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ÖZET 

Bu çalışmada, Kayseri yöresinde bir yumurta tavukçuluğu işletmesinde enfestasyona yol 

açan Dermanyssus gallinae popülasyonuna ait nesillerin filogenetik yapılanmaları ve 

Salmonella spp. enfeksiyonlarının nakli açısından risk potansiyelleri moleküler olarak 

araştırılmıştır. Araştırma materyalini 2014 yılının Temmuz ayında ilgili işletmeden 

laboratuvara getirilmiş 8 adet ölü tavuk üzerindeki akar örnekleri oluşturmuştur. 

Tavukların üzerinden ve konuldukları poşetler içerisinden toplam 2750 adet akar örneği 

toplanmıştır. Toplanan akarlar morfolojik olarak D. gallinae olarak identifiye edilmiş ve 

gelişim dönemlerine göre 1920 adet ergin (%69,81), 785 adet nimf (%28,45) ve 45 adet 

larva (%1,63) olmak üzere kategorize edilmiştir. Moleküler ve filogenetik analizler için 

mithocondrial cytochrome oxidase subunit I (mt-COI) ve ribozomal internal transcribed 

spacer (ITS+) hedef gen bölgeleri olarak belirlenmiştir. Her gelişim dönemini kapsayacak 

şekilde örneklerden genomik DNA izolasyonu gerçekleştirilmiş ve akabinde genomik 

DNA izolatlarının ilgili gen bölgeleri yönünden primer çiftleriyle PCR analizleri 

gerçekleştirilmiştir. Her iki gen bölgesi için ergin, nimf ve larva dönemlerine ait toplam 

7’şer izolata ait amplikon sekans ve filogenetik analizler için klonlanmış ve plazmid 

pürifikasyonları gerçekleştirilmiştir. Plazmidler vektör spesifik primerlerle sekans 

analizine tabii tutulmuş ve hedef gen bölgesi dizilimleri elde edilmiştir. Mt-COI sekans 

analizleri 6 yeni haplotipin varlığını ortaya koymuş olup bu haplotiplerin E, F ve A 

haplogruplarında yer aldıkları ve aralarında ortalama %11,3 genetik farklılık bulunduğu 

saptanmıştır. ITS+ filogenisine göre izolatlar arasındaki genetik farklılık %0,3 

belirlenmiş olup filogenetik çözünürlük düşük olmakla birlikte izolatların 3 filogenetik 

grup (Tip 1-3) içerisinde kümelendikleri tespit edilmiştir. Çalışmada ayrıca ITS+ gen 

bölgesi analizleriyle D. gallinae olduğu konfirme edilen bir izolatın mt-COI sekans 

analizleriyle sığır DNA’sına ait olduğu saptanmış ve barınak ortamında D. gallinae’nin 

sığırlardan kan emerek beslenebildiğine dair özgün veri sağlanmıştır. Diğer yandan 
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çalışmada D. gallinae gelişim dönemleri bazında oluşturulmuş toplam 38 genomik DNA 

havuzunun 9 (5 ergin, 3 nimf ve 1 larva havuzu)  ’unda (%23,7) Salmonella spp. 16S 

rRNA gen bölgesini parsiyel olarak amplifiye eden primerlerle PCR analizleri sonucu 

pozitiflik belirlenmiştir.  Pozitif belirlenen ergin havuzlarına ait iki izolat 16S rRNA 

sekans ve blastn analizleri sonucu S. enterica subsp. enterica serovar Enteritidis olarak 

karakterize edilmiştir. 

Sonuç olarak bu çalışma ile Türkiye’de ilk kez D. gallinae nesillerinin moleküler 

karakterizasyonları sağlanmış ve filogenetik yapılanmaları ortaya konmuş ve Salmonella 

enfeksiyonlarında vektörlük potansiyelleri açısından oluşturdukları risk faktörleri üzerine 

özgün bilimsel veriler sağlanmıştır.    

Anahtar kelimeler: Dermanyssus gallinae, Tavuk, Moleküler karakterizasyon, 

Vektörlük potansiyeli, Salmonella spp. 
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ABSTRACT 

Phylogenetic constructions and risk potentials for the transmission of Salmonella spp.of 

the lineages belong to Dermanyssus gallinae population which caused infestation on a 

private poultry farm where located in Kayseri region were molecularly investigated in 

this study.  The mite specimens found on the 8 died hens which were brought to the 

laboratory in August 2016 from the related enterprise were constituted the research 

material. Totally 2750 mite specimens were collected from the hens and the nylon bags 

in which the hens’ individullay placed in. The collected mites were morphologically 

identified as D. gallinae and cathegorized by their development stages as 1920 adult 

(69.81%), 785 nympf (28.45%) and 45 larvae (1.63%).Mithocondrial cytochrome oxidase 

subunit I (mt-COI) and ribozomal internal transcribed spacer (ITS+) were determined as 

the target gene regions for molecular and phylogenetic analyses. Genomik DNA 

isolations were performed on the specimens which include every development stages and 

PCR analyses of the obtained isolates were done with the primer pairs specific to the 

target gene regions. Amplicons from 7 isolates belong to the adult, nympf and larvae 

stages for both gene regions were cloned and plasmids purifications were performed. The 

obtained plasmids were sequenced with the vector specific primer pairs and the sequences 

of the target gene regions were obtained. The mt-COI sequence analyses revealed 6 new 

haplotypes and these haplotypes were designated in the haplogroups E, F and A. The 

mean genetic diversity among the obtained haplotypes were determined as 11.3%. The 

mean genetic diversity among the isolates was designated as 0.3% based on ITS+ 

phylogeny and the isolates were clustered in 3 phylogenetic group (Type 1-3) with a low 

phylogenetic resolution. In addition one isolate that was confirmed as D. gallinae was 

determined as belong to cattle DNA with the sequence analyses of mt-COI in this study 

and this result proved an unique data for blood feed of D. gallinae from cattle in natural 

conditions. On the other hand 9 (23.7%) (5 adults, 3 nympf and 1 larvae) out of totally 38 
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genomic DNA pools which were consitituted from the development stages of D. gallinae 

were found to be positive for Salmonella spp. in PCR with the primers that amplify the 

partial 16S rRNA gen region. Two positive isolates belong to the adult pools were 

characterized as S. enterica subsp. enterica serovar Enteritidis with the sequence and 

blastn analyses of the 16S rRNA.   

In conclussion, molecular characterization and phylogenetic construction of D. gallinae 

linages were provided for the first time in Turkey with this study. Furthermore unique 

scientific data were obtained on the risk factors for vector potential of D. gallinae in the 

Salmonella infections.      

Key words: Dermanyssus gallinae, Hen, Molecular characterization, Vector potential, 

Salmonella spp. 
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1. GİRİŞ VE AMAÇ 

Halk arasında yanılgıyla “kırmızı tavuk biti” olarak da adlandırılan Dermanyssus gallinae 

esasen bit olmayıp bir akardır. Konaklarından geceleri kan emen D. gallinae, başlangıçta 

beyaz veya açık renkli iken kan emdikçe rengi koyulaşmakta ve açık kırmızıdan siyaha 

kadar değişmektedir. “Tünek akarı” veya “kırmızı kanatlı akarı” da denilen bu 

ektoparazitin yol açtığı enfestasyon, kanatlılarda yaygın olarak görülmekte ve özellikle 

endüstriyel kanatlı yetiştiriciliği yapılan işletmelerde sebep olduğu verim kayıpları ve 

ölümlerle büyük ekonomik kayıplara yol açmaktadır. 

D. gallinae enfestasyonu, dünya genelinde olduğu gibi, Türkiye’de de endüstriyel kanatlı 

işletmelerinde daha çok da yumurta tavukçuluğu yapılan çiftliklerde yaygınlık 

göstermektedir. Enfeste tavuk çiftliklerinde özellikle yumurta verimindeki kayıplara 

enfestayona karşı acaricidlerle verilen mücadele maliyetleri de ilave edildiğinde 

ekonomik kayıplar daha da artmaktadır. Diğer yandan D. gallinae, bir dış parazit olarak 

bizzat her türlü kanatlı işletmesinde konaklarından kan emerken yol açtığı anemi ve 

verdiği huzursuzlukla yemden yararlanma kapasitesini azaltmakta ve dolayısıyla sürüde 

bağışıklığın zayıflamasına ve bu sayede muhtemel enfeksiyonlara predispozisyon 

oluşturmaktadır.  

D. gallinae tüm Dünyada yaygınlık göstermesine karşın günümüze kadar nükleotid 

sekanslarına bağlı genetik diversite çalışmalarının sınırlı olarak bazı Avrupa ülkeleri, 

Amerika Birleşik Devletleri, Brezilya, Avustralya ve Japonya’daki popülasyonlar üzerine 

yapıldığı görülmektedir. Söz konusu coğrafyalarda genetik çeşitliliğin araştırılmasında 

mitochondrial cytochrome oxidase subunit I (COI), 16S rRNA ve nuclear internal 

transcribed spacers (ITS+) gen bölgeleri başlıca hedef gen bölgeleri olmuştur. Bu 

filogenetik çalışmalar sonucunda bu akarların ülke içinde ve ülkeler arasında göç 

gösterdiği epidemiyolojik bazda belirlenmiştir. Türkiye’de de D. gallinae’nin yaygınlık 

gösterdiği bilinmekte olup günümüze kadar bu akarlarla ilgili genetik çeşitlilik ve 

filogenetik yapılanma üzerine çalışmalar yapılmamıştır. Moleküler epidemiyoloji 
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kapsamında bu akarların genetik çeşitliliklerinin ortaya çıkarılması, özellikle akarisit 

dirençliliği de göz önüne alındığında kontrol ve mücadele stratejilerinin belirlenmesinde 

tüm Dünyada olduğu gibi ülkemiz içinde oldukça önem arz etmektedir. Bu tez çalışması 

ile yoğun enfeste belirlenen tavuklardan toplanmış D. gallinae örneklerinden izole 

edilmiş genomik DNA izolatları mt-COI ve ITS+ gen bölgelerine göre karakterize 

edilmiş ve filogenetik yapılanmaları incelenerek Dünyadaki mevcut genotiplerle ilişkileri 

ortaya konmuştur. Elde edilen sonuçlar, Türkiye’de D. gallinae enfestasyonları üzerine 

ilk moleküler filogenetik verileri sağlamıştır.  

D. gallinae, kanatlı sektöründe yol açtığı anemi tablosuyla doğrudan ölümlere sebep 

olmasının yanında ayrıca bakteri ve virüsler başta olmak üzere çeşitli patojenlerin 

kanatlılara mekanik ve/veya biyolojik naklinde de önemli ve potansiyel bir vektör olduğu 

güncel çalışmalarla ortaya konmuştur (1, 2). Bu patojenler arasında Salmonella spp. nin 

yol açtığı enfeksiyonlar, oldukça önem arz etmektedir. Günümüze kadar dünyada D. 

gallinae ve çeşitli patojenler için vektörlük potansiyelleri üzerine yapılmış moleküler 

tabanlı araştırmaların sınırlı olduğu, Türkiye’de ise mevcut olmadığı dikkati çekmiştir. 

Güncel veriler ışığında, bu tez çalışmasında Türkiye’de endüstriyel kanatlı yetiştiriciliği 

yapılan işletmelerde de sıklıkla görülen Salmonella spp. enfeksiyonlarının bulaşma 

dinamikleri arasında D. gallinae enfestasyonlarının biyolojik ve/veya mekanik vektörlük 

potansiyelleri açısından risk oluşturduğu hipotez edilmiş ve Salmonella spp.’ye bağlı 

ölümlerin rapor edildiği bir çiftlikten Anabilim Dalı laboratuarına intikal ettirilmiş olan 

henüz ölmüş tavuklarda toplanan çok sayıdaki D. gallinae akarlarında gelişim 

dönemlerine göre söz konusu patojen moleküler olarak araştırılmış ve bulunan izolatların 

sekans analizleriyle karakterizasyonları yapılmıştır.  

 



 

 

 

2. GENEL BİLGİLER 

Kanatlı üzerindeki görünüşüne göre kırmızı akar ya da tavuk akarı olarak adlandırılan 

Dermanyssus gallinae, kanatlı hayvanlarda sıkça karşılaşılan dış parazitlerden biridir (3). 

Tavukların dışında bu akarın hindi, güvercin, kanarya ve diğer kafes kuşları, sülün ile 

evcil memelilerin yanında insanları da enfeste ettiği ve kan emebildiği bildirilmiştir (4, 

5). Kanatlı hayvanların derisinde yaşamını sürdüren bu ektoparazitin, dış kulak yoluna da 

girdiği gündüzleri kümes, kafes, mesken ve barınakların pencere aralıklarına, kapı 

aralıklarına, duvarların yarık ve çatlaklarına, yemlik ve sulakların altlarına, tavan 

aralıklarındaki kuytu yerlere gizlendikleri bildirilmektedir (6). 

D. gallinae, kanatlılarda bulunan akarlar içinde en yaygın türlerin başında gelir ve 

Dünyanın her yerinde yayılış gösterdiği gibi, Türkiye’de de kanatlı sektöründe oldukça 

yaygın görülmektedir (6). 

2.1 DERMANYSSUS GALLINAE’NİN TAKSONOMİSİ 

Dermanyssus galline, ilk kez De Geer tarafından 1778 tarif edilmiştir. Dugès 1834’de D. 

gallinae’nin alt türlerini de kapsayan beş yeni Dermanyssus türünü tarif etmiştir (7). 

Yıllar geçtikçe yeni araştırmalarla tür sayısında büyük farklılıklar ortaya çıkmıştır: 

56’dan fazla tür bu cinse dahil edilmiş ancak 1978 yılında Moss (8) son düzenlemeyi 

yaptığında 18 tür kalmıştır. Son olarak 2007 yılında Dermanyssus cinsindeki akarlar 

toplam 23 tür içerisinde klasifiye edilmiştir (7). Güncel olarak National Center for 

Biotechnology Information (NCBI) Taxonomy veri tabanına göre D. gallinae’nin 

sistematikteki yeri Tablo 2.1’de verilmiştir. 
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Tablo 2.1D. gallinae’nin sistematikteki yeri 

Sınıflandırma 

Alem: Animalia C. Linnaeus, 1758  

Şube: Arthropoda von Siebold, 1848  

Alt Şube: Chelicerata Heymons, 1901 

Sınıf: Arachnida Cuvier, 1812 

Alt Sınıf: Acari Leach, 1817 

Dizi: Parasitiformes 

Dizialtı: Mesostigmata 

Aile: Dermanyssidae  

Cins: Dermanyssus Dugès, 1834 

Tür: Dermanyssus gallinae De Geer, 1778 

2.2 DERMANYSSUS GALLINAE’NİN MORFOLOJİSİ 

Erkekleri 0.6 mm uzunluğunda, 0.3 mm genişliğindedir (Şekil 2.1, 1). Dişileri ise 0.7-0.8 

mm uzunluğunda, 0.4 mm genişliğindedir (Şekil 2.1, 2). Şeliserler erkekte makas şeklinde 

olup, dişide ince ve uzundur. Ergin ve nimflerde dört çift, larvalarda üç çift bacak vardır. 

Yumurtalarının 400×270 mikron büyüklüğünde olduğu bildirilmektedir (6). Vulva 2. 

koksalar arasında, ortada yer alır. Stigmalar 4. çift koksaların hizasında bulunur. Vücut 

oval ve ince bir kitinle kaplıdır. Üzerinde kıllar mevcuttur. Bacaklar uzundur ve uçlarında 

tırnaklar ve pulvilluslar bulunur (9). D. gallinae ergin, nimf ve yumurtalarının görünümü 

ayrıca Şekil 2.2’de verilmiştir. 

 

Şekil 2.1 Dermanyssus gallinae 1: erkek, 2: dişi (10) 
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Şekil 2.2 Dermanyssus gallinae gelişim dönemleri (ergin, nimf, yumurta) (11) 

 

Akarlar kan emdiği zaman kırmızı-siyah renkte, kan emmediği zaman ise beyaz renkte 

görülmekte (Şekil 2.3) olup, şeliserler erkeklerde makas şeklinde dişilerde ise ince ve 

uzun yapıdadır (Şekil 2.4) (6). 
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Şekil 2.3Kan emmiş (a) ve beslenmemiş (b) D. gallinae(12) 

 
Şekil 2.4 Ergin, Dişi, D.gallinae ventral görünüşü  (6) 

 

Dermanyssidae ailesinin genel özelliği aşağıdaki gibidir(13): 

1. Idiosoma geniş, posterior kısım ise yuvarlaktır (Şekil 2.5A-B) 

2. Bazal segment üzerindeki ikinci şeliser dişide ince uzundur (Şekil 2.5C, 2A) 
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Şekil 2.5 Dişi Dermanyssus gallinae, 1. (A) SEM görüntüsü: dorsal kılıfın kesik arka kenarı, belirgin 

omuzlar, geniş posterior ve yuvarlak idiosomanın genel görüntüsü. (B) Moss’a göre Dorsal kılıfın LM 

görüntüsü (ana hatları). (C) LM resimde vücudun ön bölgesi gösterilmektedir, basal segmentde ikinci 

şeliser ince ve uzundur(ok ile gösterilen). Abbr: bs, basal segmentde şeliser; DS, dorsal kılıf; LI-LIV, 

bacak I, II, III, IV; Pa, pedipalp. Ölçek çizgisi: 100 μm A, C; 50 μm B(13) 

Genel görünüm olarak, D. gallinae dorsal kılıfı posterior kısımda (Şekil 2.5A-B) ve bir 

kesik arka kenar vardır (Şekil 2.5A-B). Şeliser uzun ve styliform şeklindedir (Şekil 2.5C-

A). Sternal kılıfda seta iki çifttir (II ve III. Bacağın arasında ki sclerite) (Şekil 2.6B), ve 

posterior da üçüncü çift bacağın yerleşimi belirgin olarak diğerlerinden ayrıdır. 

Genitoventral kalkan yuvarlaktır ve bir çift seta bulundurmaktadır (Şekil 2.6C-D). Anal 

kılıfda üç seta vardır (Şekil 2.6D-E) (13). 
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Şekil 2.6 Dişi Dermanyssus gallinae, 2. (A) SEM görüntüsü: stylet-benzeri ikinci şeliserin ayrıntısı 

(oklar). (B) LM: uzun sternal kılıfın ayrıntısı, sternal setanın iki çifti (oklar). (C) LM: bir çift seta ile 

genitoventral kılıfın görünümü (oklar ile) ve 1 çift epigynal por (ok). (D) LM: ventral yüze genel bakış. 

