gal | 37°06'N, 37°36'E Sehit Kamil 92
H.savignyi Ga2 | 37°06'N, 37°36'E Sehit Kamil 93
H.savignyi Ga3 | 37°06'N, 37°36'E Sehit Kamil 94
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Sanhurfa
H.savignyi Sul 37°27'N,38° 17'E Bozova 95
H.savignyi Su2 | 37°27'N,38°17'E Bozova 96
H.savignyi Su3 37°27'N, 38° 17'E Bozova 97
H.savignyi Bir 37°03'N, 37°99'E Birecik 98
Mardin
H.savignyi Mrl 37° 18 N, 40°44'E Kiziltepe 99
H.savignyi Mr2 | 37° 18 N, 40°44'E Kiziltepe 100
H.savignyi Mr3 | 37° 18 N, 40°44'E Kiziltepe 101
Batman
H.savignyi Bat | 38°11'N, 41°29'E Kozluk 102
Elazig
H.savignyi ElI 38°47'N, 38°44'E Keban 103
H.savignyi EI2 38°47'N, 38°44'E Keban 104
H.savignyi EI3 38°47'N, 38°44'E Keban 105
Igdr
H.savignyi Igl 40°01'N, 43°52'E Calpala 106
H.savignyi Ig2 40°01'N, 43°52'E Calpala 107
H.savignyi Igd | 40°05'N, 43°66'E Tuzluca 108
Kayseri
H.savignyi Kys 38°24'N, 35°20'E Ovagiftligi 109




