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OZET

Doktora Tezi

ANADOLU’YA ENDEMIK iKi TARLA FARESININ (Microtus anatolicus ve M.
dogramacii) GENETIK CESITLILIGI VE YAYILIS ALANININ BELIRLENMESI

Sercan IRMAK

Zonguldak Biilent Ecevit Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii

Biyoloji Anabilim Dal

Tez Damismani: Prof. Dr. Mustafa SOZEN
Ikinci Damisman: Prof. Dr. Ferhat MATUR
Aralik 2021, 105 sayfa

Biyocografik modellerin tanimlanmasi, tiirlerin evrimsel tarihlerini anlamak ve koruma
planlarini gelistirmek i¢in 6nemlidir. Bu ¢alismada Anadolu’ya endemik oldugu kabul gdren
Microtus anatolicus ve M. dogramacii nin genetik ¢esitliliklerinin ve yayilig alanlarimin tespit
edilmesi amaclandi. Her iki tiir de Socialis grubu tarla fareleri altinda siniflandirilmaktadir.
Socialis grubunun Balkanlar’dan Ortadogu’ya kadar genis yayilis alanina sahip 10’a yakin tiirii
tanimlanmistir. Bu grup iizerine yapilan filogenetik ¢aligmalar yiiksek seviyede kriptik tiir
cesitliligine igaret etmektedir. Ancak, bu grubun Anadolu’daki tiirlerinin populasyon yapilar
ve cografik dagilimlart hakkindaki bilgiler yetersizdir.Hedef tiirlerin yayilis alanlarinin
belirlenmesi amaciyla bilinen kayit noktalarindan baglamak {izere Anadolu boyunca 137
lokalitede drnekleme yapildi. Ayrica Iran’dan yedi lokaliteden Microtus érnekleri temin edildi.
Neticede galismamizda Anadolu ve Iran’daki yedi farkli soya ait 87 lokaliteden 253 bireye ait
mitokondriyal CYTB gen verisi ve ek olarak GenBank’tan daha oOnceki caligmalarda

tanimlanmis 103 dizi verisini birlikte degerlendirdik.
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OZET (devam ediyor)

CYTB dizilerine ek olarak iki adet nuDNA lokusu ile birlikte yedi adet polimorfik mikrosatellit

markirin1 da ¢alismaya dahil ettik.

Elde ettigimiz veriler, M. anatolicus’un, Orta Anadolu ¢anaginin giineyine sikismis, dar
yayiliglt bir soy oldugunu gostermektedir. M. anatolicus’a ait 6rnekler, Aksaray, Antalya,
Karaman, Konya ve Nigde illerinden elde edilmistir. Bu tiir i¢in yirmi yedi 6rnege ait toplamda
10 adet mtDNA haplotipi tanimladik, bu haplotiplerden yedisi ilk defa bu caligmada
tanimlanmistir. M. anatolicus’un genetik ¢esitliligi, Socialis grubu i¢indeki diger mtDNA
kladlar ile kiyaslandiginda, dar yayilis alanmi ile uyumlu bir sekilde diisiiktiir (Hd=0,809).
Mitokondrial verilerle olusturulan networkler, M. anatolicus’un populasyon yapist s1g iki alt
populasyonunun varligim1 gostermektedir, yani haplotipler cografyaya gore net bir sekilde
ayrilamamaktadir. Microtus anatolicus ile M. irani’nin simpatrik yayilislart Toroslar boyunca

goriilmektedir.