Genitoventral (epigynal) kılıf posteriore doğru yuvarlaktır. (E) LM: üç anal seta ile anal kılıf. Abbr: ao, 

anal açıklık; anal kılıf gibi; CxII, coxa II; gs, genitoventral kılıf; LI-IV, bacak I-IV; Pa, pedipalp. Ölçek 

çizgisi: 10 μm A; 50 μm B, C, E; 100 μm D(13) 

Moss’a göre (14)Dermanyssus cinsini aşağıdaki gibi karakterize etmiştir: 

1. dorsal kılıf üzerinde seta j3 bulunmaması (Şekil 2.5B, 2.7A-C) 

2. sternal kılıf daralmış (II ve III. Bacak arasındaki ventral sclerite) ve sternal setanın 1-2 

çifti daha uzundur (Şekil 2.6B) 

3. tibia I ad (anterodorsal) ve iki seta ile pd (posterodorsal) (Şekil 2.8A-B) 

4. tibia II-IV ile 1 seta (anterolateral) (Şekil 2.8C-D) 
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5. her iki setada genu IV ad (anterodorsal) ve tibia IV pd (posterodorsal) (Şekil 2.8E, 

2.9C). 

 

Şekil 2.7 Dişi D. gallinae: türlerin belirlenmesinde kullanılan dorsal kılıf da chaetotaxy (A) LM (B), (C) 

SEM görüntüsü. Teşhis anahtarına göre, dorsal kılıf üzerinde j1 ve s1 dorsal kılıfı bulunurken seta j3 

bulunmamaktadır. Moss’a göre Dorsal chaetotaxy [24]. Ölçek çizgisi: 50 μm A; 100 μm B; 10 μm C (13) 
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Şekil 2.8Dişi Dermanyssus gallinae: bacak chaetotaxy LM. (A) tibia I ile 2 anterodorsal ve 2 

posterodorsal seta. (B), tibia II ile 1 anterolateral setanın (A) genişlemesi (C). (D) tibia III ve tibia IV ile 1 

anterolateral seta. (E) genu IV ile 2 anterodorsal seta ve tibia IV ile 2posterodorsal. Abbr.ad, anterodorsal; 

al, anterolateral; Cx, coxa; Fe, femur; Ge, genu; LI-IV, leg I-IV; Pa, pedipalp; pd, posterodorsal; Ta, 

tarsus; Ti,tibia; Tr, trochanter. Scale bar: 50 μm A, B, C, E; 100 μm D. (13) 

Moss (8, 14) D. gallinae cinsinin ayrımında dorsumun (varlığı veya yokluğu, dorsal 

kılıfın açık veya kapalı olması) “j” serisinin en kullanışlı kriter olduğunu belirtmiştir. 

Ayrıca bacak setası da türlerin belirlenmesinde kullanılabilmektedir. 

Moss’un (8, 14) teşhis anahtarının kriterleri aşağıda verilmiştir: 

1. belirgin omuz-sırt kılıfı (Şekil 2.5A-B) 

2. kılıf kenarının tırtıklı olması(Şekil 2.10A-B) 

3. dorsal kılıf üzerinde genellikle s1 ve j1 (Şekil 2.5A-B, Şekil 2.7A-C) 

4. kılıf üzerinde epigynal porlar (Şekil 2.6C) 

5. tibia IV pl ile 1 seta (Şekil 2.9A-C) 
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Şekil 2.9Dişi D. gallinae. Bacak IV chaetotaxy. (A), (B), LM, IV. ayağın genel yapısı (A) ve 1 

posterolateral seta ile tibianın detayları (B). (C) SEM görüntüsü: genu ve tibia IV üzerinde setanın yeri. 

Abbr: ad, anterodorsal; Cx, coxa; Fe, femur; Ge, genu; LIII-IV, bacak III-IV; pd, posterodorsal; pl, 

posterolateral seta; Ta, tarsus; Ti, tibia; Tr, trochanter. Ölçek çizgisi. 50 μm A, B; 40 μm C (13) 

 

Şekil 2.10Dişi D. gallinae: belirgin tırtıklı kenarları ile dorsal kılıf (A) LM, (B) SEM görüntü. Ölçek 

çizgisi: 50 μm A; 10 μm B (13) 

Sonuç olarak D. gallinae’de bu teşhis anahtarının kullanılabilmesi için akarın dişi 

olduğundan emin olunması gerekmektedir. Dişilerin diğer formları (larva, proto- 

deotonimf, ergin) aşağıdaki gibi ayırt edilebilmektedir.  

 Larva genetal delik bulunmayan ve sertleşme çok az veya hiç olmayan hexapod 

formdadır (Şekil 2.11A). 

 Nimflerin yetişkinler gibi bacakları vardır ve kılıf farklılaşması yetişkin 

aşamasına geçene kadar tüy dökme ile olur (Şekil 2.11B ve C). Böylece nimflerde 

(Şekil 2.11B-C)  epigynal kılıf yetişkin dişiye (Şekil 2.11D) kıyasla azdır ve 

genital delik bulunmaz.  
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 Küçük erkeklerde (Şekil 2.11F) presternal genital açıklık ve intercoxal bölge 

sternogenital sclerite ile kaplıdır. Sternogenital ve ventroanal elemanlar 

holoventral kılıf ile sonlanır (Şekil 2.11E-F). Tersine dişilerde epigynal kılıf 

vardır (Şekil 2.11D). Erkeklerin şeliserleri sperm transferi için gonopodlar gibi 

farklılaşmıştır ve transfer spermatodaktil ile sağlanmaktadır (13). 

 

Şekil 2.11 D. gallinae: farklı aşamalardan genel görünüm. (A) SEM, larva ventral görünüm; (B), (C) 

SEM: proto and deutonymph ventral görüntüsü: epigynal kılıf dişi ile kıyaslandığı zaman erkekte 

indirgenmiştir; (D) SEM dişi ventral görüntüsü: gelişmiş genitoventral (epigynal) kılıf; (E) SEM, (F) LM, 

presternal pozisyonda holoventral kılıf ve küçük genital açıklığı gösteren erkek ventral görünüm(F). 

Abbr.: ao, anal açıklık; as, anal kılıf; es, epigynal kılıf; gs, genitoventral kılıf; go, genital açıklık; hs, 

holoventral kılıf; LI-IV, bacak I-IV; Tr, tritosternum. Ölçek çizgisi: 100 μm A-D, F; 20 μm E (13) 

2.3 DERMANYSSUS GALLINAE’NİN BİYOLOJİSİ 

D. gallinae tavuk, hindi ve güvercin gibi kanatlı hayvanlardan geceleri kan emerek 

beslenir. Gündüzleri duvarların yarık ve çatlaklarında saklanır. Konaklarının üzerinde 

0,5-1,5 saat kaldıkları bildirilmiştir (7). Kümes hayvanlarının, kanları ile beslenen bu 

hematofajik parazitler, asıl konaklarını bulamadığı zaman geçici olarak memeli 

hayvanlara da hücum etmekte, bazen insanlarda da görülmektedir (7).  

Dermanyssus gallinae’nin gelişmesinde; yumurta, larva, iki nimf (protonimf ve 

deutonimf) ve erişkin aşamaları görülmektedir (Şekil 2.12). Erişkin dişiler, ilk kan 
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beslenmesinden 12-24 saat sonra konaklarının barındıkları yerlerde duvarların yarık ve 

çatlakları arasına 4-8 yumurta bırakırlar. Her bir dişi yaşamı boyunca 30 yumurta 

bırakabilmektedir. Yumurtalar, küçük (400-270 µm) oval, düz, ince ve beyaz 

görünümdedir (5). Yumurta içinden çıkan 3 çift bacaklı larva, beyaz renkte olup kan 

emmez ve yavaş hareket eder. Yaklaşık 24-48 saat içinde gömlek değiştirir ve 4 çift 

bacaklı protonimf safhasına geçer. Protonimf,  konağından kan emdikten sonra gömlek 

değiştirmek üzere konağını terk eder ve yarık ve çatlaklara gizlenir. Gizlendiği yerde 

gömlek değiştirip deutonimf olur. Deutonimf, konağından gece kan emer ve yaklaşık 24-

48 saat içinde tekrar gömlek değiştirerek tritonimf safhasına geçer. Tritonimf safhası kimi 

kaynaklarda ergin gelişme dönemi olarak da tarif edilmektedir (6). Tritonimf safhasındaki 

akarlar, erişkinler gibi yalnız geceleri kan emerek beslenirler. Bu tritonimflerden bir iki 

gün içinde ergin akarlar gelişirler (5). Bu biyolojik çember, yaklaşık bir haftada 

tamamlanır. Bu akarların ömürleri ortalama 5 aydır (9). Parazitlerin yaşamları için %60-

70 nem ile 20-25°C sıcaklığın en uygun koşullar olduğu, -20°C ve altındaki derecelerde 

ve 45°C üstünde akarların yaşamlarını sürdüremedikleri bilinmektedir. Bununla birlikte 

düşük sıcaklıklarda (5°C civarında) 5-9 ay canlı kalarak kışı geçirebildikleri ve 

beslenmeden yaşamlarını devam ettirdikleri bilinmektedir. Ayrıca bu akarlar, düşük neme 

karşı da oldukça hassasiyetleri dolayısıyla kış aylarına göre yaz aylarında daha fazla 

çoğalırlar.  Izgaralı tabandan daha çok özellikle kümes altlığında yoğun halde bulunurlar 

(6).  
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Şekil 2.12D. gallinae’nin biyolojik döngüsü(13) 

2.4 DERMANYSSUS GALLINAE ENFASTASYONLARININ 

EPİDEMİYOLOJİSİ 

Dermanyssus gallinae, yumurta tavuklarından kan emen önemli bir ektoparazittir. Bu 

akarlar, kümeslerde özellikle beslenme tepsilerinde ve yuvalarda gizlenmektedir (4). 

Kırmızı tavuk akarları, geceleri yaklaşık 0,5–1,5 saat kan emerler ve sadece kan emmek 

için konak üzerinde bulunurlar. Gece ile gündüz farkının olmadığı karanlık yapılarda 

şiddetli enfestasyon durumunda ise bu akarlar gün boyu da konak üzerinde 

bulunabilirler.(4).  

Serçe gibi yabani kuşlar, bu akarın başka konaklara naklinde reservuar görevindedir (15). 

Bu akarın tavuklarda huzursuzluğa, yumurta veriminde azalmaya, deride tahrişe ve hatta 

ölümlere bile neden olduğu bildirilmiştir (16). Eritrosit sayısında ve paketlenmiş hücre 

hacminde de azalmaya neden olmaktadır (17).  

Ayrıca bu akarlar, insanlara da saldırabilirler. İnsanlarda allerji ve ürtiker gibi cilt 

rahatsızlıklarına neden olabilirler (18, 19). Bir şekilde ezilerek parçalanmış akarlardan 

etrafa saçılan kan lekeleri, tavukların yumurtalarına bulaşarak yumurtaların 
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lekelenmesine yol açarlar. Böylece yumurta kabuğundaki kan lekeleri, yumurtada kalite 

kaybı oluşturur. Dolayısıyla işletmede büyük ekonomik kayıplar meydana gelir (20). 

Akar popülasyonları, uygun mevsim koşullarına bağlı olarak boş tavuk çiftliklerinde de 

üç ay içerisinde artış gösterebilir (21). Öte yandan bu akar, bazen insanların yaşadığı 

konutlarda bile saklanabilir.  Özellikle çatılarında güvercin beslenen konutlarda ağır 

enfestasyonlara yol açabilirler (16, 22, 23).  

2.4.1 Dünyadaki Yayılış 

Kırmızı tavuk akarı D. gallinae, Çin, Japonya, Amerika ve ABD dahil olmak üzere 

dünyanın birçok yerinde yumurta tavukları için önemli bir tehdit oluşturmaktadır (4, 24-

26). Birleşik Krallıkdaki yumurta tesislerinin %60-85’i D. gallinae ile enfeste olduğu 

rapor edilmiştir (27, 28). Son verilere göre akarın Birleşik Krallık ve Amerika gibi bazı 

ülkelerde çok yaygın olduğu bildirilmiştir (20, 25). Avrupada yapılan bir araştırmada 

kümeslerin D. gallinae ile enfestasyon nedeninin genelde ticaret yolu (kanatlı hayvanlar, 

yumurta sandıkları vb.) olduğu tespit edilmiştir (29). Başka bir veriye göre ise örn, 

Brezilya’da enfestasyonun bulaşma dinamiğini, D. gallinae ile enfeste yabani kuş sürüleri 

oluşturmaktadır (7, 30). 

Çok sayıda araştırmada yumurta üretim tesislerinde D. gallinae enfestasyonu 

bildirilmiştir (27, 28, 31). Konvansiyonel kafesler, enfestasyona daha az müsait olduğu 

için ve oluşan enfestasyon tedavisinin kolay olduğundan tercih edilmektedir (32). 

Bununla birlikte konvansiyonel kafesler hayvan sağlığı gerekçesiyle Avrupa Birliğinde 

(AB Konsey Direktifi 1999/74/AB) kullanılabilmekte ancak evrensel bir kontrol seçeneği 

olarak kabul edilmemektedir. Bu tür sistemler 2013 yılına kadar AB’de kullanılmıştır 

fakat daha sonra alternatif seçenekler de kullanılmaya başlanmıştır. Sonuç olarak 

bulundukları çevre şartları daha kompleks hale geldiğinde dişi D. gallinae’nin bölgede ki 

yayılma oranı artabilir (25). 

2.4.2 Türkiye’deki Yayılışı 

Türkiye’de günümüze kadar D. gallinae üzerine yapılmış kapsamlı çalışmalar çok 

sınırlıdır. Tiğin (33) incelemesini yaptığı 300 evcil güvercinin 36’sında (%8,61) D. 

gallinae enfestasyonu belirlemiştir. Gıcık (34), 200 yabani güvercini incelediği çalışmada 

D. gallinae enfestasyonunu bir örnekte (%0,5) saptadığını kaydetmiştir. Bununla birlikte, 
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Kars ilinde tavuklarda bulunan ektoparazitlerin yaygınlığının araştırılması amacıyla 

yapılan çalışmada (35) Kars’ın kenar semtlerindeki evlerde bulunan 20 kümesten 264 

tavuk ektoparazit yönünden incelenmiştir. Çalışmada yirmi kümesin 12’sinde (%60,0), 

bakısı yapılan 264 tavuğun 174’ünde (%65,90) en az bir ektoparazit saptanmıştır (35). 

Enfeste tavuklardan 1023 adet parazit toplanmış ve 7 tür identifiye edilmiştir. Yaygınlık 

sırasına göre; 174 tavuğun 156’sında (%89,65) bit enfestasyonu (Menacanthus cornutus, 

Menopon gallinae, Menacanthus stramineus, Goniodes dissimilis ve Goniocotes 

gallinae), 16’sında (%6,06) akar enfestasyonu (Dermanyssus gallinae) ve 2’sinde 

(%0,75) uyuz enfestasyonu (Kinemidokoptes mutans) saptanmıştır (35). Bursa’da köy 

tavuklarında yapılan bir araştırmada (36); 628 tavuğun %4,0’ünde D. gallinae 

enfestasyonu saptandığı bildirilmiştir. 2004 yılında Konya’da yapılan bir çalışmada (37) 

doğal olarak oluşan D. gallinae enfastasyonunun horozların bazı hematolojik 

parametrelerinde ve canlı ağırlıklarında bir değişiklik oluşturup oluşturmayacağı 

araştırılmış ve D. gallinae’nin horozlarda alyuvar sayısı, hemoglobin miktarı ve 

hematokrit değerde azalmaya yol açması nedeniyle belirgin bir anemiye yol açtığı, 

akyuvar tiplerinden heterofil oranında artışa, lenfosit oranında ise azalmaya neden olarak 

immun sistemi etkilediği, heterofil/lenfosit oranında artışa yol açarak kanatlıları yoğun 

bir stres altına soktuğu ve canlı ağırlık kaybına yol açtığı ortaya konmuştur. Bir diğer 

çalışmada (3) ise doğada tesadüfen bulunarak Ankara Üniversitesi Veteriner Fakültesi İç 

Hastalıklar Anabilim dalında getirilen bir kırlangıç yavrusunda D. gallinae ile 

enfestasyon teşhisi konulmuş olup bu çalışma sonucunda yabani kanatlıların D. gallinae 

enfestasyonları için evcil kanatlılara risk oluşturduğu belirtilmiştir. Türkiye’de D. 

gallinae’nin moleküler genotiplendirilmesi ve vektörlük potansiyeli üzerine yapılmış 

moleküler tabanlı araştırmalar henüz bulunmamaktadır. 

2.5 DERMANYSSUS GALLINAE ENFESTASYONLARINDA KLİNİK VE 

PATOGENEZ 

Bu parazit, özellikle genç hayvanlara zarar vermektedir (6).D. gallinae, konaklarının 

derilerinde kızarıklık, şişkinlik ve irritasyona yol açar, genellikle alopecia ve nekrotik 

odaklarla karakterize dermatitis görülür, şiddetli pruritis vardır (38). Akarların ısırma yeri 

ağrılı ve kaşıntılı olup, enfestasyon semptomları olarak huysuzluk ve tedirginlik, deri 

reaksiyonları, deride irritasyonlar, ikincil yaralar, tüy ve telek dökülmesi, çok kuvvetli 

enfestasyonlarda anemi, zayıflama, yemden yararlanmanın azalması, iştahsızlık ve 
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kaşeksi daha az olarak da rhinitis, otitis externa, konjiktivitis ortaya çıkabilmektedir 

(6).Ayrıca eritrosit sayısında ve paketlenmiş hücre hacminde azalma belirlenmiştir (17). 

Diğer yandan, D. gallinae enfestasyonu nedeniyle, kuluçka sonu ölü civcivlerin sayısında 

artış olduğu, yetişkinlerde ve genç kanatlılarda yumurta veriminin azaldığı, canlı ağırlık 

kaybının olduğu ve bazen de enfeksiyonun ölümle sonuçlanabildiği bildirilmektedir (9). 

D. gallinae, kanatlı sektöründe doğrudan ölümlere sebep olmasının yanında ayrıca bakteri 

ve virüsler başta olmak üzere çeşitli patojenlerin kanatlılara mekanik ve/veya biyolojik 

naklinde de önemli ve potansiyel bir vektör olduğu güncel çalışmalarla ortaya konmuştur 

(1, 2). 