Ek. 2 GenBank numaralan

68

Taxa GenBank Numaralari Referanslar
128 Cytb H3

H.orientalis Btl JF499461 JF499540 JF499633 Bu calisma
H.orientalis Bt2 JF499462 JF499541 JF499634 Bu calisma
H.orientalis Bt3 JF499463 JF499542 JF499635 Bu calisma
H.orientalis Bol JF499411 JF499493 JF499576 Bu calisma
H.orientalis Bo2 JF499412 - JF499577 Bu calisma
H.orientalis Bo3 JF499413 - JF499578 Bu calisma
H.orientalis Hpl JF499419 JF499498 JF499586 Bu calisma
H.orientalis Hp2 | JF499420 JF499499 JF499587 Bu calisma
H.orientalis Hp3 | JF499421 JF499500 JF499588 Bu calisma
H.orientalis Ah2 JF499423 - JF499591 Bu calisma
H.orientalis Ah3 JF499424 JF499503 JF499592 Bu calisma
H.orientalis Fil JF499408 JF499490 JF499571 Bu calisma
H.orientalis Fi2 - - JF499572 Bu calisma
H.orientalis Adl JF499409 JF499491 JF499573 Bu calisma
H.orientalis Ad2 JF499410 JF499492 JF499574 Bu calisma
H.orientalis Ad3 - - JF499575 Bu calisma
H.orientalis Pz2 - JF499554 JF499650 Bu calisma
H.orientalis Cyl JF499448 JF499528 JF499620 Bu calisma
H.orientalis Cy2 JF499449 - JF499621 Bu calisma
H.orientalis Ril JF499396 - JF499557 Bu calisma
H.orientalis Ri2 JF499397 - JF499558 Bu calisma
H.orientalis Ri3 JF499398 - JF499559 Bu calisma
H.orientalis Dpl JF499403 JF499484 JF499565 Bu calisma
H.orientalis Dp2 JF499404 JF499485 JF499566 Bu calisma
H.orientalis Dp3 - JF499486 JF499567 Bu calisma
H.orientalis Of1 JF499476 JF499553 JF499648 Bu ¢alisma
H.orientalis Of2 JF499477 - JF499649 Bu ¢alisma
H.orientalis Gu?2 JF499399 JF499481 JF499560 Bu calisma
H.orientalis Gu3 JF499400 - JF499561 Bu calisma
H.orientalis Akc JF499405 JF499487 JF499568 Bu calisma
H.orientalis Ssl JF499414 - JF499579 Bu calisma
H.orientalis Ss2 JF499415 JF499494 JF499580 Bu calisma
H.orientalis Crl JF499456 JF499535 JF499628 Bu calisma
H.orientalis Cr2 JF499457 JF499536 JF499629 Bu calisma
H.orientalis Isl JF499445 JF499526 JF499617 Bu calisma
H.orientalis Is2 JF499446 JF499527 JF499618 Bu calisma
H.orientalis Is3 JF499447 - JF499619 Bu calisma
H.orientalis Edi JF499406 JF499488 JF499569 Bu calisma
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H.orientalis Ckl | JF499436 JF499516 JF499606 Bu calisma
H.orientalis Ck2 | JF499437 JF499517 JF499607 Bu calisma
H.orientalis Ck3 - JF499518 JF499608 Bu calisma
H.orientalis Gbl | JF499416 JF499495 JF499581 Bu calisma
H.orientalis Gb2 - - JF499582 Bu calisma
H.orientalis Kce | JF499407 JF499489 JF499570 Bu calisma
H.orientalis Brl | JF499467 JF499546 JF499639 Bu calisma
H.orientalis Br2 | JF499468 JF499547 JF499640 Bu calisma
H.orientalis Br3 | JF499469 JF499548 JF499641 Bu calisma
H.orientalis Dnl | JF499442 JF499523 JF499614 Bu calisma
H.orientalis Dn2 | JF499443 JF499524 JF499615 Bu calisma
H.orientalis Dn3 | JF499444 JF499525 JF499616 Bu calisma
H.orientalis Ayl | JF499426 JF499505 JF499594 Bu ¢alisma
H.orientalis Ay2 | JF499427 JF499506 JF499595 Bu ¢alisma
H.orientalis Ay3 | JF499428 JF499507 JF499596 Bu ¢alisma
H.orientalis Gpl | JF499441 JF499522 JF499612 Bu calisma
H.orientalis Gp2 - - JF499613 Bu calisma
H.orientalis Knl | JF499473 JF499551 JF499645 Bu calisma
H.orientalis Kn2 | JF499474 JF499552 JF499646 Bu calisma
H.orientalis Kn3 | JF499475 - JF499647 Bu calisma
H.orientalis Mrm | GQ916752 - - Gvozdik vd. 2010
H.orientalis Dim | GQ916750 - - Gvozdik vd. 2010
H.orientalis Efl | GQ916745 - - Gvozdik vd. 2010
H.orientalis Ef2 - FJ226859 - Stock vd. 2008
H.orientalis Ign - FJ226855 - Stock vd. 2008
H.orientalis Ml | GQ916748 - - Gvozdik vd. 2010
H.orientalis Trs | JF499478 JF499555 JF499651 Bu calisma
H.savignyi Klk | GQ916732 - - Gvozdik vd. 2010
H.savignyi Kzl JF499431 JF499511 JF499600 Bu calisma
H.savignyi Kz2 JF499432 JF499512 JF499601 Bu calisma
H.savignyi Kz3 JF499433 JF499513 JF499602 Bu calisma
H.savignyi Anm | GQ916723 - - Gvozdik vd. 2010
H.savignyi Man | GQ916725 - - Gvozdik vd. 2010
H.savignyi Yrl JF499434 JF499514 JF499603 Bu calisma
H.savignyi Yr2 JF499435 JF499515 JF499604 Bu calisma
H.savignyi Yr3 - - JF499605 Bu calisma
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H.savignyi Cel JF499429 JF499508 JF499597 Bu calisma
H.savignyi Ce2 | JF499430 JF499509 JF499598 Bu calisma
H.savignyi Ce3 - JF499510 JF499599 Bu calisma
H.savignyi Osl JF499417 JF499496 JF499583 Bu calisma
H.savignyi Os2 | JF499418 JF499497 JF499584 Bu calisma
H.savignyi Os3 - - JF499585 Bu calisma
H.savignyi Tkl JF499422 JF499501 JF499589 Bu calisma
H.savignyi Tk2 - JF499502 JF499590 Bu calisma
H.savignyi Skl JF499458 JF499537 JF499630 Bu calisma
H.savignyi Sk2 JF499459 JF499538 JF499631 Bu calisma
H.savignyi Sk3 JF499460 JF499539 JF499632 Bu ¢alisma
H.savignyi Kml | JF499438 JF499519 JF499609 Bu calisma
H.savignyi Km2 | JF499439 JF499520 JF499610 Bu calisma
H.savignyi Km3 | JF499440 JF499521 JF499611 Bu calisma
H.savignyi KlI JF499464 JF499543 JF499636 Bu ¢alisma
H.savignyi KI2 JF499465 JF499544 JF499637 Bu ¢alisma
H.savignyi KI3 JF499466 JF499545 JF499638 Bu ¢alisma
H.savignyi Gal | JF499453 JF499532 JF499625 Bu calisma
H.savignyi Ga2 | JF499454 JF499533 JF499626 Bu ¢alisma
H.savignyi Ga3 | JF499455 JF499534 JF499627 Bu ¢alisma
H.savignyi Sul JF499401 JF499482 JF499562 Bu calisma
H.savignyi Su?2 JF499402 JF499483 JF499563 Bu calisma
H.savignyi Su3 - - JF499564 Bu ¢alisma
H.savignyi Bir | GQ916729 - - Gvozdik vd. 2010
H.savignyi Mrl | JF499450 JF499529 JF499622 Bu calisma
H.savignyi Mr2 | JF499451 JF499530 JF499623 Bu calisma
H.savignyi Mr3 | JF499452 JF499531 JF499624 Bu ¢alisma
H.savignyi Bat JF499425 JF499504 JF499593 Bu calisma
H.savignyi Ell JF499470 JF499549 JF499642 Bu calisma
H.savignyi EI2 JF499471 JF499550 JF499643 Bu calisma
H.savignyi EI3 JF499472 - JF499644 Bu calisma
H.savignyi Igl JF499479 JF499556 JF499652 Bu calisma
H.savignyi 1g2 JF499480 - JF499653 Bu calisma
H.savignyi Igd | GQ916735 - - Gvozdik vd. 2010
H.savignyi Kys | GQ916731 - - Gvozdik vd. 2010
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Taxa

