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OZET

Bu c¢alismada Tirkiye’deki mustelid tdrlerinin filogenisini olusturmak ve
genetik ¢esitliligini tespit etmek igin toplam 123 6rnegin mitokondriyal Cyt b geni
(1.140 bg) ve nuklear GHR geninin (~630 b¢) DNA dizileri, Maksimum Likelihood,
Maksimum Parsimoni, Neighbor Joining, Bayesian Inference ve Network metotlari
kullanilarak analiz edildi. Tiirkiye ve Gen Bankasi’ndan elde edilen DNA dizileri
birlikte analiz edildi ve tim analizler, Turkiye’de yedi mustelid tiiriiniin yayilis
gosterdigini (Martes foina, Vormela peregusna, Meles meles, Meles canescens, Mustela
nivalis, Mustela putorius ve Lutra lutra) buna karsilik Martes martes’in yayilis
gostermedigini ortaya ¢ikarmistir. Bu calismada Martes foina igin 24, Vormela
peregusna i¢in 9, Meles meles i¢in 1, Meles canescens i¢in 4, Mustela nivalis icin 6,
Mustela putorius i¢in 1 ve Lutra lutra icin 2 haplotip tespit edilmistir. Analizlere gore
Meles cinsi, Tlrkiye’nin Trakya kisminda Meles meles ve Anadolu kisminda ise Meles
canescens turt ile temsil edilmektedir. Vormela peregusna tirli daha onceki bir
calismada Onerildigi gibi Tirkiye’nin Anadolu kismindaki bir atasal populasyondan
dagilmis olabilir. Genetik c¢esitlilik Tirkiye’deki Mustela nivalis’te nispeten yiiksek
iken Martes foina’da ise diisiik olarak tespit edilmistir. Sonu¢ olarak Turkiye’nin

Anadolu kism1 mustelidler i¢in bir gesitlilik merkezi olarak dnerilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Mustelidae, mtDNA, nDNA, Genetik Cesitlilik, Filogeni, Tiirkiye.
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MOLECULAR PHYLOGENY OF SPECIES OF THE FAMILY
MUSTELIDAE (MAMMALIA: CARNIVORA) DISTRIBUTED IN TURKEY BY
THE ANALYSES OF NUCLEAR AND MITOCHONDRIAL DNA SEQUENCES
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ABSTRACT

In this study, to determine the genetic diversity and to construct phylogeny of Turkish
mustelid species, a total of 123 samples were sequenced for mitochondrial Cyt b gene
(1.140 bp) and nuclear GHR gene (~630 bp) and analyzed by using the Maximum
Likelihood, Maximum Parsimony, Neighbor Joining, Bayesian Inference and Network
methods. The sequences obtained from Turkey and GenBank were analyzed together
and all analyses revealed that seven mustelid species (Martes foina, Vormela peregusna,
Meles meles, Meles canescens, Mustela nivalis, Mustela putorius and Lutra lutra) were
distributed in Turkey; however, Martes martes was not distributed. In this study, 24
haplotypes for Martes foina, 9 haplotypes for Vormela peregusna, 1 haplotype for
Meles meles, 4 haplotypes for Meles canescens, 6 haplotypes for Mustela nivalis, 1
haplotype for Mustela putorius and 2 haplotypes for Lutra lutra were determined.
According to our analyses, the genus Meles was represented with two species in
Turkey: Meles meles (Thrace, Turkey) and Meles canescens (Anatolia or Asia Minor,
Turkey). Vormela peregusna may have been dispersed from an ancestral population in
the Anatolian part of Turkey, as suggested by a previous study. Genetic diversity was
low in the Turkish Martes foina, while it was relatively high in the Turkish Mustela
nivalis. Consequently, the Anatolian part of Turkey could be proposed as a

diversification center for mustelids.

Keywords: Mustelidae, mtDNA, nDNA, Genetic Diversity, Phylogeny, Turkey.
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KISALTMALAR VE SIMGELER

Sembol Anlami

A : Adenin

AIC : Akaike Bilgi Kriteri (Akaike information criterion)
bc : Baz Cifti

BIC : Bayesian Bilgi Kriteri (Bayesian information criterion)
C : Sitozin

Cl : Consistency Indeksleri

Cythb : Sitokrom b

D-loop : Kontrol Bolgesi

dH,0 : Distile Su

dNTP : Di-Nukleotid Tri-Fosfat

EDTA : Ethylenediaminetetraacetic Asit

G : Guanin

GHR : Growth Hormone Receptor geni

HKY : Hasegawa, Kishino and Yano baz degisim modeli
K2P : Kimura 2 Parametre baz degisim modeli

ML : Maksimum Likelihood

MP : Maksimum Parsimoni

mtDNA : Mitokondriyal DNA

NJ : Neighbor Joining

PCR : Polimeraz Zincir Reaksiyonu

RI : Retention indeksleri

T : Timin

TAE : Tris, Glasial Asetik Asit, EDTA

TBR : Tree-Bisection-Reconnection Arastirma Algoritmasi
U : Urasil

u : Unite

uv : Ultraviyole

T : Nikleotid Cesitliligi, Pi

°C : Santigrat Derece
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GIRIS

Palaearktik bolge icerisinde yer alan Turkiye’nin, Asya, Avrupa ve Afrika
kitalarin1 birbirine baglayan bir zoocografik koprii olmasi, farkli bolgelerinde farkli
iklim kosullarinin varligi, gesitli cografik bariyerlerin bulunmasi, jeolojik olarak farkli
yapist ve Plio-Pleistosen’deki Anadolu ve Giliney Dogu Avrupa arasindaki etkilesimler
sebebiyle zengin bir tiir ¢esitliligine sahiptir [1]. Turkiye, U¢ kitanin kesisme noktasinda
yer aldigindan, U¢ kitaya Ozgii canlilar1 ve farkli ozelliklerini degisik seviyelerde
binyesinde barindirmaktadir [2]. Tlrkiye’de son bilgilere gore sekiz memeli takimi
(Rodentia, Chiroptera, Carnivora, Soricomorpha, Erinaceomorpha, Lagomorpha,
Artiodactyla, Cetacea) icerisinde yer alan 150°den fazla memeli tirii yayilis

gostermektedir [3, 4] ve hala yeni tlrler tanimlanmaya devam etmektedir [5].

Carnivora takimi gunumuzde Feliformia (kedi benzeri karnivorlar) ve
Caniformia (kopek benzeri karnivorlar) olmak tizere iki alttakima ayrilmaktadir. Bu
alttakimlardan Feliformia; Felidae, Viverridae, Eupleridae, Nandiniidae, Herpestidae ve
Hyaenidae familyalarin1 kapsamaktadir. Bu familyalardan Felidae, Hyaenidae ve
Herpestidae’ye ait turler Turkiye’de yayilis gostermektedir. Caniformia alttakimin
familyalarim durumu hala tartismalidir [6, 7]. Bununla birlikte Caniformia alttakimi
daha onceleri yedi familyaya ayrilirken son ¢alismalarda dokuz familyadan
bahsedilmektedir. Bu familyalar; Canidae, Ursidae, Otariidae, Odobenidae, Phocidae,
Mustelidae, Mephitidae, Procyonidae ve Ailuridae’dir [3, 6-8]. Turkiye’de bu
familyalardan Canidae, Ursidae, Phocidae ve Mustelidae’ye ait tiirler yayilis
goOstermektedir [1, 3, 4].

Carnivora takimi Caniformia alttakimi icerisinde yer alan Mustelidae, 22 cins ve
59 tiir ile Carnivora takimi igerisindeki en ¢ok tiire sahip ve Diinya genelinde oldukca

genis yayilish bir familyadir [3]. Koepfli et al. [9], yaptiklar1 biyocografik analizler ile



Avrasya’nin mustelidlerin dagilim merkezi oldugunu ve degisik zamanlarda Afrika,
Guney Amerika ve Kuzey Amerika’ya kolonize olduklarin1 6nermektedirler. Mevcut
mustelid iiyeleri genis bir ekomorfolojik ¢esitlilik gdsterirler. Bunlar; kazici formlar,
yar1 sucul formlar ve yari ormanlik bolge formlari olarak ii¢ grup altinda toplanabilir
[9]. Ulkemizde kazici formlardan Meles meles (Avrasya porsugu), yari sucul
formalardan Lutra lutra (su samuru) ve Uclincu grup icinde ise Martes foina (kaya
sansar1), Martes martes (agac¢ sansari), Vormela peregusna (alaca sansar), Mustela
nivalis (gelincik) ve Mustela putorius (Avrupa kokarcasi) yayilis gostermektedir [1, 3,
4]. Mustelidae familyasi, diinya genelinde oldugu gibi Tirkiye’de de Carnivora

takiminin en ¢ok tiire sahip familyasidir [3, 4].

Dinya’nin g¢esitli bolgelerinde yayilis gosteren Mustelidae familyasina ait
taksonlar ile ilgili morfolojik, karyolojik ve molekiiler temelli galigsmalar yapilmis ve bu
caligmalarla Mustelidae familyas1 taksonlarinin taksonomik durumlari, hem birbirleri
hem de yakin ve uzak bolgelerdeki akrabalari ile olan iliskileri detayli bir sekilde
aragtirtlmis ve evrimsel siirecleri hakkinda g¢esitli hipotezler {tretilmistir [9-20].
Turkiye’de genis yayilis gosteren mustelidler ile ilgili tespit edilen ¢alismalar oldukca
az olup var olan caligmalarin tamamina yakini ise yayilis kaydi ile morfolojik veya

karyolojik temelli ¢aligmalardir [1, 4, 21-37].

Morfoloji ve karyoloji temelli ¢alismalarda, Kurtonur et al. [22], Turkiye’nin
Trakya bolgesinden Mustela putorius tiiriine ait bes 6rnegin kafatasi (4) ve deri (5)
ozelliklerini yaymlamustir. Ozkurt et al. [23] Tirkiye’deki bes Karnivor tirinin
(Herpestes icheumon, Hyaena hyaena, Meles meles, Vulpes vulpes, Lutra lutra) dis ve
kafatas1t morfolojisine dayali baz1 karakteristik 6zellikleri ile dagilis kayitlar1 hakkinda
bilgi vermiglerdir. Meles meles i¢in Akseki / Antalya ve Gonen / Balikesir’den toplam
dort 6rnege ait morfolojik ve biometrik 6zelliklerini daha 6nce Tiirkiye, Suriye, Liibnan,
Israil ve Avrupa’nin bazi1 bolgelerinden verilen drneklere ait bilgiler ile karsilastirmiglar
ve benzer sonuglar elde etmislerdir. Lutra lutra icin ise Akseki / Antalya’dan bir
ornegin morfolojik ozelliklerini vermislerdir. Bu tiiriin Tiirkiye nehirlerindeki
durumunun nadir ve tehlikede oldugunu bildirmislerdir. Ozkurt et al. [24], Génen /
Balikesir’den bir Vormela peregusna ornegine ait dis ve kafatasi karakterleriyle
karyolojisi (2n=38) hakkinda bilgiler vermistir. Colak et al. [26] Ankara, Bolu,

Balikesir, Aksaray ve Kirklareli’nden toplanan bes Mustela nivalis 6rnegini karyolojik



(2n=42), morfolojik, bakulum ve bazi ekolojik oOzelliklerine gore incelemislerdir.
Bakulum 6zelliklerinin Ermenistan orneklerininkine benzer oldugunu ve Mustela
nivalis’in Turkiye’nin bir¢ok bolgesinde bulundugunu bildirmislerdir. Albayrak et al.
[34], Turkiye'nin degisik bolgelerinden toplanmig 57 Martes foina 6rneginin morfolojik
karakterlerine gore incelemis ve drneklerin yavru, geng ve ergin olarak ii¢c yas grubuna
ayrildigini belirtmis ve kafatasi ile bakulum 6zellikleri hakkinda bilgiler vermislerdir.
Johnson [29], Turkiye’deki karnivor memelilerin durumu {izerine bir ¢alisma
yaymnlamistir. Burada, Tiirkiye’nin cografi konumu geregi ¢ofu karnivor tiirii i¢in
tarihsel ev rolii oynadigini, ¢ogu biiyiilk karnivorun Anadolu’da neslinin tiikenmis
olmasina ragmen hala yayilis gosteren karnivor tiirlerinin oldugunu ve gerekli
Onlemlerin alinmamasi1 durumunda bunlarin da neslinin tiikenebilecegini belirtmistir.
Zima ve Cenevova [30], Orta Avrupa’daki Mustela nivalis populasyonlarinin kiirk rengi
ve kromozom varyasyonlarint Kirklareli / Tiirkiye’den bir 6rnek dahil ederek arastirmas,
Avrupa’da {i¢ biliyik filogenetik soy hattinin  varligini  gOstermistir. Cek
Cumhuriyeti’ndeki gelincikler ile Turkiye’nin Trakya bélumunden elde edilen 6rnekte
ayni karyotipin bulundugunu, ayrica Balkanlar ve Giineydogu Avrupa’daki
populasyonlarda da ayni karyotipin bulunabilecegini belirtmistir. Can ve Togan [35],
Yenice ormaninda biiyiik ve orta boyutlu memelilerin (Mustelidae tiyelerinden Martes
martes ve Meles meles), Yigit e al. [33] Kazdagi milli parki ve ¢evresinde Mustela
nivalis, Vormela peregusna, Martes foina, Meles meles ve Lutra lutra orneklerinin,
Merinis ve Masseti [36], Antalya Termesos milli parkinda Martes foina, Meles meles ve
Lutra lutra 6rneklerinin varligini bildirmislerdir. Krystufek ve Vohralik [1, 4], Tlrkiye
ve Kibris’in memeli tiir listesini yaymlamiglar ve mustelidlerin yayilis alanlar1 hakkinda

kisa bilgiler vermistir.

Tirkiye’de yayilis gosteren memelilerle ilgili molekiiler ¢alismalar yakin
zamana ait olup ozellikle rodent ve bazi insektivor tiirlerini kapsamaktadir [5, 38-46].
Ulkemizdeki mustelidlere yonelik molekiiler temelli calismalar, Tirkiye’nin Trakya
kismindan bir Mustela putorius 6rnegi [27] ve Anadolu kismindaki Kars’tan bir Mustela

nivalis 6rnegini [47, 48] kapsamaktadir.

Turkiye’de de yayilis gosteren mustelid tiirleri ile ilgili olarak, Kurose et al. [49],
Meles meles’in mtDNA Cyt b verilerine dayanarak Japonya populasyonu ile Sibirya

(Transbaikalia) ve Avrupa (Bat1 Rusya) bati populasyonlar1 arasinda biiyiik bir genetik



farklilik bulmuslardir. Marmi et al. [50], Avrasya porsugunun dort gruba ayrildigin
(Avrupa, Giineybat1 Asya, Kuzey ve Dogu Asya, ve Japonya) mtDNA kontrol bolgesi
(control region) dizi verilerine dayanarak belirtmislerdir. Del Cerro et al. [51], nlklear
ve mitokondriyal DNA dizi verilerini kullanarak Avrasya porsugundaki bu dort grubu
dogrulamis ve daha once alttiir olarak kabul edilen Giiney Bat1 Asya’daki grubu ayr bir
tir olarak Meles canescens seklinde taninmasi gerektigini onermistir. Tashima et al.
[52, 53], bu dort grubu hem niiklear hem de mitokondriyal verilerle desteklemis ve dort
tirin (Avrupa porsugu (Meles meles), Giineybati Asya porsugu (Meles canescens),
Kuzeybat1 ve Orta Asya porsugu (Meles leucurus) ve Japon porsugu (Meles anakuna))
varligint vurgulamigtir. Abramov et al. [54], kranial morfometrik verileri ile de bu dort
grubu desteklemis ve Giliney Bati Asya’daki porsugun Meles canescens olarak
degerlendirilmesini  Onermistir. Cografik olarak Giiney Bati Asya’da yer alan
Turkiye’de yayilis gosteren Avrupa ve Giiney Bati Asya porsuklarinin filogenetik

durumu belirsizdir.

Dinya genelinde sekiz turi iceren Martes cinsi Uyeleri morfolojik olarak
birbirine oldukca benzerdir [55]. Ozellikle Avrasya’nin biiyiik bir kismmda simpatrik
olarak yayilis gosteren ve ayni habitati paylasabilen Martes martes ve Martes foina
tirleri kolaylikla birbiri ile karigtirlmaktadir [56-58]. Evrimsel tarihlerini ortaya
cikarmak igin ¢esitli molekiiler filogenetik ¢alismalar yapilmigtir [6, 7, 12, 59-63].
Molekiiler filogenetik ¢alismalar bu iki tiirtin yakin iliskili oldugunu gosterilmistir [9,
63]. Davison et al. [62], Martes martes’in orta ve Kuzey Avrupa’da gesitli siginaklardan
orijinlendigini belirtmistir. Buna karsin Akdeniz siginak bolgelerinden (Balkanlar, Iber
Yarim Adasi, Italya) ve Dogu Rusya’dan 6rnek olmamasi tiiriin filocografyasinin
¢oziimlenmesinde eksik kalmistir [58]. Baz1 Martes tiirleri arasinda hibridizasyonun
tespit edilmesine ragmen Martes martes ve Martes foina arasindaki hibritlesme
belirlenememistir [62, 64]. Bu iki tiirlin iilkemizdeki durumlar ile ilgili ¢alismalarin
bliyiik kismi gozleme dayali calismalardir. Bu tiirlere ait bireylerin kullanildigi

calismalarda ise sadece Martes foina tiriinden bahsedilmistir [1, 4, 29, 33-36].

Mustelid tdrleri arasinda, molekiiler teknikler kullanilarak en az ¢aligilan
tdrlerden biri Vormela peregusna’dir [9, 20, 65, 66]. Tiir i¢i genetik yapist ve evrimsel

tarihi hakkinda bilgiler yetersizdir. Ulkemizde yayilis gdsteren bu tiirle ilgili az da olsa



cesitli calismalar mevcuttur [24, 25, 28, 33]. Heptner et al. [67], Vormela cinsinin

Pliosen’de Anadolu’da ortaya ¢ikmis olabilecegini ifade etmislerdir.

Mustela cinsi Dinya’da olduk¢a genis yayilisa sahiptir ve Carnivora takimi
icerisinde en ¢ok tdr iceren (17 tir) cinstir [3, 68, 69]. Bu cins icerisindeki tirler
arasindaki akrabalik iliskileri heniiz tam anlamiyla ¢oziimlenememis olup, farkli
yazarlar tarafindan farkli sekilde gruplandirilmistir [69]. Bu trlerden biri olan Mustela
nivalis tim yayilis alani igerisinde kayda deger bir gesitlilik sergilemekte, farkli
cografik bolgelerde degisik seviyede morfolojik farklilik gostermektedir [47]. Avrupa
ve Kuzey Afrika’da morfolojik [30] ve molekuler verilere [47, 70, 71] dayali olarak
farkli soy hatlar1 tanimlanmistir. Buna karsin molekiiler temelli ¢calismalar yetersizdir ve
genellikle Avrupa ve Japonya ile siirhdir [47, 48, 70, 72, 73]. Orta boyutlu
mustelidlerden olan Mustela putorius tim Mustela tiirlerinden daha farklidir [68].
Avrupa’da genis bir yayilis gostermektedir [3]. Mustela putorius, cins icerisinde yer
alan Mustela lutreola, Mustela furo ve Mustela eversmanii ile hibritlesebilmektedir [27,
69]. Davison et al. [27], Mustela putorius ve yakin tiirler arasindaki filogenetik iliskiyi
aragtirmis ve Britanya’da cografik olarak farkli iki soy hatti bulmustur. Turkiye’de
yayilis gosteren Mustela tiirleri ile ilgili yapilan ¢alismalar olduk¢a sinirhdir [22, 26, 27,
30, 47, 48].

Son yiiz yilda popiilasyon yogunlugu azalan su samuru Lutra lutra [9, 74] Asya
Avrupa ve Afrika kitalarinda yayilis gostermektedir [3]. Koepfli ve Wayne [12], Lutra
cinsinin parafiletik oldugunu belirtmistir. Diinya genelinde Lutrinae alt familyasina
dahil 6 cins igerisinde 13 tiir tanimlanmistir. Bu tiirlerden biri olan Lutra lutra, diger
Lutra tiirleri arasinda en genis yayilis alanina sahip tiir olup ve Avrupa, Asya ve Kuzey
Afrika’y1 icine alan Palearktik bolgede yayilis gostermektedir [3]. Avrasya su samuru
Lutra lutra, son yiizyildaki popiilasyon azalmasina ayni zamanda postglasiyal
rekolonizasyon boyunca kurucu etkisi olaylar1 sonucunda oldukc¢a diisiik mtDNA
genetik cgesitliligine sahiptir [75-80]. Tirkiye’de yayilis gosteren mustelid tdrleri
icerisinde en fazla calisilan tiir olmasina ragmen molekiiler temelli caligsmalar

bulunmamaktadir [1, 4, 23, 29, 32, 33, 36, 81-85].

Memelilerin evrimi ve siniflandirilmasi ¢alismalarinda molekiiler yontemler, son
yillarda yaygin bir sekilde kullanilmaktadir [86]. Mitokondriyal DNA (mtDNA), son

ceyrek ylizyilda bireyler, populasyonlar ve tiirler arasindaki evrimsel iligkilerin



anlasilmasinda etkili bir molekuler belirte¢ olarak kullanilmaktadir [87]. Mitokondriyal
DNA’nin sitokrom b gen bélgesi, filogeni ¢alismalarinda yaygin bir sekilde tercih
edilmekte ve tiir alt1 kategoriler de dahil tiim taksonomik gruplarin tanimlanmasinda
cok etkili bir molekiiler aractir [88]. Farkli kalitim modeline sahip, evrimlesme hizi
daha yavas olan niklear DNA Dbolgeleri omurgalilardaki evrimlesme orani
mitokondriyal genoma oranla 10 kat daha yavastir. Bu sayede niiklear gen dizilerinden
elde edilen veriler, derin ayrilma siire¢lerini agiklamak icin daha elverisli [89] ve

molekiiler sistematik ¢alismalarinda oldukga kullanislhidirlar [13, 89-91].

Farkli 6zelliklere sahip her iki genomun da (mitokondriyal ve niiklear) kendine
has Ozellikleri mevcuttur. Bu yuzden her ikisinden elde edilecek DNA dizi verilerinin
karsilagtirilarak degerlendirilmesi daha uygun olmaktadir. Niiklear DNA’ya ait
dizilerden elde edilen veriler, degisik filogenetik seviyelerde, mtDNA’dan daha fazla
informatif (bilgi verici) olabilmekte [13, 92, 93] ve memeli filogenisinin c¢esitli
pargalarinin ¢oziimlenmesinde basariyla kullanilmaktadir [9, 13, 17, 94, 95]. Bir
birinden bagimsiz birden fazla gen bdlgesinin birlikte degerlendirilmesiyle yapilan
filogenetik analizler, genelde gruplar arasindaki filogenetik iliskileri daha 1yi

cozimlemekte ve daha destekli agaglar Uretmektedir [96].

Diinya iizerindeki tehlike durumlar1 dikkate almarak olusturulan ITUCN
kriterlerine gore, Turkiye’de de yayilis gosteren tiirlerden Vormela peregusna VU
(Duyarl), Lutra lutra NT (Tehdide Yakin) tehlike kategorisinde yer alirken, diger tiirler
LC (Disiik Riskli) kategorisinde yer almaktadir [97]. Turkiye memeliler igin ulusal bir

kirmizi liste ¢alismasi bulunmamaktadir [2].

Dogada iistlendikleri onemli ekolojik gorevler (6rnegin predatorlik gibi)
nedeniyle karnivor memelilerin korunmasi, mevcut risklerin tespit edilmesi ve bunlarin
etkilerinin en aza indirilmesi i¢in arastirmalarin yapilmasi ve bu zenginligin
strdiiriilebilirliginin saglanmas1 gerekmektedir. Bu baglamda, Tiirkiye sinirlart
igcerisindeki mustelidlerin genetik yapisi tiir igerisindeki filogenetik iliskilerin iyi bir
sekilde aciga cikarilmasi gerekmektedir. Bu ¢alismalar, mustelidlerin korunmasi i¢in ilk

adimlar1 olusturmaktadir.



Onemli yaban hayvanlarindan olan mustelidler, insanlara uzak alanlarda
yasadiklar1 gibi yakin alanlarda da yasamini siirdiirebilmektedir. Hatta yerlesim alanlari

i¢erisinde bile siklikla rastlanilabilmektedir.

Bu calismada; Turkiye’de yayilis gosteren Mustelidae familyasi 0Oyelerinin
filogenetik iligkileri farkli kalittm modellerine ve evrimlesme hizlarina sahip olan
niklear ve mitokondriyal DNA veri seti kullanarak belirlenmesi, genetik farkliliklarin
arastirtlmasi, TUrkiye’den elde edilen mustelid 6rneklerine ait niiklear ve mitokondriyal
DNA dizi analiz verilerini, Gen Bankasinda degisik arastiricilar tarafindan kaydedilmis
olan diinyanin diger cografyalarindan elde edilmis DNA dizi verileri ile karsilagtirarak
Turkiye’deki Mustelidae familyasina ait taksonlarin filogenisinin ortaya konmasi

amaclanmistir.



1. BOLUM
GENEL BiLGILER

1.1. Takim: Carnivora

Mammalia sinifi igerinde yer alan Carnivora, Dunya genelinde 126 cins ve 286
tdr iceren bir plasentali memeli takimidir [3, 98]. Carnivora takimi iiyeleri, kutuplardan
tropik bolgelere, karasal ve sucul ekosistemlerin dahil oldugu hemen hemen tim
habitatlarda yayilis gosterirler [3, 98, 99] ve genis bir morfolojik, ekolojik, ve
davranigsal ¢esitlilik gostermeleri ile bilinirler [99, 100]. Vucut blydklikleri ~45
gramdan (gelincikler) 800 kg’a (kutup ayilar1i) ve 3.700 kg’a (fok baligi) kadar
degismektedir [93, 101].

Genellikle koku alma duyular1 c¢ok iyi gelismistir ve genis bir kafatasina
sahiptirler. Premolar ve molar disler kpek disilerine benzer bir seklinde degismistir.
Genellikle alt ve Ust ¢enede (¢ parcali kesici disler mevcuttur. Kopek disleri ¢ok iyi
geligmistir [102]. Beslenme bicimleri adlarinin aksine sadece et yemeye dayali degil,

ayl1, ¢akal ve tilkilerde oldugu gibi baz1 gruplarda omnivorlukta mevcuttur [103].

Carnivora takimi, insanlarin hem ¢ok sevdigi kedi, kopek gibi evcil hayvanlari,
hem de ¢ok korktugu ay1, aslan kurt gibi biiyiik predator tiirleri blinyesinde barindirir.
Insanlarmn bu ilgisi sayesinde kedi ve képeklerin her birinin giinimiizdeki populasyonu
100 milyonu asmis, buna karsin biiylik predatorler (yirticilar), memeliler arasinda en

cok tehlikede olanlardir [101].

Sahip olduklar cesitlilik, toplumsal ve bilimsel ilgi ve zengin fosil kayitlar
sebebiyle karnivorlar, bir grubunun veya tamaminin arasindaki filogenetik iliskilerin
¢oziimlenmesi igin girisimlerin de dahil oldugu evrimsel ¢alismalarin ilgi odagi

olmustur [93, 104-106].



1.1.1. Genel Ozellikleri

Carnivora takimu Uyelerinin vicut blayuklukleri, ~45 gramdan (M. nivalis) 3.700
kilograma kadar (Mirounga leonina) degisik boyutlarda olabilir [93, 101, 107]. Cogu
karnivor karasaldir. Karasal karnivorlar, tipik olarak ayilar ve rakunlarda oldugu gibi
plantigrade (ayak tabanlarina basarak yiiriiyenler) veya tipik olarak kedi ve kopekte
oldugu gibi digitigrade (parmaklaria basarak yiiriiyenler veya kosanlar)’dirler. On ve
arka uzuvlarda parmak sayisi bazen bes, genelinde ise dorttiir ve parmak uglarinda kedi
ve misk kedisinde oldugu gibi geri ¢ekilebilen veya kopek, sirtlan ve ¢italarda oldugu
gibi geri cekilemeyen penceler bulunur. Ekstremiteler tirmanma, avlanma, kogsma ve
sigrama sirasinda goklart emecek bicimde evrimlesmistir. Kopriicik kemigi
gelismemistir [100, 103, 108, 109]. Sirtlanlar hari¢ karnivorlarda kopulasyon sirasinda

gorev alan ve bakulum olarak adlandirilan ince uzun bir 0s penis vardir [103, 108, 109].

Cogu karnivor memelide koku alma duyusu iyi gelismistir ve koku duyusu av-
avcel ve tiir i¢i iletisime yardime1 olmaktadir. Modifiye olmus deri bezleri ¢ogu karnivor
memelide bulunur ve genellikle anal bolgede lokalize olmustur. Buradan iiretilen salgt
teritoryal alanin belirlenmesinde, ayni tiiriin bireyleri arasinda iletisimde, bilgi
aligverisinde ve bazi gruplarda ise savunma amagli kullanilmaktadir [100, 103, 108,
109].

Giiglii ve genis bir kafatasina sahiptirler. Glclu ceneleri kuvvetli, pargalayici
koklu dislerle ¢evrilmistir. Karnivorlarda diger memelilerden farkli olarak dordiincii st
premolar ve birinci alt molar dislerin u¢ kisimlari sivrilip keskinleserek eti pargalamaya
uygun bir sekilde degismistir (karnasial disler). Karnivorlarin tipik dis formiilii, 13/3,
Cl1/1, P4/4, M3/3 x 2 = 44 seklinde olmakla birlikte taksonlar arasinda molar ve
premolar sayilarinda farkliliklar mevcuttur. Kopek disleri ve karnasial digler, genellikle
gelismis ve buyuktir [103].

1.1.2. Yayihis1

Carnivora takim tiyeleri Diinya’nin hemen hemen tim bdlgelerindeki biyik kara
parcalarinda yayilis gostermelerine karsin Avustralya ve Antarktika’da oldugu gibi bazi
bolgelerde dogal olarak karasal karnivorlar bulunmaz. Buralardaki karnivorlar insan
tarafindan sonradan getirilerek sokulmustur. Ornegin dingolar (Canis lupus dingo),
3.500 yil donce Avustralya’ya Asyali denizciler tarafindan getirilmistir [98, 103, 108,
109].
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1.1.3. Habitat1

Carnivora takim tiyeleri, kutuplardan tropik bdlgelere kadar hemen hemen her
cesit karasal ve birgok sucul habitatta bulunurlar ve degisik habitatlarda yasamaya
toleranshidir. Ormanlar, ¢oller, daglar, cayirlik ve ¢alilik araziler, tundra ve buzul
bolgelerde yasayabilirler, sucul ve yari sucul tiirler nehirler, géller, deniz kiyilari ve agik
denizlerde bulunurlar [110]. Sadece ¢ok yiiksek dag zirvelerinde, ekstrem ¢6l sartlarinin
oldugu yerlerde ve ¢ok derin okyanus ¢ukurlarinda bulunmazlar. Karasal karnivorlarin
zamanlarimin biiyiik kismin1 yerde gecirmesine karsilik leoparlar (Panthera pardus) ve
sansarlar (Martes spp.) agacglara tirmanmaya adapte olmuslardir. Su samurlari, nehirler
ve gOllerde, kutup ayilar1 (Ursus maritimus) buz tutmus deniz {izerinde yasarlar.
Gelincikler, yer alt1 veya kar altinda avlanabilirler. Deniz karnivorlar1, kara tzerinde

tireyip denizde avlanirlar [103, 108].

1.1.4. Davrams Biyolojisi

Cok sayida tiir igermesi, degisik habitatlara toleransli olmasi, farkli diyet
formlari, iyi gelismis beyinleri, Carnivora takim tiyelerine gelismis sosyal iliskiler ve
degisik davranislar kazandirmistir. Sadece primatlar, sosyal karnivorlardan daha
kompleks sosyal iliskilere ve davranislara sahiptirler [103]. Cogu karnivor yiyecek
arama sirasinda soliter (tek basina)’dir (yaklasik %85 — 90’n1) [111]. Buna karsin
yapilan detayli incelemeler sonucunda soliter olarak nitelendirilen tiirler, her ne kadar
yalniz yiyecek arasalar da bolgelerini diger grup tyeleriyle de paylasirlar, bunlarla
isbirligi ve iletisim i¢indelerdir. Cogu karasal karnivorlar iyi kosuculardir [103]. Baz1
karnivor tiirler avlarinin gogleri ile uyumlu sekilde mevsimsel olarak uzun mesafelere
goc edebilirler. Digerleri tim yil boyunca kendi bolgelerinde bulunurlar ve kendi
teritoriallerini savunma davranisi gosterirler. Carnivora takimi icerisinde hem nokturnal
hem de diurnal tlrler bulunur. Dinlenme zamanlarinda ¢ogu karnivor agag¢ oyuklarinda,
topraga actiklar1 ¢ukurlarda veya magaralarda bulunurlar. Ursidae familyasindaki gibi

bazi tiirler kig boyunca uzun siire hareketsizdirler [110].

1.1.5. Beslenme Tarzlar1 ve Besinleri

Karnivor (etcil) ismi, genellikle sadece et ile beslenen gruplari c¢agristirsa da
Carnivora takim iiyelerinden sadece birkagi yalniz et ile beslenirler. Takim Gyelerinin
geneli et ile beslenmenin yani sira meyve, yaprak, bocek ve karisik diyetin tiim

tirlerindeki yiyecekleri de tiiketirler. Ornegin pandalar (Ailuropoda melanoleuca)
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bambu ile beslenirken rakunlar hemen hemen hig¢ et yemeyip meyve ile beslenirler.
Misk kedileri de ayni zamanda meyve de yerler. Firavun farelerinin esas olarak
bocekleri yemesinin yani sira bazi tlirlerinin yilan avladiklar1 bilinmektedir. Ayilar,
misk kedileri, kdpekler ve sirtlanlar daha ¢ok omnivor canlilardir. Bununla birlikte misk
kedileri hari¢ hepsinin sadece et yiyen gruplari da mevcuttur. Mustelidae familyasi
uyeleri neredeyse sadece et ile beslenirler. Felidae Uyeleri de et¢il canlilar olup buylk
kediler muhtemelen tiim predatorler icerisinde en basarili olan gruptur. Kutup ayilari,
Afrika vahsi kopekleri, benekli sirtlanlar et disinda ¢ok nadir baska seyler yerler. Su
samurlar1 balik, kerevit, kurbaga gibi organizmalarla porsuklar toprak solucanlariyla
beslenirler. Deniz karnivorlar1 baliklar, yumusakgalar, kabuklu hayvanlar ve penguenler
gibi ¢esitli deniz hayvanlariyla beslenirler. Diyetleri sezona ve lokaliteye bagli olarak
degisebilmektedir [98, 103, 111].

1.1.6. Ureme Biyolojileri

Ciftlesme davraniglar1 sosyal davraniglarin en karmasik, gelismis ve g¢esitli
olanidir. Karnivorlar altrikal (bakima muhtag) olarak dogar, gelismek ve hayatta
kalabilmek i¢in yetigkinlerin himayesine ihtiya¢ duyarlar. Karnivorlarda temelde
monogami (tek eslilik) ve poligami (¢ok eslilik) olmak iizere iki tip ciftlesme tarzi
vardir. Monogamide bir erkek bir disiyle ¢iftlesir, poligamide ise bir erkek birkag
disiyle ve/veya bir disi birka¢ erkekle ¢iftlesebilir. Poligami, monogamiye gore daha
yaygindir. Her bir erkek kendi bolgesindeki disilerle ciftlesebilir. Monogamilik her iki
cinsiyette de karakteristiktir ve siklikla daha biliyiikk yavrular gen¢ yavrularin
yetistirilmesine, beslenmesine ve korunmasina yardim ederler. Eseysel dimorfizm genel
olarak goriilmezken bazi gruplarda mevcut olabilir. Poligami gortlen tirlerde erkekler
genellikle disilerden daha biiyiiktiir ve aslanlarda oldugu gibi disiyi cezp edecek
donanimlara sahiptirler. Geng¢ bireylerin yetistirilmesinde yardimlasma daha az
yaygindir. Fakat bazi poligamik sosyal tiirlerde yardimlasma vardir. Ornegin disi
aslanlar gruptaki diger disilerin yavrularin1 emzirirler [103, 108]. Bircok karnivor tirl
zamanlarmin biliyik kismini yalnz gegirirler. Bu yiizden ciftlesmeye hazir disilerin
bunu belli etmesi onemlidir. Bunun igin idrarlariyla ve anal salgilariyla koku birakmak

karnivorlarda son derece yaygindir [103].

Karnivor memelilerde disiler yaygin olarak yilda bir kez dogum yaparlar. Ancak

birkac turde bir yilda iki {i¢ kez dogum meydana gelebilir. Kiglk hayvanlar, buytk



12

hayvanlara gore daha hizli metabolik aktiviteye ve daha hizli iireme kapasitesine
sahiptirler. Kii¢iik karnivorlar ii¢ ayda eseysel olgunluga ulasabilir ve tek seferde 6
yavru dogurabilirler. Buna karsin daha biiyiik karnivorlardan aslanlar ii¢ bucuk yilda tek
dogum yapar ve her seferde ii¢ ya da dort yavru dogururlar. Yavrular ancak ii¢ yasinda
eseysel olgunluga ulagirlar. Bununla birlikte eger bir disi tim yavrularini kaybederse

hemen hizli bir sekilde tekrar ¢iftlesmeye hazir duruma gelir [103, 111].

1.1.7. Evrimsel Tarihi ve Sistematigi

Carnivora takiminin evrimsel tarihi ve sistematigi hakkindaki bilgi, fosil
kayitlarinin yetersiz ve tam olmamasindan dolay1 belirsiz ve tartismalidir [103, 112].
Bu siirlamaya ragmen memelilerin evrimsel tarihi, paleontoloji, evrimsel biyoloji ve
genetik calismalariyla aydinlatilmaya c¢alisilmaktadir. Bu alandaki en bulyuk ilerleme

fosillerin kesin yasinin tespitiyle ger¢eklesmistir [103].

Atmis bes milyon y1l 6nce dinozorlar, diinya iizerinde dominant hayvan grubunu
olusturuyorlardi. Bu dénemde mevcut olan memeliler ise kiigiik viicutlu olup fare
benzeri canlilardan olusmaktaydi. Dinozorlarin neslinin tiikkenmesiyle birlikte meydana
gelen ekolojik bosluk memelilerin bir¢ogu tarafindan hizli bir sekilde doldurulmustur.
[lk memeli predatér grup, keseli memelilerdi. 30 milyon yil boyunca karnivor keseli
memeliler degisik sekil ve boyutlarda evrimleserek gilineydeki kitalarda dominant
hayvan grubunu olusturdular. Ayn1 zamanlarda kuzeydeki kitalarda ise plasentali
memeliler evrimlesmistir [103, 109]. Bu plasentali memelilerden sincap biiyiikliigiinde
olan ve bocekle beslenen Cimolestes, Carnivora evrimi igin 6nemlidir. Cimolestes’in
¢ene yapist besini kesmek igin uygun bir bigimde yassilasmis ve zamanla buradaki
disler kopek disi seklinde degismislerdir. Bu 6zellik, ayrilmis iki hayvan grubunda
kalitilmig, bunlardan biri modern Carnivora takimini, digeri de Kreodonta olarak bilinen

grubu vermistir. Bu iki grup yakin iliskili kardes gruplardi [103, 109].

[lk zamanlarda Kredont’lar Diinya et yiyicilerinin dominant grubunu
olusturmustur. 35-55 milyon yil 6nceki fosiller arasinda kili¢ seklinde dise sahip olan
kedi, kopek, ay1 ve sirtlan benzeri hayvanlar bulunmustur. Fakat bunlarin higbiri gercek
Carnivora iiyelerinden biri degildir. Bu zamandan sonraki fosil kayitlarinda ise daha ¢ok
Carnivora takim {iyelerine ait fosillere rastlanilmistir [103]. Kredont’lar ile Carnivora

arasindaki bu yer degistirmenin sebebi tam olarak bilinmemektedir. Carnivora’da
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premolar disler, Kredont’lara goére daha onde bulunmaktadir. Bu &zellik, Carnivora
takim tiiyelerine daha esnek bir besin tercihi saglayarak diger besinlerin de yenilmesine
imkan saglanmis olabilir. Kredont’larda kopek disinin arkasinda dis olmamasi onlari
sadece et yemeye mecbur birakmis olabilir. Kredont’larin iklimsel degismeler boyunca
biraktiklar: fosiller bu goriisii destekler niteliktedir. Meydana gelen kiiresel soguma ve
mevsimsel degisiklikler, avlanmay1 olumsuz etkilemesine karsin meyve ve boceklerin

sayis1 artmustir [103].

En eski fosil kayitlar1 ilk karnivorun 60 milyon yil 6nce ortaya ¢iktigimi [59,
113] ve iki ana gruba ayrildigim1 gostermistir. Bunlardan biri Viverravidae grubu
(Viverridae familyas1 igerisindeki misk kedileri ile karistirilmalidir) digeri ise,
Miacoidea grubudur. Onceki calismalarda kedi benzeri karnivorlarin viverravid’lerden,
kopek benzeri karnivorlarin ise miacoid’lerden evrildigini diisiindiirmiistiir. Bununla
birlikte Paleosen (65-55 MYA) ve Eosen (55-34 MY A) karnivorlarina ait iyi korunmus
yeni fosiller, grubun daha Oncesine ait gegmislerinin daha iyi ¢6zumlenmesini

saglamigtir [114].

Viverravid’ler muhtemelen Carnivoramorpha’nin en bazaldaki grubudur ve
diyetlerinin biiyiik bir kismini1 bdceklerin olusturdugu kuglk-orta boyutlu karasal
hayvanlardir [115]. Miacoidea, daha bazalda yer alan viverravid’ler ve gercek
karnivorlar arasindaki ara formlardan olusan karasal ve ormanlhik bolge
Carnivoramorphan trlerini iceren bir gruptur. Yeni fosil kayitlari, giiniimiiz Carnivora
familyalarinin tek bir orijinden (Miacoidea’dan) geldigini desteklemistir ve daha onceki
diisiiniilen zamandan 15 milyon yil daha sonra ayrildigini 6nermistir. Buna karsin hala

grup i¢i iligkiler tartismalidir [114-116].

Gec¢ Paleosen’de (65-51 MYA) viverravid’ler ve miacoidler Asya ve Kuzey
Amerika’dan bulundugu ve Avrupa’ya erken Eosen’de (59-49 MYA) vyayildigi
bilinmektedir. Viverravid’ler ve miacoidlerin her ikisinin de nesli ge¢ Eosen’de (37-34
MYA) tiikenmistir. Ayrica ge¢ Eosen’de (37-34 MYA) ¢esitli karnivor familyalarinin
(Canidae, Mustelidae, Ursidae, Amphicyonidae ve Nimravidae) ilk temsilcileri
Kuzey’deki kitalarda ortaya ¢ikmistir. Bununla birlikte giiniimiiz Feliform familyalari
Oligosen’e (34-24 MYA) kadar ortaya ¢ikmamistir. Karnivorlar, Miyosen’e (24-5
MY A) kadar Giiney Kitalara (Afrika ve Gliney Amerika) yayilmamistir. Tim Caniform

familyalari, kiiresel bir dagilim gosterirken Nimravidae ve Felidae familyalar1 harig¢
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Feliform familyalar tarihleri boyunca blyuk o6lglide eski Dlnya bolgelerinde sinirlt

kalmislardir [114].
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Sekil 1.1. Karnivor memelilerin filogenisi [112]
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Geleneksel olarak Carnivora takimi, anatomileri ve davranislari temel alinarak
karasal karnivorlar (Fissipedia) ve deniz karnivorlar1 (Pinnipedia) olarak iki alt takima
ayrilmigtir [103]. Gliniimiizde bu ayrim gegerliligini yitirmis ve Carnivora takimi 6
familya iceren kedi benzeri karnivorlar (Feliformia) ve 9 familya igeren kdpek benzeri
karnivorlar (Caniformia) olmak Uzere iki monofiletik gruba ayrilmistir [3, 6-8, 117,
118]; Feliformia alttakimina dahil olan familyalar, Felidae (kediler), Viverridae (misk
kedileri), Eupleridae, Nandiniidae, Herpestidae (firavun faresi) ve Hyaenidae
(sirtlanlar)’dir [6, 7]. Bununla birlikte Caniformia alttakimi daha Onceleri yedi
familyaya ayrilirken son ¢alismalarda dokuz familyadan bahsedilmektedir. Caniformia
alttakimma dahil olan familyalar, Canidae (kOpekler, ¢akallar, tilkiler vb.), Ursidae
(ayilar), Otariidae (foklar, ayibaliklari), Odobenidae (deniz aslanlari), Phocidae,
Mustelidae (su samurlari, porsuklar, kokarcalar ve sansarlar), Mephitidae, Procyonidae
(rakunlar) ve Ailuridae’dir [3, 6-8, 117, 119]. Caniformia alt takimi igerisinde iki
infraorder mevcut olup bunlar Cynoide (veya Canoidea) ve ay1 benzeri karnivorlar olan
Arctoidea’dir. Cynoide, sadece Canidae (kopek ve tilkiler) icerirken, Arctoidea ise
iliskisi tam kesin olmayan ve Ursidae (ayilar), Pinnipedia (Pohacidae, Otariidae ve
Odobenidae familyalar1) ve Musteloidea (Mustelidae, Procyonidae, Mephitidae ve

Ailuridae familyalar1) olan U¢ soy hatti igermektedir [14].

Musteloidea igerisindeki familyalarin akrabalik iliskileri tartismalidir. Kizil
panda Ailurus fulgens’i icerisine almasi artarak desteklenmis fakat superfamilya
igerisindeki iliskisi kesin degildir. Tiim Carnivora familyalarin1 temsil eden turleri
igeren son zamanki molekiiler ¢aligmalar, Ailurus’u ya Mephitidae ile mustelidler ve
procyonidlerin kardes soy hatt1 olarak [105] yada en bazaldaki musteloid soy hatti
olarak [106] 6nermistir. Wozencraft [120], altfamilyalarin ayrimi igin Simpson [121]’i
takip ederek Mustelidae’yi Mustelinae, Mephitinae, Melinae, Taxidiinae, Mellivorinae
ve Lutrinae olarak ayirmistir. Son zamanlardaki molekiiler kanitlar, Mephitinae’nin

familya seviyesine ¢ikarilmasini desteklemistir [6, 7, 11, 16, 105 122].
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1.2. Familya: Mustelidae

Carnivora takimi igerisinde yer alan, uzun vlcutlu veya tiknaz yapili, uzun
boyunlu, kii¢iik kafali ve kisa ekstremite ile karakterize olmus kicik ve orta boyutlu
karasal ya da yar1 sucul olan plasentali karnivor memelilerdir [103, 107]. Gelincikler,
sansarlar, porsuklar, mink ve su samurlari bu grubun tiyeleri arasinda yer almaktadir.
Dinya’da 22 cins igerisinde 59 tir ile temsil edilmektedirler [3]. Avustralya ve
Antarktika kitalar1 hari¢ tiim kitalarda genis yayilisa sahip Mustelidae, Carnivora
takimmin en biiylik ve en c¢ok cesitlilik gosteren familyasidir [3, 107, 123].
Mustelidae’nin bu gesitliligi, ortak bir atadan adaptif dagilimin, ekolojik evrimin ve

fenotipik gesitliligin ¢arpici bir 6rnegini sergilemektedir [9].

1.2.1. Genel Ozellikleri

Mustelidae familyasi iiyelerinde viicut genellikle ya bir¢ok cinste oldugu gibi
uzun bir kuyruga sahip ince ve uzun yapida (gelincikler, sansarlar, mink ve su
samurlar1) ya da kisa bir kuyruga sahip tiknaz yapidadir (porsuk ve volverinler).
Kulaklar kisa olup yuvarlak ya da sivri u¢ludur. Her birinin ucunda geri ¢ekilemeyen ve
kivrimli pengeler olan bes parmakli kisa ekstremitelere sahiptirler. Kazici formlardan
porsuklarda pengeler genis ve kuvvetli, yiiziicii formlardan su samurlarinda ise arka
ayaktaki parmaklarin arasinin tamami, 6n ayaktaki parmaklarin arasinin biiyiik bir kismi
perdelidir. Vucut bayudklikleri en kiiguk mustelid ve karnivor memeli olan Mustela
nivalis’te 11-26 cm boyunda ve yaklasik olarak ~45 gram agirliginda, en buyuk
mustelidler olan Pteronura ve Enhydra’da, 100-150 cm boyunda ve yaklasik olarak 25-
45 kg agirhigindadir. Tiire bagl olarak erkek mustelidler, disi mustelidlerden % 10-100
daha bayuktir. Kurk, ya tek renkli (mink ve su samurlarinda), benekli (Vormela) ya da
cizgilidir (Gulo). Renklenme tamamen beyazdan (bazi Mustela tirleri kisin renk
degistirerek tamamen beyaz olurlar) koyu kahverengine kadar degisebilir. Koku alma
duyulart ¢ok iyi gelismistir ve birgok cinste iyi gelismis anal koku bezleri mevcuttur.
Erkek bireylerde kopulasyon sirasinda gorev alan penis kemigi bakulum vardir [67, 103,

107, 111].

Giiclii bir kafatasina sahiptirler ve rostrum bolgeleri kisadir. Tm tirler guclu ve
uzun kopek dislerine sahiptir. Mustelid kesici disleri basit ve premolarlar kuguktdr.
Karnasialler iyi gelismistir. Dis formiilleri tiirler arasinda degismekle birlikte genellikle

| 3/2-3 C 1/1 PM 2-4/2-4 M 1/1-2) = 28-38 seklindedir [67, 103, 107, 111].
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1.2.2. Yayihisi

Mustelidae familya tiyeleri Antarktika kitasi hari¢ tim kitalarda yayilis
gostermektedir. Dogal olarak Avustralya kitasinda yayilis gostermemesine ragmen
insan tarafindan tavsanlarin biyolojik kontrolii igin Mustela erminea ve Mustela
putorius sonradan Yeni Zelanda’ya sokulmustur. Ayrica Bat1 Hint adalari, Madagaskar,
Filipinler’in biiyiik bir kism1 ve bir¢ok okyanus adasinda da dogal olarak yayilis
gostermezler [11, 123].

1.2.3. Habitat1

Mustelidler, kutuplardan tropik bdlgelere kadar hemen hemen tim karasal ve
bircok sucul habitatta bulunurlar. Sucul sistemler (su samurlar1 ve mink) ¢ayirliklar ve
bozkirlar (Mustela nigripes, Taxidea taxus), stepler (Mustela eversmanni), agacsiz
tundralar (Gulo gulo) ve ormanlik bolgeler (¢ogu mustelid) gibi birgok habitat yasam
alanlarin1 olusturmaktadir [67, 103, 107, 111].

1.2.4. Davranis Biyolojisi

Mustelidler, ¢ogunlukla nokturnal olmalarinin yaninda ayni zamanda diurnal
canlilardir ve siklikla giinduzleri oyuklarda, kaya yariklarinda, i¢i bos agaclarda, yogun
bitki ortiisii icinde veya terkedilmis binalarda barinirlar. Gelincik, dag gelincikleri ve
mink gibi ¢ogu tiir avlarimin yuvalarimi isgal ederek buralarda barinirlar. Porsuklar
genellikle detayli yuvalar kazarlar. Ayrica ¢ogu mustelid ¢ok iyi agaglara tirmanabilir
ve iyi ylzucilerdir. Tek bir tirt (Enhydra lutris) neredeyse tamamen suculdur.
Mustelidler parmaklarinin iizerine basarak (digitigrade) ya da parmaklari iizerine ve
kismen de ayak tabanina basarak (plantigrade) hareket ederler. Gorme ve isitme duyusu
mustelidlerde 6nemlidir. Fakat koku alma duyusu 6zellikle ¢ok iyi gelismistir. Yiyecek
bulmak icin koku alma duyusunu kullanmalarina ek olarak koku birakmak familyada
baslica iletisim (teritoriallerini, lireme durumlarinin belirlenmesinde ve diger sosyal
konularda) seklidir. Vokalizasyon, Lutrinae’de ¢ok iyi gelismistir. Cogu mustelid
tehlike durumunda yuvalarinin igine kagarlar (porsuklar), agaclara tirmanirlar
(gelincikler, sansarlar, volvorinler) ya da su igerisinde saklanirlar (mink ve su samurlari)
[103, 107, 111, 124].

Sosyal davraniglar, tur iginde ve tiirler arasinda farklilik gosterir ve besin

durumu gibi ¢evresel sartlara gore degisebilir. Cogu tiir, genel olarak soliterdir. Fakat
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grup seklinde yasam, su samurlar1 ve Avrasya porsugunda goriilmektedir. Bazi tiirler
kendi teritoriallerini savunurken digerleri bolgelerini ayn tiiriin erkek ve disi bireyleri
ile paylasirlar [103, 107, 111, 125].

1.2.5. Beslenme Tarzlar: ve Besinleri

Mustelidae familyas1 tiyeleri (gelincikler, sansarlar ve su samurlar1) etobur
canlilardir. Bununla birlikte bazi tiirlerde omnivorlukta gorilmekte ve meyve, bitki
materyalleri de tiketilmektedir (Meles ve Eira). Cogu mustelid tiirii oportunistik
canlilardir ve hayvan gruplarinin genis bir kismi (rodentler, baliklar, kabuklular ve diger
sucul omurgasizlar, siirtingenler), bu familya tiyeleri tarafindan avlanmaktadir. Bununla
birlikte birgok mustelid tird rodentler gibi kiigiik memeli avlari yakalamada
Ozellesmistir. Gulo gulo ve Martes pennanti gibi bazi tiirler oportunistik ¢op/les
yiyicilerdir. Gelincikler gibi ¢ogu mustelidin sahip oldugu ince uzun viicut yapisi
avlarina yuvalarinda erisme imkani vermektedir. Mustelidler ¢esitli karasal, akuatik ve
agaclik habitatlarda avlanabilmektedirler. Bazi tiirler kendilerinden daha biiyiik
hayvanlar1 avlayabilmektedir. Mustela, Meles, Gulo ve Poecilogale gibi bazi gruplarin
besin depo ettigi bilinmektedir. Mustelidlerin bazen kiimes hayvanlarimi1 da avlarlar.

Fakat rodent populasyonlarin1 dengede tutmaya yardimcidirlar [103, 107, 111, 125].

1.2.6. Ureme Biyolojileri

Ureme sistemleri hem tiir icinde hem de tiirler arasinda farklilik
goOsterebilmektedir. Mustelidlerin sadece bir turi (Pteronura brasiliensis) tek eslilik
(monogami) gosterirken diger mustelidler ¢ok eslilik (poligami ve/veya poliandri)
gosterirler. Cogu mustelid tirinde Ureme mevsimseldir. Fakat Greme periyodunun
uzunlugu, tirler arasinda farklilik gosterir. Genellikle 3-4 ay stren (reme sezonunun
baglangic1 siklikla giin uzunluguna gore belirlenmektedir. Gulo gulo, Martes
americana, Martes pennanti, Enhydra lutris ve Meles meles gibi bircok tirde fertilize
olmus yumurtalarin uterus duvarina implantasyon ertelenebilirken tiim mustelidler igin
bu durum gegerli degildir ve bir¢ok yakin iliskili tiir bu 6zelligi paylasmayabilir.
Omegin Mustela erminea’de erteleme gorilirken Mustela nivalis’de erteleme
gorilmez. Implantasyonun gergeklesmesinden sonra gebelik tipik olarak 30-65 giin
strer fakat implantasyonun gecikmesi ile birlikte toplam gebelik slresi daha uzun
olabilir (bir yila kadar). Disiler genellikle her yil bir kez dogum yapar ve yavru sayisi

tdr ici ve tirler arasinda degiskenlik gosterebilir. Yavrular genellikle kiclk, gozleri
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kapali ve bakima muhta¢ dogarlar ve erkek bireyler yavru bakimina yardime1 olmazlar.
Yavrular dogumdan sonra 8 ay ile 2 yil arasinda eseysel olgunluga ulasirlar ve dogada

potansiyel yasam uzunluklar1 5-20 y1l arasindadir [103, 107, 126, 127].

1.2.7. Evrimsel Tarihi ve Sistematigi

Mustelidaec en eski karnivor familyalarindan biridir. Gelincik, sansar gibi
Mustelidae iiyelerinin kiiciik olmast ve buna bagli olarak da kemiklerinin nispeten
kicik ve kirllgan olmasi sebebiyle fosillesmis olarak saklanma sansini azaltmistir. Bu
sebepten dolay1 fosil kayitlart simirlidir [128]. Giiniimiiz Carnivora familyalar1 ge¢
Eosen’den Oligosen’e kadar olan donemde Avrupa, Asya ve Kuzey Amerika’da
goriilmeye baslamigtir. Bunlardan biri de Mustelidaec familyasidir [103, 114].
Giineydeki kitalara gogler, erken Miyosen sirasinda ilk olarak Afrika’da ve daha sonra
Kuaterner donemde Giliney Amerika’da meydana gelmistir. Mustelidler Panama kara
koprusinden Gliney Amerika’ya giren ilk karnivor familyalar1 arasindadir. Glnimiiz
tiim mustelidleri P* izerindeki karnasial centigin kaybr ile karakterize edilebilirler. Bu
tip karnivorlar, erken Miyosen’de Avrasya ve Kuzey Amerika’da goriilmeye baslamigtir
[113] ve glnimiz altfamilyalarinin ortak atadan 20,8 milyon yil 6nce ayrilmaya

basladig1 hesaplanmistir [104].

Yapilan biyografik analizler Musteloidea’nin Asya orijinli oldugunu gostermistir
[9, 20]. Fosil kayitlar1 da ilk musteloid ¢esitlenmesinin Asya merkezli oldugunu
desteklemistir [129] ve musteloidlerin (Mustelictis) ilk olarak Avrupa’ya Asya’dan
degisik zamanlarda ¢esitli dalgalar halinde 32.8-30.9 milyon y1l 6nce (MYA) girdigini
gostermistir [130]. Kuzey Amerika’ya musteloid go¢ dalgasi yaklasik olarak 23 milyon
yil 6nce (MYA) erken Miyosen’de Zodiolestes ile ger¢eklesmistir [20, 131, 132].

Carnivora takimi igerisinde yer alan Mustelidae familyasi, giinlimiizde mevcut
22 cins ve bunlara ait 59 tiir ile Carnivora takimi igerisindeki en ¢ok tiire sahip [3] ve
Diinya’da olduk¢a genis yayilishi bir familyadir. Mevcut mustelid tiyeleri genis bir
ekomorfolojik ¢esitlilik gosterirler. Bunlar; kazicit formlar, yar1 sucul formlar ve yari

ormanlik bolge formlari olarak ti¢ grup altinda toplanabilir [9].

Mustelidae familyasi iiyelerinin gosterdigi farkli davranis ve beslenme bigimleri,
farkli habitatlara uyum saglamasi ve tiir sayisinin fazla olmasi, familya igerisindeki

ozellikle de cinsler arasindaki filogenetik iligkilerin ¢Ozlimlenmesini oldukca
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zorlastirmistir [9]. Son yiizyillda morfolojik karakterler temel alinarak ve cinslerin
ekomorfolojik benzerliklerine gére tamimlanip c¢esitli sayidaki altfamilya icerisine
yerlestirildigi bir¢ok taksonomik sema olusturulmustur. Simpson [121], cinslerin
benzerlik ve filogenilerini dikkate alarak Mustelidae familyasin1 bes altfamilyaya
(Lutrinae, Melinae, Mellivorinae, Mephitinae ve Mustelinae) ayirmis ve bu ayirim uzun
stire kabul gormiistiir [9]. Mevcut Mustelidae Uyeleri, dérdlnci Ust premolar Uzerindeki
karnasial ¢ikintinin kaybi, ikinci {ist molarin bulunmayist ve genislemis koku bezleri
temel alinarak monofiletik grup olarak tanimlanmis ve familya iiyeleri, morfolojik
karakterler kullanilarak benzerliklerine gore dort, en fazla da yedi altfamilyaya
ayrilmistir.  Bu dort altfamilya igerisinde siklikla kabul edilenler, Mephitinae
(kokarcalar), Melinae (porsuklar), Lutrinae (su samurlar1) ve Mustelinae (mustelidlerin
geri kalan tim ayeleri)’dir [9, 11]. Morfolojik veriler (kafatasinin gesitli 6zellikleri, dis
ve yumusak anatomi) kullanilarak, Lutrinae ve Mephitinae arasinda kardes grup iliskisi
gosterilmistir [119, 120]. Mustelidae altfamilyalar1 arasindaki akrabalik iligkilerinin
belirlenmesindeki birincil zorluk monofiletik gruplarin teshisinin symplesiomorfik
karakterlerden ziyade synapomorfik karakterlerden temel alinarak yapilmasidir. Daha
sonraki morfolojik olmayan karakterlerin kullanilmasiyla yapilan arastirmalar, bir
bakima farkli bir tablo ortaya ¢ikarmustir. Ornegin, Wurster ve Benirschke [133]
tarafindan yapilan ¢alismada, ¢esitli karnivorlarin kromozomal c¢aligmalar1 yer almakta
ve kokarcayr familyanin geri kalanindan kayda deger bir sekilde ayr1 oldugu
gOsterilmistir. Ledoux ve Kenyon [134], serum proteinleriyle ¢alismiglar ve modern
Mephitinae soy hattindan ayrildiktan c¢ok daha sonra Mustelinae, Lutrinae ve
Melinae’nin ortak bir atay1r paylasmis oldugunu belirtmislerdir. Mitokondriyal ve
niiklear DNA bolgelerinin dizi analizlerinin kullanildig1r c¢alismalar da bu goriisi
desteklemistir [11, 106]. Karnivorlarin akrabalik iligkilerini inceleyen bu ¢aligmalari
molekiiler tabanli ¢aligmalar olarak DNA hibridizasyon teknigi [59, 135] izlemis ve
Mustelidae familyasinin parafiletik oldugu onerilmistir. Niikleotid dizi verileri [122], bu
gorlisi destekler veriler liretmesine ragmen mustelidler i¢in daha fazla veriye ihtiyag
duyuldugu belirtilmistir. Ledje ve Arnason [6, 7], komple mtDNA sitokrom b ve 12S
ribozomal DNA dizilerini kullanmislar ve Mephitis ve Spilogale’nin mustelid soy
hatlarinin bir parg¢asi olmadigini ve kokarcalarin Mustelidac’den ayr1 bir familya

oldugunu 6nermislerdir.
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Masuda ve Yoshida [60] ile Kurose [136], mitokondriyal sitokrom b dizi analizi
ile Neovison vison’u Mustela tiirlerinden ayirmistir. Ek olarak Masuda ve Yoshida [60],
Mustelinae altfamilyasin1 parafiletik olarak bildirmislerdir. Mustelidae familyasinin
evrimsel tarihini aciga ¢ikarmak i¢in familyanin molekiiler filogenisi iizerine caligan
birgok arastirici, mitokondriyal DNA, nuklear DNA veya her ikisini birden kullanarak
calismuslar [8, 9, 13, 63, 93, 106, 123 130, 137, 138], nuklear IRBP (interphotoreceptor
retinoid binding protein) ve sitokrom b gen bdlgelerinin dizi analizi sonucunda Lutrinae
alt familyasinin Mustelinae alt familyasi igerisinde yer aldigini rapor etmislerdir. Benzer
olarak son zamanlarda genis veri setleri kullanilarak yapilan ¢aligmalar [13, 18, 106],
Mustelidae familyast igerisindeki Mustelinae’nin parafililigini desteklemistir. Koepfli et
al. [9], 44 mustelid tirtinii 22 gen segmentinin analizinden elde ettigi veriler ile
kiyaslamis ve Mustelidae familyasi igerisinde dort ana klad ¢oziimlemistir. Bu ana soy
hatlarindan {i¢ii monofiletik, onceki calismalarda rapor edildigi gibi Mustelinae
altfamilyas1 parafiletik olarak tanimlanmistir. Mustelidae familyasi iizerine odaklanan
calismalar [12, 13, 16, 17, 123], Lutrinac alt familyasini monofiletik, Melinae ve
Mustelinae altfamilyalarin1 da polifiletik olarak bununla birlikte familya igerisindeki

filogenetik iligkilerin kesin degil veya belirsiz olduklarini ifade etmislerdir.