D. gallinae kantlı hariç insan ve diğer bazı memelilerden de kan emebilmekte olup 

tavukçulukla uğraşan insanlarda daha sık olarak görülmektedir. D. gallinae ile temas eden 

insanlarda 1-3 gün sonra temas yerlerinde şiddetli kaşıntı, toplu iğne büyüklüğünde papül 

ve veziküller oluşmaktadır. Bu papüller kanlı bir kabukla kaplanır ve iyileşmenin sonunda 

buralarda mavi bir lekenin oluştuğu gözlemlenmiştir (39). 

2.6 DERMANYSSUS GALLINAE’NİN TANISI 

Akarların tanısı genelde makroskobik olarak yapılmakta olup mesken ve konak üzerinde 

akarların görülmesiyle konmaktadır (Şekil 2.13). Bir büyüteç yardımı ile makroskobik 

olarak konak üzerindeki ve saklandıkları yerlerdeki akarlar rahatlıkla görülebilmektedir. 

Tavukların kırmızı akarı, gece kan emmesi sırasında bir ışık yardımıyla konaklar üzerinde 

görülebilmektedir. Eğer kafes kuşlarında enfestasyondan şüpheleniliyorsa kafes gece 

beyaz bir örtüyle örtülebilir. Sabah örtü üzerindeki küçük siyah kırmızı akarlar görülür. 

Nekropside şiddetli enfestasyonlarda hayvan üzerinde çok sayıda akara rastlandığı, 

seyrek olarak da gagada, özefagusta, tracheada ve kursakta da görülebildikleri 

kaydedilmiştir (40). D. gallinae’nin gelişim dönemlerine göre identifikasyonu için 

morfolojik kriterler bölüm 2.2’de verilmiştir. 



18 

 

 

 

Şekil 2.13Tavuktan kan emen D. gaillinae (Kaynak: http://www.vetsonline.com/publications/veterinary-

times/archives/n-43-27/managing-and-treating-common-diseases-of-backyard-poultry.html) 

2.6.1 Ayırıcı Tanı 

Ornithonyssus sylviarum da dermanyssoid bir akardır fakat Dermanyssidae ailesi yerine 

Macronyssidae ailesinde bulunur (41). O. sylviarumve D. gallinae ayrımı zor olmakla 

birlikte aşağıdaki özellikler ayrımda yardımcı olabilir (13): 

1. Dişilerin şeliserleri uzamıştır ve hareketlidir (Şekil 2.14C) (D. gallinae’de kırbaç gibi 

belirgin olmayan kıskaç vardır) (Şekil 2.14C, 2A) 

2. Genitoventral (epigynal) kılıf incedir ve posterior dar ve yuvarlaktır (D. gallinae’de 

posterior geniş ve yuvarlak) (Şekil 2.14B)(Şekil 2.6C-D). 

3. O. sylviarum dorsal kılıfı aniden posteriore doğru daralır (D. gallinae’de daha düzgün 

daralır) (Şekil 2.14A). 
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Şekil 2.14Dişi Ornithonyssus silviarum: LM. (A) dorsal kılıfın posteriore doğru daralması, dorsal 

görünüm. (B) genitoventral (epigynal) kılıf incedir ve posteriore dar ve yuvarlaktır, ventral görünüm. (C) 

iyi gelişmiş, hareketli ve uzun şeliserin görünümü. Abbr: as, anal kılıf; Ch, şeliser, DS, dorsal kılıf, fd, 

sabit digit ;gs, genitoventral kılıf; LI, leg I; md, hareketli digit; Pa, pedipalp; st, sternal kılıf. Ölçek çizgisi: 

50 μm (13) 

2.7 KORUNMA VE KONTROL 

2.7.1 Kimyasal Kontrol Metodları 

D. gallinae’nin kontrolünde 35’in üzerinde bileşiğin (klorlu organik bileşikler, 

organofosfatlar, piretroidler, karbamatlar, amitraz ve endektositler)  kullanıldığı 

bildirilmiştir (4). Bunların birçoğu etkili olsa da bazıları gıda güvenliği ve çevresel 

nedenlerden dolayı uygun görülmemiştir. Bazıları da teorikte yeterli görülmüş ancak 

pratikte verimli olamamıştır. 
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En ideal insektisit kuytu köşelere saklanmış akarlara bile nüfuz edebilmeli ve akarların 

tavuklardan beslenmek için saklandıkları yerden çıkana kadar mümkün olduğunca uzun 

bir süre etkinliğini devam ettirebilmelidir. Uygun bir insektisit parazit için seçici olmalı 

ancak insektisit dirençliliğine neden olmamalıdır.  

Sprey ya da toz halinde olan alışılmış böcek ilaçlarının yanında sistemik bileşikler de 

denenmiştir. Sistemik kontrol yöntemleri de cazip gelmiştir çünkü herhangi bir özel 

püskürtme ekipmanına ihtiyaç duyulmamakta ve tavukları strese sokmadan 

uygulanabilmektedir (4). Karbaril ve çeşitli organik fosforlu bileşiğin etkinliği sistematik 

akarisitlerde test edilmiştir. Çoğu böcek ilacından daha etkili olduğu için makrosiklik 

lakton endektositleri kırmızı akar kontrolü için potansiyel moleküller olarak kabul 

edilmiştir. Ivermektin (42, 43) ve moksidektin (44) kas içinden ya da periton içi 

enjeksiyon ile test edilmiştir. Ivermektin yüksek dozda uygulandığında (1,8-5,4 mg kg-

1) kısa süreliğine etkili olmuştur. Meksidektin de benzer şekilde (8mg kg-1) etkili 

olmuştur. Bunlar etkili dozda uygulandığında kısa sürede tekrarlayan tedavilerden dolayı 

malzeme ve işçiliğin pahalı olmasıyla yaygın olarak kullanılmamaktadır (4). 

İlaç uygulamasına geçmeden önce korunma ve kontrol bölümünde bildirilen mekanik, 

biyolojik yöntemleri uygulamak gerekir. Bu yöntemler uygulanmadığı takdirde, bugün 

olduğu gibi ülkemizde ve bütün dünyada bu akarlar problem olmaya devam edecektir. 

Kimyasallar seçilirken dikkat edilmesi gerekenler: 

a. Kimyasallar bulaşmaya bağlı olmak üzere kuş, kuş yuvası, kemirici veya kümeste 

kullanılmak üzere belirlenmelidir. 

b. Kimyasallar toksisitesi ile çevreye en az etkili olan seçilmelidir.  

c. Kimyasalın üretim gereksinimleri ile uyumlu olmalıdır.  

d. Kimyasallar kümeslerdeki gerek yüzey ve gerekse ekipmanların malzemelerine (ahşap 

çıtalı platformlar, galvanizli metal kutular, karton, mukavva kutular vb.) göre 

seçilmelidir.  

D. gallinae ile mücadelede, çevredeki tavuk, hindi ve güvercinlerle birlikte, kümeslerin 

de ilaçlanması gerekir. Bunun için karbamatlı (Bolfo, Baygon, Opigal-5) insektisidler 

serpme, organik fosforlu insektisidler (Neguvon, Asultol) püskürtme, serpme veya tütsü, 
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sentetik pretroidli insektisidler (Cypermethrin, Permethrin, Cyflutrin) ise püskürtme 

şeklinde kullanılması önerilmektedir. Avermectinlerin de korunma ve tedavide 

denenmesi önerilmektedir (3, 45-47). 

Karbamatlı insektisitlerden Carbaryl (Baygon) ve Propoxur (Bolfo) atomizerle bütün 

kümese 2 hafta arayla %5’lik toz halinde püskürtülmesi önerilmektedir (9). Organik 

fosforlu akarisitlerden Trichlorphon (Neguvon) ve Caumaphos’dan (Asulton) 

kullanılarak bu parazite karşı olumlu sonuçlar alınmıştır. Bütün kümes, yem deposu, 

kuluçkahane ve yumurta violllerinin konulduğu yerler dahil, her yer Trichlorphon’un 

%0,2’lik solüsyonu ile ilaçlanması önerilmektedir. İlaçlama yumurtadan çıkan larvalara 

karşı 2-3 gün arayla birkaç kez tekrar edilmelidir. Gerekirse tavukların bu solüsyonda 

banyo ettirilmesi önerilmektedir (9, 45).  

Sentetik pretroitli insektisidler Cypermethrin (İmperator), Permethrin (Primetrin), 

Cyfluthrin (Solfac, Bayofly) ise püskürtme şeklinde kullanılması tavsiye edilmektedir 

(9). Kanatlı hayvanların barındıkları kafesler ve yerler  %2-7 carbamate solüsyonlarının 

sprey şeklinde uygulanması önerilmektedir (48). Kümesin zemin yüzeyinin metre küpüne 

0,5 gr Carbaryl’in %85’lik ıslanabilir tozundan hazırlanan aerosol toz püskürtülmesi, 

karbamate %7,5 toz 4 gr/metre küp dozda uygulandığında, bir ay içerisinde D. 

gallinae’lerin öldükleri ve ilacın tavuklarda herhangi bir yan etkiye rastlanmadığı ifade 

edilmiştir (49).    

2.7.2 Akarisit Direnci 

Tekrarlayan D. gallinae popülasyonlarının uzun vadeli kimyasal kontrolü akalarların 

kalıtsal direncinin gelişmesine neden olabilmektedir. Son zamanlarda Fransa’da (50), 

İtalya’da (51) ve Eski Çekoslavakya’da (52, 53) DDT, organofosfatlar veya piretroid 

direncinin oluşabileceği düşünülmüştür. Ancak tedavi başarısızlıklarının nedeni, 

kazanılmış akar direnci veya yetersiz akarisit tedavisi de olabilmektedir. Bazı 

kimyasalların dirençliliğini taramanın ve saha etkinliğini test etmenin zor olması 

nedeniyle invitro testler gereklidir. Iki tür in vitro test kullanılmaktadır: Cam Pasteur 

pipeti testleri (52, 54) ve Whatman filtre kâğıdı testleri (50).   

Yeni akarisitlerin yetersizliği nedeniyle direnç yönetim stratejisinde farklı kimyasal 

grupların uygulanmasının kısa sürede direnç değişimine neden olduğu tespit edilmiştir. 
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Akarisitlerin farklı grupları dönüşümlü olarak kullanılmalıdır ve diğer alternatif tedaviler 

incelenmelidir (4). 

2.7.3 Aşı Denemeleri 

Eklem bacaklılara karşı aşıların geliştirilmesi oldukça zor olmasına karşın birçok 

özellikleriyle aşılar yine de akarisitlere cazip bir alternatif oluşturmaktadır. Bu zorluk 

yeni koruyucu antijenlerin karakterizasyonu ve identifikasyonunun uzun sürmesine ve  

antijene karşı konak immün reaksiyonlarının artropodlara etki düzeyinin soru işaretleri 

taşımasına bağlıdır (55, 56). D. gallinae’ye karşı aşı geliştirilmesi akar-konak ilişkisinin 

nispeten az bilinmesi nedeniyle gerçekleştirilebili olması zor gözükmektedir (57). 

Tavuklar, O. sylviarum’a (58, 59) karşı direnç geliştirebilmesine karşın D. gallinae’ye 

karşı direnç oluşturamıyor gözükmektedir (21). Bu sebeblerle D. gallinae’ye karşı 

potansiyel bir aşı geliştirilmesi üzerine günümüze kadar az sayıda çalışma yapılmıştır. 

Somatik D. gallinae antijenleri ve homolog diğer bazı akar türlerinin (örneğin 

Dermatophagoides pteronyssinus) proteinleri kanatlı immunizasyonunda denenmiş fakat 

kısmi bir başarı sağlanmıştır  (60). İn vitro olarak immunize kanatlılardan yumurta-

ekstrakte antikorları içeren kan ile akarların beslenmesiyle akarlarda önemli oranda 

(%7,5-50,6 arasında) mortalite gözlemlenmiştir (57, 61). Ancak akarların in vitro olarak 

D. gallinae proteinleri ile bağışıklık kazanmış kanatlıların kanı ile beslenmeleri 

durumunda mortalite oranının önemsiz olduğu belirlenmiştir (62). In vitro akar 

çalışmalarının gelecekteki araştırmaları kolaylaştırmasına rağmen yinede eksiklikleri 

vardır (62-64). Şimdiye kadar in vitro akar beslenme/akar eliminasyon deneme sonuçları 

beklenen etkiyi göstermemiş olsa da bu konudaki gelişmeler ileri çalışmalar için imkan 

sağlamıştır (62-64). 

Somatik akar proteinlerin kullanımına alternatif bir yaklaşım da tavukların sivrisinek 

(subolesin) ve kenelerden (Bm86) derive olan rekombinant proteinlerle 

immunizasyonudur. D. gallinae’de in vitro ölüm oranlarının subolesin ve Bm86 

uygulamalarında sırasıyla %35 ve %23’e kadar ulaştığı rapor edilmiştir (65). Ayrıca 

genomik düzeyde Dg-HRF-1 (D. gallinae histamin salınımı faktör proteini) (D. 

gallinae’de tespit edilmiş kene HRF ortologu) (66) ve hem Dg-HRF-1 hem de Dg-CatD-

1 (recombinant katepsin D- ve L- benzeri proteinaz) müşterek kullanımının D. 

gallinae’ye karşı aşı adayı potansiyelleri araştırılmıştır (67). Dg-HRF-1 ile in vitro testler 
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tavuk bağışıklığında kullanıldığı zaman D. gallinae mortalitesinde %7 lik bir artış 

gözlenmiştir (66). Benzer olarak akarların beslenmesinden sonraki ilk 120 saatteki 

verilere göre akar ölümü Dg-CatD-1 ile tedavi edilen grupta Dg-CatL-1 ile tedavi edilen 

ve kontrol grubundan daha yüksek olduğu saptanmıştır (67). Bu son antijen araştırmaları 

D. gallinae’ye karşı somatik ve rekombinant protein tabanlı aşı geliştitilmesinde bir 

potansiyel olduğunu ortaya koymuş olmakla birikte ticari bir aşı üretimine geçmeden 

önce aşılması gereken bir çok önemli hususun olduğu da rapor edilmektedir (68). 

2.7.4 Fiziksel Kontrol Yöntemleri 

Kümesler yetiştirme dönemleri arasında birkaç ay boş bırakılmalıdır. Kümes iç ve dış 

duvar yüzeyinde akarların saklandıkları çatlak ve yarıklar sıva ile kapatılmalıdır. 

Kümeslerde malzemeler boşaltılıp, temizlik mekanik olarak yapılmalıdır. Kümes ve 

kümes içindeki tüm ekipmanlar her yetiştirme dönemi sonunda ve başında basınçlı 

buharlarla yıkanmalıdır. Kümeslere etkenleri taşıyan kuş, sinek ve kemiricilerin 

girmesiyle kuşların kümeslere yuva yapmaları engellenmelidir. Özellikle serçeler 

yuvalarını tavuk tüyleri ile yaptıklarından bu parazitin kümesler arası naklinde önemli rol 

oynamaktadırlar. Akarlar nemliliğe çok duyarlı olduğu için su ile düzenli aralıklarla 

duvarlar yıkanmalıdır. Ayrıca vakumlu ev temizleyici elektrikli süpürgeler akarın 

yaşaması için gerekli olan tozların ortadan kaldırılmasında gerekli ve etkili olmaktadır. 

Akarların kontrolünde kümeslerin mekanik temizliğinin, herhangi bir dezenfektan 

(mertionat) kadar önemli olduğu bildirilmektedir (6). 

2.7.5 Biyolojik ve Alternatif Mücadele Yöntemleri 

Biyolojik mücadele preditörlerle (Örn: bazı karınca ve örümcek türleri ile Bacillius 

thuriunguensis, Alphatabius diaperinus, Androlaelaps casalis, Hypoaspis aculeifen, 

Stumus vulgaris gibi) yapılanıdır. Bunlardan en yaygın kullanılanı ve en uygunu Bacillius 

thuriunguensis’in kristalize toksinleridir. Alternatif biyolojik yöntemlerden bir diğeri 

sınırlı yerlerde kullanılmalarına rağmen silica tozlarıdır. Bu toz akarlarda vücut 

yüzeyindeki emilimi bozmak suretiyle dehidrasyona ve dolayısıyla ölümlerine neden 

olmaktadırlar. Ayrıca böcek büyüme düzenleyicileri (Insect growth regulators =IGR) D. 

gallinaepopülasyonunu azaltmaktadır. Buna karşılık diflubenzuron, triflumuron gibi 

kitinizasyon engelleyicileri (=chitinsynthesis inhibitors ) akar sayısını azaltmada başarılı 

olmamaktadır (4). 
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Ayrıca kümeste uygun havalandırma ile akarsız sertifikalı piliçlerin kullanılması kontrol 

önlemi olarak tavsiye edilmektedir (69). Piliç taşıma araçlarının ve taşımada kullanılan 

malzemelerin buhar, ateş, su veya dezenfektanlarla temizlenmiş olması gerekmektedir 

(4). 

2.8 DERMANYSSUS GALLINAE’NİN VEKTÖRLÜK POTANSİYELİ 

D. gallinae hayvanlarda ve insanlarda ciddi hastalıklara yol açan patojenik ajanların 

naklinde önemli olduğu bilinmektedir (70, 71). Ancak günümüzde patojenlerin bulaşma 

dinamikleri yeteri kadar önemsenmediği için Dermanyssoidea vektörlük rolü ile ilgili 

çalışmaların da sınırlı kaldığı görülmektedir. Bunun yanında kümes hayvanlarının kırmızı 

akarının göz ardı edilemeyecek kadar önemli bir sorun oluşturduğu belirtilmektedir (68, 

72). Günümüze kadar D. gallinae’nin vektörlük potansiyeli üzerine yapılan çalışmalar 

sonucu akarla ilgili patojenlerin listesi Tablo 2.2’de verilmiştir. 