Haplotipler

128

Cytb

H3

H.orientalis Btl

H.orientalis Ril

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ril

H.orientalis Bt2

H.orientalis Ril

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ril

H.orientalis Bt3

H.orientalis Ri2

H.orientalis Bt3

H.orientalis Ril

H.orientalis Bol

H.orientalis Ri2

H.orientalis Bol

H.orientalis Ril

H.orientalis Bo2

H.orientalis Ril

H.orientalis Ril

H.orientalis Bo3

H.orientalis Ri2

H.orientalis Ril

H.orientalis Hpl

H.orientalis Ril

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ril

H.orientalis Hp2

H.orientalis Ril

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ril

H.orientalis Hp3

H.orientalis Hp3

H.orientalis Bol

H.orientalis Ss2

H.orientalis Ah2

H.orientalis Ah2

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ril

H.orientalis Ah3

H.orientalis Ril

H.orientalis Ril

H.orientalis Fil

H.orientalis Fil

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ril

H.orientalis Fi2

H.orientalis Ril

H.orientalis Adl

H.orientalis Adl

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ril

H.orientalis Ad2

H.orientalis Ad2

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ril

H.orientalis Ad3

H.orientalis Ril

H.orientalis Pz2

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ril

H.orientalis Cyl

H.orientalis Ril

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ril

H.orientalis Cy2

H.orientalis Ri2

H.orientalis Ril

H.orientalis Ril

H.orientalis Ril

H.orientalis Ril

H.orientalis Ri2

H.orientalis Ri2

H.orientalis Ri2

H.orientalis Ri3

H.orientalis Ri2

H.orientalis Ril

H.orientalis Dpl

H.orientalis Ril

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ril

H.orientalis Dp2

H.orientalis Ril

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ri2

H.orientalis Dp3

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ril

H.orientalis Of1

H.orientalis Ril

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ril

H.orientalis Of2

H.orientalis Of2

H.orientalis Ril

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Gu2

H.orientalis Ril

H.orientalis Gu3

H.orientalis Ril

H.orientalis Ril

H.orientalis Akc

H.orientalis Ril

H.orientalis Akc

H.orientalis Ril

H.orientalis Ssl

H.orientalis Ril

H.orientalis Ssl

H.orientalis Ril

H.orientalis Ss2

H.orientalis Ril

H.orientalis Ss2

H.orientalis Crl

H.orientalis Ril

H.orientalis Crl

H.orientalis Ril

H.orientalis Cr2

H.orientalis Cr2

H.orientalis Cr2

H.orientalis Ril

H.orientalis Isl

H.orientalis Ril

H.orientalis Isl

H.orientalis Ril

H.orientalis Is2

H.orientalis Is2

H.orientalis Ck2

H.orientalis Ril

H.orientalis Is3

H.orientalis Is3

H.orientalis Ril

H.orientalis Edi

H.orientalis Ril

H.orientalis Edi

H.orientalis Edi
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H.orientalis Ckl

H.orientalis Ril

H.orientalis Ckl

H.orientalis Ril

H.orientalis Ck2

H.orientalis Ril

H.orientalis Ck2

H.orientalis Ril

H.orientalis Ck3

H.orientalis Ck2

H.orientalis Ril

H.orientalis Gbl

H.orientalis Gbl

H.orientalis Ril

H.orientalis Gb2

H.orientalis Kce

H.orientalis Kce

H.orientalis Ril

H.orientalis Kce

H.orientalis Kce

H.orientalis Brl

H.orientalis Ril

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ri2

H.orientalis Br2

H.orientalis Ril

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ril

H.orientalis Br3

H.orientalis Ril

H.orientalis Gu?2

H.orientalis Ril

H.orientalis Dnl

H.orientalis Ril

H.orientalis Dnl

H.orientalis Dnl

H.orientalis Dn2

H.orientalis Ril

H.orientalis Dn2

H.orientalis Kce

H.orientalis Dn3

H.orientalis Dn3

H.orientalis Dn3

H.orientalis Kce

H.orientalis Ayl

H.orientalis Ril

H.orientalis Ayl

H.orientalis Kce

H.orientalis Ay2

H.orientalis Ay2

H.orientalis Ay2

H.orientalis Ril

H.orientalis Ay3

H.orientalis Ril

H.orientalis Ayl

H.orientalis Ril

H.orientalis Gpl

H.orientalis Ril

H.orientalis Gpl

H.orientalis Ril

H.orientalis Gp2

H.orientalis Kce

H.orientalis Knl

H.orientalis Ril

H.orientalis Knl

H.orientalis Ril

H.orientalis Kn2

H.orientalis Ril

H.orientalis Knl

H.orientalis Ril

H.orientalis Kn3

H.orientalis Ril

H.orientalis Ril

H.orientalis Mrm

H.orientalis Mrm

H.orientalis DIm

H.orientalis DIm

H.orientalis EfI1

H.orientalis EfI1

H.orientalis Ef2

H.orientalis Ef2

H.orientalis Ign

H.orientalis Ign

H.orientalis Ml

H.orientalis MlIl

H.orientalis Trs

H.orientalis Ri2

H.orientalis Bol

H.orientalis Ril

H.savignyi Klk

H.savignyi Klk

H.savignyi Kzl

H.savignyi Os2

H.savignyi Kzl

H.savignyi Su3

H.savignyi Kz2

H.savignyi Os2

H.savignyi Kz2

H.savignyi Su2

H.savignyi Kz3

H.savignyi Os2

H.savignyi Osl

H.savignyi Su3

H.savignyi Anm

H.savignyi Os2

H.savignyi Man

H.savignyi Man

H.savignyi Yrl

H.savignyi Os2

H.savignyi Osl

H.savignyi Su3

H.savignyi Yr2

H.savignyi Os2

H.savignyi Yr2

H.savignyi Su2

H.savignyi Yr3

H.savignyi Su2

H.savignyi Cel

H.savignyi Cel

H.savignyi Cel

H.savignyi Su2

H.savignyi Ce2

H.savignyi Ce2

H.savignyi Osl

H.savignyi Su2

H.savignyi Ce3

H.savignyi Ce3

H.savignyi Su2

H.savignyi Osl

H.savignyi Osl

H.savignyi Osl

H.savignyi Su2
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H.savignyi Os2

H.savignyi Osl

H.savignyi Os2

H.savignyi Os3

H.savignyi Su2

H.savignyi Tkl

H.savignyi Sul

H.savignyi Sul

H.savignyi Tkl

H.savignyi Tk2

H.savignyi Sul

H.savignyi Su2

H.savignyi Skl

H.savignyi Sul

H.savignyi Skl

H.savignyi Su2

H.savignyi Sk2

H.savignyi Os2

H.savignyi Osl

H.savignyi Su2

H.savignyi Sk3

H.savignyi Os2

H.savignyi Kz2

H.savignyi Su2

H.savignyi Kml

H.savignyi Kml

H.savignyi Kml

H.savignyi Su2

H.savignyi Km2

H.savignyi Sul

H.savignyi Kml

H.savignyi Km3

H.savignyi Sul

H.savignyi Km3

H.savignyi Tkl

H.savignyi KlI

H.savignyi Sul

H.savignyi Skl

H.savignyi Os2

H.savignyi KI2

H.savignyi KI2

H.savignyi Skl

H.savignyi Su3

H.savignyi KI3

H.savignyi Sul

H.savignyi KI3

H.savignyi Su2

H.savignyi Gal

H.savignyi Sul

H.savignyi Sul

H.savignyi Su2

H.savignyi Ga?