Yapilan son siniflandirma ile ¢esitli altfamilyalara yerlestirilen tiim mustelidler
(Mephitidae; kokarcalar hari¢), Lutrinae ve Mustelinae olarak iki altfamilyaya
ayrilmiglardir [3]. Bu sekillenen son sema, altfamilyalarin parafiletikligini morfolojik
karakterlere dayali olusan semadan daha fazla ortaya koymustur. Son on yilda yapilan
DNA dizi analizi tabanli ¢aligmalar kabul goren bes alt familyanin varligim1 ve

familyanin kendisinin monofiletikliginin degismesi gerektigini 6nermektedir.

1.3. Cins: Martes Pinel, 1792

Mustelidae familyasinin Mustelinae altfamilyasi igerisinde yer alan Martes cinsi
sekiz tar ile (M. martes, M. foina, M. americana, M. flavigula, M. gwatkinsii, M.
melampus, M. pennanti, M. zibellina) temsil edilmektedir [3]. Martes cinsi Uyeleri, eski
ve yenidiinyanin tropik, iliman, boreal orman bdolgelerinde yayilis gostermektedirler ve
grubun ¢ogu iiyesi ormanlik bolge hayvanlaridir. Martes cinsi, genellikle nispeten daha
biiyilk ve daha agir viicut yapisina, daha uzun ve daha sivri buruna, daha buyik
kulaklara, daha uzun uzuvlara ve daha gur ve uzun killarla kapl kuyruga sahip olmalar1

ile ayirt edilebilirler [107]. Kirk renklenmesi, tiire bagli olarak sarimtiraktan koyu
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kahverengiye kadar degismektedir. Kafatasi nispeten daha dar ve uzamistir. Dis

formulleri 1 3/3, C 1/1, P 4/4, M 1/2 = 38 seklindedir [67].

Martes cinsinin Holoarktik tarleri (M. martes, M. foina M. americana, M
melampus, M. zibellina) morfoloji, diyet, davranis ve habitatlar1 bakimindan birgok
benzerlik gostermektedir [55]. Martes foina hari¢ diger dort tiir allopatrik veya
parapatrik olarak yayilis gosterirken, Martes foina ve Martes martes tirleri 0zellikle
Avrasya’nin biiyiik bir kisminda simpatrik olarak yayilis gostermekte, ayni habitati
paylasabilmekte ve kolaylikla birbiri ile karistirilmaktadir [55-58]

1.3.1. Tur: Martes martes Linnaeus, 1758

Yaygin olarak agac¢ sansari, Avrupa aga¢ sansari, orman sansari olarak

bilinmektedir [139].

1.3.1.1. Genel Ozellikleri

Orta boyutlu mustelidlerdendir ve yaklasik olarak iri bir evcil kedi
biiyiikliigiindedir. Bas ve viicut uzunlugu yaklasik olarak 365-580 mm, kuyruk
uzunlugu 185-280 mm ve agirhig erkeklerde 670-1.950 g, disilerde 480-1.480 ¢
arasinda degigsmektedir. Genel kiirk rengi kestaneden koyu kahverengine kadar ¢esitlilik
gostermektedir. Bireylerinde boyun ve boyun alt1 bolgesinde agik sari renkte bir bolge
mevcuttur. Pencgeleri ve ayak tabani yogun kil ile kaphdir. Disileri dort memeye
sahiptir. Yuz bolgesi kedilerdeki gibi sivri, kulaklar nispeten genis ve yuvarlak uglu,
bacaklar daha kisa ve kuyruk uzun ve kabariktir. Anal koku bezleri gibi karin koku

bezleri de mevcuttur. Erkek bireyler disilerden biraz daha biyiktir [107, 139].

Aktiviteleri genel olarak nokturnaldir ve avlanma sirasinda 20-30 km karelik bir
alan1 kullanirlar. Diyeti arasinda kii¢iik rodentler, meyve ve yemisler, mantarlar ve
lesler yer alirken nadir olarak kuglari, diger memelileri, yumurta ve bazi omurgasizlari
da vyerler. Ciftlesme yaz ortasinda meydana gelir. Fakat implementasyonu
geciktirebildiklerinden dolayr dogumlar mart-nisan aylarinda gercgeklesir. Gebelik 230-
275 gun surer. Yilda bir kez dogum yaparlar ve her dogumda 2-8 (yaygin olarak 3-5)
yavru meydana gelir. Dogan yavrularin gozleri kapalidir ve dogumdan 32-38 giin sonra
acilir. Eseysel olgunluga 2-3 yaslarinda ulasirlar ve dogadaki yasam uzunluklar1 17-18
yil kadardir [107, 139, 140].
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Agac sansar1 Martes martes, diploid sayida 38 kromozoma sahiptir [141].

1.3.1.2. Yayihis Alam1 ve Habitati

Agac sansar1 Martes martes, Palaearktik’te genis bir yayilis alanina sahiptir. Bu
kapsamda Avrupa’nin biiyiik bir kisminda (Giiney Iberya ve Yunanistan, Belgika ve
Hollanda’nin bir kismu1 harig), Anadolu’nun kuzeyi (igne yaprakli ormanlarin kuzey
sinir1), Kuzey Irak ve iran, Kafkaslar, Rusya’nin Asya kisminm biiyiik bir kisminda
yayilis gosterirler. Ayrica Akdeniz adalarindan Korsika, Sardunya ve Sicilya adalarinda
da yayilis gosterirler [139, 140, 142].

» Chance mascuar

LS _ &
Sekil 1.3. Martes martes’in Dinya’daki yayilis alan1 [143]

Agac sansar1 Martes martes, karasal canlilardir. Yasam alani genellikle yaprak
doken, karisgik ve igne yaprakli yogun agachik ve makilik alanlardir. Ormanlik
habitatlar tercih ederler ve ¢ok iyi adapte olmuslardir. Bununla birlikte ormanlik alan
disinda da bulunabilirler. Ayrica gayirliklar, bozkirlarin kiy1 bolgelerinde de bulunurlar.
Kaya altlarinda, devrilmis agaclarda, i¢i bos agac iclerinde ve agac¢ koklerinde, kismen

de agaglarda yuvalanirlar [107, 139, 140].

1.3.2. Tur: Martes foina Erxleben, 1777

Kaya sansar1 veya beyaz gogiisli sansar olarak bilinmektedir [139].

1.3.2.1. Genel Ozellikleri

Orta buyiklikte mustelidlerdendir. Bas ve viicut uzunlugu yaklagik olarak 420-
560 mm, kuyruk uzunlugu 220-320 mm ve agirhig 1.100-2.300 g arasinda
degismektedir [107, 139]. Genel kirk rengi soluk grimsi kahverenginden koyu
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kahverengine kadar ¢esitlilik gostermektedir [107]. Cogu bireyde boyun bodlgesinde
belirgin beyaz ya da sar1 bir bolge mevcuttur. Kuyruk giir ve uzun killarla kaplidir.
Agag sansar1 Martes martes’e benzerdir. Fakat kulaklar daha kisa, ekstremiteler daha
uzun, kuyruk daha uzun ve kiirkii daha kabadir. Ayak tabani seyrek killarla kaplidir.
Disi ve erkekleri monomorfiktir [107, 139].

Genel olarak nokturnaldir. Ayrica krepuskularlik da mevcuttur. Avlanma ve
yasam alanlar1 Martes martes kadar genis olmayip, daha ziyade kiiciik bir alani
kullanirlar. Diyeti arasinda kii¢iik rodentler, kiiclik kuslar, kurbagalar, siirlingenler,
bocekler, amfibiler, kus yumurtalari, meyve ve yemisler ve bazen de kiimes hayvanlari
yer almaktadir. Diger Martes turlerine oranla diyetlerinde bitki materyalleri daha gok
yer alir [107, 139].

Ciftlesme yaz ortasinda meydana gelir. Fakat implementasyonu
geciktirebildiklerinden dolay1r dogumlar, ilkbahar aylarinda gerceklesir ve gebelik 230-
275 giin siirer. Yilda bir kez dogum yaparlar ve her dogumda 3-8 (yaygin olarak 3-4)
yavru meydana gelir. Dogan yavrularin gézleri kapalidir ve dogumdan 30-36 giin sonra
acilir. Eseysel olgunluga 1-2 yaslarinda ulasirlar ve dogadaki yasam uzunluklar
ortalama 3 yil, maksimum 10 yil kadarken &zel kosullar altinda 14-18 yila kadar
uzatilabilir [107, 139, 142, 144].

Kaya sansar1 Martes foina, diploid sayida 38 kromozoma sahiptir [141].

1.3.2.2. Yayihis Alan1 ve Habitati

Kaya sansar1 Martes foina, Avrupa’nin biiyiik bir kismindan Orta Asya’ya kadar
genis bir yayilis alanina sahiptir. Bu kapsamda batida Ispanya ve Portekiz’den, Orta ve
Guney Avrupa’ya, Anadolu, Orta Dogu ve Orta Asya’ya, doguda Altay ve Tien Shan
Daglar1 ve Kuzeybati Cin’e kadar yayilis gostermektedirler. Ayrica Akdeniz
adalarindan Girit, Rodos ve Korfu adalarinda da yayilis gosterirler. Kaya sansari
Pakistan, Hindistan, Afganistan, Nepal ve Butan’da yayilis gostermeye baslamistir.
Avrupa’da, Ingiltere, Iskandinav Yarimadasi, Finlandiya, Kuzey Baltik, irlanda ve
Kuzey Avrupa Rusya’sinda bulunmazlar. Kazakistan’da deniz seviyesinden 3.400 m
yukseklikte, Himalaya’da 3.600 m yikseklikte ve Nepal’de 4.200 m yikseklikte
bulunabilirler. Ayrica bu tiir Wisconsin, ABD’ye de sonradan sokulmustur [139, 142,
144].
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Sekil 1.4. Martes foina’nin Dinya’daki yayilis alani1 [145].

Kaya sansar1 Martes foina karasal canlilardir. Ormanlik alanlara Martes
martes’den daha az bagimhidirlar. Kayalik ve acik alanlar tercih ederler. Ayrica
yerlesim yerlerine girerek binalar icerisinde yuvalanabilirler. Dogal yasam alanlari,
kaya yariklari, tag yiginlari, yaprak doken ormanlik alanlar, diger hayvanlarin terk ettigi
yuvalar, i¢i bos agaclar, kanyonlar, calilik yamaglar, orman kenarlari, sehir kenarlar1 ve
tarim arazileridir. Deniz seviyesinden 4.000 metre yiikseklige sahip alanlarda yayilig

gosterirler [107, 139, 144].

1.4. Cins: Mustela Linnaeus, 1758

Mustelidae familyasinin Mustelinae altfamilyasi icerisinde yer alan Mustela
cinsi, 17 tur ile (M. erminea, M. frenata, M. nivalis, M. subpalmata, M. altaica, M.
kathiah, M. lutreola, M. putorius, M. eversmanni, M. nigripes, M. sibirica, M. itatsi, M.
lutreolina, M. africana, M. felipei, M. nudipes, M. strigidorsa) temsil edilmektedir ve
familya icerisinde en ¢ok tir igeren cinstir [3]. Genel olarak kiigik veya orta boyutlu
mustelidlerden olan Mustela cinsi Uyeleri, Ge¢ Pliyosen donemde ortaya ¢ikmislardir ve
gunimuizde Asya, Avrupa, Kuzey Afrika, Kuzey Amerika ve Glney Amerika’nin kuzey
kisimlarinda genis bir yayilis gostermektedirler [68, 99, 145]. Yayilis alani igerisinde
tropik yagmur ormanlarindan tundralara, step ve ¢6llerden sulak alanlara kadar gok
cesitli habitatlarda bulunabilirler [68, 69]. Avrasya’da Mustela cinsine ait 12 tur (M.
nivalis, M. putorius, M. altaica, M. erminea, M. eversmanii, M. itatsi, M. kathiah, M.
lutreola, M. lutreolina, M. nudipes, M. sibirica, M. strigidorsa) yayilis gostermektedir.
Bunlardan bazilar1 ya Holoarktik’te (M. nivalis ve M. erminea) ya da Avrasya’da (M.

eversmanii, M. putorius ve M. lutreola) yayilis gostermektedir. Geri kalan tiirlerin
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yayilis alani ise Asya ile sinirlidir (M. altaica, M. kathiah ve M. sibirica) ve bazi tiirler
kiigiik bir alanda (veya adada) yayilis gostermektedir (M. strigidorsa, M. nudipes, M.
itatsi, M. lutreolina) [69, 136].

Genel olarak Mustela cinsi, kiglk ve orta blydklikte mustelid tdrlerini
icermektedir ve en kii¢iik karnivor memeli tiirii bu cins igerisinde yer almaktadir.
Mustela cinsi Uyelerinde karakteristik olarak viicut ince ve uzun, bacaklar kisa, bas
nispeten kucuk, yassi ve liggenimsi, yliz bdlgesi kisa, ziygomatik yaylar zayif, gozler
nispeten blylk, parlak siyah renkte, biyiklar uzundur [67, 99, 145]. Kuyruk uzunlugu
degisken olmakla birlikte yaklasik olarak viicut uzunlugunun yarisi kadar, bazi tiirlerde
daha kisadir. Kulaklar kiigiik ve yuvarlak ugludur. Digitigrade canlilardir. Anal salgi
bezleri tiim tiirlerde mevcuttur ve bazi tiirlerde ¢ok iyi gelismistir. Kirk ve kuyruk
yogun fakat uzun olmayan killarla kaplidir. Renklenme oldukg¢a degisken olmakla
birlikte iki tonludur. Boyun bolgesinde farkli renklenme mevcut degildir. Kuzey bolge
formlarinda kiirk yogunlugu, uzunlugu ve/veya renklenmesinde mevsimsel dimorfizm
cok yaygindir. Disiler erkeklerden daha kiiglik olup, 6zellikle bazi tiirlerde bu durum
oldukca belirgindir. Dis formiilleri | 3/3, C 1/1, P 3/3, M 1/2 = 34 seklindedir [67].

1.4.1. Tur: Mustela nivalis Linnaeus, 1766

Gelincik veya kar gelincigi olarak bilinmektedir ve karnivor memeliler

icerisindeki en kicuk bireye sahip tirdur [139].

1.4.1.1. Genel Ozellikleri

Genel goriiniis olarak cinsin karakteristik Ozelliklerini ¢ok iyi bir sekilde
gostermektedir. Viicut uzun bir boyuna sahip ve ince, uzun, bacaklar ve kuyruk nispeten
kisa, bas nispeten kiiciik, yassi ve iicgenimsi, yiiz bolgesi kisa, gozler biiyiik ve siyah
renkte, kulaklar yuvarlak ucludur. Bas ve viicut uzunlugu 110-260 mm, kuyruk
uzunlugu 17-78 mm ve agirhg ~45-250 g arasinda degismektedir. Viicut agirligi
bulundugu bolgeye gore ¢esitlilik gostermektedir. Kuzey Amerika populasyonlar: eski
dinya populasyonlarina gore daha kiigiiktiir ve en biiyiik bireyleri Kuzey Afrika’da
yayilis gostermektedir. Ayrica eseysel dimorfizm yaygin olarak goriilmekte olup erkek
bireyler disi bireylerden daha biiyiiktiirler. Genel kiirk rengi olarak yazin sirt bolgesi

kizil-kahverengi karin bolgesi beyaz renkte, kisin kuzey bolgelerde tamamiyla beyaz,
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guney bolgelerde ise kahverengi ve beyazdir. Kis kiirkii yaz kiirkiine gére daha uzun
killara sahiptir [107, 139, 146].

Tim yil boyunca hem gece (nokturnal) hem de gundiz (diurnal) aktiftirler.
Avlanma alani olarak ¢ok genis bir alan1 kullanmazlar ve daha ziyade kendi alanlarinda
(teritoriallerinde) bulunurlar. Besinleri arasinda baslica kiigiik memeliler (6zellikle
rodentler) bulunmakta, bunlarin kithiginda ise kiiciik kuslar, amfibiler, yumurta ve
kiimes hayvanlari, siirlingenler ve bocekler yer almaktadir. Erkek bireyler disilere
nazaran daha iyi avcilardir ve daha biiylik avlar1 da avlayabilirler. Disi bireyler ise daha

ziyade kucik rodentleri avlarlar. Ayrica kis i¢in besin depo edebilirler [107, 139, 146].

Ciftlesme baglica Mart-Agustos aylarinda olmakla birlikte tiim yil boyunca
goriilebilir. Disileri polidtrustur ve yilda iki veya daha fazla dogum yapabilirler.
Implantasyonu erteleme mevcut degildir ve gebelik 34-37 gundiir. Bir dogumdaki yavru
sayis1 5 olmakla birlikte 3 ile 10 arasinda degismektedir. Dogan yavrular ¢iplak ve
gozleri kapali ve sagirdirlar. Dogumdan iki hafta sonra viicut beyaz killarla kaplanir,
disler 2-3 hafta iginde ¢ikar, gozler 4 haftada a¢ilir. Disiler 3-4 ayda, erkekler ise 8 ayda
eseysel olgunluga ulasirlar. Dogadaki yagsam uzunluklar1 ortalama 1-3 yil, 6zel kosullar

altinda 6-18 yil kadardir [107, 139, 146].
Mustela nivalis, diploid sayida 42 kromozoma sahiptir [141].

1.4.1.2. Yayihs Alan1 ve Habitati

Mustela nivalis, Holoarktik bir yayilisa sahiptir. Bu kapsamda Avrupa, Asya,
Kuzey Afrika ve Kuzey Amerika’da genis bir yayilis alam1 gdstermektedir. Yeni
Zelanda, Malta, Girit ve Azore Adalari’na sonradan sokulmustur. Avrupa ve g¢ogu
adasinda (irlanda hari¢) ve biiyiikk Akdeniz Adalari’nda bulunur. Ayrica Japonya’da
Honshu, Hokkaido, Kunashiri, Etorofu, ve Sakhalin adalarinda ve Kuzey Mogolistan’da
bulunur [139, 147].
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Sekil 1.5. Mustela nivalis’in Dlnya’daki yayilis alan1 [148]

Mustela nivalis karasal canlilardir. Yasam alani, karisitk ormanlar, agaglik
bolgeler, bozkirlar, yar1 ¢olsel bolgeler daglik alanlar, tarim boélgeleri, ¢ayirliklar, nehir
kenarlar1 gibi ¢ok cesitli habitatlardir. Habitat secimi genellikle bolgesel kemirgen
populasyonunun durumu ile belirlenir. Avlarinin yuvalarmi isgal ederek buralarda
yasarlar. Deniz seviyesinden 3.860 metre yiikseklige sahip alanlarda yayilis
gosterebilirler [147].

1.4.2. Tar: Mustela putorius Linnaeus, 1758

Kokarca veya Avrupa kokarcasi, orman veya siyah kokarca olarak bilinmektedir
[67, 139].

1.4.2.1. Genel Ozellikleri

Oldukga belirgin bir eseysel dimorfizm gosterirler. Erkekler disi bireylerden iki
kat daha agir ve iki veya ii¢ kat daha uzun olabilirler. Erkeklerde bas ve viicut uzunlugu
350-460 mm, kuyruk uzunlugu 115-190 mm ve agirlig1 400-1.500 g arasinda degisirken
disilerde bas ve viicut uzunlugu 225-340 mm ve kuyruk uzunlugu 85-123 mm arasinda
degismektedir [107, 139]. Genel renklenme koyu kahverenginden siyaha kadar
degigsmektedir. Kiirk alti sarimsi, géz ve kulaklarin gevresi beyaz giimiisi renklidir.
Kuyruk glr ve uzun killarla kapli, kahverengi veya siyahtir. Viicut uzun dar, bacaklar
kisa, kulaklar yuvarlak, uglar1 beyazdir. Kafatas: hafif koselidir [107, 139].

Genel olarak nokturnaldir (gececil) ayrica diurnallik de (glndizcil) mevcuttur.

Genellikle belli bir bolgede yerlesik olarak bulunurlar ve yaklasik olarak 100-150
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hektarlik bir alan1 kullanirlar. Goriis kabiliyetleri zayif, koku ve duyma iyi gelismistir.
Yuzebilirler fakat agaclara tirmanma kabiliyeti zayiftir. Diyeti arasinda kiigiik
memeliler (rodentler ve tavsanlar) o©Onemli yer tutar ve kendinden biiylik tavsanlari
avlayabilirler. Ayrica besin kitligi durumlarinda kurbaga, balik, kertenkele, bocek,
yilan, kus (6zellikle kiimes hayvanlar1), yumurta ve meyve de yiyebilirler. Fakat
sindirim sistemi farkli besinleri kullanabilme bakimindan Kanidler ve ayilar kadar

gelismis degildir [107, 139].

Ciftlesme Mart-Haziran aylarinda gergeklesir. Genellikle yilda bir dogum
yaparlar. Fakat disi yavrularini kaybederse ayni sezon i¢inde tekrar dogum yapabilirler.
Gebelik donemi yaklasik olarak 40-42 giin kadar siirer ve bir dogumda 2-12, yaygin
olarak 3-7 adet yavru birey dogar. Dogan yavrularin gozleri yaklasik bir ay icerisinde
acilir, 6-8 hafta icinde siitten kesilirler ve 3 aydan sonra yuvadan ayrilirlar. Eseysel
olgunluga alt1 ay ile iki y1l arasinda ulasirlar. Dogadaki yasam uzunluklar1 ortalama 4-6

yil, 6zel kosullar altinda 8-14 yil kadardir [107, 139].
Mustela putorius, diploid sayida 40 kromozoma sahiptir [141].

1.4.2.2. Yayihs Alani ve Habitati

Mustela putorius, Bat1 Palaearktik’ten Ural daglarina kadar olan bolgede genis
bir yayilis alanina sahiptir. Bu kapsamda, Bati Avrupa’dan Akdeniz’e, kuzeyde Orta
Iskandinavya’ya ve Finlandiya’ya, doguda Orta Kazakistan, Rusya, Romanya,
Macaristan, Slovakya, Cek Cumhuriyeti, Yugoslavya (Ulkeleri, Dogu Cin ve
Mogolistan’a, gineyde Himalayalar’a kadar yayilis gosterirler. Irlanda, Kuzey
Iskandinavya, Balkanlarin bir kisminda ve dogu Adriyatik kiyilarinda bulunmaz [139,
149].

I Mustela putarius

L

Sekil 1.6. Mustela putorius’un Diinya’daki yayilis alan1 [150].
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Mustela putorius karasal canlilardir. Yasam alani olarak tatli su kenarlar1 ve
sulak alanlari, orman kenarlarini, ¢ayirliklar1 ya da makilik alanlar1 tercih ederler. Genel
olarak diisiik yiikseltiye sahip her tiirlii habitatta bulunabilirler. Kisin ¢iftlik ve kdylere
yakin bolgelerde yasayabilirler. Siklikla yerlesim bdlgelerine girerler. Deniz
seviyesinden 2.400 metre yiikseklige sahip alanlarda yayilis gosterebilirler fakat daglik
alanlarda pek bulunmazlar. Cukurlarda, kaya yariklarinda, kiitiiklerin altinda, binalarda
barmuirlar [139, 149].

1.5. Cins: Meles Brisson, 1762

Mustelidae familyasinin Mustelinae altfamilyasi igerisinde yer alan Meles cinsi,
3 tir ile (M. anakuma, M. leucurus, M. meles) ile temsil edilmektedir [3]. Yapilan son
molekiiler temelli ¢aligmalar Meles meles canescens alttirinin Meles canescens olarak
tir seviyesinde degerlendirilmesi gerektigini Onerilmistir [15, 50, 51]. Genel olarak
Mustelidae familyasi igerisindeki orta boyutlu karnivorlardandir. Gunuimuz Meles cinsi
uyeleri muhtemelen ge¢ Pliyosen’de Giliney Cin’de Melodon’dan koken alarak ortaya
cikmistir ve Avrupa’ya ge¢ Pliyosen ve erken Pleistosen donem arasinda dagilmistir.
Gilinimiizde Britanya ve ¢esitli Akdeniz adalar1 da dahil olmak Uzere Avrupa’dan
Filistin, Iran, Tibet, Japonya ve Giiney Cin’e kadar olan genis bir bolgede yayilis
gostermektedir [52, 53, 107, 151]. Yayilis alani igerisinde genel olarak ormanlik
bolgelerde ve yogun bitki Ortiisii olan alanlarda bulunurlar. Toprak igerisine kazarak
actiklar1 biiyiik ve kompleks tilinel sistemine sahip ¢ukurlarda yasarlar. Yuvalarinin ¢cok
sayida girisi, gecisi ve boliimleri vardir. Yuvalan giristen 10 metre uzaklikta, 2-3 metre
derinde ve 1.5 metre gapinda olabilir. Bu tiinel sistemi kusaklar boyunca kullanilir ve
her yeni kusak yeni tiineller ekleyerek yuva sistemini genisletir. Yasam alanlarini

oldukcga temiz tutarlar [107].

Meles cinsinde genel olarak viicut tiknaz yapida agir ve biiyliktiir. Basg ve viicut
uzunlugu 560-900 mm, kuyruk uzunlugu 115-202 mm ve agirh@ genellikle 10-16 kg
kadardir. GOzler kiclk, bacaklar kisa ve biiyiik, kuyruk ve kulaklar kisadir. Bas biiyiik,
uzun ve nispeten incedir. Kiirk uzun killarla kaplidir. Renklenme olarak iist kisim
grimsi, alt kisim ve bacaklar siyahtir. YzUn her iki tarafinda siyah ¢izgiler mevcut
olup, burun ucundan g6z cevresini kapsayarak kulaklara kadar devam eder. Siyah
cizgiler beyaz ¢izgiler ile sinirlandirilmistir. Dis formiilleri degisebilmekte ve | 3/3, C

1/1, P 3-4/3-4, M 1/2 = 34-36-38 seklindedir ve asimetrik olabilir [67, 107, 139].
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1.5.1. Tur: Meles meles Linnaeus, 1758

Avrasya porsugu veya porsuk olarak bilinmektedir [139].

1.5.1.1. Genel Ozellikleri

Avrasya porsugu Meles meles, tiknaz bir yapida agir ve biiyiik viicuda, kisa ve
gucli uzuvlara ve kisa bir kuyruga sahiptir. Bas ve viicut uzunlugu 600-900 mm,
kuyruk uzunlugu 110-190 mm ve agirhigi genellikle 6.6-16.7 kg kadardir. Disilerin
viicut agirligr erkeklere gore daha az olmakla birlikte bas ve viicut uzunlugu aynidir.
Gozler kiguk, bacaklar kisa ve biiyiik, kuyruk ve kulaklar kisadir. Bag nisbeten buyuk,
uzun ve incedir. Boyun kisa ve kalindir. Kiirk uzun killarla kaphidir. Genel kiirk rengi
olarak tist kisim grimsi, alt kisim ve bacaklar siyahtir. Karakteristik olarak ytzin her iki
tarafinda siyah ¢izgiler mevcut olup, burun ucundan g6z ¢evresini kapsayarak kulaklara
kadar devam eder. Siyah cizgiler beyaz bir orta ¢izgi ile ayrilmistir [107, 139].

Genel olarak nokturnaldir (gececil) ayrica krepuskularlik da (alacakaranlikcil)
mevcuttur. Soguk havalarda kis uykusuna yatarlar. Meles meles sosyal karnivorlardir ve
diger bireyler ile ortak bir yuvada bulunabilirler. Yuva alanlar1 toprak altindadir ve
oldukga genis alanlari kaplayabilir. Omnivorluk mevcuttur ve hemen hemen tim
mevcut besinleri tuketebilirler. Besinleri arasinda baslica kiiciik memeliler, kuslar,
siiriingenler, kurbagalar, yumusakgalar, bdcekler, ar1 ve karinca larvalari, kabuklu
meyveler, kok ve yumrular, mantarlar, yemisler, meyveler ve tohumlar yer alir. Bazi

bolgelerde toprak solucanlari diyetinin 6nemli bir kismini olusturmaktadir [107, 139].

Cok eslilik yaygin olarak goriilmektedir. Ciftlesme, kis sonundan yaz ortasina
kadar olmakla birlikte genel olarak ilkbaharda gerceklesir. implantasyonu 10 aya kadar
erteleyebilirler ve gebelik siiresi implantasyon hari¢ 7 hafta kadardir. Dogumlar genel
olarak subat mart aylarinda gergeklesir ve bir dogumda 1-6, ortalama 3-4 yavru diinyaya
gelir. Dogan yavrularin gézleri bes hafta i¢inde acilir. 1.5-2 yil igerisinde eseysel
olgunluga ulasirlar. Dogadaki yasam uzunluklari ortalama 6-11 y1l, 6zel kosullar altinda

19 yila kadar uzayabilir [107, 139].

Meles meles, diploid sayida 44 kromozoma sahiptir [141].
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1.5.1.2. Yayilis Alan1 ve Habitati

Avrasya porsugu Meles meles, Palacarktik bolgede oldukca genis bir yayilisa
sahiptir. Bu kapsamda Afganistan, Arnavutluk, Avusturya, Belcika, Bosna Hersek,
Bulgaristan, Cin (Sincan), Girit, Hirvatistan, Cek Cumhuriyeti, Danimarka, Estonya,
Finlandiya, Fransa, Almanya, Ingiltere, Yunanistan, Macaristan, Iran, Irak, irlanda,
Israil, Italya, Letonya, Litvanya, Liiksemburg, Makedonya, Moldova, Hollanda, Norveg,
Polonya, Portekiz, Romanya, Rusya (doguda Volga Nehrine kadar), Sirbistan ve
Karadag, Slovakya, Slovenya, Ispanya, Isvec, Isvigre ve Ukrayna’da bulunur [139,
152].

+ CHANGE BASEMAF

Sekil 1.7. Meles meles’in Dunya’daki yayilis alani1 [153].

Meles meles karasal canlilardir. Yayilis alani igerisinde genel olarak yaprak
doken ormanlik bolgeleri, meralik alanlar ve yogun bitki Ortiisii olan bolgeleri tercih
eder. Bununla birlikte makilik bolgeler, caliliklar, bozkirlar, tarim alanlari, acik alanlar,
madenler, c¢Oplikler gibi yerlerde de bulunurlar. Deniz seviyesinden 3.300 metre

yiikseklige sahip alanlarda yayilis gosterebilirler [139, 152].

1.6. Cins: Vormela Blasius, 1884

Mustelidae familyasinin Mustelinae altfamilyasi igerisinde yer alan Vormela
monotipik bir cins olup dinya genelinde tek tur ile (Vormela peregusna) ile temsil
edilmektedir [3, 67]. Suriye, Filistin ve Kafkasya’dan Pliyosen doneme ait fosil kayitlar
bilinmektedir ve glniimiz Vormela cinsi tyeleri muhtemelen Pliyosen’de Tirkiye nin

Anadolu kismimda ortaya c¢ikmustir [67]. Glnimizde cinsin Dunya’daki yayilist,
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nispeten kiiciik olup, Gilineydogu Avrupa, Tirkiye, Orta Asya ve kuzey bolgeleri ve
Kazakistan’t kapsamaktadir. Genel anlamda kiigiik boyutlu sansar benzeri
mustelidlerdendir [154]. Cinsin genel goriiniisii olduk¢a karakteristiktir ve diger
cinslerden oldukca kolay bir sekilde ayrilir. Dis goriiniis ve bazi morfolojik karakterler
bakimindan Mustela cinsi Uyelerinden Mustela putorius tiru ile benzerlik gostermekte
ve bu sebepten dolayr morfolojik temelli galismalarda Mustela ile yakin iligkili oldugu
belirtilmistir. Ayrica bazi 6zellikler bakimindan (6zellikle renklenme) familyanin farkli
Afrika formlar ile (Ictonyx, Poecilictis, Poecilogale) benzerlikleri mevcuttur ve bazi
calismalarda Afrika formlari ile Mustela cinsine oranla daha yakin iliskili oldugu da
ifade edilmistir. Fakat bu goriis morfolojik temelli ¢alismalarda g¢ok fazla kabul
gérmemistir [67]. Yapilan molekiiler temelli ¢alismalarda Vormela cinsi Afrika formlari
ile aym yerde gruplanmistir [9, 20]. Dis formili I 3/3, C 1/1, P 3/3, M 1/2 = 34
seklindedir [67, 154].

1.6.1. Tar: Vormela peregusna Guldenstadt, 1770

Alacasansar, Avrupa benekli kokarcasi olarak bilinmektedir [155].

1.6.1.1. Genel Ozellikleri

Vormela cinsi igerisindeki tek tir olan Vormela peregusna, kigtk ve ince uzun
yapidadir. Genel goriiniis olarak Mustela putorius’a benzemesine karsin sirt kismindaki
kirik ve benekli renk desenlenmesi ve pengelerinin daha uzun olmasi ile kolaylikla
ayrilabilir [67, 107]. Ayrica diger mustelid iiyelerinden alin bdlgesinde beyaz bir seride
sahip kahverengi bir bas, gdz bolgesindeki siyah bir bant, biiyiik ve yuvarlak uglu beyaz
kulaklar, diizensiz ve koyu benekli sarimsi bir renk ve uzun, kabarik bir kuyruk ile ayirt
edilir [154]. Bas ve viicut uzunlugu 290-477 mm, kuyruk uzunlugu 150-218 mm ve
vucut agirhigr 370-715 g kadardir. Erkek bireyler disi bireylere gore nispeten daha
blyuktir. Agiz bolgesi kisa, kulaklar biiyiik ve beyaz olmasi sebebiyle kolaylikla fark
edilebilir. Kuyruk uzun ve killidir. Bacaklar kisa ve pengeleri uzundur, gozler iyi
gelismemis, biyiklar seyrek ve uzundur. Dorsal kiirk, diizensiz sarimsi benekler ve
cizgiler ile koyu kahverengi, bacaklar ve govde alt1 siyahimsi kahverengidir. Yiiz
bolgesi maskelidir. Kiirk renklenmesi bireyler arasinda farklilik gosterebilir [24, 107,
154, 156]. Diger ¢ogu mustelid gibi anal salgi bezlerine sahiptir ve salgilar1 oldukga
kotii kokuludur ve tehlike aninda salgilarlar. Gérme duyusunun zayif olmasina ragmen

koku alma duyusu ¢ok iyi gelismistir [107, 154, 156, 157].
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Genel olarak giin dogumu ve giin batiminda aktiftirler (krepuskular). Ayrica
nokturnallikde (gececil) mevcuttur. Soguk havalarda giin igerisinde giines altina
cikabilirler [107, 154]. Radyo izleme ¢alismalari ile bir gecede yaklasik bir kilometre
hareket ettigi, ayni yolu ¢ok nadir tekrar kullandig1 ve 2-3 giinde bir yuva aktif bolgesini
degistirdigini gostermistir. Cok iyi tirmanicilardir. Fakat genellikle yer ylzeyinde
beslenirler. Alacasansarlar, generalist ve oportunistik predatorlerdir ve yer sincabi
(Spermophilus) eger bulundugu ¢evrede mevcutsa diyetinin baglica kismini
olusturmakla birlikte diger kemirgenleri de avlarlar. Bununla birlikte kii¢iik tavsanlar,
kertenkeleler, kuslar, kiimes hayvanlari, siirlingenler, kurbaga, bocek, meyve ve ¢imen
de yerler [103, 107, 154, 156]. Yuva olarak biiyiik yer sincab1 ve kemirgen yuvalarini
isgal edebilir veya kendi yuvasini kazabilir. Bazi alacasansarlar yuvalarina besin

depolayabilirler [154].

Ciftlesme donemi disinda soliterdirler. Ciftlesme genel olarak mart-haziran
aylarinda gergeklesir. Implantasyonu erteleyebilirler ve gebelik siiresi yaklasik 9 hafta
kadardir. Dogumlar genel olarak 8-11 ay sonra subat-mart aylarinda gerceklesir ve bir
dogumda 4-8 yavru diinyaya gelir. Dogan yavrular gozleri 38-40 giin iginde agilir ve bir
yil igerisinde eseysel olgunluga ulasirlar. Yavru bakimiyla sadece disi birey ilgilenir
Ozel kosullar altinda 8 yi1l 11 ay yasadigi rapor edilmistir. Dogadaki yasam uzunlugu
daha kisadir [107, 154, 156].

Vormela peregusna, diploid sayida 38 kromozoma sahiptir [141].

1.6.1.2. Yayihis Alam1 ve Habitati

Alacasansar Vormela peregusna Guney-Dogu Avrupa’dan Anadolu, Orta Dogu,
Kafkasya, Orta Asya, Mogolistan ve Kuzey Cin’e kadar uzanan bir yayilisa sahiptir.
Avrupa’da Sirbistan ve Karadag, Makedonya, Yunanistan, Romanya, Bulgaristan,
Turkiye’nin  Avrupa kisminda ve Ukrayna’nin giiney kesimlerinde, Rusya
Federasyonu’nda ve Kuzey Kafkasya’da bulunur. Ayrica Orta Dogu’da genis bir
yayilist bilinmektedir [155].
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Sekil 1.8. Vormela peregusna’nin Diinya’daki yayilis alan1 [158].

Vormela peregusna karasal canlilardir. Yayilis alani igerisinde stepler ve ¢evresi,
colsel, yar1 ¢olsel ve diisiik yiikseltili yar1 kurak kayalik bolgeler gibi habitatlar1 tercih
ederler. Genel olarak yayilis alani igerisindeki ¢ogu habitatta yasayabilirler. Deniz
seviyesinden 3.000 metre yiikseklige sahip alanlarda yayilis gosterebilirler. Genellikle
yiiksek daglik bolgelerde bulunmazlar [154, 155].

1.7. Cins: Lutra Brisson, 1762

Mustelidae familyasinin Lurtinae altfamilyasi igerisinde yer alan Lutra cinsi, ¢
tar ile (L. lutra, L. nippon, L. sumatrana) temsil edilmektedir [3]. Diinya’da Avrupa,
Asya (Kuzey u¢ kesimler ve Arap yarimadasi hari¢) ve Kuzey Afrika’dir. Lutra cinsi
tiyeleri yar1 sucul karnivor memelilerdendir ve hem sucul hem de karasal yasama cok
iyi adapte olmuslardir. Cok iyi ylzucl ve dalicilardir. Genellikle sudan birkag yiz
metreden uzaklikta bulunmazlar [67, 107, 159]. Bu yar1 sucul memeliler hemen hemen
tim i¢ su tiplerinde bulunabilirler. Genel viicut yapisi ince uzun, olduk¢a esnek, bas ve
kulak nispeten kulgik, kulaklarin u¢ kismi yuvarlak, gozler goreceli olarak biiyiik,
kuyruk kalin, kasli ve uzun, ug¢ kisma dogru incelmis ve dorso-ventral yonde diizlesmis,
bacaklar ve penceler kisa, arka pengeler ondekine gore daha genis ve parmaklar
arasinda perdeler olusmustur. Kulak ve burun delikleri 6zel kapakg¢iklara sahiptir. Kirk
diizgiin yogun killarla kapli, renklenme neredeyse tiim viicut boyunca ayni, alt yilizey
biraz daha agik renklidir. Kuyruk alt1 bolgesindeki salg1 bezi bélgesi kaybolmustur. Dis
formdalleri 1 3/3, C 1/1, PM 4/3, M 1/2 = 36 seklindedir [67].



37

1.7.1. Tar: Lutra lutra Linnaeus, 1758

Avrasya su samuru, Avrupa su samuru, su samuru, Avrupa nehir su samuru, eski

Diinya su samuru olarak bilinmektedir [160].

1.7.1.1. Genel Ozellikleri

Lutra cinsi igerisinde yer alan 3 tiirden biri olan Avrasya su samuru, yari sucul
yasama cok iyi adapte olmuslardir. Genel viicut yapisi ince uzun ve silindiriktir.
Bacaklar kisa, parmak aralar1 perdeli, kuyruk uzun, kalin ve kashdir. Bas ve viicut
uzunlugu 500-950 mm, kuyruk uzunlugu 260-550 mm ve viicut agirligi 3.1-15 kg
kadardir. Erkekler disilerden ortalama olarak daha biiyiiktiir. Bas, gozler ve kulak
nispeten kiiclik, kulaklarin u¢ kismi yuvarlak, kuyruk kalin, kasli ve uzun, u¢ kisma
dogru incelmis ve dorso-ventral yonde diizlesmis, bacaklar ve pengeler kisa, arka
pengeler 6ndekine gore daha genis ve parmaklar arasinda perdeler olusmustur. Kulak ve
burun delikleri 6zel kapakgiklara sahiptir. Renklenme genel itibariyle tek tip ve
kahverengi, alt bolge st bolgeye gore biraz daha agik renktedir. Kiirk yogun killarla
kaplidir. Bryiklar belirgindir [67, 107, 139].

Genel olarak nokturnaldir. Ayrica diurnallik de mevcuttur. Daha ¢ok geceleri
avlanirlar. Genel olarak soliter canlilardir. Diyeti arasinda baliklar baglica yeri
tutmaktadir. Bununla birlikte su siganlari, su kuslari, sucul bocekler, yengegler,

kabuklular, amfibiler ve az miktarda da bitki diyeti arasina girebilir [67, 107, 139].

Su samurlarinda stirekli bir tireme dongiisii vardir. Fakat genel olarak subat-mart
ve temmuz aylarinda gerceklesir. Disiler polidtrustur. Ciftlesme karada ya da suda
gerceklesebilir. Gebelik siiresi 60-63 giindiir ve dogumlar mart-agustos aylarinda daha
yogundur. Bir dogumda 1-5 genellikle 2-3 yavru diinyaya gelir. Yavrular kiirklii dogar
ve gozleri 4-5 hafta igerisinde agilir. 2-3 yil igerisinde eseysel olgunluga ulasirlar.
Yasam uzunluklar1 12-20 y1l kadardir [67, 107, 139].

Lutra lutra, diploid sayida 36 kromozoma sahiptir [141].

1.7.1.2. Yayihs Alani1 ve Habitati

Avrasya su samuru tim Palaearktik memeliler igerisinde en genis yayilis alanina
sahip turlerden biridir. Asya, Avrupa ve Afrika olmak tizere 3 kitada yayilis gosterirler.

Mevcut yayilis alani igerisine Avrupa ve Asya’nin kuzeyinin biiyiikk kismi (Sibirya
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tundralar1 hari¢), Kuzey Afrika, Arabistan, iran’in giineyinden Malay yarim adas,
Guney Hindistan, Sri Lanka, Tayvan, Sumatra’ya kadar olan bolgede yayilis gosterir
[139, 160]. Yayilis gosterdigi iilkeler, Afganistan, Arnavutluk, Cezayir, Avusturya,
Azerbaycan, Banglades, Belarus, Belcika, Bosna Hersek, Bulgaristan, Cin, Cek
Cumbhuriyeti, Hirvatistan, Danimarka, Estonya, Finlandiya, Fransa, Giircistan, Almanya,
Ingiltere, Yunanistan, Macaristan, Hindistan, Endonezya, Iran, Irak, Irlanda, Israil,
Italya, Urdiin, Kazakistan, Kirgizistan, Laos, Letonya, Litvanya, Makedonya, Malezya,
Moldova, Mogolistan, Karadag, Fas, Kuzey ve Giiney Kore, Norveg, Pakistan, Polonya,
Portekiz, Romanya, Rusya, Sibistan ve Karadag, Slovakya, Slovenya, Ispanya,

Vietnam, Sri Lanka, Isveg, Tacikistan, Tayvan, Tunus, Turkiye ve Ukrayna’dir [3].

ﬂ

Sekil 1.9. Lutra lutra’nin Dunya’daki yayilis alani1 [161].

Lutra lutra yar1 sucul canlilardir ve yar1 sucul yasama ¢ok iyi adapte
olmuglardir. Genel olarak tatl su canlilaridir. Akarsu, gol ve golet, nehir bataklik, sulak
alanlar ve kiyisal bolgeler gibi ¢esitli sucul habitatlarda bulunabilirler. Su kenarlarinda

kokler, taglar ya da toprak igerisine olusturduklari yuvalarda yasarlar [67, 107, 160].

1.8. Filogeni Calismalarinda Molekiiler Yontemlerin Kullanilmasi

Organizmalar arasindaki evrim ve akrabalik iligkilerini aragtirmak ic¢in g¢ok
cesitli  veriler kullanilabilmektedir. Tiirler arasindaki akrabalik iliskilerinin
belirlenmesindeki klasik yol, morfolojik karakterlerin karsilagtirilmasina dayanmaktadir
[162]. Gunumuzde taksonomik c¢aligmalar hala biiyiik Olglide morfolojiden temel
almaktadir. Ayrica fizyoloji, davranis ve uygun diger organizma o&zelliklerinden elde
edilen  fenotipik verilerde organizmalar arasindaki akrabalik iliskilerinin

belirlenmesinde siklikla kullanilmistir [163]. Buna karsin gelisen teknik, yontem ve
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imkanlar sayesinde molekiiler temelli bilgi birikimi her gecen gilin artmaktadir ve bu
bilgiler filogenetik iliskilerin belirlenmesinde kullanilabilmektedir [164]. Molekdler
yontemler ile elde edilen bilgiler, populasyon ya da bireyler arasindaki var olan
benzerlik ya da farkliliklarin saptanmasinda ve taksonomik birimlerin belirlenmesinde
kullanilabilmektedir. Bu amagla molekiiler yontemlerin kullanilmasi, 1960’lara kadar
dayanmaktadir ve kuramsal c¢er¢eveleri Emile Zuckerkand, Emanuel Margoliash, Linus
Pauling ve Walter M. Fitch tarafindan atilmistir. Molekiiler sistematigin ilk
uygulamalarina Charles G. Sibley (kuslarda), Herbert C. Dessauer (slrlingenlerde) ve
Morris Goodman (primatlarda) onciiliik etmis ve bunlari Allan C. Wilson, Robert K.
Selander ve John C. Avise takip etmistir [165]. Populasyon ve tirlerin genetik
cesitliligi, polimorfizm ve heterozigotluk seviyelerinin belirlenmesinde kullanilan ilk
molekiiler yontemleri protein ve allozim elektroforezi olusturmaktadir [163, 166, 167].
1974-1986 donemi arasinda kullanilan yaygin molekiiler yontem ise DNA-DNA
hibridizasyon teknigi olmustur [168]. Daha sonra PCR temelli teknikler yaygin olarak
kullanilmaya baglamistir. Kullanilan DNA temelli molekiler yontemlerden etkili bir
tanesi de DNA dizi analizi yontemidir ve son zamanlarda molekdler filogenetik

caligmalarda yaygin bir sekilde kullanilmaktadir [169].

1.9. Molekuler Belirte¢ Olarak Mitokondriyal DNA (mtDNA)

Mitokondri  tim  cekirdekli memeli hicrelerinde bulunan ve enerji
metabolizmasinda temel islev goren, maternal kalitimli, ¢ift zarli, kendine ait DNA’s1
olan bir hucre ici organeldir. Ayrica hiicre i¢i haberlesmede, planlanmis hiicre
6lumunde, Krebs ve trikarboksilik asit dongistnde, lipit, amino asit, kolesterol, steroid
ve niikleotid metabolizmalarinda rol alir [170, 171]. Memeli mitokondriyal DNA’s1
(mtDNA), kiiciik, halkasal ve ¢ift sarmal yapida ¢iplak bir DNA molekiilidiir. Cift
sarmal yapidaki DNA iplik¢iklerinin her birinin baz kompozisyonunun farkli olmasi ve
bu sebepten meydana gelen molekiiler agirliktaki farktan dolayi zincirlerden biri H
zincir (agir zincir) digeri ise L zincir (hafif zincir) olarak bilinmektedir [172].
Mitokondriyal genom, organizma genomunun kii¢iik bir kismini olusturmakta ve
memelilerde yaklasik olarak 16.6 (15.3-17.7 kb; NCBI) kilo baz cifti uzunlugundadir
ve aerobik solunumla ilgili genleri tasimaktadir [170, 173, 174]. Omurgalilarda
bunlardan 22 tanesi tRNA’lar1, 2 tanesi rRNA’lar1 ve 13 tanesi oksidatif fosforilasyon

ve elektron tagima sisteminde gorev alan proteinleri kodlayan mRNA’lar1 olmak iizere
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toplam 37 tane gen bolgesi tasir. Ayrica 1 tane 1.1 kilo baz ¢ifti biiyiikligiinde olan ve
kodlama yapmayan, mtDNA’nin replikasyon ve transkripsiyonunun baslamasi ve
diizenlenmesinde gorev alan kontrol bolgesi olarak adlandirilan (D — loop) bir bélge de
mevcuttur [167, 171, 174].

Son 30 yilda molekiiler filogenetik c¢alismalarda mtDNA’daki dizi
farkliliklarinin analizi, yogun olarak kullanilan ve oldukga popdler bir belirtegtir [169,
174-177]. Mitokondriyal DNA molekull, bireyler, populasyonlar ve tiirler arasindaki
evrimsel iligkinin belirlenmesinde etkili bir molekiildiir [87]. Bu amacla mtDNA’nin ilk
olarak kullanimi 1980’lerde baslamistir [170]. Mitokondriyal DNA’nin molekiiler
calismalarda etkili bir ara¢ olarak yaygin bir sekilde kullanilmasinin ¢esitli sebepleri
vardir. Bunlarin baginda mtDNA molekiiliiniin ¢ok iyi bir sekilde bilinmesi gelmektedir.
Ayrica her bir hayvansal hicrede, hiicre tipine bagli olarak 100 ile 100.000 arasinda
mitokondri bulunmaktadir ve her bir mitokondride 2 ile 10 arasinda mtDNA molekiilii
mevcuttur. Bu sebepten dolay1 deneysel olarak dokulardan mtDNA izolasyonu nispeten
daha kolaydir. Mitokondriyal genler hayvan gruplar arasinda oldukg¢a korunmus ve ¢ok
az dublikasyon igeren, intron bulunmayan ve kisa intergenik bolgeler mevcuttur [176].
Ayrica mtDNA molekiilii halkasal yapida ve ikili sarmal tek bir DNA molekiiliinden
olustugu icin ¢ekirdek DNA molekiiliinde homolog kromozomlar arasinda gergeklesen
parga degisimi (cross—over) meydana gelmemektedir. Boylece de yavru doéllerde yeni
kombinasyonlar olusmamaktadir. Meydana gelen niikleotid farkliliklar1 yavru doéllere
eklemeli olarak aktarilmaktadir. Mitokondriyal DNA molekuli, memeli hayvanlarda
anaya ait kalittm modeliyle (maternal kalitim) kalitilir. Bu sayede ge¢mise donik
takipler yapilabilmekte ve maternal soy hatlarinin cografik hareketleri ve kokenleri
takip edilebilmektedir [170, 174]. Diger bir 6zelligi de mtDNA molekiiliiniin dogal
populasyonlarda evrim hizinin ¢ekirdek DNA molekiiliiniin evrim hizindan daha yiiksek
olmasidir. Memelilerde bu oran, gekirdek DNA’sindan 5-10 kez daha fazladir ve
ortalama degisme orani bir milyon yilda yaklasik olarak % 2’dir ve nispeten sabittir.
Bunun sebebi mtDNA molekiiliiniin oksijen radikallerine daha fazla maruz kalmasi,
koruyucu ve tamir mekanizmalarinin bulunmayisidir. Bu yiizden mtDNA molekiili
mutasyona daha ag¢iktir. Bu sayede kisa zaman dilimleri igerisindeki popiilasyon tarihi
hakkinda gesitli sinyaller iiretilebilmektedir [170, 174]. Mitokondriyal DNA (zerindeki
her bir gen bdlgesinin evrim hizi faklidir [170]. Mitokondriyal genom dzerinde bulunan
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cesitli bolgelerin (kontrol bolgesi gibi) kanat kisimlarinda olduk¢a korunmus bolgeler
mevcuttur ki bu boélgeler sayesinde farkli organizmalarda da kullanilabilen PCR
primerleri kolaylikla dizayn edilebilmektedir. Bu sebeplerden dolayr agik bir sekilde
dogada yeni bir tiirlin genetik olarak arastirilmasinin en uygun ve ucuz yoludur [174].
Mitokondriyal DNA dizi verileri populasyon yapilarimin belirlenmesi, cografik
varyasyonlarin ortaya konmasi, zoocografya ve filogeni caligmalarinda 6nemli bilgi

saglamaktadir [178].

° s geni NC_020643-Martes foina, (YP6135)
16.530 baz cifit

- ND4 geni

Sekil 1.10. Martes foina tiirtine ait mitokondriyal genomun genel gorintisu
(NC_020643 erisim numarali [19] o6rnegin mtDNA genomu
Geneious programi [179] ile olusturulmustur)

1.9.1. Molekauler Belirte¢ Olarak Mitokondriyal Sitokrom b (Cyt b) Geni

Mitokondriyal genom Uzerinde bulunan sitokrom b geni, memeliler arasindaki
filogenetik iliskilerin arastirildigi ¢ok sayidaki ¢alismada kullanilmistir ve bir¢ok farkl
memeli turline ait dizi bilgisi mevcuttur [87, 180, 181]. ND6 ve tRNA**" gen bolgeleri
arasinda yer alan sitokrom b gen bdlgesi, oksidatif fosforilasyonda gorev alan bir
proteini kodlayan, yaklasik 1.140 baz ¢ifti uzunlugunda bir gen bolgesidir. Sitokrom b
gen bolgesi, tiir alt1 kategoriler dahil tiim taksonomik gruplarin tanimlanmasinda ¢ok
etkili bir molekiiler aragtir [87, 88]. Sitokrom b gen bolgesi filogenetik galismalarda

etkili bir arag olmasmin cesitli sebepleri bulunmaktadir. Bunlardan biri bu gen
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bolgesinin memeli takimlarinda kolay bir sekilde protein kodlayan dizi seklinde
diizenlenebilmesidir. Diger bir 6zelligi ise diger gen bdlgelerine oranla daha cok
korunmus bir bolge olmasi yani evrimlesme hizinin diisiik olmasidir [87]. Ayrica en iyi
bilinen gen bolgelerinden biridir ve ¢ok sayida farkli giivenilir genel primerler dizayn
edilmistir. Farkli bolgelerdeki ¢esitli organizma gruplari igin sitokrom b verisi
mevcuttur [180]. Bu sayede taksonlarin filogenetik iliskilerini ¢ok iyi bir sekilde
yansitmaktadir. Bu 6zelliklerinden dolay1 sitokrom b gen boélgesindeki dizi farkliliklar
tiirlerin, cinslerin ve familyalarin karsilagtirilmasinda yogun olarak kullanilmaktadir

[87] ve filogenetik ¢alismalarda en yaygin olarak kullanilan genlerden biridir [180].

1.10. Molekdler Belirte¢ Olarak Tip | STS Bolgeleri

Mitokondriyal gen bolgelerine ilave olarak, farkli kalitim modeline sahip,
evrimlesme hizi daha yavas olan protein kodlayan niiklear gen bolgeleri Tip I STS
(Sequence Tagged Sites) belirtecleri olarak ifade edilmektedirler ve genomda tek kopya
kodlama yapan genlerdir (intron ve ekzonlar). Tip I STS belirtecler cesitli sebeplerden
dolay1 (primer bolgeleri taksonlar arasinda olduk¢a korunmustur ve bu primerler
genomdaki tekbir bolgeyi amplifiye ederler, memelilerde bol miktarda Tip | lokus
tanimlanmistir ve Tip I lokuslar genellikle intron bélgelerini hedef almasiyla evrimsel
ayrilmadaki derin ve yiizeysel seviyeler i¢in daha fazla bilgi tasirlar) molekiiler
sistematik c¢aligmalarinda olduk¢a kullanishdirlar [13]. STS bdlgeleri nispeten daha
kicuk diziler olup (200-500 veya 1.000 bg) PCR ile amplifiye edilmeleri oldukga
kolaydir [13, 182]. Protein kodlayan niklear gen bdlgesi dizileri, memeli filogenisinde
daha derin iligkilerin ortaya cikarilmasinda mtDNA dizilerine gore daha basarilidir.
Ayrica omurgalilarda niiklear genomun evrimlesme orani, mitokondriyal genoma oranla
10 kat daha yavastir. Bu sayede niiklear gen dizilerinden elde edilen veriler,
mitokondriyal genomdan elde edilen verilerin taksonlar arasindaki daha derin ayrilma
stireclerini agiklamada yetersiz kaldigi yerlerde problemin ¢6zUmU igin daha
kullanislhidir [89].

GHR bolgesi, rodentler, primatlar, karnivorlar ve artiyodaktillerin dahil oldugu
pek cok memeli grubunda bulunmaktadir. Bu bolge ortak olarak ya da atasal olarak
kalitilmaktadir [90]. Ayrica, 5” ile 3’ uglarindaki olduk¢a korunmus bolgeler sayesinde
primer dizayn edilmesi de olduk¢a kolaydir ve bu primerler farkli memeli gruplarinda

basarili bir sekilde ¢aligmaktadir [91, 183].



2. BOLUM

GEREC VE YONTEM

2.1. Mustelid Orneklerine Ait Dokularin Toplanmasi ve Saklanmasi

Bu ¢aligmada, Mustelidae familyasinin Tiirkiye’de yayilis gdsteren bes cinsine
(Martes, Vormela, Mustela, Lutra ve Meles) ait toplam 123 6rnegin molekiiler
caligmalarda kullanilacak dokulari, 2000-2013 wyillar1 arasinda toplanmistir. Tez
calismasi siiresince doku 6rnekleri toplamak i¢in T.C. Cevre ve Orman Bakanligi’ndan
izin alinmistir. Calisma sirasinda kullamlan yéntem, Erciyes Universitesi, Deney

Hayvanlar1 Yerel Etik Kurulu tarafindan onaylanmistir.

Calisma materyali toplanirken dikkat edilen husus, karnivor memeli hayvanlarin
Oliim oranlarinda, trafik kazalarinin 6nemli bir yer tutmasi sebebiyle herhangi bir canl
hayvanin yasami sonlandirilmadan karayollarinda motorlu tasitlar tarafindan ¢arpma
sonucu kaza ile veya degisik sebeplerden dolay1 zaten 6lmiis mustelidlerden cesitli doku
orneklerini (kas, kulak, kuyruk, bobrek vb.) elde etmektir (Sekil 2.1-5). Bu kapsamda
toplanan doku 6rnekleri, % 99.9’luk etanol iceren vidali-kapakli tiipler igerisine steril ve
tek kullanimlik bisturi ile tiplere alinarak tipler etiketlenmistir. Her 6rnegin alindigi

yerin koordinatlari, tarih ve adres bilgileri arazi defterine kaydedildi.