Microtus dogramacii Anadolu diginda genis bir yayilis alanina sahiptir. Anadolu’daki yayilisi
batida Afyonkarahisar’dan Amasya’ya kadar uzanmakta iken, doguda Elaz1g’da goriilmektedir.
Anadolu disinda ise Urdiin ve iran’in kuzeyinde yayilis1 bulunmaktadir. Micortus dogramacii
tiim yayilis alan1 icindeki haplotipler ile birlikte degerlendirildiginde Anadolu ile Urdiin ve
Dogu Anadolu (Elaz1g) ile Kuzey Iran olmak iizere iki alt populasyona ayrilmaktadir. M.
dogramacii’nin Anadolu’daki genetik ¢esitliligi Guentheri grubu i¢indeki diger tiirlere gore
daha yiiksektir (Hd=0,914). Toplamda M. dogramacii i¢in 33 6rnege ait yedi tanesi yeni olmak
izere toplamda 18 adet mtDNA haplotipi tanimlamis olduk. Bu tiiriin Anadolu’daki yayilisi,

ayni tiir grubu i¢inde siiflandirilan M. hartingi ile biiyiik 6l¢iide simpatriktir.

Elde ettigimiz veriler iizerinden dort genel sonuca varmak miimkiindiir. Ilk olarak, mtDNA veri
setine gore Microtus anatolicus ve M. dogramacii 1yi desteklenmis iki filocografik grup
olusturmaktadir. ikinci olarak, iran’a endemik olarak tanimlanan M. gazvinensis’in Elaz1g’da
tanimladigimiz haplotiplerinin analizine gére M. dogramacii ve M. qazvinensis ayni1 tiirden (M.
dogramacii) olup yayilis sadece Anadolu ile sinirl1 olmayip iran'a kadar devam etmektedir ve
yiiksek bir genetik cesitlilige sahiptir. Bu durumda M. dogramacii bir Tiirkiye endemigi
degildir. Uciincii olarak, Socialis grubu tiirlerinde niikleer ve mitokondriyal DNA verileri tiir

ayrimlari agisindan farkli sonuglar vermektedir. M. anatolicus ve M. irani taksonlari

v



OZET (devam ediyor)

mtDNA’ya gore ayn tiirler olarak tanimlanmis olmasina ragmen, mikrosatellit markirlara
dayanilarak yaptigimiz genetik analizler, bu tiirlerin Toroslar’da simpatrik olarak
tanimladigimiz populasyonlar1 arasinda iireme bariyerinin bulunmadigina ve iki taksonun
hibritlestigine isaret etmektedir. Niikleer DNA lokuslarinin analizleri de benzer sekilde iki klad
arasinda haplotiplerin paylasildigini gostermektedir. Bu verilere gére M. anatolicus ve M. irani
ayni tlir olarak M. irani iginde birlestirilmelidir. Son olarak, verilerimize gore Microtus

socialis’in Tiirkiye’de yayilis1 bulunmamaktadir.

Bu sonuglar, M. anatolicus ve M. dogramacii’nin taksonomik statiilerinin degismesi gerektigini
ve Anadolu endemigi olmadiklarini gostermektedir. Socialis tiirleri mitokondriyal olarak ayri
birer tiir olarak siniflandirilmalarina ragmen, niikleer markirlar, bu tiirlerin tamamlanmamis soy
dagilimindan ya da yakin bir zamanda devam eden bir gen akisindan etkilenmis oldugunu
gostermektedir. Bu ¢alisma, tarla faresi populasyonlarindaki genetik soylarin yayilis alanlariin

Anadolu igerisindeki siginak alanlartyla uyumlu oldugunu bildirmektedir.

Anahtar Kelimeler: Arvicolinae, Filocografya, Gen Akisi, Sumeriomys.

Bilim Kodu: 401.04.03






ABSTRACT

Ph. D. Thesis

DETERMINATION OF GENETIC DIVERSITY AND DISTRIBUTION OF TWO
ANATOLIAN ENDEMICS VOLES (Microtus anatolicus & M. dogramacii)

Sercan IRMAK

Zonguldak Biilent Ecevit University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Biology

Thesis Advisor: Prof. Dr. Mustafa SOZEN
Co-Adyvisor: Prof. Dr. Ferhat MATUR
December 2021, 105 pages

Identification of biogeographic patterns are important for promoting conservation plans and
understanding the evolutionary history of refugial endemic species. In this study, we aim to
determine the genetic diversity and geographic range of two Anatolian endemic vole species,
M. anatolicus and M. dogramacii. Both voles species are classified under the Socialis group.
Social voles consist of ten widespread species from the Balkans to the Middle East.
Phylogenetic studies on social voles display high level cryptic species diversity. However, the
knowledge about the geographic range and population structure of their species within Anatolia

1s still unclear.