H.savignyi Sul

H.savignyi Sul

H.savignyi Su3

H.savignyi Ga3

H.savignyi Sul

H.savignyi Ga3

H.savignyi Su3

H.savignyi Sul

H.savignyi Sul

H.savignyi Sul

H.savignyi Su2

H.savignyi Sul

H.savignyi Su2

H.savignyi Su2

H.savignyi Su3

H.savignyi Su3

H.savignyi Bir

H.savignyi Bir

H.savignyi Mrl

H.savignyi Sul

H.savignyi Mrl

H.savignyi Su3

H.savignyi Mr2

H.savignyi Sul

H.savignyi Su2

H.savignyi Os2

H.savignyi Mr3

H.savignyi Sul

H.savignyi Su2

H.savignyi Tkl

H.savignyi Bat

H.savignyi Sul

H.savignyi Bat

H.savignyi Su2

H.savignyi ElI

H.savignyi Sul

H.savignyi Su2

H.savignyi Os2

H.savignyi EI2

H.savignyi Sul

H.savignyi Su2

H.savignyi Os2

H.savignyi EI3

H.savignyi Sul

H.savignyi Su2

H.savignyi Igl

H.savignyi Igl

H.savignyi Igl

H.savignyi Su2

H.savignyi Ig2

H.savignyi Igl

H.savignyi Tkl

H.savignyi Igd

H.savignyi Igl

H.savignyi Kys

H.savignyi Ce2
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EKk. 4 Dizin analizi yapilan 12S rRNA geninin 322 bazlhk niikleotid sirasi.

10 20 30 40 30
JF499396 CCAAAGGACTTGACGGTACCCCACATCCACCTAGAGGAGCCTGTCCTGTAATCGATAAC
JE499397 L L L L e e e e e e T o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
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Ek 4’in devami

JE400464 . . . L L . e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e s Av oo i i e s
JF499465 . . . . L . ..o L L S

110 120 130 140 150
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Ek 4’in devami

L L
L L
B L
B
B L T...... IC.......
B L T...... IC.......
JE499452 . L L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e s T...... IC.......
JE400453 . L L L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e s T...... TC.......
B L T...... TC.......
JE499455 . . . L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e s T...... TC.......
L L
B L
B L T...... TC.......
B L T...... TC.......
B L T...... TC.......
L
B
B
B T T...... IC.......
JE490465 . . . L L s e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e s T...... IC.......
JE499466 . . . . . o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e s T...... IC.......
B
JE400468 . . . L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
L
B L T...... TC.......
L T...... TC.......
B L T...... TC.......
B L
L L
L L
B
L
B L
JE499470 . L L L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e s T....... cC.......
JE499480 . . . L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e s T....... cC.......

210 220 230 240 230
JF499396 GGGCTACACTCTCTAATTTAGAAAACACGAAAGACTACATATGAAATTCTAGTCAGAAG
L
L L
B L
L L
JE499401 . . .. L Lo c..... C.T. ... T........ CC. ... ...
JE499402 . . . . L L Lo c..... C.T. ... T........ CC. ... ...
B
B
L
B
B
L L
JE499408 . L L L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
L L
L
L L
L
L L
L L
JE409416 . . . . . .. T o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
JE499417 . .. .. Lo c..... C.T. ... T........ CC. ... ...
JE400418 . . .. L L L Lo cc..... C.T. ... T........ CC. ... ...
L L
B e
B
JE409422 . . L L L Lo c..... C.T........... T........ Cc...........
B
L T
JE499425 . . L L L L Lo e c..... C.T. ... T........ CC. ... ...
L
L
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Ek 4’in devami

JE499430 . L L. L Lo c..... C.T........... T........ CC. ... ... ..
JE499440 . . L L. L oo c..... C.T........... T........ CC. ... ... ..
L
JE400442 L L L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
B L
L AL ..
B
B
JE499447 L L L L L Lo G e e e C o e e
JE400448 L L L L L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
JE400440 L L L L L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
JE499450 . . L L. Lo c..... C.T........... T........ CC...........
JE499451 . . L. Lo c..... C.T........... T........ CC...........
JE499452 . L L L. L oo c..... C.T........... T........ CC. ... ... ..
JE499453 . L L L. L Lo c..... C.T........... T........ CC. ... ... ..
JE499454 . L L L. oL oo c..... C.T........... T........ CC. ... ... ..
JE499455 . . L. L L oL oo c..... C.T........... T........ CC. ... ... ..
JE400456 . . L L L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
L L G....
JE499458 . . L. . oL L Lo o c..... C.T........... T........ CC...........
JE499450 L L L L. Lo cc..... C.T........... T........ CC...........
JE499460 . . L .. L. L oL L cc..... C.T........... T........ CC...........
L L
L
B 3
JE499464 . . L L. oL oo c..... C.T........... T........ CC...........
JE499465 . . ... L. Lo c..... C.T........... T........ CC...........
JE499466 . . . . . .. L Lo c..... C.T........... T........ CC. ... ... ..
L
JE400468 . . L L L L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
JE490469 . . L L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
JE490470 . . L. L Lo c..... C.T........... T........ CC.. ... ... ..
JE499471 L L L L L Lo c..... C.T........... T........ CC...........
JE499472 L L L. L Lo c..... C.T........... T........ CC...........
B L
L
L L
L L
L
B
JE499479 L L L L Lo c..... C. .o e T........ CC...........
JE499480 . . ... L Lo c..... C. i e T........ CC. ... ... ..

