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ONSOz

“Turkiye’deki Darevskia parvula (Lantz ve Cyrén, 1913) popiilasyonlar1 arasindaki
filogenetik iligkilerin incelenmesi” adli bu doktora tezi Darevskia parvula tirinin
Turkiye’de yayilis gosteren butln populasyonlart filogenetik ve cografik ydnden
inceleyerek literatlre bu tiiriin sistematigi hakkinda 6nemli bilgiler sunmaktadir. Bu ¢aligma
Karadeniz Teknik Universitesi Bilimsel Arastirma Koordinasyon Birimi tarafindan
desteklenmistir (Proje numarasi: FDK-2017- 6779).

Doktora egitimim siresince danismanhigimi Ustlenerek calismalarin yiratilmesi
sirasinda deneyim ve bilgilerini benimle paylasan, yardim ve destegini esirgemeyen sayin
hocam Prof. Dr. Bilal KUTRUP’a sonsuz tesekkir bor¢ bilirim. Ayrica tez ¢aligmasi
sirasinda Orneklerin toplanmasi i¢in arazi ¢alismalarinda yardimlarini esirgemeyen Prof. Dr.
Ufuk BULBUL’e de tesekkiirii bir borg bilirim.

Tez calismas1 suresince ve tezin hazirlanmasi sirasinda deneyim ve bilgilerini
benimle paylasan degerli yardimlarin1 ve desteklerini hicbir zaman eksik etmeyen degerli
tez izleme jurisi hocalarima ve arazi ¢aligmalari ve deneysel c¢alismalarda her tiirlii
yardimmi ve destegini esirgemeyen arkadaslarim Ali Thsan EROGLU ve Cagn
BEKIRCAN’a tesekkiir ederim.

Bu zorlu siiregte her zaman yanimda olan ve her tiirlii maddi manevi destegini benden

esirgemeyen aileme, 0zellikle de esim Hiimeyra KURNAZ’a tesekkiirii bir borg bilirim

Muammer KURNAZ
Trabzon 2019
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Darevskia parvula, kiiciik Kafkasya’da dar bir dagilisa sahiptir. Bu grubun bazi tiirleri
tizerinde birkag taksonomik ve sistematik arastirma olmasina ragmen, filocografik sekilleri
ve bu grubun yayilis sinirlar1 hala net degildir. Bu ¢alismada, iki mitokondriyal gen dizisine
(cyth, 512 bp ve 16S rRNA, 538 bp; yaklasik 1052 bp kombine) ve bir protein kodlayan
niiklear gen dizisine (baz, 822 bp) dayali, Tiirkiye'deki kirmiz1 karinl kertenkelelerin
taksonomik ve filogenetik iligkileri ¢oziilmeye c¢alisilmistir. Ayrica, kirmizi karinl
kertenkele gruplar1 arasindaki ekolojik nis farklilasmalar1 da degerlendirilmistir. Yapilan
analizlerin sonucunda mitokondrial DNA genlerinin bu grupta olduk¢a polimorfik oldugu
bulunmustur. Maksimum Olasilik (ML) ve Bayesian Cikarimina (BI) dayanan filogenetik
agaclara gore, kirmiz1 karinli kertenkelenin ii¢ farkli tiir grubuna ayrilabilecegi ortaya
cikmistir; D. parvula, D. adjarica ve aday Darevskia sp. Bu durum, mitokondriyal DNA
gen fragmentlerinin agaclarindaki yiiksek Onyiikleme ve arka olasilik degerleri ile
desteklenmistir. Bununla birlikte, niiklear gen (ragl) dizilimine gore hicbir genetik ¢esitlilik
tespit edilmemistir. Tiir gruplarinin ekolojik nisler bakimindan higbir 6rtiisme olmadigindan,
ekolojik nis modelleme (ENM) sonuglari D. parvula, D. adjarica ve Darevskia sp.’nin farkli
birer tiir olabilecegini desteklemistir. Ayrica, kirmizi karinli kertenkelenin haplotip gruplar
arasinda cografi izolasyon bolgeleri oldugu igin ii¢ tiir grubu arasinda herhangi bir cografi

ortiisme tespit edilmemistir.

Anahtar Kelimeler: Lacertidae, Darevskia parvula, Ekolojik nis, Filocografya, Tirkiye
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SUMMARY

INVESTIGATION OF PHYLOGENETIC RELATIONSHIPS AMONG DAREVSKIA
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Darevskia parvula had a small distribution area in the lesser Caucasus. Although
there were several taxonomic and systematic researches on some species of this
group, the phylogeographical pattern and species disturbing boundaries of this group is
still not clear. In the present study, we tried to resolve the taxonomic and phylogenetic
relationships of the red-belied lizards in Turkey, based on two combined mitochondrial gene
fragments (cytb, 512 bp and 16S rRNA, 538 bp; about 1052 bp combined sequence) and
one protein coding nuclear gene (ragl, 822 bp). Also, we evaluated ecological niches
differentiations among red-belied lizard groups. The mitochondrial DNA genes
were found to be highly polymorphic in this group. According to phylogenetic
trees based on the Maximum Likelihood (ML) and Bayesian Inference (Bl), the red
belied lizard group could have three species groups; D. parvula, D. adjarica and
candidate Darevskia sp. This situation was supported by high bootstrap and posterior
probability values in the trees of mitochondrial DNA gene fragments. However, no
genetic variation was detected according to nuclear gene (ragl) sequence. Because
the species groups have no overlaps in terms of their ecological niches, ecological
niche modeling (ENM) results revealed differences among the groups of D. parvula, D.
adjarica, and unnamed Darevskia sp. Besides, we detected no geographical overlaps
among three species groups, since there were geographical isolation zones among the

species groups of red-belied lizard.

Key Words: Lacertidae, Darevskia parvula, Ecological niche, Phylogeography, Turkey
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1. GENEL BILGILER

1.1. Giris

Filogenetik, bireylerin veya organizma gruplarinin da dahil oldugu tiir ya da
popiilasyonlar arasindaki evrimsel siirecleri ve bu siirecleri iliskilendiren biitiin olaylari
incelemektedir. Evrimsel biyoloji olarak da isimlendirilen filogenetik, bu surecleri
incelerken canli ya da canli gruplarina ait ekolojik, jeolojik, genetik, anatomik veya
morfolojik verilerden de yararlanir. Tiir igi ya da tiirler aras1 akrabalik iligkilerini inceler ve
tiirlerin birbirine ne kadar yakin veya ne kadar uzak oldugu hakkinda bilgiler verir. Ayrica,
tiirlerin veya biiyiik canli gruplarinin muhtemel ayrilma zamanlarini ve bu ayrilmaya neden
olabilecek cografi, jeolojik veya ekolojik olaylar hakkinda bilgiler de vermektedir. Kisacasi
filogenetik bir tiirlin diinyaya adim attig1 andan itibaren giiniimiize kadar o tiiriin basindan
gecen biitlin degisimleri (genetik, morfolojik ve anatomik) ve bu degisimlere neden

olabilecek faktor veya siirecleri bize anlatmaktir (Lemey vd., 2009).

Darwin “Tiirlerin Kékeni Uzerine” (1859) adli eserini yayimladig1 giinden bu yana
evrimsel biyoloji en ¢ok merak edilen konulardan biri olmustur. Bunun sebebi evrimsel
biyologlarin “Bir tiir ya da tiirler nasil meydana geldi?” sorusuna cevap aramalarindan bagka
bir sey degildi. Bir tiiri diger tiirlerden ayiran 6zelliklerin sadece genetik ve morfolojik
farkliliklar olmadigi, bu farkliliklara neden olan biitiin cografik, ekolojik ve jeolojik
olaylarin da bu ayrima ne derece etki ettigi evrimsel biyoloji agisindan oldukg¢a 6nemli
konulardan biridir. Ayrica, ortak atadan ayrilan ve farkli bir grup olusturan bir tiiriin
cevredeki ortamlara uyum saglamasi, yeni nisleri kullanmasi ya da daha uygun yasam
alanlarma yayilip tiirlesme siireclerini ortaya ¢ikarmasi da evrimsel biyologlar i¢in ¢ok

onemlidir (Lemey vd., 2009).

Hayvan tirlerinin dagilisi duragan degildirler ve stirekli hareket etmektedirler. Bu
hareketleri siirecinde birgogu genis yayilis alanlarina sahip olurken, bircogu da lokal ya da
dar bir alanda yayilis gostermektedirler. Dar yayilis alanina sahip olan tlrler, sadece belirli
bir bolgede yayilis gosterdigi ve o bolgenin c¢evresel ve ekolojik sartlarina adaptasyon
gosterdikleri icin o bdlgeye endemik (Kafkas endemigi, Karadeniz endemigi, Turkiye

endemigi gibi...) olarak adlandirirlar. Genis alanlara yayilis gosteren tiirlerin her tiirlii



cevresel sartlara uyum yetenegi oldukca yiiksektir ve bu tiirler de yaygin tir olarak
isimlendirilmektedir. Bir tiiriin dar veya genis alanda yayilis gostermesi genetik gesitlilik
acisindan da 6nemlidir. Bu yiizden dar alanda yayilis gosteren tiirler fazla genetik ¢esitlilik
gostermezken, genis alanlara yayilis gosteren tiirlerde genetik ¢esitlilik oldukga fazladir ve

hatta bu durum bazen farkl1 bir tiiriin olugsmasi ile de sonuglanabilmektedir (Wallace, 1876).

Lacertidae (Opell, 1811) familyast1 dinyada c¢ok genis bir alanda yayilis
gostermektedir. 42 cins ile temsil edilen Lacertidae familyasina ait olan yaklasik 334 tir
Avrupa, Afrika ve Asya kitalarinin nerede ise tamaminda yayilis gosterirken, Kuzey
Amerika kitasinda (Amerika ve Kanada’da) smirli olarak yayilis gostermektedir. Bu
tiirlerden yaklasik 42 tanesi Tirkiye’de yayilis gostermektedir. Tiirkiye’de yayilis gosteren
Lacertidae tyeleri 13 cins (Acanthodactylus, Anatololacerta, Apathya, Darevskia, Eremias,
Iranolacerta, Lacerta, Meseliana, Ophisops, Parvilacerta, Phoenicolacerta, Podarcis ve
Timon) ile temsil edilmektedir (URL-1).

Darevskia (Arribas, 1997) cinsi Turkiye’de en fazla tirle temsil edilen cinstir ve bu
cinse ait yaklagik 15 tiir iilkemizde yayilis gostermektedir. Darevskia cinsi ¢ogunlukla
Karadeniz bélgesi olmak iizere Dogu Anadolu, I¢ Anadolu ve Marmara bdlgesinde yayilis
gostermektedir. Bu turlerden biri olan Darevskia parvula, ilk olarak Lantz ve Cyrén (1913)
tarafindan Artvin’den (Merkez, Ardanug ve Borcka) toplanan érneklerin incelenmesi ile
tavsif edilmistir (Lantz ve Cyren, 1913). ilk olarak Lacerta saxicola’nin bir varyetesi olarak
ele alinan Lacerta parvula (Nikolsky, 1913; Lantz ve Cyren, 1913), daha sonralar1 Lacerta
saxicola’nin Tiirkiye’de yayilis gosteren 5 alttiriinden biri olan L. saxicola parvula olarak
kabul edilmistir (Bodenheimer, 1944). Darevsky (1967) Tiirkiye’nin Kuzeydogu Anadolu
Bolgesi ve Giircistan’in Adjariya ve Abastumani bolgeleri civarindan inceledigi 6rneklerin
morfometrik 6lcim ve folidosis 6zelliklerine gére Anadolu’nun kuzeydogusundaki
orneklerin folidosis 6zellikleri bakimindan diger iki popiilasyondaki 6rneklerden énemli
derecede farkli oldugunu belirtmis ve bu farkliligin da kline durumu olabilecegini rapor
etmigtir. O giine kadar alttiir olarak ele alinan L. s. parvula Clark ve Clark (1973)’in
Artvin’in 15 km dogusundan inceledigi iki 6rnek ile diger kaya kertenkelelerinden ¢ok farkli
oldugunu belirterek parvula taksonunun tir seviyesinde ele alinmasi gerektigini
belirtmislerdir. Darevsky ve Eiselt (1980) L. parvula turiine ait Gurcistan’daki Abastumani,
Grusinien’den inceledikleri érneklerden birini holotip segerek L. p. adjarica alttlrin( tavsif

etmislerdir. BOylece D. parvula tiriinin, D. p. parvula ve D. p. adjarica adli iki alttiirii ile



temsil edildigi kabul edilmistir. Darevsky ve Eiselt (1980)’e gore D. p. adjarica altttrindn
nominat irktan farklari; viicut seklinin tiknaz olmasi, supratemporal plak sayisinin az olmas,
1. supratemporal plagin daha uzun olmasi, 6.submaksillar plagin seklinin farkli olmasi,
dorso-lateral kisminda koyu bir bant bulunmasi, dorsal renginin daha kahverengi-siyah
renkli ve ventral kisminin ise eriskinlerde daha fazla kirmizimsi olmasidir. Bunun yani sira,
Darevsky ve Eiselt (1980) L. p. adjarica alttiiriiniin, Batum ile Trabzon arasindaki Karadeniz
sahil bolgesi ile sahile yakin daglik bolgelerde, Borgka’nin asagisindaki Coruh Vadisi’nde,
Giircistan’in Asharia ve Grusinia (Meria ve Borzomi arasi) bolgeleri civarinda yayilis
gosterdigini belirtmislerdir. Daha sonralart Franzen (1990), Tiirkiye’deki kertenkeleler
izerine yaptigi ¢alismada D. parvula’nin Kars (Sartkamis) ve Trabzon’da da yayilis
gosterdigini rapor etmistir. Bunu takiben, Baran vd., (1997) Camlihemsin (Rize)’den
yakaladiklar1 orneklerin L. p. adjarica alttiiriine ait oldugunu belirtmistirler. Arribas
(1997)’in yaptig1 revizyondan sonra L. parvula adi yerine, D. parvula adi kullanilmaya
baglanmistir. D. parvula’nin iki alttiiriiniin Tirkiye’deki popiilasyonlarinin yayilisi kapsamli
bir bilgi veren bir ¢alismada Baran ve Atatiir (1998) D. p. parvula’nin Tiirkiye simirlar
icerisinde Artvin, Ardahan, Bayburt ve Erzurum illerinde yayilis gosterdigini, D. p.
adjarica’nin ise Artvin ve Rize illerinin sahil kesimlerinde bulundugunu belirtmiglerdir.
Franzen (1999)’da Tiirkiye’de yapmis oldugu bir ¢alismada, D. parvula’nin Senyuva (Rize)
ve Cankurtaran Gegidi (Artvin)’nde de yayilis gosterdigini belirtmistir. Ayni arastirmaci,
Franzen (2000)’de baska bir ¢alismada D. parvula’nin Trabzon ve Hopa (Artvin) arasinda
diizenli bir sekilde yayilis gosterdigini rapor etmistir. Kutrup (2001) tarafindan Murgul ve
cevresinden yakalanan D. parvula 6rneklerin dorsal pul sayisi, suprasiliyar graniil sayisi ve
yiiksek viicut uzunlugu gibi verilere gore D. p. parvula alttiiriine ait oldugu belirtilmistir.
Baran vd., (2004) D. parvula’nin Savsat (Artvin)’in batisinda bulundugunu rapor etmistir.
Bugline kadar Turkiye’deki D. parvula popiilasyonlarinin bireyleri iizerinde yapilan en
kapsamli morfolojik incelemelerden olan bir ¢alismada Ilgaz (2009), D. p. parvula ve D. p.
adjarica’ya ait olan toplam 10 popiilasyondan inceledigi 6rneklerin folidosis 6zellikleri,
morfometrik élgtmleri, renk-desen 6zellikleri ve ekolojik ve biyolojik 6zellikleri hakkinda

bilgiler vermistir.