Bu c¢aligmada kullanilan tim 6rneklere ait detayl bilgi (lokalite, koordinat, tarih
vb.) Tablo 2.1-6’da verilmis, bu orneklerin taksonlara gore dagilimlar1 Sekil 2.5 ve
2.6°da, harita Gzerinde gosterilmistir. Ayrica orneklere ait kalan dokular, -20 °C’de

Erciyes Universitesi, Fen Fakultesi, Biyoloji Boliminde muhafaza edilmektedir.
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Sekil 2.1. Motorlu tasit ¢arpmasi sonucu yasamini yitirmis bir porsuk 6rnegi, Tuzluca /
Igdir, 1521, 30.05.2013 (Fotograf O. ibis)

TP T y - T

Sekil 2.2. Motorlu tasit ¢arpmast sonucu yasamini yitirmis bir kaya sansari1 0rnegi,
Karakurt/ Kars, 1464, 16.06.2012 (Fotograf O. Ibis)
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Sekil 2.3. Motorlu tasit g:as snucu yslm yirmis bir alacasansar megi,
Merkez/ Kars, 1463, 16.06.2012 (Fotograf O. Ibis)

Sekil 2.4. Arazi calismasi sonucu elde edilmis kis kiirkiine (beyaz renk) sahip bir
gelincik 6rnegi, Merkez/Kars, 1442, 13.01.2012 (Fotograf O. Ibis)

Sekil 2.5. Arazi galismasi sonucu elde edilmis bir gelincik 6rnegi, Merkez/Kars,
1443, 14.01.2012 (Fotograf O. Ibis)
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Tablo 2.1. Martes cinsine ait 6rneklerin listesi, miize numarasi ve koordinat bilgileri

}Slllrlitl:(;\lé) Kolell\l((s)iyon E?I:(ssi;leltAdl / Lokalite Koordinat Tarih
1749 387 LIS E;’ﬁ';,fﬁ;f %%mm gg ig;g E989m 20.02.2005
2/58 454 Martes spp. / D ﬁxggg\i"h‘ / Talas ii :i: ;g E loa1m  16:06.2006
3/38 521 Martes spp. | E fﬁgﬁiiguney Sinir Z igg: 212 15 16:07.2007
4/48 592 Martes spp. | ? EZIETJ" yol sapagi / 2(1): ggii E‘ oo, 01:08:2007
5/43 613 Martes spp. / D ézﬁzzi'vg / DUzCE ‘3‘8: i;;;i E \oam  05:08.2007
6/59 749 Martes spp. | ? iigg;:impusu / ;i :g gi E‘m 12.04.2008
7/72 762 Martes spp. / ? :f:;')' i/”Ti%(KTAOTkatla 8 :g: ;gg;z Es com  08:06.2008
8/71 774 Martes spp. | ? ?ém‘i'k“ /Turhal / ggz égﬁg Esssm 10.06.2008
9 /64 787 Martes spp. [ ? Gokeekisla / YOZGAT 23: :2292)3: ElllZm 12.06.2008
10/ 65 819 Martes spp. | ? sgrza(‘s’le' /Sorgun/ ig iﬁ% E Looam 21062008
11/ 67 820 Martes spp. /E  CORUM gg: g‘l‘:g;;:: Egsgm 21.06.2008
12 / 84 855 Martes spp. [ ? RiZE i(l): 23:333:EN7m 29.06.2008
13 /77 1040 Martes spp. | E E;ZTN% ARI\ffahiye / 22: iiégg: E 1sqo  18.08.2008
14 /79 1065 Martes spp. / E Torul / GUMUSHANE ggz 352):471(2)3: 2959m 28.08.2008
15/78 1071 Martes spp. | E gﬂr&ﬁsg:/ﬁé Kelkit / gg: %ggg E L371y  29-08.2008
16 /34 1120 Martes spp. | ? 23?2[?;“ / igz islgzlE'\; o1 13092008
17 / 37 1121 Martes spp. [ ? Seydisehir / KONYA Z: ;g:ggzz 21173m 14.09.2008
18/53 1136 Martes spp. | ? (C;z::;gjtrj\;:\giﬂ?rla/ iiz giiggg: E 1316y 25102008
W E 1223 IS G | gz]:)ua:j(l:l/gliljkyKuL/{\RELi ‘21; égigg E40m 18.06.2009
20/31 1250 Martes spp. [ ? Kas / ANTALYA ;g: ;;:;gi: EGGm 20.07.2009
21/74 1253 Martes spp. [ ? SIVAS 22:5319,07;;’”EN13 86m 28.07.2009
22 /75 1255 Martes spp. [ E Yalikoy / ORDU :%: gé:;gg: E70m 29.07.2009
23 /82 1256 Martes spp. / ? _';'F:ZZB"Z"(;&/ S g;z 51850%',,': am 29.07.2009
24 /83 1258 Martes spp. / D Carsibasi / TRABZON :;: (2)11: :11‘: E4m 03.08.2009
25 /85 1272 Martes spp. [ E Borcka /ARTVIN LRZER G 14.08.2009

41° 40’ 440” E 135m

D: Disi, E: Erkek, ?: Cinsiyeti belirlenemeyen, N: Enlem, E: Boylam, m: Metre
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}Slllrlitl:(;\lé) Kolell\‘((s)iyon E?ri(ssi(;reltAdl / Lokalite Koordinat Tarih
26 / 60 1314 Martes spp. [ ? Talas / KAYSERI zg: :‘1‘: ;g: E1241m 11.06.2009
27/6 1315 Martes spp. | E /Dimiétzzéﬂig”eada ‘; ig: g: 225 o  10.08.2002
28 /70 1316 Martes spp. / ? Soil;i;isclfka/ngfa/um 3‘11: gg: ég: E c1gm  29:07.2004
29 /63 1317 Martes spp. [ ? Sarioglan / KAYSERI ig: 252;: Llé: Ell47m 31.08.2008
30/35 1322 Martes spp. / ? Beysehir / KONYA ;Z: 2(3): ggz EllSOm 21.06.2010
31/4 1324 Martesspp. / ? ibe;Le:;iE/u g; (2)2: (1;2‘ E‘ lsom  27:062010
32 /29 1327 Martes spp./ ? Gelendost / ISPARTA zg: (5)3: ;g: 2950 m 08.07.2010
33 /28 1328 Martes spp. / ? Goénen / ISPARTA ié: Z: ég: 21030 m 08.07.2010
34 /13 1329 Martes spp. / ? Turgutreis / MUGLA i;: gg: :;: ElOOm 11.07.2010
35/16 1331 Martes spp. / ? Marmaris / MUGLA ig: ii: Eg: ElOO m 17.07.2010
36 /42 1333 Martes spp. / ? Kiziloren / KONYA ii: 22: (5)(5): ElSOOm 19.07.2010
37 /68 1338 Martes spp./?  CORUM gg: §2 ;i E‘ goom  27:09:2010
38/76 1340 Martes spp. / ? Fatsa / ORDU :;: 2(2): 83: 2‘10 m 30.09.2010
39/73 1341 Martes spp. /D TOKAT :2: ;3: 3(8): 2690 m 30.09.2010
40/9 1363 Martes spp. | ? Eii[’lggs/i:a"d"ma / ‘2'; E; 53 E 1som 30122010
41 /61 1364 Martes spp. [ ? Talas / KAYSERI ii: :Z: ig: 21241m 22.04.2011
42 /50 1365 Martes spp. /2 Keskin / KIRIKKALE 22 :;: ig E 1140y 01072011
43 /52 1366 Martes spp. [/ E KIRSEHIR (Merkez) ii: 82: ii: ElOOOm 02.07.2011
44 /41 1376 Martes spp. /? ﬁgmza ) z; ié:ggngle ogm 16072011
45 /22 1384 Martes spp. /? /iig?;isa / Kuyucak / ;; giégg E oqm 18072011
46 /11 1386 Martes spp. /D Cayirli / Tire / IZMIR 23 ggggg E 89m 20.07.2011
47 /23 1390 Martes spp. / ? Demirci / MANISA 32: 23:232:: 2547m 20.07.2011
7 o s SERSSIAME STEEN o
oy ey OSSN WU
50 /30 1399 It e e e 03.08.2011

/ ISPARTA

31° 29’ 194”E1214m

D: Disi, E: Erkek, ?: Cinsiyeti belirlenemeyen, N: Enlem, E: Boylam, m: Metre
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}Slllrlitl:(;\lé) Kolell\l((s)iyon z?ri{ssi;IeItAdl / Lokalite Koordinat Tarih
51/18 1400 Martes spp. / ? ;':\lkl;'i?y JUTES ] i; ig: 2(15325'\]1 Loy 04.08.2011
52/19 1401 Martes spp. / ? B‘E':\:(I‘;'ETV /Tavas / i; ig: gi’g:; Loy 04082011
53 /20 1402 Martes spp. / ? g'é‘,’\lairzfiTa"as / ;’; gg: gg;::ENl ogem  0408.2011
54 /21 1403 Martes spp. / ? g'é\,’\lairzfiTavas / ;; gg: gg;:g o6 04082011
55 /10 1407 Martes spp. /?  Kusadasi / AYDIN 2;: igi ii:::240m 09.08.2011
56 /12 1411 Martes spp. / ? lfj/:?\lklcs’x/ Turgutlu/ ;3 32 igi E 130, 10:08.2011
57 /25 1412 Martes spp. / ? EEkTi;':]TrA“(SKI?ﬁ?SVa - zg: 3? ggi E 917y 10082011
58 /51 1414 Martes spp. /D Keskin / KIRIKKALE ig: :g: iigiiEl\ilzom 11.08.2011
59 /57 1416 Martes spp. /?  Siikstin / KAYSERI ;g ‘1‘21 ﬁ E losom  11:08:2011
60 /45 1422 Martes spp./?  Kaynash / DUZCE :2: 38: ig: 2320 m 29.08.2011
61/ 66 1427 Martes spp. / ? sg‘gir;c"“ / izz ‘5‘1 ;z E 130 01092011
62 /62 1428 Martes spp. /E  Talas / KAYSERI ig: :zl‘: :g: 21241m 25.09.2011
63 /55 1429 Martes spp./?  Yesilhisar / KAYSERI 225;: 3(75: 3471:2:E|1133m 28.10.2011
64 /40 1430 Martes spp. / ? l':'/]aEr;';iul\‘l' u/ Erdemli/ ;6; (2)21 83:8: E‘ o 28102011
65 /36 1433 Martes spp. / ? L‘g,\{f:ydiseh"/ Z ii 547191);‘1 Laom  05:11:2011
66 /80 1444 Martes spp. /?  Magka / TRABZON :g: :2: 12: 2360 m 16.12.2011
67 /1 1447 Martes spp. /?  Havsa / EDIRNE gé: i:: gg: 2110 m 22.02.2012
68 /86 1464 Martes spp. /?  Karakurt / KARS ig: 111(1): i:;;‘mom 16.06.2012
69 /7 1465 Martes spp./ ? i/élzl‘;aKdLi\/REDSm"kéy ‘2‘; §§ iig Ez 4y 21062012
70/2 1466 Martes spp./? 2 km D. EDIRNE 3(15: :Z: 411(7): 260 m 22.06.2012
71/8 1467 Martes spp. / ? ESZEekZ:g;‘/c?:k'i(:jy:é ‘2‘; ;1 ;2 E' 5oy 25062012
72 /56 1471 Martes spp./ ? ?E/T\(‘Sﬁ?ey'incesu ii ?11 gg: 21 150 02:06.2012
73 /39 1478 Martes spp. / ? ::;”StieNpe' A0z zs z; ;g E yps n 05.06.2012
74 / 14 1499 Martes spp./?  Bodrum / MUGLA i;: gg: ig: ElOO m 19.08.2012
75 /15 1500 Martes spp./?  Bodrum / MUGLA ST WEFE I 19.08.2012

27°22' 42" E 100 m

D: Disi, E: Erkek, ?: Cinsiyeti belirlenemeyen, N: Enlem, E: Boylam, m: Metre
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Slrg No/  Koleksiyon T:alks_on Adi/ Lokalite Koordinat Tarih
Harita No No Cinsiyet
Sarayyani / Kéycegiz  36° 58’ 14” N
? Y .08.
76 /17 1501 Martes spp. / / MUGLA 58° 41’ 45" E 30 m 25.08.2012
Kiguklu / Korkuteli/ 36°57° 11" N
?
77 / 32 1502 Martes spp. / ANTALYA 299 45’ 37" E 1390 m 25.08.2012
78 /33 1503 Martes spp. /?  Korkuteli / ANTALYA ST A5 25.08.2012
30° 12’ 16” E 1000 m
Kirikkoy / Lileburgaz  41° 26’ 38” N
? )
79/5 1504 Martes spp. / / KIRKLAREL] 27914’ 14” E 80 m 15.11.2012
Dicle Uni. Memeli
?
80 /87 1505 Martes spp. / Hayv. Koleksiyonu
. 40° 50’ 43” N
]
81 /44 1510 Martes spp./?  DUZCE 31°09' 31" E 150  06-02:2013
40° 36" 23” N
2
82 /46 1511 Martes spp./?  Abant / BOLU 31° 16’ 41” E 1330 m 06.02.2013
. 39°00' 27” N
5 .
83 /24 1512 Martes spp. / Gediz / KUTAHYA 29° 24’ 15" E 765 m 26.03.2013
.o 40° 47’ 33” N
- .
84 /47 1513 Martes spp. / Efteni / DUZCE 31°03’ 51” E 120 m 11.04.2013
Ortahisar / 38°36’53,2” N
85 /54 1527 Martes spp. / D NEVSEHIR 34° 49'82,67E 1325m 26.06.2013
Hacthasan / 40° 58’ 06” N
?
86 / 69 1528 Martes spp. / Osmancik / CORUM 34954’ 08” E 700 m 28.06.2013
87 /81 1529 Martes spp./?  Tirebolu / GIRESUN 41°00° 00" N 28.06.2013

38°49" 16" E10m

D: Disi, E: Erkek, ?: Cinsiyeti belirlenemeyen, N: Enlem, E: Boylam, m: Metre

Tablo 2.2. Meles cinsine ait 6rneklerin listesi, miize numarasi ve koordinat bilgileri

I_Slggtl:(;\]{) Kolelil((s)iyon E?I:(ssi;leltAdl / Lokalite Koordinat Tarih
1/M3 1349 Meles meles /?  Feke / ADANA g; ?; ;g E ooy 18112010
2 /M1 1405 Meles meles / D /K'zl;':(ﬁééﬂ'eb”rgaz ‘; ii; ii Es om 08082011
3 /M5 1420 Meles meles /?  Karakurt / KARS 32: gi: ;z: 21550 m 13.08.2011
4 /M2 1421 Meles meles / D /K'Q:';T(fi‘;ééfile'o“rgaz i; ii; ij E‘ som 18082011
5 /M4 1508 Meles meles / ? 3:\:3?:;;&?\2?;

6 /M6 1519 Meles meles / ? /K%”R”Sy“rd” / Selim 3(2’:5255,' j;f,g; 1'\:387m 01.05.2013
7 /M7 1521 Meles meles / ? ;%Ii;?a/yﬁ?)m (b- 22:3077,, 4267, ’32:,;'\; o 30052013
8 /M8 1537 Meles meles />~ 2ndir / Kalecik/ 40°15"33" N 26.06.2013

ANKARA

33° 28’ 02”E 860m

D: Disi, E: Erkek, ?: Cinsiyeti belirlenemeyen, N: Enlem, E: Boylam, m: Metre
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Tablo 2.3. Vormela peregusna tlrlne ait 6rneklerin listesi, miize numarasi1 ve koordinat

bilgileri
}Sl;rra;tl:(;\]{) Kolel{]((s)iyon gﬁ:{ssi;:tAdl / Lokalite Koordinat Tarih
/18 2 T e s agese1geiolom 12062000
2/16 540 Z:r’gejgna /E ligaz / CANKIRI 2225325;,316772",? Lyson  23:07.2008
3/12 710 pVergZ,:na i Yesilhisar / KAYSERI ;g éi ;g; E 136 23:09.2007
4/2 1348 pV::Z;Z/:na/? 2?\2(ISITII£ARAHiSAR Z 22' Zzlg”EN1025m 21.06.2010
5/6 1371 Zg:gi’:na i KONYA (Girisi) ;Z gg g;::EN1005 _ 1207.2011
6/10 w12 T o ey e 1veswetisam 16072011
7/8 1373 szgilfna I Yenice / KONYA gz ig::g;::ENloo 4 16072011
8/9 1374 ::r’gej;’na /e Kizéren / KONYA :2 ﬁ:ié;:ENl opam  1607.2011
9/7 1375 er'gi':na i Zincirli / KONYA ;g (5);:;‘1‘;:;'10 Lo  1607.2011
/3 10 T ANOWGRAISAR  a0vsew 1tsm 21072011
1274w 0 L owa | aiesaoserisim 0308201
13/14 w15 BT e aseassespooom 11082011
14715 s OTEE e o500t 1oaom 01092011
16 /17 1463 ::r’gej;’na /0 Sanayi cikisi / KARS jg: (3)2: i(z)::ENU som 16062012
17 /11 1475 er'gi':na v Zi'én;'Ebat"U'”k'sla / ;Z 23 gg"EN15OO . 03.06.2012

D: Disi, E: Erkek, ?: Cinsiyeti belirlenemeyen, N: Enlem, E: Boylam, m: Metre

Tablo 2.4. Lutra lutra tiiriine ait 6rneklerin listesi, miize numarasi ve koordinat bilgileri

Slra! No / Koleksiyon T:alks_on Adi/ Lokalite Koordinat Tarih
Harita No No Cinsiyet
40° 36’ 13” N
5
1/L3 1417 Lutra lutra/?  KARS 43°05' 00E 1770 m 11082011
Terkos Golu / 41°19' 45" N
7.
2/1L1 1457 Lutra lutra / iSTANBUL 28936 117E 4 m 01.11.2011
3/L2 1520 Lutra lutra/E  Sarikum / SINOP bkl 02.02.2013

34°54'37"E2 m

D: Disi, E: Erkek, ?: Cinsiyeti belirlenemeyen, N: Enlem, E: Boylam, m: Metre
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orneklerin listesi, miize numaras1 ve koordinat

bilgileri
l-sl::;tl:(;\li) Kolel{]((s)iyon ’é‘?l:(ssi;:tAdl / Lokalite Koordinat Tarih
1/N1 426 Mustela nivalis /? ?SEkaSX é el ‘2‘20 f’é 51)(7) EN235 _09.08.2002
2 /N5 1347 Mustela nivalis /E  Ulubey / ORDU :(7): 2;: 111(1):EN580 m 05.11.2010
3 /N2 1351 Mustela nivalis /?  Orhangazi / BURSA 382 ig: 88:;‘275 m 26.12.2010
4 /N4 1353 Mustela nivalis /? KAYSER-i- gg gg, ig’,,ENl o0 15112000
5/N6 1442 Mustela nivalis/E E:g;a;;::'/ EZ?S"USU ig: g;: ;‘7'3 EN1752m 13.01.2012
6 /N7 1443 Mustela nivalis/D ﬁ:';':;‘; ;JI:'/ EZ:‘;’“SU jg: gg: i;‘:g:é\bsm 14.01.2012
7 /N3 1456 Ve ey el ey AU T Ol 18.03.2012

YALOVA

29° 30’ 00”E 115 m

D: Disi, E: Erkek, ?: Cinsiyeti belirlenemeyen, N: Enlem, E: Boylam, m: Metre

Tablo 2.6. Mustela putorius tiiriine ait 6rnegin listesi, miize numarasi ve koordinat bilgisi

Slr% No/  Koleksiyon T_aks_on Adi/ Lokalite Koordinat Tarih
Harita No No Cinsiyet
1/P1 1397 o —— e T o R R 25.07.2011

/ KIRKLARELI

27° 13’ 51”E 70m

D: Disi, E: Erkek, ?: Cinsiyeti belirlenemeyen, N: Enlem, E: Boylam, m: Metre

Tablo 2.1-6°da verilen 1510, 1511, 1513 ve 1457 numarali 6érnekler Yrd. Dog.
Dr. Akif KETEN, 1528, 1529, 1537 ve 1520 numarali1 6rnekler Yrd. Dog. Dr. Tarkan
YORULMAZ, 1505 ve 1508 numarali 6rnekler Prof. Dr. Yiiksel COSKUN, 1414
numarali 6rnek Dog. Dr. Servet OZCAN, 1347 numarali 6rnek Cesur KIRMANOGLU,

1461 numarali 6rnek Eren AKSOYEK tarafindan temin edilmistir. Geriye kalan

mustelid &rnekleri Prof. Dr. Coskun TEZ ve/veya Uzman Osman IBIS tarafindan

toplanmustir.
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Sekil 2.7. Turkiye’den Vormela, Mustela, Lutra ve Meles cinslerine ait 36 6rnegin toplandigi lokaliteler
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2.1.1. Gen Bankasi’ndan DNA Dizi Verilerinin Elde Edilmesi

Degisik arastiricilar tarafindan iiretilerek bu ¢alismada adi gegen taksonlara ait
uygun DNA dizi verileri, Gen Bankasi’ndan alinarak bu ¢alismada kullanilmistir. Bu
DNA dizi verileri, Turkiye mustelidlerinin Diinya’daki yerini belirlemek icin yapilan
analizlere dahil edilmistir. Gen Bankasi’ndan alinan mitokondriyal sitokrom b (Cyt b)
ve niklear DNA GHR gen bolgesi dizilerinin erisim numaralari, lokaliteleri ve

yayinlandigi ¢alismalar Tablo 2.7-14"de verilmistir.

Tablo 2.7. Gen Bankasi’ndan elde edilen Martes foina tiriine ait mitokondriyal Cyt b
gen bolgesi verileri (1.140 bg)

Erisim

Sira Lokalite ve Ornek kodu Kaynak
Numarasi
HM106325 .
1 (NC_020643) Gin [19]
2. HQ386886 Danimarka, Jutland, 2001-4005 Li 2011 [yayinlanmamis]
3. HQ386887 Danimarka, Jutland, 2007-4000 Li. 2011[yayinlanmamis]
4. HQ386888 Danimarka, Jutland, 2002-4058 Li. 2011[yayinlanmamis]
5. 5:321872525) Almanya, AFTC 17568 {:]3]
6. EF689069 Portekiz, 02-0001 [184]
7. EF689070 Portekiz, Mf32m0403 [184]
8. EF689071 ispanya, MfFAlves [184]
9. AF448246 Almanya, AFTC17569 [63]
10. ABO051236 Cin: Kunming, HS1396 [185]

Tablo 2.8. Gen Bankasi’ndan elde edilen Martes martes turiine ait mitokondriyal Cyt b
gen bolgesi verileri (1.140 bg)

Sira Erisim Lokalite Kaynak

Numarasi

1. HQ386889 Danimarka: Zealand, 2005-3008 Li 2011 [yayinlanmamis]

2. HQ386890 Danimarka: Jutland, 2006-3009 Li 2011 [yayinlanmamis]

3. HQ386891 Danimarka: Jutland, 2003-3002 Li 2011 [yayinlanmamis]

4. HQ386892 isveg: Gliney kisim, 2006-3005 Li 2011 [yayinlanmamis]
EF987751 [9]

5. (AF154975) Almanya, AFTC 17559 [186]

6. EF689072 ispanya Mmalm1102 [184]

7. AF448239 Almanya - AFTC17560 [63]

8.  AF448240 isveg - AFTC21213 [63]

9. AF448241 isveg - AFTC21214 [63]

10. KC660129 Bilinmiyor [187]

11. ABO051237 Rusya: Moskova Bolgesi, HS1356 [185]
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Tablo 2.9. Gen Bankasi’ndan elde edilen Vormela peregusna tiriine ait mitokondriyal
Cyt b gen bolgesi verileri (1.140 bg)

Erisim

Sira Numarasi Lokalite Kaynak
1. AB564108 Ermenistan; Sevan GOl Bolgesi, IPEE 345 [20]
5. EF987740 Bilinmiyor, ML.Jseum National d’Histoire (9]

Naturelle, Paris
Transkafkasya, Ermenistan, Sevan goli kiyisi,
3. EF581357 2005 - VP5-2 _ARM [66]
Transkafkasya, Azerbaycan, Lachin Cevresi,
4. EF581358 Zabukh nehri, 1999 - VP5-3 _AZR [66]
5. EF581359 Turkmenistan, Giineydogu Kara Kum, 1964 - VP4- [66]
7 _TRK
6. EF581360 Turkmenistan, Giineydogu Kara Kum, 1964- VP4- [66]
4 _TRK
Turkmenistan, Kushka c¢evresi, 1956 (ZIN:
7. EF581361 C.40194), - VP4-6_TRK [66]
Ozbekistan (Kysyl Kum), Bukhara bélgesi, 25 km
8. DQ138075 Glney Bukhara, - VP3-2_UZB [66]
9. AY789052 Giney Rusya, Kalmykia, 2002 - VP1_KLM [66]
10. AY789053 Glney Rusya, Rostov bolgesi, 1999—- VP2_RST [66]

Tablo 2.10. Gen Bankasi’ndan elde edilen Lutra lutra tirtine ait mitokondriyal Cyt b
gen bolgesi verileri (1.140 bg)

Sira Erisim Lokalite Kaynak
Numarasi

1. AF057124 Norveg [12]

2. AB564050 Polonya, Wetlina, Bieszczady Mts., JS 20]
331

3. EF689067 iberya Yarimadasi [184]
iberya Yarimadasi, Portekiz,

4. EF689068 L128m0304a [184]

5. X94923 Bilinmiyor [6]

6.  EF672696 Kore, Collgge of Vt.eterlhary Medicine, [188]
Seoul National University,

7. F1236015 Giiney Kore [189]

(NC_011358)




56

Tablo 2.11. Gen Bankasi’ndan elde edilen Meles cinsine ait mitokondriyal Cyt b gen
bolgesi verileri (1.140 bg)

Sira Erisim Lokalite Kaynak
Numarasi
1. AB285330 Japonya, Miyazaki, Kyushu, [20]
2. HQ711941 Almanya [51]
3. HQ711942 ingiltere [51]
4. HQ711943 ispanya [51]
5. HQ711944 Norveg [51]
6. HQ711945 israil [51]
7. HQ711946 israil [51]
8. HQ711947 Yunanistan: Girit Adasi [51]
9. HQ711948 Yunanistan: Girit Adasi [51]
10. HQ711949 Rusya: Orenburg [51]
11. HQ711950 Mogolistan [51]
12. HQ711951 Rusya: Chelyabinsk [51]
AM711900 .
13. (NC_011125) Isveg [190]
14. EF689063 Portekiz, 99-0829 [184]
15. EF689064 Portekiz, Mm10m0402a [184]
16. EF689065 ispanya, 04122601-Fa, [184]
17. EF689066 ispanya, 04101901-Far [184]
18. '(AI\IIBC2_901856577) Japonya: Kanagawa, Sagamihara, Tsukui [18]
19. AB049790 Japonya: Yamaguchi-shi, Yamaguchi Pref. MEL-YMG4  [49]
20. AB049791 Japonya: Morioka-shi, lwate Pref. MEL-MR1 [49]
21. AB049792 Japonya: Gifu Pref. MEL-5 (JPN5(5)) [49]
22. AB049793 Japonya: Chiba Pref. MEL-CHI2 [49]
23. AB049794 Japonya: Takayama-shi, Gifu Pref. MEL-2 (JPN2(2)) [49]
24. AB049795 Japonya: Yamaguchi-shi, Yamaguchi Pref. MEL-YMG1 [49]
25. AB049796 Japonya: Wakayama Pref. MEL-3 (JPN3(3)) [49]
26. AB049797 Japonya: Yamaguchi-shi, Yamaguchi Pref. MEL-YMG3 [49]
27. AB049798 Japonya: Machida-shi, Tokyo MEL-MAT1 [49]
28. AB049799 Japonya: Kitakyushu-shi, Fukuoka Pref. MEL-K8 [49]
29. AB049800 Japonya: Oita Pref. MEL-K6 [49]
30. AB049801 Japonya: Kawauchi-cho, Ehime Pref. MEL-TOB1 [49]
31. AB049802 Japonya: Takeda-shi, Oita Pref MEL-K7 [49]
32. AB049803 Japonya: Hinode-cho, Tokyo MEL-TKY1 [49]
33. AB049804 Japonya: Gifu Pref. MEL-4 (JPN4(4)) [49]
34. AB049805 Japonya: Chichibu-shi, Saitama Pref. MEL-TKY12 [49]
35. AB049806 Japonya: Beppu-shi, Oita Pref. MEL-K1 [49]
Rusya: Transbaikalia, Bati Goose golu kiyisi MEL-
36. AB049807 ZUD33 (2I533) [49]
37. AB049808 Rusya: Leningrad MEL-ZUD36 [49]
38. AB049809 Rusya: Leningrad MEL-ZUD35 [49]
39. X94922 isveg [6]
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Tablo 2.12. Gen Bankasi’ndan elde edilen Mustela nivalis tliriine ait mitokondriyal Cyt b
gen bolgesi verileri (1.140 bg)

Erisim

Sira Lokalite Kaynak
Numarasi
1. AM749048 Yunanistan: Messinia,Filiatra [48]
2. AM258837 Fransa: Bouches du Rhone,Montmajour [48]
3. AM258838 Fransa: Morbihan,Sarzeau [48]
4. AM258839 Fransa: Dogu Pireneler, Nohedes [48]
5. AM258843  Fransa: Aveyron, St Martin du Larzac [48]
6. AM?258844  Fransa: Aveyron, St Martin du Larzac [48]
7. AM258845 italya: San Polo dei Cavaliere [48]
8. AM258846 italya: Toskana, Pratolino [48]
9. AM258848 italya: Toskana (48]
10. AM258874 italya: Cosenza, Valle Capra [48]
11. AM258875 italya: Cosenza Rende [48]
12. AM258876 italya: Cosenza,Cellara [48]
13. AM258877 italya: Parma Collecchio [48]
14. AM258878 italya: Parma, Sala Baganza [48]
15. AM258879 italya: Parma, Berceto [48]
16. AM258882 italya: Po Ovasi [48]
17. AM258855 italya: Sardunya (48]
18. AM258870 italya: Sardunya (48]
19. AM749050 italya: Sicilya, Castellammare del Golfo, [48]
20. AM258847 Avusturya: Grinzling [48]
21. AM258849 Fransa: Dogu Pireneler, Banyuls [48]
22. AM258851 Fransa: Korsika [48]
23. AM258852 Fransa: Haute Corse, Muro [48]
24. AM258854 isvicre: Tessin, Lac Cadagno [48]
25. AM258856 Romanya: Tuna deltasi [48]
26. AM258857 Yunanistan: Girit, Nida Yaylasi [48]
27. AM258858 Yunanistan: Girit, Karteros Iraklion [48]
28. AM258859 Finlandiya: Helsinki [48]
29. AM258860 Finlandiya: Tampere [48]
30. AM258861 Birlesik Krallik: Kielder [48]
31. AM258862 Birlesik Krallik: Kielder [48]
32. AM258864 Polonya: Bialowieza [48]
33. AMZ258865 Polonya: Bialowieza [48]
34. AM932882 Polonya: Kampinos [48]
35. AM258866 Polonya: Kampinos [48]
36. AM258869 ispanya: Huelva (48]
37. AM258871 Belgika: Blegny, Trembleur [48]
38. AM258872 Almanya: Bielefeld [48]
39. AM932885 Almanya: Konz [48]
40. AM258873 ispanya: Barselona, Tabiat Parki [48]
41. AM258880 Fransa: Landes, Mont de Marsan [48]
42. AM258840 Fransa: Korsika [48]
43. AM258841 Fransa: Haute Corse, Querciolo [48]
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Sira Erisim Lokalite Kaynak
Numarasi
44. AM258842 Fransa: Haute Corse, Linguezzata [48]
45. AM258850 Fransa: Corse du Sud, Portovecchio [48]
46. AM?258881 ispanya: Balears, Minorqua [48]
47. AM258883 Fas: Kazablanka [48]
48. AM258863 Polonya: Bialowieza [48]
49. AM258884 Sirbistan ve Karadag: Dobanovci [48]
50. AM258885 Sirbistan ve Karadag: Dobro Polje [48]
51. AM258886 Sirbistan ve Karadag: Svilajnac, Seldlare [48]
52. AM258887 Danimarka: Glesborg [48]
53. AM258888 Danimarka: Lemvig [48]
54. AM258889 Danimarka: Tyvmose [48]
55. AM258890 Danimarka: Billund, Vandel Baraji [48]
56. AM258891 Danimarka: Olgod [48]
57. AM749049 Yunanistan: Atina, Vravrova, [48]
58. AM749051 italya: Sicilya, Vicari, Palermo [48]
59. AM749052 italya: Sicilya, St Stefano, Palermo [48]
60. AM749053 italya: Dogu Sicilya [48]
61. AM749054 italya: Sicilya [48]
62. AM749055 italya: Sicilya [48]
63. AM749056 italya: Sicilya (48]
64. AM932883 Liksemburg: Berbourg [48]
65. AM932884 Liksemburg: Berbourg [48]
66. AM258853 Fas: Marakes [48]
67. AM258867 Fas: Marakes [48]
68. AM258868 Fas: Marakes [48]
69. AF457461 Bilinmiyor [191]
70. JN860931 Polonya: Stotwina [71]
71. JN819553 Polonya: Pozary [71]
72. JN819552 Polonya: taki Famutkowskie [71]
73. JN819551 Polonya: Wymiarki [71]
74. JN819550 Polonya: Sobibor [71]
75. JN819549 Polonya: lfawa [71]
76. JN819548 Polonya: Czaniec ,Poragbka (gmina) [71]
77. IN819547 Polonya: Morskie Oko [71]
78. JN819546 Cek Cumhuriyeti: Opava [71]
79. JN819545 Polonya: Niepust [71]
80. JN819544 Polonya: Nowa Stupia [71]
81. JN819543 Polonya: Kalnica, Bieszczady [71]
82. JN819542 Polonya: Swierzawa [71]
83. JN819541 Polonya: Biatowieza [71]
84. JN819540 Polonya: Biatowieza [71]
85. JN819539 Polonya: Stubice (Zielony Bér) [71]
86. JN819538 Polonya: Ptaska [71]
87. IN819537 Polonya: Miedzyzdroje [71]
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Sira Erisim Lokalite Kaynak
Numarasi

88. JN819536 Polonya: Darzlubie [71]
89. AB026106 Japonya: Hokkaido [136]
90. AB564130 Almanya: Thuringia [192]
91. AB564129  Tayvan: Nantou, Hohuanshan Mt. [192]
92. AB564128  Gliney Kore: Odaesan Mt. [192]
93. AB564127  Almanya: Thuringia [192]
94. AB564126  Ozbekistan: Chizchik Nehri [192]
95. AB564125 Rusya: Primorye, Kedrovaya [192]
96. AB564124  Guney Kore: Yeongyang [192]
97. AB564123  Japonya: Aomori [192]
98. AB564122  Japonya: Hokkaido, Eniwa [192]
99. ABO046612  Taiwan: Nantou, Hohuanshan Mt. [192]
100. EF987744 University of Alaska Museum; AFTC 201 [9]

101. EF689081 Portekiz [184]
102. EF689080 Portekiz [184]
103. DQ533943 Jason Hanson (Alberta Fish and Wildlife) [193]
104. AB051241  Japonya: Hokkaido [185]
105. ;I\]'\él_loggg;l; Glney Kore CGRB [19]
106. GQ153573 Amerika: Wisconsin [194]

Tablo 2.13. Gen Bankasi’ndan elde edilen Mustela putorius tiriine ait mitokondriyal
Cyt b gen bolgesi verileri (1.140 bg)

Sira Erisim Lokalite Kaynak
Numarasi

1. AB026107 Rusya, Leningrad Bolgesi [136]
Bilinmiyor (Brookfield Hayvanat

2. AF057128 Bahcesi, A.B.D.) [12]
Zoological Society of San Diego,

3. EF987746 A.B.D; OR 1481 [9]

4. EF689083 Portekiz, Mp7m [184]

5. EF689082 Portekiz, 02-0356 [184]

6. AB026103 Domestik [136]

7. X94925 Bilinmiyor [6]

8. HM106318 Kanada, Royal Ontario Muzesi [19]

(NC_020638)
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Tablo 2.14. Gen Bankasi’ndan elde edilen niiklear DNA GHR gen bdlgesi verileri

Erisim

Sira Lokalite Kaynak
Numarasi

Martes foina

1. EF987783 [9]
Martes martes

1. EF987784 (9]
Vormela peregusna

1. AB564107 Ermenistan: Sevan Goll Bolgesi [20]

2. EF987773 [9]
Mustela nivalis

1. EF987777 [9]

2. DQ205809 [193]
Mustela putorius

1. EF987779 [9]

2. DQ205808 [14]
Lutra lutra

1. AB564049 Polonya: Wetlina, Bieszczady Dagi [20]

2. AF498190 [9]
Meles meles

1. AF498202 [9]

2.2. Laboratuvar Calismalari

2.2.1. Cesitli Dokulardan Total DNA izolasyonu

Turkiye’nin degisik lokalitelerinden toplanan mustelid trlerine ait 123 6rnegin
etil alkolde saklanan degisik dokularindan (kas, kulak, kuyruk, bébrek vb.) total DNA
elde edilmistir. Total DNA izolasyonu i¢cin QIAGEN adli firma tarafindan iiretilmis ve
ticari olarak satilmakta olan QIAGEN DNeasy® Blood &Tissue Kit kullanilmistir. Bu
caligmada, total DNA izolasyonu sirasinda kit ile birlikte gonderilen iiretici firmanin
protokolii takip edilmistir.

Bu protokole gore, total DNA izolasyonuna baslamadan 6nce thermal block
cihaz1 56°C’ye ayarlanmistir. Total DNA izolasyonu sirasindaki tiim santrifllj asamalari
oda sicakliginda (15-25°C) gergeklestirilmistir. Vorteks islemi 5-10 saniye arasinda
3.000 rpm’de yapilmistir. Gerekli olmasi durumunda Buffer ATL ve Buffer AL
56°C’ye 1sitilarak tekrar ¢ozliinmiistiir. Kitin ilk kullaniminda Buffer AW1 ve AW2’ye
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% 99.9°luk etil alkol eklenerek kullanima hazir hale getirilmistir. Steril 1.5 ml’lik
Ependorf tupleri ve Kitle birlikte gelen DNeasy Mini spin kolonlar etiketlenerek

hazirlanmstir.

On hazirliklar ve etiketleme islemleri tamamlandiktan sonra, etil alkolde
saklanan dokulardan 25 mg’dan fazla olmayacak sekilde steril kaplar igerisine alinarak
alkol uzaklastirilmig ve lizis asamasinin daha etkili olabilmesi i¢in tek kullanimlik steril
bisturiler (No: 11) ile kiigiik parcalara ayrilmis ve etiketlenerek 1.5 ml’lik Ependorf
tiplere alinmistir. Ependorf tiipler igerisine konulan doku pargalar tizerine 180 ul ATL
Buffer (Tissue lysis buffer) eklenerek Ependorf tlipler vortekslenmistir. Daha sonra bu
Ependorf tlpler igerisine 20 ul Proteinaz K enzimi (Qiagen) eklenip tekrar
vortekslenmistir. Hazirlanan bu Ependorf tipleri daha Once 56 °C’ye ayarlanmig
thermal block cihazina alinmistir. Dokular tamamen lizis oluncaya kadar burada
bekletilmistir (yaklasik 3-4 saat). Bu sure boyunca Ependorf tipleri diizenli araliklarla
(25-30 dk’da bir) vortekslemeye devam edilmistir. Tamamen lizis olan doku 6rnekleri
thermal block cihazindan alinarak yaklasik 15 saniye 3.000 rpm’de vortekslenmistir.
Uzerlerine 200 ul AL Buffer (Lysis buffer) eklenip tekrar vortekslenmistir. Daha sonra
hizli bir sekilde 200 pl % 99.9’luk etil alkol eklenip tekrar vortekslenmistir.

Elde edilen karisimin tamami 6nceden etiketlenerek hazirlanmis DNeasy Mini
spin kolon’a pipetlenmis ve spin kolonlar 2 ml’lik koleksiyon tupleri icerisine
yerlestirilmistir. DNeasy Mini spin kolonlar 6.000 rcf/8.000 rpm’de 1 dakika santrifij
edilmistir. Altta biriken sivi koleksiyon tiipli ile birlikte atilarak DNeasy Mini spin
kolon yeni bir 2 mI’lik koleksiyon tipl icerisine yerlestirilmistir. Bunun tzerine 500 pl
Buffer AW1 (Wash Buffer 1) eklenip DNeasy Mini spin kolonlar 6.000 rcf/8.000
rpm’de 1 dakika santrifilj edilmistir. Altta biriken sivi ve koleksiyon tiipii atilarak
DNeasy Mini spin kolon yeni bir 2 mI’lik koleksiyon tupu igerisine yerlestirilmistir.
Bunun Uzerine 500 ul Buffer AW2 (Wash Buffer 2) eklenerek DNeasy Mini spin
kolonlar 20.000 rcf/14.000 rpm’de 3 dakika santrifllj edilmistir. Spin kolonlar dikkatli
bir sekilde siviya degdirmeden alinarak yeni Ependorf tiipleri igerisine yerlestirilmis ve
etanollin daha sonraki PCR islemlerinde olumsuz sonu¢ dogurabileceginden kuru bir
DNeasy Mini spin kolon membrani elde etmek i¢in 20.000 rcf/14.000 rpm’de 1 dakika
daha santrifiij edilmistir. Altta biriken s1iv1 ve Ependorf tiipii atilarak DNeasy Mini spin

kolonlar 6nceden etiketlenmis 1.5 ml’lik Ependorf tipleri icerisine yerlestirilmistir.
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Dogrudan membran iizerlerine 200 pul Buffer AE eklenerek DNeasy Mini spin kolonlar
oda sicakhiginda 1 dakika inkiibasyona birakilmistir. Inkiibasyon sonras1 6.000 rcf/8.000
rom’de 1 dakika santrifiij edilmistir. Istege bagli olarak bu son basamak
tekrarlanabilmektedir. Daha sonra DNeasy Mini spin kolonlar atilmis ve ependorfta
biriken sivi kisim sonraki islemler i¢in kalip DNA olarak kullanilmak tizere +4 °C’de

saklanmistir. Uzun siireli saklama gerekli durumlarda ise tipler -20 °C’ye alinmustir.

2.2.2. Total DNA’larin Agaroz Jel Elektroforezi ve Goruntilenmesi

Orneklerden alinan dokulardan total DNA elde edilip edilmedigini anlamak ve
elde edilen DNA’nin niteligi ve niceligi hakkinda fikir edinmek igin agaroz jel
elektroforez yontemi kullanilmistir. Total DNA’lar, % 1’lik agaroz jelde yiiriitiilmiis ve
gorunttlenmistir. Kullanilan tanka bagli olmakla birlikte % 1’lik (w/v) agaroz jel igin
bir erlen igerisine 1.5 gram agaroz konmus ve lzerine 150 ml 1X TAE (Trisma Base,
Glacial Asetic Acid, EDTA) cozeltisi eklenerek karistirilmistir. Elde edilen karisim
mikrodalgada agaroz tamamen c¢Ozinene kadar isitilmistir. Agaroz tamamen
cozindlkten sonra tzerine 10 mg/ml’lik Ethidium Bromide ¢0zeltisinden 8.5 pl
eklenmistir. Manyetik karistiricida karisimin sicakligi 50-55 °C’ye gelinceye kadar
karistirtlmistir. Hazirlanan elektroforez tepsisine karisim kabarcik olusturmayacak
sekilde yavasga dokiilmiis ve taraklar yerlestirilmistir. Agaroz jel tamamen katilagincaya
kadar beklenmis ve katilastiktan sonra taraklar dikkatli bir sekilde jelden alinmustur.
Elektroforez tepsisi elektroforez tankina yerlestirilmis ve (Uzerine jeli tamamen
kaplayacak kadar 1X TAE c¢ozeltisi eklenmistir. Elde edilen total DNA’dan 10 pl alinip
temiz bir PCR tupine konup ve iizerine 2 pl 6X yiikleme boyasi (Loading Dye (%
40’hik Slkroz, Xylene Cyanol FF ve Bromophenol Blue)) eklenerek, pipetle
karistirtlmistir. Elde edilen karisim jelde agilan kuyucuklara pipetlenmistir. Jele 80 volt
dogrusal akim verilerek drneklerin jel tizerinde olusturulan elektriksel alanda 60 dakika
yurimesi saglanmistir. Slire sonunda jel, elektroforez tankindan ¢ikarilip goriintiileme
cihazina yerlestirilmis ve UV altinda KODAK Gel Logic 1500 jel goruntileme sistemi

ile goriintiilenmistir.
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2.2.3. Mitokondriyal (Sitokrom b) ve Niklear (GHR) DNA Bodlgelerinin PCR
Yontemiyle Cogaltilmasi
Elde edilen total DNA’lar, mitokondriyal ve niklear DNA icin kaynak olarak
kullanilmistir. Her bir 6rnegin mitokondriyal DNA’sinin diger mitokondriyal gen
bolgelerine oranla olduk¢a korunmus olan sitokrom b gen bolgesi (1.140 bg) ve nuklear
DNA’sinin GHR (~630 bg) gen bolgesi PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) ile

¢ogaltilmistir. Bunun i¢in kullanilan spesifik primer giftleri, Tablo 2.15’de verilmistir.

Tablo 2.15. Mitokondriyal DNA Cyt b (Sitokrom b) ve Niklear DNA GHR gen
bolgeleri i¢in kullanilan primer ¢iftleri

Primer  Baz Dizisi Baglanvmao Kaynak
sicakhg (°C)

L14724 5'-CGAAGCTTGATATGAAAAACCATCGTTG-3’ £30C (12, 87]

H15494 5-TAGTTGTCAGGGTCTCCTAG-3’ ’

L15162 5-GCAAGCTTCTACCATGAGGACAAATATC-3’ 5300 (87]

H15915 5-AACTGCAGTCATCTCCGGTTTACAAGAC-3’

L14727SP | 5’- GACAGGAAAAATCATCGTTG -3’ 41°C [71, 195]

MuNivlR | 5’- GCCGATGTTTCATGTTTCG -3’ [71]

MuNiv2F | 5’- TCCGATACATACATGCAAACG -3’

MuNiv2R | 5’- GGGATTCCTGAAGGGTTGTT -3’ 42°C [71]
Cbh-M1 5’-CTCACATGGAATCTAACCATGAC-3’ 50°C [136]
Ch-MR1 5-TCTTCCTTGAGTCTTAGGGAG-3

GHR-F 5’- CCAGTTCCAGTTCCAAAGAT -3 56°C [13, 183]

GHR-R 5’- TGATTCTTCTGGTCAAGGCA-3’

2.2.3.1. Mitokondriyal DNA Cyt b Gen Bolgesinin PCR ile Cogaltilmasi
Mitokondriyal DNA sitokrom b (Cyt b) gen bdlgesinin tamami (1.140 bg), PCR
ile ¢ogaltilmistir. Bunun igin Meles cinsine ait 6rneklerin Cyt b gen bdlgesinin tamamini
cogaltmak i¢in Cb-M1- Cb-MR1 spesifik primer ¢ifti kullanilmigtir. Mustela cinsine ait
orneklerin cyt b gen bdlgesinin ilk 700 bg¢’lik kismi ¢ogaltmak ig¢in L14727SP-
MuNiviR ve MuNiv2F- MuNiv2R, son 700 b¢’lik kismi ¢ogaltmak igin L15162-
H15915 spesifik primer ciftleri kullanilmistir. Martes, Vormela ve Lutra cinslerine ait
orneklerin Cyt b gen bélgesinin ilk 700 b¢’lik kismi gogaltmak i¢in L14724-H15494,
son 700 bg¢’lik kismi gogaltmak igin L15162-H15915 spesifik primer ciftleri
kullanilmistir. Primerlerin gen iizerindeki yaklasik yerlerinin sematik goriinimi Sekil

2.8’de verilmistir.
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MuNiv1R MuNiv2R

L14724 * L15162 «

Glu Sitokrom b (1140 bg) Thr
. . H15494 H15915
L14727SP MuNiv2F

Sekil 2.8. Sitokrom b geninin tamamini1 PCR ile ¢ogaltmak i¢in kullanilan primerlerin
yaklagik yerlerinin sematik gosterimi [71]’den degistirilmistir)

Her bir primer ¢ifti icin PCR bilesenlerinin optimizasyon ¢alismalar1 yapilmis ve
primerlerin en uygun baglanma sicakligi gradient PCR ile belirlenmistir. PCR
bilesenleri i¢in iki farkli firmanin farkli iiriinleri (Qiagen Multiplex PCR Kit ve Thermo
Scientific, Maxima Hot Start Tag DNA Polymerase) kullanilmistir. PCR bilesenlerinin
miktar1 ve en uygun baglanma sicakligi belirlendikten sonra, hedeflenen gen bolgesinin
cogaltilmas1 sirasinda primerlerin en uygun ve dogru sekilde baglanmasi ve
Ozgilliigiinlin arttirlmast igin TouchDown PCR yapilmistir. PCR bilesenlerinin
hazirlanmas1 agamasinda her bir 6rnek i¢in 10 pl veya 50 pl reaksiyon hacmi olacak
sekilde Master Mix hazirlanmistir. Her bir ornek i¢cin PCR tiliplerine Master Mix
karisimindan 8.5 pl veya 49 pl alinarak bunun iizerine 1.5 veya 1 ul Total DNA

eklenmistir. PCR bilesenleri ve konsantrasyonlar1 Tablo 2.16 ve 2.17°de verilmistir.

Tablo 2.16. Qiagen Multiplex PCR Kit ile olusturulan PCR bilesenleri ve miktarlari

Allman Son

Bilesenler .

Hacim Konsantrasyon
2x QIAGEN Multipl_ex PCR Master Mix, _ 5.0 ul 1X
(HotStarTaqg® DNA Polimeraz, Multiplex PCR Buffer*, dNTP Mix) )

Q-Solution, 5x 1.0 ul 1X

BSA (10mg/ml) 0.4 ul 4ug
Primer Mix (2 uM) 1.0 ul 2uM
Steril Distile Su (sdH,0) (RNAse-Free) 1.1l

Total DNA 1.5ul

Toplam 10 pl

*6 mM MgCl, icermektedir
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Tablo 2.17. Maxima Hot Start Taq DNA Polimeraz ile olusturulan PCR bilesenleri ve

miktarlari

Bilesenler Ahn.an Son Konsantrasyon
Hacim

10X Taq Buffer 5.0 pl 1X
10mM dNTPmix (Fermentas) 1.0 ul 0.2mM
10uM L Primer (IDT) 4.0 ul 0.8 uM
10uM H Primer (IDT) 4.0 ul 0.8 uM
25mM MgCl, 3.0 ul 1.5 mM
sdH,0 31.7 ul
Maxima Hot Start Taq DNA Polymerase (Su/ul) | 0.3 ul 15u
Total DNA 1.0 ul
Toplam 50 pl

Elde edilen karistminin olusturuldugu PCR strip tiiplerin kapaklar1 kapatilarak
istenilen gen bolgesinin ¢ogaltilmasi i¢in Thermo-Cycler’ra (Eppendorf Mastercycler
ve/veya SensoQuest LabCycler) alinarak Hot Start TouchDown PCR yapilmistir. Her
bir primer ¢ifti icin PCR dongu programlar: Tablo 2.18-20°de verilmistir.

Tablo 2.18. Mitokondriyal DNA Cyt b gen bolgesinin L14724-H15494 ve L15162-
H15915 primer ciftleri icin Hot Start TouchDown PCR ddngli programi

Basamak Sicaklik (°C) Sure Dongu Sayisi
On Denatiirasyon 95 °C 15 Dakika 1 Dongu
Denatlirasyon 94 °C 30 Saniye

Primer Baglanma 60 °C (-0.5°C/ddngl) 90 Saniye 14 Déngu
Zincir Uzama 72°C 60 Saniye

Denatlirasyon 89°C 30 Saniye

Primer Baglanma 53°C 90 Saniye 33 Dongu
Zincir Uzama 72°C 60 Saniye

Sonlandirma 60°C 30 Dakika 1 Dongu
Saklama +4°C Suresiz

Tablo 2.19. Mitokondriyal DNA Cyt b gen bélgesinin L14727SP-MuNiviR ve
MuNiv2F- MuNiv2R primer ¢iftleri icin Hot Start PCR dongii programi

Basamak Sicaklik (°C) Sdre Dongii Sayisi
On Denatiirasyon 95 °C 15 Dakika 1 Déngu
Denatiirasyon 94 °C 30 Saniye

Primer Baglanma 41-42 °C 30 Saniye 30 Do6ngu
Zincir Uzama 72°C 60 Saniye

Sonlandirma 72°C 7 Dakika 1 DOngu
Saklama +4°C Siresiz
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Tablo 2.20. Mitokondriyal DNA Cyt b gen bolgesinin Cb-M1- Cb-MR1 primer cifti icin
Hot Start PCR dongii programi

Basamak Sicaklik (°C) Sure Dongii Sayisi
On Denatiirasyon 95 °C 15 Dakika 1 Déngli
Denatirasyon 94 °C 1 Dakika

Primer Baglanma 50 °C 1 Dakika 35 Dongu
Zincir Uzama 72°C 2 Dakika

Sonlandirma 72°C 10 Dakika 1 DOngl
Saklama +4°C Siresiz

2.2.3.2. Nuklear DNA GHR Gen Bélgesinin PCR ile Cogaltilmasi

Nuklear DNA GHR (Growth Hormone Receptor) geninin intron 9 bolgesinin
yaklasik 630 baz ¢ifti uzunlugundaki kismui tim turler icin GHR-F ve GHR-R spesifik
primer ¢ifti kullanilarak ¢ogaltilmistir. Primer c¢ifti icin PCR bilesenlerinin
optimizasyon c¢aligmasi yapilmig ve primer ¢iftinin en uygun baglanma sicaklig
gradient PCR ile belirlenmistir. PCR bilesenlerinin hazirlanmasi asamasinda her bir
ornek icin 50 pl reaksiyon hacmi olacak sekilde Master Mix hazirlanmistir. Her bir
ornek i¢cin PCR tiiplerine Master Mix karisimindan 49 pl alinarak bunun iizerine 1 pl

total DNA eklenmistir. PCR bilesenleri ve konsantrasyonlari Tablo 2.21°de verilmistir.

Tablo 2.21. Niklear DNA GHR gen bolgesinin PCR islemi igin kullanilan kimyasallar
ve miktarlari

Alman Son Konsantrasyon

Bilesenler .

Hacim
10X Taq Buffer 5.0 pl 1X
10mM dNTPmix (Fermentas) 1.0 pl 0.2mM
10uM L Primer (Iontek) 4.0 ul 0.8 uM
10uM H Primer (Iontek) 4.0 ul 0.8 uM
25mM MqgCl, 3.0 ul 1.5mM
sdH,0O 31.7 ul
Tag DNA Polimeraz (5u/ul) (Thermo) 0.3 ul 15u
Total DNA 1.0 ul
Toplam 50 ul

Elde edilen karistminin olusturuldugu PCR strip tiiplerin kapaklar1 kapatilarak
istenilen gen bolgesinin ¢ogaltilmasi i¢in Thermo-Cycler’a (SensoQuest LabCycler)

alinarak PCR yapilmigtir. PCR dongii programi Tablo 2.22°de verilmistir.
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Tablo 2.22. Nuklear DNA GHR gen bolgesi PCR dongii programi

Basamak Sicaklik (°C) Sure Dongl Sayisi
On Denatiirasyon 95 °C 3 Dakika 1 Déngu
Denatirasyon 94 °C 30 Saniye

Primer Baglanma 56 °C 30 Saniye 30 Dongu
Zincir Uzama 72°C 60 Saniye

Sonlandirma 72°C 7 Dakika 1 DOngu
Saklama +4°C Siresiz

2.2.4. PCR Urunlerinin Agaroz Jel Elektroforezi ve Goriintiilenmesi

Elde edilen PCR iiriinlerinin kalitesi ve biiyiikliigiinii kontrol etmek amaciyla
PCR urunleri, % 1.0’lik ve/veya % 1.5’lik agaroz jelde yiiriitiilmiis, SYBR®Safe DNA
Jel (10.000X in DMSO) ¢ozeltisi veya Ethidium Bromide ¢ozeltisi (sirasiyla) kullanarak
UV altinda goriintiilenip fotografi alinmistir. Ethidium Bromide ¢ozeltisi kullanilarak
olusturulan % 1.5’lik agaroz jelin hazirlanmasi total DNA’larin agaroz jel elektroforezi
kisminda tarif edilen yontemle aymidir. Farklilik olarak elde edilen PCR f{iriinlerinin
yuriitiildiigii agaroz jel % 1.5’luk konsantrasyonuna sahiptir ve ilk kuyucuga 5 ul 100 bp
DNA Ladder konulmustur.

SYBR®Safe DNA Jel (10.000X in DMSO) ¢ozeltisi kullanilarak olusturulan %
1.0’1lik agaroz jelin hazirlanmasi icin bir erlen icerisine 1 g agaroz konmus ve (zerine
100 ml 1X TAE (Trisma Base, Glacial Asetic Acid, EDTA) cozeltisi eklenerek
karistirtlmistir. Elde edilen karisim mikrodalgada agaroz tamamen ¢oziinene kadar
isitilmig ve agaroz tamamen cozlndukten sonra Uzerine SYBR®Safe DNA Jel
(10.000X in DMSO) ¢ozeltisinden (invitrogen) 3 pl eklenmistir. Karigim 50-55 °C’ye
gelinceye kadar hafif bir sekilde galkalanarak sogutulmustur. Daha sonra elektroforez
tepsisine karisim yavasca dokiilmiis ve taraklar yerlestirilmistir. Agaroz jel tamamen
katilagincaya kadar beklenmis ve daha sonra taraklar dikkatlice jelden alinmistir.
Elektroforez tepsisi elektroforez tankina yerlestirilmis ve Uzerine jeli tamamen
kaplayacak kadar 1X TAE cozeltisi eklenmistir. Elde edilen total DNA’dan temiz bir
PCR tiipiine 3.0 pl alinmis ve {izerine 2 pl 6X Loading Dye (% 40’lik Siikroz, Xylene
Cyanol FF ve Bromophenol Blue) eklenip, pipetle karistiriimigtir. Karigim jelde agilan
kuyucuklara pipetlenmistir. Jele 100 volt dogrusal akim verilerek Orneklerin jel

Uzerinde, elektriksel alanda 60 dakika ylrimesi saglanmistir. Sire sonunda jel
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elektroforez tankindan c¢ikarilip goriintileme cihazina yerlestirilerek UV altinda

goriintiilenip fotografi alinmistir (UVP GelDoc-It jel goriintiileme sistemi) (Sekil 3.2).

2.2.5. PCR Uriinlerinin Saflagtirilmas1 ve Cogaltilan Gen Bolgelerinin DNA Dizi
Analizi
2.2.5.1. PCR Uriinlerinin Saflastirilmasi

Her bir 6rnek icin elde edilen PCR drlnlerinin agaroz jel elektroforezinde
kontrolii yapildiktan sonra tek ve dogru biiyiikliikte bant verenlerin DNA dizi analizi
yapilmistir. Dizi analizi yapilacak 6rneklerin PCR iiriinlerinin saflastirilma islemi ya

hizmet alim1 seklinde ya da laboratuvarda gergeklestirilmistir.

Laboratuvarda PCR fiiriinlerinin saflastirilmasi islemi sirasinda ExoSAP-IT PCR
Product Clean-Up (Affymetrix) Kiti kullanilmis ve Kit ile birlikte gdnderilen Uretici
firmanin protokolii takip edilmistir. Bu protokole gore kullanilan kimyasallar ve
miktarlari, Tablo 2.23’de verilmistir. PCR {iriiniiniin saflagtirilmasi sirasinda oncelikle
PCR f{iriinii icermeyen mastermix hazirlanmis, hazirlanan bu karigimdan 2 pl alinarak
temiz 0.2 mI’lik PCR tiiplere konulmustur. Bunun tizerine 3 pl PCR Urlni eklenerek
tiiplerin agizlart kapatilmistir ve Thermal cycler cihazina (Eppendorf Mastercycler)

alinarak Tablo 2.24°deki protokole gore cihaz ¢aligtirilmistir.

Tablo 2.23. PCR iiriinlerinin saflagtirilmast igin kullanilan kimyasallar ve

miktarlari

Bilesenler Alman Hacim
sddH,0 1.0 pl
Dilution Buffer 0.25 ul
EXO I (exonuclease) 0.25 ul
SAP (shrimp alkaline phosphatase) 0.50 ul
PCR Urini 3.0 ul
Toplam 5.0 ul

Tablo 2.24. PCR iiriinlerinin saflastirilmasi igin sicaklik dongii programi

Basamak Sicaklik (°C) Sure Dongu Sayisi
Inkiibasyon 37°C 30 Dakika 1 Dongu
Inaktivasyon 80°C 15 Dakika 1 Déngu
Saklama +4°C Siresiz
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2.2.5.2. PCR Urinlerinin DNA Dizi Analizi

Her bir drnek icgin spesifik primer ¢iftleri ile tiretilen PCR {iriinlerinin bir kismi
saflagtirma iglemi yapilmadan dogrudan dizi analizine génderilmis ve PCR {irlinlerinin
saflagtirllmas1 ve PCR asamasindaki ayni primerler kullanilarak hem ileri hem de geri
yonde DNA dizi analiz islemleri hizmet alim1 seklinde yaptirilmistir. Meles cinsi igin
PCR asamasindaki primerlere ek olarak Tablo 2.25’deki alt1 internal (i¢) primer ile dizi
analizleri tekrarlannmstir. Dizi analizi icin PCR Urlnleri RefGen (ODTU-
Teknopark/Ankara) Gen Arastirmalart ve Biyoteknoloji Laboratuvari’nda ABI 3100
Genetic Analyzer (Applied Biosystems) cihazinda ve Beckman Coulter Genomics Inc.
(ABD) firmasinda (http://www.beckmangenomics.com) BigDye Terminator v3.1
(Applied Biosystems) kullanilarak ABI PRISM 3730xl DNA analyzer (Applied

Biosystems) cihazinda yiiriitiilerek ham DNA dizi verileri elde edilmistir.

Tablo 2.25. Meles cinsi Mitokondriyal DNA Cyt b (Sitokrom b) gen bélgesinin dizi
analizi i¢in kullanilan internal primerler

Primer Baz Dizisi Kaynak

Cb-L3 5-CTTACATGTAGGACGAGGCCT-3’
Cb-L4 5"TCCCATTCCATCCATATTACAC-3’
Cb-LR3 5’'GATTGCGTATGCGAATAAGAA-3’
Cb-LR4 5’-CGGTTGCACCTCAAAAAGACA-3’
Cb-LR5 5-AGGGGATACCAGAGGGGTT-3
Cb-LR6 5’-GTAAGATTGCGTATGCGAATAAG-3’

[136]

EXoSAP-IT PCR Product Clean-Up Kkiti ile laboratuvarda saflastirilan PCR
urinlerinin DNA dizi analizleri her bir 6rnek icin hem ileri hem de geri yonde
yapilmistir. Sekans reaksiyonu i¢in BigDye Terminator cycle sequencing kit (Applied
Biosystems) kullanilmistir. Bunun igin kit ile birlikte gonderilen diretici firmanin
protokolii takip edilmistir. Bu protokole gore kullanilan kimyasallar ve miktarlar1 Tablo
2.26’da verilmistir. PCR iriiniiniin saflastirilmasi sirasinda 6ncelikle PCR {irlinii
icermeyen mastermix hazirlanmis, hazirlanan bu karisimdan 5 pl alinarak temiz 0.2
ml’lik PCR tlplerine konulmustur. Bunun iizerine 5 pl saflagtirilmis PCR iiriini
eklenerek tiiplerin agizlar1 kapatilmistir ve Thermal cycler cihazina (Eppendorf
Mastercycler) alinarak Tablo 2.27°deki protokole gore cihaz ¢alistirilmistir. Daha sonra
alman drGnler UCLA (University of California, Los Angeles) GenoSeq Core
laboratuvarlarinda ABI PRISM 3730x] DNA analyzer (Applied Biosystems) cihazinda
yiiriitiilerek ham DNA dizi verileri elde edilmistir.


http://www.beckmangenomics.com/
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Tablo 2.26. Saf PCR urunlerinin BigDye isleminde kullanilan kimyasallar ve miktarlari

Bilesenler Alman Hacim
sddH-,0 3.0 ul
BigDye 1.5 ul
SeqgSaver (Sequence Saver Solution'") 0.5 pl
Primer (3 uM) 1.0 pl
Saflagtirilmis PCR {iriinii 3.0 ul
Toplam 10.0 pl

Tablo 2.27. PCR Urlnlerinin BigDye islemi igin sicaklik dongii programi

Basamak Sicaklik (°C) Sare Dongii Sayisi
1. Basamak 96 °C 10 Saniye 1 Dongu

2. Basamak 96 °C 10 Saniye

3. Basamak 50 °C 20 Saniye 35 Dongu
4. Basamak 60°C 4 Dakika

Saklama +4°C Siresiz

2.3. Mitokondriyal ve Nuklear DNA Bolgelerinin Veri Analizi

2.3.1. Mitokondriyal ve Nuklear DNA Bolgelerinin Dizi Analiz Verilerinin

Okunmasi ve Dizenlenmesi

Her bir 6rnek icin otomatik DNA dizi analizi sisteminden elde edilen tim ham
DNA dizi verileri, dizilerin diizenlenmesi ve hizalanmasi (Sequence alignment and
editing) icin Geneious® version 6.1.6 [179] programlarina aktarilarak her 6rnege ait her
bir DNA dizisi i¢in ayr1 ayr1 degerlendirilmistir. Her bir 6rnege ait ileri ve geri (Forward
ve Revers) yondeki DNA dizi verileri secilerek program (zerindeki “De Novo
Assemble” komutu secilerek ileri ve geri yondeki DNA baz dizileri ve kromatogramlari
en uygun sekilde alt alta gelecek sekilde birlestirilmistir. Daha sonra ileri ve geri
primerler ile elde edilen dizilerin kromatogramlar1 birlikte g6zden gecirilmis ve her bir

ornek icin ilgili bolgenin en ortak (consensus) dizisi olusturulmustur.