Tablo 2.2D. gallinae ile ilgili viral ve bakteriyel patojenler (2, 68) 

 Patojen   Ayrıntılar  

Bakteri  Salmonella gallinarum Akarlardan izole edilmiştir 

Salmonella enteritidis  Bulaşma gösterilmiştir  

Pasteurella multocida  Bulaşma gösterilmiştir 

Chlamydia spp.  Akarlardan izole edilmiştir 

Borrelia anserina  Bilinmiyor  

Erysipelothrix rhusiopathiae  Akarlardan izole edilmiştir 

Listeria monocytogenes  Akarlardan izole edilmiştir 

Coxiella burnetii Bulaşma gösterilmiştir 

Escherichia coli  Akarlardan izole edilmiştir 

Staphylococcus spp.  Akarlardan izole edilmiştir 

Streptomyces spp.  Akarlardan izole edilmiştir 

Spirochetes  Bulaşma gösterilmiştir 
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Virüs  Kanatlı leucosisi Bilinmiyor 

Avian influenza A Bulaşma gösterilmiştir 

Yalancı veba Akarlardan izole edilmiştir 

Tavuk çiçeği virüsü  Bulaşma gösterilmiştir 

St. Louis ensefalit Bulaşma gösterilememiştir 

Keneyle taşınan ensefalit Bulaşma gösterilememiştir 

Doğu at ensefaliti  Bulaşma gösterilmiştir 

Batı at ensefaliti  Bulaşma gösterilmiştir 

Venezüella at ensefaliti  Bulaşma gösterilmiştir 

 

2.8.1 Salmonella Enfeksiyonları 

Kanatlı çiftliklerindeki en büyük sanitasion problemlerinden birisi de 

Salmonellaenfeksiyonlarıdır. Salmonella dünyada ki en yayagın zoonoz hastalıklardan 

birisidir ve kanatlılarda herhangi bir klinik tablo oluşturmadan da bulunabilir. Salmonella 

enterica türünün enterica alt türü Enteritidis serotipi (Salmonella enteritidis) insanlardaki 

salmonella enfeksiyonuna neden olan en önemli serotiptir ve birçok hijyen kontrolleri ile 

çoğalmasını engellemek amaçlanmaktadır (73, 74). Ancak bu enterobakterilerin çevreye 

karşı çok dirençli olduğu gözlemlenmiştir. Örneğin bu koliform bakteriler kanatlı 

dışkısında 2,5 yıl hayatta kalabilmektedir (75).  

Salmonella bakterisinin 4 ay boyunca D. gallinae içerisinde hayatta kalabildiği 

belirlenmiştir. Ayrıca hamam böceği, karasinek ve çöp böceği gibi arthropodların da 

Salmonella enfeksiyonlarının nakli açısından önem arz ettiği bildirilmektedir (76-78). 

Zeman ve ark. (79), akarların enfekte kanatlılardan kan emerek veya kuş dışkısından ya 

da kontamine yüzeylerden Salmonella enfeksiyonunu alabileceğini gözlemlemişltir.  

Valiente More ve ark. (71), D.gallinae’nin S. enteritidis’in biyolojik vektörü olduğunu 

invito olarak ispatlamışlardır. Yapılan çalışmada (71) deneysel enfeksiyon sonrası 
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akarların %29’unun kanatlılardan kan emerek, %53’ünün kutikular temas sonrası 

Salmonella ile enfekte olduğu bildirilmiştir. 

Araştırıcılar (71) tavuk çiftliklerinde akarların Salmonella ile enfekte olmasının iki yolla 

olabileceğini göstermişlerdir. Bunlardan ilkinin Salmonella bulunan yüzey ile kütiküler 

temas ikincisinin ise enfekte kanatlılardan kan emme yoluyla olduğunu kaydetmişlerdir. 

Paraformaldehyde’in tüm dış kontaminasyonlardaki etkinliği göz önüne alındığında 

kütikular enfeksiyon için iki hipotez öne sürülmüştür: bakterinin transkütikular geçişi 

veya mikroorganizmanın stigmadan girişi(79). Ayrıca akarlarda Salmonella çoğalımı 

gösterilmiş olup bazı durumlarda bakteri sayısında da düşüş gözlendiği rapor edilmiştir 

(71). Bu molaritedeki düşüşün nedeni bazı bakterilerin akarların sindirim sistemi 

tarafından imha edilmesi şeklindeki bir antibakteriyel yanıt olabileceği bildirilmiştir (80, 

81).  Ayrıca Valiente More ve ark. (71) akarların kan emme esnasında enfekte kanı 

almasından sonra Salmonella’nın transovarial yolla bulaşabileceğini belirlemişler, 

protonymphden deudonymphe transstadial nakil olduğu ancak deudonymph ile yetişkin 

arasında bir nakil olamadığını gözlemlemişlerdir. Sonuç olarak D. gallinae’nin temas 

yoluyla veya önceki kan beslenmesi esnasında almış olduğu Salmonella bakterisini diğer 

bir kanatlı kanına bulaştırma potansiyeli ortaya konmuştur (71). Bu durum az sayıda 

Salmonella vakaları görülse dahi enfesete kanatlı işletmelerinde 

Dermanyssuspopülasyonlarının yoğunluğu dikkate alındığında önem arz etmektedir(82). 

Aynı zamanda Salmonella uzun süre konakçısı dışında yaşayabildiği için (sığır ya da kuş 

dışkısında yaklaşık 2.5 yıl)  akar popülasyonlarının enfekte olma riskini artırmaktadır. 

Araştırıcılar (71) yine bakteri ile enfekte akarların kanatlılara etkeni kan beslenmesi 

sırasında naklinden ziyade henüz ölmüş veya ezilmiş enfekte akarların ağız yolu ile 

kanatlılar tarafından alınması yolunun enfeksiyon için çok daha önemli olduğunu 

vurgulamışlar ve D. gallinae’nin doğal ortamda etkin vektörlük rolünün kanıtlanabilmesi 

için detaylı epidemiyolojik çalaışmalara ihtiyaç olduğunun altını çizmişlerdir. 

Güney Kosova’da 14 adet tavuk çiftliğinde D. gallinae prevalansı %50 olarak belirlenmiş 

olup pozitif saptanan çiftliklerdeki tavuklardan izole edilen D. gallinae örneklerinin 

%37,5’i PCR ile Salmonella spp. yönünden pozitif belirlenmiştir (83). Fransa’da Valiente 

Moro ve ark. (72), D. gallinae‘deSalmonella spp.’nin sipesifik identifikasyonu amacıyla 

16S rDNA gen bölgesini hedef alan FTA ® (filtre tabanlı polimeraz zincir reaksiyonu) 

tekniğini geliştirmişler ve etkinliğini oldukça yüksek bulmuşlardır. Araştırıcılar (72) D. 
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gallinae enfestasyonu görülen 16 farklı tavukçuluk işletmesinde yürüttükleri çalışmada 

söz konusu teknik ile Salmonella spp.’nin varlığını tespit etmişler ve çiftlikler arasında 

bulaşma açısından D. gallinae’nin rezervuar önemini ortaya koymuşlardır. 

2.9 DERMANYSSUS GALLINAE ÜZERİNE MOLEKÜLER VE FİLOGENETİK 

ÇALIŞMALAR 

Birçok ektoparazitin başarılı identifikasyonu uzman ve tecrübeli taksonomistler 

tarafından yapılabilmektedir. Günümüzde nükleer ribozomal DNA (84) veya 

mitokondrial DNA (85, 86) parsiyel sekansları tür identifikasyonlarını kolaylaştıran bir 

araç olarak ortaya çıkmıştır. Özellikle rDNA’nın ITS sekansları bazı akar türlerindeki 

taksonomik problemlerin çözümlenmesinde başarılı bir şekilde kullanılmıştır (87-89). 

Ayrıca mt-COI ve ITS sekansları birçok akar türünün evrimsel gelişimlerinin ve 

ilişkilerinin araştırılmasında da yaygın olarak kullanılmış ve filogenetik yapılarının 

şekillenmesinde oldukça faydalı olmuşlardır (90).  

Brannström ve ark. (91), İsveç’in 4 farklı coğrafik bölgesindeki yabani kuşlardan izole 

ettikleri D. gallinae örnekleri ile yumurta tavukçuluğu işletmelerinden izole ettikleri D. 

gallinae örneklerinin small subunit (SSU), 5.8S rRNA ve iki ITS rRNA gen bölgelerini 

analiz etmişler, her iki popülasyon için SSU, 5.8S ve ITS-2 sekanslarının identik 

olduğunu belirlemişlerdir. Araştırıcılar (91) buna karşın ITS-1 sekanslarında önemli 

farklılıklar belirlemişlerdir. ITS-1 sekanslarındaki bu farklılıklar temelinde bu akarların 

yabani ve evcil orijinli olmak üzere iki genotipe ayrılabileceğini öne süren araştırıcılar 

(91) grup içinde farklılıkların olmadığını da belirlemişlerdir. Potenza ve ark. (92), 

İtalya’nın Apulia ve Basilicata bölgelerindeki 7 kümes ve 6 güvercin yuvasından 

topladıkları D. gallinae örneklerinin ribozomal complete ITS-1, 5.8S ve ITS-2 bölgelerini 

bu akarın identifikasyonunda kullanılmalarının uygunluğunu ortaya koymak amacıyla 

sekans varyasyonları yönünden analiz etmişlerdir. Araştırıcılar (92) Brannström ve 

ark.nın (91) bulgularına paralel olarak 5.8S ve ITS-2 gen bölgelerinde varyasyon 

bulunmadığını buna karşın ITS-1 gen bölgesinde zayıf intraspesifik varyasyonların 

bulunduğunu rapor etmişlerdir. Araştırıcılar (92) aynı zamanda ITS-2 gen bölgesinin 

amplifikasyonu için dizayn ettikleri primerler ile Nested PCR analizleri 

gerçekleştirmişler ve akabinde uyguladıkları RFLP analizi ile de bu akar için kullanılan 

bu tekniğin hızlı ve güvenilir bir moleküler teşhis aracı olduğunu belirtmişlerdir. Marangi 

ve ark. (93), Kuzey ve güney İtalya’nın 10 farklı bölgesindeki 24 farklı kümes hayvanı 
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çiftliğinden topladıkları D. gallinae örneklerinden 360’ının mt-COI ve ITS+ 

(ITS1+5.8S+ITS2) gen bölgelerinin sekans analizlerini gerçekleştirmişler, çeşitli Avrupa 

ülkelerinden GenBank’a kayıtlı izolatlarla birlikte değerlendirerek mt-COI gen 

bölgesinin filogenetik analizleri sonucu sekansların iki grupta (A ve B) kümelendiklerini 

belirlemişlerdir. Buna karşın çalışmada (93) ITS+ gen bölgesinin filogenetik analizi 

sonucu geniş olarak çözümlenmemiş clusterlar ile sonuçlandığı kaydedilmiştir.  

Araştırıcılar (93) akar popülasyonlarının ülke içi ve farklı ülkelerdeki izolatlar bütününde 

karşılaştırmalı analiziyle elde edilen genetik destek bilginin D. gallinae’nın popülasyon 

dinamiklerinin daha iyi anlaşılmasını sağlayacağını rapor etmişler ve bunun da ayrıca 

ortaya çıkabilecek akarisit dirençliliği ve enfestasyondan korunma ve tedavi için alternatif 

stratejilerin geliştirilmesinde genetik markerların identifikasyonuna olanak sağlayacağını 

kaydetmişlerdir. 

Chu ve arkadaşları (94)D. gallinae’nin genetik çeşitliliğini Asya ülkelerinde ilk kez 

incelenmiştir. Japonya’da 2005-2012 yılları arasında 40 farklı ilden toplanan 239 akar 

örneğinde mt-COI, 16S rRNA genleri ve ITS gen bölgelerini araştırılmışlardır. COI ve 

16S rRNA nükleotid dizilerinde sırasıyla 28 ve 26 haplotip belirlemişlerdir. Filogenetik 

ağaçta A ve B şeklinde kümelenmiş hablogruplar daha önce bildirilmiştir. Araştırıcılar 

(94) A ve B hablogrupları sırasıyla AJ1, AJ2 ve BJ1, BJ2 olarak bölümlemişler, 

filogenetik ağaç içerisinde AJ1 ve BJ2 hablotip dizilerinin diğer ülkelerde bildirilenlerden 

kısmen farklı olduğu ancak AJ2 ve BJ1’in ise Avrupa ülkeleri ile benzer olduğunu 

kaydetmişlerdir. Buna ek olarak ITS dizilerinin Avrupa ülkeleri ile benzer olduğu 

bildirilmiştir. Araştırıcılar (94) bu bulguların da D. gallinae’nin denizaşırı ülkelere 

bulaşma olasılığını gösterdiğini rapor etmişlerdir. 

 



 

 

3. GEREÇ VE YÖNTEM 

3.1 ARAŞTIRMA MATERYALİ VE AKAR ÖRNEKLERİNİN TOPLANMASI 

Bu çalışmanın materyalini Kayseri’de bulunan bir yumurta tavukçuluğu işletmesinde 

tavuklarda görülen toplu ölümler üzerine Haziran-Temmuz 2014 tarihleri arasında 

Erciyes Üniversitesi Veteriner Fakültesi Parazitoloji Anabilim Dalı Laboratuvarına 

intikal ettirilen ölü tavuklar (Gallus gallus domesticus) üzerinde belirlenen akar örnekleri 

oluşturmuştur (Şekil 3.1). 

 

Şekil 3.1Tavuk üzerinde bulunan akarlar 

 

Laboratuvara intikalleri sağlanan ölü tavuklar ivedilikle steril poşetlere konularak          -

80°C’de bir gece bekletilmiş ve üzerlerindeki akarların ölmesi sağlanmıştır. Tavukların 

üzerinden ve steril poşetler içerisine geçmiş olan akarlar ince uçlu bir pens yardımıyla 

toplanarak %70 etil alkol içerisinde 1,5 ml’lik ependorflarda muhafaza altına alınmıştır. 
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3.2 MORFOLOJİK İDENTİFİKASYON 

Toplanan akar örneklerinin tür ve gelişim dönemi bazlı morfolojik identifikasyonları 

stereo mikroskop altında ilgili teşhis anahtarlarına (5, 13) göre yapılmıştır. Entegre digital 

kamera sistemiyle morfolojik özellikler görüntülenmiş ve veriler kayıt altına alınmıştır. 

Akar örnekleri gelişim dönemlerine göre larva, nimf ve ergin olarak kategorize edilip 

protokol kayıtları gerçekleştirilmiş ve moleküler analizlere kadar %70 etil alkol içerisinde 

muhafaza edilmişlerdir. 

3.3 MOLEKÜLER ANALİZLER 

3.3.1 Genomik DNA İzolasyonu 

%70 etil alkol içerisinde muhafaza edilen ve gelişme dönemlerine göre kategorize edilen 

akar örneklerinden genomik DNA izolasyonu moleküler filogenetik analizler için 

bireysel örnekler üzerinde, Salmonella türleri yönünden ise gelişim dönemli gruplanmış 

(10 adet/havuz) akar havuzlarında gerçekleştirilmiştir. 

Akarlardan genomik DNA ekstraksiyonu, Erciyes Üniversitesi Veteriner Fakültesi 

Parazitoloji Anabilim Dalı Laboratuarı'nda bulunan ekstraksiyon ünitesinde yapılmıştır. 

%70’lik etil alkol solüsyonu içerisinde muhafaza edilen örneklerin her biri ve gruplanmış 

akar örnekleri önce steril DNA’se RNA’se free mikrosantrifüj tüplerine alınmış ve 

üzerlerine sıvı azot ilave edilerek steril pestle ile toz haline getirilmiştir. Daha sonra 

tüplerin üzerine 20µl proteinase K ve 150 µl Buffer C-L ilave edilerek hemen 1dk 

vortekslenmiştir, 56°C’de 1 gece su banyosunda tutulmuştur. Tüplerden DNA 

ekstraksiyonu genomik DNA ekstraksiyon kiti (Axygen® AxyPrep™ Multisource 

Genomic Miniprep DNA) ile üreticinin açıklamalarına göre aşağıdaki gibi yapılmıştır.  

a) Kit içerisinde bulunan Eluent, önceden ısısı 65oC'ye ayarlanmış su banyosu 

içerisine konulmuştur. 

b) Tüpler üzerine 350 µl Buffer P-D eklenerek 30 sn vortekslenmiştir. 

c) Daha sonra tüpler 14000 rpm’de 10 dk santrifüj edilmiştir.  

d) Her bir örnek için 2 ml'lik ependorf tüplerine (provided) miniprep kolon 

yerleştirilmiştir. Santrifüj işlemi sonucu üstte kalan süpernatant pipet yardımıyla 
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alınarak miniprep columnlar içerisine konularak 14.000 rpm'de 1 dakika santrifüj 

edilmiştir. 

e) Süre sonunda dibe çöken süpernatantlar dökülmüş ve miniprep columnlar tekrar 

bu tüplerin içerisine yerleştirilmiştir. Miniprep columnlar içerisine ilk yıkama 

solüsyonu olan 500 µl Buffer W1 ilave edilerek 14,000 rpm’de 1 dk  santrifüj 

edilmiştir. 

f) Miniprep columndan süzülerek ependorfun dibine çöken sıvı uzaklaştırılmış ve 

miniprep columnlar tekrar bu tüplerin içerisine yerleştirilmiştir. Miniprep 

kolonlar içerisine 700 µl of Buffer W2 ilave edilerek 14,000 rpm’de 1 dk  santrifüj 

edilmiş ve bu işlemler 2 kez tekrarlanmıştır. 

g) Yıkama işlemi sonucu dibe süzülen sıvı kısım uzaklaştırılarak miniprep columnlar 

boş ependorflar içerisine yerleştirilmiştir. Herhangi bir solüsyon eklenmeden boş 

tüpler 14.000 rpm'de 1 dakika santrifüj edilerek yıkama solüsyonları içerisindeki 

ethanolün tamamen uçması sağlanmıştır. 

h) Herbir örneğe ait miniprep columnlar 1,5 ml'lik yeni ependorf tüplerine 

yerleştirilmiştir. Üzerlerine, önceden 65oC'lik su banyosuna konulmuş olan 

eluent'den 50 µl ilave edilerek oda ısısında 1 dakika bekletilmiştir. Daha sonra 

14.000 rpm'de 1 dakika santrifüj yapılarak genomik DNA elde edilmiştir. Elde 

edilen DNA'lar analize tabi tutulana kadar derin dondurucuda (-20 oC) muhafaza 

edilmiştir. 

Elde edilen genomik DNA ekstraktlarından alınan örnekler Qubit® Fluorometric 

Quantitation (Life Technologies) cihazında işlenerek DNA izolasyon etkinliği ve total 

genomik DNA miktarları (ng/µl) belirlenmiştir. 

3.3.2 Mt-COIGen Bölgesinin Amplifikasyonu 

Akarlardan elde edilen genomik DNA ekstraktları mithocondrial cytochrome oxidase 

subunit I (mt-COI) gen bölgesinin yaklaşık 450 bp fragmentini amplifiye eden COX1F 

(5’-TGATTTTTTGGTCACCCAGAAG-3’) ve COX1R (5’-TACAGCTCCTATAGAT 

AAAAC-3’) primerleri ile PCR analizlerine tabii tutulmuştur (95). 
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Reaksiyon karışımı 25µl final konsantrasyonda; 2,5 µl 10XPCR buffer, 2 mM MgCl2, 0.4 

µM her bir primer, 0.2 mM her bir dNTP, 2U Taq DNA polymerase ve 10-20ng template 

DNA olacak şekilde hazırlanmıştır. 

