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ÖZET 

Mitokondriyal DNA'nın sitokrom c oksidaz alt ünite I (COI) gen dizilerine dayanan 

DNA barkodlaması, filogeni çalışmalarında ve türlerin tanımlanmasında kullanılan 

etkili araçlardan biridir. Bu çalışmada, türleri ayırt etmede DNA barkodlarının 

geçerliliğini test etmek ve COI gen dizilerine dayanarak genetik çeşitliliği belirlenmek 

amaçlandı. Türkiye'den üç kanid türüne ait 54 örnek, COI geni (Canis aureus ve C. 

lupus için 1506 bç., Vulpes vulpes için 696 bç. ve 740 bç.) kullanılarak analiz edildi. 

Bu çalışmanın sonuçları, üç türün DNA barkodlarının kendilerine özgü olduğunu ve 

barkod dizilerinin hiçbirinin üç tür arasında paylaşılmadığını göstermiştir. K2P 

modeline dayanarak Türkiye'den örneklenen üç tür içindeki ortalama tür içi ve türler 

arası ayrılma, sırasıyla 0.0055 (% 0.55) ve 0.1204 (% 12.04) iken Türkiye ve Gen 

Bankası/BOLD'dan elde edilen diziler analiz edilince üç tür içindeki tür içi ve türler 

arası ortalama ayrılma, sırasıyla 0.0054 (% 0.54) ve  0.1229 (% 12.29)'dur. K2P 

modeline dayanan Neighbour-Joining metodu kullanılarak elde edilen filogenetik ağaç, 

Canis ve Vulpes cinsleri arasında ve ayrıca Canis cinsinin iki türü ile Vulpes vulpes 

arasında derin bir ayrılmanın olduğunu gösterdi. Bu veri setleri içerisinde, Canis aureus 

ile C. lupus arasındaki genetik ayrılma nispeten derin değildir. 

 

Anahtar Kelimeler: Canis aureus, Canis lupus, Vulpes vulpes, Barkodlama, COI geni, 

Genetik çeşitlilik, Türkiye. 
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ABSTRACT 

DNA barcoding based on the cytochrome c oxidase subunit I (COI) gene sequences of 

mitochondrial DNA has been considered one of effective tools used in species 

identification and phylogeny studies. In this study, it was aimed to test the validity of 

DNA barcodes in species discrimination and to determine genetic diversity relying on 

the COI gene sequences. The 54 Turkish samples of three canid species were analyzed 

using COI gene (1506 bp for Canis aureus and C. lupus; 696 bp and 740 bp for Vulpes 

vulpes).The results of this study indicated that the DNA barcodes of three species were 

unique, and no barcoding sequences were shared among three species. Based on K2P 

model, the mean intraspecific and interspecific divergences within three species by 

analyzing sequences obtained from Turkey and the GenBank/BOLD database were 

0.0054 (0.54%) and 0.1229 (12.29%), respectively, whereas the mean intraspecific and 

interspecific divergences within three species sampled from Turkey were 0.0055 

(0.55%) and 0.1204 (12.04%), respectively. Phylogenetic tree generated by using 

Neighbour-Joining method relying on K2P model showed that there was a deeply 

divergence between two genera, Canis and Vulpes, also two Canis species and Vulpes 

vulpes. Within these data sets, the genetic divergence between Canis aureus and C. 

lupus was not relatively deep. 

 

Keywords: Canis aureus, Canis lupus, Vulpes vulpes, Barcoding, COI gene, Genetic 

diversity, Turkey. 
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GİRİŞ 

Canidae familyası üyeleri, evrimsel biyoloji, davranış ekolojisi, yırtıcılık ve 

evcilleştirme gibi biyolojik konuların aydınlatılması amacıyla sıkça kullanılmaları 

nedeniyle Mammalia sınıfı içerisindeki en ilginç familyalardan birisidir [1]. Bu familya, 

en az 35 türü kapsamaktadır [1-3]. Bu türlerden üçü, altın çakal (Canis aureus), gri kurt 

(C. lupus) ve kızıl tilki (Vulpes vulpes)'dir. Altın çakal (C. aureus), Kuzey ve 

Kuzeydoğu Afrika, Arabistan Yarımadası, Güneydoğu Avrupa, Türkiye, Ortadoğu 

Bölgesi, Hindistan Yarımadası ve Güneydoğu Asya'da yayılış göstermektedir [3, 4]. Gri 

kurt (C. lupus), altın çakala oranla Kuzey Yarımküre'de çok daha geniş yayılışa sahip 

olup Kuzey Amerika, Avrupa, Ortadoğu ve Asya'da bulunmaktadır [3, 5]. Kızıl tilki (V. 

vulpes) de, gri kurt gibi Kuzey Yarımkürede geniş yayılışlı bir türdür [3, 6]. 

Mitokondriyal DNA, nüklear DNA ile kıyaslandığında daha yüksek bir evrim hızına 

sahiptir. Bu özelliğinden dolayı tür tanımlama, tür sınırlarını belirleme ve tür içi genetik 

yapının açıklanması için uygun ve kullanışlı bir belirteçtir [7].  

Mitokondriyal DNA'nın sitokrom oksidaz c alt ünite 1 (COI) geni, hayvanlar alemine ait 

değişik grupların temsilcileri için DNA barkodlama bölgesi olarak önerilmiş ve 

mitokondriyal COI geninin yaklaşık 650 bç. (COI geninin 5' ucundan 58. bç. ile 705. bç. 

arası: 648 bç.) uzunluktaki kısmının DNA barkodlama bölgesi olarak kullanılabileceği 

belirtilmiş olup ilk çalışmalardan biri de kuşlar üzerinedir [8-10].  

Memeli türleri ve diğer hayvan gruplarını kapsayan çok sayıda DNA barkodlama 

çalışmaları bulunmakta olup son yıllarda DNA barkodlama çalışmalarında bir artış 

görülmektedir [11-23].  

Üç kanid türünü kapsayan mitokondriyal DNA dizilerine dayanan bir çok genetik analiz 

olmasına karşın [24-46] üç kanid türüyle ilgili DNA barkodlama çalışmalarına 

rastlanılamamıştır. Bu bağlamda şimdiye kadar, mitokondriyal COI geni ve DNA
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 barkodlaması kullanmak suretiyle Canidae familyasının Türkiye'de yayılış gösteren üç 

türüne (Canis aureus, C. lupus ve Vulpes vulpes) ait örneklerin tür teşhisi, genetik 

çeşitliliği ve filogenetik ilişkilerini konu alan çalışmalar tespit edilememiştir. Canidae 

familyasının Türkiye'deki bazı popülasyonları, kaçak avcılık, zehirleme ve habitat kaybı 

gibi birçok tehditten dolayı tehlike altındadır. Orta boyutlu karnivorlar olarak bilinen bu 

üç türün bireyleri yırtıcılık gibi doğada önemli bir role sahip oldukları için DNA 

barkodlamasını test etmek için model bir grup oldukları düşünülmektedir. 

Bu çalışmada iki konuyu araştırmayı amaçladık: i) Canidae familyasının üç türüne ait 

Türkiye örnekleri arasında DNA barkodlama için COI geninin geçerliliğini test etmek, 

ii) Mitokondriyal COI gen dizilerine dayanarak Türkiye'de yayılış gösteren bu üç kanid 

türünün genetik çeşitliliğini ve filogenetik ilişkilerini belirlemek. 



1. BÖLÜM 

GENEL BİLGİLER 

1.1. Canidae Familyası 

 Canidae familyası, bir çift köpek dişi ile karakterize edilen çoğunlukla predatör 

memelilerden oluşmuş  büyük bir grup olan Carnivora takımına aittir. Bu takımın 

üyelerinde bulunan köpek dişleri, onların avlarındaki kasları, tendonları ve derileri 

kesmek ve parçalamak için maksimum etkiyi yapacak şekilde özelleşmişlerdir. 

Kanidler, endotimpanik ve ektotimpanik yapı boyunca kısmi bir bölme ile ayrılan 

şişmiş bir endotimpanik bulla (orta kulak  bölgesini çevreleyen kemik bölme) ile ayırt 

edilirler. Kanidlerin diğer ayırt edici özellikleri, internal karotit arterin iç yan (medial) 

pozisyonu ve üzengi kemiğine ait bir arterin kaybıdır [47]. 

Canidae familyası içerisinde üç büyük grup (alt familya) vardır. Bunlar 

Hesperocyoninae, Borophaqinae ve Caninae alt familyalarıdır. Bu alt familyalarından 

Hesperocyoninae ve Borophaqinae, sadece fosil formlarıyla temsil edilir. 

Hesperocyoninae alt familyası tüm kanidlerin en eski grubudur. Çok daha gelişmiş iki 

familya olan Borophaqinae ve Caninae familyası, Hesperocyoninae alt familyasından 

köken almıştır [48]. 

1.2. Canidae Familyasının Türkiye'deki Temsilcileri 

Afrika, Asya ve Avrupa arasında doğal bir köprü olan Türkiye tarihsel olarak Asya 

aslanı (Panthera leo persica), Kafkasya kaplanı (Panthera tigris virgata), Gri kurt 

(Canis lupus), Çizgili sırtlan (Hyaena Hyaena), Boz ayı (Ursus arctos), Anadolu leoparı 

(Panthera pardus tulliana), Avrasya vaşağı (Lynx lynx), Karakal (Felis caracal), 

Avrasya su samuru (Lutra lutra), Altın çakal (Canis aureus), Kızıl tilki (Vulpes vulpes), 

Avrupa yaban kedisi (Felis silvestris caucasica) ve çeşitli mustelid türleri gibi 

karnivorların hemen hemen büyük bir kısmını içeren çok sayıda memeli türüne ev 

sahipliği yapmıştır. Büyük karnivorların çoğu yok olurken, küçük karnivorlarda ise 

azalma söz konusudur [49]. 
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Türkiye'de Akdeniz foku (Monachus monachus) hariç, Carnivora takımına ait toplam 19 

tür yayılış göstermektedir. Bu türlerden üçü (Altın çakal: Canis aureus; Gri kurt: C. 

lupus; Kızıl tilki: Vulpes vulpes) Canidae familyasına aittir [50]. Canidae familyasının 

üç türü dünya üzerinde ve Türkiye'de nispeten geniş bir yayılışa sahiptir [4-6]. 

1.2.1. Tür: Canis aureus (Linnaeus, 1758) 

1.2.1.1. Görünüşü 

Orta büyüklükte bir kanid türü olan Canis aureus (Altın çakal), Canis cinsinin en tipik 

temsilcisidir. Vücut ağırlıkları bakımından erkek ve dişi bireyler arasında % 12'lik bir 

fark bulunmaktadır. Kürk rengi, genel itibariyle altın rengidir. Bununla birlikte kürk 

rengi, mevsime bağlı olarak soluk krem sarısından koyu sarımsı kahverengiye kadar 

değişiklik gösterebilir. Sırt tarafındaki kıl örtüsü, genellikle siyah, kahverengi ve beyaz 

kılların karışımından oluşmaktadır. Kuyruk, siyah uçlu ve bronz renkli püsküllüdür. 

Bacaklar, nispeten uzun olup küçük ayak uçlarına sahip olan narin ayakları vardır [1]. 

1.2.1.2. Habitatı ve Ekolojisi 

Altın çakal, kuru habitatlara karşı gösterdiği tolerans ve omnivor beslenme tarzından 

dolayı, karasal ortamın çok değişik habitatlarında yaşamaktadır. Çöl ortamından her 

dem yeşil olan ormanlara kadar farklı habitatları işgal ederler. Altın çakallar, fırsatçı 

olup geceleri şehir merkezlerine girerek çöplerdeki besinleri de tüketebilmektedir [4]. 

1.2.1.3. Yayılışı 

Altın çakal Afrika'nın batı sahilindeki Senegal'den doğuda Mısır'a kadar, Kuzey 

Afrika'da ve Kuzey-Doğu Afrika'da geniş yayılış göstermektedir. Yayılış alanı 

içerisinde Kuzeyde Fas, Cezayir ve Libya,  Güneyde Nijerya, Çad ve Tanzanya yer 

almaktadır. Altın çakalın yayılış alanının sınırını Arabistan Yarımadası'ndan  Batı 

Avrupa içlerine,  Avusturya ve Bulgaristan'a ve Doğu boyunca Türkiye, Suriye, Irak, 

Iran, Orta Asya, tüm Hindistan alt kıtasına ve daha sonra da Doğu ve Güneyde Sri 

Lanka, Myanmar, Tayland ve Çin Hindi'ne kadar genişletmiştir (Şekil 1.1) [4]. 
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Şekil 1.1. Altın çakal (Canis aureus)'ın Dünya'daki  yayılışı [4]. 

1.2.2. Tür: Canis lupus (Linnaeus, 1758) 

1.2.2.1. Görünümü 

Canis lupus (Gri kurt), 60 kg'ın üzerinde ağırlıklara ulaşabilen en büyük kanid türüdür. 

Genel görünüm ve oransal olarak daha uzun bacaklara, daha büyük ayaklara, daha kısa 

kulaklara, eğik gözlere, kıvrık bir kuyruğa, daha uzun ve daha gür kıl kürküne ve kalın 

çene hizasına gelen perçeme sahip olması dışında büyük bir Alman çoban köpeğinden 

farklı değildir. Kürk, kalın ve genellikle benekli gridir fakat siyah, kırmızı kahverengi 

veya neredeyse saf beyaz renklerde de olabilir [1]. 