In order to determine the distribution range of target species, we sampled 137 localities
throughout Anatolia. We also obtained Microtus samples from seven localities from Iran.
Finally, we sequenced the mitochondrial CYTB gene of 253 individuals throughout Anatolia

and Iran from 87 localities and utilized them together with 103 GenBank sequences.
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ABSTRACT (continued)

In addition to CYTB sequences, two nuclear exon regions and seven polymorphic microsatellite

markers are added to mtDNA data set.

We showed that M. anatolicus is a narrow distributed clade, restricted to Central Anatolian
steppes. Anatolian voles were collected from Aksaray, Antalya, Karaman, Konya and Nigde
Province. We identified 10 mtDNA haplotypes for M. anatolicus, seven haplotypes for the first
time in this study. The genetic diversity of Anatolian vole populations is low in parallel with its
narrow distribution (Hd=0.809) when compared with the other mtDNA clades in Socialis
group. The TCS network that obtained from mtDNA data shows the presence of two
subpopulations of M. anatolicus which has weak population structure. In the Taurus Mountains,

we found M. anatolicus and M. irani populations in sympatry.

Microtus dogramacii has a wide range of distribution. The distribution regions of M.
dogramacii are in North-central Anatolia, East Anatolia, Jordan and North Iran. It is separated
to two subpopulations as Anatolia - Jordan and East Anatolia - Iran. The genetic diversity of
M. dogramacii is higher than other species in the Guentheri group (Hd=0.914). In total, we
observed 18 mtDNA haplotypes (seven of which is new), belonging to 33 samples for M.
dogramacii. The distribution area of M. dogramacii in Anatolia is largely sympatric with M.

hartingi which is defined in the same species group.

The data can be concluded as four major results. Firstly, Microtus anatolicus ve M. dogramacii
form two well-supported phylogeographic groups due to mtDNA data set. Secondly, we
assigned that M. dogramacii and M. qazvinensis are the same species. In this case, M.
dogramacii is not a Turkish endemic mammal species. Thirdly, we defined mitonuclear
discordance among Socialis species group. Microtus anatolicus and M. irani were classified as
separate species in regard to mitochondiral data, however microsattelite markers indicate that
there are no reproduction barrier between these sympatric populations at Taurus and both
species hybridize between their populations. Similarly, the nuclear exons demonstrated that
some haplotypes are shared between these two clades. For these reason, M. anatolicus and M.
irani were classified as two subspecies of same species. In conclusion, none of the Anatolian

populations seem belong to M. socialis genetically.
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ABSTRACT (continued)

These results show the taxonomic status of M. anatolicus and M. dogramacii should be changed
since they are not Anatolian endemics. Even though social voles are classified as separate
species in regard to mitochondrial data, nuclear markers indicate that they are more likely to be
affected by incomplete lineage sorting or recent gene flow. This study highlighted that diversity

patterns in vole populations support occurrence of refugial areas within Anatolia.