Tiire ait bu kadar cok morfolojik, ekolojik ve dagilis 6zelliklerini gésteren ¢aligsmalar
bulunmasina karsin, D. parvula’nin ne Giircistan ne de Tiirkiye popiilasyonlarinin bireyleri
arasindaki  filogenetik iliskileri inceleyen molekiiler seviyedeki bir ¢alisma

bulunmamaktadir. Halbuki D. parvula’nin dahil oldugu Darevskia cinsine ait diger kaya



kertenkele tiirlerinin filogenisi iizerine yapilan ¢alismalar bulunmaktadir (Murphy vd., 1996;
Fu ve Murphy, 1997; Fu vd., 2000; Murphy vd., 2000; Ciobanu vd., 2002, 2003; Brown,
2004; Grechko vd., 2006). Bugtine kadar sadece Fu ve Murphy (1997) ve Fu vd. (2000)’nin
yapmis oldugu c¢alismalarda Darevskia genusuna ait tiirlerin filogenetik iligkilerinin
incelenmesi icin Giircistan’in Akhaldaba Bdolgesi’nden alinan tek bir D. parvula 6rnegi
kullamilmistir. Ancak, D. parvula popiilasyonlar1 arasinda herhangi bir filogenetik

karsilagtirma yapilmamaistir.

Literatiirden de anlasildig1 gibi D. parvula ile ilgili Tiirkiye’de yapilan ¢alismalarda
sadece morfolojik ve folidosis verilere gore degerlendirmeler yapilmistir. Bu sebeple, D.
parvula tiiriine ait popiilasyonlarin bireyleri arasindaki filogenetik iliskilerin detayli bir
sekilde ortaya konulmasina, molekiiler veriler (6rnegin, mitokondriyal ve niiklear DNA baz
diziligleri) ile popiilasyonlar arasindaki genetik mesafenin belirlenmesine, morfolojik
Ozelliklere gore belirtilen iki alttliriin gecerliliginin molekiiler belirtecler yardimiyla test
edilmesine ve buna ilaveten Tirkiye’de bu iki alttiirden baska farkli filogenetik soy ya da

soylarin bulunup bulunmadiginin aragtiritlmasi gerekmektedir.

Son zamanlarda D. parvula tiiriiniin morfoloji, osteoloji ve genetik yapisini inceleyen
yeni bir ¢alisma yaymlanmistir (Arribas vd., 2018). Bu calismada yazarlar morfolojik ve
genetik olarak tirin iki altturinu D. parvula ve D. adjarica olarak iki farkl: tiir oldugunu
ortaya koymuslardir. Bu ¢alisma morfolojik olarak 10 lokaliteden 213 bireyle caligilmig
olmasina ragmen, genetik olarak 3 lokaliteden 11 birey kullanilmistir. Yapilan bu calisma
morfolojik olarak yeterli olmasina ragmen filogenetik olarak ve tiiriin genetik yapisini ortaya

koyabilmesi agisindan oldukga yetersizdir.

Calisma konusu olan D. parvula tiiriiniin Tiirkiye’deki popiilasyonlarindaki bireylere
(daha fazla lokaliteden daha fazla bireyden) ait hem mitokondriyal DNA (16S rRNA ve cyt
b genleri) hem de niiklear DNA (ragl geni)’ya ait kismi baz dizilislerini karsilagtirarak bu
popiilasyonlar arasindaki filogenetik iliskileri ortaya cikarmak, tiiriin ve alttiirlerinin
yayilisina etki eden iklimsel faktorler hakkinda bilgi vermek ve D. parvula tlrindn

alttiirlerine ait popiilasyonlar arasindaki evrimsel iligkileri ortaya koymaktir.
Bu amagla:

- Daha 6nce morfolojik veriler kullanilarak tanimlanmis D. parvula alttirlerinin

gecerli alttiirler olup olmadigini1 molekiiler belirtegler (mitokondriyal 16S rRNA ve cyt b



genleri ile niiklear ragl genine ait kismi baz dizilisleri) kullanarak belirlemek ve buna gore

gore tliriin sistematik durumunu yeniden degerlendirmek,

- Bu kertenkelelerin filogenetik iligkilerinin sekillenmesine neden olan cografik

durumlarin belirlenmesine katkida bulunmak,

- Daha cok lokaliteden (33 lokalite) daha fazla érnek (86 birey) kullanarak daha

detayli bir sekilde tiirlin filogenisini ortaya ¢ikarmak,

- Farkl1 yiikselti, sicaklik, nem gibi cografik ve ekolojik olarak degisik sartlara sahip
ortamlarda yer alan popiilasyonlara ait bireyler arasinda genetik farkliligin bulunup

bulunmadigini incelemek,

- Literatiirde yer almayan ve arazi c¢alismalar1 sirasinda bulunabilecek yeni
populasyonlardaki bireylerin tiirlin diger popiilasyonlarindaki bireylerle olan filogenetik
iligkileri hakkinda bilgi edinmek,

- Ortaya ¢ikabilecek muhtemel yeni soy (lineage) ya da soylarin tespitiyle
Turkiye’nin biyolojik ¢esitliliginin belirlenmesinde bir katki saglamaktir.



2. YAPILAN CALISMALAR

2.1. Materyalin Tanitimi

2.1.1. Darevskia parvula (Lantz ve Cyren, 1913)

Viicut boyu yaklasik 18 cm olan D. parvula iilkemizde yayilis gosteren orta boylu
kaya kertenkelelerinden biridir. Tirkiye’deki Darevskia cinsine ait olan kertenkeleler iginde
en bariz sekilde tanimlanacagi 6zelligi karin kismindaki turuncu-kirmizi renklenmelerdir.
Turkiye’de sahil kesiminde Trabzon’dan Artvin’e kadar yayilis gosterirken, i¢ kesimlerde
Ardahan, Kars ve Erzurum’da da  yayilis gostermektedir. Tir D. p. parvula ve D. p.
adjarica olmak iizere iki alttiire sahiptir ve bunlarin ikisi de Tirkiye’de yayilis
gostermektedir (Sekil 1-2). D. p. adjarica alttiri Karadeniz sahili boyunca ve biraz ic
kesimlerdeki daglik alanlara kadar yayilis gosterirken, D. p. parvula alttiri daha i¢ daha
gineyde ve daha yliksek rakimlarda yayilis gostermektedir. Tiirlin habitatin1 yol
kenarlarindaki ve orman iglerindeki kayalik alanlar teskil etmektedir (Baran and Atatur,
1998).

Kingdom : Animalia
Subkingdom : Eumetazoa
Superphylum : Deuterostomia
Phylum : Chordata
Subphylum : Vertebrata
Superclassis : Tetrapoda

Classis : Reptilia

Ordo : Squamata
Subordo . Lacertilia

Familia . Lacertidae

Genus : Darevskia
Species : Darevskia parvula
Subspecies : Darevskia parvula parvula (Lantz and Cyrén, 1913)

Darevskia parvula adjarica (Darevsky and Eiselt, 1980)



Sekil 1. Darevskia parvula parvula altturiintin genel gériinimi (Kurnaz, 2014).

Sekil 2. Darevkia parvula adjarica alttirinin genel gortinimi (Kurnaz, 2014).



2.2.Arazi Calismalari

Bu tez calismasinin meydana getirilmesi i¢in, arazi ¢alismalar1 2014-2017 yillart
arasinda gergeklestirilmistir. Bu yillar1 takiben her yilin farkli dénemlerinde Nisan-Eylul
aylar1 arasinda (yogun olarak Mayis ve Haziran aylarinda) arazi ¢alismalar1 yapilmistir.
Arazi galismalar1 yapilirken tiiriin yayilis gosterecegi habitat ozellikleri dikkate alinarak
genellikle yol kenarlarindaki kayalik ve taslik alanlarda arazi ¢alismalar1 gergeklestirilmistir.
Arazi calismalari haricinde daha onceki yillarda yakalanmis ve KTU  Zooloji
Laboratuvarinda saklanan Darevskia parvula tlriine ait doku 6rnekleri de ¢aligmaya dahil
edilmistir. Boylece hem arazi ¢aligmalar1 hem de 6nceden temin edilmis 6rnekler olmak
Uzere bu calismada yapilan filogenetik analizler i¢in toplamda 33 farkli lokaliteden 86 6rnek
kullanilmistir (Tablo 1). Kertenkele 6rnekleri ile galismak igin gerekli izinler Karadeniz
Teknik Universitesi Hayvan Deneyleri Yerel Etik Kurul Baskanligindan (KTU. 53488718-
704 2015/14) ve Orman ve Su Isleri Bakanligi Milli Parklar Genel Miidiirliigiinden (Hayvan
yakalama izni: 72784983-488.04-1685) alinmistir. Belirlenen lokalitelerden yakalanan
kertenkele Ornekleri eter ile bayiltilarak, arka ayak parmaklarinin birinden veya kopan
kuyruklarindan DNA 6rnegi elde edilmesi amaciyla hayvanin yasamimi devam
ettirebilmesini zorlastirmayacak kadar doku alindiktan sonra ependorf tiiplerde %96’lik saf
alkol icerisinde -20° C’deki sogutucuda saklanmistir. Doku Ornekleri alinan bdlgeler
antiseptik krem ile kapatildiktan sonra ayilan bireyler hi¢bir 6zel kosul uygulanmadan
yakalandiklar1 habitatlara geri birakilmistir. Arazi ¢alismalar1 esnasinda, Orneklerin
toplandig1 bolgelerin yiikseklikleri ve koordinatlar1t GPS cihazi yardimiyla tespit edilmistir.
Ornekleme yapilan lokaliteler Sekil 1°de gdsterilmistir.



Tablo 1. Arazi ¢alismalarinda elde edilen doku 6rneklerinin lokaliteleri.

No  Lokalite Ad1 Kisaltmas1  Ornek Sayisi
1 Yomra (Trabzon) Par 1-2 2
2 ikizdere (Rize) Par 3-5 3
3 Camlihemsin (Rize) Par 6-8 3
4 Zilkale (Camlihemsin-Rize) Par 9-11 3
5  Ciftekoprii (Borcka-Artvin) Par 12-14 3
6  Ibrikli Koyii (Borgka-Artvin Par 15-17 3
7 Camili (Borcka-Artvin) Par 18-19 2
8  Murgul (Artvin) Par 20-21 2
9  Kabaca Koyl (Murgul-Artvin) Par 22 1
10 Kemalpasa (Hopa-Artvin) Par 23-25 3
11 Arhavi (Artvin) Par 26-28 3
12 Ciftekemer Kopru-Ortacalar (Arhavi-Artvin) Par 29-31 3
13 Meydancik Erikli Koyl (Savsat-Artvin) Par 32-34 3
14 Sahara Milli Park: (Savsat-Artvin) Par 35-37 3
15 Izzetkisla Mevkii (Savsat-Artvin) Par 38 1
16 Soguksu Mevkii (Savsat-Artvin) Par 39 1
17 Maden Koy (Savsat-Artvin) Par 40-42 3
18  Gegitli Koyl (Ardanug-Artvin) Par 43-45 3
19 Barhal Vadisi (Yusufeli-Artvin) Par 46-48 3
20 Barhal Vadisi Altiparmak Daglar1 (Yusufeli-Artvin) Par 49-51 3
21 Hatila Vadisi (Artvin) Par 52-54 3
22 Pirnalli Koyii (Artvin) Par 55-57 3
23 Ortakdy Koy (Artvin) Par 58-60 3
24 Yanikli Koyii (Artvin) Par 61-63 3
25  Pazaryolu (Erzurum) Par 64-66 3
26 Horasan (Erzurum) Par 67-69 3
27 Sarikamg (Kars) Par 70-72 3
28  Cayeli (Rize) Par 73-75 3
29 Salkimh Koyii (Artvin) Par 76-78 3
30  Ardesen-Camlithemsin aras1 10. Km (Rize) Par 79-81 3
31 Kamilet Vadisi (Arhavi-Artvin) Par 82-84 3
32 Yesilkdy Koyii (Hopa-Artvin) Par 85 1
33 Sarigdl Koyii (Yusufeli-Artvin) Par 86 1
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Sekil 3. Filogenetik analizler i¢in doku 6rneklerinin toplandig: lokaliteler.