Niklear DNA bolgelerindeki (GHR) mevcut heterozigotik bolgeleri bulmak igin
program Uzerindeki “Find Heterozygotes” komutu secilerek potansiyel heterozigotik
bolgeler belirlenerek bu bdlgedeki bazlara ait kromatogramlar gozle kontrol edilmis ve
heterozigotik bélge olup olmadigina karar verilmistir. Heterozigotik bolge olarak karar
verilen bolgedeki bazlar, IUPAC (International Union of Pure and Applied
Chemistry)’in belirlemis oldugu kritere gore diizeltilmistir. Hizalanan ve dlzenlenen

dizilerin baslangi¢ ve sondaki fazlaliklar1 ve primer bolgeleri alinmadan consensus
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diziler ayr1 bir klasore ¢ikarilarak yeniden isimlendirilmistir. Her bir 6rnek igin bu
islemler tekrarlanarak her bir 6rnegin consensus dizileri elde edilmistir. Sitokrom b
bolgesi i¢in elde edilen her bir 6rnege ait consensus dizileri birlestirilerek 1.140 bg
uzunlugunda tek bir dizi elde edilmistir. Her bir taksona ve gen bodlgesine ait consensus
dizilerinin tamamu segilerek program tizerindeki “Multiple Alignment” seceneklerinden
olan “MAFFT Alignment” [196] ve “Geneious Alignment” algoritmalari ayr1 ayri
secilerek diziler birlestirilmistir. Birlestirme isleminden sonra gézle kontrol yapilmistir.
Ayrica her bir ornege ait DNA dizileri “Concatenate Sequences” komutu ile u¢ uca
eklenerek birlestirilmistir. Ayn1 uzunluga getirilen ve birlestirilen tum diziler diger
programlar tarafindan da okunabilmesi ve diger formlara doniistirtlebilmesi igin
FASTA ve NEXUS dosya formatlarinda kaydedilmistir.

2.3.2. Mustelid Orneklerinin Filogenetik Analizleri

Filogenetik analizler igin ilk o©nce Turkiye orneklerinden elde edilen
mitokondriyal Cyt b gen bdlgesine ait DNA dizileri, her bir takson i¢in ayr1 ayri bir
araya getirilerek tiim taksonlar icin DNA veri setleri olusturulmustur. Olusturulan veri
seti icerisindeki haplotip sayisini (farkli baz dizisine sahip diziler) ve her bir haplotipe
sahip ka¢ ornegin oldugunu belirlemek icin DnaSP version 5.00.04 [197] adli programi
kullanilmistir. Farkli baz dizisine sahip 6rnekler alinarak sadece haplotipleri igeren yeni
bir veri seti olusturulmustur. Bundan sonraki tim filogenetik analizlerde haplotiplerden

olusan bu veri seti kullanilmistir.

Ikinci bir veri seti olarak bu c¢alismada tespit edilen haplotipler ile Gen
Bankasi’ndan elde edilen tim mitokondriyal Cyt b bolgesine ait DNA dizileri, her bir
takson i¢in ayr1 ayr1 bir araya getirilerek tiim taksonlar igin daha genis DNA veri setleri
olusturulmustur. Olusturulan bu veri setleri icerisindeki haplotiplerin belirlenmesi igin
DnaSP version 5.00.04 [197] adli programi kullanilmigtir. Farkli baz dizisine sahip
ornekler alinarak Tiirkiye ve Gen Bankasi’ndan alinan dizileri iceren daha genis ikinci

bir veri seti elde edilmis ve filogenetik analizlerde bu veri seti kullanilmistir.

Elde edilen veri setlerinin filogenetik analizleri farkli evrimsel agag olusturma
metotlar1 olan uzaklik (distance), parsimoni ve likelihood- tabanli metotlar kullanilarak
yapilmigtir.  Bunun icin  Maksimum Parsimoni (MP), Distans (uzaklik) tabanl

yontemlerden Neighbor Joining (Komsu birlestirme) (NJ) [198] ve Maksimum
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Likelihood metotlart MEGAS [199] ve Geneious R6 programlari [179] ile yapilmistir.
Ayrica veri setlerinin Bayesian metodu ile Bayesian inference analizi [200], MrBayes
[201] ve Geneious R6 programlart [179] ile yapilmistir. Bayesian metodu haric
kullanilan metotlar ile olusturulan farkli evrimsel agaglardaki soy hatlarinin hangi
oranda desteklendigini saptamak icin 10.000 tekrarli (replikasyon) bootstrap analizi
yapilmistir. Filogenetik analizlerde dis grup olarak kullanilan DNA dizileri, Tablo
2.28’de verilmistir.

Tablo 2. 28. Filogenetik analizlerde kullanilan dis gruplar

Sira  Erisim Numaras1  Takson Kaynak

Martes cinsine ait ttim veri setlerinde kullanilan dis gruplar

1. AF057131 Martes pennanti [12]

2.  AF498154 Eira barbara [13]
Vormela peregusna tiiriine ait tiim veri setlerinde kullanilan dig gruplar

1. EF987751 Martes martes [9]

2.  AF498155 Galictis vittata [13]
Meles cinsine ait tim veri setlerinde kullanilan dig gruplar

1. AB049810 Arctonyx collaris [49]

2. EF987755 Mellivora capensis [9]
Mustela nivalis tiiriine ait tiim veri setlerinde kullanilan dis gruplar

1 AB026101 Mustela erminea 1 [136]

2 AF271061 Mustela erminea 2 [191]

3 AB026102 Mustela eversmanni [136]

4 AB026104 Mustela itatsi [136]

5 AB026105 Mustela lutreola [136]

6 AB026107 Mustela putorius [136]
Mustela putorius tiiriine ait tim veri setlerinde kullanilan dis gruplar

1. AB026109 Neovison vison [136]
Lutra lutra tiirine ait tiim veri setlerinde kullanilan dis gruplar

1. EF472347 Lutra sumatrana [9]

2. AF057125 Lutra maculicollis [12]

Elde edilen Niiklear DNA GHR bdélgesine ait diziler, her bir takson i¢in ayr1 ayri
bir araya getirilerek tim taksonlar icin DNA veri setleri olusturulmustur. Elde edilen
veri setlerinin incelenmesi sonucunda tiir iginde fazla varyasyon gostermedigi, bazi
tirlerde ise (Meles meles, Lutra lutra, Mustela putorius) tek bir DNA baz dizisi elde
edildigi ve Gen Bankasi’nda her bir tir icin en fazla iki toplamda ise 11 GHR dizisi
tespit edildigi icin GHR gen bolgesi filogenetik analizlere dahil edilmemistir. Nuklear
GHR gen bolgesinin Tlrkiye’deki Mustelidae familyasina ait tiirleri birbirinden ayirt

edip edemedigi ve Turkiye’deki heterozigotik Orneklerin belirlenmesi amaciyla
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kullanilmistir. Ayrica gelecekte yapilacak daha genis veri setleri icin GHR verileri

tretilmistir.

2.3.2.1. Mitokondriyal Sitokrom b ve NUklear GHR Bélgelerinin Genetik Cesitlilik
Analizleri

Elde edilen haplotiplere ait veri setleri, DnaSP version 5.00.04 [197] adh

programa aktarilmig, program c¢alistirilarak monomorfik ve polimorfik bdlgeler,

parsimoni olarak bilgi igeren bolgeler, haplotip ¢esitliligi (haplotype diversity, Hd),

niikleotid ¢esitliligi (nucleotide diversity, Pi, ) ayr1 ayr1 hesaplanmistir. Haplotiplerin

baz kompozisyonlarinin hesaplanmasi i¢in olusturulan DNA veri seti, MEGA version

5.2.1 [199] adli programa aktarilmis ve analizler gerceklestirilmistir.

2.3.2.2. DNA Veri Setleri i¢cin En Uygun Baz Degisim Modelinin Belirlenmesi

Mitokondriyal DNA sitokrom b gen bdlgesi dizilerinden olusturulan veri
setlerinin Maksimum Likelihood ve Bayesian analizleri i¢in en uygun baz degisim
modeli, daha sonraki boliimlerde verildigi tizere her takson igin jModelTest2 [202, 203]
ve MEGADS [199] programlari kullanilarak belirlenmistir. Ayrica Neighbor Joining (NJ)
[198] analizi icin Kimura-2-Parametre (K2P) [204] baz degisim modeli kullanilmistir.

2.3.2.3. Mitokondriyal DNA Sitokrom b Haplotiplerinin Genetik Uzakhk
(Distance) Analizi
Mitokondriyal DNA sitokrom b gen bolgesi dizilerinden olusturulan her bir
taksona ait veri setlerindeki haplotipler arasindaki genetik uzaklik (Distance) degerleri,
MEGAS [199] ve Geneious R6 programlariyla [179] Kimura 2-Parametre [204] baz

degisim modeli segilerek hesaplanmstir.

2.3.2.4. Neighbor Joining (Komsu Birlestirme) (NJ) Analizi

Orneklerin mitokondriyal DNA sitokrom b gen bélgesine ait veri setleri, ayr
ayr1 MEGAS adli programa [199] aktarilmis ve Kimura-2-Parametre (K2P) [204] baz
degisim modeli kullanilarak Neighbor Joining (NJ) [198], analizi yapilmis. NJ
agaclarindaki soy hatlarinin istatistiksel olarak ne kadar desteklendigini belirlemek i¢in

10.000 tekrarl (replikasyon) bootstrap degerlemesi yapilmistir.
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2.3.2.5. Maksimum Parsimoni (Tutumluluk) (MP) Analizi

Orneklerin mitokondriyal DNA sitokrom b gen bolgesine ait veri setleri, ayr
ayrt MEGAS [199] adli programa aktarilmis ve tutumluluk (Maksimum parsimoni)
analizi bu programda gergeklestirilmistir. Parsimoni analizi igin MP metodu
kullanilmistir. Maksimum Parsimoni agacinin bootstrap analizi  10.000 tekrar
kullanilarak yapilmistir ve TBR swapping algoritmasi1 kullanilarak sonuglar
karsilastirilmistir. Uretilen olas1 en kisa agaclarin aga¢ uzunluklar (tree lenght, TL),
tutarlilik indeksi (consistency index, CI) ve koruma indeksi (retention index, RI)
belirlenmistir. Uretilen olast en kisa agaglar1 &zetleyen konsensus agagclari

olusturulmustur.

2.3.2.6. Maksimum Likelihood (Olasihk) (ML) Analizi

Orneklerin mitokondriyal DNA sitokrom b gen bolgesine ait veri setlerinin
maksimum likelihood (ML) analizi, MEGAS [199] programu ile jModelTest2 [202, 203]
ve MEGAS5 [199] programlar1 tarafindan Onerilen en uygun baz degisim modeli

kullanilarak yapilmstir.

ML analizi ile elde edilen ML agacinda olusan ana haplotip kiumelerinin
desteklenme derecesini tespit etmek i¢in 10.000 tekrarli (replikasyon) bootstrap analizi
yapilmistir. ML agacindaki bootstrap degerleri, ana haplotip kimelerinin dallanma

noktasinda % olarak belirtilmistir.

2.3.2.7. Bayesian Filogenetik Analizi

Orneklerin mitokondriyal DNA sitokrom b gen bélgesine ait veri setlerinin
bayesian analizinde her takson igin farkli sayida nesilden olusmus olan 4-MCMC
(Markov Chain Monte Carlo) kullanilmis ve aga¢larin 6rneklemesi her 1.000 basamak
icin 100 nesile gore yapilmistir. Ayrilma frekanslarinin ortalama standart sapmasi, <
0.01 oldugu zaman o&rneklerin ilk % 25’1 burn-in olarak c¢ikarilmistir. Burn-in
agaclarinin ¢ikarilmasi ve konvergens degerlendirmesinden sonra kalan érnekler, % 95
Bayesian guven araliklar1 ve posterior olasiliklari hesaplanmak suretiyle konsensus
agaclar1 (50% majority rule) Uretmek icin tutulmus ve elde edilen bayesian agaglarinin

cizimi ve duzenlenmesi FigTree v1.3.1 [205] programi ile yapilmustir.
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2.3.3. Network Analizi

Tim taksonlar icin Tirkiye ve Gen Bankasi’ndan elde edilen sitokrom b gen
bolgesi dizilerinden olusturulan haplotip veri setinin tlr i¢i genolojisini gostermek igin
Network 4.6.1.1 software [206] ile Median-joining (MJ) metodu kullanarak haplotip

networkii ortaya ¢ikarilmistir.



3.BOLUM
BULGULAR

3.1. Turkiye Mustelidlerinin Mitokondriyal ve NUklear DNA Dizi Analizleri

Mitokondriyal ve niiklear DNA dizi analizleri icin gerekli total DNA, mustelid
orneklerine ait dokulardan elde edilmistir. Total DNA’lar kullanilarak hedeflenen gen
bolgelerinin (mitokondriyal sitokrom b ve niklear GHR), PCR ile ¢ogaltilmasi islemi

yapilmustir.

3.1.1. Total DNA Elde Edilmesi

Mustelidae familyasina ait 6rneklerin dokularindan elde edilen total DNA’lar, %

1’1ik agaroz jelde yiiriitiildii ve UV altinda goriintiilenmistir (Sekil 3.1).

72 426 613 710 774 787 820 1316 1331 1397 1412 1417 1420 1421 1442 1457 1510 1613 1520 1521

T —

i'l'“'l!‘ "y '-'i "

|

Sekil 3.1. Bazi mustelid drneklerine ait Total DNA’larin agaroz jel goriintiisii
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3.1.2. Hedeflenen Gen Bolgelerinin PCR ile Cogaltilmasi
Elde edilen total DNA’lar, mitokondriyal (Cyt b) ve niklear gen (GHR)

bolgelerinin spesifik primer ¢iftleri ile ¢ogaltilmasi icin kaynak olarak kullanilmistir.
Elde edilen PCR fdiriinlerinin kalitesi ve biiyiikliginii kontrol etmek amaciyla PCR

urtinleri agaroz jelde yiiriitiilerek jel fotograflar: elde edilmistir.

3.1.2.1. Mitokondriyal Sitokrom b Gen Bolgesinin PCR ile Cogaltilmasi

Mitokondriyal sitokrom b (Cyt b) gen bolgesinin tamami (1.140 bg) spesifik
primer ciftleri kullanilarak PCR ile ¢ogaltildi (Sekil 3.2-4). Cogaltilan gen bdolgelerinin
hedeflenen gen bolgesi olmasi ve yanliglikla pseudogenlerin cogaltilmamasi igin
literatiirde mevcut ve ayni organizmalar i¢in ¢esitli ¢alismalarda kullanilmis olan
spesifik primer ciftleri secildi. Ayrica segilen spesifik primerler giftleri ile gogaltilan
parcalarin beklenen bulytkliikte olup olmadig1 agaroz jel elektroforezi ile kontrol edildi.
Jelde istenilen biiyiikliikkte bantin olup olmadig1 ve spesifik olmayan bantlarin varlig
kontrol edildi. Dizi analizinden gelen sonuclar incelenerek icerisinde herhangi bir dur
kodonunun olup olmadig1 ve uygun baz dizisi ile baglayip baglamadigi kontrol edildi.
Elde edilen dizi analiz sonuglarinda kromatogramlarin Kalitesi incelenerek st Uste
cakisan piklerin olup olmadigi kontrol edildi. Ayrica Gen Bankasi’nda BLAST analizi
yapilarak tiirlere ait diger 6rnek dizileriyle karsilastirilarak benzer olup olmadig: kontrol
edildi. Pseudogenlerde G orani beklenenden daha yiiksek oldugu i¢in elde edilen dizi
sonuglarinin Guanin oranlar ile literatiirdeki degerler karsilastirilarak pseudogenden

ziyade hedeflenen gen bdlgesinin ¢ogaltildigr tespit edildi.

387 454 521 592 749 762 774 787 855 1040 M 1340 1341 72 540 1347 1348 1351 1375 NK1NK2

A

L e e - - e - e .-

—

-

Sekil 3.2 Bazi mustelid Orneklerine ait sitokrom b geni igin L14724-H15494 ve
L15162-H15915 primerleri kullanilarak olusturulan PCR {iriinlerinin agaroz
jel elektroforez goruntust (M: DNA ladder; NK1: L14724-H15494 igin
negatif kontrol; NK2: L15162-H15915 icin negatif kontrol; 72, 540, 1348,
1375 V. peregusna, 1347, 1351 M. nivalis; digerleri M. foina)
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: R & sl PR it
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NK M 1447 1475 1501 1504 1505 1527 1529 1520

M 1447 1475 1501 1504 1505 1527 1529 1520

O
L

Sekil 3.3. Bazi mustelid 6rneklerine ait sitokrom b geni icin L14724-H15494 ve
L15162-H15915 primerleri kullanilarak olusturulan PCR iiriinlerinin agaroz
jel elektroforez goruntist (M: DNA ladder; NK: negatif kontrol; 1520 L.
lutra; digerleri M. foina)

R N N =y - s _pe v
M 426 1347 1351 1442 1443 1456 1509 1397 NK M 426 1347 1351 1442 1443 1456 1509 13&7 NK

0
T

Sekil 3.4. Bazi mustelid orneklerine ait sitokrom b geninin ilk 700 b¢’lik kismi i¢in
L14727SP-MuNivlR ve MuNiv2F-MuNiv2R primerleri kullanilarak
olusturulan PCR Urunlerinin agaroz jel elektroforez goruntust (M: DNA
ladder; NK: negatif kontrol; 1397 M. putorus; digerleri M. nivalis)

3.1.2.2. Niiklear GHR Gen Bolgesinin PCR ile Cogaltilmasi
Tim mustelid drnekleri icin niiklear GHR (Growth Hormone Receptor) geninin

intron 9 bolgesinin yaklasik 630 baz ¢ifti uzunlugundaki kismi GHR-F ve GHR-R
spesifik primer ¢ifti kullanilarak ¢ogaltilmistir (Sekil 3.5).

= e S

M 1478 1499 1500 1503 1504 1510 1511 1912 1513 1527 1528 1529 1475 1520 1521 1537 NK

Sekil 3.5. Baz1 mustelid 6rneklerine ait GHR geni i¢in olusturulan PCR iiriinlerinin
agaroz jel elektroforez goruntust (M: DNA ladder; NK: negatif kontrol;
1475 V. peregusna; 1520 L. lutra; 1521-1537 Meles; digerleri M. foina)
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3.2. Turkiye Mustelidlerinde Mitokondriyal Sitokrom b Gen Bolgesinin Genetik

Analizi

3.2.1. Martes Cinsine Ait Orneklerden Elde Edilen Sitokrom b Gen Bolgesi

Dizilerinin Genetik Analizi

Bu c¢alismada Tulrkiye’nin degisik lokalitelerinden (Sekil 2.1, Tablo 2.1)
toplanan Martes cinsine ait 87 Ornekten 86’simmin mitokondriyal sitokrom b gen
bolgesinin tamami (1.140 bg) spesifik primer ciftleri kullanilarak PCR ile ¢ogaltilmistir.
Corum’dan elde edilen bir 6rnegin mitokondriyal sitokrom b gen gblgesi, PCR ile
cogaltilamadi. Mitokondriyal sitokrom b gen bolgesine ait diziler, Geneious bilgisayar
programina [179] aktarilarak program iizerinden Gen Bankasi’ndaki (NCBI) veri
tabaninda her bir dizinin BLAST analizi yapilmistir. BLAST analizi sonucunda elde
edilen 86 sitokrom b dizisinin Martes foina tiiriine ait oldugu tespit edilmistir. Bu
calismada yapilan analiz sonucunda TUrkiye’den elde edilen Martes cinsine ait 6rnekler

arasinda Martes martes tirtine ait rneklere rastlanilmamustur.

Turkiye’nin degisik bolgelerinden toplanmig ve yapilan analiz sonucunda
Martes foina turune ait oldugu belirlenen 86 6rnegin sitokrom b dizisinin DnaSP [197]

programi ile analizi sonucunda 24 adet haplotip tespit edildi (Tablo 3.1).

Turkiye’de yayilis gosteren Martes foina’ya ait haplotipler arasinda en yaygin
haplotip, 28 drnekte tespit edilen MFOTR1 (% 32.56) ve ikinci en yaygin haplotipin 21
ornek ile MFOTR2 (% 24.42) oldugu tespit edildi. Bunu 4 6rnek ile (% 4.65) MFOTR3
ve MFOTR4 haplotipleri, 3 ornek ile (% 3.48) MFOTR5, MFOTR6 ve MFOTRS
haplotipleri, 2 6rnek ile (% 2.32) MFOTR7, MFOTR9 ve MFOTR10 haplotipleri takip
etmektedir. Geriye kalan 14 haplotip ise (% 16.28) bir 6rnekte tespit edildi. Elde edilen
haplotiplerin  Turkiye’deki lokalitelere gore dagilimlar1 incelendiginde MFOTR1
haplotipi, Trakya, Ege, Akdeniz ve Marmara bélgelerinde, MFOTR2 haplotipinin ise i¢
Anadolu, Dogu Karadeniz ve Marmara bdlgelerinde yaygin olarak bulundugu goézlendi

(Sekil 3.6 ve Tablo 3.1).
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Sekil 3.6. Tirkiye’de yayilis gosteren Martes foina turiine ait 86 6rnekte tespit edilen 24 haplotipin dagilimi (@ =MFOTR1,  =MFOTR2,

@® =MFOTR3, @ =MFOTR4, @ =MFOTR5, @ =MFOTR6, @=MFOTR7, LA=MFOTR8, M=MFOTR9, .. =MFOTR10, =
tek bir 6rnekte gorilen haplotipler (MFOTR11-MFOTR24), # =Cyt b dizisi elde edilemeyen 1316’nolu érnek).



Tablo 3.1. Mitokondriyal sitokrom b gen bélgesinin DNA dizi analizi sonucunda
Martes foina tirine ait rneklerde belirlenen haplotipler

Sira No /

mtDNA

Koleksiyon

Harita No Haplotipi No Lokalite Koordinat
1/38  wROTRL s R E 1ot
2/48 MFOTR1 592 Baltali yol sapagi / BOLU g(l): :g:igi: 2905m
3/3 MFOTR1 1223 ;ZLua:sallgl/Eﬁ{y;u/xRELi g (Z)ZZSE E40m
4/35 MFOTR1 1322 Beysehir / KONYA 2{ j‘;ﬁ 22 21150m
5/4 MFOTR1 1324 Babaeski / KIRKLARELI ‘21%0 (2)2, égu 2180 m
6 /29 MFOTR1 1327 Gelendost / ISPARTA ggo (5)3’ Egu :21950 m
7/28 MFOTR1 1328 Génen / ISPARTA 2(7) ; (l)g" 21030 m
8/13 MFOTR1 1329 Turgutreis / MUGLA g;: gg: g;: ElOOm
9/16 MFOTR1 1331 Marmaris / MUGLA ggo iéll’ 5(7)" 2100 m
10 /42 MFOTR1 1333 Kiziléren / KONYA 220 23, (5)(5)" ElSOOm
/o MROTRL B T e o a0
1222 weotRLazse R o g
13 /11 MFOTR1 1386 Cayirh / Tire / iZMIR i? gggii ESZm
14718 wroTRL ae0 RV TR et
15719 wrotkr wor Vel etz
16 /20 MFOTR1 1402 Akyar / Tavas / DENIZLI 2;: gg: gg;::El\iOGGm
17 /10 MFOTR1 1407 Kusadasi / AYDIN g;: ig: gzg::gzmm
18 /36 MFOTR1 1433 Tol / Seydisehir / KONYA gi: gi: (Z)Zl:i::El\:lLl4Om
19/1 MFOTR1 1447 !-|avsa / EDIRNE géo Z; 38" 2110 m
07w e flpeier AT
21/2 MFOTR1 1466 2 km D. EDIRNE ‘2161.)0 :g, }13,, :2160 m
25/32 MroTRL sz A Easso
26 /33 MFOTR1 1503 Korkuteli / ANTALYA géo 2;1, igu ElOOO m
27 /46 MFOTR1 1511 Abant / BOLU ggo ig’ iin :211330 m
28 /24 MFOTR1 1512 Gediz / KUTAHYA 39°00727" N

29°24’ 15" E765 m
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Tablo 3.1.”in devama.
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1/59 MFOTR2 749 ERU. Kampiisii / KAYSERI gi g; gi Em
2/71 MFOTR2 774 (T)élr/ﬂlk“ urel/ ggo cz)g'ﬁ(z)" 2633m
3/53 MFOTR2 1136 EIaE'\'/'gEg'ikRGeg'd' /Gahs/ S aaoaer £ 1316m
4/75 MFOTR2 1255 Yalikéy / ORDU g% gé;gg Emm
s wow e N onsen
6/83 MFOTR2 1258 Garsibasi / TRABZON g;: 2‘1‘: gii E‘ am
7/85 MFOTR2 1272 Borcka /ARTVIN ii:%iﬁ%ﬁ: 135m
8/60 MFOTR2 1314 Talas / KAYSERI :2 431‘11, gg" E1241m
9/76 MFOTR2 1340 Fatsa / ORDU ;‘% 2(2), 8(7),' Elo m
10/30  wmrotR mes ERg R et et
/12 wrorewenERETUES e E 1som
12 /45 MFOTR2 1422 Kaynasl / DUZCE ‘3‘22 ‘Z‘Sﬁ i? E 320m
13 /66 MFOTR2 1427 Biiyiikincirli / YOZGAT gzz ‘511 ;2 21130 m
14 /55 MFOTR2 1429 Yegilhisar / KAYSERI zg (1)2: SZEZ:Eansm
5 o e eowos ST
16/56  mrotR wm QRO e Eitsom
17 /39 MFOTR2 1478 Palantepe, Mut / MERSIN gs: ;;: ;8: 2275 m
18/ 44 MFOTR2 1510 DUZCE g2° gg' gi I:150 m
19 /47 MFOTR2 1513 Efteni / DUZCE ‘3‘20 3; ﬁ 2120 m
20/69  MFOTR2 1528 ggzﬂ?\;an / Osmancik / ‘3‘23 Ei: 82: 2700 m
21/81 MFOTR2 1529 Tirebolu / GIRESUN g;o 28, (1)(6),, 210 "
1749 wroTR 3e7 vt e Essem
2/31 MFOTR3 1250 Kas / ANTALYA igi ;;égi Ejssm
3/50 MFOTR3 1365 K(iskin / KIRIKKALE :2 g;, ig" 211 0m
4/25 MFOTR3 1412 Engi:eiT:\”(sKﬂtIfSya B jod (3,5 23451 Y 17
1/58 MFOTR4 454 Ef\;?s;l Mh. / Talas / 22 :}y 2;‘" 21241m
2/64 MFOTR4 787 Gokgekisla / YOZGAT gi: ;‘2233 ElllZm
3/63 MFOTR4 1317 Sarioglan / KAYSERI ig g;: Llé 211 47m
4/62 MFOTR4 1428 Talas / KAYSERI 38 4L 34N

35°34’38” E 1241m
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i,y Lot
1/43 MFOTRS 613 Eauk;gs%' / Gamisova / oo s o4
2/65  wromRs  si9 (am /s 380 14175" € 1094m
3/67 MFOTR5 820 CORUM ggo 311"(5);3:" E989m
1/72 MFOTR6 762 .'F'é'll N (Tokat'a & km) / ‘3‘20 ;‘2‘231 E‘ 860m
2/37 MFOTR6 1121 Seydisehir / KONYA gi ggggz E1173m
3/21 MFOTR6 1403 Akyar / Tavas / DENIZLI ;;: gg: 32;:&066”1
R e T
2/5 MFOTR7 1504 E:EE'EZ‘F'{éLLi”mb“rgaz/ e N aom
177 wrots  1os0  f SR/ 38° 44093" € 1540
2/79 MFOTRS 1065 Torul / GUMUSHANE ‘3‘80 i;j‘;i" 2959m
3/87 MFOTRS 1505 Egcl:fkgc;n'\ﬂeme“ Fayv.
1/84 MFOTR9 855 RIZE 230 Zg'gg"ENm
2/80 MFOTR9 1444 Magka / TRABZON ggj gg: ﬂ E 360 m
1/52 MFOTR10 1366 KIRSEHIR (Merkez) 220 gg, ii’" ElOOOm
2/41 MFOTR10 1376 Altinapa baraji / KONYA g;: iéiggg::Ele%m
1/68 MFOTR11 1338 CORUM iio gé ;2 Esoo m
1/23 MFOTR12 1390 Demirci / MANISA ;Zo 22,23(1),, E S47m
/27 wothiz w3 B e 300 s 074 1111
1/26  wrotRa 19 RN e 300 160" F106sm
1/51 MFOTR15 1414 Keskin / KIRIKKALE gi gg, ﬁg,,ENHZOm
1/40  MFOTRI6 1430 Narh kv / Erdemii/ S 83:(6),' Y o
1/78  MFOTR17 1071 g‘dﬁlﬁgﬁﬁé Kelkt / ‘3“9’0 %,332" 21371m
1/34 MFOTR18 1120 Diizlercami / ANTALYA gg: g?llgf?\;()lm
1/74 MFOTR19 1253 SIVAS §2°531(3c3f2§%' EN1386m
1/73 MFOTR20 1341 TOKAT gg° ig gg" I:690 m
1/61 MFOTR21 1364 Talas / KAYSERI 22 ;‘j, 33" El1241m
1/57 MFOTR22 1416 Siiksiin / KAYSERI gg ‘112, ﬁ 21050m
/8 MPOTR w7 L s 27051 50" Easom
1/54 MFOTR24 1527 Ortahisar / NEVSEHIR 38" 367 53,2" N

34°49'82,6”E 1325m
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M. foina tdrinin Turkiye Ornekleri icin tespit edilen haplotip cesitliligi
(haplotype diversity, Hd) 0.8326, haplotip ¢esitliliginin varyansi (variance of haplotype
diversity) 0.00087 ve haplotip ¢esitliliginin standart sapmasi1 (standard deviation of
haplotype diversity) 0.030, nikleotid ¢esitliligi (nucleotide diversity, Pi, m) ise 0.00201
olarak hesaplanmustir.

Tum M. foina 6rneklerinin 1.140 baz ¢ifti uzunlugundaki sitokrom b dizilerinden
olusan veri setine MEGAS5 [199] programi ile yaygin olarak kullanilan notralite
testlerinden olan Tajima’nin Notralite Testi (Tajima’s Neutrality Test) [207]
uygulanmistir (Tablo 3.2). Elde edilen tablo lzerinde “m” dizi sayisi, “S” segresyona

ugrayan pozisyon sayisi, “ps”  S/m, “@” ps/ai, “m” niikleotid ¢esitliligi, “D” Tajima

Test istatistigi degerlerini vermektedir.

Tespit edilen haplotipler ile olusturulan 1.140 baz ¢ifti uzunlugundaki veri
setinin analizi sonucunda 1.112 niikleotid pozisyonunda benzerlik (monomorfik bdlge)
tespit edilirken (% 97.54), 28 nukleotid pozisyonunda varyasyon (polimorfik bélge)
gozlenmis (% 2.46) ve delesyon ve insersiyona rastlanilmamistir. Bu pozisyonlardan 6
tanesi (72, 81, 574, 693, 714, 1059. bolgeler) parsimoni olarak bilgi iceren bolge (%
25), 22 tanesi (54, 98, 114, 177, 282, 301, 345, 355, 364, 372, 444, 528, 591, 686, 721,
722, 748, 786, 788, 855, 867, 930. bolgeler) parsimoni olarak bilgi icermeyen
bolgelerdir (% 75). Bu veri setinin baz kompozisyonu A: % 27.7, C: % 30.9, G: % 14.4,
T(U): 27.0 seklinde tespit edilmistir. Tespit edilen degerlerde % olarak G oraninin
diisiik olmasi, elde edilen baz dizilerinin pseudogenden ziyade fonksiyonel bir
mitokondriyal gene ait oldugunu desteklemektedir. Orneklere iliskin DNA dizileri A-
T’ce nispeten zengin olup (% 54.7), G-C orani daha azdir (% 45.3).

Tablo 3.2. Tajima’nin Nétralite Test (Tajima’s Neutrality Test) sonucu (m = dizi sayzsi,
S = segresyona ugrayan pozisyon sayisi, Ps = S/m, @ = psla;, = = nikleotid
cesitliligi, D Tajima Test istatistigi) [207]
m S Ps (0] T D
86 28  0.024561 0.004887 0.002010 -1.810035
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3.2.2. Vormela Cinsine Ait Orneklerden Elde Edilen Sitokrom b Gen Bolgesi
Dizilerinin Genetik Analizi
Turkiye’nin 17 degisik lokalitesinden toplanan Vormela cinsine ait 17 6rnegin
mitokondriyal sitokrom b gen bolgesinin tamami (1.140 bg), spesifik primer ciftleri
kullanilarak PCR ile ¢ogaltildi. Elde edilen sitokrom b gen bolgesi dizileri, Geneious
programi [179] ile NCBI veri tabaninda her bir dizinin BLAST analizi sonucunda her
bir sitokrom b dizisinin Vormela peregusna tiiriine ait oldugu goriilmiistiir.

V. peregusna tirtine ait sitokrom b dizilerini iceren veri setinin DnaSP [197]
programi ile analizi sonucunda dokuz adet sitokrom b haplotipi tespit edilmistir (Tablo
3.3). V. peregusna haplotiplerinin en yaygini sekiz 6rnek ile VPETR1 (% 47.06) ve
ikinci en yaygin haplotipin iki 6rnek ile VPETR2 (% 11.76) oldugu tespit edilmistir.
Geriye kalan yedi haplotiplerin hepsi ise (% 41.18) birer drnekte goriilmiistiir. En

yaygin haplotip olan VPETR1, Dogu Ege ve I¢c Anadolu Bélgeleri’nde yaygindir (Sekil
3.7, Tablo 3.3).

Sekil 3.7. Turkiye’de yayilis gosteren Vormela peregusna tiriine ait 17 drnekte tespit
edilen 9 haplotipin dagilimi (2 =VPETR1, @ =VPETR2, @=tek bir 6rnekte
gorilen haplotipler (VPETR3-TR9).



Tablo 3.3. Mitokondriyal sitokrom b gen bélgesinin DNA dizi analizi sonucunda

Vormela peregusna orneklerinde belirlenen haplotipler

Harita No _ Haplotipi - No_ . Lokalite Hoordinat

1/13 VPETR1 2 Ei?sﬁrinpusu / ig ;14??6'!\| E 1070 m
2/2 VPETR1 1348 2?\Z(I(()Irl\:|£ARAHiSAR 300 ' 47°E 1025m
3/10 VPETR1 1372 /S_'\T(?At:,tisabay/ ;io ii'gizazlt"ENHSSm
4/9 VPETR1 1374 asren /KONYA 20 e to2am
6/4 VPETRI 1308 el / VA 31035 105 F1157m
/14 veeTm 15 35 ases £ soom
8/15 VPETR1 1423 ¢gczlg ,(TS oreun/ 32 (5)§ 88" 21220m
1/16 VPETR2 540 llgaz / CANKIRI 3(3)25325;'316772’:'21259m
2/8 VPETR2 1373 Yenice /KONYA 3o° 17/232"% 1004m
1/7 VPETR3 1375 Zincirli/KONYA 32053015 1010m
1/5 VPETR4 1378 Egm(:r/ Beysenir/ Z 32'2§§"EN1187m
1/17 VPETRS 1463 Sanayi cikisi / KARS jg: f;f;: ig:Eano m
111 veeTes 1975 Name o 0 sore tsoom
1/1 VPETR? P A 26" 41/ 00 120 m
1/12 VPETRS 710 Yesilhisar / KAYSERI :2 éi gg; 21362m
1/6 VPETR9 1371 KONYA (Girisi) 7ozl N

32°35’09”E 1005 m
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V. peregusna tirtine ait Turkiye oOrneklerinin haplotip cesitliligi (haplotype

diversity, Hd) 0.7868, haplotip ¢esitliliginin varyansi (variance of haplotype diversity)

0.01022 ve haplotip gesitliliginin standart sapmasi1 (standard deviation of haplotype

diversity) 0.101 olarak, nikleotid ¢esitliligi (nucleotide diversity, Pi, m) ise 0.00273

olarak hesaplanmaistir.

V. peregusna turune ait Turkiye 6rneklerinin 1.140 baz ¢ifti uzunlugundaki

sitokrom b dizilerinden olusan veri setine MEGA5 [199] programi ile Tajima’nin

Notralite Testi (Tajima’s Neutrality Test) [207] uygulanmistir (Tablo 3.4).
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Tablo 3.4. Tajima’nin Notralite Test (Tajima’s Neutrality Test) sonucu (m = dizi sayisi,
S = segresyona ugrayan pozisyon sayisi, Ps = S/m, @ = ps/a;, = = nikleotid
cesitliligi, D Tajima Test istatistigi) [207]
m S Ps (0] /4 D
17 13 0.011404 0.003373 0.002735 -0.717158

Tespit edilen haplotiplerden (1.140 bg) olusturulan veri setinin analizi
sonucunda 1.127 nikleotid pozisyonunda benzerlik (monomorfik bélge) tespit edilirken
(% 98.8596), 13 nukleotid pozisyonunda varyasyon (polimorfik bélge) belirlenmistir (%
1.1404). Delesyon ve insersiyona rastlanilmamistir. Varyasyon gosteren bélgelerden bes
tanesi (327, 456, 636, 711 ve 909. bolgeler) parsimoni olarak bilgi iceren bolge (%
38.46), 8 tanesi (45, 348, 349, 492, 577, 710, 819 ve 954. bolgeler) parsimoni olarak
bilgi icermeyen bdlgelerdir (% 61.54). Baz kompozisyonu A: % 30.8, C: % 30.0, G: %
12.0, T(VU): 27.2 seklinde tespit edilmistir. Elde edilen degerlerde yiizde olarak G
oraninin diisiik olmas1 tretilen baz dizilerinin pseudogenden ziyade fonksiyonel bir
mitokondriyal gene ait oldugunu desteklemektedir. Orneklere iliskin DNA dizileri A-
T’ce (% 58.0) nispeten zengin olup, G-C (% 42.0) oran1 daha azdir.

3.2.3. Meles Cinsine Ait Orneklerden Elde Edilen Sitokrom b Gen Bolgesi

Dizilerinin Genetik Analizi

Turkiye’de yayilis gosteren Meles cinsine ait degisik lokalitelerden elde edilen
sekiz (2’si Trakya, 6’s1 Anadolu Bolgesi’nden) 6rnegin mitokondriyal sitokrom b gen
bolgesinin tamami (1.140 bg), PCR ile ¢ogaltilmistir. Tespit edilen sitokrom b gen
bolgesi dizileri, Geneious programi [179] ile NCBI veri tabaninda her bir dizi verisinin
BLAST analizi sonucunda Turkiye'nin Trakya kismindan elde edilen Meles cinsine ait
iki 6rnegin sitokrom b dizilerinin M. meles turune ait oldugu goériilmistiir. Tirkiye nin
Anadolu kismindan elde edilen Meles cinsine ait alt1 6rnegin sitokrom b dizilerinin ise

M. canescens tiiriine ait oldugu tespit edilmistir.

Turkiye’den elde edilen Meles cinsine ait sekiz 6rnegin sitokrom b gen boélgesi
dizilerinden olusan veri setinin DnaSP [197] programi ile analizi sonucunda bes adet
haplotip tespit edilmis olup bu haplotiplerden biri, Turkiye’nin Trakya bolgesinde
yayilis gosteren M. meles tirtine (2 6rnek) ve geri kalan dort haplotipin ise Anadolu
bolgesinde (6 6rnek) yayilis gésteren M. canescens turiine ait oldugu goriilmiistiir (Sekil

3.8, Tablo 3.5). Turkiye’nin Anadolu Bdlgesi’nden elde edilen alt1 6rnek igerisinde en
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yaygin goriilen haplotipler iki 0rnekte gortlmesi ile (% 33.33) MECATR2 (Adana ve
Igdir) ve MECATR3 (Kars) haplotipleridi. MECATR1 (Ankara) ve MECATR4
(Diyarbakir) haplotipleri yalnizca bir 6rnekte (% 16.66) tespit edilmistir.

Sekil 3.8. Turkiye’de yayilis gosteren Meles cinsine ait 8 Ornekte tespit edilen 5
haplotipin dagilmi (“/=MEMETR1 (Meles meles), W =MECATR1, @
=MECATR2, ©=MECATR3, @ =MECATRA4)

Tablo 3.5. Mitokondriyal sitokrom b gen bolgesinin DNA dizi analizi sonucunda Meles
cinsine ait 6rneklerde belirlenen haplotipler
Sira No / mtDNA Koleksiyon

Harita No Haplotipi No Lokalite Koordinat

1/M8 MECATR1 1537 Candir / Kalecik / ANKARA :gc ;Z, gi"ENSGOm
1/M3 MECATR2 1349 Feke / ADAVNA 2; ?é ;(6)" 21100 m
1/M5 MECATR3 1420 Karakurt / KARS jgc gi' 51)2" 21550 m
2/M6  MECATRS 1519 Koyunyurdu/Selm/Kars  por T R
/M4 MEATRE  asog e Do emelHe

DnaSP [197] program ile Meles cinsinin iki tiriine ait tim haplotiplerden olusan
veri seti icin haplotip gesitliligi (haplotype diversity, Hd) 0.8929, haplotip ¢esitliliginin
varyansi (variance of haplotype diversity) 0.00736 ve haplotip ¢esitliliginin standart
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sapmasi (standard deviation of haplotype diversity) 0.086 olarak bulunmus niikleotid

cesitliligi (nucleotide diversity, Pi, ) 0.02281 seklinde hesaplanmistir.

Meles cinsinin M. canescens tiriine ait ornekleri iceren veri setinde haplotip
cesitliligi 0.8667, haplotip cesitliliginin varyanst 0.01667 ve haplotip cesitliliginin
standart sapmasi 0.129 olarak bulunmus, niikleotid gesitliligi (Pi, 7), 0.00211 seklinde
hesaplanmistir. M. meles tirt ait iki 6rnegin tek haplotipe sahip olmasindan dolay:

hesaplama yapilamamustir.

Tim Meles cinsinin 1.140 baz ¢ifti uzunlugundaki sitokrom b haplotiplerden
olusan veri setine MEGAS [199] programi ile Tajima’nin Notralite Testi (Tajima’s

Neutrality Test) uygulanmistir (Tablo 3.6).

Tablo 3.6. Tajima’nin Notralite Test (Tajima’s Neutrality Test) sonucu (m = dizi sayisi,
S = segresyona ugrayan pozisyon sayisi, Ps = S/m, @ = ps/a;, = = nikleotid
cesitliligi, D Tajima Test istatistigi) [207]

S Ps (0] T D

61 0.053509 0.020637 0.022807 0.568067

o |3

Elde edilen 1.140 baz ¢ifti uzunlugundaki sitokrom b haplotiplerden olusan veri
setinin analizi sonucunda 1.079 nukleotid pozisyonunda benzerlik (monomorfik bolge)
tespit edilirken (% 94.6491), 61 nikleotid pozisyonunda varyasyon (polimorfik bélge)
gbzlenmistir (% 5.3509). Delesyon ve insersiyona rastlanilmamistir. Bu veri setinin baz
kompozisyonu A: % 30.3, C: % 28.5, G: % 12.6, T(U): 28.6 seklinde tespit edilmistir.
M. canescens tiiriine ait ornekleri igeren veri seti kendi ig¢inde degerlendirildiginde
1.134 nukleotid pozisyonunda benzerlik tespit edilirken (% 99.47), 6 nikleotid
pozisyonunda varyasyon gozlenmistir (% 0.63). Bu veri setinin baz kompozisyonu A: %
30.4, C: % 28.5, G: % 12.5, T(U): 28.6 seklinde tespit edilmistir. M. meles turtine ait iki
ornegi iceren veri setinin baz kompozisyonu A: % 30.2, C: % 28.2, G: % 12.9, T(U):
28.7 seklinde hesaplanmistir. Elde edilen degerlerde yilizdesel olarak G oraninin diisiik
olmasi tiretilen baz dizilerinin pseudogenden ziyade fonksiyonel bir mitokondriyal gene
ait oldugunu desteklemistir. Orneklere iliskin DNA dizileri A-T’ce nispeten zengin

olup, G-C oran1 daha azdur.
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3.2.4. Mustela Cinsine Ait Orneklerinden Elde Edilen Sitokrom b Gen Bolgesi

Dizilerinin Genetik Analizi

Turkiye’deki sekiz lokaliteden toplanan Mustela cinsine ait yedi 6rnegin (6
Mustela nivalis, 1 Mustela putorius) mitokondriyal sitokrom b gen gdlgesinin tamami
(1.140 bg), spesifik primer ciftleri kullanilarak PCR ile ¢ogaltilmistir. Kayseri’den bir
ornegin mitokondriyal sitokrom b gen golgesi, PCR ile ¢ogaltilamamistir. Elde edilen
sitokrom b gen bolgesi dizileri, Geneious programima [179] aktarilarak program
tizerinden NCBI veri tabaninda her bir dizi verisinin BLAST analizi yapildi. BLAST
analizi sonucunda Turkiye’nin Trakya kisminda Kirklareli’den elde edilen bir 6rnegin
sitokrom b dizisinin M. putorius tirtine, Turkiye’nin Trakya ve Anadolu kismindan elde
edilen alt1 6rnegin sitokrom b dizilerinin ise M. nivalis tiiriine ait oldugu tespit
edilmistir. TUrkiye’de yayilis gosteren Mustela cinsinin yedi 6rnegine ait sitokrom b
dizilerinden olusan veri setinin DnaSP [197] programu ile analizi sonucunda yedi adet
sitokrom b haplotipi tespit edilmistir (Sekil 3.9, Tablo 3.7). Elde edilen tim
haplotiplerin her biri yalnizca bir Ornekte gozlendi. Bu durum genis bir cografik
bolgeden birbirine uzak lokalitelerden ornek elde edildigi ve ayrica tiir i¢i genetik

cesitliligin fazla olmasindan kaynaklanabilir.

Sekil 3.9. Turkiye’de yayilis gosteren Mustela cinsine ait 7 Ornekte tespit edilen 7
haplotipin dagilimi (“/=MUPUTR1 (Mustela putorius), @=Mustela nivalis
haplotipleri N4 harita kodlu 1353 numarali 6rnegin Cyt b baz dizisi elde
edilememistir)
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Tablo 3.7. Mitokondriyal sitokrom b gen bélgesinin DNA dizi analizi sonucunda
Mustela cinsine ait 6rneklerde belirlenen haplotipler
Sira No / mtDNA Koleksiyon

Harita No Haplotipi No Lokalite Koordinat

1/N1 MUNIVTR1 426 ?SIQI‘;I:SXC/-E Malkara / ggo Zi éguEN235 m

2 /N5 MUNIVTR2 1347 Ulubey / ORDU :(7): Z; 411(1):EN580 m
3 /N2 MUNIVTR3 1351 Orhangazi / BURSA gg: ig: 88::1275 m
4 /N6 MUNIVTR4 1442 E:g;zsa;:: I/ Ezsspusu 320 gg' ig:g"ENNSZm
5/N7  MUNIVTRS 1443 E;;I;?;Sa;:“/ Pt piped ;3:3’;‘1752m
6/N3  MUNIVTRG 1456 ii'igi'/ﬁ Altinova / ggo :(2,: 88"EN115 m
7 /P1 MUPUTR1 1397 E::it%é&umburgaz/ g; ig iquNmm

DnaSP [197] programi ile yapilan analiz sonucunda Mustela cinsi i¢in haplotip
cesitliligi (haplotype diversity, Hd) 1.000, haplotip gesitliliginin varyansi (variance of
haplotype diversity) 0.00583 ve haplotip ¢esitliliginin standart sapmasi (Standard
deviation of haplotype diversity) 0.076 olarak bulunmustur. Haplotip ¢esitliliginin 1
olmasi dizi analizi yapilan Orneklerin her birinin farkli bir haplotipe sahip oldugu ve
calisilan grubun genetik ¢esitliliginin fazla oldugu anlamina gelmektedir. Nukleotid

cesitliligi (nucleotide diversity, Pi, ), 0.02807 olarak hesaplanmustir.

Sadece M. nivalis turtne ait ornekleri iceren veri setinin analizi sonucunda
haplotip cesitliligi (haplotype diversity, Hd) 1, nlkleotid ¢esitliligi 0.00702 seklinde

hesaplanmustir.

M. nivalis tirtine ait ornekleri iceren veri setine MEGAS5 [199] programu ile

Tajima’nin Notralite Testi (Tajima’s Neutrality Test) uygulanmistir (Tablo 3.8).

Tablo 3.8. Tajima’nin Notralite Test (Tajima’s Neutrality Test) sonucu (m = dizi sayisi,
S = segresyona ugrayan pozisyon sayisi, pPs = S/m, @ = ps/a;, = = nikleotid
cesitliligi, D Tajima Test istatistigi) [207]
S Ps (0] /4 D
6 21 0.018421 0.008068 0.007018 -0.814765

Tespit edilen haplotipler ile olusturulan veri setinin analizi sonucunda 1.119
nikleotid pozisyonunda benzerlik (monomorfik bdlge) tespit edilirken (% 98.16), 21
nlkleotid pozisyonunda varyasyon (polimorfik bolge) gézlenmistir (% 1.84). Delesyon
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ve insersiyona rastlanilmamistir. Varyasyon gosteren bolgelerden 5 tanesi (267, 468,
600, 774, 789. bolgeler) parsimoni olarak bilgi iceren bélge (% 23.81), 16 tanesi (421,
30, 66, 249, 445, 528, 592, 700, 714, 741, 768, 867, 975, 1042, 1045, 1110. bolgeler)

parsimoni olarak bilgi icermeyen bolgelerdir (% 76.19).

M. nivalis tdrine ait sitokrom b veri setinin baz kompozisyonu A: % 29.0, C: %
29.7, G: % 13.2, T(U): 28.1 seklinde, M. putorius ornegine ait sitokrom b dizisinin
kompozisyonu A: % 29.3, C: % 30.0, G: % 12.9, T(U): 27.8 olarak tespit edilmistir.
Elde edilen degerlerde yiizde olarak G oraninin diisiik olmasi, Uretilen baz dizilerinin
pseudogenden ziyade fonksiyonel bir mitokondriyal gene ait oldugunu
desteklemektedir. Orneklere iliskin DNA dizileri A-T’ce nispeten zengin olup (her iki
tdr icinde % 57.1), G-C orani1 daha azdir (% 42.9).

3.2.5. Lutra Cinsine Ait Orneklerden Elde Edilen Sitokrom b Gen Bolgesi

Dizilerinin Genetik Analizi

Turkiye’nin ti¢ farkli lokalitesinden elde edilen Lutra cinsine ait érneklerin
mitokondriyal sitokrom b gen gdlgesinin tamami (1.140 bg), spesifik primer ciftleri
kullanilarak PCR ile c¢ogaltilmistir. Elde edilen sitokrom b gen goblgesi dizileri,
Geneious programina [179] aktarilarak program tizerinden NCBI veri tabaninda her bir
dizi verisinin BLAST analizi yapilmistir. BLAST analizi sonucunda her bir sitokrom b
dizisinin L. lutra tiirtine ait oldugu tespit edilmistir. Lutra lutra tirtne ait sitokrom b
dizi verilerini iceren veri setinin DnaSP [197] programi ile analizi sonucunda ikKi
haplotip tespit edilmistir (Sekil 3.10, Tablo 3.9).

S YL

Sekil 3.10. Tlrkiye’de yayilis gosteren Lutra lutra turine ait 3 drnekte tespit edilen 2
haplotipin dagilimi ( @ =LLUTR1, =LLUTR?2)
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Tablo 3.9. Mitokondriyal sitokrom b gen bélgesinin DNA dizi analizi sonucunda Lutra
lutra 6rneklerinde belirlenen haplotipler
Sira No / mtDNA Koleksiyon

Harita No  Haplotipi No Lokalite Koordinat
40°36' 13" N
1/ e i KARS 43° 05’ 00”E 1770 m
- 40°01’ 36" N
1/L2 LLUTR1 1520 Sarikum / SINOP 24054’ 377E 2 1m
1/11 LLUTR2 1457 Terkos Géli / ISTANBUL 41719745 N

28°36’'11"E4 m

Turkiye’den elde edilen L. lutra 6rnekleri icin olusturulan veri seti, DnaSP [197]
programina aktarilarak haplotip ¢esitliligi (haplotype diversity, Hd) 0.6667 haplotip
cesitliliginin varyans1 (variance of haplotype diversity) 0.09877 ve haplotip
cesitliliginin standart sapmasi (Standard deviation of haplotype diversity) 0.314 olarak
bulunmustur. Niikleotid ¢esitliligi (nucleotide diversity, Pi, w) 0.00117 seklinde

hesaplanmastir.

Tespit edilen haplotipler ile olusturulan veri setinin analizi sonucunda 1.138
nikleotid pozisyonunda benzerlik (monomorfik bélge) tespit edilirken (% 99.82), 2
nikleotid pozisyonunda varyasyon (polimorfik boélge; 492 ve 568. bolgeler)
gozlenmistir (% 0.17). Delesyon ve insersiyona rastlanilmamistir. L. lutra veri setinin
baz kompozisyonu, A: % 30.3, C: % 30.9, G: % 13.2, T(U): 25.7 seklinde tespit
edilmistir. Elde edilen degerlerde yiizdesel olarak G oraninin diisiik olmasi iiretilen baz
dizilerinin pseudogenden ziyade fonksiyonel bir mitokondriyal gene ait oldugunu
desteklemektedir. Orneklere iliskin DNA dizileri A-T’ce nispeten zengin olup (% 56.0),
G-C orani daha azdir (% 44.0).

3.3. Turkiye Mustelidlerinde NUklear GHR Gen Bdlgesinin Genetik Analizi

3.3.1. Martes Cinsine Ait Orneklerin GHR Gen Bélgesi Dizilerinin Genetik Analizi

Turkiye’deki 87 lokaliteden elde edilen Martes cinsine ait 6rneklerden 79’unun
niklear GHR gen bolgesi PCR ile ¢ogaltilmistir. Sekiz Martes 6rneginin GHR gen
bolgesi, PCR ile ¢ogaltilamamistir. Elde edilen GHR gen bdlgesi dizileri, Geneious
programi [179] ile Gen Bankasi (NCBI) veri tabaninda her bir dizi verisinin BLAST
analizi sonucunda her bir GHR dizisinin M. foina tiiriine ait oldugu tespit edilmis ve
BLAST analizi sonucunda Turkiye’den elde edilen Martes ornekleri arasinda M. martes

tirune ait 6rneklere rastlanilmamustir.
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Turkiye’den 79 M. foina 6rnegine ait GHR gen bdélgesi dizileri incelendiginde
622 baz ciftlik bolgede dort polimorfik bolge (31, 97, 127 ve 494. bdlgeler) tespit
edilmis ve bu bolgenin tamami heterozigotik (elektroferogramda esit pik uzunluguna
sahip) bolge olarak bulunmustur (Sekil 3.11). Heterozigotik bdlgelerden birincisi (31.
bc) u¢ ornekte (Konya, Trabzon ve Artvin) goriilmekte olup T/C=Y seklinde geri kalan
ornekler ise T seklindedir. Ikinci heterozigotik bélge (97. bg) uic drnekte (Corum, Diizce
ve Corum) goriilmekte olup A/G=R seklinde geri kalan o6rnekler ise A seklindedir.
Uclincii heterozigotik bolge (124. bg), bes drnekte (Kayseri, Manisa, Mersin, Kiitahya
ve Corum) gortlmekte olup T/C=Y seklinde geri kalan o6rneklerden biri (Mersin) C
digerleri ise T bazma sahiptir. Son olan ddrdunct heterozigotik bolge (494. bg) 33
ornekte gorilmekte olup T/C=Y seklindedir (Sekil 3.11). Delesyon ve insersiyona

rastlanilmamustir.

&30 696 oo o
Ci e | G | e ErE |G I “ | C | G C . GG G G e

Identity

FUO 1. 1364GHR-F_.., T

REVZ, 1364GHR-R_... |

FIO 3, 1407GHR-F-., T
~ ~
WaVAVAVAVAVAV . AVAVAVAVAYavaVaV AVaVAVAUVEEN o VoV, V.V AY
FEV A, 1407GHR-R-... [ G B C B [ | S C | [ GG G G |
' SO S SO s
FID 5. 1411-F-BO7 3. EEE C el Eem | Eewm 0 BeE = EC—C i G _C C ¢ O
y N / ) N\
'S ____/r\___/k.__/ _[ EEERTLY /:_\_\ ._e’ VAV T / \/
FEVE, 1411-R-B10.a. [C = m- ] s T e O N R I
\ "\
A AV e /\/\a_.&:._ Ve __L/__j/\/\/\/
FID 7. 1422GHR-F-A... 1 il R T | l.'. - C _C 1 lt-t-t-t-l
AT - A
VAV ATAVAVANAS ATV <7 SIAVARN avAGV N aYATa VeV &Y
FEV S, 1422GHR-R-... B [l T C B - G G O

Sekil 3.11. Tl','lrkiye’nin farkli bolgelerinden toplanan Martes foina turtinde 494. b¢’lik
pozisyonunda tespit edilen heterozigotik bolge

Heterozigotik bolgeler degerlendirildiginde 79 6rnegin 39’unun heterozigot (%
49.37), 40 6rnegin (% 50.63) homozigot oldugu bulunmustur (Tablo 3.10). Tirkiye’den
M. foina i¢in GHR veri setleri i¢in tespit edilen baz oranlart A % 29.9, T(U) % 32.3, C
% 18.7, G % 19.0 olarak belirlenmistir. Niikleotid ¢esitliligi (nucleotide diversity, Pi, w)
0.00096 seklinde hesaplanmis ve Turkiye’de goriilen en yaygin GHR alleli toplam 32
ornekte gortlmektedir. M. foina tiiriine ait 79 6rnegin analizi sonucunda Tiirkiye igin
alt1 farkli GHR alleli tespit edilmistir.
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Tablo 3.10. Turkiye Martes foina tiiriine ait 6rnekler arasinda gozlenen niiklear GHR
gen bolgesindeki polimorfik bolgeler ve bu bélgelerde yer alan bazlar
(Heterozigot 6rnekler koyu renkte gosterilmistir)

T leg s & 2| |a s & g2 |a 5 & 8
o o C o

o=z T ¢c|©CZlt A 1T c¢|CPZE[1T A T
387 |. . . Y |1327 Y | 1427

454 | .. . . |1328 Yy | 1428

521 | Y T | 1331 ). . . T | 1429 |. . .

592 T (1338]. . . . |130f|. . C

613 |. . . Y |1340 Y | 1433 .
749 | . . Yy . |13a|. . . Y |1444 Y
762 |. . . Y |1e]|. . . . |1447 Y
774 | . . . Y |13ea|. . . . |1464 Y
787 |. . . . |1.s|. . . . |1465|. . .

819 |. . . . 1366 | . . . . 1466 | . . . Y
820 R Y |1376|. . . Y |1467

855 Y |138a|. . . . |aannf|. . . .
1040 |. . . Y |1386]|. . . . |a78|. . Y Y
065 |. . . . |190|. . Y . |1499 T
w71 ]|. . . . |1e3|. . . Yy |1500 Y
120, . . . |es|. . . Yy |1s01 T
11|, . . . |we9l|. . . . 1503 T
1223 | . . . . 1400 | . . . Y | 1504

1250 |. . . . |wor|. . . y |1510

123 |. . . . |1a02|. . . y |s11|. . . .
1255 |, . . . |1403|. . . . |112|. . Y Y
1256 |. . . . |woz|. . . T |1513 Y
128 |y . . . |1aa|. . . vy |1527|. . . Y
1272 | Y T (1412]. . . . |1528(. R Y
1314 Y | 1414 | . . . Y | 1529 | . . . Y
1315 Yy | 146, . T

1317 Yy |1422]. R Y

3.3.2. Vormela Cinsine Ait Orneklerden Elde Edilen GHR Gen Bélgesi Dizilerinin

Genetik Analizi

Turkiye’deki 17 lokaliteden elde edilen Vormela cinsine ait drneklerin niklear
GHR gen bolgesini PCR ile ¢ogaltilmistir. Elde edilen GHR gen bolgesi dizileri,
Geneious programi [179] ile NCBI veri tabaninda her bir dizi verisinin BLAST analizi
sonucunda her bir GHR gen bélgesi dizisinin V. peregusna tiiriine ait oldugu tespit
edilmistir. 17 V. peregusna ornegine ait GHR gen bolgesi dizileri incelendiginde 622
baz ciftlik bolgede bes polimorfik bolge (148, 225, 228, 539 ve 592. bolgeler) tespit
edilmis (Tablo 3.11) ve bu boélgenin tamami heterozigotik (elektroferogramda esit pik
uzunluguna sahip) bolge olarak bulunmustur (Sekil 3.12). Delesyon ve insersiyona

rastlanilmamustir.
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Heterozigotik bolgeler degerlendirildiginde 17 6rnegin 10’unun (72-Kayseri,
540-Cankir1, 710-Kayseri, 1348-Afyon, 1374-Konya, 1378-Konya, 1398-Konya, 1423-
Yozgat, 1461-Edirne ve 1463-Kars) heterozigot (% 58.82), 7 6rnegin (1371-Konya,
1372-Aksaray, 1373-Konya, 1375-Konya, 1392-Afyon, 1415-kirsehir ve 1475-Nigde)
homozigot (% 41.18) oldugu bulunmustur. Homozigot olan drneklerin tamami tek bir

baz dizisine sahiptir.