310 320
JF499396 CCCGGCACTGGGGTGTGTACAC
JE490397 . L L L e e
JE499398 . . L L. L e
JE499300 L L L L L e
JE499400 . . L L. e e
JE499401 . L L L L e e
JE499402 . L L L L e e
JE499403 L L L L L e e
JE499404 L L L L L e
JE499405 . L L. . e e
JE499406 . . . . . L L L e e e e
JE499407 . L L. e e e
JE490408 . . L L. L e e
JE499409 . L L L. e e



Ek 4’in devami

JE499410
JF499411
JF499412
JF499413
JF499414
JF499415
JE499416
JF499417
JF499418
JF499419
JF499420
JF499421
JE499422
JF499423
JF499424
JF499425
JF499426
JF499427
JE499428
JE499429
JF499430
JF499431
JF499432
JF499433
JF499434
JE499435
JF499436
JF499437
JF499438
JF499439
JF499440
JE499441
JE499442
JF499443
JF499444
JF499445
JF499446
JE499447
JE499448
JF499449
JF499450
JF499451
JF499452
JF499453
JE499454
JF499455
JF499456
JF499457
JF499458
JF499459
JE499460
JE499461
JF499462
JF499463
JF499464
JF499465
JE499466
JE499467
JF499468
JF499469
JF499470
JF499471
JF499472
JE499473
JF499474
JF499475
JF499476
JF499477
JF499478
JE499479

JFE499480 . . . .. L L 0L L.
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EKk. 5 Dizin analizi yapilan cyt b geninin 542 bazhk niikleotid sirasi.

JF499481
JF499482
JF499483
JE499484
JF400485
JF499486
JE499487
JF490488
JF499489
JF499490
JF499491
JF400403
JF499493
JE499494
JF490495
JE499496
JF490497
JE499498
JF400400
JF499500
JF498501
JF499502
JF499503
JF490504
JE499505
JF400506
JF499507
JF499508
JF499509
JF499510
JF490511
JF499511
JF4005]13
JF499514
JF499515
JF490516
JF499517
JF400518
JF499519
JF400520
JF499521
JF498522
JF499523
JF499524
JF490525
JE499526
JF400527
JF499528
JF499529
JF499530
JF499531
JF499532
JF499533
JF400534
JF499535
JF499536
JF490537
JF499518
JF499530
JE499540
JF400541
JF499541
JF499543
JF490544
JF499545
JF490546
JE499547
JF400548

10 20 30 4 50
ATACACTACACAGCAGACACCTCCATAGCTTTCTCATCTGTCGCCCACATCTGTCGAGA
........ T.....6...........6..C...... ... A, .. ... .......C.....
........ T.....6...........6..C.. ... ... A, ... ... ....C.....
.......................... G e e e e e e e
.......................... G e e e e
........................ N T
......................................... T. o e e
.......................... . |
........ T.....6...........6..C...... ... A, .. ... .......C.....
........ T.....6...........6..C.. ... ... A, ... ... ....C.....
........................ N T
........ T.....6...........6..C....... ... A...........C.....
........ T.....6...........6..C......... .. A, ... ... ....C.....
........ T.....6...........6..C.. ... ... A, ... ... ....C.....
........ € e
........ T.....6...........6..C......... .. A, ... ... ....C.....
........ T.....6...........6..C...... ... A, .. ... .......C.....
........ T.....6...........6..C.. ... ... A, ... ... ....C.....
........ T. .. ... .G .0 00 o AL L
........ T.....6...........6G..C....... ... A .. .........C.....
........ T.....6...........6..C.......... 4. ..........C.....
........ T.....6...........6..C....... ... A...........C.....
.......................... G e e e e e e e
.......................... G e e e e
.......................... G e e e e e e e e
........ T.....6...........6..C........... 4. ..........C.....
........ T.....6...........6G..C....... ... A .. .........C.....
........ T.....6G c.......G..C..........GA...........C.....
.......................... G e e e e e e e
............... L
.......................... G e e e e e e e e
.......................... L
.......................... G e e e
........ T.....6....... ... .....Co. ... . . . A L Lo L0l
........ T.....6...........6..C......... .. A, ... ... ....C.....
........ T.....6...........6..C...... ... A, .. ... .......C.....
........ T.....6...........6..C.. ... ... A, ... ... ....C.....
........ T.....6...........6..C........... 4. ..........C.....
........ T.....6...........6G..C....... ... A .. .........C.....
.................................................. T........
........ T.....6...........6..C......... .. A, ... ... ....C.....
........ T.....6...........6..C...... ... A, .. ... .......C.....
........ T...... ¢ .G Co oo VAL Lo Cl
........................ N T
........ T.....6...........6..C....... ... A...........C.....
........ T.....6...........6..C......... .. A, ... ... ....C.....
........ T.....6...........6..C...... ... A, .. ... .......C.....



Ek 5’in devami

JF499549
JF429550
JF499551
JF499552
JF499553
JF499554
JF490555
JF499556

JF499481
JF499482
JF490483
JF499484
JF490485
JE499486
JF490487
JF499488
JF4994389
JE499490
JF499491
JF490402
JF499493
JF490404
JF499495
JF499496
JF499497
JF499498
JF499499
JE429500
JF499501
JE499502
JF490503
JF499504
JE499505
JE499506
JF499507
JF499508
JE499509
JF499510
JF499511
JF490512
JF499513
JF499514
JE499515
JF499516
JF499517
JF499518
JF490519
JE499520
JF490521
JF499522
JF499523
JF499524
JF499525
JF499526
JF499527
JF490518
JF499520
JF499530
JF499531
JF499532
JF499533
JF499534
JE499535
JF499536
JF490537
JF499538
JF499539

........ T.....6...........6G..C........... A...........C.....
........ T.....6...........6G..C........... A...........C.....
........................ A e e e e e e e e e e e e e e e e e
.............. G........T..G..C........... A...........C.....
110 120 130 140 150

