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OZET

Bu ¢alismada, Tiirkiye kizil tilkilerinin (Vulpes vulpes) tiiriiniin mitokondriyal
DNA varyasyonunu tespit etmek amaciyla toplam 54 o6rnekten mitokondriyal DNA
(tRNA™ +RNA"°+D-loop) (416 b¢.) dizileri elde edildi ve bu diziler, Bayesian,
Neighbor-Joining, Maksimum Likelihood ve Network metotlar1 ile analiz edildi.
Tiirkiye kizil tilkileri i¢in 25 haplotip tespit edildi. Genetik uzaklik degerleri, 0.002 (%
0.2) ile 0.040 (% 4) arasinda degisirken haplotip ¢esitliligi 0,9378 ve niikleotid
cesitliligi 0,01675 olarak bulundu. Bayesian, Maksimum Likelihood ve Neighbor-
Joining analizleri, mitokondriyal DNA (tRNA™ +tRNA"°+D-loop) (416 bg.) dizilerine
dayanarak Tiirkiye kizil tilkileri igerisinde dort haplogrup ortaya ¢ikarken, network
analizi ile ti¢ haplogrup ortaya c¢ikartti. Bu ¢alisma Tiirkiye kizil tilkilerinin yiiksek
genetik c¢esitlilige sahip oldugunu gdstermektedir.
Anahtar Kelimeler: Mitokondriyal DNA, tRNA™ +tRNA™+D-loop, Vulpes vulpes,

Tiirkiye
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MITOCHONDRIAL DNA (D-LOOP) VARIATION (VULPES VULPES (L.,
1758)) (CARNIVORA: MAMMALIA) OF TURKISH RED FOXES
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Erciyes University, Graduate School of Natural and Applied Science
M.Sc. Thesis, January 2015
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ABSTRACT

In this study, to determine the mitochondrial DNA variation of the Turkish red
foxes (Vulpes vulpes), a total of 54 samples were sequenced for the mitochondrial DNA
(tRNAThr +tRNA"°+D-loop) (416 bg.) and analyzed by using the Bayesian Inference,
Neighbor- Joining, Maximum Likelihood, and Network methods. The 25 Turkish red
fox haplotypes were detected. Genetic distances were ranged from 0.002 (% 0.2) to
0.040 (% 4), and haplotype diversity and nucleotide diversity were found as 0,9378 and
0,01675, respectively. Based on the mitochondrial DNA (tRNA™ +tRNA"+D-loop)
(416 bp) sequences,while the analyses Bayesian Inference, Maksimum Likelihood and
Neighbor- Joining yielded four haplogroups within Turkish red fox, network analysis
revealed three haplogroups. This study indicates that the Turkish red foxes have a high

genetic diversity.

Keywords: Mitochondrial DNA; tRNA™ +tRNA"+D-loop; Vulpes vulpes; Turkey
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GIRIiS
Kazil tilki, Vulpes vulpes (Linnaeus, 1758), Avrupa, Asya, Kuzey Amerika'nin ¢ogunu
kapsayan ve Kuzey Afrika'ya kadar uzanan en genis dogal yayilisa (Yaklagik 64,7
milyon km?) sahip olup, insanlar tarafindan bir popiilasyonu Avustralya'ya gotiiriilmiis
karasal karnivor memeli tiiriidiir [1-4]. Kizil tilki (V. vulpes), ormanlar, otlaklar, ¢dller,
tarim alanlar1 ve insanin egemen oldugu cevreleri kapsayan cok cesitli ekosistemleri

isgal etmektedir [1, 2].

Kizil tilki tiirii ile ilgili daha dnce yapilan genetik ¢aligmalarda allozim veya izozim [5,
6], RAPD [7], mitokondriyal DNA sitokrom b [5, 8-20], mitokondriyal DNA kontrol
bolgesi (control region/D-loop) [8, 11-18, 21- 23], mitokondriyal DNA, tRNA-
threonine ve tRNA-proline bdolgeleri [8], mikrosatellitler [12, 13, 16, 24-28] ve tek
niiklotid polimorfizmi (SNP) [13] belirtecleri, bolgesel ve/veya kitasal anlamda kizil
tilki populasyonlarinin genetik gesitliliginin ve filocografik yapisinin tespit edilmesinde

kullanilmistir.

Maternal (anaya ait) kokenli mitokondriyal DNA, filogenetik iligkilerin ortaya
konulmasi ya da filocografik yapinin belirlenmesi amaciyla yaygin olarak kullanilan
standart bir genetik belirtectir [29,30]. Mitokondriyal D-loop (control region=kontrol
bolgesi ) bolgesinin bir bolimiine ait diziler kullanilmak suretiyle kizil tilkilerin genetik

cesitliligi ve filocografyasi daha onceden arastirildi [8, 11-18, 21-23]. Bu ¢alismalarin



bir kismi1 bolgesel [8, 14, 21, 23], bir kismu ise kitasal [11-13, 15-18, 22] 6rneklemeleri
kapsamaktadir. Mitokondriyal D-loop (kontrol boélgesi) bolgesi dizilerini igeren en
kapsamli son ¢alisma, Statham ve ark. [16] tarafindan yapildi. Hem Statham ve ark. [16]
hem de daha 6nce yaymlanmis mitokondriyal D-loop ¢alismalarinda kizil tilkilerin iki
bliylik soy hatt1 (Holoarktik ve Nearktik) i¢erisinde yer aldiklar1 rapor edilmistir [11, 12,

14-16, 22].

Tirkiye'deki kizil tilkileri kapsayan genetik ¢alisma sayisi ise yetersiz olup Tiirkiye’den
kizil tilki 6rneklerinin mitokondriyal DNA’nin sitokrom b ve D-loop bdlgelerinin
kullanildig1 iki ¢alismaya rastlamilmustir [16, 20]. Ibis ve ark. [20] tarafindan yapilan
genetik ¢aligmada mitokondriyal DNA sitokrom b gen bolgesine ait diziler kullanilarak
Tiirkiye kizil tilkilerinin kendi icerisinde genetik cesitliligi ve tiirlin  diger
cografyalardaki temsilcileriyle olan filogenetik iligkileri ortaya konulmaya g¢alisilmistir.
Ibis ve ark. [20]’nin ¢alismasindan kisa bir siire sonra yayinlanan diger bir ¢alismada ise
Statham ve ark. [16], kizil tilki tiiriniin tiim yayilis alanindan elde edilen orneklerin
mitokondriyal DNA sitokrom b ve D-loop dizilerini dahil ederek genis kapsamli bir
caligsma yapmislar ve Tiirkiye’den dort 6rnegi de bu ¢alismada kullanmiglardir.Simdiye
kadar Tirkiye'de yayilis gosteren kizil tilkilere ait mitokondriyal D-loop (kontrol
bolgesi) bolgesi dizilerinin kullanilarak filogenetik iligkilerin veya genetik yapinin
arastirilldigr genis kapsamli bir ¢alismaya rastlanilmamistir. Bu calismada maternal
(anaya ait) kalittim belirteci olan mitokondriyal DNA D-loop bolgesi dizilerini
kullanarak hem bolgesel populasyonun genetik varyasyonunu tespit etmek hem de tiiriin
yayilis alan1 boyunca elde edilen 6rneklerin dizileriyle Tiirkiye orneklerinin dizilerini
birlestirerek  Tirkiye kizil tilkilerinin  filogenetik iligkilerini  degerlendirmek

amaclanmistir.



1. BOLUM

GENEL BIiLGILER

1.1. Ordo: Carnivora

Karnivor memeliler, avct hayvanlar olup genel olarak iyi gelismis koku alma duyulari
ve genis bir kafatasina sahiptirler. Karnivorlarin alt ve tist genelerinde genel olarak ii¢
parcali kesici disler bulunur ve kopek disleri tiim karnivor tiirlerinde ¢ok iyi gelisme
gostermistir. Ayrica, premolar ve molar disler kopek disilerine benzer sekilde
farklilasma gostermistir [31].

Carnivora takiminin, Feliformia alttakimi, Felidae, Viverridae, Eupleridae, Nandiniidae,
Herpestidae ve Hyaenidae familyalarini igermektedir [3]. Tiirkiye’de bu familyalardan
Felidae, Hyaenidae ve Herpestidae’ye ait tiirler yayilis gostermektedir [3, 32].
Caniformia alttakim1 ise Canidae, Ursidae, Otariidae, Odobenidae, Phocidae,
Mustelidae, Mephitidae, Procyonidae ve Ailuridae olmak iizere dokuz familyaya sahip
olup [3] Tiirkiye’de Canidae, Ursidae, Phocidae ve Mustelidae familyalarina ait tiirler
yayilis gostermektedir [3, 32].

Carnivora takimu iiyeleri, kutuplar ve okyanuslar da dahil olmak iizere hemen hemen
tim habitatlarda varlik gosterirler ve beslenme bigimleri yalnizca et yemeye dayali
olmay1p ayi, ¢akal ve tilkilerde goriildiigii gibi bu takimin bazi {iyelerinde omnivorluk

da goriilmektedir [3, 33].



1.1.1. Carnivora Takiminin Evrimsel Tarihi ve Sistematigi

Carnivora takimu iyeleri ile ilgili fosil kayitlarinin yetersiz ve noksan olmasindan dolay1
evrimsel tarihi ve sistematigi hakkindaki bilgiler, hem yetersiz hem de siipheli kabul
edilmektedir. Miacid’ler denilen kiigiik viicutlu canlilar, Carnivora takiminin ilk tiyeleri
olarak kabul edilirler ve giliniimiizdeki Carnivora takimi iiyelerinin bu gruptan
evrimlesmis olabilecegi ileri siiriilmistir [2, 33]. Cimolestes, Carnivora takimi
tiyelerinin evrimi i¢in bilyiik 6neme sahiptir. Cimolestes’in ¢ene yapisi, besini kesmeye
uygun bir bigimde yassilasmis ve zamanla kopek disi seklinde degismistir. Bu karakter,
hem modern Carnivora takimi, hem de credont’lar olarak bilinen grupta kalitilmistir.
Credont’lar ilk zamanlarda Diinya et yiyicilerinin dominant grubunu olusturmustur. 35-
55 milyon y1l 6nceki fosil kayitlar1 arasinda kilig seklinde dise sahip olan kedi, kopek,
ay1 ve sirtlan benzeri hayvanlar bulunmustur. Fakat bunlarin hi¢biri ger¢ek Carnivora
tiyelerinden biri degildir. Bu zamandan sonraki fosil kayitlarinda ise daha ¢ok Carnivora

takim tiyelerine ait fosillere rastlanilmistir [33].

1.1.2. Familya: Canidae

Canidae temsilcileri orta biiyiikliikte karnivorlardan olup 13 cins ve 35 tiir igeren bir
familyadir. Kurtlar, ¢akallar, tilkiler ve kopekler bu familyanin iiyelerindendir. Siyah,
kahverengi veya kirmiz1 renkte veya tonlarinda olabilen bir posta sahiptirler. Bacaklar
kosmaya uygun yapida olup bu familya temsilcilerinin koparma, pargalamaya ve
ogiitmeye uygun disleri bulunmaktadir [2, 3, 33]. On iiyelerde tipik olarak bes, arka
tiyelerde dort parmak mevcut olup dordiincli parmak bacak lizerinde korelmis bir
sekilde olup yere temasi yoktur. Bu yapi, Afrika vahsi kopeginde ise tamamen

kaybolmustur [2, 33].



1.1.3. Cins: Vulpes

Tiir: Vulpes vulpes (Linnaeus, 1758)

Canis vulpes Linnaeus, 1758. Syst. Nat., 10th ed.,1:40.

Tip yeri: Isveg (Uppsala) [3].

Kizil tilki Vulpes vulpes, Carnivora takiminin herhangi bir iiyesi ile karsilastirildiginda
en genis cografik yayilish en iyi bilinen tiiriidiir. Kuzey kutup dairesinden Kuzey
Afrika, Orta Amerika ve Asya steplerine tiim kuzey yarimkiire boyunca yayilis
gostermektedir (Sekil 1.1). Kizil tilkiler uyum saglayabilen ve firsat¢r omnivorlar olup
kentsel alanlar1 da basariyla isgal yetenegine sahiptirler. Kizil tilkiler, bir¢ok habitatta
insanlarla yakin iliski igerisinde olup hatta tarim alanlarinin yogun oldugu yerlerde
yaygin olarak rastlanilmaktadir. Bu tiir, su anda genel olarak tehdit altinda

bulunmamaktadir [34].

1.1.4. Kzl tilkilerin habitat ve ekolojisi

Kizil tilkilere, tundra, ¢6l ve orman gibi g¢esitli habitatlarin yani sira sehir
merkezlerindeki habitatlarda da rastlanilmaktadir. Kizil tilkilerin dogal habitati, kuru,
bol makilik kenarlar1 ve agacglik alanlardan ibaret karisik alanlardir. Kizil tilkilere
bozkirlarda, kumul alanlarda, ekilebilir arazilerde, c¢ollerde, daglarin yiiksek
kesimlerinde deniz seviyesinden 4500 metre yiikseklige kadar olan alanlarda bol

miktarda rastlanilmaktadir [34].

1.1.5. Kzl tilkiler icin tehditler
Kizil tilkiler i¢in en 6nemli tehditler, habitatin bozulmasi, kaybi, pargalanmasi ve insan
kaynakl1 asir1 kullanim, bireylere dogrudan veya dolayli zarar verme seklindedir. Kiirk

igin yetistirilen kizil tilki say1si, diger bazi tiirlerinkinden fazladir [34].



1.2. Molekiiler belirte¢ olarak mitokondriyal DNA (mtDNA)

Memeli hayvanlarin mitokondriyal genomu tipik olarak 13 protein kodlayan gen, iki
ribozom RNA geni (12 S rRNA ve 16 S rRNA) ve 22 transfer RNA genine sahiptir
[35]. Mitokondriyal genomu olusturan iki iplikgik, yaygin olarak agir iplik¢ik (H-
strand) ve hafif iplik¢ik (L-strand) seklinde bilinirler. 13 protein kodlayan genden 12’si
agir iplik¢ik (H-strand) tizerinde yer alirken sadece ND6 geni hafif iplik¢ik (L-strand)
tizerinde bulunmaktadir. Omurgalilar genellikle iki kodlama yapmayan bolge igerirler.
Kodlama yapmayan iki bélgenin biiytigii olan kontrol bolgesi (CR-control region/D-
loop) mitokondriyal replikasyon ve transkripsiyon diizenleyicileri igerir [35, 36].
Kodlama yapmayan iki bolgenin kiigiigii, replikasyonda fonksiyonel bir rolii oldugu
diistiniilen hafif iplik¢igin (L-strand) replikasyonunun baslangi¢ noktasidir [37].

Kazil tilki (Vulpes vulpes) tiiriiniin biitiin olarak mitokondriyal genom dizisi 16 723 bg.
[38] ve 16 633 bg. [39] uzunlugunda tespit edilmistir. Birgok memeli tiiriiniin
mitokondriyal genomunda oldugu gibi kizil tilki mitokondriyal genomu, 13 protein
kodlayan bolge, iki ribozomal RNA, geni 22 transfer RNA geni ve bir kontrol bolgesi
(CR-control region/D-loop) igermektedir [38, 39]. Kodlama yapmayan bolge olan kizil
tilki mitokondriyal genomunun kontrol bdlgesinin (control region/D-loop), tRNA™™® ve
tRNAP® genleri arasinda yer aldigi ve 1263 bg. [38], 1173 be. [39] ve 1263 bg. [40]
uzunluga sahip oldugu tespit edilmistir. Tekrar birimlerini igceren bir tekrar dizisi li¢
kiz1l tilki bireyi arasinda D-loop (control region) bolgesinde dizi uzunlugu
varyasyonuna neden olmaktadir [39].