2.3. DNA izolasyonu ve Filogenetik Analizler

2.3.1. Kertenkele Doku Orneklerinden DNA izolasyonu

Arazi ¢aligmalarinda Darevkia parvula tirine ait elde edilen doku 6rneklerinden
genomik DNA’larin izolasyonu i¢in Nucleospin® adli DNA izolasyon kiti kullanilmig ve
iiretici firmanin saglamis oldugu protokole gore hareket edilmistir. Bu protokole gore ilk
olarak 25 mg’lik doku 6rnekleri hazirlanmig ve ependorf tiiplere koyulmustur. Ependorf
tdplerin icindeki doku orneklerinin Gzerine 25 pL proteinaz K ile 180 puL T1 tamponu
eklenerek 1-2 saat araliklarla vortekslenmis ve bdylece proteinaz K enziminin dokulara
niifuz edip onlar1 daha iyi par¢alamasina imkan saglanmistir. Dokularin daha iyi
parcalanabilmesi icin ependorf tip icindeki dokular gece boyunca 56°C’de bekletilmistir.
Bir sonraki giin tekrar vortex edilen dokulara 200 pL B3 tamponu eklenmis ve 10 dakika

boyunca 70°C’de bekletilmistir. Bu islem sonucunda tiipler tekrar vortexlenerek tizerlerine
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210 pL %96’k etil alkol eklenmis ve dokular sert bir sekilde vortekslenmistir. Bir sonraki
asamada tlip igerisindeki ¢oziinmiis dokular ve tiim soliisyon karigimlart yiikleme
kolonlarina aktarilmistir ve 11000g°de 1 dakika santrifiij edilmistir. Bu islem sonunda
DNA’lar kolonun filtresine baglandig1 icin, kolonun tiip kisminda kalan soliisyonlar
dokiilmistiir. Daha sonra filtrelere baglanan DNA’larin yikanmasi igin sirasiyla 500 ve 600
uL. BW ve B5 tamponlart eklenip 11000g’de 1 dakika santrifiij edildikten sonra tekrar
dokiilmiistiir. Son asamada kuru bir santrifiij edildikten sonra kolonlarin tiip kisimlar
degistirilmistir ve filtreler bos tiiplere eklenmistir. Filtrelere baglanan DNA’larin tiiplere
gegmesi i¢in 100 uL BE tamponu filtrelerin iizerine eklenmis ve 11000g°de 1 dakika
santrifiij edilerek filtrelere baglanan DNA’lar tiiplere aktarilmigtir. DNA izolasyonunun son
asamasi olarak kolonun tiip kismindaki DNA’lar 1,5 mL’lik steril ependorf tiiplere

aktarilmis ve PCR islemlerinde kullanilincaya kadar +4 °C’de saklanmustir.

2.3.2. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) ile DNA’larin Cogaltilmasi

2.3.2.1. Mitokondriyal Genlere Ait Kismu Baz Dizilerinin Cogaltilmasi

Total genomik DNA igerisinde yer alan, mitokondriyal 16S rRNA geninin yaklasik
538 bazlik kismi baz dizini 16SarL (5'-CGCCTGTTTATCAAAAACAT-3") diiz ve 16SbrH,
(5-CCGGTCGAAACTCAGATCACGT-3") ters primerleri (Palumbi vd., 1991)
kullanilarak, cyt b geninin yaklasik 512 bazlik kismi baz dizini ise L15369 (5’ CAT GAA
ACT GGA TCA AAC AAC CC 3’) diiz ve H15915 (5 GTC TTC AGT TTT TGG TT1
ACA AGA C 3’) ters primerleri (Fu, 2000) kullanilarak polimeraz zincir reaksiyonu (PZR)
ile gogaltilmistir. Reaksiyon karisimi; 25 pLL 2x One Taq® PZR Kiti, 1’er uL. 1’e 10 oraninda

sulandirilmis diiz ve ters primerler, 1,5 uL. genomik DNA ve 21,5 puL ddH2O eklenerek 50
uL’ ye tamamlanmis ve PZR islemi, BIO-RAD termal dongii cihaziyla gerceklestirilmistir.
PZR reaksiyonu; 16S rRNA geni i¢in, ilk 6nce 94°C’de 3dakika baslangi¢ denatiirasyonu ve
devaminda 35’er dongiilii 94°C’de 30 saniye denatiirasyon, 52°C’de 30 saniye birlestirme
ve 72°C’de 1 dakika uzatma islemi gergeklestirilmis ve 72°C’de 8 dakika son adim ile
uygulama sonlandirilmistir (Guo vd., 2011). cytb geni icin; ilk 6énce 93°C’de 3 dakika
baslangic denatiirasyonu ve devaminda 30’ar dongulu 93°C’de 1 dakika denattrasyon,
53°C’de 1 dakika birlestirme ve 69°C’de 2 dakika uzatma islemi gergeklestirilecek ve
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70°C’de 10 dakika son adim ile uygulama sonlandirilmistir (Gabelaia vd., 2015). PZR islemi
sonunda ortaya ¢ikan Urin %1’lik agaroz jelde yirutilmiis ve bir BIO-RAD marka jel
goruntileme cihazinda géruntilenmistir. PCR islemi basari ile tamamlanan drneklerin DNA
dizin analizleri Macrogen firmasinda PZR 6rneklerinden saflastirma islemi yapilarak elde

edilmistir.

2.3.2.2. Nuklear ragl Genine Ait Kismu Baz Dizilerinin Cogaltilmasi

Total Genomik DNA icerisinde yer alan niiklear ragl geninin yaklasik 822 bazlik
kismi baz dizini ise RAG-fo (5’- GAA AAG GGC TAC ATC CTG G- 3’) duz ve RAG-re
(5’-CCAGTTATT GCT TTT ACA GTT C- 3’) ters primerleri (Mayer ve Pavlicev, 2007)
kullanilarak polimeraz zincir reaksiyonu (PZR) ile cogaltilmigtir. Reaksiyon karigimi; 25 pL
One Tag® PZR kiti, 1’er uLL 1’e 10 oraninda sulandirilmis diiz ve ters primerler, 1,5 puL
genomik DNA ve 21,5 pL ddH20 eklenerek 50 uL.’ ye tamamlanmis ve PZR islemi, BIO-
RAD termal dongii cihaziyla gergeklestirilmistir. PZR reaksiyonu; ragl geni icin, ilk dnce
94°C’de 2 dakika baslangi¢ denatlirasyonu ve devaminda 35’er dongiilii 95°C’de 10 saniye
denatiirasyon, 52°C’de 15 saniye birlestirme ve 72°C’de 50 uzatma islemi gergeklestirilmis
ve 72°C’de 7 dakika son adim ile uygulama sonlandirilmistir (Mayer ve Pavlicev, 2007).
PZR islemi sonunda ortaya ¢ikacak iiriin %]1’lik agaroz jelde yiritilmiis ve bir jel
gorunttleyicide gorintulenmistir. PZR iglemi basari ile tamamlanan 6rneklerin DNA dizin
analizleri Macrogen firmasinda PZR Orneklerinden saflastirma islemi yapilarak elde

edilmistir.

2.3.2.3. DNA Dizin Analizi Sonucunda Evrimsel Agaclarin Olusturulmasi

Filogeni tahmininde ilk adim, filogenetik olarak bilgi verici karakterlerin segimi ve
Olciilmesidir. Filogenetik calismalarda kullanilacak molekiiler ve morfolojik karakterler,
bagimsiz, homolog ve ¢alismadaki taksonlar arasinda farklilik gosteren karakterler olmak
zorundadir. Filogenetik caligmalarda ikinci adim, eldeki verinin analizinde maksimum
parsimoni (tutumluluk), maksimum likelihood (olasilik) ya da uzaklik metotlarindan

hangisinin en uygun olduguna karar vermektedir (Ozdemir, 2005).
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Bu tez ¢alismasinda elde edilen baz dizileri ¢esitli filogenetik metotlar kullanilarak
analiz edilmistir. Baz dizilislerinin hizalanmasi i¢in BioEdit 7.0.5.3 (Thompson vd., 1997)
programi kullanilmistir. Baz dizileri hizalandiktan sonra, TCS 1.21 (The Method of
Templeton, Crandal and Sing) (Clement vd., 2000) programi kullanilarak 6nce 16S rRNA
(538 baz) ve cyt b (511 baz) genlerinin baz dizilerine gore haplotipler ayr1 ayri belirlenmis
ve bu haplotipler arasindaki sekans ayrim dereceleri tespit edilmis ve daha sonra kombine
edilen (16S rRNA+cyt b) baz dizilerine (1050 baz) gore yeniden haplotipler belirlenmistir.
Bunun yaninda niiklear DNA’ya ait ragl (822 baz) geninin de haplotipler belirlenecek ve
bu haplotipleri belirlenmis ve arasindaki sekans ayrim dereceleri tespit edilmistir. Hem
mitokondriyal hem de niklear genlere ait kombine edilen baz dizilerine gore elde edilen
haplotiplere en uygun baz modeli Modeltest ile secilmistir. Secilen bu modele gére MEGA
7.0.26 (Kumar vd., 2016) paket programi kullanilarak hem mitokondriyal hem de nuklear
genler i¢in maksimum likelihood (en yiiksek olasilik) analizi gergeklestirilmis ve yine bu
modele gore MrBayes 3.0b4 (Huelsenbeck ve Ronquist, 2001) programi kullanilarak
Bayesian analizi yapilmistir. Ayrica MEGA programi ile maksimumu parsimoni (en yiksek
tutumluluk), neighbor-joining ve genetik uzaklik analizleri yapilmistir. Bayesian analizi
sonucunda olusan agagclar1 goriintiilemek i¢in TreeView X programi kullanilmistir (Roderic,
1996).

2.3.2.3.1. TCS Analizi ile Uygun Haplotiplerin Bulunmasi

Oncelikle Phylip formatina déniistiiriilen ii¢ gene ait baz dizileri TCS 1.21 programi
kullanilarak haplotipler bulunmus ve tiir icindeki genetik farklilig1 gosteren haplotip agi
cizilmistir (Clement vd., 2000).

2.3.2.3.2. Modeltest ile En Uygun Baz Degisim Modelinin Bulunmasi

Bu caligmada en uygun baz degisim modelleri hem MrModeltest v. 2.3 (Nylander,
2004) hem de MEGA 7.0.26 paket programlar1 kullanilarak bulunmustur. Modeltestin en
uygun baz degisim modeli en diisiik AIC (Akaike’s information criteria) degerine gore
hesaplanmistir (Akaike, 1974).
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2.3.2.3.3. Maksimum Likelihood (En Yiiksek Olasilik) Analizi

Maksimum Likelihood analizi MEGA 7.0.26 programi kullanilarak yapilmustir.
Modeltest sonucunda bulunan en uygun baz degisim modeli uygulanarak, 1000 tekrarli seg-

bagla testi (bootstrapping) gergeklestirilerek yapilmstir.

2.3.2.3.4. Maksimum Parsimoni (En Yuksek Tutumluluk) Analizi

Maksimum parsimoni analizi MEGA 7.0.26 programi kullanilarak yapilmistir.
10000 rastgele ilave olusturularak TBR (Tree-bisection-Reconnection) yontemi ve 1000

tekrarli se¢-bagla testi (bootsrapping) gerceklestirilerek yapilmistir.

2.3.2.3.5. Neighbor-Joining ve Genetik Uzakhik Analizleri

Neighbor-Jouining analizi MEGA 7.0.26 programi kullanilarak 1000 tekrarli seg-
bagla testi ile her gen i¢in modeltestte belirlenen baz degisim modeli kullanilarak yapilmistir.
Genetik uzaklik analizleri de modeltestte belirlenen baz de8isim modeli kullanilarak

yapilmustir.

2.3.2.3.6. Bayesiyan Analizi

Bayesiyan analizi MrBayes 3.2.6 programi kullanilarak yapilmistir. Nexus formatina
doniistiiriilmiis gen bolgelerine ait kismi baz dizileri modeltest ile belirlenen baz degisim
modeli kullanilarak 4 Markov zinciri kullanilmistir. Her bir zincirde 10 milyon nesil

icerisinden 1000 aga¢ kaydedilmistir ve i¢inden en uygun olan agag secilmistir.
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2.4. Darevskia parvula’nin Potansiyel Yayilisinin ve Bu Yayihisa Etki Eden
Iklimsel ve Cografik Degiskenlerin Belirlenmesi

2.4.1. Tiire Ait Cografik Koordinat Verilerinin Hazirlanmasi

Arazi ¢aligmalar1 kapsaminda D. parvula tlrlne ait bes ilden (Trabzon, Rize, Artvin,
Erzurum ve Kars) toplamda 48 lokaliteden koordinat verisi toplanmistir. Buna ek olarak
literatlirden de yararlanilarak toplamda 33 lokaliteden koordinat verisine ulagilmigtir (Clark
ve Clark, 1973; Darevsky ve Eiselt, 1980; Franzen, 1990; Mulder, 1995; Franzen, 1999;
Baran vd., 1997; Franzen, 2000; Baran vd., 2004; llgaz, 2009; Bulbul vd., 2016). Arazi
caligmalar1 ve literatiirden toplamda 81 koordinat verisi toplanmis (Tablo 2) yayilis
analizinde kullanilmigtir. Toplanan koordinat verilerinin hepsi ondalik veri sisteminde her

lokalite i¢in ayarlanmis ve virgiille ayrilmis (CSV) Excel dosyasi olarak kaydedilmistir.

Tablo 2. Yayilis analizleri i¢in kullanilan koordinat verileri (Mavi renk: D. p. parvula; Sari:
D. p. adjarica; Kirmizi: Darevskia sp.