GAGCCTCATTTTTCTTCATCTGCATTTACCTCCACATCGGACGAGGAATATATTACGGA
........................ cC. ... .. .. .G G G
........................ cC. . T...........G..G..G......... ...
..................................... T o e e e e e e
T
T
.............................................. G............
T G e e e e e e e
e T..T........ G........ G.........
B C e e T..T........ G........ G.........
.............................................. G............
.......... cC..............C...... ... ..G.....6G..G.........
.......... c..............C...... ... .. . .G, .6G..G.........
.......... c..............C..T........A..G G..G............
T T T
T
T
B C. e e T..T........ G........ G.........
B C. e T..T........ G........ G.........
B Co e e T..T........ G. e e e
B C. e T..T........ G........ G.........
B C. .o T..T........ G........ G.........
e C. e T..T........ G........ G.........
B C. e T..T........ G........ G.........
B C e e T..T........ G........ G.........
T G e e e s e e e e e
€
T
.......... cC..............C...... ... ..G.....6G..G.........
.......... c..............C...... ... .. . .G, .6G..G.........
.......... c..............C...... ... ... .G, .G G
T
B T o e e e e e e e e e e e e e e e T

B € T o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e T

B T o e e e e e e e e e e e e e e e e s T

B € T o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e T

T
.......... c..............C..T...........G..6G..G............
.......... cC..............C..T...........G..6..6G............
.......... cC..............C..T...........G..6G..6G............
.......... c..............C...... ... .. ..G.....6G..G.........
.......... C..............C...... ... ..6G.....6..G.........
.......... c..............C...... ... .. .G, .G, .G.........
.............................................. G............
.......... cC..............C...... ... ..G.....6G..G.........
B C. e T..T........ G........ G.........
B C. .o T..T........ G........ G.........

80



Ek 5’in devami

JE499540
JE49954]1
JE499542
JE499543
JE499544
JE499545
JE499546
JE499547
JE499548
JE4995490
JE499550
JF499551
JE490552
JF499553
JE499554
JE499555
JE499556

JE499481
JE490482
JE499483
JE499484
JE490485
JE499486
JE490487
JE499488
JF499480
JE499490
JF499491
JE499402
JE499493
JE499494
JE499495
JE499496
JE499497
JE490498
JE4994090
JE499500
JE499501
JE499502
JE499503
JE499504
JE499505

JE499512
JE499513
JE499514
JE499515

JE490518
JE499519
JE499520
JE499521
JE499522
JF490523
JE490524
JF4909515

........................ c..............G.....G6..G.........
........................ c..............G.....G..G........
........................ c..............G.....G6..G.........
........................ c..T...........G..G..G............
........................ c..T...........G..G..G............
T
T
.............................................. G............
T c..T..T........ G........... C......
210 120 230 40 250
ACTTTTCCTIGGTTATAGCAACAGCCTTTGTCGGCTACGTATTGCCATGGGGCCAAATGT
G B R . AL . ... TC.A. ... .o o i A
G LT AL L e e e AL . ... TC.A. .. oo o s o A
....................................... C. e e e
....................................... T T
.................. L
....................................... C. e e e
....................................... C. e e
.G T.A..C.. ... . c..aA A..T...C. A ... .¢ R . A
.G T.A..C....... ..., c..A A..T...C.A. ... .: R A
.................. L
G B R . AL . ... TC.A. ... .o o i A
G LT AL L e e e AL . ... TC.A. .. oo o s o A
G LT AL L e e e AL . ... TC.A. .. oo o s o A
................................. T.....C...........T.......
................................. T.....C...........T.......
................................. T.....C...........T.......
G L TVALLCL C..4..A..T...C.A.....: A..T.....¢ A
G LT AL L e C. . A..A..T...C.A.....! R A
e T AL e C..A..A..T...C.A.....: AT A
G LT AL L e C. . A..A..T...C.A.....! R A
e T AL O e C..A..A..T...C.A.....: R A
T T C.. A..A..T...C.A.....: R . A
e T AL O e C..A..A..T...C.A.....: R A
T T C.. A..A..T...C.A.....: R . A
....................................... C. e e
....................................... C. e e
....................................... C. e e
G LT AL O e e e AL . ... TC.A. .. oo o s o A
R T AL . ... TC.A. ... .o o i A
B T AL . ... TC.A. .. oo o s o A
................................. T.....C...........T.......
....................................... C. e e
....................................... C. e e e
....................................... T T
....................................... C. e e e
....................................... T T
G B L . AL ..., TC.A. .. .o o i i o A
G T AL L e e e AL ..., TC.A. ... .o o i o A

81



Ek 5’in devami

JF499531
JF499532
JF499533
JF499534
JE499535
JF499536
JE499537
JE499538
JF490530
JE499540
JF499541
JF499542
JF499543
JF499544
JF499545
JE499546
JF490547
JF490548
JF499549
JE499550
JF499551
JE499552
JF499553
JF499554
JE499555
JF490556

JF499481
JF499482
JF4994383
JF499484
JE499485
JF490486
JF499487
JF499488
JF499489
JE499490
JF499491
JF499492
JE499403
JE499494
JF490405
JF499496
JF499497
JF499498
JF499499
JE429500
JF429501
JE499502
JF490503
JF499504
JE499505
JF499506
JF499507
JF499508
JF429509
JF429510
JE499511
JF490512
JF499513
JF499514
JF499515
JF499516
JF499517