Mitokondriyal belirtegler, populasyonlarin veya tiirlerin g¢esitlenme Oriintiilerini ve
tarihsel yerlesmeyi belirlemek icin filocografik caligmalarda yaygin olarak
kullanilmaktadir [30, 41]. Mitokondriyal belirtegler, filocografik ¢aligmalar igin

ozellikle onlar ilging hale getiren bircok 6zelliklere sahiptir. Mitokondriyal DNA’y1



cogaltmak nispeten kolaydir ve duplike degildir (= haploid), tipik olarak kopyasi
olmayip tiir iginde ve tiirler arasinda oldukga degiskendir [42, 43]. Baz1 mitokondriyal
belirteglerin hizli evrimsel orani, daha yiiksek taksonomik seviyelerde daha derin
evrimsel tarihin sinyali belirsiz olabilen tek baz pozisyonlarinda tekrarlayan baz
degisimlerine (homoplasy or saturation) neden olur [44]. D-loop, mitokondriyal
DNA’nin kodlama yapmayan yiiksek derecede degiskenlik goOsteren bolgesi olup
oldukca yiiksek baz degisim oranina sahiptir. Bu yilizden temel olarak tiir i¢i seviyede
evrimsel sorulart ele almak i¢in yaygin olarak kullanilmaktadir [45]. Mitokondriyal
DNA D-loop bolgesi, diger bir mitokondriyal belirte¢ olan sitokrom b’ye gore 10 kat

daha yiiksek evrim hizina sahiptir [41].

Sekil 1.1. Kizil tilki tiiriiniin Diinya tizerindeki dogal yayilis1 [34].



2. YONTEM VE MATERYAL

2.1. Orneklerin toplanmasi ve saklanmasi

Bu Tez calismasinda mitokondriyal DNA D-loop (control region) bolgesinin kismi dizi
analizini yapmak i¢in, herhangi bir canli hayvanin yagami sonlandiriimadan tamamen
kara yollarinda motorlu tasitlar tarafindan ¢arpma sonucu kaza ile 6lmiis kizil tilki
tirtine ait 2002-2013 yillar1 arasinda toplanmis 54 Ornekten elde edilen dokular
kullanildi (Tablo 2.1, Sekil 2.1).

Kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait doku 6rnekleri, % 99’1uk etil alkol ile dolu 2 mI'lik
tiipler icerisinde -20 °C’de Erciyes Universitesi, Fen Fakiiltesi, Biyoloji Bé&liimii'nde
muhafaza edilmektedir.

Bu calisma, Erciyes Universitesi, Deney Hayvanlari Yerel Etik Kurulu tarafindan

hayvan haklar1 ve hayvan deneyleri etigine uygun bulunmustur.

2.2. Tiirkiye’den Kizil tilki tiiriine ait orneklerin dokularindan total DNA
izolasyonu

Total DNA, kizil tilki tiirtine ait Tirkiye’nin degisik lokalitelerinden (Sekil 2.1) 54

ornekten alinmis ve etil alkol igerisinde -20 °C'de saklanan degisik dokulardan elde

edilmistir. Total DNA izolasyonu i¢cin QIAGEN DNeasy® Blood &Tissue Kit

kullanild1 ve total DNA izolasyonu sirasinda kit ile birlikte gonderilen protokol takip

edildi.



Tablo 2.1. Bu ¢alismada dokular1 kullanilan Tiirkiye kizil tilki 6rneklerinin listesi

HARITA | MUZE LOKALITE KOORDINATLAR | TARIH
KODU NO
1 538 Bogazkale/CORUM 39°56°087” N 23.07.2007
34°42°963” E 1215m
2 539 | Kizilirmak/CANKIRI 40°21°169” N 23.07.2007
33°58°767” E 555m
3 589 Yeniyapan/Keskin/ 39°35°319” N 31.07.2007
KIRIKKALE 33°42°013” E 922m
4 637 Eskipazar-Karabiik 41°09°810” N 23.08.2007
yolu, Karabiik girigi, | 32°38°428” E 304m
KARABUK
5 663 2 Km. dogu, Zincirli, 38°01°340” N 05.09.2007
KONYA 32°51°829” E 1001m
6 706 Isparta’ya 13 km., 37°52°539” N 09.09.2007
Goltas Cimento 30°30°730” E 935m
Fabrikasi yakini,
ISPARTA
7 707 Egirdir/ ISPARTA 37°50°753” N 09.09.2007
30°51°579” E 922m
8 760 Karkin-Camlibel 40° 03°833” N 08.06.2008
(Ciftlik), TOKAT 36°29°187” E 1143m
9 763 Camlibel (Ciftlik)/ 40°04°261” N 09.06.2008
TOKAT 36°29°011” E 1132m
10 a Amasya-Samsun 40°41°779” N 11.06.2008
yolu, AMASYA 35°48°765” E 408m
11 803 Arguvan/MALATY 38°46° N 22.06.2008
A 38°16’ E
12 821 Bekdigin/Havza/ 40°59°861” N 29.06.2008
SAMSUN 35°46°125” E 725m
13 923 Taskoprii/Babaeski 41°27 N 13.07.2002
/KIRKLARELI 27°03’ E
14 924 Egirdir/ISPARTA 37°52° N 02.08.2002
30°47 E
15 925 Tavas/DENIZLI 37°35’N 02.08.2002
29°03" E
16 927 | Kanlikavak/Goksun/ 38°08’ N 11.08.2003
K.MARAS 36°36 ‘E
17 934 | Alayhan/AKSARAY 38°30°969” N 08.07.2008
34°21°098” E 1227m
18 953 | Pmarbasi/KAYSERI 38°41°848” N 11.07.2008
36°21°790” E 1546m
19 954 | Karakoca/Ulubey/ 40°50° N 23.12.2007
ORDU 37°46’ E
20 1017 | Kayadnii Mah./ 37°14°318” N 29.07.2008
KARAMAN 33°21°128” E 1039m
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Tablo 2.1.’in devami

21 1027 Todiirge Goli, 39°51°772” N 18.08.2008
Zara/SIVAS 37°37°428” E 1340m
22 1045 16 km. 39°58’751” N 20.08.2008
Ilica/ERZURUM 40° 56°382” E 1881m
23 1046 Kirkdikme, 40°00°299” N 21.08.2008
Horasan/ERZURUM | 41°57°455” E 1594m
24 1070 Unliipmar, Kelkit/ 40°14°022” N 29.08.2008
GUMUSHANE 39°27°077” E 1723m
25 1096 Inag¢ 39°05°094” N 03.09.2008
Koyii/KIRSEHIR 34°16°287” E 1200m
26 1097 | Elmadag/ANKARA 39°55°348” N 05.09.2008
33°15°923” E 1072m
27 1100 ESKISEHIR 39°30°058” N 05.09.2008
31°13°424” E 1028m
28 1107 Argithani, 38°18°062” N 07.09.2008
Ilgi/KONY A 31°39°356” E 1080m
29 1248 Geris/Akseki/ 36°58°049” N 17.7.2009
ANTALYA 31°44°840” E
748m
30 1254 Gokcebayir/Akkus/ 40°41°648” N 28.07.2009
ORDU 36°59°460” E
1028m
31 1269 Refahiye/ 39°56°265” N 09.08.2009
ERZINCAN 38°44°499” E
1554m
32 1270 | Horasan/ERZURUM 40°04°220” N 29.08.2008
42°14°473” E
1539m
33 1323 | Aydogmus/Kegiborlu 37°58” 329N 21.06.2010
/[ISPARTA 30° 12’560 E
34 1332 Kurucabiik/Datca/ 36°45°598” N 12.07.2010
MUGLA 27°54°341” E
22m
35 1361 Kumlucabaglari/ 41°40° N 08.11.2010
EDIRNE 26°34° E
36 1377 Sarikdy/Beysehir/ 37°47 N 16.07.2011
KONYA 31°48’ E
37 1380 Bozan/Dazkir/ 37°58°228” N 17.07.2011
AFYON 29°54°232” E
38 1381 | Serinhisar/DENIZLI 37°37°214” N 17.02.2011
29°15°493” E
39 1389 Cakarlar 38°40°787” N 20.07.2011
Koyii/Kopriibasi 28°20°282” E
MANISA
40 1404 Yaras/MUGLA 37°09°536” N 04.08.2011
28°28’458” E
720m
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Tablo 2.1.’in devami

41 1406 Soke ¢ikist 37°45°415” N 09.08.2011
Kusadasi/AYDIN 27°21°162” E
153m
42 1408 Selcuk/IZMIR 37°56°575” N 09.08.2011
27°18°096” E
21m
43 1409 Kars-Erzurum 40° 34’ N 08.08.2011
c1kisi/KARS 43°02° E
44 1410 Uzundere/Gaziemir/ 38°21°197” N 09.08.2011
[ZMIR 27°05°545” E
170m
45 1413 | Kiitahya-Eskisehir il 39°41°014” N 10.08.2011
sinir1 / ESKISEHIR 30°09°168” E
46 1434 Seydisehir/ KONY A 37°45°037” N 08.11.2011
32°05°292” E
1573m
47 1445 Macka/TRABZON 40°48 N 14.12.2011
39°37E
48 1470 | Kagizman yol ayrimi/ - 30.06.2012
KARS
49 1496 Sereflikoghisar/ 39°08°980” N 12.08.2012
ANKARA 33°17°645” E
50 1522 Erzurum-Igdir 40° 08°2400” N 02.06.2013
yolu/Kalebasi/ KARS 42°42°1449” E
1395m
51 1530 10.km Tosya/ 41°01 N 28.06.2013
KASTAMONU 34°02 E
52 1533 Gemig/ 40°29 N 22.06.2012
Orhangazi/BURSA 29°18 E
53 1536 Korkuteli/ 37°04 N 17.08.2013
ANTALYA 30°11 E
54 1555 Kuzukaya/Cildir/ 41°09 N 30.06.2009
ARDAHAN 43° 06 E




Sekil 2.1. Bu galismada Tiirkiye’den kizil tilki (Vulpes vulpes) 6rneklerinin elde edildigi yerleri gosteren harita
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*Tlm santrifiij agsamalar1 oda sicaklifinda (15-25 °C) gerceklestirildi

*Vorteks islemi, 5-10 saniye arasinda yapildi.

*Gerekli oldugunda Buffer AL ve Buffer ATL +56 °C’ye 1sitilarak tekrar ¢ézlinmesi
saglandi.

*Kitin ilk kullaniminda Buffer AW1 ve AW2’ye % 99.9’luk Etanol eklenmistir.

*Total DNA izolasyonuna baglamadan 6nce thermal block 56 °C’ye ayarlandi.

*Steril 1.5 ml’lik ependorf tiipleri etiketlenerek hazirlandi.

*Kitle birlikte gelen DNeasy mini spin column ve koleksiyon tiipleri etiketlendi.

*Etil alkolde saklanan dokulardan 25 mg’dan fazla olmayacak sekilde doku pargalari
etiketlenmis tiiplere alindi.

*Lizis asamasinin daha etkili olabilmesi i¢in alinan doku parcalar1 daha kiiciik pargalara
boliindii ve tizerine 180 ul ATL Buffer eklendi ve tiipler vortekslendi.

*Tiiplere 20 pul Proteinaz K eklendi ve vortekslendi.

*Tiipler, daha 6nce +56 °C’ye ayarlanmis thermal block’a alindi.

*Dokular tamamen lizis oluncaya kadar burada bekletildi (yaklasik 3—4 saat) ve bu siire
boyunca tiipler, diizenli araliklarla (25 — 30 dk) vortekslendi.

*Tamamen lizis olan Ornekler, thermal block'dan alindi ve yaklasik 15 saniye
vortekslendi. Daha sonra tizerine 200 pl AL Buffer eklendi ve tekrar vortekslendi.
*Tiiplere 200 pl % 96—-100’liik etanol eklendi ve vortekslendi.

*Homojen bir soliisyon elde etmek i¢in Buffer AL ve etanol miimkiin oldugunca ¢abuk
eklenmeli ve tiipler vortekslenmelidir.

*Elde edilen karisim 6nceden hazirlanmig DNeasy mini spin column’a pipetlendi ve
spin columnlar 2 ml’lik koleksiyon tiipleri igerisine yerlestirildi. DNeasy mini spin
columnlar 6.000 rcf’de 1 dakika santrifiij edildi.

* Altta biriken s1v1 ve koleksiyon tiipii atild1.
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*DNeasy mini spin column yeni bir 2 ml’lik koleksiyon tiipii i¢erisine yerlestirildi ve
tizerine 500 pl Buffer AW1 eklendi.

*DNeasy mini spin columnlar, 6.000 rcf’de 1 dakika santrifiij edildi ve altta biriken sivi
ve koleksiyon tiipii atild1.

*DNeasy mini spin column, yeni bir 2ml’lik koleksiyon tiipii igerisine yerlestirildi ve
tizerine 500 pl Buffer AW?2 eklendi.

*DNeasy mini spin columnlar 20.000 rcf’de 3 dakika santrifiij edildi.

*Spin column dikkatli bir sekilde siviya degmeden alindi ve altta biriken sivi ve
koleksiyon tiipii atildi.

*DNeasy mini spin column membraninin kuru olmasi 6nemlidir. Buradan tasinacak
olan etanol ileriki safhalar i¢in olumsuz sonu¢ dogurabilir.

*Etanoliin membran ile temasi1 halinde DNeasy mini spin columnlar tekrar 6.000 rcf’de
1 dakika santrifiij edilir.

*DNeasy mini spin columnlar 6nceden etiketlenmis 1,5 ml’lik ependorf tiipleri icerisine
yerlestirildi.

*Dogrudan membran iizerlerine 200 pl Buffer AE eklendi. DNeasy mini spin columnlar
oda sicakliginda 1 dakika inkiibasyona birakildi ve 6.000 rcf’de 1 dakika santrifiij
edildi. Istenilmesi durumunda bu basamak tekrarlanabilir.

*DNeasy mini spin column atild1 ve tiipte biriken siv1 +4 °C’de saklandi. Uzun siireli
saklamak icin tiipler, -20 °C’ye alinir.

Yapilan islemler sonucu total DNA’nin elde edilip edilmediginin anlasilmasi igin

agaroz jel elektroforezi islemi yapildu.
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2.3. Total DNA’nin agaroz jelde yiiriitiilmesi ve goriintiilenmesi

Total DNA % 0.8’lik agaroz jelde yiiriitiilmiistiir. Bunun i¢in bir erlen igerisine 1.2
gram agaroz konulur ve tizerine 150 ml 1X TAE (Trisma Base, Glacial Asetic Acid,
EDTA) c¢ozeltisi eklenerek karistirihir. Elde edilen karisim mikrodalgada agaroz
tamamen ¢oziinene kadar isitilir. Agaroz tamamen ¢oziindiikten sonra {izerine 10
mg/ml’lik Ethidium Bromide ¢ozeltisinden 9 pl eklenir.

Manyetik karistiricida karisim 50 — 55 °C’ye gelinceye kadar karistirilir. Elektroforez
tepsisine taraklar yerlestirilir ve karisim yavasca dokiiliir.

Agaroz jel tamamen donuncaya kadar beklenir ve donduktan sonra taraklar dikkatlice
jelden alinir. Elektroforez tepsisi elektroforez tankina yerlestirilir ve iizerine jeli
tamamen kaplayacak kadar 1X TAE c¢ozeltisi eklenir. Elde edilen total DNA’dan 10 ul
aliip temiz bir PCR tiipiine konur ve iizerine 2 pl 6X Loading Dye (% 40’lik siikroz,
xylene cyanol FF ve Bromophenol Blue) eklenir, pipetle karistirilir. Karisim jelde agilan
kuyucuklara pipetlenir.