V. peregusna’ya ait GHR gen bolgesi dizilerinden olusturulan veri seti igin tespit
edilen baz oranlar1 A: % 29.6, T(U): % 32.6, C: % 18.1, G: % 18.7 olarak bulunmustur.
V. peregusna turune ait 17 6rnegin analizi sonucunda Turkiye 6rnekleri icin bes farkli
GHR alleli tespit edilmistir. Niikleotid gesitliligi (nucleotide diversity, Pi, ) 0.00192

seklinde hesaplanmustir.

Tablo 3.11. Turkiye Vormela peregusna tirlne ait 6rnekler
arasinda  gozlenen niiklear GHR  gen
bolgesindeki  polimorfik  bolgeler ve bu
bolgelerde yer alan bazlar (Heterozigot drnekler
koyu renkte gosterildi)
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Sekil 3.12. Turkiye’nin farkli bolgelerinden toplanan Vormela peregusna tiriinde 592.
b¢’lik pozisyonunda tespit edilen heterozigotik bolge

3.3.3. Meles Cinsine Ait Orneklerden Elde Edilen GHR Gen Bolgesi Dizilerinin

Genetik Analizi

Turkiye’deki sekiz lokaliteden elde edilen Meles cinsine ait yedi 6rnegin niklear
GHR gen bolgesi PCR ile ¢ogaltilmistir. Adana’dan bir 6rnegin GHR gen bdlgesi, PCR
ile ¢cogaltilamamustir. Elde edilen GHR gen bélgesi dizileri, Geneious programi [179] ile
NCBI veri tabaninda her bir dizi verisinin BLAST analizi yapilmistir. Gen Bankasi’nda
Meles cinsine ait sadece iki GHR gen bdlgesinin intron 9 segmenti dizisine tespit
edilmistir. Bunlardan AB564068 erisim numarali dizi M. anakuma tiriine, diger
AF498202 erisim numarali dizinin ise M. meles tlrline ait oldugu belirlenmistir.
Turkiye’den yedi Meles 6rnegine ait GHR gen bolgesine ait diziler incelendiginde tim
orneklerin ayni baz dizisine sahip oldugu ve tamamiin homozigot (% 100) oldugu

gorilmistir.

Bu c¢alismada Turkiye’den elde edilen Meles cinsi 6¢rneklerine ait GHR gen
bolgesi dizileri ile Gen Bankasi’ndaki M. meles turine ait GHR gen boélgesi dizisinin
ayni, M. anakuma tiiriine ait GHR gen bdlgesi dizisinin ise olduk¢a benzer oldugu tespit
edilmistir. Meles cinsi GHR gen bolgesi dizileri igin tespit edilen baz oranlar1 A: %
30.2, T(U): % 32.3, C: % 19.0, G: % 18.5 olarak bulunmustur. Delesyon ve insersiyona
rastlanilmamistir. Meles cinsine ait yedi 6rnegin GHR gen bdlgesi dizlerinin analizi,
mitokondriyal sitokrom b gen bolgesi dizilerinin analizinde oldugu gibi iki tiiriin ayirimi
ile ilgili bir sonug vermemistir. TUrkiye’den elde edilen Meles cinsine ait 6rnekler igin
tek bir GHR alleli tespit edilmistir.
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3.3.4. Mustela Cinsine Ait Orneklerden Elde Edilen GHR Gen Bolgesi Dizlerinin

Genetik Analizi

Turkiye’deki sekiz lokaliteden elde edilen Mustela cinsine ait 6rneklerden
yedisinin niklear GHR gen bdélgesi PCR ile ¢ogaltilmistir. Kayseri’den bir 6rnegin
GHR gen golgesi, PCR ile ¢ogaltilamamistir. Elde edilen GHR gen bdlgesi dizileri,
Geneious programi [179] ile NCBI veri tabaninda her bir dizi verisinin BLAST analizi
sonucunda alt1 6rnegin GHR gen bdlgesi dizisinin M. nivalis tiiriine ait oldugu, bir
ornegin GHR gen bdlgesi dizisinin ise M. putorius tiiriine ait oldugu tespit edilmistir.
Elde edilen yedi Mustela 6rnegine ait GHR gen bdlgesi dizileri incelendiginde 625 baz
ciftlik bolgede 15 polimorfik bolge tespit edilmis ve bu bolgelerden 11’1 (85, 90, 122,
182, 186, 206, 236, 257, 263, 341, 389. bolgeler) heterozigotik (elektroferogramda esit
pik uzunluguna sahip) bolge olarak bulunmustur. Veri setindeki M. putorius ve M.

nivalis turleri arasinda 169. ve 170. bolgeler indel olarak tespit edilmistir (Tablo 3.12).

M. nivalis icin iki 6rnegin (426-Tekirdag ve 1442-Kars) ve bir M. putorius
orneginin (1397-Kirklareli) homozigot (% 42.86), dort M. nivalis orneginin de
heterozigot (% 57.14) oldugu gozlenmistir (Sekil 3.13). Homozigot olan drneklerin her
biri farkli baz dizisine sahiptir ve homozigot 6rnekler arasinda (¢ farkli allel mevcuttur.
M. nivalis icin GHR gen bdlgesi dizileri igin tespit edilen baz oranlar1 A: % 30.2, T(U):
% 31.8, C: % 19.6, G: % 18.4 olarak, M. putorius icin A % 29.7, T(U) % 31.9, C %
19.6, G % 18.8 olarak bulunmus ve niikleotid c¢esitliligi (nucleotide diversity, Pi, )
0.00562 (M. nivalis) seklinde hesaplanmistir. M. nivalis tiirline ait 6rnegin analizi
sonucunda Tiirkiye icin alt1 farkli GHR alleli, M. putorius i¢in bir GHR alleli tespit
edilmistir.

Tablo 3.12. Turkiye Mustela cinsine ait ornekler arasinda gozlenen niiklear GHR gen

bolgesindeki polimorfik bdlgeler ve bu bdlgelerde yer alan bazlar
(Heterozigot 6rnekler koyu renkte gosterilmistir)

= o

oz G A C C A A A A C G A A T A G C T
426 . C

1347 R R R Y

1351 M

1442 A . . .

1443 R M . R Y R . Y
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1397 T G - - G T C




99

3zo 328 330

Consensus [ G | Bl Eel = el el - Hel - EcE 1

Identity |_||

YATRYAVRTAYAVETaVAVAVAY s TAYAY f\__/ \ :

FUD 1. 426-F-B04.ab1 [ EM 1 [ C | C BBl C | [l C B [ G| G |
e ,\ e 7 /a X paNly / . / \ :
FID 2, 1351-F-B02.a... | BNEM EE Es= e | C B Hel Eeil |
7 = _ g ~
\ \ g \
XX XN g e v Y X SEey / \ (A __\ A
REV 3. 1351-R-B05.a... [ HcH k=) EeE mm maﬂ leI 1
REV 4, 1442GHR-R_... DI [ C_ xsﬁ llaﬂ [_sn [ G | G |

Sekil 3.13. Tirkiye’nin farkli boélgelerinden toplanan Mustela nivalis tiriinde 186.
b¢’lik pozisyonunda tespit edilen heterozigotik bélge

3.3.5. Lutra Cinsine Ait Orneklerden Elde Edilen GHR Gen Bolgesi Dizilerinin

Genetik Analizi

Turkiye’deki Ug¢ lokaliteden elde edilen Lutra cinsine ait ¢ Ornegin nuklear
GHR gen bolgesi PCR ile cogaltilmistir. Elde edilen GHR gen bdolgesi dizileri,
Geneious programi [179] ile NCBI veri tabaninda her bir dizi verisinin BLAST analizi
sonucunda her bir GHR gen bdlgesi dizisinin L. lutra tiiriine ait oldugu tespit edilmistir.
Elde edilen G¢ Lutra 6rnegine ait GHR gen bolgesi dizileri incelendiginde 622 baz
ciftlik bdlgenin tamaminin monomorfik oldugu ve tiim orneklerin ayni baz dizisine
sahip oldugu ve tamammin (% 100) homozigot oldugu goriilmiistiir. GHR veri setleri
igin tespit edilen baz oranlart A: % 30.7, T(U): % 32.2, C: % 18.8, G: % 18.3 olarak
bulunmustur. Delesyon ve insersiyona rastlanilmamustir. L. lutra tirlne ait ¢ 6rnegin

analizi sonucunda Turkiye igin tek bir GHR alleli tespit edilmistir.

3.4. Turkiye Mustelidlerinin Mitokondriyal DNA Sitokrom b Gen Boélgesinden
Elde Edilen Verilerin Filogenetik Analizi

3.4.1. Martes foina Turune Ait Turkiye Haplotiplerinin Filogenetik Analizi
3.4.1.1. En Uygun Baz Degisim Modelinin Belirlenmesi

Martes foina turine ait Turkiye 6rneklerini iceren veri seti icin en uygun baz
degisim modeli, dis gruplu olarak MEGAS5 [199] ve jModelTest2 [202, 203]
programlari ile hem BIC [208] hem de AICc model segim taslagina gore [209], HKY+G
belirlenmistir. Dis grupsuz olarak her iki program ile BIC ve AIC se¢im taslaklarina
gore HKY belirlenmistir. Belirlenen HKY+G ve HKY baz degisim modelleri ile elde
edilen agaglar karsilastirildiginda en yiiksek bootstrap degerli agaclar, HKY+G modeli
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ile elde edilmistir. Bundan dolayr M. foina’ya ait Tirkiye haplotiplerinin ML ve BI
analizlerinde HKY+G [210] baz degisim modeli kullanilmistir. Ayrica, Neighbor
Joining analizinde [198] Kimura-2-Parametre (K2P) [204] baz degisim modeli de

kullanilmistir.

3.4.1.2. Haplotipler Arasindaki Genetik Uzakhigin Hesaplanmasi

Martes foina’ya ait Turkiye haplotipleri arasindaki genetik uzaklik degerleri
MEGAS programi [199] ve K2P baz degisim modeli [204] kullanilarak elde edilmistir
(Tablo 3.13). Genetik uzaklik degerleri incelendiginde en biyik genetik uzaklik degeri
(0.008, % 0.8) MFOTR4 (Yozgat ve Kayseri) ve MFOTR20 (Tokat) haplotipleri
arasinda gozlenmistir. En kiiciik genetik uzaklik degeri ise 0.001 (% 0.1) olarak
(MFOTR1 ile MFOTR3, MFOTR7, MFOTR11, MFOTR12, MFOTR14, MFOTR15,
MFOTR16 ve MFOTR18 haplotipleri, MFOTR2 ile MFOTR5, MFOTR6, MFOTRO,
MFOTR11 MFOTR19 ve MFOTR21 haplotipleri, MFOTRS8 ile MFOTR11, MFOTR13
ile MFOTR14 ve MFOTR17 ile MFOTR20 haplotipleri arasinda) tespit edilmistir.
Ortalama genetik uzaklik degeri 0.003 (% 0.3) olarak hesaplanmistir. Genetik uzaklik
degerleri, M. foina’nin Tirkiye haplotipleri icerisinde 6nemli derecede farkliliklar

olmadigimi goéstermektedir.
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Tablo 3.13. Kimura 2-Parametre baz degisim modeli kullanilarak olusturulmus Martes foina tiiriine ait haplotipler arasindaki genetik uzaklik

degerleri
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24
1. MFOTR1 *
2. MFOTR2 0.002 *
3. MFOTR3 0.001 0.003 *
4, MFOTR4 0.003 0.004 0.004 *
5. MFOTR5 0.003 0.001 0.004 0.005 *
6. MFOTR6 0.003 0.001 0.004 0.005 0.002 *
7. MFOTR7 0.001 0.003 0.002 0.004 0.004 0.004 *
8. MFOTR8 0.002 0.002 0.003 0.004 0.003 0.003 0.003 *
9. MFOTR9 0.003 0.001 0.004 0.005 0.002 0.002 0.004 0.003 *
10. MFOTR10 0.004 0.003 0.005 0.007 0.004 0.002 0.005 0.004 0.004 *
11. MFOTR11 0.001 0.001 0.002 0.004 0.002 0.002 0.002 0.001 0.002 0.004 *
12. MFOTR12 0.001 0.003 0.002 0.004 0.004 0.004 0.002 0.003 0.004 0.005 0.002 *
13. MFOTR13 0.002 0.004 0.003 0.004 0.004 0.004 0.003 0.004 0.004 0.006 0.003 0.003 *
14. MFOTR14 0.001 0.003 0.002 0.004 0.004 0.004 0.002 0.003 0.004 0.005 0.002 0.002 0.001 *
15. MFOTR15 0.001 0.003 0.002 0.004 0.004 0.004 0.002 0.003 0.004 0.005 0.002 0.002 0.003 0.002 *
16. MFOTR16 0.001 0.003 0.002 0.004 0.004 0.004 0.002 0.003 0.004 0.005 0.002 0.002 0.003 0.002 0.002 *
17. MFOTR17 0.004 0.003 0.005 0.007 0.004 0.002 0.005 0.004 0.004 0.002 0.004 0.005 0.006 0.005 0.005 0.005 *
18. MFOTR18 0.001 0.003 0.002 0.004 0.004 0.004 0.002 0.003 0.004 0.005 0.002 0.002 0.003 0.002 0.002 0.002 0.005 *
19. MFOTR19 0.003 0.001 0.004 0.005 0.002 0.002 0.004 0.003 0.002 0.004 0.002 0.004 0.004 0.004 0.004 0.004 0.004 0.004 *
20. MFOTR20 0.005 0.004 0.006 0.008 0.004 0.003 0.006 0.005 0.004 0.003 0.004 0.006 0.007 0.006 0.006 0.006 0.001 0.006 0.004 *
21. MFOTR21 0.003 0.001 0.004 0.005 0.002 0.002 0.004 0.003 0.002 0.004 0.002 0.004 0.004 0.004 0.004 0.004 0.004 0.004 0.002 0.004 *
22. MFOTR22 0.004 0.003 0.005 0.007 0.004 0.002 0.005 0.004 0.004 0.004 0.004 0.005 0.006 0.005 0.005 0.005 0.004 0.005 0.004 0.004 0.004 *
23. MFOTR23 0.004 0.002 0.004 0.006 0.003 0.003 0.004 0.004 0.003 0.004 0.003 0.004 0.005 0.004 0.004 0.004 0.004 0.004 0.003 0.0050.0030.004 *
24. MFOTR24 0.002 0.002 0.003 0.004 0.003 0.003 0.003 0.004 0.003 0.004 0.003 0.003 0.004 0.003 0.003 0.003 0.004 0.003 0.003 0.0050.003 0.004 0.004 *
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3.4.1.3. Martes foina Turune ait Turkiye Haplotiplerinin Neighbor Joining Analizi

Martes foina turiine ait drneklerden tespit edilen 24 sitokrom b haplotipi (1.140
be) arasindaki filogenetik iliskileri belirlemek icin Neighbor Joining algoritmasi [198]
ve 10.000 tekrarli (replikasyon) K2P baz degisim modeli [204] kullanilarak NJ agaci
(Sekil 3.14) elde edilmistir. Martes pennati ve Eira barbara’nin dig grup olarak
killandigt NJ agaci1 (Sekil 3.14) incelendiginde haplotiplerin % 99’luk bootstrap
degeriyle desteklenen iki haplotip grubu (burada Grup 1 ve Grup 2 olarak anilacak)
icerisinde toplandigi gortlmektedir. Grup 1’deki haplotipler, % 23’luk diisiik bootstrap
degeriyle desteklenen iki altgruba ayrilmistir: Altgrup 1 ve Altgrup 2. Bunlardan
Altgrup 1, MFOTR1 (agirlikli olarak Ege ve Trakya, Akdeniz ve Marmara bolgeleri),
MFOTR3 (Cankiri, Kirikkale, Kitahya ve Antalya), MFOTR4 (Kayseri ve Yozgat),
MFOTR7 (Kirklareli), MFOTRS8 (Erzincan, Glimiishane ve Diyarbakir), MFOTR11
(Corum), MFOTR12 (Manisa), MFOTR13 (Afyon), MFOTR14 (Afyon), MFOTR15
(Kirikkale), MFOTR16 (Mersin), MFOTR18 (Antalya) ve MFOTR24 (Nevschir)
haplotiplerinden olusmustur. Altgrup 2 ise MFOTR2 (yogun olarak I¢ Anadolu, Dogu
Karadeniz ve Marmara bolgeleri), MFOTR5 (Yozgat, Corum ve Dizce), MFOTR9
(Rize ve Trabzon), MFOTR19 (Sivas), MFOTR21 (Kayseri) ve MFOTR23 (Tekirdag)
haplotiplerinden olusmustur. Grup 2’de ise MFOTR6 (Tokat ve Denizli), MFOTR10
(Konya ve Kirsehir), MFOTR17 (Glimiishane), MFOTR20 (Tokat) ve MFOTR22
(Kayseri) haplotipleri % 36’lik diisiik bootstrap degeriyle birlikte gruplanmistir (Sekil
3.14). Elde edilen agag¢ iizerinde olusan grup ve altgruplar incelendiginde Grup 1
icerisindeki Altgrup 1, Turkiye genelinde en genis yayilisa sahip olup, agirlikli olarak
Ege, Akdeniz, Trakya ornekleri ve I¢ Anadolu ve Giineydogu Anadolu 6rneklerinden
olusmustur. Altgrup 2 agirlikli olarak I¢ Anadolu, Dogu Karadeniz Ornekleri ve
Marmara oOrneklerinden olusmustur. Ayrica Trakya bdolgesinden bir 6rnek bu grup
icerisinde kiimelenmistir. Grup 2 ise agirlikli olarak I¢ Anadolu orneklerinden
olusmustur. Ayrica Ege Bolgesi’nden bir 6rnek bu grup icerisinde kiimelendi. Ozellikle
Marmara ve I¢ Anadolu bélgelerine ait drnekler farkli gruplar altinda kiimelenmistir.

Akdeniz ve Ege Bolgesi’ne ait ornekler ise birlikte gruplanmastir.
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Sekil 3.14. Tlrkiye’den Martes foina tiriine ait 24 haplotip arasindaki filogenetik
iliskiyi gosteren K2P modeli kullanilarak olusturulan NJ agac1

Altgrup 1

Grup 1

n

Altgrup 2

36

3.4.1.4. Martes foina Turune Ait Turkiye Haplotiplerinin Maksimum Parsimoni
(Tutumluluk) Analizi

Martes foina turtne ait Turkiye haplotiplerinin MEGAS [199] programinda
yapilan 10.000 tekrarli (replikasyon) Maksimum Parsimoni (MP) (tutumluluk) analizi
sonucunda aga¢ uzunlugu (TL, tree lenght) 276, tutarlilik indeksi (CI, consistency
index) 0. 8260 ve koruma indeksi (RI, retention index) 0. 8518 olan esit olasilikta 25

parsimonik agag tretilmiistir.

MP analizi ile elde edilen parsimonik agag (Sekil 3.15) incelendiginde NJ agaci
ile benzer topoloji gosterdigi ve haplotiplerin iki ana haplogrupta toplandigi

gortilmektedir. Haplotiplerin biiylik kisminin kiimelendigi birinci haplogrup iki
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altgruptan olusurken, ikinci haplogrupta bes haplotipin kiimelendigi goriilmektedir.
Grup ve Altgruplar igerisindeki haplotiplerin cografik dagilimi elde edilen NJ agaci ile

benzerdir.

NJ agacinda oldugu gibi MP agacinda da haplotipler, diisiik bootstrap

degerleriyle desteklenmektedir.
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Sekil 3.15. Martes foina tirtne ait Turkiye haplotipleri arasindaki filogenetik
iligskiyi gosteren MP agact
3.4.1.5. Martes foina Turune Ait Turkiye Haplotiplerinin Maksimum Likelihood
(Olasihik) Analizi
Martes foina tlrline ait Turkiye haplotipleri arasindaki filogenetik iliskileri
gostermek igcin, MEGAS5 [199] programi ile HKY+G [210] baz degisim modeli
kullanilarak elde edilen ML agaci, dallarin bootstrap degerleri, Sekil 3.16’da
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gosterilmistir. M. pennati ve E. barbara’nin dis grup olarak kullanildigt ML agaci
(Sekil 3.16), NJ ve MP agaclar1 (Sekil 3.14) ile benzerlik géstermektedir. ML agacinda
da (Sekil 3.16), M. foina turinun Turkiye haplotiplerinin iki haplotip grubunun (Grup 1
ve Grup 2) igerisinde kiimelendigi ve bu iki haplotip grubunun % 99 bootstrap degeriyle
destelendigi tespit edilmistir. NJ ve MP agaglarinda (Sekil 3.14, Sekil 3.15) oldugu gibi
haplotiplerin blyiik ¢ogunlugundan olusan birinci haplogrup (Grup 1), diisiik bootstrap
degeriyle (% 29) desteklenen iki altgruba ayrilmaktadir. Her iki altgrup diistik bootstrap
degerleriyle (% 11 ve % 12) desteklenmektedir. Ikinci haplogrup (Grup 2) ise % 38
bootstrap degeriyle desteklenen bes haplotipten olusmaktadir (Sekil 3.16).
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Sekil 3.16. Martes foina turine ait Tlrkiye haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi
gosteren HKY+G baz degisim modeli kullanilarak elde edilen ML agac1

3.4.1.6. Martes foina Turune Ait Turkiye Haplotiplerinin Bayesian Analizi

M. pennati ve E. barbara’nmin dis grup olarak kullanildigi ve Geneious
programina [179] entegre edilen MrBayes 3.1 [201] programinda 355.000 jenerasyon
ile HKY+G [210] baz degisim modeli kullanilarak yapilan Bayesian analizi [200]
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sonucunda elde edilen Bayesian Inference (Bl) agaci ve olasilik degerleri, Sekil 3.17’de
gosterilmistir. Elde edilen BI agaci incelendiginde M. foina tdrine ait Turkiye
haplotiplerin tamami, % 100 olasilik degeriyle desteklenmis dort haplogrup Grup 1,
Grup 2, Grup 3 ve Grup 4) igerisinde kiimelenmistir. BI agacinda (Sekil 3.17) Grup 1,
Grup 2 ve Grup 3’deki haplotipler, yiiksek olasilik degeriyle (sirasiyla % 88, % 83 ve %
92) desteklenmektedir. Buna karsiik Grup 4’te haplotiplerin  kiimelenmesi,

haplotiplerin iyi ayrilmadigini dolayisiyla politomiyi ifade etmektedir.
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Sekil 3.17. Martes foina tirtine ait Turkiye haplotipleri arasindaki filogenetik iliskiyi
gosteren HKY+G baz degisim modeli kullanilarak elde edilen BI agaci
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3.4.2. Vormela peregusna Turune Ait Turkiye Haplotiplerinin Filogenetik Analizi

3.4.2.1. Haplotipler Arasindaki Genetik Uzakhigin Hesaplanmasi

Vormela peregusna tiiriine ait Tiirkiye haplotipleri arasindaki genetik uzaklik
degerleri, MEGAS [199] programi ve K2P baz degisim modeli [204] kullanilarak elde
edilmistir (Tablo 3.14). Tablo 3.14 incelendiginde en biiyiik genetik uzaklik degeri
(0.007 / % 0.7), VPETR9 (Konya) ile VPETR3 (Nigde) haplotipleri arasinda oldugu
gortlmektedir. En kiiciik genetik uzaklik degeri (0.001 / % 0.1) ise, VPETR1 (Kayseri,
Afyon, Aksaray, Konya, Kirsehir ve Yozgat) haplotipi ile VPETR3 (Konya), VPETR4
(Konya), VPETRS5 (Kars), VPETR6 (Nigde) haplotipleri arasinda ve VPETR2 (Cankir1 ve
Konya) haplotipi ile VPETRS8 (Kayseri) arasinda goriilmektedir. Vormela peregusna tiriine
ait Tirkiye haplotipleri arasindaki genetik uzaklik degerlerinin ortalamasi 0.004 (%
0.4)tur. Bu deger, V. peregusna ornekleri arasinda genetik olarak biyuk farkliligin

olmadigini ifade etmektedir.

Tablo 3.14. Kimura 2-Parametre baz degisim modeli kullanilarak olusturulmus Vormela
peregusna tiriine ait Turkiye haplotipleri arasindaki genetik uzaklik
degerleri

1 2 3 4 5 6 7 8 9
VPETR1 *
VPETR2 0.005*
VPETR3 0.001 0.006 *
VPETR4 0.001 0.006 0.002 *
VPETR5 0.001 0.004 0.002 0.002 *
VPETR6 0.001 0.006 0.002 0.002 0.002 *
VPETR7 0.004 0.005 0.004 0.004 0.003 0.004 *
VPETR8 0.004 0.001 0.005 0.005 0.004 0.005 0.004 *
VPETR9 0.006 0.003 0.007 0.007 0.005 0.007 0.006 0.002 *

©WoNoak~whE

3.4.2.2. En Uygun Baz Degisim Modelinin Belirlenmesi

Vormela peregusna turinian Turkiye haplotiplerini iceren veri seti icin en uygun
baz degisim modeli, MEGAS [199] programui ile dis gruplu olarak BIC ve AICc model
secim taslaklarma gore HKY+G ve dis grupsuz olarak BIC ve AICc model segim
taslaklarina gére HKY bulunmustur. jModelTest2 programi [202, 203] ile dis gruplu
olarak BIC model se¢im taslagina gére HKY+G, AICc model se¢im taslagina gore
GTR+G ve dis grupsuz olarak BIC ve AICc model se¢im taslaklarina gore HKY
belirlenmistir. Belirlenen tiim modeller kullanilarak iiretilen agacglar karsilastirildiginda

en yiiksek bootstrap degerlere sahip agag, HKY+G baz degisim modeli ile elde
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edilmistir. V. peregusna veri seti i¢in yapilan ML ve Bl analizleri HKY+G [210] modeli
kullanilarak yapilmistir. Ayrica, Neighbor Joining metodu [198] ve Kimura-2-
Parametre (K2P) baz degisim modeli [204] de kullanilmistr.

3.4.2.3. Vormela peregusna Turine Ait Turkiye Haplotiplerinin Neighbor Joining
Analizi

Bu c¢alismada Vormela peregusna turi icin Turkiye’den tespit edilen dokuz
sitokrom b haplotipi (1.140 bg) arasindaki filogenetik iliskiler, MEGAS programinda
[199] Galictis. vittata ve Martes martes’in dis grup olarak kullanildigi Neighbor Joining
algoritmasi1 [198] ve K2P baz degisim modeli [204] ile 10.000 tekrarli (replikasyon)
olarak bootstrap degerlemesiyle elde edilen NJ agacinda gosterilmistir (Sekil 3.18). NJ
agaci (Sekil 3.18) incelendiginde V. peregusna turine ait Tlrkiye’den tim haplotipler,
% 100 bootstrap degeri desteklenmis iki haplogrupta (Grup 1 ve Grup 2) kiimelenmistir.
ki haplogruptan Grup 1’deki haplotiplerin (VPETR7: Edirne; VPETR5: Kars;
VPETRI1: Kayseri, Afyon, Aksaray, Konya, Kirsehir ve Yozgat; VPETR3: Konya;
VPETR4: Konya ve VPETR6: Nigde) kimelenmesi, % 71 bootstrap degeri ile Grup
2’deki haplotiplerin (VPETR2: Cankiri, Konya; VPETRS: Kayseri ve VPETR9: Konya)

kiimelenmesi ise % 82 bootstrap degeri ile desteklenmektedir.

VPETR4
46 VPETR6
L VPETR3
> VPETR1 Grup 1
VPETR5
100 VPETR?
VPETRY
2 VPETR2 Grup 2
VPETR8
AF498155-G.vittata
EF987751-M.marfes

[ ]
3

7

I Disgrup

Sekil 3.18. Vormela peregusna tiriine ait Tlrkiye haplotipleri arasindaki filogenetik
iligkiyi gosteren K2P modeli kullanilarak olusturulan NJ agact
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3.4.2.4. Vormela peregusna Turune Ait Turkiye Haplotiplerinin Maksimum
Parsimoni (Tutumluluk) Analizi

Vormela peregusna tirlne ait Turkiye haplotiplerinin Maksimum Parsimoni
(MP) (tutumluluk) analizi, 10.000 tekrarli (replikasyon) olarak MEGAS programiyla
[199] G. vittata ve M. martes dis grup kullanilarak yapilmistir. Analiz sonucunda elde
edilen MP agaci ve bootstrap degerleri Sekil 3.19°da gosterilmistir. Maksimum
Parsimoni analiz sonucunda aga¢ uzunlugu (TL, tree lenght) 266, tutarlilik indeksi (CI,
consistency index) 0. 9756 ve koruma indeksi (RI, retention index) 0. 9759 olan esit
olasilikta 9 parsimonik aga¢ iretilmistir. Parsimonik agaglar1 Ozetleyen agagc,
incelendiginde NJ agacinda (Sekil 3.18) oldugu gibi iki haplogrup olustugu
gorilmektedir. Bu haplogruplardan Grup 1’deki haplotipler, % 53 bootstrap degeri ile

desteklenirken Grup 2’deki kiimelenme ise % 65 bootstrap degeriyle desteklenmistir.

® VPETR1
39 { VPETR6

76 VPETR4
° VPETR3 Grup 1
VPETR5
VPETR7
VPETRO

p VPETR2
{ VPETRS
AF498155-G.vittata
—
1ol EF987751-M.martes ID'Sg”’p

Sekil 3.19. Vormela peregusna tiriine ait Tlrkiye haplotipleri arasindaki filogenetik
iliskiyi gosteren MP agact

Grup 2

3.4.25. Vormela peregusna Turune Ait Turkiye Haplotiplerinin Maksimum
Likelihood (Olasilhik) Analizi

Vormela peregusna turiine ait Turkiye haplotiplerinin Maksimum Likelihood
(ML) (olasilik) analizi, 1.000 tekrarli (replikasyon) olarak MEGAS5 programiyla [199]
G. vittata ve M. martes dis grup kullanilarak yapildi. Analiz sonucunda elde edilen ML
agact ve bootstrap degerleri, Sekil 3.20’de gosterilmistir. ML agac¢ (Sekil 3.20)
topolojisi ile NJ agacinin (Sekil 3.18) topolojisi karsilastirildiginda biiyiik oranda benzer
oldugu gorulmektedir. V. peregusna tirline ait Tirkiye haplotipleri, ML agacinda %
100 bootstrap degeriyle desteklenmis iki haplogrup (Grup 1 ve Grup 2) icerisinde
kiimelenmislerdir. Bu haplogruplardan Grup 1, VPETR1 (Kayseri, Afyon, Aksaray,
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Konya, Kirsehir ve Yozgat), VPETR3 (Konya), VPETR4 (Konya), VPETR5 (Kars) ve
VPETR6 (Nigde) haplotiplerin olusmaktadir. Grup 2 ise VPETR2 (Cankiri, Konya),
VPETRY (Edirne) VPETR8 (Kayseri), VPETR9 (Konya) haplotiplerini icermektedir.
Ayrica NJ agacinda (Sekil 3.18) birinci haplogrupta yer alan VPETR7 haplotipi, ML
agacinda(Sekil 3.20) ikinci haplogrupta yer almaktadir.
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Sekil 3.20. Vormela peregusna tirtine ait Turkiye haplotipleri arasindaki filogenetik
iliskiyi gosteren HKY+G baz degisim modeli kullanilarak elde edilen ML
agaci

3.4.2.6. Vormela peregusna Turine Ait Turkiye Haplotiplerinin Bayesian Analizi

Geneious programina [179] entegre edilen MrBayes 3.1 [201] programinda
305.000 jenerasyon ile HKY+G [210] baz degisim modeli kullanilarak yapilan Bayesian
analizi sonucunda olusturulan Bl (Bayesian Inference) agact ve olasilik degerleri, Sekil
3.21°de gosterilmistir. G. vittata ve M. martes’in dis grup olarak kullanildig1 BI agaci
(Sekil 3.21) ve olasilik degerleri incelendiginde V. peregusna tirine ait tim Turkiye
haplotiplerin % 100°liik olasilik degeriyle desteklenmis iki haplogrupta (Grup 1 ve Grup
2) NJ agacina (Sekil 3.18) benzer sekilde kiimelendigi gorilmektedir. Haplogruplardan
birincisinde (Grup 1) yer alan haplotipler, VPETR1 (Kayseri, Afyon, Aksaray, Konya,
Kirsehir ve Yozgat), VPETR3 (Konya), VPETR4 (Konya), VPET5 (Kars), VPETR6
(Nigde) ve VPETR?7 (Edirne), % 56 olasilik degeri ile desteklenerek kiimelenmistir. Bl
agacinda Grup 1 igerisinde politomi goriilmektedir. Bu durum populasyon i¢i veya
populasyonlar arasinda analiz edilen 6rnek azligindan veya ortak ata iliskisini belirleyen

temel karakterlerin  (Sinapomorfi) az olmasindan kaynaklanmis olabilir. Ikinci
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haplogrup (Grup 1) ise % 99 olasilik degeri ile desteklenen VPETR2 (Cankiri, Konya),
VPETRS (Kayseri), VPETR9 (Konya) haplotiplerini icermektedir.

VPETR3
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= VPETR1 Grup 1
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Sekil 3.21. Vormela peregusna tiriine ait Tlrkiye haplotipleri arasindaki filogenetik
iliskiyi gosteren HKY+G baz degisim modeli kullanilarak elde edilen BI
agaci

3.4.3. Meles Cinsine Ait Turkiye Haplotiplerinin Filogenetik Analizi

3.4.3.1. Haplotipler Arasindaki Genetik Uzakhgin Hesaplanmasi

MEGAS programi [199] ve K2P baz degisim modeli [204] kullanilarak elde
edilen Meles cinsine ait Turkiye haplotipleri arasindaki genetik uzaklik degerleri, Tablo
3.15°de verilmistir. Genetik uzaklik degerleri incelendiginde en biiyiik genetik uzaklik
degeri (0.054), M. meles tirtinde tespit edilen MEMETR1 (Trakya, Kirklareli) ile M.
canescens turlinde tespit edilen MECATR1 (Anadolu, Ankara), MECATR3 (Anadolu,
Kars) ve. MECATR4 (Anadolu, Diyarbakir) haplotipleri arasinda goézlenmistir. En
kiigiik genetik uzaklik degeri ise 0.001 olarak M. canescens tiriinde tespit edilen
MECATR2 (Adana, Igdir) ile MECATR3 (Kars) ve MECATR4 (Diyarbakir)
haplotipleri arasinda tespit edilmistir. M. meles ve M. canescens tiirlerine ait oldugu

belirlenen haplotipler arasindaki ortalama genetik uzaklik degeri % 5.4’tur.

Trakya bolgesinden tespit edilen M. meles tirine ait MEMETRL1 haplotipinin,
Anadolu bdlgesinden tespit edilen M. canescens haplotiplerinden genetik olarak farkl
oldugu gortilmektedir. Bu farklilik, Tiirkiye’nin Trakya ve Anadolu bolgelerinde Meles

cinsine ait ayr1 tiirlerin yayilis gosterdigi goriisiinii desteklemektedir.
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Tablo 3.15. Kimura 2-Parametre baz degisim modeli kullanilarak olusturulmus Meles
cinsine ait Turkiye haplotipleri arasindaki genetik uzaklik degerleri

1 2 3 4 5
MECATR1 *
MECATR2 0.004 *
MECATR3 0.005 0.001 *
MECATR4 0.004 0.001 0.002 *
MEMETR1 0.054 0.053 0.054 0.054 *

agrwbdE

3.4.3.2. En Uygun Baz Degisim Modelinin Belirlenmesi

Meles cinsine ait Turkiye haplotiplerinin filogenetik analizi i¢cin en uygun baz
degisim modeli, dis gruplu olarak MEGAS5 [199] programi ile BIC model se¢im
taslagina gére HKY, AICc model secim taslagina gére TN93+G belirlenmistir. Dis
grupsuz olarak BIC ve AICc model secim taslaklarina gore en iyi baz degisim modeli,
HKY belirlenmistir. jModelTest2 programi [202, 203] ile hem dis gruplu hem de dis
grupsuz olarak BIC model se¢im taslagina gore HKY, hem dis gruplu hem de dis
grupsuz olarak AICc model secim taslagina géore HKY+G belirlenmistir. Onerilen tim
baz degisim modelleri kullanilarak olusturulan filogenetik agaclar karsilastirildiginda en
yiiksek bootstrap degerine sahip agag, HKY baz degisim modeli ile elde edilmistir.
Bundan dolayr Meles cinsinin Turkiye haplotiplerinin ML ve Bl metotlar ile yapilan
filogenetik analizlerinde HKY [210] baz degisim modeli kullanilmistir. Ayrica,
Neighbor Joining metodu ve Kimura-2-Parametre (K2P) baz degisim modeli [204] de

kullanilmistir.

3.4.3.3. Meles Cinsine Ait Turkiye Haplotiplerinin Neighbor Joining Analizi

Bu c¢alismada Meles cinsine ait Turkiye’den tespit edilen bes sitokrom b
haplotipi (1.140 bg) arasindaki filogenetik iliskiler, MEGAS5 programinda [199]
Neighbor Joining algoritmasi [198] ve 10.000 tekrarli (replikasyonlu) K2P baz degisim
modeli [204] kullanilarak olusturulan NJ agaci ve bootstrap degerleri Sekil 3.22°de
gosterilmistir. Arctonyx collaris ve Mellivora capensis’in dis grup olarak kullanildigi NJ
agact (Sekil 3.22) incelendiginde Meles cinsine ait Tirkiye’de iki ana haplogrubun
oldugu gorulmektedir. Bu iki ana haplogruptan birincisi, Anadolu haplotiplerinden
(MECATRI1: Ankara; MECATR2: Adana ve Igdir; MECATR3: Kars ve MECATRA4:
Diyarbakir) olusmakta ve M. canescens olarak isimlendirilmistir. ikinci haplogrup
Trakya’dan iki 6rnekte tespit edilen bir haplotipten (MEMETR1) olusmus ve M. meles
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olarak isimlendirilmigtir. M. canescens ve M. meles’e ait haplotiplerin olusturdugu iki
ana haplogrup, % 100’liik bootstrap degeri ile desteklenmektedir. Tlrkiye’nin Anadolu
kisminda yayilisa sahip M. canescens tiiriine oldugu ifade edilen haplotipler de nispeten

yuksek bootstrap degerleriyle desteklenmektedir (Sekil 3.22).
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Sekil 3.22. Meles cinsine ait Turkiye haplotipleri arasindaki filogenetik iliskiyi gosteren
K2P modeli kullanilarak olusturulan NJ agaci

3.4.3.4. Meles Cinsine Ait Turkiye Haplotiplerinin Maksimum Parsimoni
(Tutumluluk) Analizi

Meles cinsinin Tiirkiye haplotipleri arasindaki filogenetik iliskileri ortaya
cikarmak i¢cin MEGAS programi [199] ile yapilan 10.000 tekrarli (replikasyon)
Maksimum Parsimoni (MP) (tutumluluk) analizi sonucunda elde edilen ve dis grup
olarak A. collaris ve M. capensis’in kullanildigit MP agac1 ve bootstrap degerleri, Sekil
3.23’de gosterilmistir. Maksimum Parsimoni analizi sonucunda agag¢ uzunlugu (TL, tree
lenght) 301, tutarlilik indeksi (ClI, consistency index) 0.7959 ve koruma indeksi (RI,
retention index) 0.7895 olan en olas1 parsimonik aga¢ (1 aga¢) iiretilmistir. Elde edilen
parsimonik agac (Sekil 3.23) incelendiginde NJ agac1 ile ayni topolojiye sahip oldugu
gortilmektedir. MP agacinda bes haplotip, % 100’liikk bootstrap degeri ile iki ana
haplogrupta kiimelenmektedir. Birincisinde yer alan haplotiplerin Anadolu bdlgesinde
yayilig gosteren M. canescens tiiriine ait oldugu goriilmektedir. Bir haplotipin yer aldig1
ikincisi Turkiye’nin Trakya bolgesinde yayilis gosteren Meles meles tiiriine ait oldugu
gortlmektedir. Turkiye’nin Anadolu kisminda yayilisa sahip M. canescens tirine ait
oldugu ifade edilen haplotipler de nispeten yiiksek bootstrap degerleriyle
desteklenmektedir (Sekil 3.23).
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Sekil 3.23. Meles cinsine ait Turkiye haplotipleri arasindaki filogenetik iliskiyi gosteren
MP agaci

3.4.3.5. Meles Cinsine Ait Turkiye Haplotiplerinin Maksimum Likelihood
(Olasilik) Analizi

Meles cinsine ait Tiirkiye haplotipleri arasindaki filogenetik iliskiyi ortaya
cikarmak igin MEGAS programi [199] ile 1.000 tekrarli HKY [210] baz degisim modeli
kullanilarak yapilan maksimum likelihood (ML) analizi sonucunda elde edilen ML
agaci ve bootstrap degerleri, Sekil 3.24’te gosterilmektedir. Dis grup olarak A. collaris
ve M. capensis’in kullanildigt ML agacimin (Sekil 3.24) topolojisi, NJ (Sekil 3.22) ve
MP (Sekil 3.23) agaglarinin topolojisi ile ayn1 oldugu goriilmektedir. ML agacinda bes
haplotip, % 100 bootstrap degeri ile desteklenen iki ana haplogruba ayrilmaktadir (Sekil
3.24). Bunlardan ilki, Anadolu Bdlgesi’nde yayilis gosteren M. canescens tlrlne ait
haplotiplerden olusmaktadir. Ikincisi ise Turkiye’nin Trakya Bolgesi'nde yayilis
gOsteren M. meles tiirline ait tek haplotipten olusmaktadir (Sekil 3.24).
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Sekil 3.24. Meles cinsine ait Turkiye haplotipleri arasindaki filogenetik iligskiyi gosteren
HKY baz degisim modeli kullanilarak elde edilen ML agac1
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3.4.3.6. Meles Cinsine Ait Turkiye Haplotiplerinin BayesianAnalizi

Geneious programina [179] entegre dilen MrBayes 3.1 [201] programinda
30.000 jenerasyon ile HKY [210] baz degisim modeli kullanilarak gergeklestirilen
Bayesian analizi sonucunda olusturulan BI agaci ve olasilik degerleri, Sekil 3.25°de
gosterilmistir. Dig grup olarak A. collaris ve M. capensis’in kullanildigi BI agacinin
(Sekil 3.25) topolojisinin NJ (Sekil 3.22) ve MP (Sekil 3.23) ve ML (Sekil 3.24)
agaclarinin topolojileriyle ayni1 oldugu gorulmektedir. BI agacinda Meles cinsinin bes
haplotipi, % 100’10k olasilik degeri ile iki ana haplogruba ayrilmaktadir. Bunlardan
birincisi yiiksek olasilik degerleriyle desteklenen haplotipleri igeren Anadolu bdlgesinde
yayilis gdsteren M. canescens tlrGdur. ikincisi ise tek haplotipi igeren Trkiye’nin

Trakya Bolgesi’nde yayilis gosteren M. meles turidiir (Sekil 3.25).
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Sekil 3.25. Meles cinsine ait Turkiye haplotipleri arasindaki filogenetik iliskiyi gosteren
HKY baz degisim modeli kullanilarak elde edilen BI agaci

3.4.4. Mustela Cinsine Ait Turkiye Haplotiplerinin Filogenetik Analizi

3.4.4.1. Haplotipler Arasindaki Genetik Uzakhigin Hesaplanmasi

Mustela cinsine ait Tiirkiye haplotipleri arasindaki, MEGAS5 programinda [199]
K2P baz degisim modeli [204] kullanilarak elde edilen genetik uzaklik degerleri, Tablo
3.16°da verilmistir. Genetik uzaklik degerleri incelendiginde en biiyiik genetik uzaklik
degeri (0.090 / % 9), MUPUTRI1 (Trakya, Kirklareli-M. putorius) ile MUNIVTR1
(Trakya, Kirklareli-M. nivalis) haplotipleri arasinda gortlmektedir. En kiguk genetik
uzaklik degeri ise 0.002 (% 0.2) olarak MUNIVTRS3 (Bursa, M. nivalis) ile MUNIVTR4
(Kars, M. nivalis) haplotipleri arasinda tespit edildi. M. nivalis tlr0 icerisindeki en
biiylik genetik uzaklik degeri (0.011 / % 1.1), MUNIVTRS (Kars) ile MUNIVTR1
(Tekirdag) ve MUNIVTR3 (Bursa) haplotipleri arasinda ortalama genetik uzaklik
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degeri 0.007 (% 0.7) olarak tespit edildi. Genetik uzaklik degerlerine gére M. nivalis

thrd icerisinde nispeten yiksek bir genetik farkliligin oldugu goérilmektedir.

Tablo 3.16. Kimura 2-Parametre baz degisim modeli kullanilarak olusturulmus Mustela
cinsine ait Turkiye haplotipleri arasindaki genetik uzaklik degerleri
1 2 3 4 5 6 7
MUNIVTR1 *
MUNIVTR2 0.008 *
MUNIVTR3 0.009 0.006 *
MUNIVTR4 0.007 0.004 0.002 *
MUNIVTR5 0.011 0.008 0.011 0.009 *
MUNIVTR6 0.008 0.004 0.006 0.004 0.010 *
MUPUTR7  0.090 0.085 0.086 0.088 0.084 0.089 *

NookrwdhE

3.4.4.2. En Uygun Baz Degisim Modelinin Belirlenmesi

Mustela cinsine ait Turkiye haplotiplerinin filogenetik analizi i¢in en uygun baz
degisim modeli, MEGAS [199] ve jModelTest2 programlart [202, 203] ile dis gruplu
olarak BIC model secim taslagina gore HKY+G belirlenmistir. AICc segim taslagina
gére MEGAS [199] programi ile TN93+G, jModelTest2 programinda [202, 203] ise
GTR+G belirlenmistir. D1g grupsuz olarak BIC ve AIC secim taslaklarina gore MEGAS
[199] programi ile HKY+G, jModelTest2 programiyla [202, 203] ise HKY+I
belirlenmistir. Mustela cinsine ait Tirkiye haplotiplerinin Bl ve ML metotlar ile
filogenetik analizi icin en yiiksek bootstrap degerlerini verdiginden HKY+G [210] baz
degisim modeli kullanilmistir. Ayrica, Neighbor Joining metodu [198] ile Kimura-2-
Parametre (K2P) baz degisim modeli [204] de kullanilmustir.

3.4.4.3. Mustela Cinsine Ait Turkiye Haplotiplerinin Neighbor Joining Analizi

Mustela cinsine ait Tlrkiye Ornekleri arasinda tespit edilen yedi sitokrom b
haplotipi (1.140 bg) arasindaki filogenetik iliskiler, MEGAS5 programinda [199]
Neighbor Joining algoritmasi [198] ve 10.000 tekrarli (replikasyon) K2P baz degisim
modeline [204] gOre dretilen NJ agact ve bootstrap degerleri Sekil 3.26°da
gosterilmektedir. Dis grup olarak N. vison’un kullanildigi NJ agacinda (Sekil 3.26)
Mustela cinsine ait Turkiye’de iki ana haplogrup oldugu goriilmektedir. Birincisi, %
100’liik bootstrap degeri ile TUrkiye’deki M. nivalis turtne ait haplotipleri icermekte ve
uc alt haplogruba ayrilmaktadir. Bu alt haplogruplardan birincisi MUNIVTR2 (Ordu),
MUNIVTR3 (Bursa), MUNIVTR4 (Kars) ve MUNIVTRG6 (Yalova) haplotiplerini,
ikincisi MUNIVTR1 (Tekirdag) haplotipini ve igiinciisii ise MUNIVTRS (Kars)
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haplotipini icermektedir. Ikinci ana haplogrup ise tek haplotipe sahip olup Turkiye’nin

Trakya kisminda yayilis gosteren M. putorius tiiriine aittir (Sekil 3.26).

Altgrup 1

Mustela nivalis

MUNIVTR1 [JAltgrup 2
MUNIVTR5 JAltgrup 3
MUPUTR1 | Mustela putorius
AB026109-N.vison VDisgrup

Sekil 3.26. Mustela cinsine ait Turkiye haplotipleri arasindaki filogenetik iliskiyi
gosteren K2P modeli kullanilarak olusturulan NJ agaci

3.4.4.4. Mustela Cinsine Ait Turkiye Haplotiplerinin Maksimum Parsimoni
(Tutumluluk) Analizi

Mustela cinsine ait Tiirkiye haplotipleri arasindaki filogenetik iliskileri ortaya
cikarmak i¢in MEGAS5 programi [199] ile yapilan 10.000 tekrarli (replikasyon)
Maksimum Parsimoni (MP) (tutumluluk) analizi sonucunda elde edilen MP agac1 ve
bootstrap degerleri, Sekil 3.27°de gosterilmistir. Maksimum Parsimoni analizi
sonucunda aga¢ uzunlugu (TL, tree lenght) 213, tutarlilik indeksi (CI, consistency
index) 0.8571 ve koruma indeksi (RI, retention index) 0.8507 olan esit olasilikta dort
parsimonik agag tretilmistir. Dig grup olarak N. vison’un kullanildigi parsimonik
agaglar1 o6zetleyen agag (Sekil 3.27) incelendiginde NJ agaci (Sekil 3.26) ile farkli bir
topolojiye sahip oldugu gorilmektedir. MP agacinda (Sekil 3.27) yedi haplotip iki ana
haplogrubuna ayrilmakta, bu ana gruplardan ilki M. nivalis tiriine ait haplotipleri
icermekte olup kendi icerisinde dort altgruba ayrilmaktadir. Bunlardan birincisi
MUNIVTR1 (Tekirdag), MUNIVTR3 (Bursa) ve MUNIVTR4 (Kars) haplotiplerini,
ikincisi  MUNIVTR6 (Yalova), Ucincusi MUNIVTR2 (Ordu) ve dordlncisu
MUNIVTRS5 (Kars) haplotipini icermektedir. ikinci ana halogrup ise tek haplotipten
ibaret olup Turkiye’nin Trakya bolgesinde yayilis gésteren M. putorius turine aittir. MP
agacindaki haplotipler, % 50’nin iizerindeki bootstrap degerleriyle desteklenmektedir

(Sekil 3.27).
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Sekil 3.27. Mustela cinsine ait Turkiye haplotipleri arasindaki filogenetik iliskiyi
gosteren MP agaci

3.4.45. Mustela Cinsine Ait Turkiye Haplotiplerinin Maksimum Likelihood
(Olasihik) Analizi

Mustela cinsine ait Tiirkiye haplotipleri arasindaki filogenetik iliskileri
gostermek igin MEGAS programi [199] ile 10.000 tekrarli (replikasyon) HKY+G baz
degisim modeli [210] kullanilarak yapilan Maksimum Likelihood analizi sonucunda
elde edilen ML agaci ve dallarin bootstrap degerleri, Sekil 3.28’de gosterilmistir. Dis
grup olarak N. vison’un kullanildigi ML agaci1 (Sekil 3.28) incelendiginde NJ agaci
(Sekil 3.26) ile ayn1 topolojiye sahip oldugu goriilmektedir. ML agacinda Mustela
cinsine ait yedi haplotip, iki ana haplogruba ayrilmaktadir. Bu ana haplogrublardan biri,

M. nivalis tiirine digeri ise M. putorius tlrlne aittir (Sekil 3.28).

ss MUNIVTR2
. {MUNIVTRS
. MUNIVTR3 |Alterup 1
{MUNIVTR4
MUNIVTR1 | Altgrup 2
MUNIVTRS5 | Altgrup 3

MUPUTRA1
AB026109-N.vison

Mustela nivalis

IMustela putorius

I Disgrup

Sekil 3.28. Mustela cinsine ait Turkiye haplotipleri arasindaki filogenetik iliskiyi
gosteren ve HKY+G baz degisim modeli kullanilarak elde edilen ML agaci
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3.4.4.6. Mustela Cinsine Ait Turkiye Haplotiplerinin Bayesian Analizi

Mustela cinsine ait Tiirkiye haplotipleri arasindaki filogenetik iliskileri ortaya
cikarmak i¢in Geneious programina [179] entegre edilen MrBayes 3.1 programinda
[201] 95.000 jenerasyon ile HKY+G baz degisim modeli [210] kullanilarak yapilan
Bayesian analizi sonucunda elde edilen Bayesian (Bl) agaci ve olasilik degerleri, Sekil
3.29’da gosterilmektedir. Dis grup olarak N. vison’un kullanildigi BI agaci ve olasilik
degerleri incelendiginde Mustela cinsine ait Tlrkiye haplotiplerin NJ (Sekil 3.26), MP
(Sekil 3.27) ve ML (Sekil 3.28) agaclarinda oldugu gibi % 100 olasilik degeri ile
desteklenen M. nivalis ve M. putorius tiirlerine ait haplotiplerden olusan iki ana
haplogruba ayrildigi goriilmektedir. Bununla beraber M. nivalis tiriine ait haplotipler,
uc altgrupta kiimelenmesine ragmen NJ (Sekil 3.26), MP (Sekil 3.27) ve ML (Sekil
3.28) agaglarindan farkli kiimelenme gdstermektedir (Sekil 3.29). Birinci altgrupta
MUNIVTR2 (Ordu) ve MUNIVTR6 (Yalova) haplotipleri yer almakta ve % 99.8
olasilik degeriyle desteklenmektedir. Ikinci altgrupta % 100 olasilik degeriyle
desteklenen MUNIVTR3 (Bursa) ve MUNIVTR4 (Kars) haplotipleri ve {c¢lnci
altgrupta ise % 51.8 olasilik degeriyle desteklenen MUNIVTRI1 (Tekirdag) ve
MUNIVTRS (Kars) haplotipleri birlikte gruplanmistir (Sekil 3.29).

——MUNIVTR2
——MUNIVTR6
——MUNIVTR3
: —MUNIVTR4
—MUNIVTR1
—MUNIVTR5
MUPUTR1 I.l!::stela putorius
AB026109-N.vison || Disgrup

0.998

Altgrup 1

0.652

Altgrup 2 | Mustela nivalis

Altgrup 3

Sekil 3.29. Mustela cinsine ait Turkiye haplotipleri arasindaki filogenetik iliskiyi
gosteren ve HKY+G baz degisim modeli kullanilarak elde edilen BI agaci
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3.5. Bu Calismada Tespit Edilen Tiirkiye Haplotipleri ile Gen Bankasi’ndan Elde
Edilen Sitokrom b Gen Bolgesi Haplotiplerinin Birlikte Filogenetik ve
Network Analizleri

3.5.1. Martes cinsi

3.5.1.1. Martes foina ve Martes martes Turlerine Ait Tum Haplotiplerin Filogenetik

Analizi
Bu ¢alismada Tirkiye’den tespit edilen Martes foina tiriine ait 24 haplotip ile

Gen Bankasi’ndan elde edilen M. foina tlrlne ait 10 adet ve M. martes tlrlne ait 11

adet toplamda 45 (24 Turkiye + 21 Gen Bankasi) adet sitokrom b (1.140 bg) dizisinden

olusturulan veri seti, DnaSP [197] programu ile analiz edilmistir. Analiz sonucunda 34

adet (28 Martes foina, 6 Martes martes) sitokrom b haplotipi tespit edilmistir. M. foina

trine ait haplotiplerin dagilimi incelendiginde Turkiye’de 21 6rnekte gorilen en
yaygin ikinci haplotip olan MFOTR2 ile EF689071 erisim numarali Ispanya, EF689070
ve EF689069 Portekiz dizilerinin ile ayn1 haplotip oldugu tespit edildi. Turkiye igin bu
calismada elde edilen 23 sitokrom b haplotip yeni olup bu ¢alismada ilk kez tespit
edilmistir. Tum sitokrom b haplotiplerini iceren veri setine MEGAS5 [199] programu ile

Tajima’nin Notralite Testi uygulanmistir (Tablo 3.17). 1.140 baz ¢ifti uzunlugundaki

sitokrom b haplotiplerinden olusan veri setinin 131 nukleotid pozisyonunda varyasyon

(polimorfik bolge) gozlenmistir (% 11.49). Bu bolgelerden 105 tanesi (% 80.15),

parsimonik bilgi icermektedir.

Tablo 3.17. Tajima’nin Notralite Test (Tajima’s Neutrality Test) sonucu (m = dizi
sayisi, S = segresyona ugrayan pozisyon sayisi, Ps = S/m, @ = psla,, & =
niikleotid ¢esitliligi, D Tajima Test istatistigi) [207]

m S Ps (0] T D
45 131 0.114912 0.026279 0.031409 0.708258
3.5.1.1.1. En Uygun Baz Degisim Modelinin Belirlenmesi

Martes foina ve Martes martes tdrlerine ait 34 sitokrom b (1.140 bg)
haplotipinin filogenetik analizleri i¢in en uygun baz degisim modeli, MEGA5 [199]
programi ile BIC model se¢im taslagina gore dis gruplu ve dis grupsuz olarak HKY+G
belirlenirken AICc model segim taslagina gore ise TN93+G belirlenmistir. jModelTest2
programi [202, 203] ile dis gruplu olarak BIC model se¢im taslagina gére HKY+G,
AICc model segim taslagina gore HKY+1+G, dis grupsuz olarak BIC ve AICc model
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secim taslaklarina gore HKY+I belirlenmistir. Belirlenen tiim modeller kullanilarak
iiretilen agaglar karsilastirildiginda en yiiksek bootstrap degerlere sahip agag, HKY+G
modeli ile olusturulmustur. Bu ¢alismaya dahil edilen M. foina ve M. martes tirlerine
ait haplotiplerin filogenetik analizleri, HKY+G [210] baz degisim modelinin se¢ildigi
Bl ve ML metotlar: ile birlikte MP metodu, ayrica K2P baz degisim modelinin [204]
secildigi NJ metodu kullanilarak yapildi.

3.5.1.1.2. Martes foina ve Martes martes Turlerine Ait Tum Haplotiplerin Neighbor
Joining Analizi

M. foina ve M. martes tirlerine ait 34 sitokrom b haplotipi (1.140 bg) arasindaki
filogenetik iliskileri ortaya ¢ikarmak igin MEGAS programiyla [199] K2P baz degisim
modeli [204], Neighbor Joining algoritmasi [198] ve Martes pennati ile Eira
barbara’nin dis grup kullanilarak elde edilen NJ agaci ve bootstrap degerleri, Sekil
3.30°da gosterilmistir. NJ agac1 (Sekil 3.30) incelendiginde haplotiplerin % 99’luk
bootstrap degerleriyle birbirinden bagimsiz iki ana haplotip grubuna ayrildigi
gorilmektedir. Bu gruplardan birincisi M. foina, ikincisi M. martes tirlerine ait

haplotipleri icermektedir.

M. foina igerisindeki tum haplotipler, % 99’luk bootstrap degeriyle desteklenmis
olup kendi igerisinde dort altgrupta kiimelenmislerdir (Sekil 3.30). Birinci altgrup, % 12
diisiik bootstrap degeriyle desteklenmekte ve geriye kalan 13 Turkiye haplotipi ile
AF448246 (Almanya) ve HQ386888 (Danimarka) erisim numarali Orneklere ait
haplotipleri icermektedir. Bu altgrup icerisinde MFOTR1 ve MFOTR4 haplotipleri
birlikte, MFOTR13 ve MFOTR14 haplotipleri birlikte, MFOTR8 ve MFOTR11
haplotipleri de birlikte baglandiklar1 goriilmektedir. ikinci altgrup, % 20’lik diisiik
bootstrap degeriyle desteklenmekte ve Turkiye’de goriilen en yaygin ikinci haplotip
olan ve EF689069 ve EF689070 erisim numarali Portekiz ile EF689071 erisim numarali
Ispanya ornekleriyle ayn1 baz dizisine sahip olan MFOTR2 ile MFOTR5, MFOTRS,
MFOTR9, MFOTR10, MFOTR17, MFOTR19, MFOTR20 MFOTR21, MFOTR22 ve
HQ386887 (Danimarka) haplotiplerinden olusmaktadir. Ugiincii altgrup, % 82 bootstrap
degeriyle desteklenmekte ve MFOTR23 (Tekirdag) haplotipi ile EF987750 (Almanya)
ve HQ386886 (Danimarka) erisim numarali 6rneklerin ait oldugu haplotipten olusurken

dordincu altgrup ise, HM106325 ve AB051236 Cin Orneklerine ait olan haplotipten
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olusturmakta ve bazaldan baglanmistir (Sekil 3.30). M. martes haplotiplerinden olusan
haplotip grubu % 99 bootstrap degeri ile desteklenmektedir (Sekil 3.30).
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Martes martes

Sekil 3.30. Bu c¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Martes foina ve
Martes martes tiirlerine ait haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi
gosteren ve K2P modeli kullanilarak olusturulan NJ agact

3.5.1.1.3. Martes foina ve Martes martes Turlerine Ait Tum Haplotiplerin
Maksimum Parsimoni (Tutumluluk) Analizi

Martes cinsinin iki turtne ait sitokrom b haplotiplerinin Maksimum Parsimoni

(MP) (tutumluluk) analizi, MEGAS5 programi [199] ile 10.000 tekrarli (replikasyon)

olarak yapildi ve en parsimonik agag ve bootstrap degerleri, Sekil 3.31’de gosterilmistir.