Enlem ve Boylamlar Lokalite Literatir
41.377117, 41.597717 Ciftekdpri (Borgka) Bu ¢alisma
41.292383, 41.577283 Murgul Girisi Bu ¢alisma
41.278217, 41.565167 Murgul (Merkez) Bu ¢aligma
41.328100, 41.742783 Ibrikli Koyii (Borgka) Bu ¢alisma
40.968800, 41.482383 Yesilkoy Koyii (Hopa) Bu ¢aligma
41.497411, 41.533212 Kemalpasa Cikisi (Hopa) Bu ¢alisma
41.278217, 41.375980 Ortacalar (Arhavi) Bu ¢aligma
41.372007, 41.345383 Arhavi (Merkez) Bu ¢aligma
41.276933, 41.374400 Ciftekemer Koprii (Arhavi) Bu ¢aligma
41.251667, 41.355050 Kamilet Vadisi (Arhavi) Bu ¢aligma
41.408850, 41.816583 Borcka-Camili Arasi 30.km Bu ¢alisma
41.458400, 41.902700 Camili'ye 6 km kala Bu ¢aligma
41.482817, 41.933700 Camili-Maral Selalesi yolu iizeri Bu ¢aligma
41.186000, 41.545533 Kabaca Koyl (Murgul) Bu ¢aligma
41.147850, 41.147850 Ardesen-Camlihemsin Arasi 6.km Bu ¢alisma
41.120067, 41.042450  Ardesen-Camlihemsin Arasi 10.km Bu ¢alisma
41.050900, 41.002233 Camlihemsin Bu ¢alisma
40.984200, 40.962583 Ulkiikoy (Camlihemsin) Bu ¢aligma
40.768483, 40.570433 Ikizdere ¢ikist Bu ¢alisma
40.721083, 40.603867 Derekdy (Ikizdere) Bu ¢alisma
41.059817, 41.01050 Camlihemsin'e 2 km kala Bu ¢alisma
40.965783, 40.963167 Zilkale (Camlihemsin) Bu ¢alisma
41.034233, 40.773800 Madenli-Buzpinar Koyleri arasi (Cayeli) Bu ¢aligma
40.923220, 39.803331 Ikisu Koyii (Yomra) Bu ¢alisma
41.408803, 41.834508 Bordnala Selalesi (Borgka) Bu ¢alisma
41.406748, 41.826330 Karagdl yolu lzeri (Borcka) Bu ¢aligma

41.364719, 41.675806 Borcka Lantz ve Cyren, 1913
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Tablo 2’nin devami

41.493422, 41.532751 Hopa'nin 15 km kuzeydogusu Eiselt ve Darevsky, 1980
41.261894, 41.473515  Hopa'nin 21 km giineybatisi Eiselt ve Darevsky, 1980
40.807407, 40.519047 Ikizdere'nin 6 km kuzeyi Eiselt ve Darevsky, 1980
40.952161, 40.968158 Camlihemsin-Cat arasi Eiselt ve Darevsky, 1980
40.864111, 40.935615 Cat Koyl (Camlithemgin) Eiselt ve Darevsky, 1980
40.980033, 39.812455 Trabzon'un 5 km dogusu Eiselt ve Darevsky, 1980
41.380714, 41.577692 Borgka'nin 10 km dogusu llgaz, 2009
41.189552, 41.116036 Ortacalar'in 24 km batisi llgaz, 2009
40.706832, 40.645798 ikizdere'nin 12 km giineydogusu llgaz, 2009
40.835073, 40.271549 Caykara'nin 10 km kuzeyi llgaz, 2009
40.998162, 40.975029 Senyuva (Camlihemsin) Franzen, 1999; Franzen, 2000
41.338079, 41.676349 Borcka Mulder, 1995
41.413853, 41.438438 Hopa Mulder, 1995
41.047299, 41.004016 Camlihemgin Baran vd., 1997

41.102320, 41.045470 Duygulu Kdyi (Camlihemsin Baran vd., 1997
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2.4.2. Tiiriin Yayihsinin ve Ekolojik Nis Farkhiliklarinin Belirlenmesi

Tiiriin yayilis modelini olusturmak i¢in, dncelikle 19 biyo-iklimsel degisken (Tablo
3) www.worldclim.org internet sitesinden indirilmistir (Hijmans vd., 2005). Buna ek olarak
tiiriin yayilisina etki edebilecek olan ylikselti verisi (SRTM30) ile egim verileri sirayla URL-
2 ve URL-3 internet sitelerinden indirildi. Bu veriler diinya dlgeginde olduklarindan, verileri
Tiirkiye 6lgegine uyarlamak igin, ArcGIS 10.3 programindan yararlanildi. 19 biyo-iklimsel
veri ve 2 tane topografik veri ArcGIS programinda Tiirkiye 6lgegine maskelendi. Bu 21 veri
ENMTools 1.4 programinda Pearson korelasyon analizine tabi tutuldu ve r> 0,75 olan veriler

yayilis1 negatif etkileyeceginden dolay1 analizden disar1 ¢ikarilmistir (Warran vd., 2010).

Tablo 3. Yayilis analizinde kullanilan biyo-iklimsel degiskenler.

Bio 1 Yillik ortalama sicaklik

Bio 2 Ortalama giinliik sicaklik araligi (aylik ortalama[max-min])
Bio 3 Es sicaklik (Bio2 x Bio7 / 100)

Bio 4 Mevsimsel sicaklik (Standart sapma x 100)

Bio 5 Daha soguk aylarin minimum sicakligi

Bio 6 Daha sicak aylarin maximum sicakligi

Bio 7 Sicaklik araligi (Bio 5-Bio 6)

Bio 8 En yagish ¢eyregin ortalama sicakligi

Bio 9 En kurak ¢eyregin ortalama sicakligi

Bio 10 En sicak ¢eyregin ortalama sicakligi

Bio 11 En soguk ¢eyregin ortalama sicakligi

Bio 12 Yillik yagis

Bio 13 En yagish ayda diisen yagmur

Bio 14 En kurak ayda diisen yagmur

Bio 15 Mevsimsel yagmur (aylik yagisin standart sapmasi)
Bio 16 En yagish ¢eyregin ortalama yagisi

Bio 17 En kurak ¢eyregin ortalama yagisi

Bio 18 En sicak ¢eyregin ortalama yagist

Bio 19 En soguk ¢eyregin ortalama yagisi

Tiirtin yayilisini belirlemek i¢in MaxEnt 3.3.3k (Philips vd., 2006) programindan
yararlanilmigtir. CSV formatina doniistiiriilmiis koordinat verileri ile korelasyonu 0,75’ten
diisiik olan veriler analize tabii tutulmustur. MaxEnt program1 0,00001 yakinsama esigi, 500
en yiiksek tekrarlama ve 0,5 diizenleme carpani ile ¢alistirilmistir. Ayrica olusum verilerinin
%25'1 test puanlari olarak ayrilmistir ve dagilimi belirlemek i¢in 10.000 arka plan noktasi

kullanilmistir. Son olarak da analizde 10 harita (10 tekrar) olusturulmus ve en uygun yayilis


http://www.worldclim.org/
http://www.worldclim.org/
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haritas1 secilmistir. Verilerin yayilisa etki eden 6nemliligini belirlemek i¢in Jacknife testi
yapitlmistir. Ayrica AUC ve ROC verilerinden de yararlanilmistir. Alict ¢alisma
karakteristigi (ROC) egrisinin sonucu, model duyarliligi i¢in 6nemlidir ve 1'e en yakin egri
altindaki alanin degeri (AUC) en iyi model performansini géstermektedir. 0.5'e yakin bir
deger, tiiriin yayilisinin koordinat verileri ile uyumlu olmadigini, 0,5-0,8 arasindaki degerler
tiiriin yayilisinin test dagilisi ile uygun oldugunu ve 0,8-1 aras1 veriler de bu uygunlugun ¢ok

yuksek derecede oldugunu gostermektedir (Raes ve ter Steege, 2007; Gallien vd., 2012).

Mitokondriyal gruplar arasindaki cografi ayrimi gostermek icin koordinat
verilerinden yararlanilmistir. Ondalik sisteme c¢evrilmis koordinat verileri hem XY
diizleminde gosterilerek hem de bu verilere ayrim analizi yapilarak alttiirler arasindaki
cografi ayrimlar gosterilmistir. Bu analizleri yapmak i¢in SPSS 21 programindan

yararlanilmigtir.

Tiire ait ii¢ mitokondriyal soyun arasindaki ekolojik nis farkliligini tespit etmek i¢in
ENMTools programindaki Nis kimligi ve Nis ortlisme testleri kullanilmistir. Kimlik testi,
ENM paket programi tarafindan iiretilen 6nemli nis farkliliklarini degerlendirmek igin iig
mitokondriyal grup arasindaki habitat uygunluk puanlarmi test etmede kullanilmigstir
(Warren vd., 2010). ENMTools programinda tiirler arasindaki nis farkliligin1 incelemek icin
nis Ortiisme testi kullanilmistir. Bu test Schoener’in D (Warren vd., 2008) ve Hellinger’in
temelli I (Schoener 1968) nis kimligi i¢in iki endekse sahiptir ve ENM nin habitat uygunlugu
karsilagtirmasina dayanarak hesaplanmistir. Schoener’in D’si, turin belirli bolgelerdeki
(hiicrelerin) yerlesimi i¢in olasilik dagilimlarina dayanan uygun araligi hesaplar ve bu
yerlerdeki tiirlerin bolluguna dayanan nis Ortiismesini hesaplar. Hellinger’in temelli 1,
Schoener’in D varsayimlart olmadan sadece olasilik dagilimlarina dayanmaktadir (Warren
vd., 2010). Her iki endeks de O (tam sapma / Ortiisme yok) ile 1 (yiiksek benzerlik / tam
ortiisme) arasinda degismektedir. Ug mitokondriyal grubun ekolojik nislerinin, ihtiyag
duyduklar1 ¢evresel kosullara bagl olarak beklenen farkliliklarin 6tesinde birbirlerinden
farkl1 olup olmadigini degerlendirmek icin ge¢mis testler yapilmistir (Warren vd., 2008).
Her bir tlir i¢in potansiyel habitatin nis modellerini, digerlerinden elde edilen veriler
kullanilarak tiretilen bir dizi 100 kopya model ile karsilastirilmistir (Warren vd., 2008).
Schoener’in D ve Hellinger’i esas alarak hesaplanan gercek nis, 100 kopyadaki bos dagilimla
karsilagtiritlmistir (Warren vd., 2008).



3. BULGULAR

3.1. Filogenetik Bulgular

3.1.1. TCS Analizi

Bu tez caligmasi kapsaminda filogenetik analizler i¢in kullanilan 33 lokaliteye ait 86
bireyden 16S rRNA genine ait 538 bazlik DNA dizisi, cyt b genine ait 512 bazlik DNA dizisi
ve ragl genine ait 822 bazlik DNA dizisi ¢ogaltilmistir. Elde edilen DNA dizilerinden; 16S
rRNA geni icin 86 DNA dizisinden 30 haplotip, cyt b geni icin 65 DNA dizsinden 20
haplotip (21 6rnegin genomik DNA’sindan cyt b genine ait kismi baz dizileri elde
edilememistir), ragl geni icin 86 DNA dizisinden 18 haplotip ve 16S rRNA ve cyt b
genlerine ait kismi baz dizilerinin birlestirilmesi sonucu elde edilen DNA dizisinden 40
haplotip elde edilmistir. (Sekil 4-7). Haplotiplere ait Genbank erisim numaralar1 Tablo 4’te

verilmistir.

Tablo 4. Gen bankasi erisim numaralari.

Haplotipler Gen Bankasi Erisim Numaralari
cyth 16S rRNA ragl
Par 1 MK092669 MK092689 MKO092651
Par 3 MK092670 MK092690 MK092652
Par 4 MK092691 MKO092653
Par 5 MK092692
Par 6 MK092671
Par 9 MKO092654
Par 12 MK092672 MK092693 MKO092655
Par 13 MK092694 MKO092656
Par 15 MK092695
Par 18 MK092673 MK092696 MKO092657
Par 19 MK092697
Par 20 MK092698 MKO092658
Par 23 MK092674 MK092659
Par 27 MK092699
Par 28 MK092700
Par 29 MK092660
Par 32 MK092675 MK092701
Par 35 MKO092676 MK092702
Par 38 MK092661




Tablo 4’iin devami

20

Par 39 MKO092676
Par 41 MKO092703
Par 43 MKOQ092677
Par 45 MK092662
Par 46 MK092678 MK092704
Par 47 MK092679 MKO092705
Par 48 MKO092705
Par 50 MK092706
Par 52 MK092680 MKO092707 MK092663
Par 55 MK092681
Par 57 MK092708
Par 58 MK092664
Par 59 MKO092709
Par 62 MK092665
Par 64 MK092682 MK092710
Par 65 MK092683 MK092711
Par 66 MKO092711
Par 67 MK092684 MKO092712 MK092666
Par 70 MK092685
Par 71 MKO092713
Par 73 MK092686 MKO092714
Par 74 MKO092715
Par 75 MK092716
Par 76 MK092687 MK092716
Par 77 MK092717
Par 79 MK092667
Par 80 MK092688
Par 81 MK092686
Par 82 MK092668
Par 85 MKO092718

TCS analizi sonucunda olusan haplotip gruplar1 cografi olarak ayrim gostermistir.
Bu durum haplotip grupart iizerinde sari, mavi ve kirmizi olarak gosterilmistir. Ayrica bu

durum filogenetik analizler igin kullanilan 33 lokalite i¢in de gosterilmistir (Sekil 8).

Analiz sonucunda olusan haplotipler Tablo 5’te verilmistir.
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Tablo 5. Haplotip tablosu ve her bir haplotipi temsil eden drnekler.