Bir kuyucuga 6 pl 100 bg. DNA Ladder konulur. Jele 80 volt dogrusal akim verilerek
orneklerin jel iizerinde, elektriksel alanda 60 dakika yiirlimesi saglanir. Siire sonunda jel
elektroforez tankindan ¢ikarilip goriintiileme cihazina yerlestirilir ve UV altinda

goriintiilenip fotografi ¢gekilir (KODAK Gel Logic 1500 jel goriintiileme sistemi).

2.4. Mitokondriyal D-loop boélgesinin PCR ile ¢cogaltilmasi

Her bir 6rnek igin elde edilen total DNA’lar, mitokondriyal DNA’nin D-loop bdlgesi
icin kaynak olarak kullanilmistir. D-loop gen bolgesini g¢ogaltmak igin Lf15926f
(5’ATA TAA AAT ACT TTG GTC TTG TAA ACC-3’) ve HDIh (5° CCT GAA GTA
AGA ACC AGA TG-3’) isimli spesifik primer ¢ifti [21] kullanilmustir.

PCR i¢in kullanilan kimyasallar ve miktarlari;
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Steril Distile Su (dH20) 26.7 ul

10X Taq Buffer 5 pl 1X

10mM dNTP Mix 1 pl 0.2 mM

10uM Lf15926f Primer 5 pl 1 pM
10uM H DIh Primer 5 pl 1 uM

Taq DNA Polimeraz (5 u/ul) 0.3 pl 2 u
25mM MgCl; 3 ul 2 mM

DNA 1

BSA 3 ul (10 mg/ml)

Toplam: 50 pl

Elde edilen karisim istenilen gen bolgesinin ¢ogaltilmasi i¢in Thermo-Cycler’ra alinir.

PCR dongii programi:

Basamak Sicaklik (°C) Siire Dongii Sayist
On Denatiirasyon 95°C 5.00 dk 1
Denatiirasyon 95 °C 40 sn 30
Baglanma 54 °C 40 sn 30
Uzama 72 °C 40 sn 30
Sonlandirma 72 °C 7.00 dk 1

2.5. PCRiiriinlerinin agaroz jelde yiiriitiilmesi ve goriintillenmesi

PCR iiriinii % 2’lik agaroz jelde yiiriitiilmiistiir. Bunun i¢in bir erlen igerisine 3 gram
agaroz konur ve tizerine 150 ml 1X TAE (Trisma Base, Glacial Asetic Asid, EDTA)
cozeltisi eklenerek kanstirilir. Elde edilen karisim mikrodalgada agaroz tamamen

¢cOziinene kadar isitilir. Agaroz tamamen c¢oziindiikten sonra lizerine 10 mg/ml’lik
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Ethidium Bromide ¢ozeltisinden 8 ul eklenir. Manyetik karistiricida karisim 50 — 55
°C’ye gelinceye kadar karistirilir. Elektroforez tepsisine taraklar yerlestirilir ve karisim
yavasca dokdliir.

Agaroz jel tamamen donuncaya kadar beklenir ve donduktan sonra taraklar dikkatlice
jelden alimir. Elektroforez tepsisi elektroforez tankina yerlestirilir ve {izerine jeli
tamamen kaplayacak kadar 1X TAE ¢ozeltisi eklenir. Elde edilen PCR iirliniinden 10 pl
alinip temiz bir PCR tiipiine konur ve iizerine 2 pul 6X Loading Dye eklenir, pipetle
kanistirilir. Karisim jelde agilan kuyucuklara pipetlenir. Bos bir kuyucuga 6 pl 100 bg.
DNA Ladder konulur. Jele 80 volt dogrusal akim verilerek Orneklerin jel iizerinde,
elektriksel alanda 45-60 dakika yiiriimesi saglanir. Siire sonunda jel elektroforez
tankindan ¢ikarilip goriintiileme cihazina yerlestirilir ve UV altinda goriintiilenip

fotografi ¢ekilir.

2.6. Kazil tilki 6rneklerinin DNA dizi analizi

Tirkiye’den kizil tilki tiiriine ait 54 6rnek igin spesifik primer ¢ifti kullanlmasiyla elde
edilen mitokondriyal DNA D-loop bolgesine ait PCR iirtinlerinin saflastirilmasi ve
DNA dizi analizi, PCR sathasindaki primer gifti kullanilarak hem ileri (forward) hem de
geri (reverse) yonde hizmet alimi ile gergeklestirildi. Ham mitokondriyal DNA D-loop
dizileri, ABI 3100 Genetic Analyzer (Applied Biosystems) (RefGen, ODTU-

Teknopark/Ankara) cihazi kullanilarak elde edildi.

2.7. Tiirkiye’den Kizil tilki 6rneklerinin mitokondriyal DNA D-loop bélgesine ait
dizilerin hizalanmasi ve diizenlenmesi
Tiirkiye’den kizil tilki tlirline ait tim ham mitokondriyal DNA D-loop dizilerinin

hizalanmas1 ve diizenlenmesi islemi, Geneious version (R6.1.6) [46] programi ile
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gerceklestirildi. Tirkiye’den Kizil tilki tiirtine ait ileri ve geri yondeki mitokondriyal
DNA D-loop dizileri, alt alta gelecek sekilde bir araya getirilerek birlestirildi. Daha
sonra ileri ve geri yondeki ham mitokondriyal DNA dizileri ile kromatogramlart birlikte
gbzden gegirildi. Mitokondriyal DNA D-loop bdlgesi igin ortak dizi elde edildi.
Mitokondriyal DNA D-loop bélgesi dizileri, ayn1 baz dizisi uzunluguna getirilerek
birlestirildiler. Tek dosya igerisinde birlestirilen tiim diziler, genetik analizlerde
kullanilan programlara uygun olmasi i¢in fasta (fas) ve nexus (nex) dosya formatinda

kaydedildiler.

2.8. Kizil tilki orneklerinin mitokondriyal DNA D-loop bélgesine ait dizilerin

genetik analizi

2.8.1. Tiirkiye’den Kizil tilki 6rneklerinin genetik analizi

Tiirkiye’den Kizil tilki tiirline ait Orneklerden elde edilen tiim mitokondriyal DNA
dizileri, DnaSP v.5.00.04 [47] programi ile analiz edildi. Bu analiz islemi ile haplotip
sayisi, haplotip c¢esitliligi (Hd) ve niikleotid ¢esitliligi (Pi) tespit edildi. Tespit edilen
mitokondriyal DNA haplotipleri arasindaki genetik uzaklik degerleri, MEGAG6 [48]
programinda yer alan Kimura 2 Parametre (K2P) [49] baz degisim modeli kullanilarak
hesaplandi.

Tiirkiye’den kizil tilki tilirtine ait tespit edilen haplotiplerden olusturulan veri seti,
filogenetik ve network analizlerinde kullanildi. Kizil tilki tiiriine ait Tirkiye
rneklerinin mitokondriyal DNA (tRNA™+RNA"+D-loop) dizilerinden olusturulan
veri seti i¢in en uygun baz degisim modeli, dis gruplu olarak jModelTest [50, 51]
programi ile hem BIC (Bayesian Information Criterion) hem de AIC (Akaike
Information Criterion) model se¢im taslagina gore HKY+G [52] secildi. Neighbor

Joining (Komsu Birlestirme) (NJ) [53] ve Maksimum Likelihood (Maksimum
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Olasilik) (ML) [54] metotlarinin kullanildigi filogenetik analizler 10.000 tekrarli
(replikasyon) olarak MEGAG6 programiyla [48], Bayesian Inference (BI) analizi [55]
300.000 nesil (generation) olarak MrBayes programiyla [56] yapildi. Dis grup olarak
Vulpes zerda tiiriine ait KF826488 (NC_023459) numarali dizi [57] kullanildz.

Tiirkiye’den tespit edilen mitokondriyal DNA D-loop haplotiplerini kullanarak tiir igi
genolojisini gostermek i¢in Network versiyon 4.6.1.1 [58] ile Median-joining (MJ)

metodu kullanarak haplotip ag1 (network) olusturuldu.

2.8.2. Gen Bankasi’ndan Kizil tilki tiiriiniin mitokondriyal DNA D-loop bélgesine
ait dizilerin elde edilmesi

Kizil tilki tiiriine ait simdiye kadar tespit edilmis ve Gen Bankasi’nda (NCBI: National
Center for Biotechnology Information) depolanmis olan farkli uzunluktaki
mitokondriyal DNA D-loop dizileri, Tiirkiye kizil tilkilerinin Diinya iizerindeki diger
kizil tilki populasyonlariyla olan filogenetik iliskilerini belirlemek igin yapilan Bayesian
ve network analizlerine dahil edilmistir. Dis grup olarak Alopex lagopus tiiriine ait
AY321127 [59], Vulpes macrotis tiiriine ait KJ846673 [16] ve Vulpes zerda tiiriine ait

KF826488 (NC_023459) [57] numarali DNA dizileri kullanildi.

Bu calismadaki analizlere dahil edilen Gen Bankasi’nda belirlenen farkli uzunluktaki
mitokondriyal DNA D-loop bolgesi dizilerinin erisim numaralar1 ve yayimlandigi

calismalar Tablo 2.2’de verilmistir.

Tablo 2.2. Bu ¢alismada kullanilan kizil tilki tiiriine ait Gen Bankasi'nda tespit edilen

mitokondriyal DNA bolgesi dizileri

1) AB292741-AB292765. ... oo, 8]

2-) AFOOBL55 ..., [60]

3-)AF338789-AF338792, AF338794-AF338796, AF338798-AF338801,
AFA87737-AF487738, AFA87740-AF487741, AF487746, AFA87752-
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AFABTTD3. ..o, [61]
A=) AT585358 .. e, [62]
B-) AMILBLOB7 ..o, [40]
5-) DIB3639. ..o [63]
6-) FIB30777-FIB30828. ... oo [11]
=) GQBTALBO. ... [38]
8-) GQI11200-GQ911203, GU224186-GU224187.....\eoeeeeeeeeeeeee e, [12]
8-) HFGT7203-HFBTT254. ..o oo [22]
9-) HFOB8440-HFOG8448 ... ..o oo, [21]
10-) HMA61967-HMAG1968 ..., [14]
11-) HM590004-HMB590009. ... ..o, [15]
12-) INTLLAA3. oo [39]
13-) JXBB881L-JXBB8837 ... veeeeeeeee oo, [23]
14-) KF387633. ..o, [64]
15-) IN232481-JN232492, IN232495, IN232497-JN232515.......oeoveeeeeen, [17]
16-) KJIBAB508-KIBABETO. ... e oo, [16]

2.8.3. Tiirkiye’den ve Gen Bankasi’ndan elde edilen kizil tilki tiiriiniin

mitokondriyal DNA D-loop bolgesine ait dizilerin birlikte genetik analizi

Tiirkiye’den tespit edilen 25 haplotip ile Gen Bankasi’ndan elde edilen mitokondriyal
DNA D-loop bolgesine ait 391 dizi Geneious version (R6.1.6) [46] programiyla bir
araya getirilerek 270 bg. uzunlugunda bir veri seti olusturuldu. U¢ dis grup (Alopex
lagopus, Vulpes macrotis ve Vulpes zerda) [16, 57, 59] kullanmak suretiyle jModeltest
0.1.1 [50, 51] programiyla bu veri setinin Bayesian analizleri i¢in en uygun baz degisim
modeli, GTR (The general time-reversible)+G+l [65] secildi. Bayesian analizinde 28
milyon nesilden olusmus olan 4-MCMC (Markov Chain Monte Carlo) kullanilmis ve
agaglarin 6rneklemesi her 1.000 basamak i¢in 100 nesile gore yapilmistir. Ayrilma
frekanslarinin ortalama standart Sapmasi, <0.01 oldugu zaman Orneklerin ilk % 25’
burn-in olarak ¢ikarilmistir. Burn-in agaglarmin ¢ikarilmasi  ve konvergens
degerlendirmesinden sonra kalan Ornekler, % 95 Bayesian giiven araliklar1 ve

posterior olasiliklar1 hesaplanmak suretiyle konsensus agaglart (50% majority rule)
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iiretmek icin tutulmustur. Uretilen Bayesian agacinin ¢izimi ve diizenlenmesi igin
FigTree v1.3.1 [66] programi kullanilmustir.

Kizil tilki tiiriiniin Tiirkiye’de ve Gen Bankasi’nda tespit edilen mitokondriyal D-loop
bolgesi dizilerinin bir araya getirilmesiyle olusturulan veri setinin network (ag) analizi,
tiriin yayilis alan1 boyunca tiir i¢i genolojisini gostermek i¢in Median-joining (MJ)

metodu kullanilarak Network 4.6.1.1 [58] programiyla gerceklestirildi.



3. BOLUM

BULGULAR

3.1. Tiirkiye'de yayilis gosteren Kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait orneklerin
mitokondriyal DNA analizi
Bu galismada kizil tilkiye (Vulpes vulpes) ait Tiirkiye 6rnekleri kullanildi.
Vulpes vulpes (Linnaeus, 1758)
1758. Canis vulpes Linnaeus, Syst. Nat., 10th ed.,1:40.
Tip Yeri: Upsala, Isveg.
Kizil tilki tiiriine ait orneklerin degisik dokularindan total DNA elde edildi ve

mitokondriyal DNA (tRNA-Thr+tRNA-Pro+D-loop), PCR ile ¢ogaltildi.

3.1.1. Total DNA elde edilmesi
Kizil tilki tlirtiniin Tirkiye orneklerine ait daha once toplanmis ve etil alkolde saklanan
degisik dokulardan elde edilen total DNA’lar, % 1’lik agaroz jelde yiritiildi ve daha sonra

UV altinda goriintiilendi (Sekil 3.1).
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1070 1096 1097 1100 1107 1269 1270 1323 1332

P
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Sekil 3.1. Tirkiye'den kizil tilki (Vulpes vulpes) 6rneklerine ait degisik dokulardan elde

edilen total DNA’larin % 1°lik agaroz jel goriintiisii

3.1.2. Mitokondriyal DNA'min hedef bolgesinin PCR ile ¢cogaltilmasi

Tiirkiye'nin 54 lokalitesinden elde edilen 54 kizil tilki 6rneginin total DNA'lar1, Lf15926f
ve HDIh spesifik primer ¢ifti kullanarak mitokondriyal DNA'min hedef boélgesinin PCR
islemi ile ¢ogaltilmasinda kullanildilar. PCR islemi sonucunda mitokondriyal DNA'nin
yaklagik 400-450 be.'lik kismi ¢ogaltildi ve PCR iirlinleri kontrol amacgli olarak % 2’lik

agaroz jelde yiriitiilme iglemi yapilarak UV altinda gorintiilendi (Sekil 3.2).

706 924 925 1027 1377 1380 1389 1409 1445 1470 1496 1522 1530 1533 1332

Sekil 3.2. Tiirkiye'den kizil tilki (Vulpes vulpes) érneklerine ait mitokondriyal DNA'nin

hedef bolgesinin Lf15926f ve HDIh primerleri ile ¢cogaltilmasi sonucunda elde edilen

PCR fiirlinlerinin agaroz jel elektroforez goriintiisii.