1.2.2.2. Habitatı ve Ekolojisi 

Kuzey Yarımküre'nin karasal habitatlarında karşılaştıkları uygun besinler ile beslenirler. 

Besinleri aşırı derecede değişken olup çoğunlukla büyük ungulatlardan (değişik geyik 

türleri gibi) oluşmaktadır. Kurtlar ayrıca daha küçük av hayvanlarıyla, çiftlik 

hayvanlarıyla, leşlerle ve çöplerle de beslenirler [5]. 

1.2.2.3. Yayılışı 

Dünyanın en geniş yayılışına sahip memeli türü olan Canis lupus (Gri kurt)'un yayılış 

alanı, Kuzey Amerika'da 15˚ K, Hindistan'da ise 12˚ K olup Gri kurdun Batı 

Avrupa'daki, ABD'nin genelindeki ve Meksika'daki popülasyonları yok olmuştur. Bu 

türün günümüzdeki dağılışı ise çok daha kısıtlıdır. Kurtlar öncelikle yaklaşık olarak 75˚ 

K den 12˚ K enleme kadar özellikle Kanada, Alaska, Kuzey Amerika ve Asya'da 

insanlardan uzak bölgelerde bulunmaktadır. Gri kurdun günümüzdeki yayılışı Şekil 

1.2'de gösterilmektedir [5]. 
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Şekil 1.2. Gri kurt (Canis lupus)'un Dünyadaki yayılışı [5]. 

1.2.3. Tür: Vulpes vulpes (Linnaeus, 1758) 

1.2.3.1. Görünümü 

Vulpes vulpes (Kızıl tilki), Vulpes cinsi içerisinde bulunan türler arasında vücut 

büyüklüğü bakımından en büyük boyutlara sahip bireyleri içeren grubu oluşturmaktadır. 

Ergin bireylerin vücut ağırlığı, 3 ile 14 kg arasında değişmektedir. Kızıl tilki türlerinin 

erkek bireyleri, genellikle dişilerden daha büyüktür. Avrupa kızıl tilkilerinde erkek 

bireylerin ortalama ağırlığı 6.7 kg, dişi bireylerin ise ortalama 5.4 kg ağırlığındadır. 

Avrupa ve Kuzey Amerika'da yaşayan kızıl tilkiler, Orta Doğu çöllerindeki kızıl 

tilkilere göre daha büyüktür. Kuzey Amerika'daki kızıl tilkilerde eşeysel dimorfizm, çok 

belirgin bir şekilde görülmektedir[1]. 

Bu türlerin dudaklarının üst kısmında beyaz bir bölge bulunmakta ve ağızları nispeten 

ince yapılıdır. Rostrum bölgesi uzun olup, köpek dişleri uzun ve sivridir. Azı dişleri, 

çok geniş değildir. Diş formülü 3/3, 1/1, 3/4, 3/3= 42'dir. Kulaklarının arka bölgesi 

siyah renklidir ve kulakları sivri uçlu, geniş ve kalkıktır. Kürkleri genel olarak 

kırmızımsı kahverengi renkte olup, kahverengiden koyu kırmızıya veya sarımsı griye 

kadar çok çeşitli tonlarda renklenmeye de sahip olabilirler. Boyun ve/veya göğüs, beyaz 

renkte olabilmektedir. Bacakları, ince, uzun ve bacaklarının alt kısımları siyah renktedir. 

Kuyruğu uzundur ve kalın ve yoğun olan kıllar ile kaplı olduğu gözlenmektedir. Bu 

türlerde bazen kuyruğun uç kısmının beyaz olduğu görülebilmektedir. Yetişkin kızıl 

tilkinin vücut ve baş uzunluğu, 455–900 mm. arasında, kuyruk uzunluğu 300–555 mm. 

omuz yüksekliği 350–400 mm. arasındadır [1]. 
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1.2.3.2. Habitatı ve Ekolojisi 

Kızıl tilkilerin çöl, orman, bozkır, tundra ve şehir merkezleri gibi çok çeşitli habitatlarda 

yaşadıklarına dair kayıtlar verilmiştir. Doğal habitatı, kurak, makiliği bol olan karışık ve 

ağaçlık bölgelerdir. Kızıl tilkiler, bozkırlarda, dağlık, çölümsü ve kumul alanlarda ve 

tarım arazilerinde de çok sayıda birey ile temsil edilmektedirler. Yerleşim alanlarına da 

girdikleri ve  küçük memelilerin yanı sıra çöplerle de beslendikleri tespit edilmiştir. Bu 

yüzden omnivor kabul edilmektedirler [6]. 

1.2.3.3. Yayılışı 

Kızıl tilki, Kuzey Amerika’nın büyük bir kısmında, Avrupa'nın tamamında, Asya'nın 

neredeyse her yerinde, Kuzey Afrika'da ve 19. yüzyılda insanlar tarafından Avustralya 

kıtasına getirilmeleriyle de bu kıtanın büyük bir kısmında yayılış gösterdikleri 

kaydedilmiştir [1, 3]. Kızıl tilkinin yaşam alanı olarak tundralar, çöller, ormanlar ve 

şehir merkezlerinin de dahil olduğu çeşitli yerlerden kayıtlar verilmiştir. Kızıl tilkiler, 

kurak, karma araziler, makilikler, bozkırlar, dağlık alanlar, tarım arazileri ve ormanlık 

alanların kıyı kesimleri gibi doğal habitatlarda yaşamlarını sürdürmektedirler. Deniz 

seviyesinden 4500 m. yüksekliğe kadar olan tüm bölgelerde yaşayabilirler [1, 6]. Kızıl 

tilki, Palaearktik Bölgenin Batısında yer alan ülkemizde de çok geniş bir yayılış alanına 

sahiptir [51]. İzlanda, Arktik Adalar, Sibirya’nın bazı bölgelerinde veya ekstrem çöl 

şartlarının hakim olduğu bölgelerde bulunduklarına dair kayıtlara rastlanılmamıştır [1, 

52]. 

 

Şekil 1.3. Kızıl tilki (Vulpes vulpes)'nin Dünyadaki yayılışı [6]. 
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1.3. Moleküler Belirteç Olarak Mitokondriyal DNA (mtDNA) 

Moleküler yöntemler, bir türün popülasyonları arasında veya popülasyonlardaki 

bireylerde görülen farklılıkların ya da benzerliklerin belirlenmesinde ve taksonomik 

problemlerin çözümünde kullanılmaktadır. 1960’larda protein ve allozim elektroforezi, 

kullanılan ilk moleküler yöntemdir [bkz. 53]. Son yıllarda moleküler filogenetik 

çalışmalarda mtDNA’daki dizi farklılıklarının analizi yoğun bir şekilde kullanılmaktadır 

[55]. Mitokondriyal DNA molekülünün bireyler, popülasyonlar ve türler arasındaki 

evrimsel ilişkilerin tespit edilmesinde kullanılmasına 1980’lerde başlanılmıştır. Etkili 

bir moleküler belirteç olarak yaygın bir şekilde kullanılan mtDNA molekülü, yeni 

nesillere anaya ait kalıtım (maternal) modeli ile aktarıldığından canlının atasal geçmişi 

hakkında da bilgi sağlayabilmektedir. Çekirdek DNA molekülüne oranla mtDNA’nın 

evrim hızı, çok daha yüksek olup memeli hayvanlarda bu evrim hızı oranı, çekirdek 

DNA’sından 5-10 kat daha fazladır. Mitokondriyal DNA molekülünde ortalama 

evrimleşme oranı, bir milyon yılda % 2’dir. Bu oranın ortaya çıkmasında mtDNA’nın 

solunum sonucu açığa çıkan oksijen radikallerine daha fazla maruz kalması ve 

koruyucu, tamir mekanizmalarının da bulunmamasıdır. Bu bağlamda mtDNA molekülü, 

mutasyona daha açık olup üzerinde bulunan gen bölgelerinin her birinin evrim hızı da 

farklılık göstermektedir [56]. 

Hayvanların çoğunda mitokondriyal genomun uzunluğu, 16-17 kbç. civarındadır [57]. 

Bir memeli türü olan kızıl tilki (Vulpes vulpes) mitokondriyal genomun uzunluğu 16 

723 bç. [58] ve 16 633 bç. [59] uzunluğunda olup gri kurdunkinden (17 729 bp) [58] 

kısadır. Kızıl tilki mitokondriyal genomu, 13 protein kodlayan bölge, iki ribozom RNA 

geni 22 transfer RNA geni ve bir kontrol bölgesi (CR-control region/D-loop) 

içermektedir [58, 59]. Kodlama yapmayan bölge olarak bilinen kontrol bölgesi (control 

region/D-loop), tRNA
Pro

 ve tRNA
Phe

 genleri arasında olup 1263 bç. [58], 1173 bç. [59] 

ve 1263 bç. [60] uzunlukta olduğu belirlenmiştir. Kızıl tilkilerdeki D-loop (control 

region) bölgesinde gözlenen dizi uzunluğu farklılığı, tekrar birimlerini içeren bir tekrar 

dizisinden kaynaklanmaktadır [59].  

1.3.1. Mitokondriyal sitokrom c oksidaz alt unite I (COI) gen bölgesi 

Değişik canlı gruplarında DNA barkodlarının elde edilmesi için kullanılan 

mitokondriyal sitokrom c oksidaz alt unite I (COI) gen bölgesi, 1545 bç. 

uzunluğundadır. Başlama pozisyonu 5351 bç. sonlanma pozisyonu ise 6895 bç. olup 

başlama kodonu ATG ve bitiş kodonu TAA'dır [58]. Bu gen bölgesi nispeten daha 
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korunmuş olduğundan diğer mitokondriyal genlere oranla daha yavaş evrimleşme 

göstermektedir [61]. Bu genin yaklaşık 650 bç.'lik kısmı (başlangıçtan itibaren 58 bç. ile 

705 bç. arası: 648 bç.), hayvanlar için DNA barkod bölgesi olarak önerilmiştir [8, 9]. 

DNA barkodlaması, koruma biyolojisi, ekoloji ve sistem biyolojisi gibi alanlarda yaygın 

olarak kullanılmaktadır [62, 63]. Bir çok araştırmacı, COI gen bölgesinin tam olarak ve 

etkili bir şekilde tür tanımlamada, geleneksel taksonomide şüpheli türleri ayırt etmede 

ve farklı coğrafyalardaki tür varyasyonunu tespit etmede kullanılabileceğini 

belirtmektedir [10, 64, 65]. 



2. BÖLÜM 

GEREÇ VE YÖNTEM 

2.1. Örneklerin Saklanması ve Toplanması 

Bu çalışmada, 2002-2015 yılları arasında, kara yollarında motorlu taşıtların çarpması 

sonucu kaza ile ölmüş Türkiye'de yayılış gösteren üç kanid türü olan altın çakal (Canis 

aureus), gri kurt (Canis lupus) ve kızıl tilkiye (Vulpes vulpes) ait toplam 55 bireyden 

alınan değişik doku örnekleri (kas, kulak, kuyruk, böbrek vb.), mitokondriyal DNA COI 

(sitokrom oksidaz subunit-1) gen bölgesine ait dizileri elde etmek için kullanıldı. 

Çalışılan doku örneklerinin üç taksona göre dağılımı ve kayıt bilgileri Şekil 2.1 ve 

Tablo 2.1-3'de gösterilmiştir. 

Üç kanid türüne ait dokular, tek kullanımlık bisturi ile alındıktan sonra steril olan 2 

ml'lik kapaklı tüpler içerisindeki % 99'luk etil alkol içine konulduktan sonra tüpler 

etiketlendi ve çalışma yapılıncaya kadar -20 
0
C'de Erciyes Üniversitesi, Fen Fakültesi, 

Biyoloji Bölümünde muhafaza edilmiştir. 

2.2. Türkiye'de Yayılış Gösteren Üç Kanid Türüne Ait Dokulardan DNA 

İzolasyonu 

Türkiye’nin değişik lokalitelerinden toplanan altın çakal (Canis aureus), gri kurt (Canis 

lupus) ve kızıl tilki (Vulpes vulpes) türlerinden alınan ve % 99 etil alkole konularak        

-20˚C de saklanmış değişik dokulardan total DNA elde edilmesi işlemi, QIAGEN 

DNeasy® Blood&Tissue kit kullanılarak yapıldı. Bu işlem için kit ile birlikte 

gönderilen protokol izlendi. 
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Tablo 2.1. Türkiye’de yayılış gösteren altın çakal (Canis aureus) türüne ait bu 

çalışmada kullanılan örnekler (*Şekil 1.1). 

Sıra No *Harita 

kodu 

Örnek 

No 

Lokalite 

1 1 638 Devrek, ZONGULDAK 

2 2 856 Arhavi, ARTVİN 

3 3 1252 Karakoca, Ulubey, ORDU 

4 4 1257 Fındıklı, RİZE 

5 5 1271 Ovacık Köyü, ARTVİN 

6 6 1339 Efirli, ORDU 

7 7 1584 Bafra, SAMSUN 

Tablo 2.2. Türkiye’de yayılış gösteren gri kurt (Canis lupus) türüne ait bu çalışmada 

kullanılan örnekler (*Şekil 1.2). 