Maksimum Parsimoni analiz sonucunda aga¢ uzunlugu 380, tutarlilik indeksi 0. 6743 ve

koruma indeksi 0. 8804 olan esit olasilikta alt1 parsimonik aga¢ tiretilmistir.
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M. pennati ile E. barbara’nin dis grup olarak kullanildigi parsimoni agacinin
(MP) (Sekil 3.31) NJ agaci (Sekil 3.30) ile nispeten benzer bir toplojiye sahip oldugu ve
M. foina ve M. martes tiirlerine ait haplotiplerden olusan iki ana haplogruba ayrildig:
gorulmektedir. MP agacinda (Sekil 3.31) M. foina tiirtine ait haplotiplerin, NJ agacindan
(Sekil 3.30) farkli olarak kendi icerisinde dort altgrup yerine Ug altgrupta toplandigi
gorilmektedir. NJ agacinda (Sekil 3.30) ayr1 kimelenen MFOTR23 (Tekirdag)
haplotipi ile EF987750 (Almanya) ve HQ386886 (Danimarka) erisim numarali
orneklere ait haplotip, MP agacinda (Sekil 3.31) MFOTR2, MFOTR5, MFOTRS,
MFOTR9, MFOTR10, MFOTR17, MFOTR19, MFOTR20 MFOTR21, MFOTR22,
HQ386887 (Danimarka) haplotipleri ile birlikte kiimelenmistir. M. martes tirtine ait
haplotiplerin  kiimelenmesi (Sekil 3.31), NJ agacindakine (Sekil 3.30) benzerlik

gOstermektedir.
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Sekil 3.31. Bu c¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Martes foina ve
Martes martes tiirlerine ait haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi
gosteren MP agaci
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3.5.1.1.4. Martes foina ve Martes martes Turlerine Ait Tum Haplotiplerin
Maksimum Likelihood (Olasihk) Analizi

Turkiye orneklerinden ve Gen Bankasi’ndan elde edilen M. foina ve M. martes
tlrlerine ait haplotipler arasindaki filogenetik iligkileri gostermek icin MEGAS5
programiyla [199] 10.000 tekrarli (replikasyon) olarak HKY+G baz degisim modeli
[210] kullanilarak yapilan Maksimum Likelihood (ML) (olasilik) analizi sonucunda
tiretilen ML agaci1 ve bootstrap degerleri, Sekil 3.32’de gosterilmistir. M. pennati ile E.
barbara’nin dis grup olarak kullanmildigi ML agacinin topolojisi (Sekil 3.32)
incelendiginde M. foina ve M. martes tirleri icin elde edilen MP agaci (Sekil 3.31) ile
benzer topolojiye sahip oldugu ve M. foina ve M. martes turlerine ait haplotiplerden
olusan iki ana haplogruba ayrildig1 gorilmektedir. M. foina ve M. martes tlrlerine ait
haplotiplerin ~ olusturdugu iki ana haplogrup, % 98 bootstrap degeri ile
desteklenmektedir. M. foina tiriine ait haplotipleri iceren haplogrup, kendi icinde (¢
altgruba ayrilmaktadir. M. foina tiiriine ait oldugu tespit edilen TUlrkiye haplotipleri, %
65 bootstrap degeri ile desteklenen iki altgrubun icerisinde yer almaktadir. M. foina

tiirliniin ticlincii altgrubu tek haplotipten olugmaktadir (Sekil 3.32).

M. martes turine ait haplotiplerden olusan ikinci ana haplogrubun % 94

bootstrap degeri ile desteklendigi goriilmektedir (Sekil 3.32).
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Sekil 3.32. Bu c¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Martes foina ve
Martes martes tiirlerine ait haplotipler arasindaki filogenetik iligkiyi
gosteren ve HKY+G baz degisim modeli kullanilarak elde edilen ML agac1

3.5.1.1.5. Martes foina ve Martes martes Turlerine Ait Tum Haplotiplerin Bayesian
Analizi

MrBayes 3.1 programi [201] ile 600.000 jenerasyon ve HKY+G baz degisim
modeli [210] kullanilarak yapilan Bayesian analizi sonucunda olusturulan Bayesian
agac1 (BI) ve olasilik degerleri, Sekil 3.33’de gosterilmektedir. M. pennati ile E.
barbara’nin dis grup olarak kullanildigi BI agaci (Sekil 3.33) incelendiginde M. foina
ve M. martes tiirlerine ait haplotiplerinden olusan iki ana haplogrup, % 100 olasilik
degeriyle desteklenmektedir. Birinci haplogrup icerisindeki M. foina haplotipleri, % 100
olasilik degeriyle kiimelenmesine ragmen yaygin bir politomi gostermektedir. Bu

durum populasyon i¢i ve populasyon arasi daha fazla 6rnegin analizlerde kullanimi ile
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ortadan kalkabilir veya ortak ata iliskisini belirleyen temel karakterlerin (Sinapomorfi)
az olmasindan kaynaklanmis olabilir. Politomi gosteren haplotipler disinda yaklasik
olarak % 80 ve % 96 olasilik degerleriyle desteklenen altgruplar da goriilmektedir (Sekil
3.33). BI agacinda (Sekil 3.33), Tiirkiye’de tespit edilen haplotiplerden MFOTR13 ve
MFOTRI14 (Afyon) % 80.2 olasilik degeriyle, MFOTR6 (Tokat, Konya, Denizli),
MFOTRI10 (Kirsehir, Konya), MFOTRI17 (Giimiishane), MFOTR20 (Tokat) ve
MFOTR22 (Kayseri) haplotipleri, % 79.7°lik olasilik degeriyle ve MFOTR23
(Tekirdag) haplotipi ile EF987750 (Almanya) ve HQ386886 (Danimarka) erisim
numarali 6rneklere ait haplotip, % 96.3 olasilik degeri ile desteklenmekte ve birlikte

kiimelendikleri gorilmektedir.

M. martes’e ait haplotiplerden ikinci ana haplogrup igerisinde diger filogenetik
agaclardan farkli olarak % 99.7 olasilik degeriyle desteklenen iki alt grubun oldugu ve
AF448241 (isveg) haplotipinin diger haplotiplerden ayrildigi goriilmektedir (Sekil
3.33).
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Sekil 3.33. Bu c¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Martes foina ve
Martes martes tiirlerine ait haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi
gosteren ve HKY+G baz degisim modeli kullanilarak elde edilen BI agaci
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3.5.1.1.6. Martes foina Turtne Ait Tum Haplotiplerin Network Analizi

Martes foina tiiriiniin tiir i¢i soy agacini daha iyi ortaya ¢ikarmak i¢in Median-
joining metodu [206] kullanilarak network( elde edilmistir (Sekil 3.34). Tlrkiye ve Gen
Bankasi’ndan elde edilen M. foina haplotipleri Median-joining networkiinde, MP (Sekil
3.31) ve ML (Sekil 3.32) agaglarinda oldugu gibi ii¢ grupta kiimelenmistir. HM106325-
AB051236 (Cin) erisim numarali 6rneklere ait haplotip tek basina kiimelenirken, geri
kalan 27 haplotip iki buyiuk grup igerinde yer almislardir. M. foina’nin haplotip
networki (Sekil 3.34) incelendiginde Turkiye drneklerinin iki grup igerisinde yer aldigi

gorilmektedir.
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Sekil 3.34. Bu ¢alismada tespit edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Martes foina tliriine
ait sitokrom b haplotiplerinin Median-joining networkd.

3.5.2. Vormela cinsi

3.5.2.1. Vormela peregusna Turine Ait Tam Haplotiplerin Bayesian, ML, MP ve
NJ Metotlar1 Kullanilarak Filogenetik Analizi

Bu ¢alismada Tiirkiye’den tespit edilen V. peregusna tiriine ait dokuz haplotip
ile Gen Bankasi’ndan elde edilen on adet sitokrom b (1.140 bg) dizisinden olusturulan
veri seti, analiz edilmis ve 16 adet sitokrom b haplotipi tespit edilmistir. V. peregusna
tdrine ait haplotiplerin dagilimi incelendiginde Turkiye’de sekiz drnekte tespit edilen ve
en yaygin haplotip olan VPETRI1 haplotipi ile AB564108 ve EF581357 erisim numarali
Ermenistan ornekleri aym1 baz dizisine sahip oldugu gortlmistiir. TUrkiye’den elde

edilen diger sekiz haplotip ise ilk kez bu calismada belirlenmistir. TUm haplotipleri
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iceren veri setine, MEGAS5 [199] programi ile Tajima’nin Nétralite Testi uygulandi
(Tablo 3.18). Elde edilen 1.140 baz ¢ifti uzunlugundaki veri setinin 17 nikleotid
pozisyonunda varyasyon (polimorfik bolge) goézlendi (% 1.49). Bu bdlgelerden 9 tanesi

(% 52.94) parsimonik bilgi icermektedir.

Tablo 3.18. Tajima’nin Notralite Test (Tajima’s Neutrality Test) sonucu (m = dizi
sayisi, S = segresyona ugrayan pozisyon sayisi, Ps = S/m, @ = psla,, & =
niikleotid ¢esitliligi, D Tajima Test istatistigi) [207]

m S Ps (0] T D
19 17 0.014938 0.004274 0.003196 -0.955339
3.5.2.1.1. En Uygun Baz Degisim Modelinin Belirlenmesi

Vormela peregusna’ya ait 16 haplotipten olusan veri seti i¢cin en uygun baz
degisim modeli, MEGAS5 [199] programiyla dis gruplu olarak BIC ve AICc model
secim taslaklarina gore HKY+G [210], dis grupsuz olarak BIC model se¢im taslagina
gore HKY, AICc model se¢im taslagina gore ise HKY+G belirlenmistir. jModelTest2
programiyla [202, 203] ise dis gruplu olarak BIC model se¢im taslagina gére HKY+G,
AICc model se¢im taslagina gore GTR+G, dis grupsuz olarak ise BIC ve AICc model
secim taslaklarma gore HKY belirlenmistir. Belirlenen tim baz degisim modelleri
kullanilarak olusturulan agaclar karsilastirildiginda en yiiksek bootstrap degerli agag,
HKY+G baz degisim modeli ile elde edilmistir. V. peregusna haplotiplerini iceren veri
seti i¢in yapilan filogenetik analizlerde ML ve Bl metotlar1 ve HKY+G [210] baz
degisim modeli ile NJ metodu ve K2P baz degisim modeli [204] kullanilarak
yapilmistir.

3.5.2.1.2. Vormela peregusna Turtne Ait Tum Haplotiplerin Neighbor Joining
Analizi

Bu calismada V. peregusna tiriine ait 16 sitokrom b haplotipi (1.140 bg)
arasindaki filogenetik iliskiler, MEGAS programinda [199], K2P baz degisim modeli
[204] ve Neighbor Joining algoritmasi [198] kullanilarak olusturulan NJ agaci ve
bootstrap degerleri, Sekil 3.35’te gosterilmistir. Diggrup olarak Martes martes ve
Galictis vittata’nin kullanildigi NJ agaci (Sekil 3.35) incelendiginde V. peregusna
tdrine ait haplotipler, % 35 ile % 79 arasinda degisen bootstrap degeriyle desteklenen
u¢c haplogruba ayrilmaktadir. Bunlardan Grup 1, % 35 diisiik bootstrap degeriyle
desteklenmekte Ozbekistan, Rusya, Tirkmenistan, Azerbaycan, Ermenistan ve Tirkiye
(VPETRL1: Kayseri, Afyon, Aksaray, Konya, Kirsehir, Yozgat; VPETR3: Konya;
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VPETRA4: Konya VPETRS: Kars ve VPETRG6: Nigde) haplotiplerinden olugsmaktadir.
Grup 2 ise % 39 diisiik bootstrap degeriyle desteklenmekte ve VPETR7 (Edirne),
bilinmeyen lokasyona ait EF987740 ve Tlrkmenistan’dan EF581359 ve EF58136
haplotiplerini icermektedir. Son haplogrup olan Grup 3 ise, sadece Turkiye’den
VPETR2 (Cankiri, Konya), VPETRS8 (Kayseri) ve VPETR9 (Konya) haplotiplerinden

olusmakta ve % 79’luk bootstrap degeri ile desteklenmektedir.
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Sekil 3.35. Bu ¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Vormela peregusna
tiirtine ait haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi gosteren ve K2P modeli
kullanilarak olusturulan NJ agac1

3.5.2.1.3. Vormela peregusna Turine Ait Tum Haplotiplerin Maksimum Parsimoni
(Tutumluluk) Analizi

Vormela peregusna tlriine ait sitokrom b haplotiplerinin 10.000 tekrarl
(replikasyon) Maksimum Parsimoni (MP) (tutumluluk) analizi, MEGAS programi [199]
ile yapilmis ve en parsimonik aga¢ ve bootstrap degerleri, Sekil 3.36’da gosterilmistir.
Maksimum Parsimoni analiz sonucunda aga¢ uzunlugu 273, tutarlilik indeksi 0. 9655 ve
koruma indeksi 0. 9674 olan esit olasilikta 16 parsimonik agag iiretilmistir. Disgrup
olarak M. martes ve G. vittata’nin kullanildigi parsimonik aga¢ (Sekil 3.36)
incelendiginde NJ agacinda (Sekil 3.35) oldugu gibi MP agacinda da V. peregusna
tirtine ait tim haplotipler, (¢ grupta toplanmistir. Ug haplogrubu destekeleyen bootstrap

degerleri % 19 ile % 72 arasinda degismektedir.
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Sekil 3.36. Bu ¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Vormela peregusna
tiirlerine ait haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi gdsteren MP agact

3.5.2.1.4. Vormela peregusna Turune Ait Tudm Haplotiplerin Maksimum
Likelihood (Olasihik) Analizi

Tirkiye ve Gen Bankasi’ndan elde edilen V. pergusna turine ait haplotipler
arasindaki filogenetik ilisiyi gostermek igin MEGAS programinda [199] 10.000 tekrarli
(replikasyon) HKY+G [210] baz degisim modeli kullanilarak yapilan maksimum
likelihood analizi (ML) sonucunda elde edilen ML agaci ve bootstrap degerleri, Sekil
3.37°de gosterilmistir. Disgrup olarak M. martes ve G. vittata’nin kullanildigi ML agaci
(Sekil 3.37) incelendiginde NJ (Sekil 3.35) agaci ile ayn1 topolojiye sahip olup ve MP
agacindan (Sekil 3.36) 6zellikle VPETRS haplotipin baglanma yeri bakimindan farklilik
gorilmektedir. Haplotipler % 13 ile % 80 arsinda degisen nispeten diisiik bootstarp
degerleriyle destekelenen (¢ gruba ayrildigi goriilmektedir. Bu gruplardan birincisi,
Ozbekistan, Rusya, Tirkmenistan, Azerbaycan, Ermenistan ve Tirkiye haplotiplerini
icermektedir. Ikinci grup, Tiirkiye, bilinmeyen bir lokasyon ve Tiirkmenistan’dan
haplotipleri igerirken tigiincii grubun ise sadece Tiirkiye haplotiplerinden olustugu

gorulmektedir (Sekil 3.37).
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Sekil 3.37. Bu ¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Vormela peregusna
tiirline ait haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi gésteren ve HKY+G baz
degisim modeli kullanilarak elde edilen ML agac1

3.5.2.1.5. Vormela peregusna Turune Ait Tum Haplotiplerin Bayesian Analizi

Vormela peregusna tiriine ait tim haplotiplerin 100.000 jenerasyonlu HKY+G
baz degisim modeli [210] kullanilarak MrBayes 3.1 programi [201] ile yapilan Bayesian
analizi sonucunda olusturulan bayesian agaci (BI) ve olasilik degerleri, Sekil 3.38’de
gosterilmistir. Digsgrup olarak M. martes ve G. vittata’nin kullanildigr BI agaci (Sekil
3.38) incelendiginde V. peregusna tlrlne ait tum haplotipler, % 100’liik olasilik degeri
ile desteklenerek kimelenmektedir. V. peregusna turlne ait tim haplotipler, kendi
icerisinde dort haplogruba ayrilmakla birlikte her grupta politomi goriilmektedir. Bu
durum populasyon i¢i ve populasyon arasi daha fazla 6rnegin analizlerde kullanima ile
ortadan kalkabilir veya ortak ata iligkisini belirleyen temel karakterlerin (Sinapomortfi)

az olmasindan kaynaklanmis olabilir.

Tespit edilen haplogruplardan Grup 1, % 79 olasilik degeri ile desteklenen
Rusya, Turkmenistan, Ozbekistan ve Azerbaycan haplotiplerini, Grup 2 ise % 59
olasilik degeri ile desteklenen Tirkmenistan, bilinmeyen bir lokasyon ve Turkiye
haplotiplerini icermektedir. Grup 3 ise sadece bir Turkiye haplotipini icermektedir. Son

grup olan Grup 4 ise Tiirkiye ve Ermenistan haplotipleri olusturmaktadir.
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BI agact (Sekil 3.38), NJ (Sekil 3.35), MP (Sekil 3.35) ve ML (Sekil 3.37)

agaclariyla karsilastirildiginda nispeten farkli bir topoloji géstermektedir.
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Sekil 3.38. Bu ¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Vormela peregusna
tiirtine ait haplotipler arasindaki mitokondriyal sitokrom b dizilerine dayali
filogenetik iliskiyi gosteren ve HKY+G baz degisim modeli kullanilarak
elde edilen Bayesian (BI) agaci

3.5.2.1.6. Vormela peregusna Turine Ait Tum Haplotiplerin Network Analizi

Vormela peregusna tiiriiniin tiir i¢i soy agacint daha iyi ortaya ¢ikarmak igin
Median-joining metodu [206] kullanilarak network( elde edilmistir (Sekil 3.39).

Haplotip networki (Sekil 3.39) incelendiginde NJ, MP ve ML (Sekil 3.35-3.37)
agaclarinda gozlendigi gibi U¢ ana haplotip grubu olusmustur. Bu haplotip gruplarindan
birincisi, VPETR2 (Cankiri, Konya), VPETR8 (Kayseri) ve VPETR9 (Konya)
haplotiplerinden olusurken ikinci grup, VPETR7 (Edirne), EF987740 (Bilinmeyen
lokasyon), EF581359 ve EF581361 (Tiirkmenistan) haplotiplerini icermektedir. Uglincii
grup ise Ozbekistan, Rusya, Tirkmenistan, Azerbaycan, Ermenistan ve Tirkiye
haplotiplerinden olusmaktadir (Sekil 3.39).
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Sekil 3.39. Bu ¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Vormela peregusna
tiirtine ait haplotipler arasindaki mitokondriyal sitokrom b dizilerine dayali
Median-joining network kullanilarak ¢izilen ag modeli

3.5.3. Meles Cinsi

3.5.3.1. Meles Cinsine Ait Tum Haplotiplerin Filogenetik Analizi

Bu calismada Tiirkiye’den tespit edilen Meles cinsine ait bes haplotip ile Gen
Bankasi’ndan elde edilen 39 adet sitokrom b (1.140 bg) dizisinin analizi sonucunda 40
adet mtDNA haplotipi tespit edilmistir. Meles cinsine ait haplotiplerin dizileri
incelendiginde EF689063 (Portekiz), EF6890656 (ispanya) ve EF689066 (Ispanya)
erisim numarali dizilerin ayni haplotip ve AB049807, HQ711949 ve HQ711951
(Rusya) erisim numarali dizilerin de ayn1 haplotip oldugu gorilmistiir. TUrkiye icin bu
calismada elde edilen bes sitokrom b haplotipi ilk kez bu c¢alismada tespit edildi.
MEGAS [199] programi ile tiim sitokrom b (1.140 bg) haplotiplerinden olusan veri
setine Tajima’nin Notralite Testi uygulanmigtir (Tablo 3.19). Yapilan analiz sonucunda
1.140 baz cifti uzunlugundaki haplotiplerden olusan veri setinin 178 niikleotid
pozisyonunda varyasyon (polimorfik bolge) gozlenmistir (% 15.61). Bu bdlgelerden
149 tanesi (% 83.71) parsimonik bilgi icermektedir.
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Tablo 3.19. Tajima’nin Notralite Test (Tajima’s Neutrality Test) sonucu (m = dizi
sayisi, S = segresyona ugrayan pozisyon sayisi, Ps = S/m, @ = psla;, & =
niikleotid gesitliligi, D Tajima Test istatistigi) [207]

m S Ps (0] /4 D
40 178 0.156140 0.036708 0.051722 1.516162
3.5.3.1.1. En Uygun Baz Degisim Modelinin Belirlenmesi

Meles cinsine ait tespit edilen 40 sitokrom b (1.140 bg) haplotipinin filogenetik
analizlerinde kullanilacak en uygun baz degisim modeli, MEGADS [199] ve jModelTest2
[202, 203] programlariyla dis gruplu olarak BIC ve AICc model se¢im taslaklarina gore
HKY+I, dis grupsuz olarak BIC ve AICc model segim taslaklarina gore HKY+G
belirlenmistir. Onerilen her iki model kullanilarak iiretilen agaclar karsilastirildiginda en
yiiksek bootstrap degerlere sahip aga¢, HKY+I baz degisim modeli ile olusturulmustur.
Meles cinsine ait haplotiplerin filogenetik analizleri, ML ve BI metotlar1 ve HKY+I baz
degisim modeli [210] ile NJ metodu [198] ve K2P baz degisim modeli [204]
kullanilarak yapilmstir.

3.5.3.1.2. Meles Cinsine Ait Tum Haplotiplerin Neighbor Joining Analizi

Meles cinsine ait 40 sitokrom b haplotipi (1.140 bg) arasindaki filogenetik
iligkiler belirlemek icin MEGAS programinda [199] Neighbor Joining algoritmasi [198]
ve 10.000 tekrarli (replikasyon) K2P baz degisim modeli [204] kullanilarak elde edilen
NJ agac1 ve bootstrap degerleri, Sekil 3.40’ta gosterilmistir. Disgrup olarak Arctonyx
collaris ve Mellivora capensis’in kullanildigi NJ agact (Sekil 3.40) incelendiginde
Meles cinsine ait haplotipler, % 100 bootstrap degerleriyle desteklenen her biri bir tiire
ait dort ana haplotip kiimesine ayrildigi goriilmektedir. Birinci haplotip kiimesi,
Japonya’ya endemik olan ve Japonya’dan elde edilmis M. anakuma tdrine ait
haplotiplerden olusmaktadir. Ikinci kiime, Mogolistan ve Rusya (Transbaikalia,
Orenburg ve Chelyabinsk)’dan elde edilmis M. leucurus tirtine ait haplotiplerden
olusmaktadir. Uciincii kiime, Tiirkiye (Anadolu), Yunanistan (Girit adas1), Israil’den
elde edilmis ve Giineybat1 Asya’da yayilis gosterdigi ileri stiriilen [15, 51-54] ve bundan
sonra M. canescens ifade edilecek olan tiire ait haplotiplerden olusurken doérdiincii kiime
ise Norveg, Rusya (Leningrad), Isveg, Portekiz, Ispanya, Almanya, Ingiltere ve
Turkiye’den (Trakya) elde edilen M. meles tirtine ait haplotipleri icermektedir (Sekil
3.40).
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Turkiye’nin Trakya Bolgesi’nden elde edilen M. meles tiiriine ait oldugu tespit
edilen MEMETR1 haplotipinin NJ agacinda (Sekil 3.40) Ingiltere ve Almanya
ornekleriyle birlikte kiimelendigi ve % 62 bootstrap degeriyle destelendigi
gorilmektedir. M. canescens turtine ait tum haplotipler, % 100’lik bootstrap degeri ile
desteklenmis ve bu kiime igerisinde Israil ve Yunanistan’dan elde edilen haplotipler
kendi icinde birbirine yakin gruplanirken, Turkiye’den elde edilen ve M. canescens
tirtine ait oldugu ifade edilen haplotipler, NJ agacinda (Sekil 3.40) farkli dallarda yer
almistir. Bu durum Turkiye’de yayilis gosteren M. canescens populasyonu icerisinde
genetik  ¢esitliligin  fazla olmasindan kaynaklanabilir. NJ agact (Sekil 3.40)
incelendiginde M. canescens’e ait oldugu ifade edilen haplotipler ile M. meles’e ait
haplotiplerin % 98’lik bootstrap degeri ile desteklendigi goriilmektedir.
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Sekil 3.40. Bu c¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alman Meles cinsine ait
haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi gosteren ve K2P modeli
kullanilarak olusturulan NJ agaci
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3.5.3.1.3. Meles Cinsine Ait Tum Haplotiplerin Maksimum Parsimoni
(Tutumluluk) Analizi

Meles cinsine ait sitokrom b haplotiplerin MEGAS programi [199] ile 10.000
tekrarli (replikasyon) yapilan Maksimum Parsimoni (MP) (tutumluluk) analizi,
sonucunda elde edilen en parsimonik aga¢ ve bootstrap degerleri, Sekil 3.41°de
gosterilmistir. Maksimum Parsimoni analiz sonucunda aga¢ uzunlugu 434, tutarlilik
indeksi 0. 6655 ve koruma indeksi 0. 9465 olarak hesaplanmistir. Disgrup olarak A.
collaris ve M. capensis’in kullanildig1 parsimonik aga¢ (Sekil 3.41), NJ agaci (Sekil
3.40) ile benzer topoloji gostermekte ve Meles cinsine ait tum haplotipler, % 100’luk
bootstrap degeri ile desteklenen dort tiire ait oldugu belirlenen dort ana haplotip
kiimesinde toplandig1 goriilmektedir. DOrt kiimedeki haplotipler, NJ agacindaki (Sekil
3.40) gibi M. meles, M. canescens, M. leucurus ve M. anakuma tiirlerine ait oldugu
gorulmektedir (Sekil 3.41).

M. canescens turl olarak ifade edilen haplotip kiimesinde yer alan Turkiye
haplotipleri, NJ agacina gore farkli yerlerde kiimelenmistir. M. canescens’e ait kiime
icerisinde Israil’den elde edilen iki haplotip, aga¢ Uizerinde % 92’lik bootstrap degeri ile
desteklenirken, Yunanistan’dan elde edilen iki haplotip ise agac¢ ilizerinde % 72
bootstrap degeri ile desteklenmistir. M. meles tlrline ait haplotip kiimesi igerisinde
Turkiye haplotipi olan MEMETR1 % 85’lik bootstrap degeri ile Almanya, Rusya ve
Ingiltere drnekleri ile birlikte kiimelendigi goriilmektedir (Sekil 3.41).
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EF987755-M.capensis Disgrup

Sekil 3.41. Bu c¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alman Meles cinsine ait
haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi gosteren MP agaci

3.5.3.1.4. Meles Cinsine Ait Tum Haplotiplerin Maksimum Likelihood (Olasilik)
Analizi

Tirkiye ve Gen Bankasi’ndan elde edilen Meles cinsine ait haplotipler
arasindaki filogenetik ilisiyi tespit etmek icin MEGAS parogramiyla [199] 1.000 tekrarli
(replikasyon) HKY+I baz degisim modeli [210] kullanilarak yapilan maksimum
likelihood (olasilik) analizi sonucunda elde edilen ML agaci ve bootstrap degerleri,
Sekil 3.42’de gosterilmistir. Digsgrup olarak A. collaris ve M. capensis’in kullanildig:
ML agacinin topolojisi incelendiginde NJ (Sekil 3.40) ve MP (Sekil 3.41) agacglan ile
benzer topolojiye sahip olup ve yiiksek bootstrap degerli dort tire ait (M. meles, M.
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canescens, M. leucurus ve M. anakuma) dort ana haplotip kiimesi gorilmektedir. M.
canescens kumesi icerisinde  MECATR1 haplotipi, diger haplotiplere bazaldan
baglanmis ve Tirkiye haplotipleri farkli dallar {izerinde yer almaktadir. Diger
filogenetik agaclarda oldugu gibi Israil haplotipleri birbirine yakin, Yunanistan
haplotipleri birbirine yakin yerde yer almigtir. M. meles tlrlne ait haplotipler icerisinde
Turkiye haplotipi olan MEMETR1, Almanya, Rusya ve Ingiltere ornekleri ile birlikte
gruplanmaktadir (Sekil 3.42).

3.5.3.1.5. Meles Cinsine Ait Tum Haplotiplerin Bayesian Analizi

Meles cinsine ait tum haplotiplerin 500.000 jenerasyonlu HKY+I baz degisim
modeli [210] kullanilarak MrBayes 3.1 programi [201] ile yapilan Bayesian analizi
sonucunda elde edilen Bayesian agact (BI) ve olasilik degerleri, Sekil 3.43’de
gosterilmistir. Disgrup olarak A. collaris ve M. capensis’in kullanildigi BI agaci
incelendiginde Meles cinsine ait haplotipler, % 100 olasilik degeriyle desteklenmis dort
ana haplotip kiimesinde yer almakta ve her bir ana haplotip kiimesi NJ, MP ve ML
filogenetik agaglarinda oldugu gibi dort turt ifade etmektedir (M. meles, M. canescens,
M. leucurus ve M. anakuma) (Sekil 3.43). Hemen hemen tiim turlere ait haplotip
gruplarinda politomi goriilmektedir. Politomi durumu, populasyon i¢inden ve degisik
populasyonlardan daha fazla 6rnegin analizlerde kullanimi ile ortadan kalkabilir ve/veya
ortak ata iligkisini belirleyen temel karakterlerin (Sinapomorfi) az olmasindan
kaynaklanmig olabilir. Ayrica Tirkiye haplotiplerinden birinin M. meles tirine, dort
haplotipin ise M. canescens turine ait haplotip kimesi icerisinde yer aldigi

gorilmektedir.

3.5.3.1.6. Meles Cinsine Ait Tum Haplotiplerin Network Analizi

Meles cinsine ait tiirlerin tiir i¢ci soy agaglarini daha iyi goéstermek igin
Turkiye’den ve Gen Bankasi’ndan elde edilen haplotiplerin Median-joining metodu
[206] ile network analizi yapilmis ve network, Sekil 3.44’te gosterilmistir. Median-
joining networkii incelendiginde NJ, MP, ML ve Bl filogenetik agaglarinda oldugu gibi
dort ana haplotip kUmesi gorilmektedir (Sekil 3.44). Median-joining haplotip
networkiindeki sol bastaki haplotip kiimesi icerisinde yer alan haplotiplerin M.
canescens tlrlne, soldan saga dogru ikinci haplotip kiimesinde yer alan haplotiplerin M.

meles turune, Gglincl kiimede yer alan haplotiplerin ise M. leucurus tiiriine ait oldugu
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sonucuna vartlmigtir. Haplotip networkiindeki en sagdaki kiimedeki haplotipler ise M.

anakuma tiiriine aittir (Sekil 3.44).

Median-joining haplotip networkii de NJ, MP, ML ve BI filogenetik agaclarinda
oldugu gibi, Tirkiye’de iki turin (M. meles ve M. canescens) yayilis gosterdigini

desteklemektedir.
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Meles anakuma

Meles canescens

Disgrup

Sekil 3.42. Bu c¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alman Meles cinsine ait
haplotipler arasindaki filogenetik iligkiyi gosteren ve HKY+I baz degisim
modeli kullanilarak elde edilen ML agaci
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Sekil 3.43. Bu c¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alman Meles cinsine ait
haplotipler arasindaki mitokondriyal sitokrom b dizilerine dayali
filogenetik iliskiyi gosteren ve HKY-+I baz degisim modeli kullanilarak
elde edilen Bayesian (BI) agact

|Dlsgmp
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Meles canescens
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Sekil 3.44. Bu c¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alman Meles cinsine ait
haplotipler arasindaki mitokondriyal sitokrom b dizilerine dayali Median-
joining networki
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3.5.4. Mustela Cinsi

3.5.4.1. Mustela nivalis Turune Ait Tum Haplotiplerin Filogenetik Analizi

Gen Bankasi’nda yapilan tarama sonucunda 106 adet, 1.140 bg¢ uzunlugunda
Mustela nivalis sitokrom b dizisi tespit edilmistir. 106 sitokrom b dizisinden AM932883
(Liikksemburg), AM258848 (italya), AM258888 (Danimarka), AM932885 (Almanya),
AM932882 (Polonya), AM258870 (italya), AM749051 (italya), AM749050 (italya) ve
AM749053 (Italya) erisim numarali M. nivalis tiriine ait sitokrom b dizileri bu
calismaya dahil edilmemistir. Bu ¢alismada Tiirkiye’den tespit edilen M. nivalis tiirline
ait alt1 haplotip ile Gen Bankasi’ndan elde edilen 97 adet sitokrom b (1.140 bg)
dizisinden olusturulan veri setinin analizi sonucunda 71 adet mtDNA haplotipi tespit
edilmistir. Haplotiplerin dagilimi incelendiginde Turkiye’den MUNIVTR2 (Ordu)
haplotipi ile AM749054, AM749055 (Italya), AM258840, AM258841, AM258842,
AM258850, AM258851, AM258852 (Fransa) ve AM258846 (italya) erisim numarali
dizilerin ayn1 haplotip oldugu goriilmistiir. Bu haplotip tum veri seti igerisinde en
yaygin goriilen ikinci haplotiptir. Ayrica bundan baska Tiirkiye’den MUNIVTR3
(Bursa) haplotipi ile AM258858 (Yunanistan) erisim numarali 6rnegin ve MUNIVTR4
(Kars) haplotipi ile de AM258857 (Yunanistan) ve AM258881 (ispanya) erisim
numarali Orneklerin ayni haplotipe sahip oldugu goriilmiistir. Bu c¢alismada
Turkiye’den elde edilen MUNIVTRI (Tekirdag), MUNIVTRS (Kars) ve MUNIVTR6
(Yalova) haplotipleri ise ilk kez bu ¢alismada tespit edilmistir. Diger haplotip
dagilimlar1 incelendigi zaman en yaygin goriillen haplotip, AB564127 (Almanya),
AM258854 (Isvigre), AM258861, AM2588620 (ingiltere), AM258874, AM258875,
AM258876, AM258877, AM258878, AM258882 (italya) ve AM258887 (Danimarka)
erisim numarali 11 baz dizisini temsil etmektedir. MEGAS [199] programi ile tiim
sitokrom b (1.140 bg) haplotiplerine Tajima’nin Nétralite Testi uygulandi (Tablo 3.20).
Analizler sonucunda 1.140 baz cifti uzunlugundaki haplotiplerden olusan veri setinin
124 nikleotid pozisyonunda varyasyon (polimorfik bdlge) gozlendi (% 10.88). Bu
boélgelerden 56 tanesi (% 45.16) parsimonik bilgi icermektedir.

Tablo 3.20. Tajima’nin Notralite Test (Tajima’s Neutrality Test) sonucu (m = dizi
sayisi, S = segresyona ugrayan pozisyon sayisi, Ps = S/m, @ = psla, & =
niikleotid gesitliligi, D Tajima Test istatistigi) [207]
m S Ps (0] /4 D

103 122 0.107394 0.020625 0.011644 -1.438823
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3.5.4.1.1. En Uygun Baz Degisim Modelinin Belirlenmesi

Mustela nivalis tlriine ait tespit edilen 71 sitokrom b (1.140 bg) haplotipinin
filogenetik analizi i¢in en uygun baz degisim modeli olarak MEGAS [199] ve
JModelTest2 [202, 203] programlar tarafindan dis gruplu olarak BIC model segim
taslaklarma gére HKY+G, AICc model secim taslaklarina gére GTR+G Onerilmistir.
Dis grupsuz olarak MEGAS [199] ve jModelTest2 [202, 203] programlari tarafindan
BIC model se¢im taslaklarima gére HKY+G baz degisim modelini onerirken, AICc
model se¢im taslagina gore jModelTest2 [202, 203] GTR+I+G baz degisim modelini,
MEGAS5 [199] programi TN93+G baz degisim modelini 6nermistir. Onerilen baz
degisim modelleri kullanilarak {iretilen agaclar karsilastirildiginda en yiiksek bootstrap
degerlerine sahip agag, HKY+G baz degisim modeli ile olusturulmustur. M. nivalis
tlrne ait haplotiplerin filogenetik analizi, MP metodu, HKY+G baz degisim modelinin
[210] secildigi ML ve BI metotlar1 ve K2P baz degisim modelinin [204] secildigi NJ
metodu [198] kullanilarak yapilmstir.

3.5.4.1.2. Mustela nivalis Turtne Ait Tum Haplotiplerin Neighbor Joining Analizi

Bu calismada tespit edilen Mustela nivalis turine ait 71 sitokrom b haplotipi
(1.140 bg) arasindaki filogenetik iligkileri ortaya ¢ikarmak icin MEGAS programinda
[199] 10.000 tekrarl1 (replikasyon) K2P baz degisim modeli [204] ve Neighbor Joining
algoritmasi1 [198] kullanilarak Uretilen NJ agaci ve bootstrap degerleri, Sekil 3. 45°te
gosterilmistir. D1 grup olarak M. erminea 1, M. erminea 2, M. itatsi, M. lutreola, M.
putorius ve M. eversmannii kullanildigi NJ agaci incelendiginde M. nivalis tirline ait
haplotiplerin iki ana soyhatti1 (Nivalis | ve Nivalis Il) altinda toplandigi goriilmektedir
(Sekil 3. 45). Bu gruplardan birinci soyhatt1 (Nivalis 1) % 85 bootstrap degeri ile
desteklenmekte ve Avrupa, Amerika, Japonya, Giiney Kore ve Tayland 6rneklerini
icermektedir. Nivalis I, kendi icerisinde bes altsoyhattina (Bati Avrupa, Dogu Avrupa,
Japonya/Tayland, Japonya ve Amerika) ayrilmistir. Bati Avrupa altsoyhatti, % 80
bootstrap degeri ile desteklenmekte ve Liiksemburg, Belgika, Almanya, Isveg, Ingiltere,
Italya, Danimarka, Fransa, Avusturya, Ispanya ve Portekiz 6rneklerini icermektedir.
Dogu Avrupa altsoyhatti diisiik bootstrap degeri ile desteklenmekte ve Rusya, Polonya,
Italya, Finlandiya ve Giiney Kore bolgelerine ait 6rnekleri kapsamaktadir. Nivalis I,
icerisindeki Uclincu altsoyhatt1 olan Japonya/Tayland soyhatti icerisinde Japonya ve

Tayland ornekleri, dordiincl altsoyhatt1 Japonya’dan tek haplotipten ibaret olup besinci
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altsoyhatt1 da Amerika’dan tek haplotipi icermektedir. Ana soyhatlarindan ikincisi olan
Nivalis 1I, % 66 bootstrap degeriyle desteklenmekte ve kendi igerisinde bes
altsoyhattina (Karpatlar/Anadolu, Kars, Afrika, Italya/Anadolu, Balkan/Anadolu)
ayrilmaktadir (Sekil 3. 45). Bunlardan Karpatlar/Anadolu altsoyhatti, % 92 bootstrap
degeriyle, diger altsoyhatti ise nispeten diisiik olan (% 44) bir bootstrap degeriyle
desteklenmektedir. Turkiye ornekleri Afrika altsoyhatti hari¢ geri kalan dort altsoyhatti
igerisinde yer almistir. Bu altsoyhatlarindan Karpatlar/Anadolu soyhatti Polonya, Cek
Cumhuriyeti, Sirbistan, Romanya ve Tirkiye (MUNIVTRI-Tekirdag) orneklerini
icermektedir ve giiclii bir sekilde (% 92’lik bootstrap degeri ile) desteklenmektedir.
Grup icerisinde Tekirdag 6rnegi Polonya ve Romanya ornekleri ile yakin gruplanmistir.
Afrika altsoyhatti % 98’lik bootstrap degeri ile desteklenmekte olup Fas 6rneklerinden
olusmaktadir. Italya/Anadolu altsoyhatti nispeten yiiksek bootstrap degeri ile
desteklenmekte ve Italya, Fransa ve Tiirkiye (MUNIVTR2, MUNIVTR6) haplotiplerini
icermektedir. MUNIVTR2 (Ordu) haplotipi Italya ve Fransa érneklerinden bir kismi ile
ayn1 baz dizisine sahiptir. Balkan/Anadolu altsoyhatt1 ise Ispanya, Italya, Yunanistan,
Polonya, Sirbistan, Ozbekistan ve Tiirkiye (MUNIVTR3 ve MUNIVTR4)
Orneklerinden olugmaktadir. MUNIVTR3 (Bursa) haplotipi ile Girit/Yunanistan 6rnegi
ayni, MUNIVTR4 (Kars) haplotipi ile de Girit/Yunanistan ve Balears/Ispanya 6rnekleri
ayn1 baz dizisine sahiptir. Son altsoyhatti olan Tiirkiye haplotipi MUNIVTRS5 (Kars) ise
tek basina dallandign gériilmektedir (Sekil 3.45). Agac genelinde Polonya, italya,
Ispanya, Fransa ve Tiirkiye drnekleri farkli kladlar icerisinde yer almistir. Literatlr
bulgular1 ile benzer olarak Polonya, Italya ve Fransa ornekleri her iki ana soyhatti
(Nivalis I ve Nivalis Il) icerisinde yer almakta, Turkiye haplotipleri ise Nivalis Il
icerisindeki dort farkli altsoyhattinda gruplanmaktadir. Bu durum Avrupa icin Polonya,
Italya ve Fransa’daki siginak bolgelere ilave olarak Tiirkiye’nin de Avrupa ve
Turkiye’nin gevresi igin siginak bolgesi olabilecegini 6nermektedir. Ayrica Tiirkiye’de
yayilis gosteren M. nivalis tlrinin birden fazla altsoyhattina sahip oldugunu

gOstermektedir.
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Sekil 3.45. Bu ¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Mustela nivalis tlriine

ait haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi gosteren ve K2P modeli
kullanilarak olusturulan NJ agaci
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3.5.4.1.3. Mustela nivalis Turtine Ait Tum Haplotiplerin Maksimum Parsimoni
(Tutumluluk) Analizi

Mustela nivalis tirtne ait haplotiplerinin MEGAS5 programi [199] ile yapilan
10.000 tekrarli (replikasyon) Maksimum Parsimoni (MP) (tutumluluk) analizi
sonucunda elde edilen ve en parsimonik aga¢ ve bootstrap degerleri, Sekil 3.46’da
gosterilmistir. Maksimum Parsimoni analizi sonucunda aga¢ uzunlugu 338, tutarlilik
indeksi 0.6458 ve koruma indeksi 0. 8948 olan esit olasilikta {i¢ parsimonik agac elde
edilmistir. D1s grup olarak M. erminea-1, M. erminea-2, M. itatsi, M. lutreola, M.
putorius ve M. eversmannii kullanildigi parsimonik agaglari Ozetleyen agag
incelediginde (Sekil 3.46), NJ agacindan (Sekil 3.45) farkli olarak ii¢ ana soyhattinin
(Nivalis 1, Nivalis) Il ve Nivalis Ill) olustugu goriilmektedir. Nivalis | olarak
isimlendirilen soyhatt1 icerisinde bes altsoyhattinin (Bati Avrupa, Dogu Avrupa,
Japonya, Tayland, Amerika/Japonya) olustugu goriilmektedir. Bati Avrupa ve Dogu

Avrupa altsoyhatlari NJ agacina benzer olarak dallanmustir.

Nivalis II soyhatt1 icerisinde ise NJ agacindan farkli olarak dort altsoyhatti
(Karpatlar/Anadolu, Afrika, Italya/Anadolu, Balkan/Anadolu) yer almakla birlikte bu
dort altsoyhatti NJ agacina benzer olarak grupanmustir. NJ agacindan farkli olarak
Turkiye’den MUNIVTRS (Kars) haplotipi, MP agacinda en bazalda yer almig olup
Anadolu altsoyhattt ve Nivalis III soyhatti olarak isimlendirilmistir. Turkiye
haplotiplerinin NJ agacinda (Sekil 3.45) oldugu gibi Nivalis II soyhatti igerisindeki
Karpatlar/Anadolu, Italya/Anadolu ve Balkan/Anadolu altsoyhatlarinda yer aldig
gorulmektedir (Sekil 3.46).

NJ agacinda Japonya/Tayland altsoyhattinda yer alan AB564123 haplotipi MP
agacinda Amerika Ornegi ile kiimelenmis, ayrica Tayland Ornekleri Japonya
orneklerinden ayrilarak gruplanmistir. Geriye kalan orneklerin agac tizerindeki yerleri
NJ agacina benzerdir ve NJ agacinda olusan 2 ana soyhatti ve altsoyhatlart MP agacinda
da olugsmustur. Polonya, Italya ve Fransa Ornekleri hem Nivalis | hemde Nivalis Il

icerisinde farkli altsoyhatlarinda yer almistir.
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Sekil 3.46. Bu ¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Mustela nivalis tlrine
ait haplotipler arasindaki filogenetik iligkiyi gdsteren MP agact
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3.5.4.1.4. Mustela nivalis Turine Ait Tam Haplotiplerin Maksimum Likelihood
(Olasilik) Analizi

Tiirkiye ve Gen Bankasi’ndan elde edilen Mustela nivalis tliriine ait haplotipler
arasindaki filogenetik ilisiyi gostermek icin MEGAS programinda [199] HKY+| baz
degisim modeli [210] kullanilarak yapilan 10.000 tekrarli (replikasyon) maksimum
likelihood analizi sonucunda iiretilen ML agaci ve bootstrap degerleri, Sekil 3.47’de
gosterilmistir. D1 grup olarak M. erminea-1, M. erminea-2, M. itatsi, M. lutreola, M.
putorius ve M. eversmannii kullanildigi ML agacinin topolojisi incelendiginde NJ
agacina (Sekil 3.45) benzer oldugu goriilmektedir. ML agacinda tiim haplotiplerin % 99
bootstrap degeriyle desteklenen iki ana soyhatti (Nivalis 1 ve Nivalis II) altinda
toplandigi goriilmektedir. Nivalis 1 igerisindeki tim haplotipler % 84 bootstrap degeri
ile desteklenmis olup bu soyhatti, kendi icerisinde NJ agacinda oldugu gibi bes
altsoyhattina (Dogu Avrupa, Bati Avrupa, Japonya/Tayland, Japonya ve Amerika)
ayrilmaktadir. Bu soyhatlart % 15 ile % 81 arasinda degisen bootstrap degeri ile
desteklenmektedir (Sekil 3.47).

Maksimum Likelihood analizi sonucunda olusan ML agacinda (Sekil 3.47)
olusan ikinci ana soyhattt olan Nivalis Il, % 65 bootstrap degeri ile desteklenmis ve
kendi icinde NJ agacina benzer olarak bes altsoyhattina (Karpatlar/Anadolu, Kars,
Afrika, Italya/Anadolu, Balkan/Anadolu) ayrilmaktadir. Bu altsoyhatlarindan
Karpatlar/Anadolu, % 90 yiksek bootstrap degeri ile desteklenmis olup Tirkiye’den
MUNIVTR1 (Tekirdag) haplotipi bu altsoyhatti igerisinde Polonya ve Romanya
ornekleri ile birlikte gruplanmistir. Afrika soyhatti1 % 97’lik yiiksek bir bootstrap degeri
ile desteklenmis olup Fas &rneklerini, italya/Anadolu altsoyhatt: % 43’lik bir bootstrap
degeri ile desteklenmis olup Turkiye’den MUNIVTR2 ve MUNIVTRG6 haplotipleri bu
altsoyhatt1 icerisinde Italya ornekleri ile birlikte gruplanmistir. Balkan/Anadolu
altsoyhatt1 % 52’lik bir bootstrap degeri ile desteklenmis olup Tlrkiye’den MUNIVTR3
ve MUNIVTR4 haplotipleri bu altsoyhatti igerisinde Italya, Ispanya, Yunanistan,
Sirbistan Almanya ve Polonya 6rnekleri ile birlikte gruplanmistir. Son altsoyhatt1 Kars

ornegini icermektedir.
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Sekil 3.47. Bu ¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Mustela nivalis tlrine
ait haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi gosteren ve HKY+G baz
degisim modeli kullanilarak elde edilen ML agaci
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3.5.4.1.5. Mustela nivalis Turtne Ait Tim Haplotiplerin Bayesian Analizi

Mustela nivalis tdrine ait tim haplotipler arasindaki filogenetik iliskileri
belirlemek icin 1.5 milyon jenerasyonlu HKY+I baz degisim modeli [210] kullanilarak
MrBayes 3.1 programinda [201] Bayesian analizi sonucunda olusan Bayesian agaci (Bl)
ve olasilik degerleri, Sekil 3.48°de gosterilmistir. Dis grup olarak M. erminea-1, M.
erminea-2, M. itatsi, M. lutreola, M. putorius ve M. eversmannii kullanildigi Bayesian
analizi sonucunda BI agacinda, MP agacinda (Sekil 3.46) oldugu gibi U¢ ana soyhatti
oldugu (Nivalis I, Nivalis Il ve Nivalis Ill) gorilmektedir. BI agacinda, Nivalis 1
soyhattinin alt1 altsoyhattindan (Dogu Avrupa, Bati Avrupa, Japonya 1, Tayland,
Amerika ve Japonya 2), Nivalis Il soyhattinin ise dort altsoyhattindan (Afrika,
Balkan/Anadolu, italya/Anadolu ve Karpatlar/Anadolu) olustugu goriilmektedir. MP
agacinda oldugu gibi iiglincii bir soyhatti olan Nivalis III (Anadolu altsoyhatti) BI
agacinda da goriliirken bu soyhatti, NJ ve ML agaclarinda goriilmemektedir.
Turkiye’den MUNIVTRS (Kars) haplotipi tek basina Nivalis III soyhattinda yer
almaktadir. Diger Tiirkiye haplotipleri ise Nivalis II igerisinde yer alan Balkan/Anadolu,
Italya/Anadolu ve Karpatlar/Anadolu altsoyhatlarinda kiimelendigi goriilmektedir (Sekil
3.48). Bununla beraber tiim soyhatlar1 ve altsoyhatlarinda yaygin politomi
gorilmektedir. Politomi durumu, populasyon i¢inden ve degisik populasyonlardan daha
fazla Ornegin analizlerde kullanimi ile ortadan kalkabilir ve/veya ortak ata iliskisini

belirleyen temel karakterlerin (Sinapomorfi) az olmasindan kaynaklanmis olabilir.

Mustela nivalis trd ile ilgili olarak elde edilen tiim filogenetik agaglarda (NJ,
MP, ML ve BIl) en az iki ana soyhatti ve c¢ok sayida altsoyhattinin oldugu
gorilmektedir.
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Sekil 3.48. Bu ¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Mustela nivalis tlrine

ait mitokondriyal sitokrom b haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi
gosteren ve HKY+I baz degisim modeli kullanilarak elde edilen Bayesian

(BI) agaci
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3.5.4.1.6 Mustela nivalis Turine Ait Tum Haplotiplerin Network Analizi

Mustela nivalis tiiriine ait tiir i¢i soy agacini daha iyi gostermek i¢in Tiirkiye’den
ve Gen Bankasi’ndan elde edilen haplotiplerin Median-joining metodu [206] ile
network analizi yapildi ve elde edilen network, Sekil 3.49°da gosterilmistir. M. nivalis
tirine ait tim haplotiplerden elde edilen networkte iki ana haplogrup olustugu
gortulmektedir. Median-joining networkii (Sekil 3.49) incelendiginde haplotiplerin
kiimelenmesi, NJ ve ML agaclariyla benzerlik gosterirken, MP ve BI filogenetik

agaclarindan ise farklilik gostermektedir.

M. nivalis tiriine ait Turkiye haplotipleri Median-joining networkindeki Nivalis
Il haplogrubun icerisinde dort altgrupta kiimelenmektedir. Kiimelenme buyuk oranda
NJ (Sekil 3.45), MP (Sekil 3.46), ML (Sekil 3.47) ve Bl (Sekil 3.48) agaglarindakine
benzerlik gostermektedir. Tirkiye haplotiplerinin farkli sayida farkli yerlerde
kiimelenmesinin nedeni, komsu bolgelerden maternal gen akisinin olmasi, farkli
soyhatlariin kurucu etkisinin (founder effect) olmasi veya zaman igerisinde in-Situ

olarak mutasyonlarin birikmesi gibi ¢esitli siiregler sonucunda olugsmus olabilir.
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Sekil 3.49. Bu ¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Mustela nivalis tlrine
ait haplotipler arasindaki mitokondriyal sitokrom b dizilerine dayali
Median-joining networkdi



152

3.5.4.2. Mustela putorius Turune Ait Tum Haplotiplerin Filogenetik Analizi

Mustela putorius tlrlne ait Turkiye’nin Trakya Bolgesi’nden bir haplotip ile
Gen Bankasi’ndan elde edilen sekiz sitokrom b (1.140 bg) dizisi analiz edilmis ve bes
adet sitokrom b haplotipi tespit edilmistir. Haplotiplerin dagilimi incelendiginde
Turkiye’den MUPUTRI1 (Kurklareli) haplotipi ile EF689082 ve EF689083 (Portekiz)
erisim numarali dizilerinin ayn1 oldugu ve HM106318 (Kanada), AF057128 ve X94925
erisim numarali1 6rneklerin de ayni haplotipe ait oldugu tespit edilmistir. MEGAS5 [199]
programi ile tiim sitokrom b (1.140 bcg) haplotiplerine Tajima’nin Notralite Testi
uygulanmistir (Tablo 3.21). Analiz sonucunda 1.140 baz ¢ifti uzunlugundaki
haplotiplerden olusan veri setinin Sekiz niikleotid pozisyonunda varyasyon (polimorfik
bolge) (% 0.70) gozlenmistir. Bu bolgelerden bir tanesi (% 12.5) parsimonik bilgi

icermektedir.

Tablo 3.21. Tajima’nin Notralite Test (Tajima’s Neutrality Test) sonucu (m = dizi
sayisi, S = segresyona ugrayan pozisyon sayisi, Ps = S/m, @ = psla;, & =
niikleotid ¢esitliligi, D Tajima Test istatistigi) [207]

S Ps % n D

8 0.007018 0.002582 0.001852 -1.283522

© |3

3.5.4.2.1. En Uygun Baz Degisim Modelinin Belirlenmesi

Mustela putorius tirlne ait bes sitokrom b (1.140 bg) haplotipinin filogenetik
analizleri icin en uygun baz degisim modeli, MEGAS [199] programiyla [202, 203] dis
gruplu olarak BIC model secim taslagina gére HKY [210] ve AICc model segim
taslagia gore TN93, dis grupsuz olarak BIC ve AICc model se¢im taslaklarima gore
HKY belirlenmistir. jModelTest2 programiyla [202, 203] ise, dis gruplu olarak BIC
model se¢im taslagina gore HKY ve AICc model secim taslagina gore GTR, dis
grupsuz olarak BIC model segim taslagina gore F81 ve AICc model segim taslagina
gore HKY belitlenmistir.  Onerilen modeller kullanilarak iiretilen agaclar
karsilastirildiginda en yiiksek bootstrap degerlere sahip agag, HKY baz degisim modeli
ile olusturulmustur. M. putorius tlrine ait haplotiplerin filogenetik analizinde HKY baz
degisim modelinin [210] se¢ildigi ML ve BI metotlar1 ile MP, ayrica K2P baz degisim
modelinin [204] se¢ildigi NJ metodu [198] kullanilarak yapilmstir.
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3.5.4.2.2. Mustela putorius Turune Ait Tam Haplotiplerin Neighbor Joining Analizi

Mustela putorius tlrlne ait tespit edilen bes sitokrom b haplotipi (1.140 bg)
arasindaki filogenetik iliskiler, MEGAS5 programinda [199] 10.000 tekrarli
(replikasyon) K2P baz degisim modeli [204] ve Neighbor Joining algoritmasi [198]
kullanilarak Uretilen NJ agaci ve bootstrap degerleri, Sekil 3. 50’de gosterilmistir.
Disgrup olarak N. vison’un kullanildigi NJ agaci incelendiginde M. putorius tlrline ait
haplotipleri icin Uc¢ haplogrup olustugu goriilmektedir. Bunlardan birinci haplogrup
Amerika ve Kanada haplotipleriyle bir domestik 6rnegi ait haplotipten olusurken ikinci
haplogrup, Turkiye MUPUTR1 haplotipi ile EF689082 ve EF689083 (Portekiz)
orneklerini temsil eden haplotipi icermektedir. Ugiincii haplogrup tek haplotip olan
AB026107 (Rusya) haplotipinden olusmakta ve agaca bazaldan baglanmistir. Birinci ve
Uclinct  haplogruptaki haplotiplerin % 94 bootstrap degeri ile desteklendigi
gorilmektedir (Sekil 3. 50).

{ AB026103
& HM106318CAN-AF057128-X94925 |Grup 1

> EF987746USA
MUPUTR1-EF689082-83POR | Grup 2
AB026107RUS | Grup 3
AB026109-N.vison |Disgrup

Sekil 3.50. Bu ¢alismada clde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Mustela putorius
tiirtine ait haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi gosteren ve K2P modeli
kullanilarak olusturulan NJ agac1

3.5.4.2.3. Mustela putorius Turtine Ait Tum Haplotiplerin Maksimum Parsimoni
(Tutumluluk) Analizi

Mustela putorius tirtine ait sitokrom b haplotiplerin MEGAS programi [199] ile
10.000 tekrarli Maksimum Parsimoni (MP) (tutumluluk) analizi yapilmis ve en
parsimonik aga¢ ve bootstrap degerleri, Sekil 3.51°de gosterilmistir. Maksimum
parsimoni analizi sonucunda aga¢ uzunlugu 146, tutarlilik indeksi 1 ve koruma indeksi
1 olarak hesaplanmistir. Disgrup olarak N. vison’un kullanildigi parsimonik agag¢ (Sekil
3.51) incelendiginde NJ agac1 (Sekil 3.50) ile ayn1 topolojiyi gosterdigi ve M. putorius

tlrtne ait haplotiplerin icin ¢ haplogrup olusturdugu goriilmektedir.
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‘ AB026107RUS |Grup 3
AB026109-N.vison |Disgrup

Sekil 3.51. Bu galismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan aliman Mustela putorius
tiiriine ait haplotipler arasindaki filogenetik iligkiyi gdsteren MP agaci

3.5.4.2.4. Mustela putorius Turtine Ait Tum Haplotiplerin Maksimum Likelihood
(Olasilik) Analizi

Tiirkiye ve Gen Bankasi’ndan elde edilen Mustela putorius turtine ait haplotipler
arasindaki filogenetik ilisiyi gostermek icin MEGAS programiyla [199] 10.000 tekrarli
HKY baz degisim modeli [210] kullanilarak yapilan maksimum likelihood (ML) analizi
sonucunda elde edilen ML agac1 ve bootstrap degerleri, Sekil 3.52°de gosterilmistir.
Disgrup olarak N. vison’un kullanildigt ML agacinin topolojisi incelendiginde NJ ve
MP agaglari ile ayn1 topolojiye sahip oldugu ve M. putorius tirtine ait haplotiplerin tg¢
haplogrupta kiimelendigi goriilmektedir.

4t HM106318CAN-AF057128-X94925 | GTup 1

% EF987746USA
MUPUTR1-EF689082-83POR |Grup 2
AB026107RUS |Grup 3

AB026109-N.vison | Dl;grup

Sekil 3.52. Bu ¢alismada clde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Mustela putorius
tiiriine ait haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi gosteren ve HKY baz
degisim modeli kullanilarak elde edilen ML agac1

3.5.4.2.5. Mustela putorius Turune Ait Tum Haplotiplerin BayesianAnalizi

MrBayes 3.1 programiyla [201] 200.000 jenerasyonlu HKY baz degisim modeli
[210] kullanilarak yapilan Bayesian analizi sonucunda elde edilen Bayesian agaci (BI)
ve olasilik degerleri, Sekil 3.53’de gosterilmistir. Disgrup olarak N. vison’un
kullanildigi BI agacinin NJ (Sekil 3.50), MP (Sekil 3.51) ve ML (Sekil 3.52)
fiologenetik agaglarindan farkli bir topolojiye sahip oldugu ve haplotiplerin iki grupta
toplandigir gortlmektedir (Sekil 3.53). NJ, MP ve ML fiologenetik agaglarina benzer
olarak AB026107 (Rusya) haplotipi, agaca bazaldan baglanirken HM106318 (Kanada),
AF057128 ve X94925 haplotipleri birlikte gruplandi. Grup 1’deki politominin ortadan

kalkmasi i¢in daha fazla 6rnegin analizi gerekli olabilir,
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Sekil 3.53. Bu galismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan aliman Mustela putorius
tiirtine ait haplotipler arasindaki mitokondriyal sitokrom b dizilerine dayali
filogenetik iligkiyi gosteren ve HKY baz degisim modeli kullanilarak elde
edilen Bayesian (BI) agaci

3.5.4.2.6. Mustela putorius Turtne Ait Tam Haplotiplerin Network Analizi

Tirkiye ve Gen Bankasi’ndan elde edilen ve Mustela putorius tlrline ait
haplotiplerin tiir i¢i soy agacini daha iyi yansittigindan network analizi yapilmistir.
Median-joining metodu [206] kullanilarak elde edilen haplotip networku, Sekil 3.54’te
gosterilmistir. Median-joining haplotip networkii incelendiginde AB026107 (Rusya)
haplotipi, diger haplotiplerden uzakta yer alirken geriye kalan dért haplotip arasinda
yakin iligki oldugu goriillmektedir. Haplotip networkiinde haplotiplerin kiimelenmesi, Bl
(Sekil 3.53) agacina benzerken NJ (Sekil 3.50), MP (Sekil 3.51) ve ML (Sekil 3.52)

agaclarindan farkli oldugu goriilmektedir.

Grup 1

AB026103

Grup 2

HM106318 CAN,
AF057128, X94925

* () AB026107_RUS

MUPUTRI1, EF689083 POR,
EF689082_POR

EF987746 USA

Sekil 3.54. Bu galismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alimnan Mustela putorius
tirine ait mitokondriyal sitokrom b haplotiplerinin  Median-joining
network
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3.5.5. Lutra Cinsi

3.5.5.1. Lutra lutra Turtne Ait Tim Haplotiplerin Filogenetik Analizi

Bu ¢aligmada Tiirkiye’den tespit edilen Lutra lutra turine ait iki haplotip ile Gen
Bankasi’ndan elde edilen yedi adet sitokrom b (1.140 bg) dizisinin analizi sonucunda
yedi adet mtDNA sitokrom b haplotipi tespit edilmistir. L. lutra tlrlne ait haplotiplerin
dagilimi incelendiginde Tiirkiye’den tespit edilen LLUTR1 (Sinop, Kars) haplotipi ile
AB564050 (Polonya) ve X94923 erisim numarali dizilerin ayni haplotip oldugu
goriilmiistiir. Bu en yaygin goriilen haplotiptir. Bu ¢alismada Tiirkiye’den elde edilen
MUNIVTR2 (Istanbul) haplotipi ise ilk kez bu calismada tespit edilmistir. MEGAS
[199] programi ile tiim sitokrom b (1.140 bg) haplotiplerine Tajima’nin Notralite Testi
uyguland1 (Tablo 3.22). Analiz sonucunda 1.140 baz ¢ifti uzunlugundaki haplotiplerden
olusan veri setinin 17 nUlkleotid pozisyonunda varyasyon (polimorfik bdlge)
gozlenmistir (% 1.49). Bu bdlgelerden dokuz tanesi (% 52.94) parsimonik bilgi
icermektedir.