24

3.2. Kzl tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait tiirkiye orneklerinden elde edilen
mitokondriyal DNA dizilerinin genetik analizi

Kizil tilki tiiriine Tirkiye'den 54 6rnegin DNA dizi analizi sonucunda elde edilen ham
mitokondriyal DNA dizileri, Geneious programiyla [46] hizalanarak diizenlendi ve 416 bg.
uzunlugundaki diziler elde edildi. Mitokondriyal DNA'ya ait 416 b¢. uzunlugundaki
dizilerin mitokondriyal tRNA™ (60 bg.) (son 40 bg.), tRNA"™ (66 bg.) (tamami) ve D-loop
(310 bg.) bolgelerine ait oldugu belirlendi. Belirlenen 416 bg.'lik dizilerin
(tRNA™+RNAP°+D-loop) Geneious programi [46] kullanilarak Gen Bankasi veri
tabaninda BLAST analizi yapildi. Bu analiz sonucunda 54 o6rnegin dizilerinin (416 bg.)
kiz1l tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait olduklar: tespit edildi. 54 mitokondriyal DNA dizisi
(416 bg.) i¢in DnaSP v.5.00.04 programiyla [47] yapilan analizde 25 mitokondriyal
tRNA™+RNAP+D-loop haplotipi tespit edildi (Tablo 3.1). Kizil tilki tiiriiniin Tiirkiye
haplotipleri arasinda en yaygin tespit edilen mitokondriyal DNA haplotipi, 11 &rnekte
gozlenen Tr9 (% 20,3) olup ikinci en yaygin haplotip ise 5 6rnekte gozlenen Tr8 (% 9,2)'dir
(Sekil 2.1, Tablo 2.1, Tablo 3.1).

Tiirkiye'den kizil tilki tiirtine ait 6rnekler i¢in bu ¢alismada gozlenen haplotip cesitliligi
(Haplotype diversity, Hd) 0,9378, haplotip ¢esitliliginin varyansi (variance of haplotype
diversity) 0,00038, haplotip ¢esitliliginin standart sapmasi (Standard deviation of haplotype
diversity) 0,020 ve niikleotid g¢esitliligi (Nucleotide diversity, Pi) 0,01675 seklinde
bulunmustur. 54 dizideki toplam mutasyon ve polimorfik yer sayist 40, indel
(insersiyont+delesyon) sayist 2 olarak tespit edilmistir. Tirkiye kizil tilkilerine ait 54
ornekte tespit edilen 25 mitokondriyal DNA haplotipinin baz igerigi, Tablo 3.2 de

verilmistir.



Tablo 3.1. Tiirkiye'den kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait 6rneklerden mitokondriyal
DNAnn (tRNA™+tRNA"+D-loop) dizi analizi sonucunda belirlenen

25

haplotipler
Harita Haplotip | Ornek Lokalite
numarasl | numarasl | numarasi

35 Trl 1361 Kumlucabaglari/EDIRNE

6 Tr2 706 ISPARTA

7 Tr2 707 Egirdir/ ISPARTA

33 Tr2 1323 Aydogmus/Kegiborlu/ISPARTA
39 Tr2 1389 Cakirlar Koyii/KopriibastMANISA
40 Tr3 1404 Yaras/MUGLA
46 Tr3 1434 Seydisehir/KONY A

53 Tr3 1536 Korkuteli/ANTALYA

13 Tr4 923 Taskoprii/Babaeski/KIRKLARELI
16 Tr5 927 Kanlikavak/Goksun/K.MARAS
47 Tr6 1445 Macka/TRABZON

11 Tr7 803 Arguvan/MALATYA

1 Tr8 538 Bogazkale/CORUM

20 Tr8 1017 Kayaonii Mah./ KARAMAN

27 Tr8 1100 ESKISEHIR
45 Tr8 1413 Kiitahya-Eskisehir Il sinir/ESKISEHIR
51 Tr8 1530 10.km Tosya/KASTAMONU

10 Tr9 777 AMASYA

12 Tr9 821 Bekdigin/Havza/SAMSUN

14 Tr9 924 Egirdir/ISPARTA

17 Tr9 934 AKSARAY

18 Tr9 953 Pinarbasi/KAYSERI

25 Tr9 1096 KIRSEHIR

28 Tr9 1107 Ilgi/KONY A

29 Tr9 1248 Gerig/Akseki/ ANTALYA

37 Tr9 1380 Bozan/Dazkiri/AFYON
44 Tr9 1410 Uzundere/Gaziemir/IZMIR

52 Tr9 1533 Gemig/ Orhangazi/BURSA

2 Tr10 539 Kizilirmak/C ANKIRI

4 Trll 637 KARABUK

5 Trll 663 KONYA

8 Trll 760 TOKAT
49 Trl2 1496 Sereflikoghisar/ ANKARA

26 Trl3 1097 Elmadag/ANKARA

31 Tri4 1269 Refahiye/ERZINCAN
43 Trl5 1409 Kars-Erzurum ¢ikisi/KARS
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Tablo 3.1’in devamu
54 Trl5 1555 Kuzukaya/Cildir/ARDAHAN
19 Trl6 954 Karakoca/Ulubey/ORDU
21 Trl6 1027 Zara/SIVAS
22 Trl6 1045 Ilica/ERZURUM
30 Trl6 1254 Gokgebayir/Akkus/ORDU
32 Trl7 1270 Horasan/ERZURUM
48 Trl7 1470 Kagizman yol ayrimi/KARS
50 Trl7 1522 Erzurum-Igdir yolu/Kalebasi/ KARS
23 Trl8 1046 Horasan/ERZURUM
24 Tr19 1070 Kelkitt GUMUSHANE
3 Tr20 589 Yeniyapan/Keskin/ KIRIKKALE
9 Tr21 763 Camlibel/ TOKAT
36 Tr22 1377 Sarikdy/Beysehir/KONY A
42 Tr22 1408 Selguk/IZMIR
41 Tr23 1406 Soke cikisi/Kusadasi/AYDIN
15 Tr24 925 Tavas/DENIZLI
38 Tr24 1381 Serinhisar/DENIZLI
34 Tr25 1332 Kurucabiik/Datca/MUGLA

3.3. Tiirkiye Kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait mitokondriyal DNA dizilerinin
filogenetik analizi

3.3.1. Filogenetik analizlerde kullanilan en uygun baz degisim modelinin belirlenmesi

Kizil tilki tiiriiniin Tiirkiye érneklerine ait mitokondriyal DNA (tRNA™+RNA"+D-loop)
dizilerinden olusturulan veri setinin filogenetik analizinde kullanilacak en uygun baz
degisim modeli, jModelTest [50, 51] programi ile secildi. Kizil tilki tiiriine ait Tirkiye
rneklerinin mitokondriyal DNA (tRNA™+RNA"°+D-loop) dizilerinden olusturulan veri
seti i¢in en uygun baz degisim modeli, dis gruplu olarak jModelTest [50, 51] programi ile
hem BIC (Bayesian Information Criterion) hem de AIC (Akaike Information Criterion)
model se¢im taslagina gore HKY+G [52] sec¢ildi. HKY+G modeli ile elde edildiginden kizil
tilkiye ait Tiirkiye mitkondriyal DNA haplotiplerinin Maksimum Likelihood (ML) [54] ve

Bayesian (BI) analizleri, HKY+G [52] baz degisim modeli kullanilarak yapildi.



Tablo 3.2. Tiirkiye kizil tilkilerine ait 54 drnekte tespit edilen 25 mitokondriyal DNA haplotipinin baz igerigi.

Tr1
Tr2
Tr3
Tr4
Tr5
Tr6
Tr7
Tr8
Tr9
Tr10
Tr11
Tr12
Tr13
Tr14
Tr15
Tr16
Tr17
Tr18
Tr19
Tr20
Tr21
Tr22
Tr23
Tr24
Tr25
Ort.

27,6
27,9
281
27.9
27.9
27.6
27,6
27,6
27,6
27,6
276
27.9
28,1
27.9
27,6
28.1
28.1
28,1
281
272
275
27,2
275
27,2
27.0
27,7

TU) C

272
26.9
26.7
27,2
252
274
27,2
274
274
27 4
274
27,2
26.9
26.9
272
26,7
26,7
26,7
267
27,7
275
21,7
27,5
217
277
272

A

28.6
291
28.8
291
28.8
291
291
293
29.6
29,3
29.8
29.3
296
29.8
29.8
291
28.8
284
28.6
294
294
29.6
294
29,6
29.6
292

G

16,6
16.1
16.3
15,9
16.1
15,9
16.1
15,6
154
15,6
15.1
15,6
154
154
15.4
16.1
16,3
16.8
16.6
15,7
15,7
154
15,7
154
15,7
15.8

Total

416.,0
416.0
416.0
4160
416.,0
416.0
416.,0
416.0
416.0
416.,0
416.0
416.,0
416.,0
416.0
416.0
416.0
416.0
416.0
416.0
415.0
4150
415.0
4150
415.0
4150
4158

29
29
29
29
29
28
28
29
29
29
29
29
29
29
29
29
29
29
29
28
29
29
29
28
29
29

TAICA

281
281
27,3
28,1
28,1
28.8
28.8
28.8
28,8
28.8
28.8
281
28.1
28.1
281
27,3
27,3
27,3
273
295
28,8
28.1
281
28.8
281
28,2

A-1

28,1
281
273
281
281
281
281
281
28,1
28,1
281
281
281
281
28.1
27,3
273
27,3
27,3
281
28.1
27,3
27,3
27,3
273
278

G-1

15,1
15.1
15.8
15,1
15,1
15,1
15,1
14.4
14.4
144
144
14.4
144
14.4
14.4
15,8
158
15.8
15.8
14.4
14.4
15.8
15,8
15,8
158
15.1

139.0
139.0
139,0
139.0
139.0
139,0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139,0
139.0
139.0
139.0
139.0

26
27
27
27
27
27
27
26
26
26
26
26
26
26
25
26
26
26
26
25
25
25
26
26
25
26

273
26,6
26.6
26.6
26.6
26.6
26.6
27,3
27,3
27,3
27,3
27,3
213
26.6
27,3
27,3
27,3
27,3
27,3
27,5
275
28.3
275
275
28,3
27,2

31,7
33.1
33.1
33.1
324
33.1
33.1
33.1
338
33.1
345
331
33.8
345
345
331
324
3.7
324
33.3
33.3
3438
341
341
341
33.3

15.1
13.7
13.7
13,7
14 4
13,7
13.7
13,7
12,9
13.7
12,2
13,7
12,9
12.9
12.9
13.7
14.4
15.1
14.4
13.8
13.8
11,6
12,3
12.3
13.0
13.5

139.0
139.0
139.0
139,0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
139.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.8

28
28
28
28
28
28
28
28
28
28
28
28
29
28
28
29
29
29
29
28
28
28
28
28
28
28

26,1
261
26,1
26,8
26,8
26.8
261
261
26,1
26,1
261
26,1
254
26,1
261
254
254
254
254
26,1
26.1
26.8
26,8
26.8
26,8
26,1

26,1
26.1
261
261
261
26.1
26,1
26,8
26,8
26.8
26.8
26,8
26.8
26.8
26.8
26,8
26,8
261
261
26,8
26.8
26.8
26.8
275
2715
26,6

19.6
19,6
19.6
18.8
18,8
18.8
19.6
18.8
18.8
18,8
18.8
18,8
18,8
18.8
18.8
18.8
18.8
19,6
19.6
18.8
18,8
18.8
18.8
18.1
18.1
19.0

Pos#1 T-2C-2 A2 G2 Pos#2T-3C-3 A3 G-3 Pos#3

138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0
138.0

27
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Ayrica, Kimura-2-Parametre (K2P) [49] baz degisim modeli kullanilarak Neighbor Joining

(NJ) [53] analizinde kullanildi.

3.3.2. Mitokondriyal DNA haplotipleri arasindaki genetik uzakhigin hesaplanmasi

Tiirkiye’de yayilis gosteren kizil tilki tlirtine ait 416 bg. uzunlugundaki mitokondriyal DNA
haplotipleri arasindaki genetik uzaklik degerleri, MEGA6 programi [48] ve K2P baz
degisim modeli [49] kullanilarak elde edildi (Tablo 3.3). K2P baz degisim modeline [49]
gore hesaplanan genetik uzaklik degerleri igerisinde en kiiclik genetik uzaklik degeri, 0.002
(% 0.2) iken en biiylik genetik uzaklik degeri ise 0.040 (% 4) olarak tespit edildi. 25
haplotip i¢in ortalama genetik uzaklik degeri, 0.022 (% 2,2) olarak hesaplandi. Hesaplanan
genetik uzaklik degerleri, kizil tilki tiirtintin Tiirkiye mitokondriyal DNA haplotipleri

igerisinde 6nemli derecede farkliliklar olmadigini gostermektedir (Tablo 3.3)

3.3.3. Tiirkiye'de yayilis gosteren kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait mitokondriyal
DNA haplotiplerinin Neighbor Joining analizi
Bu calismada Tiirkiye’den kizil tilki tiirtine ait 54 6rnekten dizi analizi sonucunda elde
edilen 25 mitokondriyal DNA (tRNA™-+RNA""+D-loop) haplotipi (416 bg.) arasindaki
filogenetik iliskiler, MEGAG6 programinda [48] dis grup Vulpes zerda tiirii, K2P baz
degisim modeli [49] ve 10000 tekrarli (replikasyon) olarak bootstrap degerlemesiyle
Neighbor Joining (NJ) algoritmasit [53] kullanilarak olusturulan NJ agacinda ortaya
cikarildr (Sekil 3.3). NJ agacina gore kizil tilki tiiriine ait Tiirkiye haplotipleri, % 46-91

arasinda degisen bootstrap degerleriyle desteklenmis dort haplogruba (Haplogrup 1-4)
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dagilmistir (Sekil 3.3). Dort haplogruptan Haplogrup 1°deki haplotipler (Tr8, Tr9, Trl10,
Trll; Trl2, Trl3, Trl4, Trl5, Tr20, Tr21) % 60 bootstrap degeri, Haplogrup 2’deki
haplotipler (Trl, Tr2, Tr3, Tr4, Tr5, Tr6, Tr7) % 57 bootstrap degeri, Haplogrup 3’teki
haplotipler (Tr16, Trl7, Trl8, Tr19) % 85 bootstrap degeri ve Haplogrup 4’teki haplotipler
(Tr22, Tr23, Tr24, Tr25) ise % 91 bootstrap degeri ile desteklendigi gézlenmistir (Sekil 3.3,

Tablo 3.1).

3.3.4. Tiirkiye'den kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait mitokondriyal DNA
haplotiplerinin Maksimum Likelihood (olasilik) analizi
Tiirkiye’de yayilis gosteren kizil tilki tiiriine ait mitokondriyal DNA (tRNA™+tRNA"+D-
loop) haplotiplerinin Maksimum Likelihood (ML) (olasilik) [54] analizi, dis grup Vulpes
zerda tiirii kullanilarak MEGAG6 programinda [48] HKY+G baz degisim modeli [52] ve
10.000 tekrarli (replikasyon) olarak yapildi. Olusturulan ML agacinin (Sekil 3.4) topolojisi
ile V. vulpes tiiriiniin Tirkiye haplotiplerinden tiretilen NJ agacinin (Sekil 3.3) topolojisinin
hemen hemen ayni oldugu gozlenmistir. Kizil tilki tiirtine ait Tiirkiye mitokondriyal DNA
(tRNAT"+tRNA"+D-loop) haplotipleri, ML agacinda % 37-90 arasinda degisen bootstrap
degerleriyle desteklenmis dort haplogrup (Haplogrup 1-4) icerisinde yer aldilar (Sekil 3.4,

Tablo 3.1).