Sıra No *Harita        

Kodu 

Örnek 

No 

Lokalite 

1 8 1336 Sorgun, YOZGAT 

2 9 1437 Sarıkaya, YOZGAT 

3 10 1441 Karakurt, KARS 

4 11 1446 Sarıkamış, KARS 

5 12 1448 Yazıcıkaya Köyü, Kıbrıscık, BOLU 

6 13 1460 Abant civarı, BOLU 

7 14 1516 Merkez, KARS 

8 15 1518 Nebioğlu Köyü, KARS 

9 16 1559 Sarıkamış, KARS 

10 17 1542 Tüney Köyü, ÇANKIRI 

11 18 1543 Suveren Köyü, IĞDIR 

Tablo 2.3. Türkiye’de yayılış gösteren kızıl tilki (Vulpes vulpes) türüne ait bu çalışmada 

kullanılan örnekler (*Şekil 1.3). 

Sıra No *Harita 

Kodu 

Örnek 

No 

Lokalite 

1 19 539 Kızılırmak, ÇANKIRI 

2 20 610 Kandıra-Kefken yolu, KOCAELİ 

3 21 627 Kemerhisar, Bor, NİĞDE 

4 22 706 Göltaş Çimento yakını, ISPARTA 
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5 23 760 Karkın-Çamlıbel, TOKAT 

6 24 777 Amasya-Samsun yolu, AMASYA 

7 25 803 Arguvan, MALATYA 

8 26 923 Taşköprü, Babaaeski, KIRKLARELİ 

9 27 924 Eğirdir, ISPARTA 

10 28 925 Tavas, DENİZLİ 

11 29 952 Erciyes Dağı, KAYSERİ 

12 30 954 Karakoca Köyü, Ulubey, ORDU 

13 31 1045 16.Km Batı,Ilıca/ ERZURUM 

14 32 1070 GÜMÜŞHANE 

15 33 1137 Çallıgedik geçidi, Çalış, NEVŞEHİR 

16 34 1326 Afşar Köyü, Beyşehir, KONYA 

17 35 1332 Kurucabük, Datça, MUĞLA 

18 36 1345 Göçebe Köyü, Kavak, SAMSUN 

19 37 1356 Ergani, DİYARBAKIR 

20 38 1361 Kumlucabağları, EDİRNE 

21 39 1377 Sarıköy, Beyşehir, KONYA 

22 40 1380 Bozan, Bozkırı, AFYON 

23 41 1381 Serinhisar, DENİZLİ 

24 42 1389 Çakırlar Köyü, Köprübaşı, MANİSA 

25 43 1406 Söke çıkışı, Kuşadası, AYDIN 

26 44 1408 Selçuk, İZMİR 

27 45 1410 Uzundere, Gaziemir, İZMİR 

28 46 1413 ESKİŞEHİR 

29 47 1419 KARS 

30 48 1438 Topçu Köyü, YOZGAT 

31 49 1470 Kağızman yol ayrımı, KARS 

32 50 1530 10 Km. Tosya, KASTAMONU 

33 51 1533 Gemiç, Orhangazi, BURSA 

34 52 1536 Korkuteli, ANTALYA 

35 53 1549 Bozat, KARS 

36 54 1555 Kuzukaya, Çaldır, ARDAHAN 

37 55 1575 ERZİNCAN 
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2.3 Total DNA Elde Edilmesi İşlemleri 

* Santrifüj aşamalarının hepsi oda sıcaklığında (15-25 ˚C) yapıldı.

* Vorteksleme işlemi, 5-10 saniye arasında gerçekleştirildi.

* Buffer AL ve Buffer ATL gerekli olduğu durumda 56 ˚C' ye ısıtılarak tekrar

çözdürüldü. 

* Total DNA izolasyon kitinin ilk kullanımında Buffer AW1 ve AW2'ye % 99.9'luk

Etanol eklendi. 

* Termal blok DNA elde edilmesi işlemine başlamadan önce 56 ˚C 'ye getirildi.

* 1.5 ml'lik steril ependorf tüpleri etiketlenerek hazırlandı.

* Total DNA edilmesinde kullanılan Kit ile birlikte gelen DNeasy mini spin kolon ve

koleksiyon tüpleri etiketlendi. 

* % 99.9'luk etil alkolde saklanan dokular, 25 mg'ı geçmeyecek şekilde küçük parçalara

bölündü ve etiketlemiş olduğumuz tüplere konuldu. 

* Lizis aşamasında küçük doku parçaları üzerine 180 µl ATL buffer eklendi ve tüpler

vortekslendi. 

* 20 µl Proteinaz K tüplerin üzerine eklendi ve tüpler vortekslendi.

* Ependorf tüpleri daha önce +56 ˚C'ye getirilen termal blok'a konuldu.

* Tüplerdeki dokular tamamen lizis oluncaya kadar bekletildi (yaklaşık 3-4 saat) ve bu

zaman esnasında tüpler, düzenli aralıklarla (20-30 dakika) vortekslendi. 

* Tamamen lizis olan dokular, termal blok'tan alındı ve yaklaşık 15 saniye 3.000 rpm’de

vortekslendi. 

* Üzerine 200 µl AL Buffer eklendi ve tekrar vortekslendi.

* Daha sonra tüplere 200µl % 96-100' lük etanol eklendi ve karıştırıldı.

* Homojen bir solüsyon elde etmek için AL buffer ve etanol en kısa sürede eklendi ve

tüpler vortekslendi. 

* Elde edilen karışım daha önceden hazırlanmış olan DNeasy mini spin kolonlara

aktarıldı ve spin kolonlar 2 ml’lik koleksiyon tüpleri içerisine yerleştirildi. DNeasy mini 

spin kolonlar, 6.000 rcf/8.000 rpm’de 1 dakika santrifüj edildi. 

* Altta biriken sıvı koleksiyon tüpü ile birlikte atılarak DNeasy mini spin kolon yeni bir

2 ml’lik koleksiyon tüpü içerisine yerleştirildi. 

* DNeasy mini spin kolonlar üzerine 500 μl Buffer AW1 (Wash Buffer 1) eklenip

DNeasy mini spin kolonlar, 6.000 rcf/8.000 rpm’de 1 dakika santrifüj edildi ve altta 

biriken sıvı ve koleksiyon tüpü atıldı. 
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* DNeasy Mini spin kolon yeni bir 2 ml’lik koleksiyon tüpü hazırlandı ve üzerine 500

μl Buffer AW2 (Wash Buffer 2) eklenerek DNeasy mini spin kolonlar 20.000 

rcf/14.000 rpm’de 3 dakika santrifüj edildi. 

* Spin kolonlar sıvıya değdirmeden alınarak yeni ependorf tüpleri içerisine yerleştirildi

ve etanolün daha sonraki PCR işlemlerinde olumsuz sonuç doğurabileceğinden kuru bir 

DNeasy mini spin kolon membranı elde etmek için 20.000 rcf/14.000 rpm’de 1 dakika 

daha santrifüj edildi ve altta biriken sıvı ve ependorf tüpü atıldı. 

* DNeasy mini spin kolonlar önceden etiketlenmiş 1.5 ml’lik ependorf tüpleri içerisine

yerleştirildi. 

* Doğrudan membran üzerine 200 μl Buffer AE eklenerek DNeasy mini spin kolonlar

oda sıcaklığında 1 dakika inkübasyona bırakıldı. 

* İnkübasyon sonrası 6.000 rcf/8.000 rpm’de 1 dakika santrifüj edildi. Daha sonra

DNeasy mini spin kolonlar atılmış ve ependorfta biriken sıvı kısım sonraki işlemler için 

kalıp DNA olarak kullanılmak üzere +4 °C’de saklandı.  

* Uzun süreli saklama gerekli durumlarda ise tüpler -20 °C’ye alındı.

* Yapılan işlemler sonucunda agaroz jel elektroforezinde total DNA' nın varlığı kontrol

edildi. 

2.4. Mitokondriyal DNA Sitokrom Oksidaz Subunit I Gen Bölgesinin PCR ile 

Çoğaltılması 

Total DNA’lar, mitokondriyal DNA'nın sitokrom oksidaz subunit I gen bölgesi için 

kaynak olarak kullanıldı. Her bir bireyin mitokondriyal DNA’sının sitokrom oksidaz 

subunit I gen bölgesini çoğaltmak için aşağıdaki spesifik primer çiftleri kullanılmıştır.  

Canis aureus ve Canis lupus 

HCO2198 ('5-TAAACTTCAGGGTGACCAAAACA-3') 

LCO1490   (5'-GGTCAAATCATAAAGATATTGG-3') [66]. 

UCOI    (5'-CACTGCCTTGAGCCTCCTCAT-'3) 

DCOI    ('5-GGGGAGGTTGCGTCCTGTAAT-3') [16]. 

H7227  ('5-AGTATAAGCGTCTGGGTAGTC-3')  

L6569 ('5-CCTGCAGGAGGAGGAGATCC-3') [67]. 

Vulpes vulpes 

COXVULF  ('5-TCAGCCATTTTACCTATGTTCA-3')  

COXVULR  ('5-CAAACCCAGGCAAGATAAAA-3') [68]. 
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PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) için kullanılan kimyasallar ve miktarları aşağıda 

verilmiştir. 

HCO2198 ('5-TAAACTTCAGGGTGACCAAAACA-3') 

LCO1490 (5'-GGTCAAATCATAAAGATATTGG-3') [66]. 

Bileşenler Kullanılan miktar Son konsantrasyon 

10X Taq Buffer 5  µl 1 X 

10 uM L primer 1   µl 1 µM 

10 uM H primer 1   µl 1 µM 

10 mM dNTP mix 0,5 µl 200 µM 

Taq DNA Polimeraz 5u/µl 0,2 µl 2 u 

25 MgCl2 5 µl 2,5 mM 

DNA (1/5 oranında seyreltilmiş) 2 µl ----- 

Steril Su (dH2O) 31,3 µl ----- 

BSA 4 µl ----- 

Toplam hacim 50 µl 

Basamak Sıcaklık (˚C) Süre Döngü  sayısı 

Ön denatürasyon 94 ˚C 1 dakika 1 

Denatürasyon 94 ˚C 30 saniye 5 

Bağlanma 46 ˚C 90 saniye 5 

Uzama 72˚C 1 dakika 5 

Denatürasyon 94˚C 30 saniye 30 

Bağlanma 51˚C 90 saniye 30 

Uzama  72˚C 60 saniye 30 

Sentez 72˚C 5 dakika 1 

UCOI ('5-CACTGCCTTGAGCCTCCTCAT-3') 

DCOI ('5-GGGGAGGTTGCGTCCTGTAAT-3') [16]. 

Bileşenler Kullanılan miktar Son konsantrasyon 

10X Taq Buffer 5  µl 1 X 

10 uM UCOI primer 0,5   µl 0,1 µM 

10 uM DCOI primer 0,5   µl 0,1 µM 

10 mM dNTP mix 0,25 µl 0,05 µM 

Taq DNA Polimeraz 5u/µl 0,3 µl 3 u 

25 MgCl2 5 µl 2,5 mM 

DNA (1/5 oranında seyreltilmiş) 1 µl ----- 

Steril Su (dH2O) 34,45 µl ----- 

BSA (10 mg/ml) 4 µl ----- 

Toplam hacim 50 µl 
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Basamak Sıcaklık (˚C) Süre Döngü  sayısı 

Ön denatürasyon 95 ˚C 3 dakika 1 

Denatürasyon 94˚C 45 saniye 30 

Bağlanma 54-56˚C 90 saniye 30 

Uzama  72˚C 90 saniye 30 

Sentez 72˚C 10 dakika 1 

(*Bağlanma sıcaklığı: Kızıl tilki örnekleri için 54 ˚C; Altın çakal ve gri kurt örnekleri 

için 56˚C olarak kullanılmıştır)  

H7227 ('5-AGTATAAGCGTCTGGGTAGTC-3') 

L6569 ('5-CCTGCAGGAGGAGGAGATCC-3') [67]. 

Bileşenler Kullanılan miktar Son konsantrasyon 

10X Taq Buffer 5  µl 1 X 

10 uM L6569 primer 1   µl 0,2 µM 

10 uM H7227 primer 1   µl 0,2 µM 

10 mM dNTP mix 0,25 µl 0,05 µM 

Taq DNA Polimeraz 5u/µl 0,2 µl 2 u 

25 MgCl2 2,5 µl 1,25 mM 

DNA (1/5 oranında seyreltilmiş) 2 µl ----- 

Steril Su (dH2O) 34,05 µl ----- 

BSA 4 µl ----- 

Toplam hacim 50 µl 

Basamak Sıcaklık (˚C) Süre Döngü  sayısı 

Ön denatürasyon 94 ˚C 3 dakika 1 

Denatürasyon 94˚C 45 saniye 35 

Bağlanma 51-52-53˚C 30 saniye 35 

Uzama  72˚C 45 saniye 35 

Sentez 72˚C 10 dakika 1 

(*Bağlanma sıcaklığı: Kızıl tilki örnekleri için 51˚C; Altın çakal örnekleri için 52˚C ve 

Gri kurt örnekleri için 53˚C olarak kullanılmıştır)  

COXVULF (5'-TCAGCCATTTTACCTATGTTCA-3' 

COXVULR (5'-CAAACCCAGGCAAGATAAAA-3') [68]. 