6. . T A C o e e e A. . ... TC.A. . . o e e s A
6. LT A G e e e e e e A. . ... TC.A. . . o e e s A
G LT A C o e e A. . ... TC.A. . . oo s A
LG0T A C o e e A. . ... TC.A. . . oo e e s A
T C........! A..T.......
T C........! A..T.......
G B L . AL ..., TC.A. ... .o o i oo A
G LTLAL LG e C A A..T...C.A. ... .4 R A
G TOALLCL e C A A..T...C.A.....! A..T.....!: A
.................. G. .. e e e
G S . A. . ... TC.A. . . oo e e s A
-G T A ..., TC.A. . . oo i s oo s A
-G B A. . ... TC.A. . .. oo e oo A
G S T . A. . ... TC.A. . . o e e s A
G S T . A. . ... TC.A. . . oo s A
................................. T.....C...........T.......
................................. T.....C...........T.......
.................. L
G T.A. ... C A G..T. C.A. ... .- A..T..... ! A
310 320 330 340 350
GCCCCTTACATTGGTACCGAACTAGTTCAATGGATCTGAGGAGGATTCTCAGTAGATAA
............... A AL.GL..GL..G. . L AL c...........C
............... A..A..GL..G..G. ... AL c...........C
.............. L L
.............................................. T...........
........... L
........... e e e e e e e e e e e e e e e e e e
............................................... T...........
..... c.....C..G..A.....G..G.....A........ e
..... c.....C..G..A.....G..G.....A........ T
........... L T
............... A AL.GL .G .G .. AL c...........C
............... A ALGL.GLLGL VAL L L c...........C
............... A.AL.GL. . GG .. AL c...........C
.............. L L
.............. L T
.............. L L
..... c.....C..G..A.....G..G.....A........ T
..... c.....C..G..A.....G..G.....A........ e
..... c.....C..G..A.....G..G.....A........ T
..... C.....C..G..A.....G..G.....A........ T
..... c.....C..G..A.....G..G.....A........ LCL
..... c.....C..G..A.....G..G.....A........ e
..... cC.....C..G..A.....G..G.....A........ B
..... c.....C..G..A.....G..G.....A........ T
............................................... T...........
............................................... T...........
............................................... T...........
............... A AL.GL .G .G .. AL c...........C
............... A ALGL.GLLGL VAL L L c...........C
............... A.AL.GL. . GG .. AL c...........C

82



83

Ek 5’in devami

JE499522 . L. L. Lo G e e e e e e G..... T...........
L G..... T...........
JE499524 L L L L L L L G e e e e e T...........
JE490525 L L L L L e e e e e e G. .. e T..... G.....
JE499526 . . o . e e e e e e e e e e e e e e s T...........
L T...........
JE40082 L L L L e e e e e a e a e
JE499520 . L L L L L A A..G..G G.....A........ C..C........... C

JE499530 . . .. L Lo A A..G. .G G.....A........ C..C........... C

JE499531 L L. L L L A A..G..G G.....A........ C..C........... C

JE490532 . . L. L L A A..G. .G G.....A........ C..C........... C

JE499533 . L L L L L L A A..G..G G.....A........ C..C........... C

JE490534 L . L L L LS A A..G. .G G.....A........ C..C........... C

JE499535 . .. ... L L. L L G... ... . e
JE499536 . . . .. ... L L € e e e e e e G. ... e
JE499537 L L L L L A..A..G G G.....A........ C C........... C

JE499538 . . . . . c..... C..G..4Aa..... G..G.....A........ C..C..... ... ...,
JE499530 . . .. c..... C..G..4Aa..... G..G.....A........ C..C.......... ...,
B
B
JE490542 . L L L. L L L L L G e e e e e e G. ... e
JE490543 L L L L L L A A6 GLLGL L LALLL L c..C........... Cc..
JE490544 L L L L L L L L L L A AL.GL..GL.GL L AL C..C........... C..
JE490545 L L L L L L A A6 GLLGL L LALLL L c..C........... Cc..
L
B
L
JE490540 . L L L L L A A6 GLLGL L LALLL L c..C........... Cc..
JE499550 . ... L L. A AL.GL..GL.GL L VAL L L C..C........... C..
JE499551 . L . L. L L G e e e e e e e G..... T...........
JE499552 . L . L. L. C o e e e e e G..... T...........
B 3
B
JE499555 . .. .. L L L. C. .. et G........... G.. ... . e
JE490556 . . . . . c..... C..G..4a..... G..G.....A........ C..C..... ... ... ...,

410 420 430 440 450

JE49948]1 CATTCATTATTGCAGGGGCCTCAATAATCCACCTTCTTTITCCTCCACCAAACCGGCTCA
JE490482 L L L L e e e e e e e s C. . G..T..T........: Av v v
JE490483 L L L L L e e e e e e e e e e s C. . G..T..T........: Ao,
JE400484 L L L L L e e e e e e e e e e e e e e
JE400485 L L L L L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
L
B
JE490488 . . . . L L. T
JE499480 . L . L L L L L L A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
T
JE400400 L L L L L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
JE400402 L L L L L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
JF499403 T o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
JE499404 . L L L L L e e e e e e e e T e e e e e e e e
JE499495 . L L L L L L L L A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
JE499496 . G. . . .. C. . e G..T..T..C..G..T..T..... G..A..T...
JE499497 .G . . . .. C. . e G..T..T..C..G..T..T..... G..A..T...
L
JE400400 L L L L L L e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
L
JE490501 . . L L L e e e e e e e e e e e e e s C. . G..T..T........: Ao ...
B C. . G..T..T........: Ao ...,
L
JE400504 . . L L L L e e e e e e e e e e e e s C. . G..T..T........: Ao ...,
JE499505 . . . . L. L L A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
JE490506 . . . . ... L. L LS A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
JE499507 . L. L L L L A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
JE490508 .G . . . .. C e e e e T..C..6G..T T..... G..A..T