Tablo 3.3. Tirkiye’den kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait mitokondriyal DNA haplotipleri arasindaki Kimura 2-Parametre baz
degisim modeline [49] gore hesaplanan 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 25
[Trl] *kkk

[Tr2] 0.007 ****

[Tr3] 0.0120.005 ****

[Tr4] 0.010 0.002 0.007 ****

[Tr5] 0.0120.005 0.010 0.002 ****

[Tr6] 0.0120.005 0.010 0.002 0.005 ****

[Tr7] 0.0150.007 0.012 0.010 0.012 0.012 ****

[Tr8] 0.0100.012 0.017 0.015 0.017 0.017 0.020 ****

[Tr9] 0.0120.010 0.015 0.012 0.015 0.015 0.017 0.002 ****

[Tr10] 0.0150.012 0.017 0.015 0.017 0.017 0.020 0.005 0.002 ****

[Tr11] 0.0150.012 0.017 0.015 0.017 0.017 0.020 0.005 0.002 0.005 ****

[Tr12] 0.0120.015 0.020 0.017 0.020 0.020 0.022 0.002 0.005 0.007 0.007 ****

[Tr13] 0.017 0.015 0.020 0.017 0.020 0.020 0.022 0.007 0.005 0.007 0.007 0.010 ****

[Tr14] 0.017 0.015 0.020 0.017 0.020 0.020 0.022 0.007 0.005 0.007 0.007 0.010 0.005 ****

[Tr15] 0.020 0.017 0.022 0.020 0.022 0.022 0.025 0.010 0.007 0.010 0.010 0.012 0.007 0.002 ****

[Tr16] 0.0150.017 0.022 0.020 0.022 0.022 0.025 0.020 0.022 0.025 0.020 0.022 0.022 0.022 0.025 ****

[Tr17] 0.017 0.020 0.025 0.022 0.025 0.025 0.027 0.022 0.025 0.027 0.022 0.025 0.025 0.025 0.027 0.002 ****

[Tr18] 0.0220.025 0.030 0.027 0.030 0.030 0.032 0.027 0.030 0.032 0.027 0.030 0.030 0.030 0.032 0.007 0.005 ****

[Tr19] 0.020 0.022 0.027 0.025 0.027 0.027 0.030 0.025 0.027 0.030 0.025 0.027 0.027 0.027 0.030 0.005 0.002 0.002 ****

[Tr20] 0.012 0.015 0.020 0.017 0.020 0.020 0.022 0.002 0.005 0.007 0.007 0.005 0.010 0.010 0.012 0.022 0.025 0.030 0.027 ****

[Tr21] 0.0100.012 0.017 0.015 0.017 0.017 0.020 0.000 0.002 0.005 0.005 0.002 0.007 0.007 0.010 0.020 0.022 0.027 0.025 0.002 ****

[Tr22] 0.0350.032 0.037 0.035 0.037 0.037 0.040 0.035 0.032 0.035 0.030 0.037 0.032 0.032 0.035 0.025 0.027 0.032 0.030 0.037 0.035 ****

[Tr23] 0.035 0.027 0.032 0.030 0.032 0.032 0.035 0.035 0.032 0.035 0.035 0.037 0.032 0.032 0.035 0.030 0.032 0.037 0.035 0.037 0.035 0.005 ****
[Tr24] 0.035 0.027 0.032 0.030 0.032 0.032 0.035 0.035 0.032 0.035 0.035 0.037 0.032 0.032 0.035 0.030 0.032 0.037 0.035 0.037 0.035 0.010 0.005 ****
[Tr25] 0.035 0.032 0.038 0.035 0.037 0.037 0.040 0.035 0.032 0.035 0.035 0.037 0.032 0.032 0.035 0.030 0.032 0.038 0.035 0.038 0.035 0.020 0.020 0.025 ****

30
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Sekil 3.3. Tiirkiye'den kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait mitokondriyal DNA

(tRNA™+tRNAP+D-loop)

haplotiplerinin

10000

tekrarli

(replikasyon) ve K2P baz degisim modeli [49] kullanilarak

olusturulan NJ agac.



25
28
9
60
Fal
18
o 60
19 |
9
37
15
57
15
15
83
61
|
90
34

T9
Tr10
Trll
Trl3
Tr14
Trl5
T8
Tr21
Tr12
Tr20
Trl
Tr7
T3
Tr2
Tr4
TS
Tr6
Tr16
Tr17
Tr18
Tr19

T125
Tr22

Tr23
Tr24

32

Haplogrup 1

Haplogrup 2

Haplogrup 3

Haplogrup 4

V. zerda ID|§ grup

Sekil 3.4.Tirkiye'den kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait mitokondriyal DNA
(tRNA™+tRNAP°+D-loop) haplotiplerinin 10000 tekrarli (replikasyon) ve
HKY+G baz degisim modeli kullanilarak olusturulan ML agaci.

3.3.5. Tiirkiye'den kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait mitokondriyal DNA

haplotiplerinin Bayesian analizi

MrBayes 3.1 [56] programiyla dis grup olarak Vulpes zerda ve HKY+G baz degisim

modeli kullanilarak 300.000 jenerasyonlu yapilan Bayesian analizi [55] sonucunda Bl

(Bayesian Inference) agaci ve olasilik degerleri (Sekil 3.5) incelendiginde kizil tilki
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tiiriine ait Tiirkiye mitokondriyal DNA (tRNA™+tRNA°+D-loop) haplotiplerinin %
58-100 arasinda degisen olasilik degeriyle desteklenmis dort haplogrup (Haplogrup 1-4)
igerisinde toplandiklar1 goézlenmistir. Bayesian agacinin (Sekil 3.5) topolojisi ile
mitokondriyal DNA (tRNA™+RNAP"+D-loop) haplotiplerinden elde edilen NJ (Sekil
3.3) ve ML (Sekil 3.4) agaglarinin topolojileri, kismen benzerlik gostermistir.

Trl haplotipinin Bayesian agacindaki kiimelenmesi, NJ (Sekil 3.3) ve ML (Sekil 3.4)
agaclarindan farklilik gostermektedir. Bayesian agacinda (Sekil 3.5) Haplogrup 2 ve
Haplogrup 3 igerisinde politomi gozlenmistir. Gozlenen politomi durumu, ortak ata
iligkisini belirleyen temel karakterlerin (sinapomorfi) az olmasindan, populasyon i¢i ya
da populasyonlar arasinda analiz edilen 6rnek azligindan kaynaklanmis olabilecegi

diistiniilmektedir.

3.3.6. Tiirkiye'de yayihs gosteren Vulpes vulpes tiiriine ait mitokondriyal DNA
haplotiplerin Network analizi
Tiirkiye'den kizil tilki tiiriine ait mitokondriyal DNA (tRNA™+tRNA"+D-loop)
haplotiplerinin network analizi, Median-Joining metodu kullanilarak yapildi.
Olusturulan Median-Joining haplotip network’iinde (Sekil 3.6) kizil tilki Tirkiye
mitokondriyal DNA haplotiplerinin ii¢ haplogrup icerisinde yer aldig1 goriilmiistiir. Bu
kiimelenme kismen Bayesian, NJ, MP ve ML agaclarina benzerlik gostermektedir.
Tiirkiye'den kizil tilki tiirtine ait haplotiplerden Tr9 en bol bulunan haplotip olup, bu

haplotip muhtemelen Tiirkiye'den kizil tilkilerinin en eski haplotipidir.
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Sekil 3.5. Tirkiye'den kizil tilki (Vulpes vulpes) tiirline ait mitokondriyal DNA

(tRNA™+tRNAP°+D-loop) haplotiplerinin 300 bin yeni nesil (generation) ve

HKY+G baz degisim modeli kullanilarak olusturulan Bayesian agaci.
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Sekil 3.6. Tirkiye'den kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait mitokondriyal DNA

(tRNA™+tRNAP°+D-loop) haplotiplerinin Median-Joining networkii

3.4. Kuzl tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait bu calismada tespit edilen mitokondriyal
DNA haplotipleri ile Gen Bankasi’ndan elde edilen mitokondriyal DNA D-
Loop dizilerinin birlikte filogenetik ve Network analizleri

Bu ¢alismada Tiirkiye’de yayilis gosteren kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait tespit

edilen 25 mitokondriyal DNA haplotipi ile Gen Bankasi’ndan belirlenen 391 adet

mitokondriyal DNA D-loop bolgesi dizisinin (Tablo 3.4) birlikte degerlendirilmesi

sonucunda 270 bg. uzunlugunda 275 adet mitkondriyal DNA D-loop haplotipi tespit

edildi.

Mitokondriyal DNA’nin 270 bg. uzunlugundaki D-loop dizileri karsilagtirildiginda

Tiirkiye’den belirlenen haplotiplerden Tr9 ile Gen Bankasi’ndan AF487746, AF338790,
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AF338801, HF677217, KJ846606, KJ846527 ve JX868837; Trl0 ile Gen Bankasi’ndan
FJ830810; Trl4 ile Gen Bankasi’ndan KJ846530 ve KJ846531; Tr8 ile Gen
Bankasi’ndan KJ846529; Trl7 ile Gen Bankasi’ndan AB292748, KJ846649 ve
KJ846655; Trl ile Gen Bankasi’'ndan JX868860 ve JN232514; Tr2, Tr3, ve Tr4 ile Gen
Bankasi’ndan KJ846536 ve KJ846550 dizisinin (Tablo 3.4) ayni oldugu gozlendi.

Kizil tilki tiiriine ait Tiirkiye ve Gen Bankasi dizilerinden olusturulan 270 bg.
uzunlugundaki 275 haplotiplik veri seti i¢cin sadece Bayesian ve network analizleri

yapildi.

3.4.1. Kzl tilki tiiriine ait tiim mitokondriyal D-loop haplotiplerinin Bayesian
analizi
Kizil tilki tiiriine ait Tiirkiye ve Gen Bankasi dizilerinden olusturulan 270 bg.
uzunlugundaki 275 haplotiplik veri seti i¢in ti¢ dig gruplu olarak en uygun baz degisim
modeli, jModeltest [50, 51] programiyla AICc ve BIC model se¢im taslaklarina gore
GTR+G+I tespit edildi. GTR+G+I baz degisim modeli ve 28 milyon yeni nesilli
Bayesian agaci olusturuldu ve bu agacta posterior olasilik (probability) degerleri, 0,5 ile
1 arasinda degismektedir. Bayesian analizi ile tiim kizil tilki mitokondriyal D-loop
haplotiplerinden elde edilen aga¢ incelendiginde haplotipler arasinda derin bir ayrilma
goriilmemekle birlikte yogun bir politomi vardir. Bu agagtaki politominin kullanilan
dizi uzunlugundan kaynaklanmis olabilecegi diisiiniilmektedir. Ayrica Tirkiye’den
tespit edilen mitokondriyal DNA haplotipleri de Bayesian agacinda daginik bir sekilde
yer almistir (Sekil 3.7). Bu ¢alismada elde edilen Bayesian agacindaki en derin ayrilma,
Kuzey Amerika’daki Nearktik soy hatti (kladi) olarak bilinen haplotip kiimesinde
goriilmektedir. Bu baglamda daha 6nce tanimlanmis olan Nearktik soy hattinin (klad)

varligt bu c¢alismada da teyit edilmistir. Ancak kullanilan dizilerin uzunluk



37

farkliligindan dolay1 bu ¢alismadaki Bayesian agacinin topolojisi, en son Statham ve

ark. [16] tarafindan verilen agacin topolojisinden farklilik gostermektedir.

Tablo 3.4. Tiirkiye haplotipleri ve Gen Bankasi dizilerinin birlikte kullanimi ile yapilan

Bayesian analizindeki haplotipler

VW1 AB292741, AB292743,
AB292744, AB292746, K1846518
V2.  AB292742, K1846524
Vv3: AB292747, KJ846520
Vvd:  AB292745, KI846522
V5 AF487741, AF487737
VV6: AFA487746, HF677217,
KJ846606, AF338790, AF338801,
KJ846527, IX868837, Tr9

WW7: KJ846607

Vv8: FJ830810, Tr10

VvO:  JX868820

Vv10: KJ846530, KJ846531, Trl4
Vvl Trl3

V12 Tri5

Vv13: Trll

Vv14: FJ830811

Vv15: HF677206, K1846667
VV16: HF677220, HF677222,
KJ846566

Vv17: JX868829

Vv18: KJ846567, JX868834,
HF677249, IN232513

Vv19: IN232503

VV20: HF677248, KJ846562,
KJ846600, JX868811

Vv21: AF487753

Vv22: IN232512

Vv23: KJ846529, Tr8

Vv24: Tr12

Vv25: JN232505

Vv26: HF677203, HF677204,
HF677207, HF677205, JX868826,
KJ846668, KI846602

VV27: KJ846603

Vv28: JX868827

VWV29: HF677218, HF677225,
HF677226, HF677227, HF677228,
HF677229, HF677231, HF677234,
HF677235, JX868821

Vv30: JX868835

V31: HF677224, HF677230,
HF677233, HF677245, HF677243,
KJ846557, 1X868816

Vv32; KJ846627

Vv33: Tri6

Vv34: AB292748, K1846649,
KJ846655, Tri7

Vv35: KJ846654

Vv36: KJ846509

Vv37: KJ846510

Vv38: IN711443

Vv39: KJ846579, KJ846669
Vv40: FJ830779

Vv4l; KJ846580

Vv42: IN232484

Vv43: IN232500

Vv44: KJ846564, AF338789,
AF338791, IN232487, IN232510
Vv45: JX868830, IN232514, Trl
Vv46: KJ846588, AJ585358
VA7 IN232504

Vv48: IN232506

Vv49: KJ846534

VV50; KJ846535

V51 JX868814

V52 IN232495

VV53: KJ846536,
KJ846550,Tr2,Tr3,Tr4

V54 KJ846565



Tablo 3.4’iin devam

VVv55: JX868836

Vv56: KJ846549

Vv57: KJ846547

Vv58: Tr5

VVv59: Tr6

Vv60: KJ846563

Vv61l: AM181037-NC_008434,
HF677232, FJ830778, FJ840491,
AF338799, KJ846554, KJ846556,
JX868828, JX868817, JX868823,
Vv62: AF098155, FJ830795,
FJ830824, FJ830799

Vv63: HF677241, HF677244,
HF677251, KJ846625

Vv64: FJ830804

Vv65: FJ830801

Vv66: FJ830808

Vv67: FJ830794

Vv68: FJ830812

Vv69: FJ830777

Vv70: FJ830815

Vv71: FJ830816

Vv72: KJ846670

Vv73: HF677208, KJ846508,
KJ846596, KJ846599,
KJ846543,AB292751, FJ830822
Vv74: AB292753, KJ846645
Vv75: JX868831

Vv76. AB292752, KJ846629
VV77: HF677247, KJ846644,
FJ830803

Vv78: KJ846553

Vv79: KJ846646, KJ846630
Vv80: HF677252, HF677254,
KJB846597, JX868822

Vv8l: JX868824

Vv82: FJ830821

Vv83: KJ846665, KJ846666,
JN232489

Vv84: KJ846657

Vv85: HF677239, KJ846585,
KJ846598

Vv86: KJ846584

Vv87: JN232508

Vv88:. HF677216, HF677242,
KJ846526, AF338800

Vv89: HF677219, KJ846540
Vv90: HF677236, HF677237,
HF677238

VvI1l. AF338796

Vv92: AB292754, KJ846648
VvO3: KJ846511, KJ846626
Vv94: FJ830823, FJ830825
Vv95: FJ830780

Vv96: FJ830826

Vv97. FJ830827

Vv98: FJ830828

Vv99: KJ846647

Vv100: KJ846568

Vv101: KJ846514

Vv102: KJ846582

Vv103: HF677221, HF677223,
KJ846538, KJ846515, IN232491
Vv104: KJ846512

Vv105: KJ846634

Vv106: AF487738

Vv107: KJ846604

Vv108: KJ846605

Vv109: KJ846641

Vv110: KJ846575

Vv11l: KJ846539

Vv112: KJ846581

Vv113: KJ846643

Vv114: KJ846608

Vv115: AB292755, KJ846592
Vv116: AB292757, KJ846594

Vv117: AB292760, KJ846595, D83639

Vv118: AB292759, KJ846591
Vv119: AB292758, KJ846590
Vv120: Tri8

Vv121: Tri19

Vv122: JX868832

Vv123:. KJ846572

Vv124:. KJ846620

Vv125: KJ846621
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Vv126:
Vv127.
Vv128:
Vv129:
Vv130:
Vv131.
Vv132:
Vv133:
Vv134.
Vv135:
Vv136:
Vv137.
Vv138:
Vv139:
Vv140:
Vvi41l.
Vv142.
Vv143:
Vvi144.
Vv145:
Vv146.
Vv147.
Vv148:
Vv149:
Vv150:
Vv151:
Vv152:
Vv153:
Vv154.
Vv155:
Vv156:
Vv157:
Vv158:
Vv159:
Vv160:
Vv161:
Vv162:
Vv163:
Vv164.
Vv165:
VVv166:

HF677210,HF677211, HF677212,

Tr25
KJ846544
KJ846545
KJ846570
KJ846573
KJ846586
Tr22
Tr23
Tr24
JN232497
KJ846561
AF338792
JN232507
FJ830802
KJ846624
JN232485

JN232486, IN232511

JN232509
JN232501
JN232499
JN232483
JN232492
JN232490
KJ846642
KJ846650
KJ846532
KJ846533
FJ830806

KJ846635, IN232481

JX868825
FJ830818
KJ846656
JN232515
KJ846601
KJ846551
KJ846587
KJ846552
Tr7
AF338798
AF338795
HF677209,

39

HF677213,HF677215, HF677214,
KJ846559

VVv167: HF677246

Vv168: KJ846628

Vv169: FJ830805

Vv170: KJ846576

Vv171. KJ846632

Vv172: KJ846541

Vv173: KF387633

Vv174. KJ846633

Vv175: KJ846622

Vv176: AF338794

VVv177: HF677250, KJ846558,
JX868812, JX868818

Vv178. JX868815

Vv179: JX868819

Vv180: KJ846623

Vv181: HF677253

Vv182: AF487752

Vv183: FJ830784, FJ830788,
FJ830798

Vv184: FJ830785, FJ830787,
FJ830786

Vv185: HM590004

Vv186: FJ830797

Vv187: FJ830813

Vv188: HM590008

Vv189: FJ830790

Vv190: FJ830789

Vv191: GQ911200

Vv192: GQ911201, GQ911203
Vv193: GU224187

Vv194: GU224186

Vv195: FJ830807

Vv196: HM590005

Vv197: FJ830781,
HM461967,HM590009
Vv198: FJ830782

Vv199: FJ830783

Vv200: FJ830814

Vv201: HM461968

Vv202: HM590006

Vv203: FJ830800



Vv204: FJ830793 Vv240: KJ846537

Vv205: FJ830819 Vv241: KJ846662

Vv206: FJ830796 Vv242: KJ846664

Vv207: FJ830817 Vv243: JN232488

Vv208: FJ830820 Vv244: JN232498

Vv209: GQ911202 Vv245: KJ846555

Vv210: FJ830791 Vv246: IJN232502

Vv211: HMS590007 Vv247: HF968440

Vv212: FJ830792 Vv248: HF968441

Vv213: KJ846660 Vv249: HF968442

Vv214: AF487740 Vv250: HF968446

Vv215: IJN232482 Vv251: HF968447

Vv216: KJ846516 Vv252: HF968443

Vv217: KJ846658 VVv253: HF968444

Vv218: KJ846517 Vv254: HF968445

Vv219: KJ846610 Vv255: AB292749, KJ846640
Vv220: KJ846611 Vv256: AB292750, KJ846638
Vv221: KJ846609 VVv257: KJ846542, KJB46577
Vv222: KJ846519 Vv258: KJ846636

Vv223: KJ846521 Vv259: KJ846637

Vv224: KJ846523 Vv260: KJ846574, KI846578
Vv225: KJ846525 Vv261: KJ846631, KJ846661,
Vv226: KJ846528 GQ374180

Vv227: AB292761, AB292762, Vv262: KJ846639
AB292765, KJ846583 Vv263: KJ846513

Vv228: AB292764, KJ846652 Vv264: FJ830809

Vv229: KJ846614 VVv265: Tr20, Tr21

Vv230: KJ846618 Vv266: KJ846560

Vv231: KJ846571 Vv267: KJ846589

Vv232: KJ846616 Vv268: AB292756, KJ846593
VVv233: KJ846615 Vv269: KJ846548

Vv234: KJ846617 Vv270: KJ846653

Vv235: AB292763, KJ846651 Vv271: HF677240

Vv236: KJ846612, KI846663, Vv272: JX868813

KJ846619 Vv273: JX868833

VVv237: KJ846546 Vv274: HF968448

Vv238: KJ846569 Vv275: KJ846659

Vv239: KJ846613
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3.4.2. Kuzl tilki tiiriine ait tiim mitokondriyal D-loop haplotiplerinin Network (ag)
analizi
Kizil tilki tiiriine ait Tirkiye ve Gen Bankasi dizilerinden olusturulan veri seti
kullanilarak Median-Joining metodu ile 270 b¢. uzunlugundaki 273 haplotiplik veri seti
(Tablo 3.5) i¢in haplotip networkii olusturuldu (Sekil 3.8).
Median-Joining network’iine (Sekil 3.8) gore, Tiirkiye’den tespit edilen haplotipler bes
kiimede yer aldi. Tirkiye’den tespit edilen Tr2, Tr3 ve Tr4 haplotipleri, Gen
Bankasi’'ndan elde edilen KJ846536 (Birlesik Arap Emirlikleri-Abu Dabi, Israil,
Filistin, Suudi Arabistan) ve KJ846550 (Elazig yakinlari-Tiirkiye) numarali dizilerle
ayn1 haplotipi (Vv52) paylagsmistir. Tr2, Tr3 ve Tr4 (Vv52), Tr5 (Vv57), Tr6 (Vv58) ve
Tr7 (Vv161) haplotiplerinin 1. kiimedeki Vv53, Vv56, Vv158, Vv159 ve Vv160 kodlu
haplotiplerle yakin iligki gosterdikleri gozlenmistir.
Tiirkiye’den tespit edilen Tr22 (Vv130), Tr23 (131), Tr24 (Vv132) ve Tr25 (Vv125)
haplotipleri, networkteki (Sekil 3.8) 2. kiimedeki Vv124, Vv126, Vv127, Vv128,
Wv129, Vv234, Vv235, Vv236, VVv237 ve Vv238 kodlu haplotiplerle birlikte
kiimelenmistir.
Tiirkiye’den tespit edilen Tr9 haplotipi, Gen Bankasi’ndan elde edilen AF487746
(Fransa), AF338790 (Fransa/isvigre), AF338801 (Fransa), HF677217 (Almanya),
JX868837 (Hirvatistan), KJ846527 (Yozgat-Tirkiye) ve KJI846606 (Afganistan,
Almanya, Fransa) numarali dizilerle ayni haplotipi (Vv6), Trl0 haplotipi FJ830810
numaral dizi ile aym1 haplotipi (Vv8), Tr14 haplotipi KJ846530 (Golbasi, Ankara-
Tiirkye) ve KJ846531 (Iran) numarali dizilerle aym haplotipi (Vv10), Tr8 haplotipi
KJ846529 (Kuzey Irak-lrak) numarali dizi ile ayni haplotipi (Vv22), Tr20 ile Tr21
haplotipleri ayn1 haplotipi (Vv263) paylagmislar ve Trl11 (Vv13), Tr12 (Vv23), Trl3

(Vv1l) ve Tr15 (Vv12) haplotipleriyle birlikte Median-joining network’tindeki (Sekil
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3.8) 3. kilmede VV1, Vv2, V3, Vv4, VV5, V7, VV9, Vv14, Vv24, VVv25, VVv26, VVv27,
VWv135, Vv162, Vv179, Vv180, Vv244 ve Vv262 kodlu haplotiplerle birlikte
kiimelenmislerdir.

Tirkiye’den tespit edilen Trl haplotipi, JN232514 ve JX868830 dizileriyle aym
haplotipi (Vv44) paylasmis ve Median-joining network’iine (Sekil 3.8) gore 4. kiimede
yer alan Vvi18, Vv43, Vv45, Vv46 ve Vv243 kodlu haplotiplerle yakin iliski
gostermektedir.

Tiirkiye’den tespit edilen Trl7 haplotipi AB292748 (Hokkaido-Japan), KJ846649
(Hokkaido-Japan) ve KJ846655 (Kazvin-iran) dizileriyle ayni haplotipi (Vv33)
paylasirken Tr16 (Vv32) Trl8 (Vvl19) ve Trl19 (Vv120) haplotipleriyle birlikte
Median-joining network’tine (Sekil 3.8) gore 5. kiimede yer alan Vv31, Vv34, Vv35,
Vv38, Vv42, Vv72 ve Vv253 kodlu haplotiplerle yakin iligki gostererek kiimelenmistir.

Statham ve ark. [16] tarafindan Tiirkiye’den verilen ve Gen Bankasi’nda bulunan dort
diziden KJ846550 (Elazig 6rnegi) numarali dizi Tr2, Tr3 ve Tr4 haplotipleriyle Vv52
kodlu haplotipi, KJ846527 (Yozgat 6rnegi) numarali dizi Tr9 haplotipiyle Vv6 kodlu
haplotipi ve KJ846530 (Ankara, Golbasi 6rnegi) numarali dizi ise Tr14 haplotipiyle
Vv10 kodlu haplotipi paylagirken KJ846547 (Yozgat 6rnegi) numaral dizi Vv56 kodlu
haplotip olup Median-Joining network’iine (Sekil 3.8) gore 1. kiimede yer almis ve Tr2,
Tr3 ve Tr4 (Vv52), Tr5 (Vv57), Tré (VVv58) ve Tr7 (Vv161) haplotipleriyle yakin iligki

gostermektedir.
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Tablo 3.5. Tiirkiye haplotipleri ve Gen Bankasi dizilerinin birlikte kullanimi ile yapilan

network analizindeki haplotipler

Vvl AB292741, AB292743,
AB292744, AB292746, KJ846518
VW2:  AB202742, KJ846524
Vv3: AB292747, KJ846520
Vvd:  AB292745, KJ846522
VV5:  AF487741, AF487737
V6: AF487746, HF677217,
KJ846606, AF338790, AF338801,
KJ846527, JX868837, Tr9

W7: KJ846607

Vv8: FJ830810, Trl0

VvO:  JX868820

VV10: KJ846530, KJ846531, Trl4
Vv1l: Tri3

WW12: Tri5

Vv13: Tril

Vv14: FJ830811

VV15: HF677206, K1846667
VV16: HF677220, HF677222,
KJ846566

VV17: JX868829

Vv18: KJ846567, IX868834,
HF677249, IN232513

Vv19: HF677248, KJ846562,
KJ846600, JX868811

Vv20: AF487753

Vv21: IN232512

Vv22: KJ846529, Tr8

Vv23: Tri12

Vv24: IN232505

V25: HF677203, HF677204,
HF677207, HF677205, JX868826,
KJ846668, KJ846602

VV26: KJ846603

VV27: JX868827

Vv28: HF677218, HF677225,
HF677226, HF677227, HF677228,
HF677229, HF677231, HF677234,
HF677235, JX868821

Vv29: JX868835

Vv30: HF677224, HF677230,
HF677233, HF677245, HF677243,
KJ846557, IX868816

Vv3l: KJ846627

Vv32: Tri6

Vv33: AB292748, KJ846649,
KJ846655, Tri7

Vv34: KJ846654

Vv35: KJ846509

Vv36: KJ846510

Vv37: JN711443

Vv38: KJ846579, KJ846669
Vv39: FJ830779

Vv40: KJ846580

Vval: JN232484

Vv42: IJN232500

Vv43: KJ846564, AF338789,
AF338791, JN232487, JN232510
Vv44: JX868830, IN232514, Trl
Vv45: KJ846588, AJ585358
Vv46: IN232504

VVAT: IN232506

\Vv48: KJ846534

Vv49: KJ846535

VV50: JX868814

VW51 JN232495

VV52: KJ846536,
KJ846550,Tr2,Tr3,Trd

VV53: KJ846565

VV54: JX868836

VV55: KJ846549

VV56: KJ846547

W57: Tr5

VV58: Tr6

VV59: KJ846563

Vv60: AM181037-NC_008434,
HF677232, FJ830778, F1840491,
AF338799, KJ846554, KJ846556,
JX868828, JX868817, JX868823,



Tablo 3.5’in devamu

Vv61l: AF098155, FJ830795,
FJ830824, FJ830799

Vv62: HF677241, HF677244,
HF677251, KJ846625

Vv63: FJ830804

Vv64: FJ830801

VvO3:
Vvo4.
Vvo5:
Vv96:
VVOT:
Vvo8:
Vv99:

FJ830823, FJ830825

FJ830780
FJ830826
FJ830827
FJ830828
KJ846647
KJ846568

Vv65:
VVv66:
VV67:

FJ830808
FJ830794
FJ830812

Vv100: KJ846514

Vv101: KJ846582
WWv102: HF677221, HF677223,
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Vv68: FJ830777

Vv69: FJ830815

Vv70: FJ830816

Vv71: KJI846670

Vv72: HF677208, KJ846508,
KJ846596, KJ846599,

KJ846543,AB292751, FJ830822

WW73: AB292753, KJ846645
VV74: JX868831

WW75: AB292752, KJ846629
VV76: HF677247, KI846644,
FJ830803

WW77: KJ846553

VV78; KJB46646, KIB46630
WW79: HF677252, HF677254,
KJ846597, JX868822

VvB0: JX868824

Vv8l: FJ830821

VvB2: KJB46665, KIBA6666,
IN232489

Vv83: KJ846657

Vv84: HF677239, KJ846585,
KJ846598

VvB5: KJ846584

Vv86: IN232508

VWB7: HF677216, HF677242,
KJ846526, AF338800

Vv88: HF677219, KJ846540
Vv89: HF677236, HF677237,
HF677238

Vv90: AF338796

VVOLl: AB292754, KJ846648
VvO2: KJB46511, KJB46626

KJ846538, KJ846515, IN232491

Vv103:
Vv104:
Vv105:
Vv106:
Vv107:
Vv108:
Vv109:
Vv110:
Vv111:
Vv112:
Vv113:
Vv1l4.
Vv115:
Vv116:
Vv117:
Vv118:
Vv119:
Vv120:
Vv121:
Vv122:
Vv123:
Vv124.
Vv125:
Vv126:
Vv127:
Vv128:
Vv129:
Vv130:
Vv131:
Vv132:
Vv133:
Vv134:

KJ846512

KJ846634

AFA487738

KJ846604

KJ846605

KJ846641

KJ846575

KJ846539

KJ846581

KJ846643

KJ846608
AB292755, KJ846592
AB292757, KJ846594
AB292760, KJ846595, D83639
AB292759, KJ846591
AB292758, KJ846590
Trl8

Trl9

JX868832

KJ846572

KJ846620

KJ846621

Tr25

KJ846544

KJ846570

KJ846573

KJ846586

Tr22

Tr23

Tr24

JN232497

KJ846561



Tablo 3.5’in devami Vv174: AF338794

Vv135: AF338792 Vv175: HF677250, KJ846558,
Vv136: JN232507 JX868812, JX868818
Vv137: FJ830802 Vv176: JX868815
Vv138: KJ846624 Vv177: JX868819
Vv139: JN232485 Vv178: KJ846623
Vv140: JN232486, IN232511 Vv179: HF677253
Vvi141: JN232509 Vv180: AF487752
Vvi142: JN232501 Vv181: FJ830784, FJ830788,
Vv143: JN232499 FJ830798