Bileşenler Kullanılan miktar Son konsantrasyon 

10X Taq Buffer 5  µl 1 X 

10 uM L primer 1   µl 0,2µM 

10 uM H primer 1   µl 0,2 µM 

10 mM dNTP mix 0,25 µl 0,05 µM 

Taq DNA Polimeraz 5u/µl 0,2 µl 2 u 

25 MgCl2 2,5 µl 1,25 mM 

DNA (1/5 oranında seyreltilmiş) 2 µl ----- 

Steril Su (dH2O) 34,05 µl ----- 

BSA 4 µl ----- 

Toplam hacim 50 µl 
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Basamak Sıcaklık (˚C) Süre Döngü  sayısı 

Ön denatürasyon 95 ˚C 10 dakika 1 

Denatürasyon 94˚C 30 saniye 35 

Bağlanma 55˚C 45 saniye 35 

Uzama  72˚C 60 saniye 35 

Sentez 72˚C 10 dakika 1 

2.5. PCR Ürünlerinin Agaroz Jelde Yürütülmesi ve Görüntülenmesi 

PCR ürünü, % 1'lik agaroz jelde yürütülmüştür. Bunun için bir erlen içerisine 1,5 gram 

agaroz konuldu ve üzerine 150 ml 1X TAE (Trisma Base, Glacial Asetic Asid, EDTA) 

çözeltisi eklenerek karıştırıldı. Elde edilen karışım, mikrodalga fırında agaroz tamamen 

çözünene kadar ısıtıldı, agaroz tamamen çözüldükten sonra üzerine 10 mg/ml'lik 

Ethidium Bromide çözeltisinden 8 µl eklendi. Manyetik karıştırıcıda karışım 50-55 

˚C'ye gelinceye kadar karıştırıldı. Elektroforez tepsisine taraklar yerleştirildi ve karışım 

yavaşça döküldü. Agaroz jel tamamen donuncaya kadar beklendi ve donduktan sonra 

taraklar dikkatli bir şekilde jelden alındı. Elektroforez tepsisi elektroforez tankına 

yerleştirildi ve üzerine jeli tamamen kaplayacak kadar 1X TAE çözeltisi eklendi. Elde 

edilen PCR ürününden 10 µl alınıp temiz bir PCR tüpüne konuldu ve üzerine 2 µl 6X 

Loading Dye eklendi. Daha sonra pipetle karıştırıldı ve karışım jelde açılan kuyucuklara 

pipetlendi. Boş bir kuyucuğa 7 µl 100 bç. DNA Ladder konuldu. Jele 80 volt doğrusal 

akım verilerek örneklerin jel üzerinde, elektriksel alanda 50 dakika yürümesi sağlandı. 

Süre sonunda jel, elektroforez tankından çıkarılıp görüntüleme cihazına yerleştirildi ve 

UV altında görüntülenip fotoğrafı çekildi. 

2.6. Türkiye'de Yayılış Gösteren Üç Kanid Türüne Ait Örneklerinin DNA Dizi 

Analizi 

Türkiye'de geniş yayılış gösteren üç kanid türünün her bir bireyi için spesifik primer 

çiftlerinin kullanılması ile mitokondriyal DNA COI gen bölgesine ait PCR ürünlerinden 

hem ileri (forward) hemde geri (revers) olacak şekilde iki yönlü diziler elde dildi. Ham 

mitokondriyal DNA COI gen bölgesi dizileri, hizmet alımı yoluyla ABI 3100 ve ABI 

3500 XL Genetic Analyzer cihazları kullanılarak elde edildi.   

2.7. Türkiye'de Yayılış Gösteren Üç Kanid Örneklerinin Mitokondriyal DNA COI 

Bölgesine Ait Dizilerin Hizalanması ve Düzenlenmesi 

Her bir birey için otomatik DNA dizi analiz sisteminden elde edilen ham COI gen 

bölgesine ait dizilerin hizalanması ve düzenlenmesi, Geneious [69] programı 



19 
 

kullanılarak yapıldı. Üç kanid türünün her bir bireyi için ileri ve geri (Forward ve 

Revers) primer çiftleri ile elde edilen COI gen bölgesine ait dizilerin kromatogramları, 

tek tek gözden geçirildi ve mitokondriyal COI bölgesi ile ilgili ortak (consensus) diziler 

oluşturuldu. Hizalanan ve düzenlenen COI gen bölgesi dizileri, başlangıçtaki ve sondaki 

fazlalıkları kesilip (trim edilip) aynı baz dizisi uzunluğuna getirildiler. Aynı uzunluğa 

getirilen COI gen bölgesi dizileri, genetik analizlerde programlar tarafından 

okunabilmesi ve diğer formlara dönüştürülebilmesi için fasta (fas.) ve nexus (nex.) 

dosyası formatında kaydedildi. 

2.8. Mitokodriyal DNA COI Gen Bölgesi Dizilerinin Genetik Analizi 

2.8.1. Canidae Familyasının Üç Türüne Ait Türkiye Örneklerinin Genetik Analizi 

Canidae familyasının üç türünün  Türkiye örneklerine ait mitokondriyal COI dizilerinin, 

DnaSp version [70] ve MEGA6 [71] programları ile genetik analizleri yapıldı. DnaSP 

[70] programı ile haplotip sayısı, haplotip çeşitliliği (Hd) ve nükleotit çeşitliliği (Pi) 

belirlendi. DNA barkodlama bölgesi için belirlenen mitokondriyal DNA COI 

haplotiplerini kullanarak cins içi, cinsler arası, tür içi ve türler arası genetik uzaklık 

değeri Kimura-2-Parametre (K2P) [72] baz değişim modeline dayanarak MEGA6 [71] 

programı ile hesaplandı.  

Canidae familyasının üç türü ile ilgili olarak tür içi ve türler arası ayrılmayı görebilmek 

için Türkiye örneklerinin barkodlama bölgesini kapsayan COI haplotiplerinden elde 

edilen veri setinden Kimura-2 parametre (K2P) [72] baz değişim modeli kullanılarak 

Neigbor-Joining (NJ) [73] filogenetik ağacı elde edildi.  

2.8.2. Canidae Familyasının Üç Türüne Ait Gen Bankasından Mitokondriyal DNA 

COI Gen Bölgesi Dizilerinin Elde Edilmesi 

Canidae familyasının üç türüne ait Gen Bankası (NCBI: National Center for 

Biotechnology Information) ve BOLD Systems (Barcode of Life Data) veri tabanında 

tespit edilen farklı uzunluktaki mitokondriyal COI gen bölgesi dizileri, Türkiye 

örneklerine ait karşılaştırma yapmak için analizlere dahil edilmiştir. Gen Bankası ve 

BOLD'ta tespit edilen farklı uzunluktaki mitokondriyal COI gen bölgesi dizileri ile ilgili 

bilgiler Tablo 2.4'te verilmiştir.  
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2.8.3. Canidae familyasının üç türünün mitokondriyal DNA COI gen bölgesine ait 

tüm dizilerin birlikte analizi 

Üç türe ait Türkiye örneklerinden elde edilen haplotiplerle Gen Bankası ve BOLD' tan  

tespit edilen farklı uzunluktaki COI gen bölgesi dizileri Geneious [69] programı ile 

DNA barkodlama bölgesini (baştan itibaren 58 bç.-705 bç., 648 bç.) kapsayacak şekilde 

hizalandı ve cins içi cinsler arası tür içi ve türler arası veri setleri oluşturuldu. 

 DNA barkodlama bölgesini kapsayan veri setleri, K2P baz değişim modeline 

[72] dayanarak genetik uzaklık değerlerinin hesaplanmasında kullanıldı. K2P'ye göre 

hesaplanan genetik uzaklık değerlerini kullanarak tür içi ve türler arası ayrılmayı 

görebilmek için Neighbor-Joining (NJ) (Komşu Birleştirme) metodunu [73] kullanarak 

NJ ağacı elde edildi. 

Tablo 2.4. Canidae familyasının üç türüne ait Gen Bankası (NCBI) ve BOLD'ta tespit 

edilen mitokondriyal COI gen bölgesi dizileri. 

---------------------------------------------------------------------------------------------------------- 
Canis aureus 

1-) AF028186                    [67] 

2-) KJ887398                    [74] 

Canis lupus 

1-) DQ480503, DQ480504, DQ480505 (= NC_008092), DQ480506, DQ480507,  

      DQ480508                   [75] 

2-) JF443203, JF443204, JF443208                 [76] 

3-) EU789787, EU789788                  [77] 

4-) KF661038, KF661039, KF661040, KF661041, KF661042, KF661043, KF661044, 

KF661045, KF661046, KF661047, KF661048, KF661049, KF661050, KF661051, 

KF661052, KF661053, KF661054, KF661055, KF661056, KF661057, KF661058, 

KF661059, KF661060, KF661061, KF661062, KF661063, KF661064, KF661065, 

KF661066, KF661067, KF661068, KF661069, KF661070, KF661071, KF661072, 

KF661073, KF661074, KF661075,  KF661076, KF661077, KF661078, KF661079, 

KF661080, KF661081, KF661085, KF661087, KF661088, KF661090,  KF661091, 

KF661095                   [78] 

5-) AM711902                   [79] 

6-) JF342908                   [80] 

7-)AB499818, AB499819,  AB499820, AB499821, AB499822, AB499823, AB499824, 

AB499825                   [81] 

Vulpes vulpes 

1-) AM181037                   [60] 

2-) FJ392293,  FJ402874, FJ402883                 [68] 

3-) JF499383                   [82] 

4-) JN711443                   [59] 

5-) GQ374180                   [58] 

6-) KF387633                   [83] 

---------------------------------------------------------------------------------------------------------- 



3. BÖLÜM 

BULGULAR 

3.1. Canidae Familyasının Üç Türüne (Canis aureus, Canis lupus, Vulpes vulpes) ait 

Türkiye Örneklerinin DNA Barkodlaması 

Canidae familyasının üç türü olan altın çakal (Canis aureus), gri kurt (Canis lupus) ve 

kızıl tilki'ye (Vulpes vulpes) ait Türkiye'nin Anadolu kısmından elde edilen 55 örneğin 

DNA barkodlamasını yapmak için PCR'la uygun primer çiftleri ile çoğaltılan 

mitokondriyal DNA'nın sitokrom oksidaz c alt ünite 1 (COI) gen bölgesi kullanıldı. Üç 

türe (C. aureus: 7; C. lupus: 11; V. vulpes: 37)  ait toplam 55 örneğin farklı uzunlukta 

COI gen bölgesi dizileri elde edildi. 

3.1.1. Canidae Familyasının Üç Türünün Türkiye Örneklerinden Total DNA Elde 

Edilmesi 

Canidae familyasının üç türüne ait değişik lokalitelerden toplanmış (Şekil 2.1) 

örneklerin farklı dokularından total DNA elde edildi. Total DNA'nın varlığı, % 1'lik 

agaroz jelde tespit edilmeye çalışıldı ve jel, U.V altında görüntülendi (Şekil 3.1). 

 

Şekil 3.1. Canis aureus'a ait Türkiye örneklerinin çeşitli dokularından elde edilen total 

DNA'ların agaroz jel görüntüsü. 
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3.1.2. Mitokondriyal DNA COI Gen Bölgesinin PCR ile Çoğaltılması 

Canidae familyasının Canis aureus ve C. lupus türlerine ait Türkiye örneklerinin total 

DNA'ları, hedef bölge olan mitokondriyal COI gen bölgesinin primer çiftleri 

kullanılarak PCR ile çoğaltılması işleminde kullanıldılar (Şekil 3.2). 

Kullanılan primerler: 

HCO2198 (5'-TAAACTTCAGGGTGACCAAAACA-3')  

LCO1490 (5'-GGTCAAATCATAAAGATATTGG-3') [66]. 

UCOI  (5'-CACTGCCTTGAGCCTCCTCAT-3')  

DCOI  (5'-GGGGAGGTTGCGTCCTGTAAT-3') [16]. 

H7227  (5'-AGTATAAGCGTCTGGGTAGTC-3')  

L6569           (5'-CCTGCAGGAGGAGGAGATCC-3') [67]. 

 

Şekil 3.2. Canis aureus'a ait mitokondriyal COI gen bölgesinin HCO2198 ve LCO1490 

primerleri ile çoğaltılan PCR ürünlerinin agaroz jel elektroforez görüntüsü. 

Kızıl tilki (Vulpes vulpes) türüne ait Türkiye örneklerinin total DNA'ları, hedef bölge 

olan mitokondriyal COI gen bölgesinin primer çiftleri kullanılarak PCR ile çoğaltılması 

işleminde kullanıldılar. 

Kullanılan primerler:  

COXVULF (5'-TCAGCCATTTTACCTATGTTCA-'3)  

COXVULR  (5'-CAAACCCAGGCAAGATAAAA-3') [68]. 
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3.2. Canidae Familyasının Üç Türüne (Canis aureus, Canis lupus, Vulpes vulpes) ait 

Türkiye Örneklerinin Mitokondriyal DNA  COI Gen Dizilerinin Analizi  

Canidae familyasının iki cinsi (Canis ve Vulpes) ve üç türüne (Altın çakal: Canis 

aureus, Gri kurt: Canis lupus ve Kızıl tilki: Vulpes vulpes) ait 55 örneğin; farklı 

uzunluklardaki mitokondriyal DNA COI gen bölgesi dizileri Geneious [69] programı ile 

hizalandı. Altın çakal ve gri kurt için mitokondriyal COI gen bölgesine ait 1506 bç. 

uzunluğundaki diziler elde edilirken, kızıl tilki için 696 bç. ve 740 bç. uzunluğunda 

diziler elde edildi. 