Tablo 3.22. Tajima’nin Notralite Test (Tajima’s Neutrality Test) sonucu (m = dizi
sayisi, S = segresyona ugrayan pozisyon sayisi, Ps = S/m, @ = pslay, © =
niikleotid ¢esitliligi, D Tajima Test istatistigi) [207]

S Ps % T D
9 17 0.014912 0.005487 0.004630 -0.760504
3.5.5.1.1. En Uygun Baz Degisim Modelinin Belirlenmesi

Lutra lutra tdrine ait tespit edilen yedi sitokrom b (1.140 bg) haplotipinin
filogenetik analizleri i¢in en uygun baz degisim modeli, MEGAS [199] ve jModelTest2
[202, 203] programlariyla dis gruplu olarak BIC model se¢im taslagina gére HKY,
AICc model secim taslagina gére HKY+G belirlenmistir. D1s grupsuz olarak BIC ve
AICc model sec¢im taslaklarina gore HKY belirlenmistir. Onerilen baz degisim
modelleri kullanilarak iretilen agaglar karsilastirildiginda en yiksek bootstrap
degerlerine sahip aga¢ HKY baz degisim modeli ile olusturulmustur. L. lutra tirine ait
haplotiplerin filogenetik analizi, HKY baz degisim modelinin [210] se¢ildigi ML ve BI
metotlar1 ile MP metot, ayrica K2P baz degisim modelinin [204] secildigi NJ metodu
[198] kullanilarak yapilmistir.
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3.5.5.1.2. Lutra lutra Tardne Ait Tum Haplotiplerin Neighbor Joining Analizi

Bu ¢alismada L. lutra tdriine ait tespit edilen yedi sitokrom b haplotipi (1.140
b¢) arasindaki filogenetik iligkileri gdstermek icin MEGAS programinda [199] 10.000
tekrarli (replikasyon) K2P baz degisim modeli [204] ve Neighbor Joining algoritmasi
[198] kullanilarak Uretilen NJ agact ve bootstrap degerleri, Sekil 3.55’te gdsterilmistir.
Disgrup olarak Lutra sumatrana ve Lutra maculicollis’in kullanildigi NJ agaci
incelendiginde L. lutra tdrine ait tim haplotiplerin % 100 bootstrap degeri ile
desteklenen iki gruba agridigi ve bu gruplar1t % 95 ve % 98 bootstrap degerleriyle
desteklendigi goriilmektedir. Bu gruplardan birincisi, Turkiye’nin Anadolu ve Trakya
bolgelerinden tespit edilen LLUTR1 ve LLUTR2 (sirasiyla) haplotipleri ile iberya,
Norve¢ ve Polonya’dan elde edilen sitokrom b dizilerine ait haplotiplerin olusturdugu
gruptur. Turkiye haplotiplerinden LLUTR2 (istanbul) ile EF689068 (iberya) haplotipi
birbirine yakin gruplandigi ve LLUTR1 (Sinop, Kars) haplotipinin bazalda yer aldig
goriilmektedir. Ikinci grup ise Kore’den tespit edilen EF672696 ve FJ236015
haplotiplerden olusmaktadir (Sekil 3.55).

> LLUTR2

o e B EF689068IBE

L EF689067IBE Grup 1
AF057124NOR

100 LLUTR1-AB564050P OL-X94923

———— EF672696KOR Gran 2
sl FJ236015KOR rap

EF472347-L _sumatrana
AF057125-L_maculicollis Disgrup

B3

Sekil 3.55. Bu ¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Lutra lutra tirine ait
haplotipler arasindaki filogenetik iligskiyi gdsteren ve K2P modeli
kullanilarak olusturulan NJ agaci

3.5.,5.1.3. Lutra lutra Tdridne Ait Tum Haplotiplerin Maksimum Parsimoni
(Tutumluluk) Analizi

Lutra lutra turune ait tespit edilen sitokrom b haplotiplerin MEGAS programi

[199] ile yapilan 10.000 tekrarli (replikasyon) Maksimum Parsimoni (MP) (tutumluluk)

analizi sonucunda elde edilen en parsimonik agag¢ ve bootstrap degerleri, Sekil 3.56’da

gosterilmistir. Maksimum Parsimoni analizi sonucunda aga¢ uzunlugu 192, tutarlilik

indeksi 0.9500 ve koruma indeksi 0.9562 olarak hesaplanmistir. Disgrup olarak L.

sumatrana ve L. maculicollis’in kullanildig1 en olast yedi parsimonik agaci 6zetleyen
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parsimonik agacta (Sekil 3.56) haplotipler, NJ agacina benzer olarak iki grup altinda
toplandi. MP agaci (Sekil 3.56) incelendiginde Tiirkiye’den tespit edilen LLUTR1 ve
LLUTR2 haplotiplerinin NJ agacindan farkli dallanma gosterdikleri gérilmektedir.

{ LLUTR1-AB564050P OL-X94923
G EF689068IBE

= ' EF689067IBE Grup 1
AF057124NOR
100 LLUTR2

—— EF672696KOR
00l Fy236015KO0R
EF472347-L_sumatrana
AF057125-L.maculicollis Disgrup

Grup 2

Sekil 3.56. Bu ¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Lutra lutra tirine ait
haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi gosteren MP agaci

3.5.,5.1.4. Lutra lutra Tdrine Ait Tum Haplotiplerin Maksimum Likelihood
(Olasilik) Analizi

Tirkiye ve Gen Bankasi’ndan elde edilen L. lutra tdrine ait haplotipler
arasindaki filogenetik ilisiyi gostermek icin MEGAS programinda [199] 10.000 tekrarli
(replikasyon) HKY baz degisim modeli [210] kullanilarak yapilan maksimum
likelihood (ML) analizi sonucunda firetilen ML agaci ve bootstrap degerleri, Sekil
3.57°de gosterilmistir. Disgrup olarak L. sumatrana ve L. maculicollis’in kullanildig
ML agacinin (Sekil 3.57) topolojisi incelendiginde NJ ve MP agaglarina ile benzer
topolojiye sahip oldugu ve L. lutra turine ait haplotipler iki grupta kiimelendigi

gorulmektedir.

13 EF689068IBE

© \——— EF689067IBE Grup 1
AF057124NOR
100 LLUTR1-AB564050POL-X94923

—— EF672696KOR
2l FJ236015K0R

Grup 2

EF472347-L_sumatrana
AF057125-L._maculicollis

Disgrup

Sekil 3.57. Bu ¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Lutra lutra tirlne ait
haplotipler arasindaki filogenetik iliskiyi gosteren ve HKY baz degisim
modeli kullanilarak elde edilen ML agac1



159

3.5.5.1.5. Lutra lutra Tardne Ait Tum Haplotiplerin Bayesian Analizi

Lutra lutra tdrine ait tim haplotiplerinin 100.000 jenerasyonlu HKY baz
degisim modeli [210] kullanilarak MrBayes 3.1 programi ile yapilan Bayesian analizi
[201] sonucunda elde edilen Bayesian agaci (BI) ve olasilik degerleri, Sekil 3.58’de
gosterilmistir. Disgrup olarak L. sumatrana ve L. maculicollis’in kullanildigi Bl
agacinin (Sekil 3.58) topolojisi incelendiginde NJ (Sekil 3.55), MP (Sekil 3.56) ve ML
(Sekil 3.57) filogenetik agaglar1 topolojileri ile benzer oldugu ve L. lutra haplotiplerinin
iki grupta toplandig1 goriilmektedir. Bu gruplardan birincisinin % 99 olasilik degeri ile
desteklendigi, ikinci grubun ise % 100’lik olasilik degeri ile desteklendigi
goriilmektedir. Ayrica Grup 1’de politomi oldugu goriilmektedir (Sekil 3.58). Politomi
durumunun ortadan kalkabilmesi i¢in, populasyon i¢inden ve degisik populasyonlardan
daha fazla 6rnegin analizlerde kullanim1 gerekebilir. Ayrica bu durum ortak ata iliskisini

belirleyen temel karakterlerin (Sinapomorfi) az olmasindan kaynaklanmis olabilir.

EF672696KOR

Grup 2

FJ236015KOR

LLUTR1-AB564050P0L-X94923

LLUTR2

AF057124NOR Grup 1

EF689067IBE

EF689068IBE

EF472347-L sumatrana

Disgrup

AF057125-L.maculicollis

Sekil 3.58. Bu ¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Lutra lutra tirine ait
haplotipler arasindaki mitokondriyal sitokrom b dizilerine dayal filogenetik
iliskiyi gosteren ve HKY baz degisim modeli kullanilarak elde edilen
Bayesian (BI) agaci

3.5.5.1.6. Lutra lutra Tarane Ait Tum Haplotiplerin Network Analizi

Lutra lutra tiiriintin tiir igi soy agacini1 daha iyi ortaya koydugu i¢in Turkiye ve
Gen Bankasi’ndan elde edilen haplotiplerin network analizi yapilmistir. Median-joining
metodu [206] kullanilarak yapilan analiz sonucunda elde edilen network, Sekil 3.59°da

gosterilmistir. Median-joining networkinde iki haplogrubun olugmasi, NJ, MP, ML ve
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BI filogenetik agaclarindaki haplotip klmelenmesi ile benzerlik gdstermektedir.
Haplotip networkiinde sol tarafta Tiirkiye, iberya, Norve¢ ve Polonya haplotipleri yer
aldigi Grup 1 goriiliirken sag tarafta ise Kore haplotiplerinin olusturdugu Grup 2
goriilmektedir (Sekil 3.59). Tiirkiye haplotiplerinin de yer aldigi Grup 1’deki haplotipler
arasinda yakin bir iligki gortlirken bu haplotiplerle Grup 2’deki Kore haplotipler

arasinda nispeten uzak bir iligki goriilmektedir.

Grup 1

Grup 2

EF689068_IBE

EF689067 IBE % 11 UTRI, AB564050 POL, X94923 N/A

M)
" FJ236015_KOR

EF671696_KOR
AF057124_NOR

Sekil 3.59. Bu ¢alismada elde edilen ve Gen Bankasi’ndan alinan Lutra lutra tirlne ait
mitokondriyal sitokrom b dizilerine haplotiplerinin Median-joining
networki



4. BOLUM

TARTISMA VE SONUC

4.1. Tartisma

4.1.1. Mustelidae Familyasinin Filogenisi

Mustelidae familyasi, 22 cins ve 59 tiir ile zengin bir ¢esitlilige ve genis bir
yayilisa sahiptir [3, 11, 123]. Biyocografik analizlere gore Avrasya’nin (¢ogunlukla
Asya) mustelidlerin dagilim merkezi oldugu ve degisik zamanlarda Afrika, Giiney
Amerika ve Kuzey Amerika’ya kolonize olduklar1 &nerilmistir [9, 20]. Ulkemizde
Meles meles, Lutra lutra, Martes foina, Martes martes, Vormela peregusna, Mustela
nivalis ve Mustela putorius tirlerinin yayilis gosterdigi ifade edilmektedir [1, 3, 4]. Bu
calismada s6z konusu yedi tiirden M. martes tiirii hari¢ diger alt1 tiire ait bireyler elde
edilebilmistir. Yapilan arazi ve molekiiler ¢alismalar sonucunda M. martes turine ait
orneklere rastlanilamamistir. Ayrica M. meles turtiniin Turkiye’deki yayilis alaninin
sadece Trakya bolgesi ile sinirli oldugu, bu ¢alismada Anadolu’da yayilig gosteren tiiriin
son molekdiler temelli ¢alismalar [50, 51, 211] desteklenerek Meles canescens olarak

degerlendirilmesi gerektigi sonucuna varilmistir.

Mustelidae familyasi, diinya genelinde oldugu gibi Tiirkiye’de de Carnivora
takiminin en ¢ok tiire sahip familyasidir [1, 4]. Mustelidae familyas:1 iiyelerinin
gosterdigi farkli davranis ve beslenme bigimleri, farkli habitatlara uyum saglamasi ve
tiir sayisinin fazla olmasi, familya igerisindeki 6zellikle de cinsler arasindaki filogenetik
iliskilerin ¢6ziimlenmesini olduk¢a zorlastirmistir [9, 12, 15]. Son yiizyilda morfolojik
karakterler temel alinarak ve cinslerin ekomorfolojik benzerliklerine gore tanimlanip
cesitli sayidaki altfamilya iglerine yerlestirildigi bir¢ok taksonomik sema olusturulmus,
daha sonraki taksonomik semanin belirlenmesinde ise molekiler yontemlerden
yararlanilmaya baslanmistir [6-9, 11, 13-20, 41, 59, 60, 63, 93, 106, 114, 118, 119, 121,
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123, 133-135, 138, 139, 188, 190, 212]. Pocock [212], mevcut mustelidleri ¢ogu
monofiletik olan 15 altfamilyaya ayirmis, Simpson [121] ise mustelidleri Lutrinae,
Melinae, Mellivorinae, Mephitinae ve Mustelinae olarak bes altfamilya icerisinde
gruplamay1 6nermis ve bu ayirim uzun siire kabul gérmiistiir. Daha sonraki yapilan
calismalar ile Mustelinae, Galictinae, Helictidinae, Martinae, Melinae, Lutrinae,
Mellivorinae ve Taxidiinae olarak sekiz altfamilyaya kadar c¢esitli gruplamalar
yapilmistir [9, 14, 16]. Yapilan son degerlendirmeler ile Mellivora ve Mephitis haric
olarak Lutrinae ve Mustelinae seklinde iki altfamilya igerisinde gruplandirmislardir ve
giiniimiizde bu siniflandirma yaygin olarak takip edilmektedir [3]. Altfamilyalar
arasindaki filogenetik iligki hala tartismalidir ve tam olarak belirlenememistir [9-19,

94].

4.1.2. Martes foina ve Martes martes Turlerinin Genetik Cesitliligi ve Filogenisi

Bu ¢alismada hem mitokondriyal hem de niklear DNA dizilerinin analizi
sonucunda M. foina ve M. martes tirlerinden sadece M. foina turd tespit edilebilmis,
yapilan arazi, koleksiyon tarama ve molekiiler ¢aligmalar sonucunda M. martes tiirtine
ait herhangi bir 6rnek tespit edilememistir. Elde edilen M. foina tlrlne ait tim ornekler
icin genetik cesitlilik, beklenenden daha diisiik c¢ikmistir. Tiirkiye mustelidlerinin
genetik cesitliligi iizerine daha Once yapilmis caligmalara rastlanilmadigi icin elde
edilen bulgular ile Tlrkiye M. foina tiirii igin literatiir bulgularinin karsilastirmasi
yapilamamigtir. Tiirkiye Martes cinsi ile ilgili tespit edilebilmis ¢aligmalarin tamamina
yakini az sayidaki 6rnege dayanan simirli bir bolgedeki yayilis kaydi, morfolojik ve
karyolojik ¢alismalardir [1, 4, 29, 31, 33-37, 213-217].

Ogurlu [213], Tlrkiye M. martes turinun beslenme davranisi ve habitat se¢imi
izerine bir calisma yapmis ve Balikesir, Manyas bdlgesinden bu tiire ait oldugu
diistintilen disk1 6rnekleri toplamistir. Ancak herhangi bir ayirt edici karakter veya 6rnek
incelemesi gosterilmemistir. Yigit et al. [214], Turkiye’nin dort farkli lokalitesinden
elde ettikleri dokuz M. foina tlrline ait karyolojik ve morfolojik veriler ile taksonomisi
ve yayilisina katkida bulunmuslardir. KryStufek ve Vohralik [1, 4], Tiirkiye ve Kibris’in
memeli tiir listesini yayinlamislar ve mustelidlerin yayilis alanlar1 hakkinda kisa bilgiler
vermiglerdir. Tirkiye’de Martes cinsine ait iki tiriin (M. martes, M. foina) yayilis
gosterdiginden bahsetmiglerdir. Bunlardan M. martes turiinin Marmara, Karadeniz

daglar1, Ege, Toros daglar1 ve Dogu Anadolu bolgelerinde yayilis gosterdigini, M. foina
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tlrandn ise Turkiye’de genis bir yayilisa sahip oldugunu belirtmiglerdir. Bu calismada
daha once yayilis kaydi verilen bolgeler ve yakin cevrelerinden 6rnekleme yapilmis
fakat molekiler analizlere gore elde edilen tim 6rneklerin M. foina tiiriine ait oldugu
anlasilmistir. Johnson [29], Turkiye’deki karnivor memelilerin durumu ile ilgili bir
calisma yayimlamis ve burada, Tiirkiye’nin cografi konumu geregi ¢cogu karnivor tiirii
icin tarihsel ev rolii oynadigini, ¢ogu biiyiik karnivorun Anadolu’da neslinin tiikenmis
olmasma ragmen hala yayilis gosteren karnivor tiirlerinin oldugunu belirtmistir.
Turkiye’de M. martes tiirliniin genis bir yayilisa sahip oldugunu, populasyon durumlari
hakkinda bilgi olmadigim1 ve Tiirkiye’deki bu tiir ile ilgili yapilmis bir ¢aligmanin
olmadigindan bahsetmistir. Turan [31], Ankara, Nallithan bdlgesinin yaban hayati
envanterini, acgik alan gozlemleri, literatiir taramalar1 ve yore halki ile goriisme
yontemlerini kullanarak ¢ikarmis ve bu bolgede aga¢ sansart M. martes’in yayilis
gosterdigini belirtmigtir. Yigit et al. [33], Kazdagi milli parki ve ¢evresinden toplanan
ve gozlenen tiirler hakkinda bir ¢alisma yapmis, arazi ¢calismalar1 sonucunda 6 takimdan
toplam 40 memeli tiirii tespit etmislerdir. Bunlardan biri Balikesir, Gonen ¢evresinden
elde ettigi M. foina trtine ait 2 tane drnektir. Kazdagi milli parki ve gevresi i¢in daha
onceki calismalarda yayilis kaydi verilen M. martes tiiriiniin elde edilemedigini ve bu
tirin Anadolu’daki yayilisinin tartismali oldugunu belirtmislerdir. Soyumert [215],
Marmaris bolgesinde orta ve biiyiik boyutlu memelilerin varhigini foto kapan yardima ile
aragtirmig, M. foina tiirliniin bolgede bulundugunu rapor etmislerdir. Albayrak et al.
[34], Turkiye'nin degisik bolgelerinden topladiklart 57 M. foina 6rneginin morfolojik
karakterlerine gore incelemisler ve orneklerin yavru, gen¢ ve ergin olarak ii¢c yas
grubuna ayrildigin1 belirtmisler ve kafatasi ile bakulum o6zellikleri hakkinda bilgiler
vermiglerdir. Can ve Togan [35], Karabiik, Yenice ormaninda Ocak-Mayis 2006
tarihleri arasinda foto kapan ¢alismasi yapmislar ve hem foto kapan verilerine hem de
yerel halk ve bolgedeki gorevli personel ile yaptiklart goriigmelere dayali olarak
bolgede agac sansar1 M. martes’in varligindan bahsetmislerdir. Ancak bdlge i¢in kaya
sansart1 M. foina hakkinda bilgi vermemislerdir. Merinis ve Masseti [36], Antalya
Termesos milli parkinin memeli faunasi iizerine bir ¢aligma yapmis ve bdlgede kaya
sansart M. foina’nin varligini bildirmislerdir. Soyumert et al. [37], Turkiye nin
giineybatisindaki yanmis ¢am ormanlarinda biiyik ve orta boyutlu memelilerin durumu
hakkinda yaptiklar1 bir ¢alismada M. foina’nin varligini bildirmislerdir. Gokturk et al.

[216], Artvin’in memeli faunasi iizerine yaptigi calismada bolgede kaya sansart M.
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foina’nin yerlesim bolgelerinde ve kayalik alanlarda, aga¢ sansart M. martes’in vadi
yataginda ve ormanlik alanda bulundugunu belirtmislerdir. Albayrak et al. [217],
Antalya Beydaglar1 ve gevresi karnivorlarin1 foto kapan yontemiyle arastirmislar ve
bolgede kaya sansar1 M. foina’nin varligini bildirmislerdir. Ayrica Harrison et al. [142],
Long [139], Wilson ve Reeder [3], Kranz et al. [140] M. martes ve M. foina igin

Turkiye’de genis bir yayilis alan1 vermislerdir.

Dinya genelinde sekiz turi iceren Martes cinsi Uyeleri morfolojik olarak
birbirine oldukca benzerdir [55]. Ozellikle Avrasya’nin biiyiik bir kismmda simpatrik
olarak yayilis gisteren ve aymi habitati paylasabilen M. martes ve M. foina trleri
kolaylikla birbiri ile karistirtlmaktadir [56-58, 218]. Bu iki tiiriin {ilkemizdeki durumlari
ile ilgili caligmalarin biiyiik kismi herhangi bir ayirt edici karakter icermeksizin
tamamen gozleme, yerel halk ile goriismelere veya mevcut eski literatiir bilgisine dayali
calismalardir. Ornek temelli ¢alismalarda ise sadece M. foina tiirii kullanilmistir ve
ornek sayisi Albayrak et al. [34]’in ¢alismasi disindakiler sinirli bir bolgedeki az sayida
Oormege dayanan caligmalardir. Bu zamana kadar yapilmis ve tespit edilebilmis
caligmalar igerisinde gerek ornek sayisi gerekse dagilim olarak en kapsamli calisma bu
Tez ¢alismasidir. Ayrica bu ¢alismaya kadar TUlrkiye Martes cinsi ile ilgili herhangi bir

molekiiler temelli ¢alisma tespit edilememistir.

Reig [219], Avrupa’daki aga¢ sansari (M. martes) ve kaya sansari1 (M. foina) nin
cografik varyasyonlarini arastirmigtir. 15 M. martes populasyonundan ve 13 M. foina
populasyonundan elde ettigi kafataslarin1 23 karaktere gore karsilastirmis, M. martes
i¢in kuzeyden giineye dogru kafatas1 boyutlarinda artma, M. foina i¢in batidan doguya
dogru bir artma tespit etmistir. Her iki tiirde de eseysel dimorfizimde cografik
varyasyonlarin 6nemli olmadigin1 belirtmistir. Ozellikle M. foina’da kafatas1 genisligi

ile iklim arasinda giiglii bir iligkinin oldugunu belirtmistir.

Martes cinsinin evrimsel tarihini ortaya ¢ikarmak igin ¢esitli molekiiler temelli
filogenetik ¢alismalar yapilmistir [6, 7, 59-63]. Molekiiler filogenetik ¢alismalarda bu
iki tlrtin yakin iligkili oldugunu géstermistir [9, 62, 63], M. martes’in orta ve kuzey
Avrupa’da c¢esitli siginaklardan orijinlendigini belirtmistir. Buna karsin Akdeniz sigiak
bolgelerinden (Balkanlar, iberya yarim adasi, italya) ve Dogu Rusya’dan ornek
olmamasi tiirlin filocografyasinin ¢dziimlenmesinde eksik kalmistir [58]. Davison et al.

[62], M. martes tlriinin Kuzey Avrupa’da genis bir yayilis géstermesine karsin Giiney
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Avrupa’nin biiyiik bir kisminda bulunmadigin1 veya ¢ok sinirlt bir yayilis gosterdigini,
cogu kayitin eski ve dogrulanmasinin miimkiin olmadigini belirtmislerdir. Bu kapsamda
Yunanistan’da bulunmadigini, Slovenya ve Hirvatistan’da nadir, Sirbistan, Bulgaristan
ve Arnavutluk’ta olduk¢a nadir oldugunu ve Tiirkiye’nin Karadeniz kiyilarinda
bulunabilecegini ifade etmislerdir. M. martes igin diisiik bir genetik ¢esitlilik ve az
sayida soyhatt1 belirtmislerdir. M. martes tlrinin Avrupa’ya son buzul dénemden sonra
tek bir sigmaktan yeniden kolonize oldugunu onermistir. Yigit et al. [33], M. martes
tirindn  Anadolu’daki yayilisinin  tartismali  oldugunu belirtmislerdir. Bu Tez
caligmasinda M. martes tiiriiniin olast yayilis bolgesi ve alanlarindan Ornekleme
yapilmasina karsin bu tiire ait herhangi bir bireye rastlanilmamis ve Tlrkiye M. martes

tiirtine ait herhangi bir miize 6rnegi de bulunamamustir.

Bazi1 Martes tiirleri arasinda hibridizasyonun tespit edilmesine ragmen M. martes
ve M. foina arasinda herhangi bir melezlesme tespit edilememistir [62, 64]. Farkli
Martes tiirleri arasindaki filogenetik iliskileri hem de tiir i¢i iliskileri arastirmak igin
farkli arastiricilar tarafindan mitokondriyal sitokrom b kullanilmistir [62, 63, 72, 129,
185, 187, 220].

Hosoda et al. [185], Martes ve Mustela cinslerine ait tirler icerisindeki
mitokondriyal soyhatlarinin farklilasmasini arastirmislardir. Bunun icin her iki cinse ait
toplam 68 bireyin kismi sitokrom b (402 bg) dizilerini kullanmislardir. Bunun igin M.
martes tiriine ait ikisi Rusya, ikisi Almanya’dan, M. foina i¢in ise dordiu Almanya, biri
Cin olmak uzere iki ture ait toplam dokuz 6rnek kullanilmistir. K2P baz degisim modeli
kullanilarak olusturulan NJ filogenetik agacinda M. martes turiine ait olan soyhattinda
herhangi bir gruplanma olusmazken M. foina soyhattinda Cin’den elde edilen 6rnek
Almanya orneklerinden bariz bir sekilde ayr1 gruplanmistir. Daha fazla 6rnek ve komple
sitokrom b baz dizileri kullanilarak gergeklestirilen bu ¢alismada ise bu sonuca benzer
olarak Cin’den eclde edilen iki 6rnege ait haplotip tiim filogenetik agaglarda diger
haplotiplerden agik bir sekilde ayrilarak bazalda yer almistir. Ayrica M. martes tird igin
daha iyi bir ayrim ortaya ¢ikmis olup Almanya ve Danimarka haplotipleri birlikte
gruplanirken, Isve¢ ve Ispanya’dan haplotipleri bunlardan bariz bir sekilde ayri
gruplandi. Martes cinsi igerisindeki tiirlerin ayrilma sirasi olarak ilk once M. flavigula

ve M. pennanti’nin ayrildigini, ikinci olarak M. foina tlrtndn, en son olarak da M.
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americana, M. martes, M. melampus ve M. zibellina tiirlerinin ortaya ¢iktigin
belirtmistir [185].

Sato et al. [129], Japonya sansart Martes melampus’un genetik cesitliligini
aragtirmiglar ve bunun igin Japonya’nin ¢esitli bolgelerinden elde ettigi 49 Ornegin
mitokondriyal sitokrom b, kontrol bélgesi ve NADH2 genlerinin kombine baz
dizilerinden (2.814 bg) yararlanmiglardir. Tsushima ada populasyonunun ana kara ve
diger ada populasyonundan ayri olarak gruplandigini belirtmiglerdir. 1.140 bg’lik
sitokrom b gen bolgesi icin 23 bg’lik bolgede varyasyon tespit ederken bunlardan 11
parsimonik olarak bilgi igerdigini belirtmislerdir. Ayrica Orneklerin niiklear GHR
geninin polimorfik intron bolgesinin dizi analizi sonucunda (654 bg) alt1 heterozigotik
bolge bulmuslar ve Tsushima populasyonunda homojenite tespit etmislerdir. Bu
caligmada Tiirkiye sansarlar1 igin bdylesi bir cografik bariyerin bulunmayisi sebebiyle
bolgeler arasi bariz bir gruplanma elde edilememis ve Tiirkiye sansarlar igin 28 b¢’lik
bolgede varyasyon tespit edilmis olup bunlardan 6’s1 parsimonik olarak bilgi
icermektedir. Bu ¢alismada ayn1 gen bolgesi igin Tirkiye M. foina 6rnekleri icerisinde
622 bc’lik bolgede dort heterozigotik bolge tespit edildi fakat bdlgeler arasi bir

gruplanma olusmamastir.

Nagai et al. [221], Bulgaristan kaya sansarlarinin (M. foina) populasyon yapisini
ve filocografyasin1 caligmislar, bunun i¢in mikrosatallit polimorfizmini ve mtDNA
varyasyonlarini aragtirmiglardir. Bulgaristan’in ¢esitli yerlerinden elde ettikleri 28 kaya
sansarinda her bir lokus i¢in 2 ila 7 arasinda allel tespit etmislerdir. Bulgaristan
populasyonu i¢in genetik cesitliligi diger bolgelerdeki mustelid tiirleri i¢in elde
edilenden daha diisiik tespit etmislerdir. 28 ornegin kismi mitokondriyal kontrol
bolgesinin 523 baz giftlik dizisinde 3 varyasyon tespit etmisler ve toplam 4 haplotip
elde etmislerdir. Haplotip ¢esitliligini ve niikleotid cesitliligini sirasiyla 0.62 ve
0.001371 olarak hesaplamislardir. Inoue et al. [222], M. zibellina’da homolog mtDNA
dizileri i¢in haplotip ¢esitliligini 0.73, niikleotid c¢esitliligini 0.00242 olarak, Rusya
populasyonlar1 i¢in ise 1.00 ve 0.00874 olarak hesaplamiglardir. Bulgaristan M.
foina’larmin genetik c¢esitliliginin M. zibellina’ya gore diisiik oldugunu belirtmisler ve
bu durumun Zachos et al. [223]’un Sirbistan cakallarinda (Canis aureus) mtDNA
kontrol bélgesi (392 bg) analizi sonucunda monomorfik haplotip tespit etmesindeki gibi

son zamandaki guclu bir kurucu etkisi sonucu olusmus olabilecegini belirtmislerdir. Bu
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caligmada Tirkiye M. foina turd igin sitokrom b genine dayali haplotip ¢esitliligi 0.8326
ve niikleotid ¢esitliligi 0.00201 olarak Bulgaristan’daki durumdan farkli bir sema ortaya
koymustur. Ishida et al. [224], M. zibellina’nin sitokrom b gen boélgesi i¢in Hokkaido
populasyonlarinin Uzak Dogu Rusya populasyonlarina gore genetik gesitliligin olduk¢a
diisiik oldugunu belirtmisler, haplotip ve niikleotid ¢esitliligini Hokkaido ve Uzak Dogu
Rusya populasyonlar1 igin h=0.476-0.900 ve niikleotid ¢esitliligini 7=0.00122-0.00909
olarak hesaplamislardir. Nagai et al. [221], Tarafindan olusturulan NJ filogenetik
agacinda Bulgaristan 6rnekleri Avrupa ornekleri ile gruplanmis, Avrupa i¢in iki soyhatti
olusmustur. Cin haplotipi bu ¢aligmada oldugu gibi dikkate deger bir sekilde ayr1 yerde
gruplanmistir. Bu Tez caligmasinda elde edilen haplotipler ile Gen Bankasi’ndan alinan
sitokrom b dizilerinin birlikte analizi sonucunda da Avrupa icin iki soyhatt1 olusmus ve

Turkiye’ye ait haplotipler bu iki soyhatti i¢erisinde yer almustir.

Bu ¢alismada M. foina tiriine ait 86 6rnekte tespit edilen toplam 24 haplotipin 23
tanesi ilk kez bu calismada tespit edilmistir. Bununla birlikte Tiirkiye kaya sansarlari
icin tespit edilen en yaygin ikinci haplotip olan MFOTR2, Ispanya (EF689071) ve
Portekiz (EF689069, EF689070) [184] bdlgelerinden tespit edilen haplotip ile ayn1 baz
dizisine sahiptir. Bu durum tlkemiz populasyonlari ile Avrupa populasyonlari arasinda

genetik olarak bir yakinliga isaret etmektedir.

Stone ve Cook [63], M. gwatkinsi hari¢ glinlimiiz tiim sansarlarinin mtDNA
sitokrom b ve nuklear aldolaz C genlerinin baz dizilerini kullanarak filogenisini
aragtirmiglar ve Martes cinsinin Gulo gulo’ya gore parafiletik olabilecegini ve Pekania,
Charronia, Martes olmak tizere 3 kladin varligini 6nermislerdir. Yapilan analizler
sonucu M. foina ve M. melampus’un durumunun c¢ozillemedigini belirtmislerdir.
Sitokrom b gen bolgesi i¢in baz kompozisyonunu diger memelilere benzer olarak [87,
225, 226] A: % 28.2, C: % 30.6, G: % 14.4, T: % 26.8 seklinde tespit etmislerdir. Bu
calismada M. foina turd icin ise baz kompozisyonu benzer olarak A: % 27.7, C: % 30.9,
G: % 14.4, T(U): 27.0 seklinde hesaplanmistir. Niiklear aldolaz C geninin, sitokrom b
genine gore daha az varyasyon gostermekte oldugunu belirtmislerdir. Benzer bir durum
da Turkiye ornekleri i¢in GHR gen bdlgesinde tespit edilmistir. Li et al. [187], M.
martes tlrinin komple mitokondriyal genomunu dizi analizini yapmuslar, total baz
kompozisyonunu A: % 31.9, C: % 27.6, G: % 14.7, T(U): 25.8 seklinde, sitokrom b gen
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bolgesinin baz kompozisyonunu A: % 28.0, C: % 31.1, G: % 14.8, T(U): % 26.1

seklinde hesaplamislardir.

Tiirkiye sansarlari ile ilgili daha 6nceki zamanlarda yapilmis molekiiler temelli
caligmalarin tespit edilememis olmasi ve var olan caligmalarin da sayisinin ¢ok az
olmas1 ve sadece siirli bir bolgeden, 6rneklerin morfolojisine ve karyolojisine dayali
olmasi bu c¢alismanin Onemini arttirmaktadir. Gergeklestirilen bu c¢alisma hem bu
zamana kadarki gerek kullanilan 6rnek sayisi gerekse dagilim bakimindan en kapsamli

calisma olup, molekiler temelli ilk ¢alismadir.

4.1.3. Vormela peregusna Tiiriiniin Genetik Cesitliligi ve Filogenisi

Mustelidae familyasi igerisinde yer alan V. peregusna tirt familya icerisindeki
molekiiler teknikler kullanilarak en az g¢alisilan tiirlerden biridir [9, 20, 65, 66]. Tir ici
genetik yapist ve evrimsel tarihi hakkinda bilgiler oldukca yetersizdir. Ulkemizde
yayilig gosteren bu tiirle ilgili az da olsa gesitli ¢aligmalar [24, 25, 28, 33] mevcut olup
morfoloji ve karyoloji temelli veya yayilis ve envanter kaydi seklindeki ¢aligsmalardir.
Bu c¢alismada Tulrkiye alacasansarlar1 i¢in molekiiler belirtegler kullanilarak hem

genetik ¢esitliliginin hem de filogenisinin ortaya konmasi bakimindan ilk ¢aligmadir.

Tiirkiye alacasansar1 V. peregusna ile ilgili yapilmis calismalarda Ozkurt et al.
[24], Balikesir/GOnen’den elde edilmis bir disi O6rnegin karyolojik ve morfolojik
Ozelliklerini incelemigler ve bu 06zelliklerine gore Suriye’den tanimlanan V. p.
syriacus’a benzedigini bildirmislerdir. Ozkurt et al. [25], Giiney Dogu bolgesinden yeni
bir kayit ile birlikte bu Ornege ait karyolojik, morfolojik ve bakular Ozellikler
vermislerdir. Elde edilen 6rnegin diploid kromozom sayisinin Kafkasya, Suriye, Bati
Tirkiye ve Romanya 6rnekleri ile ayni1 oldugunu, NF ve NFa degerlerinin Bat1 Tiirkiye
orneklerinden daha yliksek oldugunu, Suriye 6rnekleri ile ayn1 oldugunu belirtmislerdir.
Krystufek ve Vohralik [1, 4], Tiirkiye ve Kibris memelileri iizerine yaptiklart calismada
V. peregusna tiiriiniin Giiney Dogu hari¢ Trakya ve Anadolu’da (Ege, Toroslar, i¢
Anadolu, Karadeniz daglari, Dogu Anadolu) yayilis gosterdigini belirtmistir. Bu Tez
calismasindaki orneklere gore Tlrkiye'nin Trakya, I¢ Anadolu, Ege ve Dogu Anadolu
bolgelerinden yayilis gosterdigi desteklenmektedir. Tez et al. [28], yayilis alanina,
tireme biyolojisine ve ekolojisine katkida bulunmuslardir. V. peregusna Uzerine

yaptiklart bir ¢alismada Yigit et al. [33], Kazdag:i milli parki ve ¢evresinin memelileri
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lizerine yaptig1i ¢aligmada Balikesir, Gonen’den yayilis kaydi vermisler, bu turin
genellikle Tirkiye’de bataklik veya etrafi sazlarla kapli olan nehir kiyilarini tercih
ettigini belirtmisler ve bir disi bireyin dis viicut Olgiileri ve agirligi hakkinda notlar
vermiglerdir. Milli park ¢evresinde yogun bir populasyona sahip oldugunu
belirtmislerdir. Tiirkiye mustelidlerinin genetik ¢esitliligi ve filogenisi iizerine yapilmis
calismalar tespit edilemediginden dolayr V. peregusna tird icin bu galismada elde

edilen bulgular ile daha 6nce rapor edilmis bulgularin karsilastirmasi yapilamamustir.

Rifai et al. [227], Urdiin alacasansarlarinin durumu iizerine bir ¢alisma yapmislar
ve Urdin’iin kuzeyinde populasyonunun arttigini belirtmislerdir. Dulamtseren et al.
[157], V. peregusna turu igin Mogolistan’daki U¢ yeni bdlgeden yayilis kaydi
vermislerdir. Gorsuch ve Lariviere [154], yaptiklar1 derleme ¢aligmasinda tiir ile ilgili
bilgiler vermislerdir. Rozhnov ve Abramov [228], Turkmenistan’dan elde ettikleri 85
ornege ait 26 kranial karakterdeki morfometrik varyasyonlar1 arastirmiglar ve tiir
igerisinde diisiikk seviyede seksiiel dimorfizm rapor etmislerdir. Tur ile ilgili ilk
mitokondriyal DNA temelli ¢alisma, Rozhnov et al. [65] tarafindan yapilmis ve komple
sitokrom b geninin dizi analizini yapmak suretiyle V. peregusna’nin Mustelidae
familyas1 igerisindeki cins konumunu belirleyerek cinsin filogenetik iliskilerini
aragtirmiglardir. Vormela cinsinin Ictonyx ile yakin iliskili oldugunu goéstermislerdir.
Bununla birlikte alacasansar populasyonlarinin filocografik yapilart hakkinda bilgi
vermemislerdir. Mitokondriyal sitokrom b ve kontrol bdlgesi dizilerine dayanarak
Rozhnov et al. [66], V. peregusna tiiriiniin genetik analizini yapmislar, Gliney Rusya,
Transkafkasya, Trkmenistan ve Ozbekistan’dan elde ettikleri érnekler arasinda genetik
olarak bir farklilik olmadigini ortaya koymuslar ve V. peregusna tirl icerisinde
mitokondriyal DNA dizilerinin (sitokrom b ve kontrol bélgesi) yiksek derecede genetik
homojenite gosterdigini vurgulamislardir. Yaptiklar1 caligmada bes adet kombine
sitokrom b ve kontrol bolgesi dizilerinde (2.225 bg) bes haplotip tespit etmisler, 16’s1
yer degistirme, 3’0 indel olan 19 varyasyon gosteren bolge bulmuslardir. Orneklerin
niikleotid ¢esitliligini ©1 = % 0.325+0.215, genetik uzakligi % 0.13-0.63 arasinda
bulmuslardir. Sadece sitokrom b dizilerinin analizi sonucunda sekiz drnekte alt1 haplotip
tespit etmisler ve bes varyasyon gosteren bolge bulmuslardir. Orneklerin niikleotid
cesitliligini m = % 0.205+0.150, genetik uzakligi % 0.09-0.35 arasinda bulmuslardir.
Gergeklestirilen bu Tez ¢alismasinda Tirkiye’den elde edilen 17 6rnekte toplam dokuz
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haplotip, Gen Bankasi 6rnekleri ile birlikte analiz sonucunda V. peregusna turine ait 16
haplotip tespit edilmistir. Bu Tez ¢alismada 16 haplotip i¢in 17 niikleotid pozisyonunda
polimorfik bolge tespit edilmistir. Niikleotid cesitliligi ise @ = % 0.319 olarak
hesaplanmistir. Tiirkiye ornekleri igin genetik ¢esitlilik degeri % 0.1-0.7 olarak
hesaplanmistir. Elde edilen genetik uzaklik ve nukleotid ¢esitlilik degerleri Rozhnov et
al. [66] un tespit ettigi degerlerden daha yiiksektir.

Koepfli et al. [9], Mustelidae familyasinin multigen filogenisini arastirmis, V.
peregusna ve 3 Afrika turi olan Ictonyx libyca, Ictonyx striatus ve Poecilogale
albinucha’y1 monofiletik grup olarak tanimlamislardir. Bu durum Rozhnov et al. [65]’in
bulgular1 ile uyumludur. Bu grup ile Galictis (I¢ ve Giiney Amerika) arasinda yakin
iliski oldugunu belirtmistir [9, 65]. Sato et al. [20] yaptiklar1 ¢alisma ile Koepfli et al.
[9)’in bulgularmi desteklemistir. Bunlara ilave olarak Vormela tlrlnlin Pliyosen’de
Giineybat1 Asya’dan orijinlendigi ve Guney Avrupa ve Orta Asya’ya buradan yayildig
ileri stirtilmislerdir [65, 67]. Bu Tez ¢alismasinda elde edilen bulgular bu hipotezi

destekler nitelikte olup Vormela cinsinin ortaya ¢ikis yeri muhtemelen Anadolu’dur.

Ayrica V. peregusna tirtine ait 17 bireyde tespit edilen toplam dokuz haplotipin
sekiz tanesi ilk kez bu ¢alismada belirlenmistir. Bununla birlikte Tiirkiye alacasansarlari
icin tespit edilen en yaygin ve genis yayilish haplotip olan VPETR1 haplotipi
Ermenistan (AB564108 ve EF581357) [66] Orneklerine ait sitokrom b baz dizileri ile
ayni baz dizisine sahiptir ve bu zamana kadar tespit edilen tum haplotipler icerisinde en
cok ornek bulunan ve en genis yayilisa sahip olan haplotiptir. Bu durum V. peregusna
tirindn Anadolu’da ortaya ¢iktigini ve buradan diger bolgelere yayildigi goriistinti [65-
67] desteklemektedir.

Hem Tiirkiye alacasansarlar1 ile ilgili daha Onceki zamanlarda yapilmis
molekiiler temelli calismalarin tespit edilememis olmasi ve var olan calismalarin da
sayisinin ¢ok az olmasi, hem de Mustelidae familyasi icerisinde molekiiler teknikler
kullanilarak en az ¢alisilan tiir olmasi [9, 20, 65, 66], tur i¢i genetik yapis1 ve evrimsel
tarihi hakkinda bilgilerin oldukca kisitli olmasi, gerceklestirilen bu ¢alismanin énemini
arttirmaktadir. Gergeklestirilen bu ¢alisma hem bu zamana kadarki gerek 6rnek sayisi
gerekse dagilim bakimindan en kapsamli ¢alisma olup hem de dlkemiz igin

alacasansarlar ile ilgili DNA dizi analizine dayali ilk ¢calismadir.
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4.1.4. Meles Cinsinin Genetik Cesitliligi ve Filogenisi

Bu tez caligmasinda, Tirkiye’de genis bir yayilisa sahip Meles cinsine ait
ornekler, hem Trakya hem de Anadolu bélgelerinden ornekler temin edilmistir. Yapilan
mitokondriyal DNA analizi sonucunda Trakya bdlgesinden elde edilen iki 6rnegin M.
meles tirune, Anadolu boélgesinden elde edilen 6rneklerin ise M. canescens tlriine ait
oldugu tespit edilmistir. TUrkiye Meles cinsi ile ilgili gliniimiize kadar yapilan ve tespit
edilebilmis ¢alismalarin tamamina yakini siirli bir bélgeden elde edilmis az sayidaki
ornege dayanan yayilis kaydi, morfolojik ve ekolojik temelli ¢alismalardir [23, 33, 35,
36, 215-217, 229-233]. Ulkemiz Meles cinsine ait populasyonlar ile ilgili herhangi bir

molekdler temelli ¢alisma tespit edilememislerdir.

Ozkurt et al. [23], Giiney ve Bati Tiirkiye’den elde ettikleri dort ornegi
(Caltiligukur Koyii, Akseki/Antalya 1, 2; Gonen/Balikesir 1) morfolojik ve biometrik
olarak incelemisler ve sonuglari literatirdeki Suriye, Liibnan, Israil ve Avrupa érnekleri
ile karsilagtirmiglar ve bunlar ile uyumlu oldugunu belirtmislerdir. Pamukoglu [229],
Bati Tirkiye’deki porsuklarin (Mammalia: Carnivora)’in ekoloji, biyoloji ve
taksonomisi iizerine bir ¢alisma yapmis ve elde ettigi 54 porsuk verisine dayanarak
orneklerin M. meles’in nominatif formunu ile benzer oldugunu belirtmistir. Ozen ve
Ulucay [233], Kutahya ilinden elde edilen 10 porsuk ornegini morfolojik yonden
incelemis ve Arabistan, Liibnan ve Israil drnekleri ile benzer oldugunu belirtmistir.
Turkiye’nin Anadolu bolgesinden M. meles turi ile ilgili Ege ve I¢ Anadolu
bolgelerinden [230], Elazig [231], Koprili Kanyon Milli Park: [232], Kazdagi Milli
Parki [33], Marmaris [215], Yenice ormani [35], Termessos Milli Parki [36], Artvin
[216], Beydaglari, Antalya [217] bolgelerinden yayilis kayitlar1 verilmistir. KryStufek
ve Vohralik [1, 4], M. meles turunin Turkiye’de genis bir yayilisa sahip oldugunu
bildirmislerdir.

Mustelidae igerisinde yer alan Melinae altfamilyasi, Meles cinsi ve Arctonyx
collaris tiirtinden olusmakta ve bu iki takson arasinda yakin (sister) iliski
gosterilmektedir [9, 15, 51]. Abramov [234], Rusya’nin Avrupa kismi (Leningrad ve
Tver bolgeleri), Kuzey-Bati ve Orta Asya (Ural, Kazakistan, Ozbekistan, Sibirya ve
Mogolistan) ve Japonya’dan elde ettigi porsuk 6rnekleri arasinda bakulum morfolojileri
bakimindan farkliliklar tespit etmistir. Ancak bu ¢alismada Giiney Bati Asya 6rnekleri

kullanilmamigtir. Porsuklar arasindaki elde edilen bu bakulum morfolojisindeki
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farklilik, Martes ve Mustela tiirleri arasinda farkliliktan daha biiytiktir [51]. Avrupa,
Uzak Dogu Avrupa, Kuzey-Bat1 ve Orta Asya ve Japonya porsuklar1 arasinda acik bir
renk desenlenmesi farki vardir [235]. Bununla birlikte Giiney Bat1 Asya porsuklarinin
bas bolgesi renk desenlenmesi, Avrupa porsuklart ile aymdir [51]. Avrupa, Sibirya,
Japonya ve Cin’den elde edilen porsuklarla ilgili karyoloji temelli ¢aligmalarda tiim
orneklerin ayni sayida otozomal ve cinsiyet kromozomlarina sahip oldugu gosterilmistir
[236-238]. Fakat Avrupa, Asya’nin ana kara kismi ve Japonya Ornekleri arasinda C
bantlama desenleri arasinda heterokromatin bolge biiyiikliikleri bakimindan farkliliklar
vardir [51].

Madurell-Malapeira et al. [239], Avrupa Pilo-Pleisosen porsuklarinin taksonomik
durumunu Iberya’daki krainodental kalintilar1 kullanarak arastirmislar ve giniimiz
Avrupa porsugunun Asya porsuklarindan ayrildigini ve Asya’nin porsuk soyhatlari i¢in

orijin oldugunu belirtmislerdir.

Kurose et al. [49], Japonya’daki porsuk populasyonlarinin genetik ¢esitliligini
mitokondriyal sitokrom b geninin komple dizi analizleri yardimiyla aragtirmiglar ve
Japonya populasyonunda diisiik bir genetik ¢esitlilik tespit etmislerdir. Bu arastiricilar,
Avrupa (2), Baikal (1) ve Japonya (17) bolgelerinden elde ettikleri 20 6rnek icin toplam
20 haplotip tespit etmislerdir. Mitokondriyal sitokrom b geninin 1.140 baz ciftlik
boélgesinde toplam 97 varyasyon gosteren bolge tespit etmisler ve genetik uzakligi %
0.09-8.95 (ortalama % 2.31) olarak bulmuslardir. Japonya populasyonlar: igerisindeki
(17 6rnekte) genetik uzaklig: ise ¢cok daha az (% 0.49) olarak tespit etmislerdir.

Bu Tez ¢alismasinda Tiirkiye porsuk populasyonlar i¢in sekiz drnek igin toplam
bes haplotip (Hd = 0.8929) ve 61 niikleotid pozisyonunun varyasyon gosterdigi tespit
edilmistir. TUrkiye populasyonlar i¢in genetik uzaklik % 0.1 - % 5.4 arasinda, Anadolu
populasyonunun kendi igindeki genetik uzaklik ise ¢ok daha kugik (% 0.1 - % 0.5)
olarak tespit edilmistir. Kurose et al. [49], toplam 20 haplotipin NJ filogenetik agacinda
Uc gruba ayrildigim1 ve Japonya populasyonun diger iki gruptan biiylk bir genetik
farklilikla ayrildigin1 belirtmiglerdir. Bu Tez calismasinda Kurose et al. [49]’in
sonucuna benzer olarak Turkiye’deki Trakya populasyonu ile Anadolu populasyonu
arasinda biiyiik bir genetik uzaklik olup (% 5.4), Anadolu populasyonunun kendi iginde
diisiik bir genetik ¢esitlilik vardir. Ayrica, Kurose et al. [49] Avrupa’dan elde edilen iki
porsugun yiiksek bir degerle birlikte gruplandigini ve Baykal bolgesinden (Sibirya) elde
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edilen haplotipten agik bir sekilde farkli oldugunu Asya ve Avrupa’dan yeni Ornekler
elde edilmesi gerektigini vurgulamislardir. Bu c¢alismada tiim haplotiplerin birlikte
degerlendirilmesi ile elde edilen sonug, Kurose et al. [49] ile benzer olup Sibirya
populasyonlar1 ile Avrupa populasyonlart birbirinden farkli tiirlerden olusmaktadir.
Marmi et al. [50], Avrasya’dan elde ettigi 151 porsugun filogenetik statlisini
mitokondriyal kontrol bolgesi dizileri yardimiyla arastirmig, Avrasya porsugunun
Avrupa, Giineybat1 Asya (Girit, Israil, Gurcistan ve Tacikistan), Kuzey ve Dogu Asya
(Rusya, Kazakistan ve Mogolistan) ve Japonya olarak doért gruba ayrildigini
belirtmislerdir. Mitokondriyal DNA kontrol bdélgesi i¢in niikleotid ¢esitliligini % 4.6
gibi yiksek bir degerde buna karsin cografik bolgelerin kendi iginde % 0.5 - % 0.8
olarak tespit etmislerdir. TUm &rnekler icin elde edilen deger olduk¢a mobil ve genis
yayilisht olan kurtlarda (Canis lupus) aynmi lokus igin Vila et al. [240] tarafindan rapor
edilen degerden (% 2.6) daha yiiksektir. Bu Tez g¢alismasinda niikleotid ¢esitliligi,
kontrol bolgesine gore daha az varyasyon gosteren sitokrom b bdlgesi igin Tirkiye
orneklerinde (2 M. meles ve 6 M. canescens) % 2.28, sadece Anadolu populasyonunda
(M. canescens) % 0.211, tum ornekler icerisinde ise % 5.17 olarak tespit edilmistir.
Ulkemiz igin elde edilen bu degerler Tiirkiye’de farkli iki porsuk tiiriiniin yayilis
gosterdigi gortsini  desteklemektedir. Marmi et al. [50], Avrasya bdlgesi igin
mitokondriyal DNA kontrol bolgesi dizilerine dayali haplotip gesitliligini 0.9 olarak
bulmuslar ve literatiir karsilastirmalart sonucu genetik dar bogaz (bottleneck)
bulunmadigini belirtmislerdir. Bu Tez ¢aligmasinda Tiirkiye porsuklari i¢in sitokrom b
gen bolgesine dayali haplotip cesitliligi, 0,8929 olarak tespit edilmis olup Marmi et al.
[50]’un sonuglarina benzerdir. Ayrica bu Tez galismasinda mevcut tiim Orneklerin
birlikte analizi sonucunda haplotipler, Marmi et al. [50]’un mitokondriyal kontrol
bolgesi verileri sonucu elde ettigi dort gruba benzer olarak mitokondriyal sitokrom b
dizilerine gore de dort gruba ayrilmistir. Del Cerro et al. [51], Avrasya’da 18 llkeden
elde ettikleri 117 6rnekte niiklear (ACTC, BGN, CFTR, CHRNAL, TS ve TTR genleri)
ve mitokondriyal DNA dizi (kontrol bolgesi) verilerini kullanarak Avrasya
porsugundaki bu dort grubu dogrulamis ve daha once alttiir olarak kabul edilen Giiney
Bat1 Asya’daki grubu ayr bir tiir olarak M. canescens seklinde taninmasi gerektigini

Onermislerdir.
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Vawter ve Brown [241], omurgalilarda mitokondriyal DNA’nin genel olarak
niklear DNA’ya oranla 5-10 kat daha hizli evrimlestigini belirtmislerdir. Del Cerro et
al. [51], yaptigi analizler sonucunda tum 6rnekler icin niikleotid gesitliligini
mitokondriyal dizilerde (% 2.08) niklear dizilere (% 0.34) gore 10 kat daha yiksek
tespit etmislerdir. Giliney Bati Asya Ornekleri i¢in mitokondriyal dizilerde niikleotid
cesitliligini % 0.55, nlklear dizilerde % 0.06 olarak bildirmislerdir. Bu Tez
calismasinda Giiney Bat1 Asya igerisinde yer alan Anadolu 6rneklerinde mitokondriyal
diziler (sitokrom b) icin % 0.21, niiklear diziler icin % 0 olarak tespit edilmistir. Elde
edilen bu bulgular Del Cerro et al. [51]’in farkl1 gen bolgeleri igin elde ettigi bulgular ile
benzerdir. Del Cerro et al. [51] her bir niiklear lokusu ayri olarak kullanmasi sonucu
elde ettigi filogenetik agac¢larin ¢ogunun ¢oziimlenmedigini sadece CHRNA1 ve TTR
niiklear dizilerinin iki grup olarak ayrildigimi (Avrupa Ornekleri Giiney Bati Asya
ornekleri ile birlikte, Avrupa’nin Dogu sinir1, Kuzey, Bati ve Orta Asya Ornekleri ile
Japonya ornekleri ile birlikte) rapor etmislerdir. Bu sonuca benzer olarak bu Tez
calismasinda dizi analizi gergeklestirilen GHR gen bdélgesi sonucunda Trakya ve
Anadolu’dan elde edilen porsuk oOrnekleri ayni1 baz dizisine sahip olup GHR gen
bolgesi, bu iki taksonu birbirinden ayirmamistir. Benzer olarak ayni gen bolgesi igin
Koepfli et al. [9], M. martes ve M. americana tiirleri arasinda 622 baz ¢iftlik kisimda
sadece bir polimorfik bolge tespit etmislerdir. Buna karsin tlim ornekleri ve gen
bolgelerini iceren supermartiks’in analizi sonucunda yiiksek istatistik degerleriyle
Marmi et al. [50] tarafindan Onerilen dort grup olusmustur [51]. Bu Tez ¢alismasindaki
tim orneklerin sitokrom b’ye dayali istatistiksel ve filogenetik analizleri daha dnceki

caligmalar olan Marmi et al. [50] ve Del Cerro et al. [51] ile olduk¢a uyumludur.

Tashima et al. [52, 53], Meles cinsi icin ifade edilen dort grubu hem niiklear hem
de mitokondriyal verilerle desteklemisler ve dort tiirtin Avrupa porsugu (M. meles),
Glineybatt Asya porsugu (M. canescens), Kuzeybati ve Orta Asya porsugu (M.
leucurus) ve Japon porsugu (M. anakuna) varligimi vurgulamiglardir. Tashima et al.
[52], Maternal kalittmli mtDNA (D-loop) dizilerine ek olarak paternal kalitim modeline
sahip Y kromozom geni olan SRY (1052-1058 bg) geni dizilerini de kullanmiglar ve
Japonya, Dogu Avrasya, Kafkasya ve Bati Avrasya olmak iizere porsuklarin dort
soyhattina ayrildigini belirtmislerdir. Tashima et al. [53], Avrasya porsuklarinda ZFY

geninin final intronu’ndaki CAN-SINE’lar1 ve molekiiler varyasyonlarini arastirmiglar
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ve elde edilen sonuglarin Marmi et al. [50] ve Del Cerro et al. [51]'nin sonuglariyla

benzer oldugunu belirtmislerdir.

Abramov et al. [54], 692 kafatasina ait 30 kranial karakteri incelemis Avrupa ve
Asya porsuk soyhatlarinin meles — canescens ve leucurus — anakuma olarak belirgin bir
bicimde ayrildigin1 belirtmiglerdir. Avrupa porsuklarinin 6zellikle kafatas1 yapisi
bakimindan morfometrik olarak benzer oldugunu fakat Anadolu, Ortadogu ve
Transkafkasya orneklerinin agik bir sekilde farkli oldugunu ifade etmislerdir. Abramov
et al. [54], kranial morfometrik verileri ile Marmi et al. [50] ve Del Cerro et al. [51]’un
onerdigi bu dort grubu desteklemisler ve Giiney Bati Asya’daki porsugun M. canescens

olarak degerlendirilmesini 6nermislerdir.

Akdeniz adalarinda (Girit ve Rodos) yayilis gosteren porsuklar bazi ¢alismalarda
ana kara porsuklarindan farkli alttiirler olarak (M. m. arcalus Miller, 1907 ve M. m.
rhodius, Festa, 1914, sirasiyla) gruplandirilmiglardir [3, 242-244]. Son zamanlarda
yapilan dis morfolojisi [245], Mitokondriyal ve Nuklear DNA verileri [50, 51, 211]
yardimiyla Giiney Bat1 Asya ornekleri ile ayni tiire sahip oldugunu gostermislerdir. Bu
Tez caligmasinda Girit adasina ait iki Cyt b dizisi Gliney Bat1 Asya 6rnekleri ile birlikte
gruplanmustir.

Bu Tez c¢alismasinda yapilan analizler sonucunda Turkiye’nin Anadolu
bolgesinde yayilis gosteren tiiriin M. canescens oldugu tespit edilmistir. Turkiye
mustelidlerinin ~ genetik  ¢esitliligi  tizerine daha ©Once yapilmis c¢alismalar

bulunmadigindan elde edilen bulgular ile karsilagtirma yapilamamastir.

4.1.5. Mustela nivalis Turunun Genetik Cesitliligi ve Filogenisi

Bu Tez ¢alismasinda Tiirkiye’de genis bir yayilis gosteren M. nivalis tiriine ait
ornekler, Malkara/Tekirdag, Orhangazi/Bursa, Ulubey/Ordu, Kayseri, Kars ve
Altiova/Yalova lokalitelerinden elde edilmistir. Turkiye M. nivalis tirl ile ilgili
yapilmig ¢alismalarin tamamina yakini siirl bir bolgeden toplanmis az sayidaki 6rnege
dayanan yayilis kaydi, morfolojik ve karyolojik temelli ¢alismalardir [1, 4, 26, 30, 33].
Ulkemiz M. nivalis tiirii ile ilgili tespit edilebilen molekiiler temelli calismalar sadece

Kars ilinden elde edilmis bir 6rnege dayanmaktadir [47, 48].
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Colak et al. [26], Tiirkiye gelincikleri ile ilgili yaptig1 calismada Tiirkiye’nin bes
lokalitesinden  (Gonen/Balikesir,  Demirkdy/Kirklareli,  Aksaray, Abant/Bolu,
Polatli/Ankara) toplanan bes 6rnegi karyolojik, morfolojik, bakulum ve bazi ekolojik
ozelliklerine gore incelemisler, 2n=42, NFa=76 karyolojik degerlere sahip oldugunu ve
bakulumun M. n. dinniki 06rneklerinin (Erivan/Ermenistan) bakulumuna benzer
oldugunu Dbildirmislerdir. Ayrica Akkus/Ordu’da bir 0Orneginde go6zlendigini
bildirmiglerdir. Balikesir ve Aksaray Orneklerinin Ankara, Bolu ve Kirklareli
orneklerinden daha biiyiik oldugunu belirtmislerdir. Yigit et al. [33], Gonen/Balikesir
bolgesinden bir M. nivalis 6rneginin dis viicut Olgiilerini vermislerdir. KryStufek ve
Vohralik [1, 4], M. nivalis tarintn Trakya ve Anadolu bdlgelerinde yayilis gosterdigini
belirtmislerdir. Zima ve Cenevova [30], Orta Avrupa’daki M. nivalis populasyonlarinin
kiirk rengi ve kromozom varyasyonlarini, Istranca daglari, Kirklareli/Tiirkiye’den bir
ornek dahil ederek aragtirmiglar, Avrupa’da ¢ biyuk filogenetik soyhattinin varligin
gostermiglerdir. Cek ve Slovak Cumhuriyeti’nden elde ettigi 1.280 gelincik 6rneginde
iki kalitsal kiirk rengi tipi tespit etmislerdir. Ekim-Nisan aylarinda elde ettigi 824
ornekten dordiinde (% 0.49) beyaz kiirk rengi tespit etmislerdir. Bu Tez ¢alismasinda
elde edilen sekiz 6rnekten biri (% 12.5) beyaz kirk rengine sahip olup bu 6rnek (1443
koleksiyon numarasina sahip) Ocak ayinda Kars ilinden elde edilmislerdir (Sekil 2.4).
Ay zaman dilimi ve lokaliteden elde edilen diger 6rnek (1443 koleksiyon numarasina
sahip) ise beyaz kirk rengine sahip olmayip karin bolgesi beyaz, sirt bolgesi
kirmizi/kahverengindedir ve iki bolge arasi diizensiz bir sinirla ayrilmistir (Sekil 2.5).
Zima ve Cenevova [30], Cek Cumhuriyeti’ndeki farkli bolgelerden elde ettikleri bes
ornekte alti otozomunun biiyiik bir heterokromatin kol igerdigini ve aynmi karyotipin
Trakya/Tiirkiye Orneginde de gozlendigini rapor etmislerdir. Ayrica Balkanlar ve
Gilineydogu Avrupa’daki populasyonlarda da aymi karyotipin bulunabilecegini
bildirmislerdir. Hem Tiirkiye hem de diger bdlgelerden elde ettigi gelincikler igin

kromozom sayisini Colak et al. [26] ile uyumlu olarak 2n=42 olarak bildirmislerdir.