Laminar kabin içerisinde steril şartlarda hazırlanan PCR reaksiyon karışımı 0,5 ml'lik 

DNA'se ve RNA'se free ependorf tüpleri içerisine konulmuştur. Tüpler thermalcycler 

cihazına (Thermo Hybaid) yerleştirilerek amplifikasyona tabi tutulmuştur.  

Mt-COI gen bölgesinin amplifikasyonu için gerekli PCR şartları aşağıda verilmiştir (93).             

1. 94 ºC 4dk              1 siklus  

2. 94 ºC 1dk     

3. 53 ºC 1dk  

4. 72 ºC 1dk 

5. 72 ºC 4dk            1 siklus 

PCR analizlerinin geçerliliğinin ve herhangi bir kontaminasyonun olup olmadığının test 

edilmesi amacıyla her analizde pozitif kontrol olarak standardize edilmiş referans 

örneklere ait genomik DNA’lar, negatif kontrol olarak ise sterilize edilmiş deiyonize su 

kullanılmıştır. 

3.3.3 Ribozomal ITS+gen bölgesinin amplifikasyonu 

Ribozomal Internal Transcribed Spacer+ (18S rRNA,ITS-1, 5.8S, ITS-2, 28S rRNA) gen 

bölgesinin yaklaşık 560 bp fragmentini amplifiye eden ITSF 

(5’AGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAG 3’) ve ITSR (5’ATATGCTTAAATTCA 

GGGGG 3’) primerleri ile PCR analizlerine tabii tutulmuştur (96).Reaksiyon karışımı 

25µl final konsantrasyonda hazırlanmıştır. Reaksiyon karışımı; 2,5 µl 10XPCR buffer, 2 

mM MgCl2, 0.4 µM her bir primer, 0.2 mM her bir dNTP, 2U Taq DNA polymerase ve 

10-20ng template DNA olacak şekilde hazırlanmıştır. 

 

 

44 siklus 
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Amplifikasyon için uygulanan termal profil aşağıda gösterilmiştir (93). 

           1. 94 ºC 4dk              1 siklus  

           2. 93 ºC 1dk     

           3. 50 ºC 1dk  

           4. 72 ºC 1dk 

PCR analizlerinin geçerliliğinin ve herhangi bir kontaminasyonun olup olmadığının test 

edilmesi amacıyla her analizde pozitif kontrol olarak standardize edilmiş referans 

örneklere ait genomik DNA’lar, negatif kontrol olarak ise sterilize edilmiş deiyonize su 

kullanılmıştır. 

3.3.4 Salmonella spp. 16S rRNA Geninin Amplifikasyonu 

Elde edilen Gelişim dönemine göre gruplanmış akar havuzlarından izole edilen genomik 

DNA izolatlarında Salmonella spp.varlığının araştırılması amacıyla ilgili bakterinin 16S 

rDNA geninin yaklaşık 572 bp kısmını amplifiye eden 16SF (5′ -

TGTTGTGGTTAATAACCGCA-3′) ve 16SR (5′-CACAAATCCATCTCTGGA-3′) 

primerleriyle(97) PCR analizleri gerçekleştirilmiştir. Reaksiyon karışımı; 2,5 µl 10XPCR 

buffer, 2 mM  MgCl2, 0.5µM her bir primer, 0.5 mM her bir dNTP, 1U Taq DNA 

polymerase ve 10-20ng template DNA olacak şekilde hazırlanmıştır.  

16S rDNA gen bölgesinin amplifikasyonu için uygulanan termal profil aşağıda 

gösterilmiştir (97, 98). 

            1. 95 ºC 10dk              1 siklus  

            2. 94 ºC 1dk     

            3. 65-58 ºC 1dk  

           4. 58 ºC 45 sn 

           5. 72 ºC 1dk             

           5. 72 ºC 5dk1 siklus 

30 siklus 

 37 siklus 
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PCR analizlerinin geçerliliğinin ve herhangi bir kontaminasyonun olup olmadığının test 

edilmesi amacıyla her analizde pozitif kontrol olarak referans Salmonella spp. izolatları, 

negatif kontrol olarak ise sterilize edilmiş deiyonize su kullanılmıştır. 

3.3.5 PCR Ürünlerinin Elektroforezi 

Mt-COI, ITS+ ve Salmonella 16S rRNA gen bölgesi yönünden PCR ile amplifikasyon 

sonucu elde edilen amplikonların görüntülenmesi amacıyla yatay elektroforez tankı 

(CLP) kullanılmıştır. Toplam hacim 1 lt olacak şekilde; 980 ml deiyonize su üzerine 20 

ml 1XTAE (Tris-acetate-EDTA) buffer eklenerek elde edilen solüsyon, hem jel 

hazırlanmasında hem de elektroforez tankının içerisinin doldurulmasında kullanılmıştır. 

Ürünlerin görüntülenmesinde %1,5'lik agaroz jel hazırlanmıştır. Elde edilen PCR 

ürünlerinin her birinden 10 µl alınıp 90 V'da 50 dk, jel elektroforeze tabii tutulmuştur. 

Sonuçlar Gene Snap from Syngene analiz programı (UVP INC Uplant, CA) ile 

görüntülenip analiz edilmiştir. 

3.3.6 Klonlanma ve Plazmid Pürifikasyonu 

Mt-COI, ITS+ ve Salmonella 16S rRNA gen bölgeleri yönünden PCR analizlerinde 

pozitif belirlenen ve uygun konsantrasyonda olan izolatlardan seçilmiş amplikonlar ilgili 

gen bölgelerinin kayıpsız sekanslarının elde edilebilmesi amacıyla klonlanmış ve plazmid 

pürifikasyonu yapılmıştır. Uygulanan klonlama basamakları aşağıda verilmiştir.   

Ligasyon basamağı:ITS+ ve mt-COI gen bölgelerinin PCR’ı sonucu jel üzerinde 

belirlenen amplikonlar High Pure PCR Product Purification Kit (Roche) kullanılarak jel 

pürifiye edilmiştir. Jel pürifiye örneklerin klonlanmasında CloneJET PCR Clonning Kit 

(Thermo Scientific, ABD) kullanılmıştır. Klonlama reaksiyonu kullanıcının önerileri 

doğrultusunda aşağıdaki şekilde hazırlanmış ve yapılmıştır: 

2X Reaction Buffer                                        15 μl 

PCR product (10 ng/ μl)                               11,5 μl 

DNA Blunting enzyme                                    1,5 μl 

Toplam                                                           18 μl 
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Hazırlanan karışım vortekslenip santrifüj edildikten sonra 70 oC’de su banyosunda 5 dk 

inkübe edilerek hemen buz üstüne alınmıştır.  

Karışım üzerine daha sonra 1μl pJET1.2/blunt CloningVector (50 ng/ μl) ve 1μl T4 

DNA Ligaz eklenerek son hacmi 20μl’ye tamamlanmıştır. Karışım 5 dk oda sıcaklığında 

bekletildikten sonra 5 μl’si transformasyon için kullanılmıştır. pJET1.2/blunt 

CloningVector haritası Şekil 3.2’de verilmiştir. 

 

Şekil 3.2pJET1.2/blunt CloningVector Haritası 

 

Transformasyon Basamağı: 5 μL’lik ligasyon ürünü buz üzerinde tutulan E. coli TOP 

10 hücrelerine eklendi ve buz üzerinde 30 dk inkübe edildi. Karışım, önce 42oC’de 1 dk 

daha sonra buz üzerinde 2 dk bekletildikten sonra üzerine 250 μL SOC Medium 

eklenmiştir. 37oC’de çalkalayıcı üzerinde 1.5 saat inkübe edilen transformasyon karışımı 

LB (Lurie-Bertani) katı besiyerine ekilerek bir gece inkübe edilmiştir.  

LB katı besiyerinde üreyen kolonilerden steril pipet uçları ile alınarak yeniden LB katı 

besiyerine ekilmiş ve 37oC’de 1 gece daha inkübasyona bırakılmıştır. 

Koloni Screening PCR: LB katı besiyerinde üreyen kolonilerin rekombinant plasmidi 

içerip içermediğini anlamak için Koloni PCR yapılmıştır. Koloni PCR için 10 μl ITaq 
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master mix’i, 0,4 μl pJET1.2 Forward ve pJET1.2 Reverse primerleri ile bir karışım 

hazırlanmıştır. Hazırlanan karışıma katı besiyerinde üreyen kolonilerden steril pipet ucu 

ile alınan örnekler bulaştırılarak toplam 20 μL’lik karışımlar hazırlanmıştır. 

Thermalcyclerda protokol initial denaturation: 95 oC’de 3 dk; 25 siklus, denaturation: 94 

oC’de 30 s, annealing: 60 oC’de 30 s, extension: 72 oC’de 1 dk; final extension: 72 oC’de 

10 dk olacak şekilde programlanmıştır. PCR sonucu elde edilen amplikonlar %1.5’luk 

agaroz jelde yürütülüp görüntülenmiştir. 

Plazmid DNA: Pozitif bulunan kolonilerden plazmid DNA’sı elde etmek için LB katı 

besiyerinden steril özeler ile alınan koloniler ampisilinli 5 ml’lik LB sıvı besi yerlerine 

ekimi yapılarak 37oC’de sallayıcı üzerinde bir gece inkübe edilmiştir. Üreme gözlenen 

sıvı besi yerlerinden alınan örnekler 2 mL’lik ependorflar içerisine alınarak 6000g’de 15 

dk santrifüj edildi. Santrifüj sonrası üstteki sıvı kısım dökülüp pelet daha sonra 

kullanılmak üzere -20 oC’de muhafaza edilmiştir.  

Peletten plazmid izolasyonu için Axygen plasmid pürifikasyon kit prosedürü takip 

edilmiştir. Axygen plasmid pürifikasyon ticari kitinin önerileri doğrultusunda plazmid 

ekstraksiyon işlemi şu şekilde yapılmıştır:  

1- -20 oC’de saklanan peletin oda sıcaklığında çözünmesi sağlandıktan sonra üzerine 

250 µl Buffer S1eklenmiş ve vortekslenmiştir. 

2- Üzerine 250 µl Buffer S2 eklenmiş ve el ile 6 kez hafifçe çalkalanmıştır. 

3- Daha sonra üzerine 350 μl Buffer S3 eklenmiş ve yine el yardımı ile hafifçe 8 kez 

çalkalanmıştır  

4- Karışım daha sonra 12,000×g’de 10 dakika santrifüj edilmiştir 

5- Santrifüj sonrası supernatant alınıp AxyPrep Plasmid Miniprep column içine 

konulup 12,000×g’de 1 dk santrifüj yapılmıştır 

6- Alttaki toplama tüpüne süzülen sıvı boşaltılmış ve üstteki Miniprep column tekrar 

aynı toplama tüpü içerisine yerleştirilmiştir. 

7- Yıkama amacıyla her bir Miniprep column üzerine 500 µl Buffer W1 ilave 

edilerek 12.000 ×g’de 1 dakika santrifüj edilmiştir 
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8- Santrifügasyondan sonra alta süzülen sıvı uzaklaştırılmış ve Miniprep column 

aynı toplama tüpü içerisine yerleştirilmiştir 

9- Tüp üzerine 700 μl Buffer W2 eklenerek 12.000 ×g’de 1 dakika santrifüj 

edilmiştir. Bu basamak 2 kez tekrar edilmiştir. 

10- Toplama tüpüne süzülen sıvı tekrar uzaklaştırılmıştır. Miniprep column bu kez, 

yeni 2 ml'lik DNA'se RNA'se free bir tüp içerisine yerleştirilmiş ve membrana 

bağlanan Buffer W2’yi uzaklaştırmak için 12.000×g’de 1 dakika santrifüj 

edilmiştir. 

11- Santrifüj sonrası Miniprep column temiz bir 1.5 ml’lik tüp içerisine yerleştirilmiş 

ve plasmid DNA’sı elde etmek amacıyla üzerine 60 μl Eluent eklenmiş ve oda 

ısında 1 dk beklendikten sonra 12.000 ×g’de 1 dakika santrifüj edilmiştir.  

12- Santrifüj işlemi sonrası 1,5 ml'lik steril tüp içerisine süzülen sıvı plasmid DNA'sı, 

sekanslamaya gönderilinceye kadar -20 oC'de muhafaza edilmiştir. 

Restriksiyon ve PCR Analizleri: İzole edilen rekombinant plazmidler, restriksiyon 

enzimleri ile kesilerek ve vektör spesifik primerler ile PCR analizleri yapılarak klonlanan 

genin varlığı yönünden araştırılmıştır. Enzim kesimi için Aval ve Xbal (Thermo 

Scientific) enzimleri kullanılmıştır (Şekil 3.3). Elde edilen plazmid DNA’sını restriksiyon 

enzimleri ile kesmek için aşağıdaki oranlarda master mix hazırlanmıştır: 

Steril PCR grade Su  14 µl 

10X FastDigest® buffer              2 µl 

DNA  4 µl 

FastDigest®  enzyme                  1 µl 

Toplam 20 µl 

 



38 

 

 

 

Şekil 3.3Aval ve Xbal (Thermo Scientific) enzimlerinin bağlanma noktaları 

 

Karışım vortekslenmiş ve 37 oC’de 5 dk su banyosunda inkübe edildikten sonra %1.5’lik 

agaroz jele yüklenerek klonlanan genin varlığı yönünden incelenmiştir. Plasmid 

DNA’ların amplifikasyonu amacıyla pJET1.2 Forward (5’-

CGACTCACTATAGGGAGAGCGGC-3’, Thermo Scientific) ve pJET1.2 Reverse (5’-

AAGAACATCGATTTTCCATGGCAG-3’, Thermo Scientific) primerleri kullanılmış 

ve PCR sonrası amplikonlar % 1,5 ’luk agaroz jel üzerinde görüntülenmiştir. 

3.3.7 Sekans ve Filogenetik Analizler 

Mt-COI, ITS+ ve Salmonella 16S rRNA gen bölgeleri elde edilmiş olan plazmid DNA’lar 

pJET1.2 forward ve reverse primerleri çift yönlü olarak sekanslanmıştır. Çift yönlü DNA 

dizisi belirlenen plazmidlere ait kromotogramlar dikkatlice analiz edildikten sonra 

Geneious 8.1.4 (99) yazılımı ile forward ve reverse dizilimlerin pairwise alignmentları 

yapılarak, vektör DNA’sı ile kıyaslanmış, insert olmuş hedef gen bölgesi belirlemiş ve 

izolatlara ait final dizilimler elde edilmiştir. Elde edilen sekansların blastn 

(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) analizleri yapıldıktan sonra GenBank’ta mevcut 

homolog izolatlara ait ilgili gen bölgesi sekanslarıyla Geneious 8.1.4 (99) yazılımı 

üzerinden çoklu hizalamaları yapılarak interspesifik ve intraspesifik nükleotid 

farklılıkları belirlenmiştir. Filogenetik yapılanmaların belirlenmesinde Maximum 

Likelihood (ML) ve Bayesian analizleri (BA) uygulanmıştır. ML analizleri Mega 6.0.6 
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(100) yazılımı üzerinden gerçekleştirilmiştir. ML analizlerinde sekans evrimi için en 

uygun modelin belirlenmesinde jModelTest 2 (101) kullanılmış ve en düşük Akaike Bilgi 

Kriteri (AIC) değerine sahip Tamura 3 Parameter + G+I modeli filogenetik ağaç 

oluşturulmasında kullanılmış, node güvenilirliğinin belirlenmesinde bootstrap 

replikasyon değeri 1000 alınmıştır. BA analizlerinde uygun model belirlenmesinde yine 

jModelTest 2 (101) kullanılmış ve en düşük Bayesian Bilgi Kriteri (BIC) değerine sahip 

General Time Reversible + Gamma distributed (GTR+G) modeli filogenetik ağacın 

oluşturulmasında kullanılmıştır. Bayesian analizleri Geneious 8.1.4 (99) yazılımı 

üzerinden MrBayes plugin (102)kullanılarak gerçekleştirilmiş, Markov Chain Monte 

Carlo taramaları 1.100,000 jenerasyon için 4 zincirle ve ağaç örneklemesi her 200 

jenerasyonda bir (ilk 100,000 ağaç “burn in” olarak çıkarılmıştır). 

 



 

 

4. BULGULAR 

4.1 MORFOLOJİK İDENTİFİKASYON SONUÇLARI 

Labratuvara getirilen toplam 8 ölü tavuk üzerinden 2750 adet akar toplanmıştır. Akarların 

gelişim dönemlerine göre dağılımı Tablo 4.1’de verilmiştir. Tüm akarlar morfometrik 

teşhis anahtarlarına göre Dermanyssus gallinae olarak identifiye edilmiştir. 

Tablo 4.1Ölü tavuklar üzerinde belirlenen D. gallinae akarlarının gelişim dönemlerine göre dağılımı 

Tavuk No Ergin Nimf Larva Toplam 

1 275 101 7 383 

2 210 87 5 302 

3 216 81 4 301 

4 222 92 8 322 

5 260 114 7 381 

6 205 79 5 289 

7 264 93 6 363 

8 268 138 3 409 

Toplam 1920 785 45 2750 

 

İncelenen akarların vücudunun oval ve yassı olduğu ve üzerinin ince bir kitin tabakası ile 

kaplı olduğu görülmüştür. Kan emmeyen örneklerin beyaz renkte, kan emenlerin ise 

kırmızı-siyah renkte bulunduğu belirlenmiştir. Ergin (Şekil 4.1) ve nimflerde (Şekil 4.2) 

dört çift, larvalarda (Şekil 4.3) ise üç çift bacak gözlenmiştir.  
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Şekil 4.1Ergin D. gallinae Dorsal (A: Dişi, B: Erkek) ve Ventral Görüntüsü (C: Dişi, D: Erkek) (Orijinal) 

 

Şekil 4.2D. gallinae Nimfleri Dorsal (A: Protonimf; B: Deutonimf) Ventral Görüntüsü (C: Deutonimf) 

(Orijinal) 
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Şekil 4.3D. gallinae Larvası Ventral Görüntüsü (Orijinal) 

4.2 MOLEKÜLER ANALİZ SONUÇLARI 

4.2.1 Mt-COI Gen Bölgesi Amplifikasyon ve Sekans Analizi Sonuçları 

Morfolojik identifikasyonları sağlanan D. gallinae gelişim dönemlerinden seçilen 

örneklere ait genomik DNA izolatlarının mt-COI gen bölgesini hedef alan primerlerle 

amplifikasyonu sonucu hedef büyüklükte amplikonlar belirlenmiştir. Bazı örneklere ait 

mt-COI gen bölgesi amplikonlarının agaroz jel üzerinde görünümleri Şekil 4.4’de 

verilmiştir.  