3.2.1. Üç Kanid Türünün Mitokondriyal COI Gen Bölgesi ve DNA Barkodlaması 

3.2.1.1. Altın çakal (Canis aureus) 

Türkiye'nin Anadolu kısmından elde edilen yedi altın çakal örneğinin mitokondriyal 

COI gen bölgesi dizileri, DNA barkodlaması için kullanıldı. COI gen bölgesinin 

çoğaltılması yedi örnekte de başarılı oldu. 1545 bç. uzunluğa sahip olan mitokondriyal 

COI gen bölgesi için bu çalışmada 1506 bç. (baştan itibaren 40 bç. ile 1545bç. arası) 

uzunluğunda yedi dizi elde edildi. Yedi mitokondriyal COI gen bölgesi dizisinden üç 

mitokondriyal COI haplotipi (TR.Ca_COI.1 TR.Ca_COI.3) tespit edildi. 1506 bç. 

uzunluğa göre, haplotip çeşitliliği (Hd), 0.6667 ve nükleotit çeşitliliği (Pi), 0.00051 

olarak bulundu. 

Mitokondriyal COI geninin barkodlama bölgesine (baştan itibaren 58 bç.-705 bç. arası: 

648 baz) dayanarak [8, 9, 16], yedi altın çakal dizisinde içerisinde bir polimorfik ve 647 

monomorfik yer tespit edildi. Türkiye'den altın çakalın yedi COI barkodlama dizisi 

içinde bir polimorfik yere göre, iki haplotip (TR.Ca_COI.A TR.Ca_COI.B) belirlendi. 

Barkodlama bölgesinin dizi uzunluğu (58-705 bç. arası: 648 bç.) dikkate alındığında 

haplotip çeşitliliği, 0.4762 ve nükleotit çeşitliliği ise 0.00073 olarak bulundu. K2P baz 

değişim modeli kullanılarak yapılan hesaplamaya göre, 648 bç'lik COI barkodlama 

bölgesinde Türkiye'den C. aureus için tespit edilen iki haplotip (TR.Ca_COI.A -

TR.Ca_COI.B) arasındaki genetik uzaklık değeri çok düşük olup 0.0015 (% 0.15) 

olarak bulunmuştur (Tablo 3.7). 

Gen Bankası'nda altın çakal için iki mitokondriyal COI dizisi (AF028186: 703-1290 bç. 

arası; 588 bç., KJ887398: 703-1282 bç. arasında, 588 bç,) olduğu tespit edildi. Gen 

Bankası'ndan alınan iki dizi ile Türkiye örneklerine ait diziler birlikte Geneious [69] 
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programı ile hizalandı. Türkiye altın çakal dizileri ile karşılaştırıldığında Gen 

Bankası'ndan elde edilen iki dizinin 588 bç. (703-1282 arasında) uzunluğunda ve DNA 

barkod bölgesi dışında olup bu çalışmada bulunan dizilerden farklı olduğu belirlendi. 

Altın çakalın Gen Bankası'nda bulunan iki dizisi, COI barkodlama bölgesinin (58 bç. – 

705 bç.: 648 bç.) dışında olduğu için, DNA barkodlaması analizlerinde 

kullanılmamıştır. 

Tablo 3.1. Altın çakal (Canis aureus) türüne ait Türkiye örneklerinden mitokondriyal 

DNA COI gen bölgesinin 1506 bç.'lik dizileri kullanılarak tespit edilen 

haplotipler (*Şekil 2.1). 

Örnek 

numarası 

Haplotip 

numarası 

*Harita 

numarası 

Lokalite 

638 TR.Ca_COI.1 1 Kıyaslar Köyü, Devrek, ZONGULDAK 

1584 TR.Ca_COI.1 7 Bafra sahili, SAMSUN 

856 TR.Ca_COI.2 2 Arhavi, ARTVİN 

1252 TR.Ca_COI.2 3 Karakoca, Ulubey, ORDU 

1257 TR.Ca_COI.2 4 4 Km. Batı, Fındıklı, RİZE 

1271 TR.Ca_COI.2 5 Ovacık Köyü, ARTVİN  

1339 TR.Ca_COI.3 6 Efirli, ORDU 

Tablo 3.2. Altın çakal (Canis aureus) türüne ait Türkiye örneklerinden mitokondriyal 

DNA COI gen bölgesinin 648 bç.'lik dizileri kullanılarak tespit edilen 

haplotipler (*Şekil 2.1). 

Örnek 

numarası 

Haplotip 

numarası 

*Harita 

numarası 

Lokalite 

638 TR.Ca_COI.A 1 Kıyaslar Köyü, Devrek, ZONGULDAK 

1584 TR.Ca_COI.A 7 Bafra sahil, SAMSUN 

856 TR.Ca_COI.B 2 Arhavi, ARTVİN 

1252 TR.Ca_COI.B 3 Karakoca, Ulubey, ORDU 

1257 TR.Ca_COI.B 4 4 Km. Batı, Fındıklı, RİZE 

1271 TR.Ca_COI.B 5 Ovacık Köyü, ARTVİN  

1339 TR.Ca_COI.B 6 Efirli, ORDU 

3.2.1.2. Gri kurt (Canis lupus)  

Türkiye'nin Anadolu kısmından elde edilen 11 gri kurt örneğinin mitokondriyal COI 

gen bölgesi dizileri, DNA barkodlaması için kullanıldılar.COI gen bölgesinin 

çoğaltılması 11 örnekte başarılı oldu. 1545 bç uzunluğa sahip olan mitokondriyal COI 

gen bölgesi için bu çalışmada 1506 bç. (40 ile 1545 arası) uzunluğunda 10 dizi ve  

1388 bç. (158 bç.-1545 bç. arası) uzunluğunda bir dizi elde edildi. 1388 bç. 

uzunluğundaki dizi, DNA barkod bölgesini tam olarak kapsamadığından analizlerde 

kullanılmamıştır.  

Türkiye'den gri kurda ait 1506 bç. uzunluğunda dört COI haplotipi (TR.Cl_COI.1-

TR.Cl_COI.4) tespit edildi (Tablo 3.3). Türkiye'den 10 gri kurt örneği için haplotip 
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çeşitliliği ( Hd), 0.7778 ve nükleotid çeşitliliği (Pi), 0.00093 olarak bulundu. 

Mitokondriyal COI geninin barkodlama bölgesine (58 bç.-705 bç. arasında, 648 bç.) 

dayanarak Türkiye gri kurtlarının 10 COI barkodlama dizisi (648 baz) içerisinde üç 

haplotip (TR.Cl_COI.A, TR.Cl_COI.B, TR.Cl_COI.C) tespit edildi (Tablo 3.4). 

Türkiye gri kurtlarının COI barkodlama dizileri (648 bç.) kullanıldığında haplotip 

çeşitliliği (Hd), 0.6444 olup nükleotid çeşitliliği (Pi) ise 0.00113'tür. Türkiye gri 

kurtlarının COI barkodlama bölgesi dizilerinde iki polimorfik yer ve 646 monomorfik 

yer gözlenmiş olup K2P modeli kullanılarak yapılan hesaplamaya göre üç haplotip 

(TR.Cl_COI.A, TR.Cl_COI.B, TR.Cl_COI.C) arasındaki genetik uzaklık değerleri 

0.0023 (% 0.23) ortalama ile 0.0015 ile 0.0031 arasında değiştiği tespit edildi (Tablo 

3.7). 

Gen Bankası'ndan gri kurda ait farklı uzunlukta 73 mitokondriyal COI dizisi tespit 

edildi. Gri kurda ait Gen Bankası'ndan alınan farklı uzunluktaki 73 COI dizisi ile bu 

çalışmada tespit edilen üç haplotipin birlikte analizi sonucunda 14 haplotip tespit edildi. 

648 bç. uzunluğundaki COI barkodlama bölgesine göre Türkiye'den iki gri kurt 

haplotipinin Gen Bankası'ndan elde edilen dizilerle aynı olduğu gözlendi. Buna karşılık 

Gen Bankası'ndan elde edilen diziler ile karşılaştırıldığında Türkiye gri kurtlarına ait bir 

haplotipin (TR.Cl_COI.4=TR.Cl_COI.C) yeni olduğu belirlendi. K2P modeli 

kullanılarak Türkiye'den ve Gen Bankası'ndan elde edilen COI DNA barkodlama 

bölgesi dizilerinin analizi sonucunda genetik uzaklık değerleri 0.0016 (% 0.16) ile 

0.0097 (% 0.97) arasında değişirken ortalama değer, 0.0051 (% 0.51)'dir. 

Tablo 3.3. Gri kurt (Canis lupus)  türüne ait Türkiye örneklerinden mitokondriyal DNA 

COI gen bölgesinin 1506 bç.'lik dizileri kullanılarak tespit edilen haplotipler 

(*Şekil 2.1). 

Örnek 

numarası 

Haplotip 

numarası 

*Harita 

numarası 

Lokalite 

1336 TR.Cl_COI.1 8 Sorgun, YOZGAT 

1448 TR.Cl_COI.1 12 Yazıcıkaya Köyü, Kıbrıscık, BOLU 

1542 TR.Cl_COI.1 17 Tüney Köyü, ÇANKIRI 

1441 TR.Cl_COI.2 10 Karakurt, KARS 

1460 TR.Cl_COI.2 13 Abant civarı, BOLU 

1437 TR.Cl_COI.3 9 Sarıkaya, YOZGAT 

1446 TR.Cl_COI.3 11 Sarıkamış, KARS 

1518 TR.Cl_COI.3 15 Nebioğlu Köyü, KARS 

1543 TR.Cl_COI.3 18 Suveren Köyü, IĞDIR 

1559 TR.Cl_COI.4 16 Sarıkamış, KARS 
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Tablo 3.4. Gri kurt (Canis lupus)  türüne ait Türkiye örneklerinden mitokondriyal DNA 

COI gen bölgesinin 648 bç.'lik dizileri kullanılarak tespit edilen haplotipler 

(*Şekil 2.1). 

Örnek 

numarası 

Haplotip 

numarası 

*Harita 

numarası 

Lokalite 

1336 TR.Cl_COI.A 8 Sorgun, YOZGAT 

1441 TR.Cl_COI.A 10 Karakurt, KARS 

1448 TR.Cl_COI.A 12 Yazıcıkaya Köyü, Kıbrıscık, BOLU 

1460 TR.Cl_COI.A 13 Abant civarı, BOLU 

1542 TR.Cl_COI.A 17 Tüney Köyü, ÇANKIRI 

1437 TR.Cl_COI.B 9 Sarıkaya, YOZGAT 

1446 TR.Cl_COI.B 11 Sarıkamış, KARS 

1518 TR.Cl_COI.B 15 Nebioğlu Köyü, KARS 

1543 TR.Cl_COI.B 18 Suveren Köyü, IĞDIR 

1559 TR.Cl_COI.C 16 Sarıkamış, KARS 

3.2.1.3.Kızıl Tilki (Vulpes vulpes) 

Türkiye'nin değişik lokalitelerinden elde edilen 37 Kızıl tilki örneğinin DNA 

barkodlama çalışması yapılmıştır. 34 örnekte 740 bç. (1 bç.-740 bç.) uzunluğunda 

mitokondriyal COI gen bölgesi dizileri elde edilirken üç örnekte ise 696 bç. (46 bç.-740 

bç.) uzunluğunda COI gen bölgesi dizileri elde edilmiştir. Elde edilen tüm 

mitokondriyal COI dizileri, 648 bç. uzunluğundaki DNA barkodlama bölgesini (58 bç.-

705 bç.) kapsamaktadır. 

Türkiye'den 34 kızıl tilkiye ait 740 bç. uzunluğunda yedi COI haplotipi (TR.Vv_COI.1 

TR.Vv_COI.7) tespit edildi (Tablo 3.5). 740 bç. uzunluğundaki mitokondriyal COI gen 

bölgesi dizileri için haplotip çeşitliliği (Hd), 0.7968 ve nükleotid çeşitliliği (Pi), 0.00860 

bulundu. K2P modeli kullanılarak yapılan hesaplamaya göre genetik uzaklık değerleri, 

0.0014 ile 0.0264 arasında değişirken ortalama 0.0118 (% 1.18) olarak bulundu. 

Türkiye'den üç kızıl tilkiye ait 696 bç.uzunluğunda üç COI haplotipi (TR.Vv_COI.8 

TR.Vv_COI.10) tespit edildi (Tablo 3.5). 696 bç. uzunluğundaki mitokondriyal COI 

gen bölgesi dizileri için haplotip çeşitliliği (Hd), 1 ve nükleotid çeşitliliği (Pi), 0.00670 

bulundu. K2P modeli kullanılarak yapılan hesaplamaya göre genetik uzaklık değerleri 

0.0029 ile 0.0101 arasında değişirken ortalama 0.0058 (% 0.58) olarak bulundu. 