Abramov ve Baryshnikov [68] kranial farkliliklar, viicut ve kuyruk uzunluklar
ve yaz kurkl renklenmesini kullanarak Holoarktik M. nivalis’in tiir i¢i cografik
varyasyonlarin1 arastirmiglar ve gelincikleri ti¢ grup altinda toplamislardir. Bu
gruplardan birincisi blyuk vicutlu, uzun kuyruklu ve “nivalis” renklenmesine sahip

olanlar, ikinci grup orta viicut biyiikligiinde uzun kuyruklu ve *“vulgaris”
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renklenmesine sahip olanlar ve {iglincli grup ise kiigiik viicutlu, kisa kuyruklu ve
“nivalis” renklenmesine sahip olan gelinciklerden olusmaktadir. Bu arastiricilar, tim
karakterlerin birlikte analizi sonucunda Holoarktik gelincikleri 19 alttiir altinda
gruplamigtir. Abramov ve Baryshnikov [68]’un gerceklestirdigi ¢alismada Tiirkiye’den
bes Ornegi de calismaya dahil etmislerdir. Farkli cografik bolgelerden elde ettigi
orneklerin faktdr analizi sonucunda Tiirkiye drnekleri, Ingiltere, Ispanya, Sivilya/italya,
Yunanistan, Fransa ve Kafkas 6rnekleri ile yakin gruplanmistir. Bu Tez galismasinda ise
sitokrom b gen bdlgesi verilerine dayali elde edilen NJ agaci ve Median-joining
network ag modelinde MUNIVTR3 (Bursa) ve MUNIVTR4 (Kars) haplotipleri
Ispanya, Yunanistan, Sirbistan, Ozbekistan ve Polonya ornekleri ile birlikte
gruplanmistir. MUNIVTR2 (Ordu), MUNIVTR5 (Kars) ve MUNIVTR6 (Yalova)
haplotipleri Sicilya/italya, Fransa ve Fas ornekleri ile birlikte kiimelenmistir.
MUNIVTRI1 (Tekirdag) haplotipi Polonya, Romanya, Sirbistan ve Cek Cumhuriyeti
ornekleri ile birlikte gruplanmistir. Elde edilen bu sonuglar Abramov ve Baryshnikov
[68]'un sonuglariyla ile uyumludur. Abramov ve Baryshnikov [68], “nivalis” ve
“vulgaris” tiplerinin Turkiye’de bazen aymi boélgede birlikte bulundugunu ve yiiksek
kesimlerdeki bireylerin kigin beyaz kis kiirkiine sahip olabilecegini belirtmiglerdir. Bu
Tez caligmasinda Kars’tan ayni1 ay ve lokaliteden elde edilen iki bireyden biri kis
kirkune sahiptir (Sekil 2.4). Bu sonug, Abramov ve Baryshnikov [68]’un bulgusuyla

uyumludur.

Kurose et al. [72], Japonya’daki M. nivalis ve M. erminea tlrlerinin
mitokondriyal DNA kontrol bolgesi dizileri (581-584 bg) yardimiyla cografik
varyasyonlarint aragtirmiglar, Japonya’daki bu iki tiriin son buzul donem kalintilari
olarak degerlendirilebilecegini belirtmislerdir. M. nivalis turine ait Hokkaido
populasyonlarinin bariz bir sekilde Honshu populasyonlarindan farkli oldugunu
bildirmislerdir. Her iki bolgedeki M. erminea populasyonlari arasinda ise daha kiiglik
bir DNA dizi farki oldugunu rapor etmislerdir. M. nivalis tlrl igin 582 baz ¢iftlik
mitokondriyal DNA kontrol bélgesi dizilerinde 2 indel bélgesi hari¢ 19 polimorfik
bolge tespit etmisler, DNA dizi farkliligin1 % 0.17 - % 2.43, Hokkaido populasyonu
icerisinde ise % 0.17 - % 1.39 olarak hesaplamislardir. Hokkaido populasyonu icin 20
ornekte 11 haplotip tespit etmislerdir. Lebarbenchon et al. [73], mitokondriyal DNA

kontrol bolgesi dizileri yardimiyla Korsika M. nivalis’lerinin genetik varyasyonlarini
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arastirmig, elde ettikleri 23 oOrnek icin 15 haplotip belirlemislerdir. 550 baz cifti
uzunlugundaki kontrol bélgesi analizi sonucunda 15’1 bilgi iceren 17 polimorfik bdlge
tespit etmislerdir. Tim populasyonlarda diisiik bir genetik ¢esitlilik tespit etmisler,
ortalama genetik uzaklig1 ise % 1.54 (% 0-2.32 arasinda) bulmuslardir. Bu Tez
calismasinda Turkiye M. nivalis 6rnekleri icin elde edilen alt1 6rnegin her birinin farkli
haplotip oldugu, 1.140 baz ¢ifti uzunlugundaki sitokrom b gen bdlgesi icin besi bilgi
iceren toplam 21 bélgenin varyasyon gosterdigi tespit edilmistir. TUrkiye ornekleri
arasinda genetik uzaklik, % 0.2 - % 1.1 olarak tespit edilmistir. Elde edilen degerler,
Kurose et al. [72] ve Lebarbenchon et al. [73]'un tespit ettigi degerler ile
karsilastirildiginda ¢ok daha fazla korunmus bir bolge olan sitokrom b bdlgesi igin
Tiirkiye gelincikleri arasinda nispeten yiiksek bir genetik ¢esitlilik mevcuttur. Saarma
ve Tumanov [70], ¢ M. nivalis alttarinan (M. n. dinniki, M. n. boccamela, M. n.
hepteri) filogenetik iligkilerini kismi sitokrom b dizileri (312 bg) yardimiyla arastirmis,
analiz edilen altttrlerin M. n. nivalis kladina ait oldugu ve M. nivalis grubun biyuk bir

cografik ve fenotipik c¢esitlilik gosteren tek bir tiir oldugunu bildirmislerdir.

Ulkemiz M. nivalis tilrine ait bir 6rneginde kullanildigi molekiler temelli
calismalardan birinde Kurose et al. [47], Palearktik ve Nearktik bolgelerdeki M. nivalis
ve M. erminea tlrlerinin karsilastirmali filocografyasini mitokondriyal DNA kontrol
bolgesi dizileri yardimiyla arastirmislardir. Bu bolgelerden elde ettikleri ornek seti
icerisinde Turkiye’den de (Kars) bir 6rnege yer vermislerdir. M. erminea tlrinin
olduk¢a diisiik bir seviyede genetik cesitlilik gosterdigini, M. nivalis turinin daha
biiylik bir genetik cesitlilik gosterdigini belirtmislerdir. Molekiiler filogenetik iligkiler
M. nivalis tdrinde iki soyhatti gostermiglerdir. Bunlardan birincisi, Avrasya
bolgesinden Kuzey Amerika’ya kadar uzanan bolgede, ikincisi Gliney-Dogu Avrupa,
Kafkaslar ve Orta Asya bolgelerinde bulunmaktadir. Sonuglara gore Guney-Dogu
Avrupa, Kafkaslar ve Orta Asya populasyonlarina ya mitokondriyal DNA girislerinin
oldugunu ya da atasal polimorfizmin kalintilarinin bu populasyonlarda bulundugunu
belirtmislerdir. M. nivalis tlriinde mitokondriyal DNA kontrol bélgesinin 579 baz
ciftlik kisminda 61 bolgenin varyasyon gosterdigini, tiir i¢i DNA dizi farklilasmasini %
0.17 - % 6.04 (ortalama % 2.91) oldugunu ve NJ agacinda % 55-100’lik bootstrap
degerleri ile yedi (A-G) kiimenin olustugunu belirtmislerdir. Tiirkiye orneginin de

igerisinde yer aldig1 A kiimesi Kafkasya (Gurcistan, Rusya, Turkiye), Glney Ukrayna
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ve Turkmenistan Orneklerini icermekte olup % 55’lik bootstrap degeri ile
desteklenmektedir. B  kiimesi Moskova/Rusya, Altai/Rusya, Indigirka/Rusya,
Leningrad/Rusya ve Kiev/Ukrayna érneklerini, C kiimesi Honshu/Japonya, D kiimesi
Hokkaido/Japonya, E kiimesi Michigan/ABD, F kimesi Turkmenistan, G kimesi
Crimea/Ukrayna, Lagodehi/Gircistan, Karakum/Turkmenistan ve Gurjev/Kazakistan
orneklerinden olusmaktadir. Bu Tez ¢alismasinda tiim M. nivalis 6rnekleri icin sitokrom
b gen bdlgesinde 124 bolgenin varyasyon gosterdigi tespit edilmistir. Bu gen bdlgesine
dayali NJ agacinda tum ornekler iki farkli kiime igerisinde yer almistir. Bu kiimelerden
birincisi (Nivalis I) Dogu ve Bati Avrupa 6rnekleri ile Giiney Kore, Japonya, Tayland
ve ABD orneklerinden olusurken, ikinci kime (Nivalis 1) Tirkiye, Avrupa, Afrika ve
Asya Orneklerinden olusmaktadir. Nivalis II, kendi igerisinde bes alt kiimeye
(Karpatlar/Anadolu, Afrika, italya/Anadolu, Balkan/Anadolu ve Kars) ayrildi. Tiirkiye
ornekleri Nivalis 11 kimesi icerisindeki Afrika altkiimesi hari¢ geri kalan dort altkiime

icerisinde yer almaktadir.

Lebarbenchon et al. [48], Bati Palaearktik bdlgedeki M. nivalis tlrinin
filocografyasin1 arastirmiglardir. Bu ¢alismasinda Kurose et al. [47]’un Kars ilinden
elde ettigi Tirkiye ornegine ait kontrol bolgesi dizisini de kullanmiglardir. Calismasinda
bes Akdeniz adasi da dahil olmak iizere Bati Palearktik bolgeden elde ettikleri 88
ornegin mitokondriyal DNA sitokrom b ve kontrol bolgesinin (1.690 bg) dizi analizini
yapmuslar ve iki ana kladin (Klad I ve Klad Il) varligindan bahsetmislerdir. Birinci ana
klad, Bat1 Avrupa (Ispanya’dan Finlandiya’ya kadar olan bélge) 6rneklerinden
olusmakta ve diisiik bir genetik gesitlilik gostermektedir. Bu grubun iki alt klada (Klad
la ve Klad Ib olarak) ayrilabilecegini belirtmislerdir. Klad la, Ispanya’dan Finlandiya’ya
kadar olan bolgedeki Ornekleri icermekte oldugunu ve tek bir filocografik yapinin
gozlendigini belirtmislerdir. Klad Ib, diisiik degerler ile desteklenmekte ve yedi
ornekten olusmaktadir. Tkinci grubun (Klad II) acik bir sekilde bes alt gruba ayrildigini,
Klad Ila’nin Yunanistan, Klad IIb’nin Girit, Minorka/Ispanya, Sardunya/italya ve
Sirbistan, Klad IIc’nin Polonya, Romanya, Slovenya ve Sirbistan, Klad IId’nin
Sicilya/italya ve Klad Ile’nin Fas ve Sardunya/italya orneklerini icerdigini
belirtmislerdir. Ada ve Fas Ormeklerinin Dogu Avrupa’dan koken aldigini
belirtmislerdir. 70 gelincik 6rneginde 36 sitokrom b haplotipi ve 42’si bilgi iceren bolge

olmak {tizere toplam 82 polimorfik bdlge tespit etmistirler. Bu Tez ¢alismasinda Gen
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Bankas1 ve Tiirkiye’den elde edilen 103 sitokrom b dizisinin analizi sonucunda 71
sitokrom b haplotipi tespit edilmistir. TUrkiye’den elde edilen MUNIVTR2 (Ordu)
haplotipi ile AM749054, AM749055 (Italya), AM258840, AM258841, AM258842,
AM258850, AM258851, AM258852 (Fransa) ve AM258846 (italya), MUNIVTR3
(Bursa) haplotipi ile AM258858 (Yunanistan) erisim numarali 6rnegin ve MUNIVTR4
(Kars) haplotipi ile de AM258857 (Yunanistan) ve AM258881 [48] (Ispanya) sitokrom
b dizileri ayn1 haplotipe sahiptir. McDevitt et al. [71], Polonya’dan elde ettikleri 49 M.
nivalis 6rneginin sitokrom b geninin tamaminin dizi analizini gergeklestirmisler ve Gen
Bankasi’ndan Avrupa orneklerine ait sitokrom b dizilerini alarak analiz etmisler ve 114
dizi igin 19’u yeni olmak iizere 57 haplotip tanimlamiglardir. Elde ettikleri veri setinde
54’1 parsimonik olarak bilgi iceren 103 varyasyon goOsteren bolge bulmuslardir.
Bayesian ve ML analizleri sonucunda Lebarbenchon et al. [48] un c¢alismasina benzer
olarak Avrupa ve Kuzey Afrika drnekleri arasinda iki biiylik klad belirlemislerdir. Klad
I Avrupa’daki dagilimlarina gére Dogu ve Bati olmak iizere iki soyhattina ayrilmis olup
Klad II dagilimlaria gore Afrika, Italya, Balkan ve Karpat (Dag1) olmak iizere 4 ana
soyhattina ayrilmistir. Polonya ornekleri her iki kaldda toplam dort soyhattina (Bati,
Dogu, Balkan ve Karpat) ait 6rnekler icerdigini belirtmislerdir. Bu Tez g¢alismasinda
McDevitt et al. [71]’un bulgularina benzer olarak Gen Bankasi’ndan temin edilen
Polonya orneklerinden bir kismi Tiirkiye o©rnekleri ile birlikte gruplanmstir.
MUNIVTR3 (Bursa) haplotipi ile MUNIVTR4 (Kars) haplotipi JN819553 (Polonya)
haplotipi ile Balkan olarak isimlendirdigi soyhattinda yer almistir. Elde edilen
filogenetik agaglarda haplotipler, Lebarbenchon et al. [48] ve McDevitt et al. [71]’un
gruplama sistemine benzer olarak iki ana soyhatti (Nivlis I ve Nivalis 1) olusmustur.
Nivalis I, Lebarbenchon et al. [48] ve McDevitt et al. [71]’nin ¢alismalarina benzer
olarak Avrupa haplotiplerini icermekte ayrica bu ¢aligmaya dahil edilen ABD, Japonya
ve Tayland orneklerini de icermektedir. Nivalis | kendi icerisinde bes soyhattina (Bati
Avrupa, Dogu Avrupa, Japonya/Tayland, Japonya ve Amerika) ayrilmakta olup bu
bolgelerdeki haplotipleri icermektedir. Batt Avrupa soyhatti icerisindeki tim haplotipler
yiiksek bir bootstrap degeriyle desteklenmekte ve Lebarbenchon et al. [48] ile uyumlu
olarak tek bir filocografik yap1 ve diisiik bir genetik ¢esitlilik sergilemektedir. Dogu
Avrupa soyhatti zayif bir sekilde desteklenmektedir. Aynmi sekilde Nivalis 11’de
haplotipler Lebarbenchon et al. [48] ve McDevitt et al. [71]’un ¢alismalarina benzer

olarak gruplanmakta ancak Kars/Tulrkiye’den elde edilen MUNIVTR5 haplotipi tek
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basina ayr1 bir grup olusturmaktadir. Nivalis Il ana soyhatti igerisinde haplotipler
toplam bes altsoyhattina (Karpatlar/Anadolu, Kars, Afrika, Italya/Anadolu,
Balkan/Anadolu) ayrilmaktadir. Bunlardan Karpatlar/Anadolu soyhatti icerisindeki
haplotipler yiiksek bir degerle desteklenmekte ve tekrardan kendi igerisinde iki
altsoyhattina (Karpatl ve Trakya-Karpat2 kladlar1) ayrilmaktadir. Lebarbenchon et al.
[48] ve McDevitt et al. [71]’nin ¢alismalarina benzer olarak Afrika soyhatti Fas
haplotiplerini, Italya/Anadolu soyhatti Italya ve Fransa haplotipleri ile birlikte
MUNIVTR2 (Ordu) ve MUNIVTR6 (Yalova) haplotiplerinden olusmaktadir. Balkan-
Anadolu soyhatt: Yunanistan, Polonya, Ispanya Sirbistan, Ozbekistan haplotipleri ile
birlikte MUNIVTR3 (Bursa) ve MUNIVTRG6 (Kars) haplotiplerinden olusmaktadir.
Kars’tan elde edilen ornege ait soyhatti tek bir haplotipten olusmakta olup, tlm
filogenetik agaglarda ayr1 bir yerde gruplanmustir. TUrkiye’den elde edilen haplotipler
McDevitt et al. [71]’un calismasindaki Polonya haplotiplerinin dort farkli klad

icerisinde yer almasina benzer olarak farkli soyhatlari altinda gruplanmustir.

Buzul dénemlerin tiirlesme ve gesitlenme tlizerindeki etkileri, literatlrde iyi bir
sekilde ortaya cikarilmistir. Avrupa’da Iberya, Italya ve Balkan yarim adasi ana
siginaklardan olup Avrupa’ya yeniden kolonizasyonda kaynak bolgeler olmustur.
Hewitt [246], Iberya (Ispanya ve Portekiz), italya, Balkanlar ve Kafkaslarin ana Avrupa
siginaklar1 oldugunu onermistir ve postglasiyal kolonizasyon i¢in DNA farklilagsmasina
dayali olarak ii¢ model tanimlanmistir. Bunlarin her tigiinde de Balkanlar, Dogudaki ve
cogunlukla da Batidaki ¢ogu populasyon igin kaynak olusturmustur. Bu modellerden
birincisinde ¢ayir ¢ekirgesi Chorthippus parallelus bireyleri Balkanlar da dahil olmak
iizere (Tiirkiye, Italya, Yunanistan ve Ispanya hari¢ olarak) tim Avrupa’da benzer bir
genetik yapiya sahiptir [247] ve bu durum Avrupa’nin ¢ogu bolgesine Balkanlardan
yayillmanin oldugunu ve buradaki populasyonlara diger sigaklardan gocin iklim
sartlari veya dag bariyerleri ile dnlendigi belirtilmistir [248]. Ikinci modelde Bati
Avrupa Kkirpilerinden (Erinaceus europeus) elde edilen dizi verileri U¢ buzul
sigmagindan (Bati Avrupa/ispanya, Orta Avrupa/italya ve Dogu Avrupa/Balkan)
kolonizasyon oldugunu 6nermektedir [249]. Son modelde ise boz ay1 Ursus arctos’un
Avrupa’nin  biiyiik bir kismma iki sigmnaktan (Iberya ve Kafkas/ Karpatlar)
desteklemistir [250, 251]. Anadolu’da ayrica Avrupa i¢in onemli bir sigmak olma
ihtimali yliksek olmasina karsin ¢ok iyi bir sekilde ¢alisgiimamistir [252]. Orta Avrupa
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tirler, irklar ve soyhatlari igin bir siitur bolgesi oldugu onerilmistir [71, 253]. Myodes
glareolus icin ¢cok sayida miize 6rnekleri kullanilarak yapilan ¢alismada yedi Avrupa
soyhattindan t¢unin ginimizde Polonya’da yayilis gosterdigi belirtilmistir [253]. Ayni
bolge icin Lebarbenchon et al. [48], Orta Avrupa’dan az sayida ornegi kullanarak
Polonya’da kiguk bir cografik alanda ii¢ gelincik mtDNA soyhatti tanimlamiglardir.
Wojcik et al. [253], Karpat siginagmin Avrupa memelileri i¢in 6nemli bir siginak
oldugunu ve bazi soyhatlarinin buradan kéken aldigini belirtmislerdir [71]. Benzer bir
durum Ulkemiz icinde gegerli olup elde edilen haplotiplerin bir kismi1 Avrupa ornekleri
ile gruplanirken, bir kismi Asya ve Afrika ornekleri ile gruplanmistir. Turkiye
Palearktik bolge icerisinde yer almakta ve biinyesinde diger zoocografik bolgelerden
faunistik elementleri bulundurmaktadir [254]. Ulkemiz M. nivalis turi ile ilgili
molekiiler temelli ¢alisma oldukga siirlidir. Bu Tez ¢alismasi, Turkiye gelincikleri igin
molekiiler belirtegler kullanilarak hem genetik ¢esitliligin hem de filocografik yapinin

ortaya konmasi agisindan ilk detayli ¢alismalardan biridir.

4.1.6. Mustela putorius Turunun Genetik Cesitliligi ve Filogenisi

Bu Tez ¢alismasinda Turkiye’nin Trakya bolgesinde yayilis gosteren M. putorius
tirtine ait bir 6rnegin mitokondriyal DNA sitokrom b gen bolgesi komple dizisi, Gen
Bankasi’ndan elde edilen tlre ait diziler ile karsilagtirildi. Tiirkiye M. putorius turQ ile
ilgili yapilmig ¢aligmalar oldukca az olup mevcut ¢aligmalarin tamamina yakini az
sayidaki 6rnege dayanan yayilis kaydi ve morfolojik temelli ¢aligmalardir [1, 4, 22].
Ulkemiz M. putorius tiirii ile ilgili tespit edilebilen molekiiler temelli bir ¢calisma sadece
bir 6rnege dayanmaktadir [27]. M. putorius turd, Turkiye mustelidleri icerisinde en az
calisgilanidir. Kurtonur et al. [22], Tirkiye’nin Trakya bolgesinden M. putorius tiriine ait
bes Ornegin kafatasi (4) ve deri (5) ozelliklerini yaymlamis ve Trakya’dan sekiz
lokaliteden yayilis kaydi vermistir. KryStufek ve Vohralik [1, 4], bu tirtin Turkiye’deki
yayilis alani olarak Trakya bolgesini vermislerdir. Bu Tez g¢alismasinda elde edilen
ornege ait sitokrom b dizisi Gen Bankasi’ndaki ornekler ile karsilagtirildiginda M.

putorius tlriine ait oldugu tespit edilmistir.

Ulkemizdeki mustelidler ile ilgili olan smirli sayidaki molekiler temelli
calismalardan biri Trakya bolgesinden bir M. putorius 6rneginin de dahil edildigi
Britanya’daki M. putorius ve M. furo arasindaki filogenetik iligkilerin ve

hibridizasyonun arastirildigi ¢aligmadir [27]. Davison et al. [27] M. furo’nun M.
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putorius ve M. eversmannii’den 2.000 yil 6nce evcillestirildigini ve Britanya’ya
getirildikten sonra kacan bireylerin yerli M. putorius ile hibritlestigini belirtmislerdir.
Mitokondriyal DNA dizilerini kullanarak genetik ¢esitliliginin arastirilmasi sonucunda
cografik olarak farkli iki soyhatti tespit etmislerdir. Bunlardan biri atasal M. putorius,
ikincisinin ise evcillestirismis M. furo oldugunu belirtmislerdir. Davison et al. [27] un
bu calismasinda mitokondriyal sitokrom b geninin 337 bc¢’lik kismi ve kontrol
boélgesinin 375 b¢’lik kisminin dizi analizlerinden yararlanmiglardir. Mitokondriyal
DNA c¢aligsmalar1 M. lutreola’nin M. putorius veya M. eversmanni ile oldukga yakin
iligkili oldugunu gostermiglerdir. Bu yakinlik ge¢ Pleistosen’deki veya Holosen’deki
hibritlesme sonucu olmus olabilir [248]. Niiklear DNA temelli bir ¢calismada bu goriisii
destekler niteliktedir ve M. lutreola’nin M. putorius ile daha yakin iliskili oldugu
belirtilmistir [123]. Davison et al. [62], M. martes ve M. putorius i¢in diisiik bir genetik
cesitlilik rapor etmistir ve bu iki tirin son buzul dénemden sonra Avrupa’ya bir
sigiaktan yeniden kolonize oldugunu énermislerdir. Fernandes et al. [184], iber Yarim
Adasi’ndaki simpatrik karnivor memelilerin tir spesifik mitokondriyal DNA belirtecleri
ile tanimlanabilmesi i¢in bir calisma yapmuslardir. Iber Yarim Adasi’nda yayilis
gosteren 16 Carnivora takimina ait tiirii birbirinden ayirmak i¢in basit, etkili ve
giivenilir PCR tabanli bir protokol gelistirmisler ve bu tiirler igin sitokrom b gen
bolgesinin kisa pargalarini gogaltacak primerler dizayn etmislerdir. M. putorius tird igin
233 ve 236 baz ciftlik sitokrom b bolgesini ¢ogaltan 2 farkli ¢ift primer dizayn
etmiglerdir. Bu primerlerin M. putorius tiiriinii diger tiirlerden basarili bir sekilde ayirt
ettigini fakat yabani formlar ile evcil (domestik) formlar arasinda ayirt ediciliginin
olmadigini belirtmislerdir. Sitokrom b bdélgesi igin tire 6zgl primer dizayn etmek igin
genel memeli primerleri ile sitokrom b geninin tamaminin analizini gergeklestirmisler
ve verileri Gen Bankasi’na girmislerdir. Bu Tez ¢aligmasinda elde edilen bir Tiirkiye M.
putorius 6rnegine ait komple sitokrom b dizisi ile Fernandes et al. [184]’in Portekiz’den
elde ettigi iki O6rnek aymi baz dizisine sahiptir. Michaux et al. [255], Avrupa M.
lutreola’nin mitokondriyal DNA varyasyonlarini komple kontrol bolgesi dizilerini
kullanarak arastirmiglardir. Kargilagtirma olarak calismaya 10 M. putorius, iki M.
eversmannii ve iki M. nigripes 6rnegini de dahil etmislerdir. M. lutreola i¢in Avrupa’da
diisiik bir genetik gesitlik rapor etmislerdir. Bu bulgu Davison et al. [62] ile ayn1 grup
icin benzerdir. Ayrica Avrupa’dan diger karnivor, 6zellikle de mustelid tirlerden G.

gulo [256], L. lutra [77], M. martes [62] ve Canis lupus [240] i¢in rapor edilen diisitkk
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genetik ¢esitlilik degerleri ile tutarhidir. Ulkemizde M. putorius tiirii yalmzca
Turkiye’nin Avrupa kisminda yayilis gostermektedir [1, 3, 4]. Bu ¢alismada elde edilen
bir 6rnege ait komple sitokrom b dizisi EF689082 ve EF689082 erisim numarali
Portekiz (Iberya) drnekleri [184] ile ayn1 haplotipe sahip oldugu bulunmustur. Michaux
et al. [255], U¢ tiiriin birlikte yer aldigi veri matrisinde mitokondriyal DNA kontrol
bélgesinin baz kompozisyonlarinin oranimmi C: % 26.3, T: % 30.5, A: % 30.7 ve G: %
12.5 olarak tespit etmislerdir. Bu Tez ¢alismasinda ise M. putorius i¢in mitokondriyal
sitokrom b gen bolgesi i¢in baz kompozisyonlarinin orant C: % 30.0, T(U): % 27.8, A:
% 29.3 ve G: % 12.9 olarak tespit edilmistir.

M. putorius turt ile ilgili gerceklestirilen diger molekiiler temelli ¢alismalarda
mikrosatellit belirtegleri ile tiiriin genetik c¢esitliligi ve yapisi arastirilmig ve tiirlin
koruma biyolojisi tizerinde durulmustur [257-259]. Tirkiye M. putorius tird ile ilgili
molekiiler temelli caligmalar, diger karnivor ve mustelid tiirlerinde oldugu gibi mevcut
degildir ve populasyon durumlart hem belirsizdir hem de koruma biyolojisi

calismalarinin gerceklestirilmesi gerekmektedir.

4.1.7. Lutra lutra Tiiriiniin Genetik Cesitliligi ve Filogenisi

Bu Tez ¢alismasinda Tiirkiye’nin Trakya ve Anadolu Boélgeleri’nden elde edilen
Uc su samuru (L. lutra) 6rnegine ait mitokondriyal DNA’nin komple sitokrom b gen
bolgesi dizileri Gen Bankasi’ndan elde edilen érnekler ile birlikte degerlendirilmistir.
Tiirkiye su samurlar ile ilgili gergeklestirilmis ¢alismalarin sayisi sinirli olup mevcut
caligmalarin tamamina yakini az sayidaki 6rnege dayanan sinirli bir bolge ile ilgili
yayilis kaydi, morfolojik ve ekolojik temelli ¢alismalardir [1, 4, 23, 29, 32, 33, 36, 81-
85].

Eroglu [81], Tlrkiye’nin Dogu Karadeniz bolgesindeki su samurlarinin habitat
kayiplarini ve durumlarimi arastirmis, Tiirkiye’deki nehir, akarsu, gol ve sulak alanlarda
nadiren bulunabilecegini belirtmis ve Dogu Karadeniz bolgesinde baslica Coruh
nehrinde ayrica, Firtina deresi (Rize) ve Degirmendere (Trabzon)’de bulundugunu
bildirmistir. Conroy et al. [82], Asya’daki yayilisini ve durumunu derlemisler,
tilkemizdeki su samurlarinin eskiden genis bir yayilisa ve saglikli populasyonlara sahip
oldugunu, giiniimiizde giiney kesimlerde nesli tiikenme tehlikesinde oldugu, kuzey

kesimlerde ise tehlikede oldugunu bildirmislerdir. Populasyondaki azalma sebebi olarak
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illegal avcilik, habitat pargalanmasini ve nehir 1slah c¢alismalarini gostermislerdir.
Ozkurt et al. [23], su samurunun Turkiye’de neslinin tikenme tehlikesi altinda oldugunu
belirterek nehir ve akarsularda sayisinin nadir olarak bulundugunu bildirmislerdir.
Yaptiklar1 ¢alismada Akseki/Antalya’dan bir kis kiirkiine sahip su samurunun bazi
morfolojik 6zelliklerini vermisler ve Turkiye su samuru alttrlerinin durumunun belirsiz
oldugunu bildirmislerdir. KryStufek ve Vohralik [1, 4], L. lutra’nin Tiirkiye’de genis bir
yayilisa sahip oldugunu bildirmislerdir. Johnson [29], Tirkiye’deki su samurlarinin
neslinin tikenme tehlikesinde oldugunu bildirmistir. Thol-Schmitz [32], Turkiye’deki
su samurlarinin durumunu arastirmis, kurulan ve 2002 yilinda online olarak yayina
baslayan ulusal elektronik su samuru veri tabanini tanitmistir
(http://www.akyaka.org/otter/eng/otter_database_project.htm). Bu veri tabaninda
Tirkiye su samurlarinin tam anlamiyla calisilmadigini, su samurlarinin iilkemizde
endistrilesme (su kirliligi), illegal avcilik ve kiirkii i¢in kacak avlanma sebepleriyle
tehlike altinda oldugu belirtilmistir. Topal [83], Elazig ve Malatya bolgesindeki su
samurlarin1 kafatas1 (5 erkek, 4 disi) ve post (4 erkek, 3 disi) karakterleri yardimiyla
taksonomik yonden incelemis, Elazig-Malatya yoresinde L. lutra turine ait cinsiyet
gruplarinin ortalamalarinin karsilastirllmasinda kafatast ve mandibulaya ait karakter
Olciilerinde eksorbital genislik ve {ist molar dis sirast uzunlugu bakimindan farklilik
oldugunu rapor etmistir. Tlzin ve Albayrak [84], Kizilirmak (Kirikkale) nehrindeki su
samurlarinin  aktivitesi lizerine habitat kalitesindeki bozukluklarin  etkisini
aragtirmiglardir. Calisma alanindaki su samurlarinin baraj yapimi, petrol rafinerisinin
faaliyetleri sonucu olusan kirlilik ve insan aktiviteleri sonucu habitatlarinda daralma
oldugunu belirtmislerdir. Yigit et al. [33], bolgedeki koyliiler ile goriismelere dayanarak
Kazdagi Milli Parkinin bati ve kuzey bati nehirlerinde su samurunun bulundugunu
bildirmislerdir. De Marinis et al. [36], Literatlr bilgilerine dayanarak Termessos Milli
Parkinda su samuru igin kayit bildirmislerdir. Toyran [85], Kizilirmak su samurunun
yayilis alanlarinin belirlenmesi tizerine bir ¢alisma yapmis, Hirfanli baraji-Kalecik ilge
sinir1 arasinda kalan 130 km uzunlugundaki alan igerisinde yedi su samuru lokalitesi
belirlemistir. Habitat daralmasi, trafik kazasi, balik¢ilik ve su kirliliginin su samurunu

tehdit eden etkenlerin basinda geldigi bildirilmistir.

Ulkemizdeki su samurlarinin  durumunu belirlemek icin “Su Samurunun

Tirkiye’deki Durumu 1. Sempozyum 1999-Antalya” ve “Su Samurunun Turkiye’deki
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Durumu 2. Sempozyum 21-22. 09. 2002 Beymelek-Antalya” olmak uzere iki
sempozyum diizenlenmis ve bu sempozyumlarda ¢esitli arastiricilarin katilimiyla su
samurunun yeni kayit yerleri, bazi1 biyolojik ve ekolojik 0Ozellikleri, ulusal ve
uluslararasindaki mevzuatlardaki yeri ve su samuru habitatlarinin korunmasi ile ilgili

konulara yer verilmistir.

Elde edilen literatiir bulgular1 sonucunda su samuru (Lutra lutra)’nun
Turkiye’nin degisik bolgelerindeki nehirlerde bunabilecegi ve Tiirkiye’deki durumunun
tehlike altinda oldugu goriilmektedir. Giinlimiize kadar gerceklestirilmis caligmalarin
tamamina yakini ekolojik temelli ve koruma biyolojisi kapsamindaki ¢aligsmalardir.
Sinirli  sayida morfolojik karakterlere dayanan taksonomi temelli c¢aligmalarda
mevcuttur. Buna karsin iilkemizdeki su samurlarinin genetik cesitliligi, molekiiler
taksonomisi ve filogenisi iizerine gerceklestirilmis caligmalar tespit edilememistir. Bu
sebepten dolay1 bu Tez calismasinda elde edilen bulgular ile Tirkiye su samurlari igin
literatiir bulgular1 karsilagtirmasi yapilamamigtir. Dlnya genelinde de su samuru
populasyonlar1 azalmakta olup ¢ogu su samuru tiirliniin nesli tilkenme tehlikesindedir.
Nesli tikenme tehlikesinde olan turlerin populasyon genetik ¢alismalarinda molekiiler

metotlar uygun etkili araglardir [188].

Dinya genelinde L. lutra tirt ile ilgi yapilmis molekiiler tekniklere dayali
calismalarda Avrupa populasyonlari i¢in diisiik bir genetik gesitlilik rapor edilmistir
[77]. Cassens et al. [77], uluslararasi su samuru koruma g¢aligmalarina genetik bilgi
katkist igin Dogu Almanya’dan elde ettigi 76 ve Avrupa’daki diger populasyonlardan
elde ettigi 53 su samurunun mitokondriyal DNA varyasyonlarini arastirmistir. Bunun
icin mitokondriyal DNA’nin kontrol bolgesinin kismi dizi (300 bg) analizini yapmis ve
Avrupa poplasyonlarinda, diger memeli tiirlerinde oldukca polimorfik bir bolgede
diisiik bir genetik ¢esitlilik tespit etmislerdir. Tum Ornekler icerisinde 5 haplotip
tanimlamis ve populasyonlar igerisindeki niikleotid ¢esitliligini % 0.00- % 0.17 arasinda
tespit etmislerdir. 300 baz ciftlik kismi kontrol bélgesinde dort polimorfik bdlge tespit
etmislerdir. Dogu Almanya disinda tespit edilen bir haplotip en yaygin olarak goriilen
haplotip oldugunu ve diger bir haplotipin ise lokal oldugunu ve bir nokta mutasyonu
sonucunda meydana gelmis olabilecegini belirtmisler ve ¢alisma alanindaki su
samurlarinin son buzul dénemden sonra tek bir Pleistosen siginagindan yayildigini

onermiglerdir. Dogu Almanya’da ise yaygin olarak goriilen iki haplotip tespit
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etmiglerdir. Mucci et el. [76], Danimarka’da su samurlar i¢in mitokondriyal DNA
kontrol boélgesinde oldukg¢a diisiik bir DNA dizi ¢esitliligi tespit etmislerdir.
Gergeklestirdigi ¢alismada Danimarka’dan 61U olarak tespit ettikleri 30 su samurunun
894 baz ciftlik kontrol bolgesi dizilerinin analizi sonucunda bir 6rnek hari¢ digerlerinde
tek bir haplotip tespit etmiglerdir. Bir Ornekte 868. pozisyonda bir A-C transversiyonu
bulmustur ve iki haplotip arasinda genetik uzaklig1 % 0.1 olarak hesaplamislardir. Buna
sebep olarak son buzul doénemde bir genetik darbogazin (Bottleneck) sonucu
olabilecegini vurgulamiglar ve su samurlarinin Danimarka’ya 10.000 y1l dnce kolonize
olmus olabilecegini belirtmislerdir. Effenberger ve Suchentrunk [75], Almanya,
Avusturya, Macaristan ve iskogcya’dan elde ettikleri 81 su samuru drneginde 1.500 bg
ve 2.500 b¢ uzunlugundaki mitokondriyal DNA dizilerini RFLP yontemiyle analiz
etmigler ve 1.500 baz ciftlik bolgede (cogunlugu kontrol bolgesi) tek bir haplotip
tanimlamistir. 2.500 baz ¢iftlik kismin RFLP enzimleri ile kesim sonucunda da 3
haplotip bulmuslardir. Orta Avrupa ve Iskogya icin su samurlarinda mitokondriyal
genomda disiik bir cesitlilik oldugunu belirtmislerdir. Ferrando et al. [79], su
samurlarinin Iberya yarim adasindan Iskandinavya’ya kadar olan bélgede dominant bir
mtDNA haplotipe sahip oldugunu bildirmislerdir. Bunun igin sekiz llkeden toplam 73
ornegin 361 baz ¢ifti uzunlugundaki kontrol bolgesi dizi verilerinden yararlanmistir. Su
samuru orneklerinden % 91.78’inin tek bir dominant haplotipe sahip oldugunu ve
bundan baska dominant haplotipten en fazla 2 mutasyona sahip ve her biri bir tlke ile
siirh altt haplotipin daha var oldugunu belirtmislerdir. TUm Ornekler icin toplam 5
polimorfik bolge tespit etmislerdir. Ortalama niikleotid cesitliligini % 0.06 olarak,
Ingiltere’de % 0.08, Finlandiya’da % 0.02, Rusya ve Belarus’da % 0.37 ve diger
ulkelerde ise % O olarak tespit etmislerdir. Genetik cesitliligi Bati  Avrupa
populasyonlarinda diisiik, Dogu Ulkelerinde ise daha yiiksek bulmustur ve Avrupa’ya
son buzul donemden sonra yeniden kolonizasyonun tek bir siginaktan oldugunu
belirtmislerdir. Ketmaier ve Bernardini [80], Italya’daki su samurlari i¢in mitokondriyal
DNA kontrol bélgesin de diisiik bir genetik polimorfizm bulmuslar ve Italya’da acik bir
sekilde farkli iki su samuru haplotipinin oldugunu belirtmisler. Iberya yarim adasmin su
samurlart i¢in bir siginak olmadigini belirtmislerdir. Dogu Avrupa populasyonlarinin
daha fazla mutasyon icerdigini ve Avrupa’ya kolonizasyonun Balkanlar veya Bati
Asya’dan oldugunu 6nermislerdir. Honnen et al. [260], Dogu ve Kuzey Bat1 Almanya,

Danimarka, Giiney Isve¢’ten elde ettigi 229 su samurunu mtDNA kontrol bdlgesi ve 12
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polimorfik niiklear mikrosatellit lokus ile analiz etmislerdir. Mitokondriyal DNA
cesitliligi diger calismalarda oldugu gibi diisiik bulunmus bununla birlikte Isveg’ten
yeni bir haplotip tanimlanmistir. 226 bireyde toplam dort haplotip tanimlamislardir.
Buna karsin mtDNA verilerinin su samurlar i¢in faydasiz olmadigini, genis bir 6rnek

setinde yeni haplotiplerin bulunabilecegini belirtmislerdir.

Bu Tez calismasinda Tiirkiye’nin Trakya bolgesinden bir, Anadolu bélgesinden
ise iki (Sinop ve Kars) su samuru 6rnegi elde edilmis ve biri Anadolu, digeri Trakya
boélgesinden olmak tizere iki haplotip tespit edilmistir. Mitokondriyal kontrol bdlgesine
oranla ¢cok daha fazla korunmus bir bolge olan sitokrom b bélgesi ic¢in iki haplotip
arasmnda iki nikleotid pozisyonunda varyasyon gdzlenmistir. iki haplotip arasindaki
genetik uzaklik, % 0.2 olarak hesaplanmigtir. TUm Ornekler arasindaki niikleotid
cesitliligi ise % 0.117 olarak tespit edilmistir. Bu degerler daha fazla cesitlilik
gostermesi beklenen kontrol bdlgesi dizilerine oranla nispeten daha yuksektir.
Tirkiye’den elde edilen haplotipler ile Gen Bankasi’ndan elde edilen komple sitokrom
b dizilerinin birlikte analizi sonucunda ise LLUTR1 (Sinop ve Kars) haplotipi ile
AB564050-Polonya [20] X94923-lokalitesi bilinmeyen [6] dizileri ayn1 haplotipe sahip
oldugu tespit edilmistir. Ttirkiye’nin Trakya bélgesinden elde edilen haplotip ile Iberya
yarim adasi ornekleri birbirine daha yakin kiimelenmistir. Kore 6rnekleri geri kalan tiim
orneklerden acik bir sekilde ayrilarak kiimelenmistir. Bu durum Kore su samurlarinin
geriye kalan su samurlarindan ayr1 bir soyhattina sahip oldugunu gostermistir. Ayrica
Tirkiye orneklerinin farkli haplotiplere sahip olmasi Tiirkiye’de farkli en az iki
soyhattinin varligimi gostermekte ve Avrupa’ya kolonizasyonun Balkanlar’dan (Bati
Avrupa’ya) ve Anadolu’dan (Dogu Avrupa’ya) olmak uUzere iki koldan oldugunu

gOstermektedir.

Jang et al. [189], Kore su samurunun komple mitokondriyal genomunu (16.536
be) elde etmis ve Lutra cinsi i¢in tiir i¢i ve tiirler arasi cesitliligin arastirilmasinda
Ozellikle  kontrol bdlgesi  dizilerinin  kullanisli  olabilecegini  bildirmislerdir.
Mitokondriyal genomun H zincirinin baz kompozisyonu oranint A: % 32.2, T: % 25.7,
G: % 14.4 ve C: % 27.5 olarak bulmuslar ve mitokondriyal genomun diger omurgali
mitokondriyal genomuna benzer olarak A/T’ce zengin oldugunu (% 57.99)
belirtmislerdir. Ki et al. [188], Avrasya su samuru L. lutra’nin komple mitokondriyal

genomunun (16.505 bg) karsilastirmali analizini yapmislardir. 13 protein kodlayan



189

genden ND5 geninin Mustelidae familyasi igerisindeki filogenetik analizlerde ¢ok daha
fazla giivenilir oldugunu, ayrica protein kodlayan diger genlerden Cyt b, ND2 ve CO3
genlerinin de mustelid filogenisinde giivenilir belirtecler oldugunu belirtmislerdir.
Mitokondriyal genomun L zincirinin baz kompozisyonu oranin1 A: % 32.2, T: % 25.7,
G: % 14.5 ve C: % 27.6 olarak bulmuslar ve G oraninin en az oldugunu ve G/C oraninin
% 421 (AIT = % 57.9) olarak belirtmiglerdir. G/C igeriginin diger karnivor
memelilerden daha yuksek oldugunu belirtmislerdir. Sitokrom b geni icin baz
kompozisyonunu A: % 30.2, T: % 25.8, G: % 13.1 ve C: % 30.9 olarak bulmuslardr.
Bu Tez ¢alismasinda L. lutra tird igin sitokrom b gen bolgesinin baz kompozisyonu Ki
et al. [188] ile benzer olarak A: % 30.3, C: % 30.9, G: % 13.2, T(U): % 25.7 seklinde

tespit edilmistir.

Turkiye icin elde edilen 6rnek sayisi1 oldukg¢a sinirli oldugu igin farkli bolgelerden
de elde edilen oOrnekler ile birlikte hem mitokondriyal DNA’nin farkli belirteg
bolgelerinin dizi analizi hem de Nuiklear DNA verilerinin de analiz edilmesi
gerekmektedir. Ayrica Tirkiye su samuru populasyonlarinin durumunu ve genetik
yapisini arastirmak igin mikrosatellit gibi diger molekiiler tabanli metotlardan elde

edilecek verilerde oldukga faydali olacaktir.
4.2. Sonug ve Oneriler

4.2.1. Mustelidae Familyasi

Bu Tez ¢alismasinda elde edilen dizilerin analizi sonucunda tlkemizde en az yedi
mustelid turiniin yayilis gosterdigi belirlenmistir. Bu kapsamda iilkemizde yayilis
gosterdigi tespit edilen mustelid tiirleri; M. foina, V. peregusna, M. meles, M.
canescens, M. nivalis, M. putorius ve L. lutra olarak belirlenmistir. Daha 6nceki
yapilmig ¢alismalarda M. martes tiirliniin lilkemizde yayilis gosterdigi belirtilmis ve
Turkiye’de nispeten genis bir yayilisa sahip oldugu ifade edilmistir. Yapilan arazi
calismalar1 ve molekdler analizler sonucunda bu tiire ait 6rneklere rastlanilmamistir. Bu
trin gindmizde en azindan Tirkiye’nin Anadolu kisminsa artik yayilis gostermedigi
distiniilmektedir. Ayrica Meles cinsi ile ilgili son dénemde yapilan molekiiler
calismalar ile paralel olarak Tirkiye’nin Anadolu kismi ile Trakya kisminda yayilis

gosteren porsuklarin genetik olarak ayn tiirler oldugu ilk kez bu Tez g¢aligmasinda
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gosterilmistir. Bu kapsamda M. meles tirt Tirkiye’nin Trakya Bolgesi’nde M.

canescens tirl ise Anadolu Bélgesi’nde yayilis gostermektedir.

Elde edilen mitokondriyal ve nuklear gen bdlgelerine ait diziler ile Gen
Bankasi’ndan alinan dizilerin birlikte analizi sonucunda daha genis bir veri seti elde
edilmis ve Tirkiye’de yayilis gosteren mustelid tiirlerinin diinyanin diger bolgelerinde
yayilig gosteren populasyonlar arasindaki filogenetik iligkileri ortaya c¢ikarilmaya
calisgtlmigtir. TUrkiye’nin yakin c¢evresindeki bolgeler ve Avrupa igin mustelid
dagilimindaki merkezlerden biri ve buzul dénemlerde mustelidler igin siginaklardan biri
oldugu diistiniilmektedir. Ayrica bir mustelid tirinin (V. peregusna) Anadolu’da ortaya

ciktig1 ve buradan diger bolgelere yayildigi sonucuna varilmistir.

Ulkemizdeki mustelid tiirleri ile ilgi yapilmis calismalarin sayis1 yok denecek
kadar azdir. Ulkemizde yayilis gdsteren mustelid tiirlerinin durumlarmi tam olarak agiga
cikarmak i¢in her birinin ayr1 ayri, farkl nitelikteki belirtecler ile degerlendirilmesi ve
ulkemizdeki mustelid populasyonlarinin genetik yapisinin ortaya c¢ikarilmasi ve
evrimsel tarihlerinin ortaya konmasi gerekmektedir. Bunun i¢in bu calismada 6rnek
temin edilemeyen bolgelerden 6rnek temin edilmeli ve filogenetik c¢alismalar igin
kullanigh diger belirtecler ile elde edilen bilgilerin birlikte analizi iilkemizdeki mustelid
tdrlerinin durumunun belirlenmesinde oldukca faydali bilgiler saglayacaktir. Ayrica
tilkemizde yayilis gosteren mustelid populasyonlarinin durumu ve genetik yapilarinin
mikrosatellit gibi olduk¢a faydali metotlar ile belirlenmesi ve bu cercevede koruma

caligmalarinin yapilmasi gerekmektedir.

4.2.1.1. Martes foina

Turkiye genelinde M. foina tiriine ait toplam 87 6rnek elde edilerek tir ile ilgili
Ulkemizden yayilis kayitlart verilmistir (Tablo 2.1, Sekil 2.6). Yapilan arazi ve
koleksiyon taramasi sonucunda M. martes tirtine ait higbir 6rnek tespit edilememistir.
Ayrica yapilan literatiir taramalart sonucunda Turkiye’den M. martes tiirii i¢in Srnege
dayali herhangi bir ¢alismaya rastlanilamamistir. Ornek temelli ¢alismalarda M. foina
tiirine ait ornekler kullanilmistir. M. martes tlrQ ile ilgili yapilmis ¢alismalarda iki tiir
arasindaki ayirt edici karakterlerden ziyade gozleme dayali sonuglarin yer aldig
gorilmektedir. M. foina ve M. martes turleri simpatrik olarak yayilis gosterebilen ve

morfolojik yonden birbirini oldukga benzer ve goriiniislerine gore ayirt edilmeleri
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oldukga zordur. Bu nedenle mevcut ¢aligmalardaki M. martes turd igin verilen kayitlar
yanlig tanimlama sonucu verilmis olma ihtimali yiiksek oldugu diisiiniilmektedir. Bu
Tez calismasinda bu tiriin en azindan Turkiye’nin Anadolu kisminda yayilis
gostermedigi ve Anadolu kisminda yayilis gosteren Martes cinsine ait tek tiriin M.

foina oldugu 6nerilmistir.

Orneklerin mitokondriyal ve niklear DNA gen bolgelerinin dizi analiz
sonucunda sitokrom b gen bdélgesi igin M. foina tirline ait érnekler arasindaki genetik
cesitlilik beklenenden daha diisiik (% 0.1 - % 0.8) ¢ikmistir. Buna karsin iilkemizde M.
foina tirt icin farkli haplotipler tespit edilmis (24 adet, Hd: 0,8326) olup Tiirkiye
genelinde iki tane haplotipin yaygin olarak goriildiigii bulunmustur. Bu haplotiplerden
birincisinin yogun olarak Ege ve Trakya, Akdeniz ve Marmara bdlgelerinde
(MFOTRL1), ikincisinin ise yogun olarak I¢ Anadolu, Dogu Karadeniz ve Marmara
bolgelerinde yayilis gosterdigi goriilmiistiir (Sekil 3.6). Tiirkiye kaya sansarlari igin elde
edilen filogenetik agaglarda kaya sansarlarinin iki alt grup altinda toplandig
gorulmektedir. Turkiye kaya sansarlarinin niiklear DNA gen bolgesi icin 4 heterozigotik
bolge ve 79 ornekten 39’unun (% 49.37) heterozigot bireyler oldugu goriilmiistiir.

Niklear GHR gen bolgesi, sitokrom b genine gore daha az varyasyon gostermektedir.

Diinya genelinde mustelid filogenisinin olusturulmasi i¢in molekiiler tabanl
degisik calismalar yogun olarak yapilmistir. Ulkemizdeki diger memeli tiitleriyle ilgili
caligmalarin sayis1 son on yilda artmaya baslamasina ragmen Tiirkiye kaya sansarlari ile
ilgili glinimiize kadar yapilmis molekuler temelli calismalara rastlanilamamistir.
Turkiye M. foina tiiriiniin genetik yapisi ve evrimsel durumu hakkinda daha ayrintili
bilgiler elde edebilmek icin Turkiye’nin ve Dilnya’nin 6rnek alinamayan diger
bolimlerinden de veriler elde etmek gerekmektedir. Bu sayede tirin genetik
karekterizasyonu ve mevcut soyhatlar1 ortaya konabilecektir. Filogenetik ¢alismalar i¢in
kullanigh diger yontemler (diger gen bolgeleri dizileri, X ve Y kromozom belirtegleri,
mikrosatellit gibi) ile elde edilen bilgilerin birlikte analizi tlkemizdeki M. foina tirtinin
filogenetik durumunun belirlenmesinde oldukga faydali bilgiler saglayacaktir. Ayrica
elde edilen sonuglarin zenginlestirilmesi i¢in diger disiplinler ile birlikte ortak

caligmalar gereklidir.
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4.2.1.2. Vormela peregusna

Turkiye’nin farkli bolgelerinden V. peregusna tiriine ait yayilis kayitlart
verilmistir (Tablo 2.3, Sekil 2.7). Yapilan analizler sonucunda Tiirkiye’de yayilis
gbsteren tdrin V. peregusna oldugu genetik olarak desteklenmistir. Bu Tez
calismasindaki analizler sonucunda Heptner et al. [67] ve Rozhnov et al. [65]un
Vormela cinsinin ortaya c¢ikis yeri olarak Giiney Bati Asya veya Anadolu hipotezi,

molekdler yonden desteklenmektedir.

Yapilan analizler sonucunda Ulkemizde farkli genetik yapiya sahip soyhatlarinin
mevcut oldugunu gostermektedir. GHR gen bolgesinin analizi sonucunda 5
heterozigotik bolge tespit edilmis olup 17 6rnegin 10°unun (% 58.82) heterozigot
bireyler oldugu goriilmistiir. Yiritulen filogenetik analizler sonucunda V. peregusna
tirti i¢in ¢ farkli haplogrup olusmus olup tiim gruplar igerisinde Tiirkiye’ye ait
ornekler yer almistir. Bu durum iilkemizde alacasansarlar i¢in farkli soyhatlar1 oldugu

goriisiinii desteklemektedir.

Mustelidae familyasi igerisinde en az c¢alisilan grup olan Vormela cinsinin
genetik yapisi ve evrimsel durumu hakkinda daha ayrintili bilgiler elde edebilmek icin
diinya genelindeki yayilis alanindan yeni 6rnekler elde etmek gerekmektedir. Bu sayede
tlriin genetik yapisi ve mevcut soyhatlari ortaya konabilecektir. Ayrica Anadolu’nun bu
tiir i¢in ortaya ¢ikis yeri oldugu goriisiinii farkli gen bolgelerinden elde edilen veriler ile
dogrulanmasi gerekmektedir. Elde edilecek fosil kayitlar ile birlikte degerlendirilmesi
oldukca énemlidir. Ulkemizdeki yayilis siirlarmin tam olarak belirlenmesi ve yayilis
alan1 igerisinde olan diger bolgelerden de yeni 6rnekler elde edilerek analiz edilmesi bu

tdrtn Glkemizdeki durumu ve mevcut soyhatlar1 hakkinda faydali bilgiler verecektir.

4.2.1.3. Meles meles ve Meles canescens

Turkiye’nin farkli bélgelerinden Meles cinsine ait her iki tur ile ilgili Glkemizden
yayilis kayitlart verilmistir (Tablo 2.2, Sekil 2.7). Yapilan mitokondriyal sitokrom b
geni dizi analizleri sonucunda Turkiye’nin Trakya bolgesinde yayilis gosteren tiiriin M.
meles, Anadolu boélgesinde ise yayilis gOsteren tiirin M. canescens tiirii oldugu
sonucuna varilmistir. Bu kapsamda Anadolu’da M. canescens tiiriiniin yayilis gosterdigi
ve Tllkemizde iki tiiriin bulundugu bu calismada molekiiler yontemler ile

desteklenmistir. Her iki turii birbirinden ayirmak igin bogazlarin etkili bir cografik
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bariyer oldugu diisiiniilmektedir. Bunun i¢in bogazlarin Anadolu yakasindan daha fazla
ornegin analizi gerekmektedir. M. meles icin bir, M. canescens icin tUlkemizden dort
sitokrom b haplotipi tespit edilmistir. Yapilan filogenetik analizlerde Ulkemiz M.
canescens haplotipleri birlikte gruplanmaktan ziyade farkli yerlerde kiimelenmistir. Bu
durum bir bolge icerisinde farkli sayida mtDNA haplotiplerinin bulunmasi, komsu
bolgelerden maternal gen akisinin olmasi, farkli soyhatlarinin kurucu etkisinin (founder
effect) olmasi veya zaman igerisinde in-situ olarak mutasyonlarin birikmesi gibi ¢esitli

siirecler sonucunda olusmus olabilir.

Ulkemiz icin elde edilen bu degerler, Tlrkiye’de farkli iki porsuk tiiriiniin yayilis
gosterdigini desteklemekte ve tim 6rnekler igin ise diinya genelinde birbirinden genetik
olarak acik bir sekilde farkli dort tlrln yayilis gosterdigini desteklemektedir. Bu Tez
calismasinda tiim Orneklerin sitokrom b’ye dayali filogenetik analiz sonug¢larinin daha
once Marmi et al. [50] ve Del Cerro et al. [51] tarafindan yapilan ¢alismalar ile buyuk

oranda uyumlu oldugu goriilmektedir.

Niklear GHR dizi analizi sonucunda iki tir icin tek bir GHR alleli tespit
edilmistir. Gen Bankasi’ndan elde edilen iki ture ait iki GHR dizisinin de incelenmesi
sonucunda GHR gen bolgesinin M. meles ve M. anakuma tiirlerini birbirinden ayirt
edebildigini, buna karsin M. meles ve M. canescens tirlerini birbirinden ayirmadigi
goriilmiistiir. Bu bulgu ilk defa bu Tez calismasinda elde edilmistir. Bu iki tirii
birbirinden ayirmamasi iki tlirtin birbirine genetik olarak diger tiirlerden daha yakin
olmasindan kaynaklanabilir. Literattr ile uyumlu olarak mitokondriyal sitokrom b gen

bolgesi niklear GHR gen bolgesine gore daha fazla varyasyon géstermektedir.

Meles cinsinin genetik yapist ve evrimsel durumu hakkinda daha ayrintili bilgiler
elde edebilmek i¢in diinya genelindeki yayilis alanindan yeni ornekler elde etmek
gerekmektedir. Bu sayede tiiriin genetik yapis1i ve mevcut soyhatlar1 ortaya
konabilecektir. Iki tiiriin iilkemizdeki yayilis smirlarinin tam olarak belirlenmesi ve
yayilis alanmi igerisinde olan diger bolgelerden de yeni 6rnekler elde edilerek analiz
edilmesi bu iki tiriin Ulkemizdeki durumu ve mevcut soyhatlar1 hakkinda faydali
bilgiler verecektir. Ayrica elde edilen sonuglarin zenginlestirilmesi igin diger disiplinler

ile birlikte ortak ¢aligmalar gereklidir.
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4.2.1.4. Mustela nivalis

Turkiye nin farkli bolgelerinden M. nivalis tirtine ait Ulkemizden yayilis kayitlar
verilmistir (Tablo 2.5, Sekil 2.7). Yapilan analizler sonucunda Tiirkiye’de yayilis
gosteren tlriin M. nivalis oldugu genetik olarak desteklenmistir. Sitokrom b dizi analizi
gergeklestirilen alt1 6rnegin farkli haplotipler oldugu gériilmistiir. Bu durum elde edilen
orneklerin Turkiye’deki farkli cografik bdlgelerden toplanmasi ve mevcut Ornek
sayisinin sinirli olmasindan kaynaklanmis olabilir. Yapilan analizler sonucunda tur ici
genetik uzaklik % 0.2 - % 1.1 olarak bulunmus olup bu deger Tiirkiye mustelidleri
icerisinde tespit edilen en biiylik degerlerdir. Ayrica niiklear GHR gen bolgesinin dizi
analizi sonucunda 12 polimorfik bolge tespit edilmis ve bu bdlgelerden 11’inin
heterozigotik bolge oldugu ve alti ornekten dordiiniin heterozigot oldugu tespit
edilmistir. Bu sonuclara gore Tiirkiye gelincikleri arasinda nispeten yiiksek bir genetik

cesitlilik oldugu sonucuna varilabilir.

Tiirkiye Palearktik bolge icerisinde yer almakta ve biinyesinde diger zoocografik
bolgelerden faunistik elementleri  bulundurmaktadir [254]. Bu sebepten dolay1
ulkemizin gelincikler icin 6énemli siginaklardan biri olma ihtimali yiksek olup elde

edilen sonuclar bu yondedir.

Ulkemizdeki gelinciklere ait soyhatlarinin ortaya c¢ikarilmasi ve genetik
yapilarinin ve populasyon durumlarinin arastirilmasi gerekmektedir. Bunun igin 6rnek
temin edilemeyen bdlgelerden yeni 6rnekler temin etmek gerekmektedir. Bu sayede
tlriin genetik yapist ve mevcut soyhatlar1 ortaya konabilecektir. Ayrica Tirkiye’ nin
gelincikler icin buzul dénemlerde siginak gorevi gordiigii hipotezinin daha kapsamli
veri setleri ve daha fazla 6rnek ile dogrulanmasi1 gerekmektedir. Bu Tez ¢alismasindaki
bulgular ilk adimlari olusturmakta olup desteklenmesine ve yeni hipotezlerin

olusturulmasina ihtiyag vardir.

4.2.1.5. Mustela putorius

Turkiye’nin Trakya bolgesinde yayilis gosteren M. putorius turtine ait
tilkemizden bir yayilis kaydi verilmistir (Tablo 2.6, Sekil 2.7). Nuklear GHR gen
bolgesinin analizi sonucunda elde edilen 6rnegin homozigot oldugu belirlenmistir.
Turkiye M. putorius turu ile ilgili molekiiler temelli ¢alismalar diger karnivor ve

mustelid tiirlerinde oldugu gibi mevcut degildir ve populasyon durumlari hem
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belirsizdir hem de koruma biyolojisi ¢aligmalarinin gergeklestirilmesi gerekmektedir.
Bu bakimdan Turkiye’deki yayilis alani i¢erisindeki diger bolgelerden daha fazla 6rnek

temin etmek gerekmektedir.

4.2.1.6. Lutra lutra

Turkiye’nin 3 farkli bolgesinden L. lutra tiiriine ait 6rnekler elde edilerek yayilis
kayitlar1 verilmistir (Tablo 2.4, Sekil 2.7). Sitokrom b gen bdlgesi icin toplam iki
haplotip belirlenmistir. Bu haplotiplerden birincisi Turkiye’nin Anadolu kisminda,
ikincisi ise Trakya kisminda yayilis goésteren Orneklere aittir. Niklear GHR gen
bolgesinin analizi sonucunda elde edilen 6rneklerin hepsinin tek ayni baz dizisine sahip
oldugu ve homozigot oldugu belirlenmistir. Mitokondriyal sitokrom b gen bolgesi,
niklear GHR gen bolgesine gére nispeten daha fazla varyasyon gostermektedir. Gen
Bankasi’ndan tire ait yedi komple sitokrom b dizisi tespit edilerek toplam 7 haplotip

bulunmustur.

Bu Tez ¢alismasinda Tiirkiye i¢in elde edilen 6rnek sayist olduke¢a sinirli oldugu
icin farkli bolgelerden de elde edilen 6rnekler ile birlikte hem mitokondriyal DNA’nin
farkl1 farkli belirteg bolgelerinin dizi analizi hem de niklear DNA verilerinin de analiz
edilmesi gerekmektedir. Ayrica Tiirkiye su samuru populasyonlarinin durumunu ve
genetik yapisimi arastirmak igin mikrosatellit gibi diger molekiiler tabanli metotlardan

elde edilen verilerde oldukga faydali olacaktir.
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