JE499509 . G. . . .. C. . e G..T..T..C..G..T T..... G..A..T

JE499510 .G . . . .. c..... G. ..o e T..T..C..G..T T..... G..A..T

JE499511 .G . . . .. C. e e T..T..C..6G..T T..... G..A..T

JE499512 .G . . . .. C e e e T..T..C..G..T T..... G..A..T



84

Ek 5’in devami

JF499513
JE499514
JE499515
JE490516
JE490517
JE490518
JE499519
JE499520
JE490521
JE499522
JE490523
JE499524
JE490515
JE499526
JE499527
JE499528
JE499520
JE499530
JF499531
JF499532
JF499533
JE499534
JE499535
JE499536
JE499537
JE499538
JE4995390
JE499540
JE499541
JE499542
JE499543
JE499544
JE499545
JE499546
JE499547
JE499548
JE4995490
JE499550
JE499551
JE499552
JE499553
JE499554
JE499555
JE499556

JE499481
JE499482
JE499483
JE499484
JE499485
JE499486
JE499487
JE499488
JE499489
JE499490
JE499491
JE499492
JE499493
JE499494
JE499405
JE499496
JE499497
JE499498
JE4994990
JE499500
JE499501
JE499502
JE499503

G..... C. e G T T..C..G T T..... G..A..T.
G..... C. . e G T T..C..G T T..... G..A..T.
G..... C. e e e e T T..C..G T T..... G..A..T.
................. A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
................. A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
................. A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
.................................. cC..G..T T....... A, .....
.................................. cC..G..T T....... A, .....
.................................. cC..G..T T....... A......
................. A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
................. A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
................. A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
................. A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
................. A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
................. A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
.................................. cC..G..T T....... A......
.................................. cC..G..T T....... A......
.................................. cC..G..T T....... A......
.................................. cC..G..T T....... A......
.................................. cC..G..T T....... A......
.................................. cC..G..T T....... A......
............................ T
.................................. cC..G..T T. .. 00 A oL
G..... C e e G..T..T cC..G..T T..... G..A..T.
G..... G e e e e e T..T C..G..T T..... G..A..T.
e
.................................. C..G..T..T........A......
.................................. C..G..T..T........A......
.................................. C..G..T..T........A......
.................................. cC..G..T T. ... A ... ..
.................................. cC..G..T T. ... A ... ..
................. A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
................. A e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
T
G..... C e e e T..T..C G T T........¢ A..T.
310 320 330 340
ATTCCACGCCTACTATTCCTACAAAGACGCATTTIGGATTITGC
....... T.......C.....T..G..T.....C.....C
....... T.......C.....T..G..T.....C.....C
............... L
G. ... .. 00 G e e e e e
G. ... 00 G e e e
..................... T
............... G e e s e e e
G. .. i G e e e e e e
............... C T.......0.0.0.0.0.0..C0.6G. . ...
............... C T.......0.0.0.0.0.0..C0.6G. . ...
..................... T
....... T.......C.....T..6..T.....C.....C
....... T.......C.....T..6..T.....C.....C



85

Ek 5’in devami

JE499504 . . . L L L. T....... c..... T..G6..T..... c..... Cc..
JE499505 G . . . .. ... ... G e e e e e e
JE499506 G . ... ... ... G e e e e e
JE499507 G. . . . ... G e e e e e e
JE499508 . . . . ... C T. ..o C G.....
JE499509 . . . .. L. C T. oo i i e s C G.....
JE499510 . . .. L. C T. ..o C G.....
JE490511 . . ... L. C T. oo it e s C G.....
JE499512 . . . L L. C T. oo i i e s C G.....
JE499513 . L L L L L C T. ..o C G.....
JE499514 . L . L L L L. C T. oo i i e s C G.....
JE499515 G ... . L. C T. ..o C G.....
JE499516 G . . . . . ... ... . G e e e e e e
JE499517 G ... ... G e e e e e
JE499518 G . . . . ... ... G e e e e e e
JE499519 . .. .. L. T....... c..T..T G T..... c..... C

JE499520 . .. .. .. T....... c..T..T G T..... c..... C

JE499521 ... .. L. T....... c..T..T G T..... c..... C

JE499522 G . ... L. G e e e e e e
JE499523 G . ... ... G e e e e e e
JE499524 G ... ... G e e e e e
JE499525 G. . . . ... ... G e e e G.....
JE499526 G ... . ... G e e e e e
JE499527 G. . . ... G e e e e e e
JE400528 L L L L L L e e e e e e e e e e e e
JE499520 . . . .. .. T....... c..... T..6..T..... c..... C

JE499530 . .. . ... T....... c..... T..G6..T..... c..... C

JE499531 . . . .. .. T....... c..... T..6..T..... c..... C

JE499532 . .. L L L. T....... c..... T..G6..T..... c..... C

JE499533 . . . .. .. T....... c..... T..6..T..... c..... C

JE499534 . .. L L L. T....... C T T..G6..T..... C........
JE499535 . L L L L L L G e e e e e
JE499536 T . . . .. ... ... G e e e e e e
JE499537 . .. .. L. T....... c..... T G T..... c..... C

JE499538 . . . . L L L. L L C T. oo i i e s C G.....
JE499530 . L L L L L L C T. ..o C G.....
L
JE490541 . L L L L L e e e e e e e e e e e e e e e
JE499542 . . L L L L e e e e e e e e e e e e e e e
JE499543 . L . L L L. T....... c..... T G T..... c..... C

JE499544 . .. L. L. T....... c..... T G T..... c..... C

JE499545 . . . L L L. T....... c..T T G T..... c..... C

L
L
JE400548 . L L L L L e e e e e e e e e e e e e e e
JE499549 . . . .. L. T....... c..... T G T..... c..... C

JE499550 . . . . . L. T....... c..... T G T..... c..... C

JE499551 G . . . . .. ... .. G e e e e e e
JE499552 G .. .. L L. G e e e e e
JE499553 L L L L L L e e e e e e e e e e e e e
JE400554 L L L L L L e e e e e e e e e e e e e e
JE499555 . . . . . L L e e T



86

EKk. 6 Dizin analizi yapilan H3 geninin 207 bazhk niikleotid sirasi.
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