Türkiye kızıl tilkilerine ait farklı uzunluktaki 37 mitokondriyal COI gen bölgesi dizisi, 

COI barkodlama bölgesini (58 bç.-705 bç. arasında, 648 bç.) tespit etmek için analiz 

edildi ve 648 bç. uzunluğundaki dizileri içerisinde sekiz haplotip (TR.Vv_COI.A 

TR.Vv_COI.H) tespit edildi (Tablo 3.6). Türkiye kızıl tilkilerinin COI barkodlama 

dizileri (648 bç.) kullanıldığında haplotip çeşitliliği (Hd), 0.8018 olup nükleotid 
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çeşitliliği (Pi) ise 0.00916'dır. Türkiye kızıl tilkilerinin COI barkodlama bölgesi 

dizilerinde 24 polimorfik yer ve 624 monomorfik yer gözlenmiş olup sekiz haplotip 

arasındaki K2P modeli kullanılarak yapılan hesaplamaya göre genetik uzaklık değerleri, 

0.0015 ile 0.0302 arasında değişirken ortalama 0.0128 (% 1.28) olarak tespit edildi 

(Tablo 3.7). 

Tablo 3.5. Kızıl tilki (Vulpes vulpes) türüne ait Türkiye örneklerinden mitokondriyal 

DNA COI gen bölgesinin 740 bç.ve 696 bç.'lik diziler kullanılarak tespit 

edilen haplotipler (*Şekil 2.1). 

Örnek 

numarası 

Haplotip 

numarası 

Dizi 

uzunluğu 

*Harita 

numarası 

Lokalite 

1406 TR.Vv_COI.1 740 bç. 43 Söke çıkışı, Kuşadası, AYDIN 

1332 TR.Vv_COI.2 740 bç. 35 Kurucabük, Datça, MUĞLA 

1377 TR.Vv_COI.2 740 bç. 39 Sarıköy, Beyşehir, KONYA 

1408 TR.Vv_COI.2 740 bç. 44 Selçuk, İZMİR 

925 TR.Vv_COI.3 740 bç. 28 Tavas, DENİZLİ 

1381 TR.Vv_COI.3 740 bç. 41 Serinhisar, DENİZLİ 

954 TR.Vv_COI.4 740 bç. 30 Karakoca Köyü, Ulubey, ORDU 

1045 TR.Vv_COI.4 740 bç. 31 16 Km. Batı, Ilıca, ERZURUM 

1070 TR.Vv_COI.4 740 bç. 32 GÜMÜŞHANE 

1419 TR.Vv_COI.4 740 bç. 47 KARS 

1470 TR.Vv_COI.4 740 bç. 49 Kağızman yol ayrımı, KARS 

1549 TR.Vv_COI.4 740 bç. 53 Bozat, KARS 

539 TR.Vv_COI.5 740 bç. 19 Boğazkale, ÇORUM 

627 TR.Vv_COI.5 740 bç. 21 Kemerhisar, Bor, NİĞDE 

777 TR.Vv_COI.5 740 bç. 24 Amasya-Samsun yolu, AMASYA 

924 TR.Vv_COI.5 740 bç. 27 Eğirdir, ISPARTA 

1137 TR.Vv_COI.5 740 bç. 33 Çallıgedik geçidi, Çalış,NEVŞEHİR 

1345 TR.Vv_COI.5 740 bç. 36 Göçebe Köyü, Kavak, SAMSUN 

1380 TR.Vv_COI.5 740 bç. 40 Bozan, Bozkırı, AFYON 

1410 TR.Vv_COI.5 740 bç. 45 Uzundere, Gaziemir, İZMİR 

1413 TR.Vv_COI.5 740 bç. 46 ESKİŞEHİR 

1438 TR.Vv_COI.5 740 bç. 48 Topçu Köyü, YOZGAT 

1530 TR.Vv_COI.5 740 bç. 50 10 Km. Tosya, KASTAMONU 

1533 TR.Vv_COI.5 740 bç. 51 Gemiç, Orhangazi, BURSA 

706 TR.Vv_COI.6 740 bç. 22 Göltaş Çimento yakını, ISPARTA 

803 TR.Vv_COI.6 740 bç. 25 Arguvan, MALATYA 

923 TR.Vv_COI.6 740 bç. 26 Taşköprü, Babaeski, KIRKLARELİ 

952 TR.Vv_COI.6 740 bç. 29 Erciyes Dağı, KAYSERİ 

1326 TR.Vv_COI.6 740 bç. 34 Afşar Köyü, Beyşehir, KONYA 

1356 TR.Vv_COI.6 740 bç. 37 Ergani, DİYARBAKIR 

1389 TR.Vv_COI.6 740 bç. 42 Çakırlar Köyü, Köprübaşı,MANİSA 

1536 TR.Vv_COI.6 740 bç. 52 Korkuteli, ANTALYA 

610 TR.Vv_COI.7 740 bç. 20 Kandıra, Kefken, KOCAELİ 

1361 TR.Vv_COI.7 740 bç. 38 Kumlucabağları, EDİRNE 

1575 TR.Vv_COI.8 696 bç. 55 ERZİNCAN 

760 TR.Vv_COI.9 696 bç. 23 Karkın, Çamlıbel, TOKAT 

1555 TR.Vv_COI.10 696 bç. 54 Kuzukaya, Çıldır, ARDAHAN 
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Tablo 3.6. Kızıl tilki (Vulpes vulpes) türüne ait Türkiye örneklerinden mitokondriyal 

DNA COI gen bölgesinin 648 bç.'lik diziler kullanılarak tespit edilen 

haplotipler (*Şekil 2.1). 

Örnek 

numarası 

Haplotip 

numarası 

*Harita 

numarası 

Lokalite 

1406 TR.Vv_COI.A 43 Söke çıkışı, Kuşadası, AYDIN 

1332 TR.Vv_COI.B 35 Kurucabük, Datça, MUĞLA 

1377 TR.Vv_COI.B 39 Sarıköy, Beyşehir, KONYA 

1408 TR.Vv_COI.B 44 Selçuk, İZMİR 

925 TR.Vv_COI.C 28 Tavas,  DENİZLİ 

1381 TR.Vv_COI.C 41 Serinhisar, DENİZLİ 

954 TR.Vv_COI.D 30 Karakoca Köyü, Ulubey, ORDU 

1045 TR.Vv_COI.D 31 16 Km. Batı, Ilıca, ERZURUM 

1070 TR.Vv_COI.D 32 GÜMÜŞHANE 

1419 TR.Vv_COI.D 47 KARS 

1470 TR.Vv_COI.D 49 Kağızman yol ayrımı, KARS 

1549 TR.Vv_COI.D 53 Bozat, KARS 

1575 TR.Vv_COI.D 55 ERZİNCAN 

539 TR.Vv_COI.E 19 Boğazkale, ÇORUM 

627 TR.Vv_COI.E 21 Kemerhisar, Bor, NİĞDE 

760 TR.Vv_COI.E 23 Karkın, Çamlıbel, TOKAT 

777 TR.Vv_COI.E 24 Amasya-Samsun yolu, AMASYA 

924 TR.Vv_COI.E 27 Eğirdir, ISPARTA 

1137 TR.Vv_COI.E 33 Çallıgedik geçidi, Çalış, NEVŞEHİR 

1345 TR.Vv_COI.E 36 Göçebe Köyü, Kavak, SAMSUN 

1380 TR.Vv_COI.E 40 Bozan, Bozkırı, AFYON 

1410 TR.Vv_COI.E 45 Uzundere, Gaziemir, İZMİR 

1413 TR.Vv_COI.E 46 ESKİŞEHİR 

1438 TR.Vv_COI.E 48 Topçu Köyü, YOZGAT 

1530 TR.Vv_COI.E 50 10 Km. Tosya, KASTAMONU 

1533 TR.Vv_COI.E 51 Gemiç, Orhangazi, BURSA 

706 TR.Vv_COI.F 22 Göltaş Çimento yakını, ISPARTA 

803 TR.Vv_COI.F 25 Arguvan, MALATYA 

923 TR.Vv_COI.F 26 Taşköprü, Babaeski, KIRKLARELİ 

952 TR.Vv_COI.F 29 Erciyes Dağı, KAYSERİ 

1326 TR.Vv_COI.F 34 Afşar Köyü, Beyşehir, KONYA 

1356 TR.Vv_COI.F 37 Ergani, DİYARBAKIR 

1389 TR.Vv_COI.F 42 Çakırlar Köyü, Köprübaşı, MANİSA 

1536 TR.Vv_COI.F 52 Korkuteli, ANTALYA 

610 TR.Vv_COI.G 20 Kandıra, Kefken, KOCAELİ 

1361 TR.Vv_COI.G 38 Kumlucabağları, EDİRNE 

1555 TR.Vv_COI.H 54 Kuzukaya, Çıldır, ARDAHAN 

3.3 Canidae Familyasının Üç Türünün Türkiye Örneklerine ait Mitokondriyal 

COI Gen Bölgesi Dizilerinin Birlikte Analizi 

Canidae familyasının üç türüne (Altın çakal=7; Gri kurt=10; Kızıl tilki=37) ait 

Türkiye'den toplam 54 örneğinin mitokondriyal COI gen bölgesine ait dizilerin genetik 

analizi yapıldı ve aynı türe ait örneklerin dizilerinin ya aynı olduğu ya da nispeten 

benzer olduğu tespit edildi. Bu çalışmadaki sonuçlara göre üç tür, kendilerine özgü 
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DNA barkodlarına (648 bç.) sahiptir ve üç tür arasında her hangi bir barkod paylaşımı 

tespit edilmemiştir. 

Türkiye'de yayılış gösteren Canidae familyasının üç türünün tür sınırlarını belirlemede 

COI gen bölgesi dizilerine dayanan DNA barkodlarının etkisini tahmin etmek için bu 

çalışmada elde edilen üç türe ait diziler, K2P modeli kullanılarak hesaplanan genetik 

uzaklığın belirlenmesi için kullanıldılar. Genetik uzaklık değerleri incelendiğinde Canis 

cinsine ait iki tür arasında (Canis aureus ve C. lupus) ortalama genetik ayrılma 

değerinin 0.0353 (% 3.53) olduğu belirlenmiştir. Canis aureus ve Vulpes vulpes 

arasındaki genetik ayrılma değeri 0.1637 (% 16.37) iken, C. lupus ve V. vulpes 

arasındaki ise 0,1623 (% 16.23)'tür (Tablo 3.7). 

Türkiye'de yayılış gösteren Canis aureus, C. lupus ve V. vulpes türlerine ait örneklerden 

elde edilen COI gen bölgesi dizilerinin analizi sonucu belirlenen DNA barkodlarının 

(COI: 648 bç.) kullanılmasıyla oluşturulan NJ ağacında hem cinsler arasında hem de 

türler arasında derin bir ayrılma bulunmaktadır (Şekil 3.3). NJ ağacı incelendiğinde V. 

vulpes türünü oluşturan diziler arasında biri Güney-Batı Anadolu'dan diğeri ise 

Anadolu'nun geri kalan kısmındaki örneklerden oluşan iki büyük küme arasında da 

belirgin bir ayrılma görülmektedir (Şekil 3.3). 
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Şekil 3.3. Canidae familyasının Türkiye'de yayılış gösteren üç türüne (Canis aureus, 

Canis lupus, Vulpes vulpes) ait mitokondriyal DNA COI haplotiplerinin 

(DNA barkodları) 10 000 tekrarlı ve K2P baz değişim modeli kullanılarak 

elde edilen NJ ağacı. (Haplotip kodları, Tablo 3.2, Tablo 3.4 ve Tablo 

3.6'dadır.) 

 3.4. Canidae Familyasının Üç Türünün Türkiye Örneklerine ait Mitokondriyal 

COI Gen Bölgesi Dizileriyle Gen Bankası ve BOLD'tan Alınan 

Mitokondriyal DNA COI Gen Bölgesi Dizilerinin Analizi 

Gen Bankası'nda yapılan tarama sonucunda Canidae familyasının üç türünden biri olan 

kızıl tilkiye (Vulpes vulpes) ait farklı uzunlukta sekiz mitokondriyal COI gen bölgesi 

dizisi tespit edildi (Tablo 2.4). Kızıl tilkiye ait Gen Bankası'ndan alınan sekiz farklı 

uzunluktaki COI gen bölgesi dizisi ile bu çalışmada tespit edilen 648 bç. uzunluğundaki 

sekiz haplotip birlikte analiz edildi ve V. vulpes'e ait 13 COI haplotipi belirlendi (Tablo  

3.9). Bu analize dahil edilen 648 bç. uzunluğundaki Türkiye'den tespit edilen kızıl 

tilki'ye ait sekiz COI barkodlama bölgesi haplotipinin (TR.Vv_COI.A-TR.Vv_COI.H) 

yeni olduğu ve Dünya'nın başka bir bölgesinde yayılış göstermediği tespit edildi. 

İkinci tür olan gri kurt (Canis lupus) ile ilgili olarak Gen Bankası'nda farklı 

uzunluklarda 71 COI gen bölgesi dizisi tespit edildi. C. lupus'a ait Gen Bankası'ndan 

alınan 71 farklı uzunluktaki COI dizileri ile bu çalışmada tespit edilen üç haplotip 

birlikte analiz edildi ve C. lupus'a ait 14 COI haplotipi belirlendi (Tablo 3.9). Bu analize 
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dahil edilen 648 bç. uzunluğundaki Türkiye'den tespit edilen gri kurda ait sadece bir 

COI haplotipinin (TR.Cl_COI.C) yeni olduğu ve Dünya'nın başka bir bölgesinde yayılış 

göstermediği tespit edildi. 