Gen Bolgesi Haplotip Haplotipin temsil ettigi 6rnekler
Par 1 Par 2
Par 6, Par 7, Par 8, Par 9, Par 10, Par 11, Par
Par 3 29, Par 30, Par 31, Par 79, Par 80, Par 82, Par
83, Par 84
Par 4 Par 81
Par 5 -
Par 12 -
Par 13 Par 14, Par 23, Par 24, Par 25, Par 26
Par 15 -
Par 18 -
Par 19 Par 16, Par 17
Par 20 Par 21, Par 22
Par 27 -
Par 28 -
Par 33, Par 34, Par 39, Par 40, Par 42, Par 43,
Par 32 Par 44, Par 45, Par 55, Par 56, Par 58, Par 61,
Par 62, Par 63
165 g Par 35 Par 36, Par 37, Par 38
Par 41 -
Par 46 Par 48
Par 47 Par 49, Par 51, Par 86
Par 50 -
Par 52 Par 53, Par 54
Par 57 -
Par 59 Par 60
Par 64 Par 66
Par 65 -
Par 67 Par 68, Par 69, Par 70
Par 71 Par 72
Par 73 Par 75
Par 74 -
Par 76 Par 78
Par 77 -
Par 85 -
Par 1 -
Par 3 Par 4, Par 5
Par 6 Par 7, Par 8, Par 9, Par 10, Par 11, Par 29, Par
30, Par 31
Par 12 Par 13, Par 15, Par 17, Par 26, Par 27, Par 28
cytb Par 18 Par 19
Par 23 Par 24
Par 32 Par 33
Par 35 Par 36, Par 38, Par 39, Par 40, Par 41
Par 43 -

Par 46
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cytb

Par 47

Par 48, Par 49, Par 50, Par 51

Par 52

Par 53, Par 54

Par 55

Par 56, Par 57, Par 58, Par 59, Par 61, Par 62,
Par 63

Par 64

Par 65

Par 66

Par 67

Par 68

Par 70

Par 71

Par 73

Par 74, Par 75, Par 81, Par 82, Par 83, Par 85

Par 76

Par 77, Par 78

Par 80

16S rRNA+cyth

Par 1

Par 3

Par 4

Par 5

Par 6

Par 7, Par 8, Par 9, Par 10, Par 11, Par 30, Par
31

Par 12

Par 13

Par 26, Par 38

Par 15

Par 17

Par 18

Par 19

Par 23

Par 24

Par 27

Par 28

Par 32

Par 35

Par 36, Par 38

Par 39

Par 41

Par 43

Par 46

Par 47

Par 49, Par 51

Par 48

Par 50

Par 52

Par 53, Par 54

Par 55

Par 56, Par 61, Par 62

Par 57

Par 59

Par 64

Par 65

Par 66

Par 67

Par 70

Par 71

Par 73

Par 74
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Par 75 Par 82, Par 83
Par 76 Par 78
Par 77 -
16S rRNA+cytbh Par 80 -
Par 81 -
Par 85 -
Par 1 Par 2
Par 3 -
Par 4 Par 5, Par 6, Par 7, Par 8, Par 10, Par 11, Par
31, Par 73, Par 74, Par 75, Par 84
Par 12 Pa 14, Par 26, Par 27, Par 28
Par 15, Par 16, Par 17, Par 22, Par 32, Par 33,
Par 13 Par 34, Par 35, Par 36, Par 37, Par 39 Par ,40,
Par 41, Par 42, Par 43
Par 18 Par 19
Par 20 Par 21
ragl Par 24, Par 25, Par 46, Par 47, Par 48, Par 49,
Par 23 Par 50, Par 51, Par 64, Par 65, Par 66, Par 76,
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Sekil 4. TCS analizi sonucunda olusan 16S rRNA genine ait haplotip ag1 (sar1 renk D. p.
adjarica, mavi renk D. p. parvula ve kirmizi renk Darevskia sp.).



Sekil 5. TCS analizi sonucunda olusan cty b genine ait haplotip agi (sar1 renk D. p. adjarica,
mavi renk D. p. parvula ve kirmizi renk Darevskia sp.).

Sekil 6. TCS analizi sonucunda olusan 16S rRNA ve cyt b genlerinin kombine edilmis haline
ait haplotip agi (sar1 renk D. p. adjarica, mavi renk D. p. parvula ve kirmizi renk
Darevskia sp.).



26

CEr 20 Crarsa
Frz> [ D i

A o
CPar23 > @-
CB> Garr> Crred

C Pard D

Par 38

C_Pars D

Sekil 7. TCS analizi sonucunda olusan ragl genine ait haplotip agi.
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Sekil 8. Mitokondriyal genlere ait haplotiplerin olusturdugu cografi gruplasma (Numaralarin
temsil ettigi lokaliteler Tablo 2’de verilmistir).
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3.1.2. Modeltest Analizi

Yapilan modeltest analizi sonucunda biitiin baz degisim modeli en diisilk AIC
degerine gore secilmistir. En kiiclik AIC degerine goére secilen baz degisim modelleri
sirasiyla 16S rRNA geni icin GTR + G+ | (Rodriguez vd., 1990), cyt b geni icin HKY + G
+ | (Hasegawa vd., 1985), 16S rRNA ve cyt b geninin birlestirilmis hali igin GTR + G + I
(Rodriguez vd., 1990) ve ragl geni icin HKY + G + | (Hasegawa vd., 1985) olarak
bulunmustur (Tablo 6).

Tablo 6. Modeltest sonucunda ortaya ¢ikan baz degisim modellerine ait parametreler

16S rRNA geni icin cyt b geni igin
Model GTR+G+1 Model HKY + G + |
InL -1327,582 InL -1632,735
Parametre 71 Parametre a7
AIC 2797,778 AIC 3359,874
Kombine DNA dizisi i¢in ragl gei icin
Model GTR+G+1  Model HKY + G + |
InL -3117,355 InL -1474,897
Parametre 91 Parametre 43
AIC 6417,098 AIC 3036,026

3.1.3. Maksimum Likelihood (En Ytksek Olasilik) Analizi

Maksimum likelihood analiz MEGA 7.0.26 programi kullanilarak yapilmistir. Bu
analizde mitokondriyal genler (16S rRNA ve cyt b) hem ayr1 ayr1 hem de birlestirilerek
analize sokulmustur. Niiklear gen ise ayr1 bir sekilde analize sokulmustur. Mitokondriyal
genlerde 16S rRNA geni igin DQ494823.1 Lacerta agilis (Wan vd., 2007) ve AF206182.1
Darevskia lindholmi (Fu, 2000) tirleri, cyt b geni icin AMO087227.1 Lacerta agilis (Béhme
vd., 2006) ve AF206177.1 Darevskia lindholmi (Fu, 2000), ragl geni icin ise EF632236.1
Parvilacerta parva (Mayer ve Pavlicev, 2007) ve EF632212.1 Darevskia valentini (Mayer

ve Pavlicev, 2007) dis grup olarak kullanilmstir.

Analiz sonucunda olusan filogenetik agaglarda mitokondriyal genler hem ayr1 ayri
hem de birlestirilmis sekilde iki blyUk soya ayrilmistir. Bu soylardan biri literatlirde var olan

Darevskia parvula’nin iki alttiriinu temsil ederken diger ise genetik olarak yeni bir soyu
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temsil etmektedir (Sekil 9-11). Nuklear gen olan ragl geni mitokondriyal genlerin

olusturdugu bu ayrimi gostermemistir (Sekil 12).
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Sekil 9. 16S rRNA genine ait Maksimum olasilik analizi dikkate alinarak Tiirkiye’de yayilig
gosteren D. parvula tirinin filogenisi. Maksimum olasilik agacinda bootstrap
degeri 70’den kiiciik olanlar agacta gosterilmemistir.
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Sekil 10. cyt b genine ait Maksimum olasilik analizi dikkate alinarak Tiirkiye’de yayilis
gosteren D. parvula tiiriiniin filogenisi. Maksimum olasilik agacinda bootstrap
degeri 70’den kii¢iik olanlar agacta gosterilmemistir.
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Sekil 11. 16S rRNA ve cyt b genlerinin kombinesine ait Maksimum olasilik analizi dikkate
alinarak Tirkiye’de yayilis gosteren D. parvula tirinin filogenisi. Maksimum
olasilik agacinda bootstrap degeri 70’den kiiciik olanlar agacta gdosterilmemistir.
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Sekil 12. ragl genine ait Maksimum olasilik analizi dikkate alinarak Tirkiye’de yayilis
gosteren D. parvula tiiriiniin filogenisi. Maksimum olasilik agacinda bootstrap
degeri 70’den kii¢iik olanlar agacta gosterilmemistir.

3.1.4. Maksimum Parsimoni (En YUksek Tutumluluk) Analizi

Maksimum parsimoni analizi MEGA 7.0.26 programi kullanilarak yapilmistir. Bu
analizde mitokondriyal genler (16S rRNA ve cyt b) hem ayr1 ayr1 hem de birlestirilerek
analize sokulmustur. Niiklear gen ise ayr1 bir sekilde analize sokulmustur. Mitokondriyal
genlerde 16S rRNA geni igin DQ494823.1 Lacerta agilis (Wan vd., 2007) ve AF206182.1
Darevskia lindholmi (Fu, 2000) tirleri, cyt b geni icin AM087227.1 Lacerta agilis (Béhme
vd., 2006) ve AF206177.1 Darevskia lindholmi (Fu, 2000), ragl geni icin ise EF632236.1
Parvilacerta parva (Mayer ve Pavlicev, 2007) ve EF632212.1 Darevskia valentini (Mayer

ve Pavlicev, 2007) dis grup olarak kullanilmistir.
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Analiz sonucunda olusan filogenetik agaclarda mitokondriyal genler hem ayr1 ayri
hem de birlestirilmis sekilde iki blyUk soya ayrilmistir. Bu soylardan biri literatlirde var olan
Darevskia parvula’nin iki alttiriini temsil ederken diger ise genetik olarak yeni bir soyu
temsil etmektedir (Sekil 13-15). Niklear gen olan ragl geni mitokondriyal genlerin

olusturdugu bu ayrimi gostermemistir (Sekil 16).
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Sekil 13. 16S rRNA genine ait Maksimum parsimoni analizi dikkate alinarak Tirkiye’de
yayilis gosteren D. parvula tlrinln filogenisi. Maksimum parsimoni agacinda
bootstrap degeri 70’den kiiclik olanlar agacta gosterilmemistir.
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Sekil 14. cyt b genine ait Maksimum parsimoni analizi dikkate alinarak Tirkiye’de yayilis
gosteren D. parvula tirinin filogenisi. Maksimum parsimoni agacinda bootstrap
degeri 70’den kii¢iik olanlar agacta gdsterilmemistir.
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Sekil 15. 16S rRNA ve cyt b genlerinin kombinesine ait Maksimum parsimoni analizi
dikkate alinarak Tiirkiye’de yayilis gosteren D. parvula turinun filogenisi.
Maksimum parsimoni agacinda bootstrap degeri 70°den kii¢iik olanlar agagta
gosterilmemistir.
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Sekil 16. Ragl genine ait Maksimum parsimoni analizi dikkate alinarak Tirkiye’de yayilis
gosteren D. parvula tartintin filogenisi. Maksimum parsimoni agacinda bootstrap
degeri 70’den kii¢iik olanlar agacta gosterilmemistir.

3.1.5. Neighbor-Joining Analizi

Neighbor-Joining analizi MEGA 7.0.26 programi kullanilarak yapilmistir. Bu
analizde mitokondriyal genler (16S rRNA ve cyt b) hem ayr1 ayr1 hem de birlestirilerek
analize sokulmustur. Niiklear gen ise ayr bir sekilde analize sokulmustur. Mitokondriyal
genlerde 16S rRNA geni i¢cin DQ494823.1 Lacerta agilis (Wan vd., 2007) ve AF206182.1
Darevskia lindholmi (Fu, 2000) tirleri, cyt b geni icin AM087227.1 Lacerta agilis (Béhme
vd., 2006) ve AF206177.1 Darevskia lindholmi (Fu, 2000), ragl geni icin ise EF632236.1
Parvilacerta parva (Mayer ve Pavlicev, 2007) ve EF632212.1 Darevskia valentini (Mayer

ve Pavlicev, 2007) dis grup olarak kullanilmistir.

Analiz sonucunda olusan filogenetik agaclarda mitokondriyal genler hem ayr1 ayri
hem de birlestirilmis sekilde iki blyUk soya ayrilmistir. Bu soylardan biri literatlirde var olan

Darevskia parvula’nin iki alttiriini temsil ederken diger ise genetik olarak yeni bir soyu
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temsil etmektedir (Sekil 17-19). Nuklear gen olan ragl geni mitokondriyal genlerin

olusturdugu bu ayrimi gostermemistir (Sekil 20).
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0,020

Sekil 17. 16S rRNA genine ait Neighbor-Joining analizi dikkate alinarak Tiirkiye’de yayilis
g0steren D. parvula tirintn filogenisi. Neighbor-Joining agacinda bootstrap degeri
70’den kiicuk olanlar agagta gosterilmemistir.
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Sekil 18. cyt b genine ait Neighbor-Joining analizi dikkate alinarak Tirkiye’de yayilis
gOsteren D. parvula tirtintn filogenisi. Neighbor-Joining agacinda bootstrap degeri
70’den kiigiik olanlar agacta gdsterilmemistir.
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Sekil 19. 16S rRNA ve cyt b genlerinin kombinesine ait Neighbor-Joining analizi dikkate
alinarak Tirkiye’de yayilis gosteren D. parvula turuntn filogenisi. Neighbor-
Joining agacinda bootstrap degeri 70’den kiiclik olanlar agagta gosterilmemistir.
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Sekil 20. ragl genine ait Neighbor-Joining analizi dikkate alinarak Tiirkiye’de yayilis
gosteren D. parvula tirln(n filogenisi. Neighbor-Joining agacinda bootstrap degeri
70’den kiiciik olanlar agagta gosterilmemistir.

3.1.6. Genetik Uzaklik Analizleri

Genetik uzaklik analizleri MEGA 7.0.26 programi kullanilarak yapilmistir. Hem
mitokondriyel genler hem de niiklear gen i¢in genetik mesafeler ayr1 ayr1 hesaplanmaistir.
Ayrica mitokondriyal gen birlestirlilerek de haplotiplerin aralarindaki genetik mesafelere

bakilmustir.

16S rRNA geni igin bulunan 30 haplotip arasinda en yiiksek genetik mesafe %4,3
iken en diisiik %0,2dir. Filogenetik agaglarda olusan ii¢ grup i¢in ise D. p. parvula ile D. p.
adjarica alttiirleri arasindaki genetik uzaklik %0,8-1,8, D. p. parvula ile yeni soy arasindaki

genetik uzaklik %1,5-3,6 ve D. p. adjarica ile yeni soy arasindaki genetik uzaklik %1,5-4,3
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arasinda degisiklik gostermektedir. Ayrica D. p. parvula grubu kendi i¢inde 16S rRNA geni
I¢in %0,2 ile %0,4 arasinda genetik varyasyon gosterirken, D. p. adjarica grubu ise %0,2 ile
%0,8 arasinda varyasyon gostermektedir. Filogenetik agaglar sonucunda olusan yeni genetik

soy ise kendi icinde %0,2 ile %2,3 genetik varyasyon gostermektedir (Tablo 7).

cyt b geni igin bulunan 20 haplotip arasinda en yiiksek genetik mesafe %12,5 iken en
diisiik %0,2°dir. Filogenetik agaglarda olusan {i¢ grup i¢in ise D. p. parvula ile D. p. adjarica
alttiirleri arasindaki genetik uzaklik %2,9-4,2, D. p. parvula ile yeni soy arasindaki genetik
uzaklik %10,3-12,5 ve D. p. adjarica ile yeni soy arasindaki genetik uzaklik %8,1-11,6
arasinda degisiklik gostermektedir. Ayrica D. p. parvula grubu kendi i¢inde cyt b geni igin
%0,2 ile %0,6 arasinda genetik varyasyon gosterirken, D. p. adjarica grubu ise %0,2 ile
%1,2 arasinda varyasyon gostermektedir. Filogenetik agaglar sonucunda olusan yeni genetik

soy ice kendi iginde %0,2 ile %2,7 genetik varyasyon gostermektedir (Tablo 7).