Vv144: JN232483 Vv182: FJ830785, FJ830787,
Vv145: IN232492 FJ830786

Vv146: IJN232490 Vv183: HMS590004
Vvi147: KJ846642 Vv184: FJ830797
Vv148: KJ846650 Vv185: FJ830813
Vv149: KJ846532 Vv186: HMS590008
Vv150: KJ846533 Vv187: FJ830790
Vv151: FJ830806 Vv188: FJ830789
Vv152: KJ846635, IN232481 Vv189: GQ911200
Vv153: JX868825 Vv190: GQ911201, GQ911203
Vv154: FJ830818 Vv191: GU224187
Vv155: KJ846656 VWv192: GU224186
Vv156: JN232515 Vv193: FJ830807
Vv157: KJ846601 Vv194: HMS590005
Vv158: KJ846551 Vv195: FJ830781,
Vv159: KJ846587 HM461967,HMS590009
Vv160: KJ846552 Vv196: FJ830782
Vvi161: Tr7 Vv197: FJ830783
Vv162: AF338798 Vv198: FJ830814
Vv163: AF338795 Vv199: HM461968
Vvi164: HF677209, Vv200: HM590006
HF6/77210,HF677211, HF677212, Vv201: FJ830800
HF677213,HF677215, HF677214, Vv202: FJ830793
KJ846559 Vv203: FJ830819
Vv165: HF677246 Vv204: FJ830796
Vv166: KJ846628 Vv205: FJ830817
Vv167: FJ830805 Vv206: FJ830820
Vv168: KJ846576 VWv207: GQ911202
Vv169: KJ846632 Vv208: FJ830791
Vv170: KJ846541 Vv209: HM590007
Vvi171: KF387633 Vv210: FJ830792
Vv172: KJ846633 Vv211: KJ846660

Vv173: KJ846622 Vv212: AF487740



Tablo 3.5’in devami Vv253: AB292749, KJ846640

Vv213: JN232482 Vv254: AB292750, KJ846638
Vv214: KJ846516 VVv255: KJ846542, KJB46577
Vv215: KJ846658 Vv256: KJ846636

Vv216: KJ846517 Vv257: KJ846637

Vv217: KJ846610 Vv258: KJ846574, KI846578
Vv218: KJ846611 Vv259: KJ846631, KJ846661,
Vv219: KJ846609 GQ374180

Vv220: KJ846519 Vv260: KJ846639

Vv221: KJ846521 Vv261: KJ846513

Vv222: KJ846523 Vv262: FJ830809

Vv223: KJ846525 Vv263: Tr20, Tr21

Vv224: KJ846528 Vv264: KJ846560

Vv225: AB292761, AB292762, VVv265: KJ846589
AB292765, KJ846583 Vv266: AB292756, KJ846593
Vv226: AB292764, KI846652 Vv267: KJ846548

Vv227: KJ846614 Vv268: KJ846653

Vv228: KJ846618 VVv269: HF677240

Vv229: KJ846571 Vv270: JX868813

Vv230: KJ846616 Vv271: JX868833

Vv231: KJ846615 Vv272: HF968448

Vv232: KJ846617 Vv273: KJ846659

Vv233: AB292763, KJ846651
Vv234: KJ846612, KJ846663,
KJ846619

Vv235: KJ846546
Vv236: KJ846569
Vv237: KJ846613
Vv238: KJ846537
Vv239: KJ846662
Vv240: KJ846664
Vv241: JN232488
Vv242: JN232498
Vv243: KJ846555
Vv244. JN232502
Vv245: HF968440
Vv246: HF968441
Vv247: HF968442
Vv248:. HF968446
Vv249: HF968447
Vv250: HF968443
Vv251: HF968444
Vv252: HF968445
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Sekil 3.7. Kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait bu ¢alismada ve
Gen Bankasi’nda tespit edilen mitokondriyal DNA D-loop
haplotiplerinin 28 milyon yeni nesilli GTR+G+I baz degisim

modeline dayanarak olusturulan Bayesian agaci
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(Bayesian agacinin daha iyi goriilebilmesi i¢in Sekil 3.7.A ve

olarak ikiye boliindii).
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Kuzey Amerika
(Nearktik soy hatti)
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Kuzey Amerika (Nearktik soy hatti) Avrasya, Kuzey Amerika, Kuzey Afrika
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Sekil 3.8. Kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait bu ¢alismada ve Gen Bankasi’nda tespit edilen mitokondriyal DNA D-loop

haplotiplerinin Median-Joining network’i.
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4. BOLUM
TARTISMA, SONUC ve ONERILER

4.1. Tartisma

Bu calisma, kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait mitokondriyal DNA dizilerinin iki
asamali olarak analizini igermektedir. Birinci asama, kizil tilki tiirinlin Tiirkiye’de genis
bir 6rneklemesi (Tablo 2.1) ve elde edilen 54 yeni mitokondriyal DNA dizisinin genetik
analizidir. Ikinci asama ise daha 6nce yaymlanmis mitokondriyal DNA D-loop dizileri
[8, 11, 12, 14-17, 21-23, 38-40, 60-64] ile bu calismada tespit edilen 25 haplotipin
filogenetik analizinin yapilmasi ve degerlendirilmesidir. Tiim dizilerin birlikte
degerlendirme sonucunda kizil tilkiler i¢in daha 6nce tanimlanmis ve teyit edilmis soy
hatlart (Nearktik ve Holoarktik) [11, 12, 14-16, 19, 20, 22] bu g¢alismada da teyit
edilmistir.

Kizil tilki tiirinlin filocografik Oriintiisiinii veya bu tiirlin populasyonlar1 arasindaki
filogenetik iligkileri incelemek igin Oncelikle mitokondriyal DNA (sitokrom b ve D-
loop) dizileri kullanild1 [5, 8-23]. Niiklear DNA dizilerinin kullamildigi g¢alismalar
nispeten az sayidadir [12, 13, 16, 24-28]. Kizil tilki tiirii ile ilgili yapilan genetik
caligsmalar, biiyiik oranda tiirlin yayilis alanini eksiksiz kapsayacak o6zellikte olmayip
Avrupa’y1, Avrasya’yr Kuzey Amerika’y1 veya bir tlilkeyi kapsayan bolgesel ¢alismalar
mahiyetindedir [5, 8-10, 12-15, 17-21, 23]. Bununla beraber Avrasya ve Kuzey
Amerika birlikte iki kitayr hatta Afrika ile birlikte ii¢ kitayr kapsayan biiyiik 6lcekli

orneklemeye dayanan filogenetik ¢alismalar az sayidadir [11, 16, 22].
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Kizil tilki tiiriine ait mitkondriyal DNA (sitokrom b) dizileri, baz1 Giiney Avrupa ve
Israil populasyonlarindaki genetik ¢esitliligi karsilastirmak igin ilk kez Frati ve ark. [5]
tarafindan allozim verileri ile birlikte kullanildi. Frati ve ark. [5] tarafindan yapilan
calismada Giiney Avrupa ve Israil’deki 10 lokaliteden elde edilen modern kizil tilki
orneklerine ait allozim ve mitokondriyal sitokrom b verilerinin analizi yapildi ve
Akdeniz Havzasi’ndan elde edilen 41 kizil tilki 6rneginden 18 mitokondriyal DNA
sitokrom b haplotipi (41/18 = 2.277 birey) tespit edildi. Frati ve ark. [5]’nin ¢alismasi
orneklemenin yapildigi Akdeniz Havzasi’inda kizil tilkiler i¢in kii¢lik cografi genetik
yap1 ortaya ¢ikarmustir.

Kuzey Japonya’da yayilis gosteren kizil tilkilerin mitokondriyal DNA filocografyasini
arastiran Inoue ve ark. [8], mitokondriyal sitokrom b, tRNA-threonine ve tRNA-proline
genleriyle kontrol bolgesi (control region/D-loop) haplotiplerinin NJ ve network
analizine gore iki ayr1 grup tespit ettiler ve bu haplotip gruplarindan birindeki
haplotiplerin sadece Hokkaido (Japonya), diger gruptakilerin ise Japonya, Rusya ve
Avrupa haplotiplerinden olustugunu gézlemlediler.

Bolgesel calismalardan biri Kirschning ve ark. [21] tarafindan mitokondriyal DNA
kontrol bolgesi dizileri kullanilarak yapilan Sirbistan kizil tilkilerinin populasyon
genetigi analizidir. Bu ¢alismada iiretilen haplotip network’iinde herhangi bir cografik
orlintli ortaya cikmamustir. Ayrica Kirschning ve ark. [21]’nin sonuglarina gore
Sirbistan kizil tilkilerinin mitokondriyal DNA kontrol bolgesi dizileri, ¢aligma alaninin
fiziksel cografyasina dayanan populasyon farklilasmasinin olas1 beklentilerini
yansitmamistir.

Perrine ve ark. [9] tarafindan yapilan ¢alismada, Kaliforniya’daki dag ve ova kizil tilki
populasyonlar1 arasindaki genetik yapi, mitokondriyal DNA sitokrom b dizileri

kullanilarak aragtirilmig olup modern ve eski donem yiiksek yerlerde bulunan
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populasyonlar arasinda anlamli farklilasma bulunmazken yiiksek yerlerde bulunan
populasyonlarin tiim modern ve eski donem ova populasyonlarindan biiyiik olciide
farkli olduklar gbézlenmistir. Ayrica bu arastiricilar, ova populasyonlar1 arasinda yer
alan eski donem ve modern Sacramento Vadisi populasyonlarmin birbirlerinden
anlamli bir sekilde farklilagmadiklarim1 fakat Giiney Kaliforniya ve San Fransisko
Korfez bolgesindeki yakin zamanda bulunmus olan populasyonlardan anlamli olarak
farkli oldugunu belirtmislerdir.

Kuzey Amerika kizil tilkilerini kapsayan ¢alismada Aubry ve ark. [11], 321 Ornegin
220’sinden 354 bg¢. uzunlugunda (29 haplotip) ve 40 Ornekten 221 veya 145 bg.
uzunlugunda mitokondriyal sitokrom b dizileri ile 174 6rnekten 342 b¢. uzunlugunda
(54 haplotip) mitokondriyal D-loop dizileri elde etmislerdir. Hem sitokrom b (354 bg.)
hem de D-loop (342 bg.) dizilerine dayanarak yapilan filogenetik analizler, giiniimiizden
400 bin y1l 6nce ayrilan iki ana klad (Holoarktik ve Nearktik) ortaya ¢ikardi. Ayrica D-
loop dizileri kullanilarak yapilan ML ve Median-Joining network analizleri, Nearktik
klad igerisinde {ig alt kladin varligini ortaya ¢ikarmistir [11]. Bunlara ilave olarak Aubry
ve ark. [11], Nearktik kladi kizil tilkilerinin Holoarktik kladina ait kizil tilkilerden
filogenetik olarak farkli oldugunu, Nearktik kladinin Pleistosen siiresince iki ayr1 orman
sigimagindaki uzun siiren izolasyonu yansittigini ve nesli tehlikede olan populasyonlari
kapsayan Nearktik kladinin bir dag soy hattinin ekolojik ve evrimsel olarak farkli
olabilecegini belirttiler.

Kuzey Amerika’daki Kaliforniya’nin Sacramento Vadisi kizil tilki populasyonunun
kokeni Sacks ve ark. [12] tarafindan arastirildi. Bu c¢alismada Sacks ve ark. [12],
Sacramento Vadisi’ni de igeren Kuzey Amerika dag kizil tilkilerinin koruma statiileri,
taksonomisi, populasyon genetik yapisi ile ilgili yeni anlayislar gelistirdiler. Sacks ve

ark. [12], eski ve yeni orneklerden mitokondriyal DNA (sitokrom b ve D-loop) ve
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mikrosatellit belirteglerini kullandilar ve en yakin dag populasyonuyla Sacramento
Vadisi populasyonunun mikrosatellit kiimelenmesi ve dominant endemik mitokondriyal
DNA kladinin filogenetik konumlanmasini igeren Sacramento Vadisi populasyonunun o
yoreye Ozgli kokenini destekleyen belirgin ve uygun kanit buldular. Ayrica bu
arastiricilar, Aubry ve ark. [11] tarafindan tespit edilmis Holoarktik ve Nearktik
kladlarin1 tanimladilar ve sitokrom b ve D-loop haplotiplerinden elde edilen Median-
Joining network’iine gére Kuzey Amerika i¢indeki Nearktik kladinin dag alt kladi, dogu
alt klad1 ve genis yayilish alt klad olmak tizere ii¢ alt klad’tan Holoarktik kladinin
igerisinde Alaska ve Bati Kanada’yi kapsayan Kuzey Amerika alt klad’indan
olustugunu tespit ettiler.

Kaliforniya’daki yerli ve yerli olmayan kizil tilki populasyonlar1 arasindaki mekansal
asma ve melezlesme hakkindaki hipotezleri test etmek igin Sacks ve ark. [13],
mitokondriyal DNA (sitokrom b) dizileri ve niiklear genotiplerini (mikrosatellitler ve
SNP) kullandilar. Bu arastiricilarin mitokondriyal ve niiklear DNA belirteclerine
dayanan sonuglarina gore, parapatrik yerli ve yerli olmayan populasyonlar arasinda
melezlesme dar bir bolge ile sinirlt olup 40 yildan fazla, nispeten degismeden kalmis ve
yerli olmayan kizil tilkilerin yerli olanlarin yayilis sinirlart igerisinde yerlesmedikleri
gozlenmistir. Ayrica Sacks ve ark. [13]’na gore tireme, rekabetler ile ilgili ve dagilma
bariyerleri olan ilk gostergeler, simdiye kadar yerli olanlar ile yerli olmayan kizil
tilkilerin hizl1 yer degistirmesini engellemistir.

Frati ve ark. [5]’nin ¢alismasina kiyasla Avrupa’da cografik olarak daha genis
ornekleme yapan ve yaklasik olarak 40 bin yil dncesine ait eski DNA &rneklerini de
kullanan Teacher ve ark. [17], Kuzey Yarimkiire boyunca genis bir yayiliga sahip bir tiir
olan kizil tilkinin Avrupa i¢indeki hem tarihsel hem de bugiinkii filocografik yapisini

ortaya c¢ikarmaya calistilar. Teacher ve ark. [17], kizil tilki tiirliniin Avrupa i¢indeki
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hem tarihsel hem de bugiinkii filocografik oriintiisiinli aciga kavusturmak i¢in belirteg
olarak mitokondriyal sitokrom b (250 bg.) ve kontrol bolgesi (268 bg) dizilerini
kullandilar. Bayesian analizi sonucu iiretilen Bayesian agacinda posterior olasiligin
yiiksek destek gostermedigi ve uygun dizi ¢esitliligine ragmen Bayesian agaci belirgin
cografik ya da zamansal tabanli kladlar gostermemistir [17]. Teacher ve ark. [17]’nin
calismasinda ML agaglarinin Bayesian agacindan daha az bilgi verici ve diisiik
bootstrap degerleri ile desteklendigi ve hem sitokrom b hem de kontrol bolgesi i¢in
iretilen haplotip network’lerinin de haplotip kiimelenmesi i¢in higbir belirti
gostermedigi belirtilmistir.