Üçüncü tür olan altın çakala (Canis aureus) ait Gen Bankası'nda mitokondriyal COI 

geninin DNA barkodlama bölgesi olarak bilinen 648 bç. (58 bç.-705 bç.) uzunluğuna 

sahip dizilere rastlanılmamıştır. Tespit edilen diziler, DNA barkodlama bölgesine ait 

olmadığından bu çalışmada DNA barkodlama ile ilgili analizlerde tür içi, türler arası, 

cins içi ve cinsler arası genetik uzaklık değerlerinin karşılaştırılmasında C. aureus'un 

sadece Türkiye örneklerinin COI gen bölgesinden tespit edilen iki haplotipi 

kullanılmıştır. 

Bu çalışmada Canidae familyasının üç türüne ait Türkiye'den 54 COI gen bölgesi dizisi 

ile Gen Bankasından alınan 79 COI gen bölgesi dizisi birlikte değerlendirildi ve COI 

geninde DNA barkodlama bölgesi olarak ifade edilen 648 bç'lik (55 bç.-705 bç. arası) 

dizilerden oluşan 29 haplotiplik veri seti oluşturuldu. DNA barkodlaması için kullanılan 

648 bç.'lik diziler, cins içi, cinsler arası, tür içi ve türler arası genetik uzaklık 

değerlerinin hesaplanmasında kullanılmıştır.  

3.4.1. Cins içi ve Cinsler Arasındaki Genetik Uzaklık Değerlerinin 

Karşılaştırılması 

Türkiye'den ve Gen Bankası/BOLD'dan elde edilen Canidae familyasının iki cinsine 

(Canis ve Vulpes) ait COI gen bölgesi dizilerinin K2P baz değişim modeline göre 

hesaplanan genetik uzaklık değerleri, Tablo 3.8’de verildi. İki cins arasındaki K2P'ye 

göre hesaplanan ortalama genetik uzaklık değeri, 0.1653 (% 16.53)'tür. Canis cinsi 

içerisinde ise K2P modeline göre hesaplanan ortalama genetik uzaklık değeri, 0.0152 

(% 1.52)'dir (Tablo 3.8). 

3.4.2. Tür içi ve Türler Arasındaki Genetik Uzaklık Karşılaştırmaları  

Canidae familyasının üç türünün (Canis aureus, Canis lupus ve Vulpes vulpes) 

sınırlarını belirlemede DNA barkodlarının etkisini tahmin etmek için üç tür içerisindeki 

ve arasındaki genetik ayrılma değerleri, K2P baz değişim modeline göre hesaplandı 

(Tablo 3.8).  
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V. vulpes türü içerisindeki ortalama genetik ayrılma değeri, 0,0091 (% 0.91)'dır. Buna 

karşılık C. lupus türü içerisindeki ortalama genetik ayrılma değeri, 0.0057 (% 

0.57)'iken, C. aureus'ta ise 0.0016 (% 0.16)'dır (Tablo 3.8).  

V.  vulpes ve C. lupus arasındaki ortalama genetik ayrılma değeri, 0.1658 (% 16.58) 

iken V. vulpes ve C. aureus arasındaki ortalama genetik ayrılma değeri, 0.01654 (% 

16.54)'tür. Bunlara ilave olarak C. lupus ve C. aureus arasındaki ortalama genetik 

ayrılma değeri, 0.0375 (% 3.75)'tir (Tablo 3.8). 

Canidae familyasının Türkiye'de yayılış gösteren üç türüne ait örneklerden ve Gen 

Bankası'ndan elde edilen COI gen bölgesi dizilerinin analizi sonucu belirlenen DNA 

barkodlarının (COI: 648 bç.) kullanılmasıyla oluşturulan NJ ağacında hem cinsler 

arasında hem de türler arasında derin bir ayrılma gözlenmiştir (Şekil 3.4). NJ ağacı 

incelendiğinde V. vulpes türünü oluşturan diziler arasında da iki büyük kümeden oluşan 

derin bir ayrılma görülmektedir (Şekil 3.4). 
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Tablo 3.9. DNA barkodlaması (mitokondriyal COI geninin 648 bç.lik bölgesi) için   

kullanılan Canidae familyasının üç türüne ait Türkiye ve Gen 

Bankası/BOLD’dan elde edilen dizilerin kullanılmasıyla belirlenen 

haplotiper  

---------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

1-) V. vulpes_COI.1...................TR.VV_COI.A 

2-) V. vulpes_COI.2...................TR.VV_COI.B 

3-) V. vulpes_COI.3...................TR.VV_COI.C 

4-) V. vulpes_COI.4...................TR.VV_COI.D 

5-) V. vulpes_COI.5...................TR.VV_COI.E 

6-) V. vulpes_COI.6...................TR.VV_COI.F 

7-) V. vulpes_COI.7...................TR.VV_COI.G 

8-) V. vulpes_COI.8...................TR.VV_COI.H 

9-) V. vulpes_COI.9...................AM181037 

10-) V. vulpes_COI.10.................FJ392293, FJ402874, FJ402883 

11-) V. vulpes_COI.11.................JF499383 

12-) V. vulpes_COI.12.................JN711443 

13-) V. vulpes_COI.13.................GQ374180, KF387633 

14-) C. lupus_COI.1....................TR.Cl_COI.C 

15-) C. lupus_COI.2....................JF443204, EU789788, KF661055, KF661090, 

KF661054, KF661042, KF661043, NC_008092, DQ480505, 

KF661038, DQ480503, KF661039, KF661046, TR.Cl_COI.A 

EU789787, KF661085, KF661047, AM711902, KF661076, 

KF661056, KF661061, KF661062, KF661077, KF661063, 

KF661070, DQ480508, JF342908, KF661067, KF661075, 

KF661058, DQ480504, KF661044, KF661052, KF661040, 

KF661049, KF857179,  KF661091, KF661081,] 

16-) C. lupus_COI.3..................KF661050, DQ480507, KF661051, TR.Cl_COI.B 

17-) C. lupus_COI.4..................DQ480506 

18-) C. lupus_COI.5..................KF661088 

19-) C. lupus_COI.6..................KF661065, KF661060 

20-) C. lupus_COI.7.................JF443203, JF443208, AB499819, KF661069, 

KF661068, KF661072, KF661064, KF661066, KF661057, 

KF661071, KF661073, KF661074, KF661059, AB499820 

21-) C. lupus_COI.8..................AB499821, AB499818, AB499824, AB499823,  

                                                    AB499825 

22-) C. lupus_COI.9..................AB499822 

23-) C. lupus_COI.10................KF661053, KF661041 

24-) C. lupus_COI.11................KF661087, KF661048, KF661045 

25-) C. lupus_COI.12................KF661095 

26-) C. lupus_COI.13................KF661080 

27-) C. lupus_COI.14................KF661078 

28-) C. aureus_COI.1...............TR.Ca_COI.A 

29-) C. aureus_COI.2...............TR.Cl_COI.B 

---------------------------------------------------------------------------------------------------------- 
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Şekil 3.4. Canidae familyasının üç türüne (Canis aureus, Canis lupus, Vulpes vulpes) ait 

Türkiye'de ve Gen bankası/BOLD’da bulunan mitokondriyal DNA COI 

haplotiplerinin (DNA barkodları) 10 000 tekrarlı ve K2P baz değişim modeli 

kullanılarak elde edilen NJ ağacı (Haplotip kodları ile ilgili bilgiler, Tablo  

3.9'dadir). 



4. BÖLÜM  

TARTIŞMA - SONUÇ ve ÖNERİLER 

4.1. Tartışma 

Bu çalışmada Canidae familyasının Türkiye'de yayılış gösteren üç türüne ait (Canis 

aureus, Canis lupus, Vulpes vulpes) 54 örnekten DNA barkodlama bölgesini içeren 

mitokondriyal  sitokrom oksidaz c alt ünite 1 (COI) gen bölgesinin farklı uzunluktaki 

dizileri ve DNA barkodlaması üç türün filogenetik ilişkileri ile üç türe ait diziler 

arasında cinsler arası, tür içi ve türler arası farklılıkları araştırmak için kullanılmıştır.  

Hebert ve ark. [8], mitokondriyal sitokrom c oksidaz alt ünite 1 (COI) gen bölgesine 

dayalı bir teşhis ve tanımlama sisteminin tüm hayvan grupları için geliştirilebileceğini 

savundular ve bu çalışmadan kısa bir süre sonra Hebert ve ark. [9], DNA tabanlı bir 

tanımlama sisteminin hayvanlar alemindeki çeşitlilikle ilgili taksonomi kaynaklı 

problemlerin çözümüne yardımcı olabileceğini önerdiler. Hayvanlar aleminin 11 filumu 

içerisinde yer alan 13 320 kongenerik (aynı cinse ait) tür çifti arasında COI ayrılması, 

Hebert ve ark. [9] tarafından 0.000 (% 0.0) ile 0.537 (% 53.7) arasında bulundu ve tür 

çiftlerinin yaklaşık % 79'unda dizi ayrılmasının % 8'den daha büyük olmakla birlikte 

dizi ayrılmasının seviyesinin daha yüksek taksonomik gruplar arasında çeşitlilik 

gösterdiği de tespit edildi. Hebert ve ark. [9]'nın çalışmasına göre hayvan alemindeki 

kongenerik türler, düzenli olarak COI genlerinde önemli dizi ayrılmasına sahiptirler ve 

hatta tür çiftlerinin % 98'inden daha fazlası, % 2'den daha büyük dizi ayrılması 

göstermişlerdir. 

Bu araştırıcılardan [8, 9] sonra yapılan çalışmalarda mitokondriyal COI gen bölgesinin 

çeşitli hayvan gruplarında tür tanımlanması ve keşfi için etkili bir araç olduğu ifade 

edilmiş olup COI dizilerine dayanarak hayvanlar aleminin değişik temsilcilerini 

kapsayan çok sayıda çalışma bulunmaktadır [11-23]. 

Primat takımına ait 56 türü temsil eden 225 bireyin biyolojik örneklerden tür teşhisi için 

DNA barkodlarını kullanan Lorenz ve ark. [11], tüm türler için ortalama tür içi 
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varyasyonun 0.011 (% 1.1) olduğunu tespit ettiler ve bireysel barkodların tür teşhisi için 

geçerli olduğunu belirttiler. 

Taksonomik anlaşmazlıklar ve gizli türler için kanıt bulma amacıyla Küba'daki tatlı su 

balıklarının COI tabanlı (652 bç.) DNA barkodlamasını yapan Lara ve ark. [14], 

moleküler tür tanımlamanın % 96.4 oranında mevcut taksonomik tasnif ile uyumlu 

olduğunu buna karşılık genetik ayrılma analiziyle Gambusia cinsi içerisinde en az dört 

gizli türün olabileceğini belirttiler ve ayrıca bu araştırıcılar, aynı türe, aynı cinse ve aynı 

familyaya ait ortalama genetik uzaklık değerlerini, sırasıyla % 0.6, % 9.1 ve % 20.2 

olarak tespit ettiler. Lara ve ark. [14], genel olarak kendi sonuçlarının Küba balık 

gruplarını tanımlama ve kataloglama için DNA barkodlarının kullanışlılığını 

kanıtladığını vurguladılar. 

Güney Amerika ülkesi olan Surinam'daki küçük memeli topluluklarının incelenmesi ile 

ilgili bir çalışmada DNA barkodlamanın performansını araştıran Borisenko ve ark. [13], 

ekolojik incelemelerde taksonomik tanımlamaların doğrulanması aracı olarak DNA 

barkodlamanın faydasını pekiştirdiler. Bu araştırıcılar, türler içindeki ve bir cins 

içindeki türler arasındaki ortalama genetik çeşitliliği, sırasıyla % 1.0 ve % 10.1 olarak 

tespit ettiler.  

Meksika memelilerinin barkodlanması ile ilgili bir projede türlerin tanımlanması, 

genetik çeşitliliğin araştırılması ve taksonomik revizyon için COI genini kullanarak 

DNA barkodlamanın önemini değerlendiren Alvarez-Castaneda ve ark. [18], DNA 

barkodlarının gizli türlerin ortaya çıkarılması kullanılabileceğini ve Meksika'da yayılış 

gösteren memelilerdeki büyük çeşitliliğin anlaşılmasıyla ilgili olarak önemli sonuçlar 

sunduğunu önerdiler. Alvarez-Castaneda ve ark. [18]'nın çalışmasındaki Chaetodipus 

türleri arasında K2P'sine dayanan genetik uzaklık, % 5.8 ile %15.8 arasında değişirken 

Heteromys türleri arasında ise genetik uzaklık % 13.1 ile % 18.6 arasında 

değişmektedir. 

Sırbistan'daki farklı bölgelerden toplanan Ixodes ricinus türüne ait keneler arasındaki tür 

içi genetik çeşitliliği tespit etmek ve kenelerin genetik çeşitliliği ile çeşitli habitat tipleri 

arasındaki korelâsyonu araştırmak için Ćakic ve ark. [22], COI gen bölgesine ait dizileri 

kullanmışlardır. Bu COI gen bölgesi dizileri, Sırbistan'daki çeşitli lokalitelerden 

toplanmış I. ricinus türüne ait kenelerin dizileri olup COI gen bölgesi dizilerine 

dayanarak tür içi çeşitlilik çok düşük bulunmuştur (% 0.00 - % 0.06). 
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Mammalia sınıfı içerisinde yer alan Bovidae familyasının 18 türünü kapsayan çalışmada 

tür farklılaşması için DNA barkodlamanın geçerliliğini değerlendirmek için COI gen 

bölgesi dizileri kullanılmış ve tür içi ortalama varyasyon % 0.63 olarak tespit edilmiştir 

[15]. Bovid türlerinin belirlenmesi için COI gen bölgesi dizileri kullanılarak yapılan 

DNA barkodlamasının geçerliliği, tasdik edilmiştir [15].  