16S rRNA ile cyt b geninin kombine edilmis hali i¢in bulunan 40 haplotip arasinda
en ylksek genetik mesafe %6,8 iken en diisiik %0,1’dir. Filogenetik agaglarda olusan ii¢
grup icin ise D. p. parvula ile D. p. adjarica alttiirleri arasindaki genetik uzaklik %1,8-2,8,
D. p. parvula ile yeni soy arasindaki genetik uzaklik %6,2-6,8 ve D. p. adjarica ile yeni soy
arasindaki genetik uzaklik %°5,4-6,8 arasinda degisiklik gostermektedir. Ayrica D. p.
parvula grubu kendi icinde kombine dizi i¢in %0,1 ile %0,4 arasinda genetik varyasyon
gosterirken, D. p. adjarica grubu ise %0,1 ile %1,1 arasinda varyasyon gostermektedir.
Filogenetik agaclar sonucunda olusan yeni genetik soy ice kendi iginde %0,2 ile %2,6

genetik varyasyon gostermektedir (Tablo 7).

ragl genii¢in olusan ulunan 18 haplotip arasinda en yiiksek genetik mesafe %1 iken
en diisiik genetik mesafe %0,1°dir. Filogenetik agaclarda ragl geni grup olusturmadigi igin,

genetik mesafe bakimindan herhangi bir grup karisilastirmasi yapilmamaistir.
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Tablo 7. Filogenetik agaglardaki soylar arasindaki genetik mesafeler.

16S rRNA D. p. parvula D. p. adjarica D. p. ssp.

1 D. p. parvula -
2 D. p. adjarica %0,8-1,8 -
3 Darevskia sp. %1,5-3,6 %1,5-4,3 -

cythb 1 2 3
1 -
2 %2,8-4,2 -
3 %10,3-12,5 %8,1-11,6 -
16S rRNA+ cyt b 1 2 3
1 -
2 %1,8-2,8 -
3 %6,2-6,8 %5,4-6,8 -

3.1.7. Bayesian Analizi

Bayesian analizi MrByes 3.2.6 programi kullanilarak yapilmistir. Bu analizde
mitokondriyal genler (16S rRNA ve cyt b) hem ayr1 ayr1 hem de birlestirilerek analize
sokulmustur. Niiklear gen ise ayr1 bir sekilde analize sokulmustur. Mitokondriyal genlerde
16S rRNA geni icin DQ494823.1 Lacerta agilis (Wan vd., 2007) ve AF206182.1 Darevskia
lindholmi (Fu, 2000) tdrleri, cyt b geni icin AM087227.1 Lacerta agilis (Bohme vd., 2006)
ve AF206177.1 Darevskia lindholmi (Fu, 2000), ragl geni icin ise EF632236.1 Parvilacerta
parva (Mayer ve Pavlicev, 2007) ve EF632212.1 Darevskia valentini (Mayer ve Pavlicev,

2007) dis grup olarak kullanilmstir.

Analiz sonucunda olusan filogenetik agaclarda mitokondriyal genler hem ayr1 ayri
hem de birlestirilmis sekilde iki blyUk soya ayrilmistir. Bu soylardan biri literatlirde var olan
Darevskia parvula’nin iki alttiriini temsil ederken diger ise genetik olarak yeni bir soyu
temsil etmektedir (Sekil 21-23). Niklear gen olan ragl geni mitokondriyal genlerin

olusturdugu bu ayrimi gostermemistir (Sekil 24).
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Sekil 21. 16S rRNA genine ait Bayean analizi dikkate alinarak Tiirkiye’de yayilis gésteren
D. parvula tiiriiniin filogenisi. Bayesian agacinda posterior olasilik degeri 0,70’den
kii¢iik olanlar agacgta gosterilmemistir.



43

Lacerta agilis
Darevskia lindholm

Par 1

Par 3
Par &6

0,72 Par 73
Par 80
Par 12

Par 18
Par 23
Par 32
1,00 Par 35

1,00

D. p. adjarica

1,00 pr— Par 43
Par 55
Par 46
0,97

'D,?B Par 47

D. p. parvula

Par 32
0,97 p— Par b4
Par 65
Par 67
Par 70
Par 76

1,00

0,94

Darevskia sp.

1 0,100

Sekil 22. cyt b genine ait Bayean analizi dikkate alinarak Tirkiye’de yayilis gosteren D.
parvula tiiriintin filogenisi. Bayesian agacinda posterior olasilik degeri 0,70’den
kiictik olanlar agacta gosterilmemistir.



44

Lacerta agilis

Darewvskia lindhalmi

Par 1

Par 3

0,71 =20 0,99 Par 4
Par 5

Par &6

LA Par 73

Par 74

0,97 Par 75
Par 80

Par 81

D. p. adjarica

0,99 Par 85

Par 12

Par 13

Par 15

1,00 Par 18

Par 19

Par 23

Par 27

2Ll Par 28
Par 32

0,89 |———— Par 33
Par 39

052 e Par 41

0,80 Par 43
Par 55
Par 59
Par 57
1,00 — Par 46
L Paras
Par 47

D. p. parvula

1,00

Par 50
e Prar 643
Par 65

1,00

1,00

0,70 . P@r 66
Par 67

Darevskia sp.

0,94

097 Par 70
Par 71

1,Dﬂ I_ Par 76
L Par77

Par 52

1,00

i 0,050

Sekil 23. 16S rRNA ve cyt b genlerinin kombinesine ait Bayean analizi dikkate
alinarak Tirkiye’de yayilis gosteren D. parvula tlrinin filogenisi.
Bayesian agacinda posterior olasilik degeri 0,70’den kiiciik olanlar agacta
gosterilmemistir.
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Sekil 24. ragl genine ait Bayesian analizi dikkate alinarak Tiirkiye’de yayilis gosteren D.
parvula tiiriiniin filogenisi. Bayesian agacinda posterior olasilik degeri 0,70’den
kiigiik olanlar agagta gosterilmemistir.

3.2. Darevkia parvula’nin Muhtemel Yayilis1 ve Bu Yayilisi Etkileyen Biyo-
iklimsel ve Cografik Etmenler

Tiirin muhtemel yayilist MaxEnt 3.3.3.k programi ile belirlenmistir. Tiirlin
yayilisina etki eden biyo-iklimsel ve topografik degiskenler ENMTools 1.4.4 programu ile

belirlenmistir.

Gunumuz iklimsel kosullar1 altinda D. parvula tiirii i¢in yapilan yayilis analizinde
tirtin yayilisinin habitat gereksinimleri ile uygun oldugu ortaya ¢ikmistir (Sekil 25). Bu
analizler sonucunda 19 biyo-iklimsel degiskenlerden 6 tanesi (Bio-4, Bio-6, Bio-14, Bio-15,
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Bio-17 ve Bio-18) ile egim ve yukselti degiskenleri tiiriin yayiligina buyuk Olcude etki
etmektedir. Bu degiskenlerden Bio-14 ve Bio-15 tiiriin yayilisina en ¢ok etki eden biyo-
iklimsel degiskenleridir. Bu durum yayilis icerisinde yaklasik %65°lik bir dilimi
olusturmaktadir (Tablo 8). Bu iki degiskenin 6zellikle bu tiiriin yayilisin1 belirlemesinin
nedeni, tlirlin hem kurak hem de nemli ortamlar1 sevmesi ile uygun diismiistiir. Bu sekilde
tiir uygun habitatlar1 segerken, tiiriin bu se¢iminde yani tiiriin yayilisinda kurak aylarda diisen
yagmur (Bio-14) ile mevsimsel yagmurlar 6zellikle biiylik rol oynamaktadir. Yayilis icin
yapilan jacknife analizinde Bio-14 biyo-iklimsel degiskeninin tiiriin yayilisi igin en kullanigh
degisken oldugu ve tek basia kullanildigi zaman tiiriin yayilisin1 belirleyebilecegi ortaya
cikmistir (Sekil 26). Yapilan analiz sonucunda bulunan alict ¢aligma karakteristigi (ROC)
egrisinin sonucu, model duyarlilig1 ile uyumlu bulunmustur ve egri altindaki alanin degeri
(AUC) 0,987+0,009 olarak bulunmustur. Bu degerin 1’e ¢ok yakin olmasi tiiriin cografi
yayilisinin yapilan analiz ile tutumlu oldugu gdstermektedir. Ayrica giiniimiizdeki biyo-
iklimsel degiskenlerin ve cografi degiskenlerin tiiriin yayilisina en uygun bi¢imde etki
ettigini gostermektedir. Standart sapmanin sifira ¢ok yakin olmasi ise yapilan analizin hata
paymin ¢ok diisiik oldugunu ve tiiriin habitat se¢ciminin bu degiskenlerle uyumlulugunu

gOstermektedir.

GURCISTAN

N
0 15 30 60 920 120
W =T Miles

Sekil 25. iklimsel ve cografik degiskenler altinda Darevskia parvula tiriinin beklenen
potansiyel dagilisi.
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Tablo 8. D. parvula’nin yayilisina etki eden degiskenler ve katki

oranlart.

No Degiskenler Katk1 Orani (%)
1 Bio-14 48,6

2 Bio-15 16

3 Bio-4 11,6

4 Bio-18 10

5 Egim 4,7

6 Bio-17 4,5

7 Rakim 3,6

8 Bio-6 0,9

- Degiskensiz u
Bir degiskenli n
7 Butiin degiskenler m

(%]
=
Lad
n

1.0 15 2.0 25
Dazenli cahisma kazanimlan

=]
(=]
(o]
n

Degiskenler
=
i
T T

Sekil 26. Yayilis modelinde kullanilan degiskenlerin Onemliliklerinin jackknife testi
sonuglart.

Tiirlin genel yayilisinin haricinde mitokondriyal gen tabanli filogenetik agaglarda

olusan ii¢ soya da ayr1 ayr1 yayilis analizleri yapilmistir.

Bu analizler sonucunda bu ti¢ soy i¢in yapilan yayilis analizinde tiiriin yayilisinin
habitat gereksinimleri ile uygun oldugu ortaya ¢ikmistir (Sekil 27). Bu analizler sonucunda
19 biyo-iklimsel degiskenlerden D. p. parvula soyu igin 4 tanesi (Bio-4, Bio-9, Bio-15 ve
Bio-18) ile egim ve yiikselti degiskenleri, D. p. adjarica soyu icin 4 tanesi (Bio-5, Bio-6,
Bio-14 ve Bio-1) ile egim ve yiikselti degiskenleri ve yeni genetik soy i¢in ise 5 tanesi (Bio-
7, Bio-9, Bio-14, Bio-15 ve Bio-19) ile egim ve yiikselti degiskenleri bu (i¢ genetik soyun
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yayilisinin belirlenmesinde 6nemli Ol¢lide etki etmektedir. Bu degiskenlerden Bio-15 ve
Bio-18 D. p. parvula’nin yayilisina, Bio-14 ve Bio-15 D. p. adjarica’nin yayilisina ve Bio-
14, Bio-15 ve Bio-7 ise olusan yeni genetik soyun yayilisina en ¢ok etki eden biyo-iklimsel
degiskenlerdir. Bu durum yayilis igerisinde D. p. parvula i¢in yaklasik %70’lik bir dilimi,
D. p. adjarica igin %95’lik bir dilimi ve olusan yeni soy i¢in ise %80’lik bir dilimi
olusturmaktadir (Tablo 9). Bu degiskenlerin 6zellikle bu alttiirler ve yeni genetik soyun
yayiligsini belirlemesinin nedeni, bu soylarin da dahil olduklar tiir gibi hem kurak hem de
nemli ortamlar1 sevmesi ile uygun dismiistiir. Bu sekilde D. parvula tlrl gibi genetik
soylart da uygun habitatlar1 segerken, soylarin bu yayilisinda yine kurak aylarda diisen
yagmur (Bio-14) ile mevsimsel yagmurlar 6zellikle biiyiik rol oynamaktadir. Yayilis i¢in
yapilan jacknife analizinde Bio-14 biyo-iklimsel degiskeninin hem D. p. adjarica hemde
yeni genetik soyun yilis1 i¢in Bio-15 ise D. p. parvula icin en kullanish degisken oldugu ve
tek bagina kullanildigi zaman tiiriin yayilisini belirleyebilecegi ortaya ¢ikmistir (Sekil 28).
Yapilan analiz sonucunda bulunan alici ¢aligma karakteristigi (ROC) egrisinin sonucu,
model duyarlilii ile uyumlu bulunmustur ve egri altindaki alanin degeri (AUC) D. p.
parvula icin 0,998+0,001, D. p. adjarica i¢in 0,992+0,006 ve yeni genetik soy icin ise
0,986+0,012 olarak bulunmustur. Bu degerin 1’e ¢ok yakin olmasi tiir gibi genetik soylarmin
cografi yayilisinin da yapilan analiz ile tutumlu oldugu gostermektedir. Ayrica giinimiizdeki
biyo-iklimsel degiskenlerin ve cografi degiskenlerin tiiriin yayiligina en uygun bigimde etki
ettigini gostermektedir. Standart sapmanin sifira ¢ok yakin olmasi ise yapilan analizin hata
payimin ¢ok diisiik oldugunu ve bu genetik soylarin habitat se¢iminin bu degiskenlerle

uyumlulugunu gostermektedir.
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GURCISTAN

GURCISTAN

GURCISTAN

20
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Sekil 27. iklimsel ve cografik degiskenler altinda Darevskia parvula tiriiniin genetik (¢
soyuna ait beklenen potansiyel dagilis sekilleri (Yukaridan asagiya dogru D. p.
parvula, D. p. adjarica ve yeni genetik soy).
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Tablo 9. D. parvula’nin genetik soylarinin yayilisina etki eden degiskenler ve katki oranlari.