Diinya’daki tek evcil kizil tilki populasyonu Rusya’nin Novosibirsk bdlgesinde
bulunmakla birlikte bu evecil tilkilerin genetik kaynagi bilinmemektedir. Statham ve ark.
[14], kizil tilkilerin evcil irkinin ve Novosibirsk’de siirekliligi saglanmis olan diger iki
ciftlikte yetistirilen kizil tilki populasyonlarinin kdkenini arastirdilar. Bu arastiricilar bu
populasyonlarin  filogenetik  orjinini  belirlemek i¢in  Novosibirsk’deki  her
populasyondan elde ettikleri kizil tilkilere ait mitokondriyal DNA sitokrom b ve D-loop
bolgelerinin dizilerini kullandilar ve Novosibirsk evecil tilkilerinin dizileriyle Avrasya ve
Kuzey Amerika kizil tilkilerinin dizileriyle karsilastirdilar. Statham ve ark. [14]
tarafindan yapilan analizler, Dogu Kanada boliimii hari¢ geri kalan diger cografik
bolgelerden kizil tilki populasyonlar: ile Novosibirsk populasyonlar: arasinda anlaml
farklilagsma oldugunu ve Avrasya kokenli haplotiplerin Novosibirsk populasyonlarinda
bulunmadi@int gostermistir. Ayrica bu arastiricilarin sonuglarinin ¢iftlikte yetistirilen
kiz1l tilkilerin orijinal stogunun Prince Edward Adasi’ndan koken aldigini gosteren
tarihsel kayitlarla tutarli oldugu gozlenmistir.

Amerika Birlesik Devletleri’nde yakin ge¢miste yerlesmis kizil tilkilerin kdkenini

aragtirmak icin Statham ve ark. [15], mitokondriyal DNA’nin sitokrom b ve D-loop
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bolgelerine ait dizileri kullandilar. Bu arastiricilar, Amerika Birlesik Devletleri’ndeki
yakin geg¢miste yerlesmis populasyonlardan elde edilen bireylerle Avrasya, Alaska,
Kanada, Kuzeydogu Amerika Birlesik Devletleri ve komsu bati Amerika Birlesik
Devletleri’'ndeki daglik alanlardan ve kiirk ciftliklerinden bireyleri karsilastirdilar.
Statham ve ark. [15], Kuzey Amerika’da Avrasya haplotipleri bulamadiklarini fakat
Gilineydogu Amerika Birlesik Devletleri ve Amerika Birlesik Devletleri’nin bati
kisimlarinda yakin ge¢miste yerlesmis populasyonlarda yerel haplotipler bulduklarini
belirtmislerdir. Ayrica Statham ve ark. [15], yeni tespit ettikleri sitokrom b ve D-loop
haplotiplerin ilgili haplotip network’iindeki konumuna dayanarak daha 6nce Aubry ve
ark. [11] ile Sacks ve ark. [12] tarafindan tanimlanmis kladlar igerisine yerlestiklerini
saptadilar ve onlarin ¢alismasindaki veya daha once belirtilen ¢alismalardaki [9, 11, 12]
Kuzey Amerika kizil tilkileri arasinda her hangi bir Avrupa haplotipinin
kiimelenmedigini gozlemlediler. Ayrica Giineydogu Amerika Birlesik Devletleri’nden
kizil tilkilerin Dogu Kanada ve Kuzeydogu Amerika Birlesik Devletleri’ndeki dogal
populasyonlarla yakin akraba oldugu ve onlarin Avrupa soy hatlarinin yer
degistirmesinden degil dogal sinir genislemelerinden koken aldiklar1 onerildi. Benzer
sekilde Biiylik Havza ve Bati1 Oregon’daki yakin ge¢miste yerlesmis populasyonlarin
aslinda bati1 dag bolgelerindeki yerel populasyonlardan koken aldiklar1 fakat bunun
yaninda birkag yerel olmayan Kuzey Amerika haplotipleri i¢erdikleri belirtilmistir [15].
Edwards ve ark. [18], bati Palacarktik Bolge boyunca yiiksek ekolojik uyumluluk
gosteren kizil tilki tiirliniin filocografik yapisint Avrupa boyunca elde edilmis eski
donem ve giiniimiiz tilkilerinin mitokondriyal sitokrom b ve kontrol bolgesi dizilerini
kullanarak aragtirdilar. Bu arastiricilarin ¢calismalarindaki temel amaglarindan biri, kizil
tilkilerin gec Pleistosen’de Ingiliz Adalar’na kita Avrupa’sindan  yerlesip

yerlesmedigini test etmekti. Edwards ve ark. [18], paleontolojik ve eski DNA kanitiyla
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tutarli Avrupa boyunca filocografik yapinin yiiksek bir derecesini gosteren kizil tilkiler
bulduklarini, ingiliz Adalari’na ait tilkilerin Orta Avrupa populasyonlarindan kdken
aldiklarin1 ve Avrupa ile Ingiliz Adalar1 arasindaki kara kopriisiiniin kapanmasindan
sonra izole olduklar sonucuna vardiklarini belirtmislerdir.

Giiney Kore’ye 6zgii kizil tilkilerin genetik statiisii ile ilgili olarak Yu ve ark. [19],
mitokondriyal DNA sitokrom b dizilerini kullandilar ve Gen Bankasi’ndan elde ettikleri
dizilerle birlikte yaptiklar1 NJ ve network analizleri sonucunda ti¢ klad tespit ettiler. Bu
arastiricilar, Giiney Kore kizil tilki 6rneklerinin bir kladin iki soy hattinda yer aldigim
ve bu yiizden Giiney Kore kizil tilki populasyonlariin iki farkli genetik soy hattindan
olustugunu belirttiler.

Kutschera ve ark. [22], kizil tilkilerin daha 6nce Ornekleme yapilmamis orta Asya
populasyonundan da ornekleri dahil ederek Kuzey Afrika ve Gilineybati Asya harig
Holoarktik Bolge boyunca yayilis gosteren kizil tilkilerin mitokondriyal kontrol bolgesi
dizilerini kullanarak bir filocografik ¢alisma yaptilar ve yapilan analizlerle daha once
tanimlanmis iki ana soy hattin1 (Holoarktik ve Nearktik) teyit ettiler. Bu arastiricilarin
analizlerine gore, tiim Avrupa haplotipleri Holoarktik soy hattinda yer alirken Kuzey
Amerika haplotiplerinin bir kism1 daha 6nce tanimlanan Nearktik soy hattinda [11, 12,
14-16, 19, 20, 22] bir kism1 ise bir Holoarktik soy hattinda yer almistir. Ayrica
Kutschera ve ark. [22], Holoarktik soy hattinin Avrupa cografyasini ilgilendiren
boliimiinde zayif bir filocografik yapi oldugu ve bunun daha 6nceki bulgularla [17, 18]
uyumlu oldugunu belirtmislerdir.

Hirvatistan’daki kizil tilkiler hakkinda az bilgi bulundugunu belirten Galov ve ark. [23],
Hirvatistan populasyonunun genetik yapisini ve mitokondriyal DNA kontrol bdlgesi
(control region/D-loop) gesitliligini arastirmislar ve Hirvatistan’daki dort bolgeden elde

edilen kizil tilkilerin haplotip cesitliliginin simdiye kadar calisilan tiim Avrupa
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populasyonlar1 arasinda en yiiksegi oldugunu belirtmislerdir. Bu arastiricilarin
sonuglarina gore bolgeler arasindaki farklilasma oldukea diistik gézlenmistir.

Tiirkiye kizil tilkilerini kapsayan detayli genetik ¢alisma Ibis ve ark. [20] tarafindan
yapildi. Bu arastiricilar mitokondriyal DNA sitokrom b dizilerini kullanarak Tirkiye
kizil tilkilerinin filogenetik durumunu belirlemeye calistilar ve Tirkiye kizil
tilkilerinden tespit edilen mitokondriyal DNA sitokrom b haplotiplerinin iki soy hattina
dagildigini tespit ettiler. Ibis ve ark. [20] tarafindan yapilan ¢alismada bulunan en ilging
sonuglardan biri Giineybat1 Anadolu’dan iki haplotipin daha oOnce tanimlanmis
Hokkaido (Japonya) soy hatt1 icerisinde yer almasidir. Ibis ve ark. [20]’nin
calismasindan kisa bir siire sonra yaymnlanmis diger bir ¢alismada [16] sadece dort
Tiirkiye kizil tilki 6rnegi kullanilmistir.

Avrasya, Kuzey Amerika ve Afrika ile birlikte li¢ kitayr kapsayan biiyiik Olcekli
orneklemeye ve genetik analizlere dayanan simdilik tek galigma Statham ve ark. [16]
tarafindan yapildi. Statham ve ark. [16], diger arastiricilarinkinden farkli olarak genetik
analizlere Avrasya ve Kuzey Amerika’nin yani sira Kuzey Afrika ve Asya’nin giiney
boliimlerini de dahil ederek kizil tilki ile ilgili simdiye kadar cografik ve genomik
olarak en kapsamli ¢alismay1 gerceklestirdiler. Bu arastiricilar, birden ¢ok lokus
(mitokondriyal sitokrom b ve D-loop, niiklear Y kromozomu ve otozomal lokuslar)
kullanarak kizil tilkinin filocografyasiyla eski kitasal ayrilmayi, asgari genomik degis
tokusu ve farkli demografik tarihleri ortaya cikarmaya c¢alistilar. Statham ve ark.
[16]’nin ¢alismasinin diger bir 6zelligi analizlere ayni yil igerisinde ve yakin zamanda
yaymlanmis Ibis ve ark. [20]’nin calismasi gibi Tiirkiye’den &rneklerin de dahil
edilmesidir.

Buraya kadar verilen bilgiler 1s18inda bu c¢alisma, Tiirkiye kizil tilki 6rneklerinin

mitokondriyal DNA analizinin yapildig: tiglincii ¢alisma olup kullanilan 6rnek sayisinin
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biiyiikliigii itibariyle ikinci ¢alismadir. ibis ve ark. [20]’nin ¢alismasinda Tiirkiye’den
kizil tilki tiirtine ait 51 6rnegin mitokondriyal DNA’nin sitokrom b gen bolgesinin 375
b¢. uzunlugundaki diziler kullanilirken Statham ve ark. [16] ise sadece Tiirkiye’den dort
Ornegin hem sitokrom b hem de D-loop dizilerini analizlerde kullanmislardir.

Tirkiye kizil tilkileri ile ilgili yakin zamanda yayinlanmis iki molekiiler temelli ¢alisma
[16, 20] kizil tilki tiriiniin genetik ¢esitliligini ve filogenetik iliskilerinin tam olarak
aciklanmasi i¢in yeterli olmamasi bu ¢alismanin 6nemini arttirmaktadir.

Bu c¢alismada Tirkiye kizil tilkilerine ait 54 lokaliteden elde edilen 54 Grnegin
dokularindan mitokondriyal DNA'ya ait 416 b¢. uzunlugundaki dizilerin mitokondriyal
tRNA™ (60 bg.) (son 40 bg.), tRNAP™ (66 be.) (tamami) ve D-loop (1354 be.) (310 bg.)
bolgeleri analiz edildi ve 25 haplotip belirlendi (Tablo 3.1). Buna gore 54/25 = 2.16
seklinde elde edilen ortalama deger, 2.16 Ornekten biri farkli bir haplotip tasidigi
anlamima gelmektedir. Daha 6nce yapilan ve mitokondriyal DNA D-loop bolgesini
kapsayan ¢aligmalarda ise Inoue ve ark. [8] tarafindan Japonya’da yayilis gosteren kizil
tilkilerden 88 6rnegin mitokondriyal DNA D-loop bdlgesine ait 20 haplotip (88/20=4.4
birey) tespit edilirken Krischning ve ark. [21] tarafindan Kuzey Sirbistan’da bes
lokaliteden elde edilen 110 kizil tilki 6rneginden dokuz mitokondriyal DNA D-loop
haplotipi (110/9=12.222 birey) bulunmustur. Valiere ve ark. [61] ise Pyrenees,
Giineybat1 Fransa ve Isvigre’den elde ettikleri 74 kizil tilki 6rneginden 27 mitokondriyal
D—loop haplotipi (74/27 = 2.740 birey), Aubry ve ark. [11] Kuzey Amerika kizil
tilkilerinin 174 Orneginde 54 haplotip (174/54=3.22 birey), Statham ve ark. [15]
Amerika Birlesik Devletleri’'nden 136 kizil tilki 6rneginden 23 haplotip (136/23=5.91
birey), Kutschera ve ark. [22] Avrasya ve Kuzey Amerika boyunca genis bir 6rnekleme
alanindan 729 kizil tilki 6rneginden 175 haplotip (729/175=4.19 birey), Galov ve ark.

[23] ise Hirvatistan’dan elde ettikleri 229 kizil tilki 6rneginden 27 mitokondriyal D—
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loop haplotipi (229/27=8.48 birey), ve en son olarak Statham ve ark. [16], kizil tilkilerin
yayilis alanin1 kapsayan ¢alismada 959 6rnekten 232 mitokondriyal D—loop haplotipi
(959/232 = 4.13 birey) bulmuslardir. Bu ¢alismadaki Tiirkiye kizil tilkileri i¢in haplotip
basina diisen birey sayisinin az olmasi, 6rnek sayisinin farkli olmasinin yanmi sira
Tirkiye oOrneklerinin toplandig1 lokaliteler aras1 uzaklik ve topografik yapidaki
farkililiktan kaynaklanmis olabilecegi diisiintilmektedir.

Yakin cografyadan yapilan ve mitokondriyal DNA D-loop bolgesinin analiz edildigi iki
calismadan biri olan Krischning ve ark. [21]’nin ¢alismasinda haplotip ¢esitliligi 0.728,
niikleotit cesitliligi ise 0.01508 verilitken haplotipler arasindaki genetik uzaklik
degerleri 0.0030 (% 0.30) ile 0.0388 (%3.88) arasinda degistigi gdzlenmistir. Diger bir
calisma olan Galov ve ark. [23]’nin ¢aligmasinda ise haplotip c¢esitliligi 0.901, niikleotit
cesitliligi ise 0.018 ve haplotipler arasindaki genetik uzaklik ise 0.0027 (% 0.27) ile
0.0412 (% 4.12) arasinda degistigi gozlenmistir. Bu ¢alismadaki Tiirkiye kizil tilkileri
icin haplotip c¢esitliligi 0,9378, niikleotit cesitliligi 0,01675 ve haplotipler arasindaki
genetik uzaklik ise 0.002 (% 0.2) iken en biiyiik genetik uzaklik degeri ise 0.040 (% 4)

olarak tespit edilmistir.

4.2. Sonuc ve Oneriler

Bu c¢alismada kizil tilki (Vulpes vulpes) tiiriine ait Tirkiye’den 54 Ornegin
mitokondriyal DNA tRNAT"+tRNA"°+D-loop bolgesinin 416 be.’lik kisminin genetik
analizi yapildi. Genetik analizler sonucu belirlenen Tiirkiye kizil tilki tiiriine ait
tRNA+RNAP™+D-loop haplotipleri, hem kendi igerisinde hem de diger arastiricilarin
sonuglartyla birlikte analiz edildiler. K2P baz degisim modeline gore Tiirkiye kizil tilki
tiiriine ait 25 mitokondriyal D-loop haplotipi arasindaki genetik uzaklik degerleri 0.002

(% 0.2) ile 0.040 (% 4) arasinda degistigi gozlenmistir. 25 haplotip i¢in ortalama
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genetik uzaklik degeri, 0.022 (% 2,2) olarak hesaplanirken Tiirkiye ornekleri igin
haplotip ¢esitliligi 0,9378 olarak tespit edildi ve bu degerler Sirbistan ve Hirvatistan’dan
verilen degerlerle karsilastiriiginda nispeten biiyiik degerler olup 6rneklerin cografik
dagilimindan kaynaklandigi distiniilmektedir.

Sonug olarak Tiirkiye’nin 6rnek temin edilmeyen yerlerinden 6rnek temin edilmesi ve
maternal olarak kalitilan mitokondriyal DNA’nin yani sira niiklear DNA’nin da
analizlere dahil edilmesi ile elde edilecek verilerin birlikte degerlendirilmesi, Tirkiye
kizil tilkilerinin genetik c¢esitliliginin ve evrimsel iliskilerinin kapsamli bir sekilde

ortaya ¢ikarilmasi icin 6nemli katki saglayacaktir.
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