 

Şekil 4.4D. gallinae örneklerine ait genomik DNA izolatlarının mt-COI gen bölgesini amplifiye eden 

COX1F ve COX1R primerleri ile PCR sonucu elde edilen pozitif amplikonların jel elektroforezde 

görünümü M: Marker; 1,2: Ergin, 3: Nimf, 4: Larva 
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Uygun konsantrasyonda belirlenen toplam 7 izolata (ait 3 ergin, 3 nimf, 1 larva) ait 

amplikonlar sekans analizleri için jel pürifiye edilmiş (Şekil 4.5) ve plazmid 

pürifikasyonu için ayrılmıştır. 

 

Şekil 4.5Sekans analizleri için seçilen bazı izolatların mt-COI gen bölgesinin amplifikasyonu sonrası jel 

pürifiye edilen örneklerin jel elektroforezde görünümü. M: Marker; 1: Ergin, 2: Nimf 

 

Jel pürifiye edilen amplikonların klonlanması sonucu katı besi yerinde üreyen 

kolonilerden seçilen tek koloniler, transformasyon etkinliğini artırmak amacıyla steril 

pipet uçları ile alınıp ayrı ayrı tekrar LB katı besi yerine ekilmiştir (Şekil 4.6). 

Bölümlenmiş kolonilerden seçilen tek koloniler vektör spesifik primerlerle PCR 

analizlerine tabii tutulmuş ve hedef gen bölgelerinin vektör DNA’sına insert olduğu 

koloniler belirlenerek (Şekil 4.7) sıvı besi yerine aktarılmış ve sonrasında plazmid 

pürifikasyonu yapılmıştır. Elde edilen plazmidlerde hedef insert genlerin konfirmasyonu 

Aval ve Xbal (Thermo Scientific) enzimleriyle restrüksiyon analizleri (Şekil 4.8) sonucu 

yapılmıştır. 
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Şekil 4.6LB katı besi yerinde üreyen 1. Ve 2. inkübasyon basamakları sonucu oluşan koloniler 

 

Şekil 4.7Transforme hücrelerde mt-COI gen bölgesinin koloni PCR’ı sonucu amplikonların jel agarozda 

görünümü. M: Marker (100bp); 1-6,8,9: Insert mt-COI gen bölgesi 

 

Şekil 4.8Saflaştırılan plazmidlerin restriksiyon enzimleri ile kesimi sonucu insert mt-COI gen bölgesi 

fragmentlerinin agaroz jelde görünümü. M: Marker (100bp); 1-7: Insert mt-COI gen bölgesi 

Sekans analizlerine dahil edilen 7 adet örneğe ait plazmid DNA izolatlarının elde edilen 

nükleotid sekans kromtogramları dikkatlice analiz edilmiş ve forward ve reverse 

dizilimlerin ikili hizalamaları ile hedef gen bölgesi dizilimleri plazmid DNA’sı 

içerisinden izole edilerek karakterize edilmiştir. Mt-COI gen bölgesi sekans analizleriyle 
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belirlenen izolatların nükleotid dizilimleri çoklu hizalama analizleriyle birlikte Şekil 

4.9’da verilmiştir. 

Şekil 4.9Saptananmt-COIizolatlarına ait nükleotid sekanslarının çoklu hizalamaları 

Şekil 4.9’da görüldüğü üzere bir izolata ait mt-COI sekansının (ERU-Dgal-BosTaurus) 

diğerlerinden oldukça farklılık gösterdiği dikkati çekmiştir. Nitekim bu izolatın GenBank 

üzerinden yapılan blastn analizlerinde hedef tür D. gallinae’ye ait olmadığı, sığır mt-COI 

gen bölgesi izolatlarıyla %99,1 identiklik gösterdiği belirlenmiştir. Nitekim mt-COI gen 

bölgesi amplifikasyonunda kullanılan COX1F ve COX1R primerlerinin sığır mt-COX1 

gen bölgesinin amplifikasyonu açısından uyumluluğu incelendiğinde Şekil 4.10’da 

görüleceği üzere forward dizilimde 3, reverse dizimde ise 1 baz uyumsuzluğu 

belirlenmesine karşın optimum annealing ısısında aynı büyüklükte (453 bp) 

amplifikasyon gösterdiği saptanmıştır.  
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Şekil 4.10Mt-COI gen bölgesi amplifikasyonunda kullanılan COX1F ve COX1R primerlerinin sığır mt-

COX1 gen bölgesinin amplifikasyonu açısından uyumluluğu 

 

Mt-COI gen bölgesi yönünden sekans analizleriyle karakterize edilen izolatlar, D. 

gallinae gelişim dönemleri ve GenBank aksesyon numaralarıyla birlikte Tablo 4.2’de 

verilmiştir. 

Tablo 4.2Mt-COI gen bölgesine göre karakterize edilenizolatların tür, DNA izolasyon kaynağı ve 

GenBank aksesyon numaraları 

İzolat Tür 
DNA izolasyon kaynağı 

(D. gallinae) 

GenBank 

Aksesyon 

ERU-Dgal-1 D. gallinae Ergin KU866543 

ERU-Dgal-2 D. gallinae Nimf KU866544 

ERU-Dgal-3 D. gallinae Nimf KU866545 

ERU-Dgal-4 D. gallinae Larva KU866546 
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ERU-Dgal-5 D. gallinae Nimf KU866541 

ERU-Dgal-6 D. gallinae Ergin KU866547 

ERU-Dgal-BosTaurus BosTaurus Ergin KU866542 

Mt-COI gen bölgesine göre belirlenen izolatların nükleotid kompozisyonları Tablo 4.3’de 

verilmiştir. D. gallinae olarak karakterize edilen izolatların mt-COI gen bölgesi sekans 

analiz sonuçları 68 değişken bölge ve 279 identik bölgenin varlığını ortaya koymuştur. 

Saptanan izolatların yüksek AT baz içeriğine (%72,1) sahip olduğu belirlenmiştir.   

Tablo 4.3Mt-COI gen bölgesine göre D. gallinae olarak karakterize edilenizolatların nükleotid 

kompozisyonları 

İzolat T(U) C A G T+A C+G Toplam Baz 

ERU-Dgal-6 42,1 14,1 30,5 13,3 72,6 27,4 347,0 

ERU-Dgal-5  40,2 14,1 30,2 15,5 70,4 29,6 453,0 

ERU-Dgal-4  42,4 15,0 29,4 13,3 71,8 28,2 347,0 

ERU-Dgal-3  42,1 14,1 30,8 13,0 72,9 27,1 347,0 

ERU-Dgal-2  42,1 13,8 31,1 13,0 73,2 26,8 347,0 

ERU-Dgal-1  41,8 14,4 30,5 13,3 72,3 27,7 347,0 

Ortalama 41,7 14,3 30,4 13,6 72,1 27,9 364,7 

4.2.2 Mt-COI Gen Bölgesi Filogenetik Analiz Sonuçları 

Filogenetik analizler sonucu Mt-COI filogenetik analizlerine çalışmada elde edilen 

izolatlarla birlikte GenBank’ta mevcut olan Avustralya, Japonya, Fransa, İtalya, 

Danimarka, Hollanda, Polonya ve Amerika Birleşik Devletlerinden farklı haplogruplarda 

yer alan toplam 49 izolat dahil edilmiş monofiletik dış grup olarak Dermanyssus 

hirundinis (GenBank aksesyon: AM921862) kullanılmıştır. Filogenetik analize dahil 

edilen izolatların pairwise identiklik oranları Tablo 4.4’de verilmiştir. Bayesiyan 

filogenisine göre oluşturulan ağaç üzerinde (Şekil 4.11) görüleceği üzere analize dahil 

edilen izolatlarda 6 haplogrup (A-F) içersinde toplam 28 haplotipin varlığı 

görülmüştür.Araştırmada saptanan izolatlar arasındaki intraspesifik sekans heterojenitesi 

%10,2±0,2 belirlenmiştir. ERU-Dgal-1, ERU-Dgal-2, ERU-Dgal-3 ve ERU-Dgal-6 

izolatları en yüksek identikliği İtlaya’da izole edilmiş TE1 izolatıyla (GenBank aksesyon: 

KC774797) göstermiş (Tablo 4.4) ve ilgili izolatla birlikte kümelenerek E haplogrubunda 

yer almıştır(Şekil 4.11). ERU-Dgal-4 izolatı en yüksek identikliği yine İtalya’dan izole 

edilmiş TR ve MN1 izolatlarıyla(Genbank aksesyon: KC774765, KC774787) (Tablo 4.4) 
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göstermiş ve ilgili izolatlarla birlikte F haplogrubunda yer aldığı görülmüştür (Şekil 4.11). 

Araştırmada belirlenen yukarıdaki izolatlardan daha uzak bulunan ERU-Dgal-5 izolatı ise 

en yüksek identikliği Fransa’dan izole edilmiş SB izolatıyla göstermiş olup (Tablo 4.4) 

en geniş haplogrubu oluşturan A haplogrubunda yer aldığı belirlenmişir (Şekil 4.11). 
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Tablo 4.4Mt-COI gen bölgesine filogenetik analize dahil edilen izolatların pairwise identiklik oranları 
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Şekil 4.11D. gallinae izolatlarının mt-COI gen bölgesi Bayesian inference (BI) analizine göre filogenetik 

ilişkileri. Çalışmada belirlenen izolatlar kırmızı ve kalın karakterde yerleştikleri kümeler kırmızı renkte 

gösterilmiştir. Node’ların önündeki rakamlar Bayesian olasılığını göstermektedir. Ölçek çizgisi yerleşim 

yeri başına nükleotid değişimini göstermektedir. 
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4.2.3 Ribozomal ITS+ Gen Bölgesi Amplifikasyon ve Sekans Analizi Sonuçları 

Mt-COI gen bölgesinde olduğu gibi gelişim dönemlerinden seçilen örneklere ait genomik 

DNA izolatlarının ITS+ (18S rRNA parsiyel; ITS-1, 5.8S rRNA, ITS-2 complete; 28S 

rRNA parsiyel) gen bölgesini hedef alan primerlerle amplifikasyonu sonucu hedef 

büyüklükte amplikonlar saptanmıştır. Bazı örneklere ait ITS+ gen bölgesi 

amplikonlarının agaroz jel üzerinde görünümleri Şekil 4.12’de gösterilmiştir. 

 

Şekil 4.12D. gallinae örneklerine ait genomik DNA izolatlarının ITS+ gen bölgesini amplifiye eden ITSF 

ve ITSR primerleri ile PCR sonucu elde edilen pozitif amplikonların jel elektroforezde görünümü M: 

Marker; 1,2: Ergin, 3: Nimf, 4: Larva 

Mt-COI gen bölgesi sekans analizleri için belirlenmiş aynı izolatlarla birlikte toplam 7 

amplikon sekans analizleri için jel pürifiye edilmiş (Şekil 4.13) ve plazmid pürifikasyonu 

için ayrılmıştır. 

 

Şekil 4.13Sekans analizleri için seçilen bazı izolatların ITS+ gen bölgesinin amplifikasyonu sonrası jel 

pürifiye edilen örneklerin jel elektroforezde görünümü. M: Marker; 1: Ergin, 2: Nimf 
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Jel pürifiye edilen amplikonların klonlanması sonucu mt-COI gen bölgesinde olduğu gibi 

bölümlenmiş kolonilerden seçilen tek koloniler vektör spesifik primerlerle PCR 

analizlerine tabii tutulmuş ve hedef gen bölgelerinin vektör DNA’sına insert olduğu 

koloniler belirlenerek (Şekil 4.14) sıvı besi yerine aktarılmış ve sonrasında plazmid 

pürifikasyonu yapılmıştır. Elde edilen plazmidlerde hedef insert genlerin konfirmasyonu 

Aval ve Xbal (Thermo Scientific) enzimleriyle restrüksiyon analizleri (Şekil 4.15) sonucu 

yapılmıştır.PCR ve restrüksiyon analizlerinde bir örneğe ait plazmid DNA’nın farklı 

büyüklükte bant profili gösterdiğidikkati çekmiştir. 

 

Şekil 4.14Transforme hücrelerde ITS-2 gen bölgesinin koloni PCR’ı sonucu amplikonların jel agarozda 

görünümü. M: Marker (100bp); 1-9: İnsert ITS-2 gen bölgesi 

 

Şekil 4.15Saflaştırılan plasmidlerin restriksiyon enzimleri ile kesimi sonucu insert ITS+gen bölgesi 

fragmentlerinin agaroz jelde görünümü. M: Marker (100bp); 1-4,6,7: Insert ITS+gen bölgesi; 5: Farklı 

profilde insert olmuş gen bölgesi 
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Sekans analizlerine dahil edilen 7 adet örneğe ait plazmid DNA izolatlarının elde edilen 

nükleotid sekans kromtogramları dikkatlice analiz edilmiş ve forward ve reverse 

dizilimlerin ikili hizalamaları ile hedef gen bölgesi dizilimleri plazmid DNA’sı 

içerisinden izole edilerek karakterize edilmiştir. ITS+ gen bölgesi sekans analizleriyle 

belirlenen izolatların nükleotid dizilimleri çoklu hizalama analizleriyle birlikte Şekil 

4.16’da verilmiştir. 

Şekil 4.16SaptananITS+izolatlarına ait nükleotid sekanslarının çoklu hizalamaları 

Şekil 4.16’da görüldüğü üzere restrürksiyon analizlerinde de farklı bant profili sergileyen 

bir izolata ait sekansın (7E-ITS) diğerlerinden oldukça farklılık gösterdiği dikkati 

çekmiştir. Nitekim bu izolatın GenBank üzerinden yapılan blastn analizlerinde hedef tür 

D. gallinae’ye ait olmadığıve Pichia soyundaki mantar izolatlarıyla yüksek identiklik 

(%94,7) gösterdiği belirlenmiştir.  

ITS+ gen bölgesi yönünden sekans analizleriyle karakterize edilen izolatlar, D. gallinae 

gelişim dönemleri ve GenBank aksesyon numaralarıyla birlikte Tablo 4.5’de verilmiştir. 
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Tablo 4.5ITS+ gen bölgesine göre karakterize edilenizolatların tür, DNA izolasyon kaynağı ve GenBank 

aksesyon numaraları 

İzolat Tür 
DNA izolasyon kaynağı 

(D. gallinae) 

GenBank 

Aksesyon 

ERU-Dgal-1 D. gallinae Ergin KU866535 

ERU-Dgal-2 D. gallinae Nimf KU866536 

ERU-Dgal-3 D. gallinae Nimf KU866537 

ERU-Dgal-4 D. gallinae Larva KU866538 

ERU-Dgal-5 D. gallinae Nimf KU866539 

ERU-Dgal-7 D. gallinae Ergin KU866540 

7E-ITS Pichiaspp. Ergin - 

ITS+ gen bölgesine göre belirlenen izolatların nükleotid kompozisyonları ise Tablo 

4.6’da sunulmuştur. D. gallinae olarak karakterize edilen izolatların ITS+ gen bölgesi 

sekans analiz sonuçları 2 değişken bölge ve 557 (%99,6) identik bölgenin varlığını ortaya 

koymuştur. Saptanan izolatların GT baz içeriğine oranla yüksek AT baz içeriğine (%61,9) 

sahip olduğu belirlenmiştir.  

Tablo 4.6ITS+ gen bölgesine göre D. gallinae olarak karakterize edilenizolatların nükleotid 

kompozisyonları 

İzolat 
T(U) C A G T+A C+G 

Toplam baz 

sayısı 

ERU-Dgal-7  31,7 16,3 30,1 21,9 61,8 38,2 558,0 

ERU-Dgal-5  32,0 16,1 30,1 21,8 62,1 37,9 559,0 

ERU-Dgal-4  32,0 16,1 30,1 21,8 62,1 37,9 559,0 

ERU-Dgal-3  31,8 16,5 29,9 21,8 61,7 38,3 559,0 

ERU-Dgal-2  32,0 16,1 30,1 21,8 62,1 37,9 559,0 

ERU-Dgal-1  31,8 16,5 29,9 21,8 61,7 38,3 559,0 

Ortalama 31,9 16,3 30,0 21,8 61,9 38,1 558,8 
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4.2.4 ITS+ Gen Bölgesi Filogenetik Analiz sonuçları 

ITS+ filogenetik analizlerine çalışmada elde edilen izolatlarla birlikte GenBank’ta 

mevcut olan Norveç, İtalya, İsveç, Fransa, İspanya, Hollanda ve Japonya’dan farklı 

haplogruplarda yer alan toplam 25 izolat dahil edilmiş monofiletik dış grup olarak 

Dermanyssus hirsutus (GenBank aksesyon: AM931077) kullanılmıştır. Filogenetik 

analize dahil edilen izolatların pairwise identiklik oranları Tablo 4.7’de verilmiştir. ML 

filogenisine göre oluşturulan ağaç üzerinde (Şekil 4.17) görüleceği üzere analize dahil 

edilen izolatlarda 3 filogenetik grup (Tip-1-3) içerisinde toplam 6 haplotipin varlığı 

görülmüştür. Araştırmada karakterize edilen ITS+ nükleotid sekanslarında yalnızca biri 

ITS-1 (115. baz, Şekil 4.16) diğeri ise ITS-2 gen bölgesinde (432. baz, Şekil 4.16) olmak 

üzere iki variable bölge belirlenmiştir. Tip 1 grup olarak nitelenen ilgili bazlardaki 

sırasıyla C, C yerleşimi ERU-Dgal-1 ve ERU-Dgal-3 izolatlarında belirlenmiş ve bu 

izolatlar filogenetik ağaç üzerinde de görüleceği üzere (Şekil 4.17) ilgili Hollanda ve 

Japonya izolatlarıyla kümelenme göstermiştir. Tip-2 grup olarak nitelenen ilgili 

bazlardaki sırasıyla T, A yerleşimi ERU-Dgal-2, ERU-Dgal-4 ve ERU-Dgal-5 

izolatlarında saptanmış ve bu izolatlar da ilgili Norveç, İtalya, İsveç, Fransa ve İspanya 

izolatlarıyla aynı kümede yer almıştır (Şekil 4.17). ERU-Dgal-7 izolatının ilgili 

bazlarında ise sırasıyla C, A yerleşimi belirlenmiş ve bu izolat Hollanda ve Fransa’dan 

bildirilen ilgili izolatlarla Tip-3 grup içerisinde kümelenme göstermiştir (Şekil 4.17). 