D. p. parvula D. p. adjarica D. p. ssp.
No Degiskenler Katki Oran (%) Katki Oran (%) Katki Orani (%)
1 Bio-15 34,9 6,1 25,3
2 Bio-18 32,4 - -
3 Bio-4 14,9 1,2 -
4 Bio-9 10,6 - 3,8
5 Bio-14 - 87,7 35,8
6 Bio-5 - 1,4 -
7 Bio-7 - - 18,9
8 Bio-19 - -- 6,3
9  Rakim 4.4 1,3 3,6
10 Egim 2,9 2,4 6,4
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Sekil 28. Yayilis modelinde kullanilan degiskenlerin 6nemliliklerinin jackknife testi
sonuclar1 (A: D. d. parvula, B: D. d. adjarica, C: yeni genetik soy).

Tiirlin alttiirleri ve olugan yeni genetik soy arasindaki cografi ayrimi gostermek icin
koordinat verilerinden yararlanilmis ve ondalik sisteme ¢evrilmis koordinat verileri hem XY
diizleminde gosterilmis hem de bu verilere ayrim analizi yapilarak alttiirler arasindaki

cografi ayrimlar gosterilmistir.
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Bu analizler sonucunda D. parvula tiiriiniin sahip oldugu ii¢ genetik soyun cografi
olarak da gruplagma yaptig1 ortaya ¢ikmistir (Sekil 29-30). Bu durum gruplagmalara neden
olan &nemli cografi izolasyon bélgelerinin mevcut oldugu gdstermistir. Ornegin D. p.
adjarica alttiirii diger iki soydan batida Kagkar Daglari, dogu da ise Kargal Daglar ile
ayrilmaktadir. Bu iki dag silsilesinin arasinda kalan bolgede rakim azaldigi ve izolasyon
yapan dag olusumlar1 indirgendigi (Coruh nehrinin gectigi vadi) i¢in bu soylar arasinda
genetik aligverisin devam etme olasiliginin diisiiniilmesine sebebiyet vermektedir. Ancak bu
durumu izolasyon bolgelerinin disina farkli genetik soylarin gegmeyisi ortadan
kaldirmaktadir. Bunun yaninda olusan yeni genetik soyla D. p. parvula alttiirii arasinda bu
gruplasmaya neden olacak cografi ayrimm Coruh nehrinin Ardanu¢ Kolu oldugu
diistintilmektedir. Ciinkii Coruh nehrinin Ardanug ve Savsat tarafina ayrim yaptig1 yer bu
calismada ornekleme yapilan lokaliteler i¢in bir genetik ayrim gostermistir. Bu b6lgenin
Artvin tarafinda kalan merkeze bagli Salkimli Koyii ve Hatila Vadisi yeni genetik soyun
icerisinde kalirken, Savsat tarafina kalan merkeze bagli Ortakdy Bucagi ve Pirnalli Koyii
gibi lokaliteler D. p. parvula alttiirii i¢erisinde kalmistir. Fakat bu durumlarin higbiri niiklear

gen i¢in gosterilememistir.
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Sekil 29. D. parvula’ya ait genetik soylara ait lokalitelerin XY dizleminde gosterimi.
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Sekil 30. D. parvula’ya ait genetik soylara ait lokalitelerin canonical ayirma
dizleminde gosterimi.

Mitokondirayal DNA bakimindan olusan ii¢ yeni soya ekolojik nis analizleri
yapilmis ve hem mitokondriyal gen bakimindan hem de cografi bakimdan ayrilan bu
soylarin ekolojik nis bakimindan da birbirlerinden farkli olduklari ortaya ¢ikmistir. Aryrica
bu analiz bu ¢ soyun ekolojik nis bakimindan da farkli tiirler olabileceklerini ortaya
koymustur (Sekil 31). Ekolojik nis modelleme sonuglari, i¢ mitokondriyal genom grubu
arasinda nis ¢akisma olmadigini gostermistir (D. p. parvula/D. p. adjarica icin Hellinger’s-
tabanli | = 0,45 ve Schoener’s D = 0,23, D. p. adjarica /yeni genetik soy i¢in 1 = 0,44 and D
= 0,27 and D. p. parvula/ yeni genetik soy i¢in icin I = 0,50 and D = 0,26). Kimlik testi, ¢
mitokondrial tiir grubu arasindaki Ho hipotezimizin reddedildigini ve li¢ mitokondrial grubu
arasindaki Ortiismenin anlamli derecede farkli oldugunu gostermistir (t-test, df = 99, P
<0,05). Analiz ile tahmin edilen model, D. p. parvula ile D. p. adjarica (Dn, = 0,70+0,06
vs. Dn, = 0,23 and I, = 0,91£0,04 vs. 1w, = 0,45), D. p. adjarica ile yeni genetik soy (Dn, =
0,73+0,06 vs. Dn, = 0,27 and I, = 0,91+0,04 vs. I+, = 0,44) and D. p. parvula ile yeni genetik
soyun (D, =0,73%0,07 vs. Dn,= 0,26 and I4,=0,93+0,04 vs. 1n, = 0,50) tamamen birbirinden
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ayr1 oldugunu ve bu ayrimin 6nemli derecede tiir diizeyinde farklilik gdsterdigini ortaya
koymustur. Ug grup arasinda ekolojik nis bakimindan bir ¢akisma olmadigini belirten kimlik
testi gruplar arasinda anlamli derecede farklilik gostermistir. Model, Gi¢ mitokondriyal grup
icin tahmini nis modellerinin tamamen ayrildigim1 ve 6nemli 6l¢iide belirgin oldugunu
gostermistir (Sekil 31). Bu sonuglar ii¢ mitokondriyal grubun farkli ekolojik nislere sahip

olmasi nedeniyle, bu i¢ grubun ayr tiirler olabilecegini sOylemektetir.

Sonug olarak bu c¢alismada Tirkiye’de yayilis gosteren D. parvula tlrindn
popiilasyonlar1 arasindaki filogenetik iligkiler incelenmistir. Olusan filogenetik agaclar
dogrultusunda mitokondriyal genler ¢ok yliksek genetik varyasyon gostererek hem ayr1 ayri
hem de birlestirilerek Tiirkiye’de D. p. parvula ve D. p. adjarica haricinde yeni bir genetik
soyun daha varhigini ortaya ¢ikarmistir. Fakat niiklear gen olan ragl geni bu durumu
desteklememistir. Tiir ve soylar1 i¢in yapilan yayilis analizleri tiiriin yayilisinin habitatlar
ile uygunluk gosterdigini ortaya koymus, biyo-iklimsel ve topografik degiskenlerin bu
yayilisla uyumlu oldugunu gostermistir. Genetik soylar i¢in koordinatlar kullanilarak
yapilan cografi ayrim analizlerinde li¢ soyun farkli gruplar olusturdugu fakat az da olsa yine
temas halinde olabilecekleri gortlmektedir. Ancak cografik izolasyonlar bu durumun aksini
gostermektedir. Mitokondriyal DNA sadece anneden vyavrulara geger ve en Kkuguk
degisimleri popiilasyonu kisa zamanda etkileyecegi i¢in bu etkiler uzun siire popiilasyon
icerisinde gorulmektedir. Niklear genler anne babadan ortak kalitildigi igin popiilasyonlar
arasindaki gen aligverisinin ne derece yavas veya hizli oldugunu da gdstermektedir. Bu
duruma gore zaman igerisinde mitokondriyal gen bakimindan birbirinden ayrilan soylar,
ayni zaman dilimi i¢erisinde olusan cografik olaylar nedeni ile de birbirinden ayrilmistir. Bu
durum bu soylar arasinda cografik izolasyonun yani sira genetik bir bariyerde saglamistir.
Mitokondriyal genin soylar arasinda fakli ¢tkmasinin ana sebeperinden biri de budur. Yani
atasal anne bakiminda bu ii¢ soy birbirinden farkli oldugu i¢in bu cografik gruplar
birbirinden farklilik gostermistir. Ekolojik nis ayrimi sonuglar1 da bu durumu desteklemis,
bu {i¢ soyun farkli nislere gereksinim duydugu i¢in farkli tiirler olabilecegini ortaya
koymustur. Bu tez ¢alismasi sonug¢ olarak daha 6nceden D. parvula olarak bilinen tirin
aslinda D. parvula, D. adjarica ve yeni Darevkia tiirii olarak ii¢ farkl tiire ayrilabilecegini

ortaya koymakta ve literatiire bu yonde katki saglamaktadir.
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Sekil 31. Mitokondriyal {i¢ genetik soya yapilan Ekolojik nis modellemenin sonuglari.



4. TARTISMA

Mevcut tez calismasinda da Darevskia grubundan olan Gurcl kertenkelesinin
(Darevskia parvula) filogenisi tizerine sistematik bir ¢alisma yapilmistir. Buna ilaveten,
tirin filogenisine etki eden cografik ve biyoiklimsel degiskenler kullanilarak tiiriin
sistematigi tizerine odaklanilmistir. Filogenetik ¢aligmalar i¢in toplamda 33 lokaliteden 86
birey, biyocografik ve biyoikimsel ¢alismalar i¢in ise toplamda 81 lokalite verisinden

faydalanilmistir.

Yapilan ¢aligmalar sonucunda mitokondriyal DNA’ya ait genlerin kismi baz dizileri
ile olusturulan filogenetik agaclarin topolojileri ve bu genlerin popiilasyonlar arasindaki
varyasyonlar1 kirmizi karinli kertenkelenin Tiirkiye’deki popiilasyonlariin 3 farkl tiir ile
temsil edilebilecegni ortaya koymustur. Bu tiirlerden ikisi turtn var olan iki alttirtnd (D. p.
parvulave D. p. adjarica) temsil ederken, filogenetik agac¢larda olusan diger tiir kiimesi daha
once isimlendirilmemis olan sakli (kriptik) bir Darevskia tirinid temsil etmektedir. Arribas
vd., (2018)’nin morfoloji, osteoloji ve molekiler tizerine yaptig1 bir ¢alismaya gore, bu
calismada da bulundugu gibi D. parvula ve D. adjarica’nin farkli birer tiirler oldugunu rapor
etmiglerdir. Ancak, yazarlar yaptiklari bu ¢alismada Giircii kertenkelesinin popiilasyonlari
igerisinde bir kriptik durum oldugundan bahsetmemis olup, sadece D. p. adjarica alttirinin
D. p. parvula alttiiriinden tiir seviyesinde fakli oldugundan bahsetmislerdir. Ayrica onlarin
caligmalarindaki cytb geninin kismi baz dizilerini kullanarak olusturduklari filogenetik
agaclar bu tiirler arasinda agik bir ayrim gostermemistir. Dahasi oOnlarin filogenetik
sonuglarina gore, agag topolojileri iki biiyiik soya ayrilmistir. Ancak, her iki soyun icerisinde
de Arhavi poptulasyonu yer aldigi igin, onlarin ¢alismasi filogenetik olarak net bir ayrim

gostermemistir.

Arribas vd. (2018) yaptiklari calismada D. parvula ile D. adjarica arasindaki genetik
mesafeyi 306 baz ¢iftlik cytb geni igin %14,4 olarak bulmusturlar. Bu ¢alismanin aksine, bu
tez ¢alismasinda cytb geni (511-513 baz ciftlik) igcin D. parvula ve D. adjarica arasindaki
genetik mesafe %2,8-4,2 olarak bulunmustur. Bunun sebebi Arribas vd. (2018)’in
calismalarinda kullandiklar1 cytb genine ait baz ¢ifti sayisi, bu tez galismasinda kullanilanin
baz ¢ifti sayisinin yaklasik yaris1 kadar olmasidir. Bu nedenle daha yiiksek genetik meseafe

bulmus olabilirler. Ayrica, sunulan bu tez ¢alismasinda birlestirilmis mitokondrial gen dizisi



57

(1048-1052 baz ciftlik) icin genetik mesafe D. parvula ve D. adjarica arasinda %1,8-2,8, D.
parvula ve aday Darevkia tiirii arasinda %6,2-6,8 ve D. adjarica ve aday Darevskia tiri
arasinda ise %5,4-6,8 olarak bulunmustur. Tarkhnishvili (2012) yaptigi ¢alismada Darevkia
grubu kertenkeleler arasinda 1051 baz giftlik cytb geni dizisi icin genetik mesafenin %2-15
oldugundan bahsetmistir. Tarkhnishvili (2012)’nin sonuclarina gore, bu tez ¢alismasindaki
genetik mesafeler filogenetik agaglarin gosterdigi ii¢ mitokondriyal soy (D. parvula, D.

adjarica ve aday Daravskia sp.) farkl: tiirler olmasi igin yeterli olabilecegini gostermektedir.

Niklear DNA’ya ait olan ragl geni kirmizi karinli kertenkele popiilasyonlarinda
filogenetik olarak bir ayrim gdstermemistir. Bu nedenle de nuklear DNA’s1 mitokondri
DNA’s1 ile uyumsuzluk gostermistir. Filogenetik iliskileri belirlemek i¢in kullanilan bu
uyumsuzluk son on yil igerisinde hayvanlar arasinda sik¢a rastlanmaktadir (Funk ve Omland
2003; Toews ve Brelsfold 2012). Bu tez c¢alismasindaki sonuglara gore, mitokondriyal
genlerin, kirmizi karinl kertenkele grubundaki niiklear geni bolgelerine gore ¢ok daha fazla
degiskenlik gosterdigini géstermistir. Mitokondri DNA’sindaki bu denli blyik ¢esitlilikler,
popiilasyonlarin daha hizli genisledikleri sirada etkinliklerini dort kat daha diisiikk olmasi ile
niiklear DNA’sindaki varyasyonlari azaltabilir ve bu nedenle de ayni tiire ait popiilasyonlar
arasindaki nuklear ve mitokondri DNA ¢esitlilikleri birbirinden farkli olabilir ve bu da iki
DNA grubu arasinda ¢akigsma gostermis olabilmektedir (Meiklejohn vd., 2007; Galtier vd.,
2009). Buna ek olarak bu durumu anlatan bir¢ok agiklama daha vardir: Ornegin, hibritlesen
gruplar arasindaki yayilis, boyut ve bolluk oranindaki disi yonlii dagilim veya esitsizlikler
niklear DNA’sina uygun bir hareketi ortaya koymadigi i¢in mitokondriyal DNA’nin
yayllmasinin ve g¢esitlenmesini arttirabilir (Funk ve Omland 2003). Bunun anlami,
mitokondriyal DNA'nin, atalarin polimorfizmlerinin (yani iki veya daha fazla farkl
fenotipin ayni tiir popiilasyonunda bulunmasi) zaman iginde kaybedildigi, bu oranin etkili
popiilasyon biyiikliigii ile ters orantili oldugundan niiklear DNA'sindan daha hizli olan soy
siralama islemini tamamlayacagi anlamina gelir (Funk ve Omland 2003). Bizim
sonuglarimiz bu agiklamalar ile uyumluluk gostermistir. Bununla birlikte, Arribas vd.
(2018), bu galismada kullanilan ragl geninin aksine, kendi ¢alismalarinda kullandiklar1 mclr
(melano-kortin 1 reseptoru) geninin D. parvula ve D. adjarica arasinda iki farkli mutasyon

gosterdigini rapor etmislerdir.