Filipinler’de çiftlik hayvanı üretiminde kullanılan memeli türlerinden oluşan küçük bir 

grup içerisindeki genetik çeşitlilik ve genetik ilişkiyi analiz etmek için COI gen bölgesi 

dizilerini kullanan Bondoc [19], DNA barkodlamanın geçerliliği ile ilgili olarak COI 

gen bölgesi dizilerinin daha fazla kanıt sağladığını rapor etmiştir. Bondoc [19] 

tarafından yapılan çalışmaya göre türler arası genetik çeşitliliğin, tür içi genetik 

çeşitlilikten daha yüksek olduğu ve COI gen bölgesi dizilerine dayanan barkodların 

familyalar veya alt familyalar içerisinde ve cinsler veya türler içerisindeki bireyleri 

ayırabildiği gözlenmiştir. Bondoc [19], Filipinler’de çiftlik hayvanlarına ait 58 örneği 

kullanmış ve bu örneklerin farklı DNA barkodlarına sahip olduğunu tespit etmiş ve 

çiftlik hayvanlarının dahil olduğu familyalar (Bovidae, Canidae, Suidae) içerisinde COI 

barkod bölgesi için ortalama genetik varyasyonu % 30.5 olarak bulmuştur. Ayrıca 

Bondoc [19], üç familya içerisinde yer alan sığırlar ve köpekler hariç su bufoloları, 

keçiler, koyunlar ve domuzların farklı üreme ırklarına ve bilinen türlerine ait örnekleri 

belirlemek için DNA barkodlarının etkili olabileceğini belirtmiştir. 

Canis türlerini belirlemek ve Canis üyeleri arasındaki tür içi ve türler arası dizi 

farklılığını tespit etmek için Li ve ark. [16], mitokondriyal COI gen bölgesi dizilerini ve 

COI barkodlamasını kullanmışlardır. Li ve ark. [16] çalışmasında COI geninin Canis 

üyelerinin filogenisinin analizi için geçerli olduğu ve COI genine dayanan DNA 

barkodlamasının Canis cinsine ait türlerinin belirlenmesi için kullanabileceği tespit 

etmişlerdir. Değişik köpek ırklarının yanı sıra Canis lupus ve Canis latrans türlerine ait 

COI gen dizilerini kullanan Li ve ark. [16-2011], COI barkodlamasına göre tür içi 

farklılığın, türler arası farklılıktan 8 ile 17 kez daha fazla olduğunu gözlemlemişlerdir.  

Güney Amerika'da yer alan Güney Patagonya Fiyord'larındaki deniz poliket'lerinin COI 

dizileri kullanılarak DNA barkodlaması Maturana ve ark. [17] tarafından yapıldı ve bu 

araştırıcılar, K2P modeline dayanarak tür içinde genetik uzaklık değerlerinin % 0.2 ile 

% 0.4 arasında türler arası genetik uzaklık değerlerinin ise % 18 ile % 47 arasında 

değiştiğini tespit ettiler. Ayrıca Maturana ve ark. [17], Patagonya Fiyord'larından deniz 
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poliket türlerinin tanımlanması için COI dizileri kullanarak DNA barkodlamanın 

kullanışlılığının kanıtlandığını belirttiler. 

Batı Afrika'daki bazı memeli türlerinin DNA barkod dizilerini elde etmeyi amaçlayan 

Echi ve ark. [20], altı tür için altı yeni mitokondriyal COI dizisi elde ettiler ve Batı 

Afrika için referans bir DNA barkod kütüphanesi kurulmasına katkı sağladılar ve 

çalışılan türlerin örnekleri arasında ortalama genetik ayrılmayı, 0.227 (% 22.7) olarak 

buldular. 

DNA barkodlarına dayanarak Bondoc ve ark. [21], bazı köpek ırkları arasındaki genetik 

uzaklığı ve genetik çeşitliliği analiz etmişlerdir. Bondoc ve ark. [21]’nın çalışmasında 

Filipinler’de örneklemesi yapılan yedi köpek ırkı ile Gen Bankası’ndan alınan Amerika 

Birleşik Devletleri'ne özgü sekiz köpek ırkının mitokondriyal COI genindeki DNA 

barkodlama bölgesi kullanılmıştır. 671 bç.’lik COI dizilerini kullanılarak yapılan 

analizlerde köpek ırklarının ortalama genetik çeşitliliği, % 2.9 olarak bulunmuştur. 

Ortalama genetik uzaklık, Filipinlerdeki köpek ırkları arasında (D=0.033) Gen 

Bankası'ndan alınanlardan (D=0.001) daha yüksek olduğu gözlenmiştir. Ayrıca Bondoc 

ve ark. [21]'ın çalışmasında Filipinler ve Amerika Birleşik Devletleri'nden aynı üreme 

ırkında yer alan köpeklerin aynı COI dizilerini paylaşmadıkları, Filipinler’den 

örneklenen köpek ırkları arasındaki farklılaşmada DNA barkodlarının etkili olabileceği, 

buna karşılık Gen Bankası’ndan alınan COI dizilerinin köpeklerin üreme ırkları arasında 

etkili olmadığı belirtilmiştir. 

Hayvanlar aleminin üyeleri için DNA barkod bölgesi olarak seçilen mitokondriyal DNA 

COI genine ait diziler, Güney Amerika'daki Guyana'da 87 yarasa türünün ayırımında 

DNA barkodlarının başarısını incelemek için Clare ve ark. [12] tarafından 

kullanılmıştır. Bu türlerden 81'inde tür içi varyasyon düşük iken (ortalama % 0.60), geri 

kalan altı tür ise derinlemesine ayrılmış tür içi soy hatlarını göstermişlerdir. 

Yakın bir zamanda yapılan çalışmada Mutanen ve ark. [23], Elachista dispunctella tür 

kompleksine ait eski ve yeni örnekleri kullanarak DNA barkodlaması yapmış ve tip 

örneklerinden elde edilen DNA barkodları sayesinde tür kompleksinde yer alan türlerle 

ilgili taksonomik çıkmazın büyük oranda ortadan kaldırılabileceği sonucuna 

varmışlardır. 
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4.2. Sonuç ve Öneriler 

Mitokondriyal DNA'nın nüklear DNA'da bulunan kopyaları veya pseudogenler, DNA 

barkodlama çalışmalarında ortaya çıkan en önemli problemlerden biridir. Bu çalışmada 

yapılan kontrol ve karşılaştırmalarda mitokondriyal DNA'nın nüklear DNA'da bulunan 

kopyalarına veya pseudogenlerin varlığına rastlanılmamıştır. 

Bu Tez çalışmasında Canidae familyasının Türkiye’de yayılış gösteren üç türüne (Canis 

aureus, Canis lupus ve Vulpes vulpes) toplam 55 örnek kullanılmış olup DNA barkod 

bölgesine (COI gen bölgesinin baştan 58 bç. ile 705 bç.’lik kısmı içeren 648 bç.) 

dayanan analizlerde 54 örnekten elde edilmiş COI barkodları kullanılmıştır. Analizler 

sonucunda tespit edilen iki cinse (Canis ve Vulpes) ve üç türe (C. aureus, C. lupus ve V. 

vulpes) ait COI barkodları, hem Türkiye’den belirlenen hem de Gen Bankası ve BOLD’ 

da bulunanlarla birlikte cins içi, cinsler arası, tür içi ve türler arası olacak şekilde 

analizlere dahil edildiler.  

Bu çalışmada tespit edilen 648 bç.’lik COI barkodları kullanılarak ve K2P baz değişim 

modeline göre hesaplanan genetik uzaklık değerlerine göre Canidae familyasının iki 

cinsi olan Canis ve Vulpes’in Türkiye örnekleri arasındaki genetik ayrılma, 0.1628 (% 

16.28) iken hem Türkiye’den hem de Gen Bankası ve BOLD’da bulunan dizilerin 

birlikte değerlendirilmesi ile hesaplanan genetik ayrılma, 0.1653 (% 16.53)’tür. Türkiye 

örneklerini kapsayan her bir türde tür içi ortalama genetik uzaklık değerleri, Canis 

aureus için 0.0015 (% 0.15), C. lupus için 0.0023 (% 0.23) ve Vulpes vulpes için 0.0128 

(% 1.28) olup tür içi ortalama değer yaklaşık olarak 0.0055 (% 0.55) iken, hem Türkiye 

hem de Gen Bankası/BOLD’dan alınan dizilerin birlikte analizi sonucu bulunan her bir 

türde tür içi ortalama genetik uzaklık değerleri, Canis aureus için 0.0016 (% 0.16), C. 

lupus için 0.0057 (% 0.57) ve Vulpes vulpes için 0,0091 (% 0.91) olup tür içi ortalama 

değer yaklaşık olarak 0.0054 (% 0.54)’tür. Türkiye örneklerinden elde edilen ortalama 

değer (% 0.55) ile Türkiye örnekleri ve Gen Bankası/BOLD'dan örneklerin birlikte 

değerlendirilmesi sonucu bulunan ortalama değer (% 0.54) arasında çok büyük farklılık 

bulunmamaktadır. 

Bunlara ilave olarak Türkiye örneklerini kapsayan türler arası ortalama genetik uzaklık 

değerleri, Canis aureus ile C. lupus arasında 0.0353 (%3.53); Canis aureus ile Vulpes 

vulpes arasında 0.1637 (% 16.37) ve C. lupus ile Vulpes vulpes arasında 0.1623 (% 

16.23) olup türler arası ortalama değer 0.1204 (% 12.04) iken, hem Türkiye hem de Gen 
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Bankası ve BOLD’dan alınan dizilerin birlikte analizi sonucu türler arası ortalama 

genetik uzaklık değerleri, Canis aureus ile C. lupus arasında 0.0375 (% 3.75); Canis 

aureus ile Vulpes vulpes arasında 0.1654 (% 16.54) ve C. lupus ile Vulpes vulpes 

arasında 0.1658 (% 16.58) olup türler arası ortalama değer yaklaşık olarak 0.1229 (% 

12.29) bulunmuştur. Türkiye örneklerinden elde edilen ortalama değer (% 12.04) ile 

Türkiye örnekleri ve Gen Bankası/BOLD'dan örneklerin birlikte değerlendirilmesi 

sonucu bulunan ortalama değer (% 12.29) arasında çok büyük farklılık 

bulunmamaktadır. 

COI barkod sonuçları, diğer çalışmalardaki sonuçlar karşılaştırıldığında bu çalışmada 

Canidae familyası içerisindeki üç tür içinde bulunan ortalama ayrılma değeri 0.0054 (% 

0.54) olup Cai ve ark. [15] tarafından Bovidae familyası içindeki türler içinde bulunan 

değerden (0.063, % 0.63) nispeten düşüktür. Bu çalışmada bulunan Canidae 

familyasının üç türü içindeki ortalama ayrılma değeri (0.0054, % 0.54), 

primatlardakinden (0.011, % 1.1) [11], Neotropikal bölgedeki yarasalarınkinden (0.060, 

% 0.60) [12] ve bazı küçük memeli topluluklarındakinden de (0.01, % 1) [13] daha 

düşüktür.  

Bunlara ilave olarak bu çalışmada Türkiye kızıl tilki örneklerinde COI  barkodlama 

bölgesi (648 bç.) için bulunan tür içi ortalama genetik ayrılma değeri olan 0.0128 (% 

1.28), mitokondriyal sitokrom b gen bölgesine (375 bç.) dayanarak tür içi ortalama 

genetik ayrılma değerini 0.020 (% 2) olarak tespit eden İbiş ve ark. [46]'nın sonucuna 

göre daha düşüktür. Ancak Türkiye kızıl tilkileri için bu çalışmada oluşturulan NJ 

filogenetik ağacında görülen iki alt haplogrup, İbiş ve ark. [46]'nın çalışmasında da 

tespit edilmiş olup benzerlik göstermektedir. 

Sonuç olarak bu çalışmada bulunan DNA barkodları, üç kanid türü için oldukça etkili 

teşhis etme imkanı vermiş olup bu çalışmada üretilen COI barkod dizilerinin Gen 

Bankası ve BOLD'a kaydedilerek herkes tarafından kullanılması ve bir tür tanıma 

tekniği olan DNA barkodlamanın yaygınlaşmasına katkı sağlanacaktır. Bununla beraber 

bu çalışmada 150 civarında memeli türünün yayılış gösterdiği Türkiye'den sadece üç 

kanid türünün (yaklaşık % 2) DNA barkodları belirlendi. 

Bu çalışmada elde edilen COI gen bölgesi dizileri, Türkiye'de yabani yaşam stokunun 

temel bileşenlerinden olan üç kanid türü arasındaki ve içerisindeki genetik çeşitliliği ve 

genetik ilişkileri değerlendirilecek DNA barkodlamanın önemi ile ilgili anlamlı veriler 
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vermiştir. Bulunan sonuçlar, COI gen bölgesi dizilerine dayanan DNA barkodlarının iki 

cins içerisindeki (Canis ve Vulpes) veya üç tür içerisindeki bireyleri tasnif etmek için 

kullanılabilir nitelikte olduğunu ve tür içi farklılığın türler arası farklılıktan nispeten 

daha düşük olduğunu göstermiştir. 
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