ITS+ filogenetik analizlerine göre incelenen izolatlar arasında genetik diversite %0,3±0,2 

olarak belirlenmiştir. 
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Tablo 4.7ITS+ gen bölgesine filogenetik analize dahil edilen izolatların pairwise identiklik oranları 
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Şekil 4.17D. gallinae izolatlarının ITS+ gen bölgesi Maximum Likelyhood (ML) analizine göre 

filogenetik ilişkileri. Çalışmada belirlenen izolatlar  karakteriyle gösterilmiştir. Node’ların önündeki 

rakamlar ML bootstrap 1000 desteğini göstermektedir. Ölçek çizgisi yerleşim yeri başına nükleotid 

değişimini göstermektedir. 

4.2.5 Salmonella spp. 16S rRNA Gen Bölgesi Amplifikasyon ve Sekans Analizi 

Sonuçları 

D. gallinae gelişim dönemleri bazında oluşturulmuş toplam 38 genomik DNA havuzunun 

9’unda (%23,7) 16S rRNA gen bölgesini parsiyel olarak amplifiye eden primerlerle PCR 

analizleri sonucu Salmonella spp. pozitifliği belirlenmiştir (Şekil 4.18). İncelenen ve 

Salmonella spp. yönünden pozitif belirlenen havuzların D. gallinae gelişim dönemlerine 

göre dağılımı Tablo 4.8’de verilmiştir. 
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Tablo 4.8Salmonella spp. yönünden incelenen D. gallinae genomik DNA havuzlarında belirlenen 

pozitiflikler 

D. gallinae Gelişim Dönemi 
İncelenen Genomik DNA 

Havuzu Sayısı (10 örn/havuz) 

Pozitif Genomik DNA Havuzu 

Sayısı 

Ergin 20 5 

Nimf 15 3 

Larva 3 1 

Toplam 38 9 

 

 

Şekil 4.18D. gallinaegelişim dönemlerinden oluşturulmuş genomik DNA havuzlarında Salmonella spp. 

16S rRNA gen bölgesini amplifiye eden 16SF ve 16SR primerleri ile PCR sonucu elde edilen pozitif 

amplikonların jel elektroforezde görünümü M: Marker; 1-5: Ergin havuzlar, 6-8: Nimf havuzları, 9: Larva 

havuzu, P: Salmonella referans DNA 

Salmonella spp. pozitif belirlenen ve ergin dönemlerden teşekkül ettirilmiş genomik 

DNA havuzlarına ait iki izolatın 16S rRNA amplikonları Salmonella tür ve genotipinin 

belirlenmesi amacıyla diğer gen bölgelerinde olduğu gibi jel pürifiye edilmiştir (Şekil 

4.19).  
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Şekil 4.19Sekans analizleri için seçilen Salmonella spp. izolatlarının16S rRNA gen bölgesi 

amplikonlarının jel pürifikasyonu sonrası agaroz jelde görünümleri. M: Marker; 1-2: İzolatlar 

Jel pürifiye edilen amplikonların klonlanması sonucu diğer gen bölgelerinde olduğu gibi 

bölümlenmiş kolonilerden seçilen tek koloniler vektör spesifik primerlerle PCR 

analizlerine tabii tutulmuşve hedef gen bölgelerinin vektör DNA’sına insert olduğu 

koloniler belirlenerek sıvı besi yerine aktarılmış ve sonrasında plazmid pürifikasyonu 

yapılmıştır. Elde edilen plazmidlerde hedef insert genlerin konfirmasyonu Aval ve Xbal 

(Thermo Scientific) enzimleriyle restrüksiyon analizleri (Şekil 4.20) sonucu sağlanmıştır. 

 

Şekil 4.20Saflaştırılan plasmidlerin restriksiyon enzimleri ile kesimi sonucu insert 16S rRNAgen bölgesi 

fragmentlerinin agaroz jelde görünümü. M: Marker (100bp); 1-2: Insert 16S rRNAgen bölgesi 
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16S rRNA gen bölgesi yönünden sekans analizleriyle karakterize edilen Salmonella spp. 

izolatları, tür/alt tür, izole edildiği D. gallinae gelişim dönemi ve GenBank aksesyon 

numaralarıyla birlikte Tablo 4.9’da verilmiştir. 

Tablo 4.916S rRNA gen bölgesine göre karakterize edilenSalmonellaizolatlarının tür, DNA izolasyon 

kaynağı ve GenBank aksesyon numaraları 

İzolat Tür/Alt tür 
DNA izolasyon kaynağı 

(D. gallinae) 
GenBank Aksesyon 

ERU-DgalSlm-1 
S. enterica subsp. enterica 

serovar Enteritidis  
Ergin KU866533 

ERU-DgalSlm-2 
S. enterica subsp. enterica 

serovar Enteritidis 
Ergin KU866534 

 

ERU-DgalSlm-1 ve ERU-DgalSlm-2 izolatlarına ait 16S rRNA sekaslarının birbirleri ve 

blastn analizlerinde referans S. enterica subsp. enterica serovar Enteritidis izolatıyla 

(GenBank aksesyon: LN794237) %100 identik olduğu saptanmıştır. İlgili izolatların 

diğer Salmonella tür/alt türlerine ait izolatlarla birlikte General Time Reversable (GTR) 

+ G modeli kullanılarak neighbour joining analiziyle filogenetik ağaç üzerinde 

yerleşimleri Şekil 4.21’de gösterilmiştir.   
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Şekil 4.21Çalışmada belirlenenizolatların (kırmızı ve kalın karakter) diğer Salmonella tür/alt türlerine ait 

izolatlarla birlikte filogenetik ağaç üzerinde yerleşimleri. Neighbour joining analizinde General Time 

Reversable (GTR) + G modeli kullanılmıştır. Ölçek çizgisi yerleşim yeri başına nükleotid değişimini 

göstermektedir. 



 

 

5. TARTIŞMA VE SONUÇ 

Kırmızı tavuk biti olarak da nitelenen D.gallinae Amerika Birleşik Devletleri, Avrupa, 

ve Japonya ve Çin gibi Uzak Doğu ülkelerini de kapsamak üzere Dünyanın birçok 

bölgesinde yumurtacı tavuklar için önemli bir tehdit oluşturmaktadır (4, 24-26). D. 

gallinae enfestasyonlarına bağlı kontrol ve üretim kayıpları temelinde Avrupa Birliği 

ülkelerinde yumurta sektöründe yıllık ekonomik kayıpların 130 milyon euro civarında 

olduğu tahmin edilmekte olup diğer birçok bölgede de benzer veya daha yüksek kayıplar 

ifade edilmektedir (25). D. gallinae üzerine her açıdan araştırmaların son yıllarda artış 

gösterdiği (68) görülmesine karşın Türkiye’de bu akar, yol açtığı hastalıklar ve ekonomik 

kayıplar üzerine epidemiyolojik anlamda geniş çaplı araştırmalar bulunmamaktadır. 

Bununla birlikte sınırlı sayıdaki prevalans, olgu sunumu ve doğal enfeksiyonlarda klinik 

biyokimyasal çalışmalarda Türkiye’de D. gallinae üzerine bazı veriler sağlanmıştır. Bu 

çalışmalardan; Aldemir (35),  Kars ilinde tavuklarda bulunan ektoparazitlerin 

yaygınlığının araştırılması amacıyla gerçekleştirdiğiaraştırmada 264 tavuk örneğinde D. 

gallinaey aygınlığını %6,06 belirlemiştir. Bursa’da köy tavuklarında yapılan bir 

araştırmada (36); 628 tavuğun %4,0’ünde D. gallinae enfestasyonu saptanmıştır. 

Konya’da yapılan bir çalışmada (37) doğal D. gallinae enfastasyonunun horozların bazı 

hematolojik parametrelerinde ve canlı ağırlıklarında bir değişiklik oluşturup 

oluşturmayacağı araştırılmış ve D. gallinae’nin horozlarda alyuvar sayısı, hemoglobin 

miktarı ve hematokrit değerde azalmaya yol açması nedeniyle belirgin bir anemiye sebep 

olduğu, akyuvar tiplerinden heterofil oranında artışa, lenfosit oranında ise azalmaya 

neden olarak immun sistemi etkilediği, heterofil/lenfosit oranında artışa yol açarak 

kanatlıları yoğun bir stres altına soktuğu ve canlı ağırlık kaybına yol açtığı kaydedilmiştir. 

Diğer bir çalışmada (3) doğada tesadüfen bulunarak Ankara Üniversitesi Veteriner 

Fakültesi İç Hastalıklar Anabilim Dalına getirilen bir kırlangıç yavrusunda D. gallinae 

ile enfestasyon teşhisi konulmuş olup bu çalışma sonucunda yabani kanatlıların D. 

gallinae enfestasyonları için evcil kanatlılara risk oluşturduğu vurgulanmıştır. Yine Tiğin 
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(33) ve Gıcık(34), evcil ve yabani güvercinlerde yaptıkları araştırmalarda %8,61 ve %0,5 

oranında enfestasyon rapor etmişlerdir. Çalışmamızda Kayseri’de bir yumurta 

tavukçuluğu işletmesinden Anabilim Dalımıza intikal ettirilmiş olan 8 adet ölü tavuğun 

hepsinin üzerinde yoğun D. gallinae akarlarına rastlanmış ve tavukların üzerinden 1920 

adet ergin (%69,8), 785 adet nimf (%28,6) ve 45 adet larva (%1,6) olmak üzere toplam 

2750 adet akar örneği izole edilmiştir. Enfeste tavuk örneği başına düşen ergin, nimf ve 

larva bazında ortalama akar sayısı da sırasıyla 240, 98,1 ve 5,6 belirlenmiştir. Kafeste 

yetiştirilen yumurta tavuklarında kanatlı başına genellikle 50.000 civarında akarın 

enfestasyona yol açtığı ancak ağır olgularda bu sayının 500.000 akara kadar yükseldiği 

kaydedilmiştir (103). Çalışmamızda belirlenen kanatlı başına akar sayılarnını bu 

oranlardan daha düşük olduğu görülmekte olup, bu durumun işletme yapısı, ilgili 

ekosistemdeki akar popülasyonu ile enfeste tavuk örneklerinin ölümünden Anabilim Dalı 

Laboratuarına nakline kadar geçen süreyle de ilişkili olabileceği düşünülmüştür. D. 

gallinae’nin yumurtadan ergin dönemine kadar gelişiminde bir larva ve iki nimf dönemi 

bulunmakta olup, genellikle gelişim iki haftanın üzerinde tamamlanmaktadır. Ancak 

optimum koşullarda bu süre yarıya kadar düşebilir (104). Ortam sıcaklığının 10°C-35°C 

arasında ve yüksek nısbi nemin (>%70) bulunduğu kanatlı işletmeleri D. 

gallinaepopülasyonlarının üremesi ve gelişimi için oldukça uygun olduğu bilinmektedir 

(104, 105). Bu nedenle yumurtacı işletmelerde akar popülasyonların haftalık iki katına 

kadar çıkabildiği rapor edilmiştir (31, 104). D. gallinae tüm yıl boyu görülebilmesine 

karşın, en yüksek yoğunlukların sıcak ve nemli sezonlarda özellikle de yaz aylarında 

gözlemlendiği kaydedilmiştir (21, 106). Bu çalışmada araştırma materyalini oluşturan 

tavukların, ilgili yumurta tavukçuluğu işletmesinden şikayetle Anabilim Dalı’na intikal 

ettiği dönem de yukarıdaki bildirimlere (21, 104, 106) paralel olarak bu akarlar için 

optimum koşulları sağlayabilecek Temmuz ayına tekabül etmiştir. Ayrıca kümeslerde 

altık temizliğinin de D. gallinae enfestasyonlarının yoğunluğuna direkt etki ettiği ve rutin 

temizlik yapılan işletmelerde enfestasyon yoğunluğunun çok daha az olduğu rapor 

edilmiştir (106).  Bununla birlikte yumurtacı tavuk işletmelerinde kanatlı değişiminin 

(turnover) genellikle bir yılı aştığı göz önüne alındığında bu periyod içerisinde D. 

gallinae popülasyonlarının çoğalabilmesi için birçok faktör uygun hale gelebilmektedir 

(68). Nitekim D. gallinae yeni sürüleri enfeste edebilmek için 8 aya kadar beslenmeden 

de uzun bir süre canlılığını koruyabilmektedir (4, 32). Çeşitli araştırıcıların (68, 106) da 

rapor ettiği gibi bu çalışmada da ilgili işletmede yoğun enfestasyon görülmesi, 
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yetiştiricilerin konu ile ilgili düşük bilgi ve yetersiz deneyimde olmaları, yetersiz bakım 

koşulları ve yetersiz işletme uygulamaları ile ilgili olabileceği düşünülmüştür. Yine 

kanatlı işletmelerindeki temizliğin yeterli sıklıkta yapılmaması, dışkı atıklarının çiftliğe 

yakın olarak konumlandırılması ve önceden kullanılmış yumurta toplama tablalarının 

yeterince temizlenmeden tekrar kullanılması gibi faktörlerin de re-enfestasyonların ortaya 

çıkmasında önemli faktörler olduğu belirtilmiştir (106). 

Birçok biyoorganizmada olduğu gibi moleküler tekniklerin gelişimi akaroloji 

sistematiğinde de köklü değişimlere yol açmıştır (107, 108). Özellikle barkodlama 

yaklaşımları gibi moleküler identifikasyon tekniklerinin akar çalışmalarında da yaygın 

olarak kullanılmaya başlandığı görülmektedir (107, 109-111). DNA barkodlama tür 

düzeyinde bilgi sağlayan DNA bölgelerinin amplifikasyonu ve sekanslanması temeline 

dayanmaktadır. Birçok hayvan grubu için mt-COI gen bölgesinin parsiyel 648 bp 

kısmının oldukça kullanışlı bir barkodlama bölgesi olduğu ortaya çıkarılmıştır (112-114). 

İlgili gen bölgesi ayrıca kompleks organizmaların çözümlenmesinde ve kriptik türlerin 

ortaya çıkarılmasında da oldukça etkili olduğu rapor edilmiştir (115). Farklı ülkelerden 

D. gallinae popülasyonlarından izole edilmiş çeşitli haplotiplerin mt-COI 

barkodlamasıyla karakterizasyonları sağlanmış ve filogenetik ilişkileri araştırılmıştır (29, 

93, 94, 116). Marangi ve ark., (116); İngiltere, Fransa ve İtalya’da çeşitli kanatlı 

çiftliklerinden izole ettikleri D. gallinae izolatlarının mt-COI sekans ve filogenetik 

analizleri sonucu genetik varyasyonun %34,8 olmak üzere en yüksek İngiltere orjinli 

izolatlarda belirlediklerini, bunu Fransa izolatlarının takip ettiğini, İtalya izolatlarında ise 

varyasyonun çok düşük olduğunu rapor etmişlerdir. Araştırıcılar (116), ayrıca bazı 

İngiltere ve Fransa izolatlarının genetik olarak birbirine yakın bulunduğunu ve mt-COI 

filogenisinde aynı clade’de kümelendiklerini rapor etmişler ve ülkeler arası 

popülasyonların geçişine dikkat çekmişlerdir. Oines ve Brannstrom(29), İsveç ve 

Norveç’in çeşitli bölgelerinden izole ettikleri D. gallinae izolatlarıyla birlikte GenBankta 

mevcut Hollanda, Belçika, Fransave Polonya’dan izolatlara ait mt-COI gen bölgelerinin 

analizi sonucu 47 haplotipin varlığını ve bunların dört ana haplogrupta toplandığını 

belirtmişlerdir. Araştırıcılar (29) bu haplotiplerin 29’unun İsveç, Norveç, Finlandiya, 

İskoçya, Hollanda ve Fransa orijinli olduğunu ve Haplogrup A’da yer aldığını, 

13’ününİsveç, Norveç, İskoçya, Hollanda, Polonya, Danimarka ve Fransa orijinli 

olduğunu ve Haplogrup B’de kümelendiğini, Haplogrup C’de 4, Haplogrup D’de ise bir 
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haplotipin bulunduğunu ve hepsinin Fransa orjinli olduğunu kaydetmişlerdir. Marangi ve 

ark., (93), İtalya’nın güney ve kuzey bölgelerinden izole ettikleri D. gallinae 

popülasyonlarında mt-COI gen bölgesi sekans ve filogenetik analizleriyle genetik 

heterojenitenin düşük olduğunu bildirmişler ve saptanan haplotiplerin iki ana haplogrupta 

yerleşim gösterdiğini ve her iki haplogrubun da diğer bazı Avrupa ülkelerinden (İsveç, 

Norveç, Fransa, Hollanda, Finlandiya, İskoçya, Polonya ve Belçika) kayıtlı haplotiplere 

daha uzak olduğunu tespit etmişlerdir. Chu ve ark.,(94), Japonya’nın farklı bölgelerinden 

izole ettikleri D. gallinae popülasyonlarının mt-COI gen bölgesi sekans analizleri sonucu 

28 haplotipin varlığını belirtmişler, ve bu haplotiplerin Avrupa’dan bildirilen 

haplotiplerle beraber filogenetik analizi sonucu iki ana haplogrupta (A ve B) yer aldığını 

belirlemişlerdir. Araştırıcılar (94) belirledikleri haplotiplerin ilgili haplogruplar içerisinde 

alt-haplogruplara (AJ1 ve AJ2; BJ1 ve BJ2) ayrıldığını tespit etmişler, AJ2 ve BJ1 alt-

haplogruplarındaki izolatların Avrupa’dan bildirilmiş izolatlarla yakın ilişkili olduğunu 

buna karşın AJ1 ve BJ2 alt-haplogruplarındaki nesillerin ise genetik olarak ilgili 

izolatlardan daha uzak ve farklı olduğunu belirlemişlerdir. Araştırıcılar (94) bu sonuçlarla 

özellikle AJ2 alt haplogruplarında yer alan ve Avrupa’dan rapor edilen haplotiplerle 

genetik olarak yakın belirlenen nesillerin sınırlı bir yayılış göstermesini, bu nesillerin 

Japonya’ya yakın zamanda geçmiş olabileceği şeklinde yorumlamışlar ve bu noktada 

primer nakil olasılıklarının enfeste tavuk ve/veya yumurta flokları gibi ilgili materyallerin 

nakliyle ilişkili olabileceğinin altını çizmişlerdir. Buna karşın araştırıcılar (94) yörede 

yaygın bulunan ve genetik olarak farklı belirlenen AJ1 alt-haplogrubunun ise yöreye özgü 

nesiller olabileceğini vurgulamışlar yine genetik olarak farklı belirlenen BJ2 alt-

haplogrubunun ise sınırlı yayılışa sahip olmasıyla yöreye özgü olamayacağını ve yakın 

zamanda henüz genetik anlamda verileri bulunmayan başka bir coğrafyadan geçmiş olma 

ihtimalinin yüksek olduğunu vurgulamışlardır. Çalışmamızda mt-COI gen bölgesi sekans 

analizleriyle karakterize edilen ve barkodlanan D. gallinae izolatlarının hepsinin yeni bir 

haplotip olduğu belirlenmiş ve aralarındaki ortalama genetik diversitenin %10,2±0,2 

belirlenmiştir. Saptanan bu oranın özellikle İngiltere ve Fransa’dan izole edilmiş 

popülasyonlardaki genetik diversite oranından (116) daha düşük olduğu dikkati çekmiştir. 