Filogenetik analizler sonucunda olusan kirmizi karinli kertenkeleye ait ii¢ farkl

mitokondriyal tiir grubu, genetik ayrimin haricinde cografik bir izolasyon da gdstermistirler.



58

D. adjarica turune ait haplotip grubu D. parvula ve aday Darevskia turlerinden Kagkar ve
Kargal dag silsileleri ile ayrilmistir. D. parvula tiriine ait haplotip grubu ise aday Darevskia
tUrinden Ardanug¢ ve Savsat sapagindaki Coruh Vadisi ile ayrilmistir. Tiir gruplar
arasindaki bu cografi olusumlar hem izolasyon bdlgesi gdstermistir hem de tiir gruplarinin
mitokondriyal DNA geni bakimindan ayrilmasinda o6nemli rol oynamistir. Yani,
sonuclarimiz D. adjarica tiiriiniin yalnizca Karadeniz kiyilarina ve Dogu Karadeniz'deki
sahil kiyilarina yakin bolgelere yayilmis oldugunu gdstermistir. Bu tez c¢alismasindaki
sunulan bu sonuglar Eiselt ve Baran (1980)’1n ¢alismalarinda verdikleri sonuglar ile uyumlu
oldugu goriilmektedir. Bu tez ¢aligmasinin aksine, Ilgaz (2009), Dogu Karadeniz’den ¢ok
daha i¢ bolgede olan Ardahan popilasyonunun morfolojik olarak D. p. adjarica alt tiri
(mevcut D. parvula tirt) oldugunu rapor etmistir. Ilgaz (2009)’1n galismasi ile uyumlu
olarak, Arribas vd. (2018), Ardahan ve Cermik (Savsat) popiilasyonlarinin (i¢ taraf) D.
adjarica ile temsil ettigi sonucuna varmigtir. Ancak, bu durum sunulan tez ¢aligmasindaki
cografi verilerle uyumlu degildir. Bu ¢alisma sonuglarina gore D. parvula tiiriine ait haplotip
grubu sadece Artvin il merkezinin dogusu ile Ardanu¢ ve Savsat ilgelerinde yayilis
gostermektedir. Ayrica, bu ¢alismada D. parvula tirtne ait haplotip grubu icerisinde yer
alan Gegitli kdyiniin, Arribas vd. (2018)’nin yaptiklari ¢calismada D. adjarica olarak temsil
edilen Ardahan popiilasyonuna yaklasik 10 km uzakliktadir. Ancak, yazarlar bu ¢aligmada
Ardahan popiilasyonunun orneklerini filogenetik analizlerinde kullanmamistirlar. Dahast
hem filogenetik hem de cografi iliskileri ¢6zemeyen ¢ok az populasyondan ornekler
kullanmistirlar ve i¢ kisimlardaki drnekleri sadece morfolojik ayrim i¢in kullanmustirlar. Bu
tez ¢alismasindaki filogenetik sonuglar Hatila Vadisi, Salkimli kdyii, Yusufeli, Horosan,
Sarikamig ve Pazaryolu popiilasyonlarinin aday Darevskia tiiri ile temsil edildigini
gostermistir. Bu tez ¢alismasina gore aday Darevskia tirt Aras nehrinin kuzeyinden Kackar
daglarmin giineyine kadar yayilis gostermektedir. Bunun aksine, Arribas vd. (2018)’nin
morfolojik sonucglarma gore, Hatila vadisi, Yusufeli ve Savsat popiilasyonlarinda yayilis
gosteren kertenkelelerin D. parvula tiirii olarak temsil edildigi rapor edilmistir. Ancak, bu
popiilasyonlarin bazilari, bu ¢alismadaki aday tiir olarak gosterilen Darevskia tiiriiniin bazi
popiilasyonlari ile ¢akistig1 gozlenmistir. Aslinda, bu durum daha kapsamli karsilagtirmali

morfolojik ve filogenetik ¢aligmalarin gerekliligini gostermektedir.

Ekolojik nis modellemesi, yakin tiirler arasinda taksonomik ayrimi ve nis
farklilasmasin1 ¢6zmek igin Onemli bilgiler saglayabilmektedir (Nakazato vd., 2010;

Yousefkani vd., 2016). Ayrica nis ayrimi ¢ok onemlidir ve ekolojik bilgiye gore, her tir
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farkli ekolojik nig gereksinimlerine ihtiya¢ duymaktadir. Bu durum tiirlerin habitatlarinda
farkli gereksinimlere ihtiyag duyduklarini gostermektedir. Bu ¢alisma, Tiirkiye'deki kirmizi
karmli kertenkelenin mitokondriyal haplotip gruplari arasindaki ekolojik nis ayrimini
degerlendirmek icin ilk kez yapilmistir. Nis farklililigi sonuglarina goére, kirmizi karinh
kertenkelenin Ug farkli mitokondriyal haplotip grubu arasinda hem ekolojik nis bakimindan
hem de cografi bakimdan bir Ortiisme olmadigi goriilmiistiir. Bu durum bu ¢aligmadaki
mitokondriyal genomun filogenetik sonugclari ile uyumludur. Tiirlesme faktorlerinden biri
olan ekolojik nis farklilasmasi, nis kimlik testi ile dogrulanir, ¢iinkii test bu ¢alismada
mitokondriyal haplotip gruplart arasinda anlamli ekolojik nis ayrismasini desteklemistir. D.
parvula ve D. adjarica arasindaki tiir diizeyindeki farklilagma daha &nce mitokondriyal
DNA ve morfolojik verilerle agiklanmistir (Arribas vd., 2018). Ancak onlarin ¢alismalarinda
hem yeni bir mitokondriyal soy olan aday Darevskia tlri hem de kirmizi karinli kertenkele

tiir gruplar arasindaki ekolojik nig farkliligi hakkinda herhangi bir analiz yapilmamustir.

Sonug olarak, bu tez ¢alismasinda elde edilen bulgular, mitokondriyal DNA gen
boélgeleri bakimindan kirmizi karmli kertenkelenin ¢ farkli tir ile temsil edilebilecegini
gostermistir: D. parvula, D. adjarica ve aday Darevskia turil. Ayrica ekolojik nis modelleme
sonuglari, bu ¢aligmada verilen mitokondriyal filogeniyi desteklemistir. Bu ti¢ mitokondriyal
grup arasindaki cografi izolasyon bdlgeleri bu durumu daha da giiclendirmistir. Bu
caligmadaki mitokondriyal filogeni sonuglari, Arribas vd. (2018)'1n calismasindaki D.
parvula ve D. adjarica icin verilen tir duzeyindeki sonuglar ile uyumluluk gdstermistir.
Ayrica bu calismada filogenetik, cografi ve ekolojik nis bulgulari, Arribas vd. (2018)’1n
calismasinda rapor edilen D. parvula ve D. adjarica'nin iki ayri tiir oldugunu gosteren
bulgular1 desteklemistir. Ote yandan, literatiirde kirmiz1 karinli kertenkelenin higbir ragl
gen karsilastirmasi yoktur ve niiklear genlere gore, kirmiz1 karinli kertenkelenin bu gen
bakimindan higbir gesitliliginin olmadig1 goriilmiistiir. Darevskia grubu kertenkeleler
arastirmacilar i¢in yasadiklar1 bolge agisindan oldukea ilgi ¢ekicidir. Bu kertenkele grubu
Kafkasya gibi kiigiik bir alanda ¢ok biiyiik bir gesitliligi sahiptir. Buna uygun olarak da
kirmizi karinli kertenkelenin diinyadaki dagilim alani yaklasik 2,5 milyon hektarlik (Kuguk
Kafkasya) cok kiigiik bir bolge ile sinirlidir. Kertenkele gruplari, Tiirkiye'nin bu bolgesinde
yiikksek genetik cesitlilige sahiptir. Ek olarak, mevcut filocografik ¢alismanin sonuglari
gelecekte bu alandaki diger ¢aligsmalara 151k tutacaktir. Ayrica, kirmizi karinli kertenkele
grubu ile yapilacak olan diger ¢alismalar, bu ¢alismadaki Darevskia sp. kertenkele tlrtinin

isimlendirilmesine olanak saglayacaktir.



5. SONUCLAR

Bu calismada filogenetik calismalar igin 33 lokaliteden 86 bireyden ve eckolojik

calismalar i¢in Darevskia parvula tiiriine ait 81 lokalitenin verilerinden yararlanilmistir.
Bu tez calismasinda elde edilen sonuclar asagida siralanmastir:

1- PCR islemlerinden sonra Macrogen firmasina gdnderilen DNA 6rneklerinden
16S rRNA genine ait 538 baz ¢iftlik dizi, ctyb genine ait 512 baz ¢iftlik dizi ve ragl genine
ait 822 baz ¢iftlik dizi elde edilmistir.

2- 16S rRNA genine ait 86 drnekten toplamda 30 haplotip, ctyb genine ait 65
Ornekten toplamda 20 haplotip ve ragl genine ait 86 6rnekten toplamda 18 haplotip elde
edilmistir. Birlestirilen mitokondrial DNA’lardan toplamda 40 haplotip elde edilmistir.

3- Genlere ait elde edilen bu haplotipleri filogenetik analizlere sokmak igin
yapilan modeltest analizinde 16S rRNA geni icin GTR + G + | baz degisim modeli, ctyb
geni igin HKY + G + | baz degisim modeli ve rag 1 geni i¢in HKY + G + | baz degisim
modeli kullanilmistir. Ayrica birlestirilen mitokondriyal genler i¢in ise GTR + G + | baz
degisim modeli kullanilmastir.

4- Bu baz degisim modelleri ile olusturulan filogenetik agaclar ile Darevskia
parvula tiri mitokondriyal DNA (hem ayr1 ayri hem de 16S rRNA ve cytb geni
birlestirilmis) bakimindan 3 farkli tiire ayrilmistir, ancak niklear DNA’s1 mitokondriyal
DNA ile ayn1 sonucu vermemistir.

5- Yapilan yayilis analizleri ve ekolojik nis modelleme analizleri sonucunda
mitokondriyal gruplarin tiir seviyesinde bir ayrim gosterdigini ve habitat gereksinimleri i¢in
kullandiklar1 ekolojik nislerin bu {i¢ mitokondriyal grup arasinda ortiismedigini ve farklilik
gosterdigini ortaya ¢ikmustir.

6- Ayrica bu li¢ mitokondriyal soyun arasinda gen akisini engelleyecek cografik
bariyerlerin oldugu saplanilmistir. Bu bariyerler {i¢ soy arasinda bir cografik izolasyon
olusumu gdsterdigi icin, bu ili¢ soyun ekolojik nis gereksinimlerinin de farklilagsmasina da
olanak saglamistir.

7- Sonug olarak yapilan tiim analizler Tiirkiye’deki Darevskia parvula tirinin
ti¢ tiire ayrildigini ortaya ¢ikarmistir. Bu tiirlerden biri olan D. parvula sadece Artvin ilinin

merkezinin dogusu ile Savsat ve Ardanug ilgelerinde yayilis gostermektedir. Diger tiir olan
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D. adjarica Trabzon ile Artvin arasinda yayilis gostermektedir. Bu yayiligin giiney sinirini
Kagkar ve Karcal dag silsilesi belirlemektedir. Son olarak ugunci tur olan heniz
isimlendirilmemis Darevskia sp. Kagkar ve Kargal daglarinin giineyinde, Ardanug’tan gegen

Coruh vadisinin de batisinda yayilis gostermektedir.



6- ONERILER

Yapilan bu tez galismasi filogenetik, ekolojik ve cografi agidan tiirtin Tiirkiye’deki
biitiin yayilis alanini icerse de analizler sonucunda olusan yeni tiiri isimlendirmek igin
herhangi bir morfolojik veri igermemektedir. Bu c¢alismadan elde edilen veriler
dogrultusunda gerekli lokalitelerden yeterince birey toplanip filogenetik agaglar sonucunda
olusan yeni tiirlin morfolojik yonden de ayri1 bir tiir oldugunun tespiti gereklilik arz

etmektedir.
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OZGECMIS

1986 yilinda Trabzon ilinin Arsin ilgesinin Dilek Koyii’nde diinyaya geldi.
[Ikégrenimini Dilek 1lkdgretim Okulu’nda 5. Sinifa kadar siirdiirdiikten sonra 6. 7. ve 8.
smiflart Arsin Isikli Koyii Sehit Fahrettin Sar1 [lkdgretim Okulu’nda tamamladi. Liseyi
Trabzon Atatiirk Lisesi’nde bitirdikten sonra 2007 yilinda Karadeniz Teknik Universitesi
Biyoloji Boliimii’nde egitime baslamaya hak kazandi. 2013 yilinin ilk yarisinda lisans
egitimini tamamladiktan sonra, ayn1 yil igerisinde Karadeniz Teknik Universitesi, Fen
Bilimleri Enstitiisii, Biyoloji Anabilim Dali’nda lisansiistii egitimine baglamistir. YUksek
lisans egitimini 2015 yilinda tamamlaylp yine ayni yil igerisinde doktora egitimine
baslamistir. Lisansiistii egitimi siiresince uluslararasi indekslerde taranan dergilerde kabul
edilen ve yaymlanan 22 makalesi mevcuttur. Ayrica uluslararasi bi adet yayimlanmis ve bir
adette kabul edilen kitap bélimleri de mevcuttur. Yabanc dili ingilizee’dir. Evli ve bir kiz

¢ocugu babasidir.
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