Çalışmada karakterize edilen toplam 6 haplotipten 5’inin İtalya’dan bildirilen ve E ve F 

haplogruplarında yer alan (Şekil 4.11) nesillerle genetik olarak yakın oldukları 

saptanmıştır. Bununla birlikte E haplogrubunda belirlenen ve analiz edilen 6 izolattan 

4’ünü oluşturan ERU-Dgal-1, ERU-Dgal-2, ERU-Dgal-3 ve ERU-Dgal-6 haplotiplerinin 
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aynı haplogrupta yer alan İtalya TE1 izolatından ortalama %11,3 genetik farklılık 

göstermeleri bu nesillerin yöreye özgü olabileceklerini düşündürmüştür. F haplogrubunda 

yer alan ERU-Dgal-4 haplotipi ise ilgili İtalya izolatlarıyla birlikte kümelenme göstermiş 

ve bu izolatlarla yüksek identik (%99,6) bulunmuştur. ERU-Dgal-5 haplotipi ise 

çalışmada belirlenen diğer haplotiplerden daha farklı bulunmuş ve en geniş filogenetik 

grubu oluşturan A haplogrubunda yer aldığı saptanmıştır. Bu son iki sonuç yukarıda 

çeşitli araştırıcıların (29, 93, 94, 116)da belirttiği gibi genetik olarak farklı D. gallinae 

popülasyonlarının ülkeler arası nakil olabilirliği ile ilişkili değerlendirilmiştir. Neticede 

mt-COI sekans ve filogenetik analiz sonuçları araştırma yöresinde farklı genetik 

karakterde D. gallinae popülasyonlarının varlığını ortaya koymuştur. 

Ribozomal DNA (rDNA)’nın birinci (ITS-1) ve ikinci (ITS-2) internal transcribed spacer 

(ITS) gen bölgeleri göstermiş oldukları yüksek interspesifik ve düşük intraspesifik 

varyasyonlarla tür sınırlarının belirlenmesi için ve filogenilerin gösterilmesi için uygun 

genetik markerlardır (117-119). ITS gen bölgeleri kene ve diğer bazı artropoda 

içerisindeki birbirine yakın türlerin çalışılmasında sıklıkla sekanslanmıştır (117, 119-

123). D. gallinae ribozomal ITS gen bölgesi sekans ve filogenetik analizi üzerine yapılan 

çalışmalarda (93, 94) da intraspesifik nükleotid varyasyonlarının %1’e varan ölçüde 

düşük olduğu rapor edilmiştir. Çalışmamızda ITS+ gen bölgesi sekans ve filogenetik 

analizlerine dahil edilen izolatlarda da yukarıdaki çalışmaların (93, 94) sonuçlarına 

paralel olarak intraspesifik nükleotid diversitesi oldukça düşük (%0,3±0,2) belirlenmiştir. 

Buna karşın Brännström ve ark. (91), yabani kanatlılar ve yumurtacı tavuk 

işletmelerinden izole ettikleri D. gallinae popülasyonlarına ait nesiller arasında ITS-1 gen 

bölgesinde yüksek varyasyon belirlemişler ve D. gallinae’nin yabani ve evcil olmak üzere 

iki farklı genotipi olduğunu vurgulamışlardır. Araştırıcılar (91) bu sonuçlarla D. 

gallinae’nin, göçmen kuşlarla ülkeler arası taşınımı olasılığının oldukça düşük olduğunu 

vurgulamışlar, kanatlı ve ilgili ürünlerin ithalatının ise parazit popülasyonlarınıngöçünde 

esas faktör olduğunu kaydetmişlerdir. Çalışmamızda saptanan D. gallinae nesillerinin 

ITS+ gen bölgesi sekans analizi sonuçları temelinde tümünün evcil genotipte olduğu 

belirlenmiş ve Chu ve ark. (94)’nın belirttiği gibi nükleotid varyasyonlarının biri ITS-1 

diğeri de ITS-2 gen bölgesinde olmak üzere iki nükleotid yerleşiminde yer aldığı dikkati 

çekmiştir. Bu farklılıklar temelinde izolatların birbirine yakın üç filogenetik grupta 

kümelendiği görülmüştür. Mt-COI gen bölgesine göre karakterize edilen ve farklı 
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haplogrupta yer alan haplotiplerin ITS+ filogenisinde aynı gruplar içerisinde yerleşim 

göstermiş olmaları da Chu ve ark. (94)’nın bulgularına paralellik göstermiş ve ilgili gen 

bölgesinin filogenetik çözünürlüğünün mt-COI gen bölgesine göre oldukça düşük olduğu 

dikkati çekmiştir. Çalışmada ayrıca bir izolata (7E-ITS) ait ITS+ D. gallinae’ye ait 

olmadığıve Pichia soyundaki mantar izolatlarıyla yüksek identiklik (%94,7) gösterdiği 

belirlenmiştir. Nitekim ilgili izolat PCR analizlerinde D. gallinae izolatlarıyla aynı 

büyüklükte amplifikasyon göstermiş olmasına karşın plazmidlerinin restrüksiyon 

analizlerinde farklı büyüklükte DNA fragmenti göstermiştir. Elde edilen bu sonuç ilgili 

primerlerin optimizasyon ve spesifite kontrollerinin yapılması gerekliliğini ortaya 

çıkarmıştır.      

D. gallinae’nin şimdiye kadar 30’un üzerinde kanatlı konakta enfestasyona yol açtığı 

kaydedilmiş olup evcil tavuk (Gallus gallus domesticus) dışında en yaygın konakların 

evcil ve vahşi güvercinler, yetiştirme çiftliklerindeki kanaryalar ve yumurta tavuğu 

işletmeleriyle direkt ilişkili bulunan kuşların olduğu belirtilmiştir (124). Bununla birlikte 

D. gallinae’nin insan ve diğer memeli çiftlik hayvanlarını da enfeste etmesi üzerine artan 

bir şekilde raporların varlığı dikkat çekicidir. D. gallinae’nin köpek ve kedileri enfeste 

ederek kan ile beslenebildiği üzerine çeşitli kaynaklar (125-127) bulunmakla birlikte 

akarların aynı zamanda atlarda dermatitise yol açtığı da rapor edilmiştir (128). D. gallinae 

ayrıca keçilerde uyuz kontrolü için alınan deri kazıntılarında (129) ve kanatlı 

kümeslerindeki fareler üzerinden de (130) izole edilmiştir. Ancak bu raporlar ilgili 

konaklarda D. gallinae enfestasyonunu konfirme etmemektedir. Çünkü D. gallinae keçi 

ve fareler üzerinde beslenmeden konaklayabilmektedir (1). Buna karşın laboratuar 

koşullarında yürütülen bir çalışmada (1) D. gallinae’nin fare ve tavşanlardan 

beslenebildiği, diğer bir çalışmada (131) ortamda kanatlı olmadığında akarların 

rodentlerde kalıcı enfestasyon oluşturabildiği belirlenmiştir. Diğer bir çalışmada (132) D. 

gallinae’nin çeşitli omurgalı türlerine ait kan örneklerinde beslenebilme ve biyolojisini 

devam ettirebilme yeteneği araştırılmış ve akarların in-vitro ortamda bıldırcın, tavuk, 

koyun, buzağı, domuz ve tavşan kanıyla beslenebildiği ve sonucunda da gömlek 

değiştirerek biyolojisine devam edebildiği belirlenmiştir. Ancak aynı çalışmada (132) kan 

örneklerinin farklı hayvan deri membranlarıyla sunulması sonucunda akarların yalnızca 

kuş derileri üzerinden elverişli ve etkin bir şekilde beslenebildikleri gözlemlenmiştir. 

Çalışmamızda ilginç bir şekilde moleküler analizlere dahil edilen bir adet ergin D. galinae 
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izolatının parsiyel mt-COI sekansı GenBank blastn analizlerinde sığır (Bos taurus) mt-

COI gen bölgesi sekansları ile yüksek identiklik göstermiş (%99,1) ve ilgili izolat ERU-

Dgal-BosTaurus olarak isimlendirilerek (GenBank aksesyon: KU866542) kayıt altına 

alınmıştır. Nitekim mt-COI gen bölgesi amplifikasyonunda kullanılan COX1F ve 

COX1R primerlerinin sığır mt-COX1 gen bölgesinin amplifikasyonu açısından 

uyumluluğu incelendiğinde forward dizilimde 3, reverse dizimde ise 1 baz uyumsuzluğu 

belirlenmesine karşın optimum annealing ısısında aynı büyüklükte (453 bp) 

amplifikasyon gösterdiği tespit edilmiştir. Bununla birlikte aynı örneğe ait ITS+ gen 

bölgesi sekansları ilgili izolatın D. gallinae olduğunu konfirme etmiştir. Elde edilen bu 

sonuç doğal ortamda D. gallinae’nin sığırlardan kan beslenmesi yapabilirliği üzerine 

orijinal bir kanıt ortaya koymuştur. Bunun yanında epidemiyolojik konspette D. 

gallinae’nin konak-parazit ilişkileri üzerine detaylı çalışmalara ihtiyaç olduğu da 

görülmektedir.  

Günümüze kadar D. gallinae’nin kanatlı ve diğer memelilerde enfeksiyon oluşturan 

çeşitli bakteri ve virüsları mekanik ve/veya biyolojik vektör olarak taşıyabilirliği üzerine 

sınırlı sayıda deneysel ve saha çalışmaları yürütülmüş ve bu akarın başta Salmonella spp. 

olmak üzere Pasteurella multocida, Chlamydia spp., Borrelia anserina, Erysipelothrix 

rhusiopathiae, Listeria monocytogenes, Coxiella burnetii, Escherichia coli, 

Staphylococcus spp., Streptomyces spp., Spirochetes gibi bakterilerin yanında, kanatlı 

leucosisi, yalancı veba, tavuk çiçeği virüsü, kanatlı influenza A, St. Louis ensefaliti, Tick-

borne ensefalit, Doğu ve Batı at ensefaliti ve Venezüella at ensefaliti gibi virusları 

nakledebileceği veya ilşkili olduğu üzerine bilimsel veriler sağlanmıştır (2, 68). 

Salmonella spp. enfeksiyonları kanatlı çiftliklerindeki en büyük problemlerden birini 

oluşturmakta olup en yayagın zoonoz hastalıklardan birisidir. Salmonella enfeksiyonları 

çoğu durumda kanatlılara herhangi bir klinik tablo oluşturmadan subklinik olarak seyir 

gösterebilir. Salmonella enterica subsp. enterica Enteritidis serotipi (Salmonella 

Enteritidis) insanlardaki Salmonella enfeksiyonuna neden olan en önemli serotiptir. Bu 

serotip aynı zamanda birçok kanatlı işletmesinde de problemlere yol açmakta olup çeşitli 

hijyen yöntemleriyle kontrol edilmeye çalışılmaktadır (73, 74). Fakat bu 

enterobakterilerin çevreye karşı çok dirençli olduğu belirlenmiş ve özellikle kanatlı 

dışkısında 2,5 yıla kadar hayatta kalabildiği rapor edilmiştir (75). D. gallinae’in 

Salmonella enterica subsp. enterica serotype Enteritidis’e deneysel olarak biyolojik 



70 

 

 

vektörlük yaptığı Valiente Moro ve ark. (71) tarafından ortaya konmuştur. Araştırıcılar 

(71) D. gallinae gelişim dönemlerinin bakteriyi enfekte kanatlıdan kan emerken 

alabileceği gibi daha önemli olmak üzere akarların kanatlı dışkıları ya da kontamine 

yüzeylere kütiküler temas yoluyla da etkenleri alabildiklerini ve bu transmisyon yolunun 

kan yoluna oranla daha önemli olduğunu kaydetmişlerdir. Yine araştırıcılar (71) 

bakterinin vertikal ve nimf dönemleri arasında transstadial naklini ispatlamışlar ve D. 

gallinae’nin biyolojik vektörlüğünü ortaya koymuşlardır. Araştırıcılar (71) yine bakteri 

ile enfekte akarların kanatlılara etkeni kan beslenmesi sırasında naklinden ziyade henüz 

ölmüş veya ezilmiş enfekte akarların ağız yolu ile kanatlılar tarafından alınması yolunun 

enfeksiyon için çok daha önemli olduğunu vurgulamışlardır. Bununla birlikte araştırıcılar 

(71) Salmonella enfeksiyonlarının epidemiyolojisinde D. gallinae’nin uygun vektörlük 

potansiyelinin varlığını öne sürebilmek için çok daha geniş ve kapsamlı saha 

çalışmalarına ihtiyaç olduğunu vurgulamışlardır. Diğer yandan Güney Kosova (83), 

Fransa (72) ve Japonya (133) olmak üzere sınırlı sayıdaki ülkelerde yapılan çalışmalarda 

çeşitli kanatlı işletmelerinden izole edilen D. gallinae popülasyonlarında moleküler 

olarak Salmonella enterica ve/veya Salmonella spp. izolasyonu yapılmıştır. 

Çalışmamızda D. gallinae gelişim dönemleri bazında oluşturulmuş toplam 38 genomik 

DNA havuzunun 9’unda (%23,7) Salmonella spp. 16S rRNA gen bölgesini parsiyel 

olarak amplifiye eden primerlerle PCR analizleri sonucu pozitiflik belirlenmiş olup tüm 

gelişim dönemlerine ait havuzlarda pozitifliğin olduğu dikkati çekmiştir. Nitekim ilgili 

kanatlı işletmesinde Salmonella probleminin yaşandığı da ikili görüşmelerde teyit 

edilmiştir. 

Larva havuzunda saptamış olan Salmonella spp. pozitifliği, vertikal bir nakli 

düşündürebileceği gibi temas yoluyla oluşmuş bir kontanmisyonla da ilgili olabilir. 

Nitekim benzer bir sonuç, deneysel bir çalışmada da gösterilmiştir (71). Deneysel 

çalışmada, Valiente Moro ve ark. (71)’nın belirttiği gibi vertikal ve/veya transstadial nakil 

sonucu olabileceği gibi akarların enfekte kanatlılardan kan beslenmesi esnasında ya da 

enfekte dışkı veya yüzeylere temas sonucu da ortaya çıkmış olabilir. Yine çalışmamızda 

pozitif belirlenen ergin havuzlarına ait iki izolatın (ERU-DgalSlm-1 ve ERU-DgalSlm-

2)16S rRNA sekans ve blastn analizleri sonucu S. enterica subsp. enterica serovar 

Enteritidis olarak karakterize edilmiş olmaları, ilgili serovaryetenin zoonotik potansiyeli 

ve Valiente Moro ve ark. (71)’nın D. gallina’nin biyolojik vektörlük potansiyelini ortaya 
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koymuş olmaları da göz önüne alındığında ilgili ekosistemdeki D. gallinae 

popülasyonlarının Salmonella enfeksiyonlarının nakli ve epidemiyolojisi açısından 

yüksek risk potansiyeline sahip olduğunu ortaya çıkarmıştır. 

Sonuç olarak bu tez çalışması ile Türkiye’de ilk kez D. gallinae popülasyonlarına ait 

nesillerin filogenetik karakterizasyonu sağlanmıştır. ITS+ filogenetik analiz sonuçlarına 

göre incelenen D. gallinae izolatlarının tamamının evcil genotipte yer aldığı saptanmıştır. 

Mt-COI filogenetik yapılanmasına göre yöresel haplotiplerin varlığı üzerine veriler 

sağlanmış olup ayrıca bazı nesillerin çeşitli Avrupa ülkeleri ve Japonya gibi Uzak Doğu 

ülkelerinden rapor edilmiş haplotiplerle aynı haplogruplar içerisinde yer aldığı 

belirlenmiştir. Bu son bulgu çeşitli araştırmaların sonuçları ile paralel olarak 

epidemiyolojik kapsamda D. gallinae nesillerinin başta tavuk, yumurta follukları ve/veya 

kafesleri gibi ilgili maddelerin ithalat ve ihracatı gibi çeşitli faktörlerle farklı coğrafyalar 

arasında göç geçirdiğini göstermektedir. Bu çalışma ayrıca D. gallinae nesillerinin doğal 

ortamda sığırlardan kan beslenmesi yapabildiğini de orijinal bir bulgu olarak ortaya 

koymuştur. Diğer yandan araştırma sonuçları D. gallinae popülasyonuna ait incelenen 

nesillerin, zoonotik karakterli S. enterica subsp. enterica serovar Enteritidis’in kanatlı 

işletmeleri ve yakın ekosistemde bulaşma dinamikleri açısından yüksek risk potansiyeline 

sahip olduğunu ortaya çıkarmıştır. Bu açıdan özellikle yumurta tavuğu işletmelerinde 

sıkça görülen Salmonella enfeksiyonları başta olmak üzere diğer çeşitli bakteri ve virüs 

enfeksiyonlarının bulaşma dinamikleri arasında D. gallinae mutlaka göz önüne alınmalı 

ve söz konusu patojenlerle mücadelenin yanısıra bu akarlara karşı da etkin kontrol ve 

mücadele stratejileri geliştirilmelidir. Bu çalışma Türkiye’de D. gallinae vektör 

potansiyelleri üzerine ilk moleküler epidemiyolojik verileri sağlamıştır. Ancak 

Türkiye’de yaygınlık gösteren D. gallinae popülasyonları ve çeşitli enfeksiyon 

ajanlarının nakli açısından oluşturdukları risk potansiyelleri üzerine daha kapsamlı 

moleküler epidemiyolojik çalışmalara ihtiyaç bulunmaktadır.    
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