Keywords: Arvicolinae, Phylogeography, Gene Flow, Sumeriomys.
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BOLUM 1

GIRIS

1.1 CALISMA MOTiVASYONUM

Yiiksek lisansim boyunca fauna aragtirmalari tizerinde ¢aligma firsatim oldu. O giinlerde yarasa
tiirlerinde en ¢ok ilgimi ¢geken konu birbirine inanilmaz derecede benzeyen tiirler bulunmasiydi
(Mayer and Helversen 2001, Furman et al. 2010, Coraman et al. 2013). Kriptik tiirler sadece
yarasalarla smirli degildir. Pek ¢ok farkli omurgali grubu i¢inde tanimlanmamuis tiir
komplekslerinin bulundugu bilinmektedir (Bickfold et al. 2007). Giiniimiize geldigimizde
kriptik tiir komplekslerinin olduk¢a yaygin oldugunu bilmekteyiz (Struck et al. 2018).

Anadolu’ya endemik olarak kabul goren iki endemik tarla faresi, Microtus anatolicus ve
Microtus dogramacii, Socialis grubu i¢inde tanimlanmaktadir (KryStufek and Vohralik 2005).
Socialis grubu morfolojik olarak birbirine benzeyen 10 kadar kriptik tiirii barindirmaktadir
(Krystufek et al. 2009b, Burgin et al. 2020). Her iki tiir de Socialis grubunun altindaki Socialis
soyu ve Guentheri soyu olarak iki ayr1 ana soy hattinda bulunmaktadir (Krystufek et al. 2009a,
2012). Socialis tiirlerinin teshisi geleneksel olarak, morfolojik ve karyolojik ydntemlere
dayanir. Ancak Socialis tiirlerinin pek ¢ogu benzer kromozom ve kol sayilarina sahiptir (Zima
et al. 2013, Arslan et al. 2016). Calismamizin basinda, her Microtus 6rnegini veri setine dahil
etmeden once, CYTB dizilerini kullanarak genetik olarak hangi soya ait olup olmadig:
belirledik (Johnson et al. 2008). 11k calisma sonuglari, bu tiirlerin yayilis alanlarinin liteatiir ile
uymadigini gostermekteydi. Bir baska sonug ise Anadolu i¢inde birden fazla Socialis tiiriiniin
simpatri gostermesiydi. Bu sebeple, ¢aligma alanimizi Anadolu’ya endemik iki tiiriin kesin
yayilis simirlarint tespit etmek i¢in biiylitmeye karar verdik. Olusturdugumuz veri setine,
Tiirkiye nin dogu bolgelerinden eski miize 6rneklerini de ekledik. Iki endemik tiiriin niikleer
ekzonlar ve mikrosatelit verilerini tiretirken yeterli ¢oziiniirliigli saglayabilmek adina, Socialis
grubunun Tiirkiye ve iran’m Kuzeyinde yayilis gdsteren tiim tiirlerini yaptigimiz ¢alismanin

icine dahil ettik. Boylece, bu ¢alismanin ana iskeletini ortaya ¢ikarmis olduk.



1.2 ANADOLU BiYOCOGRAFYASI

Son ylizyilda insan kaynakli faaliyetlerin artmasi sonucunda yaban hayati lizerindeki olumsuz
etkiler giinden giline biliylimektedir. Bunun bir sonucu olarak, onbilerce canli tiirli ihtiyag
duydugu habitatlar1 daralma, parcalanma ve kirlenme tehdidi ile kars1 karsiyadir (Ceballos et
al. 2017). Altinc1 yok olus olarak tanimlanan bu olgu beraberinde yeni bir biyoloji alt
disiplininin dogmasina onciiliik etmistir. Diinya’daki biyocesitliligin saglikli bir bigimde
stirdiiriilebilmesi, koruma biyolojisinin en biiylik goérevlerinden bir tanesi olarak kabul
edilmektedir (Soulé¢ 1985). Son yillarda nesli tehdit altindaki tiirlerin populasyonlarinin geri
dondiiriilmesi amaci ile ekosistem koruma stratejilerinden, tiirlerin degisen iklim kosullarina
adaptif potansiyelinin belirlenmesine kadar farkli hedefler 6nerilmektedir (Dag Gorili: Gray et

al. 2013, Asya Gergedan1: Havmeller et al. 2016).

Deniz tabanindan yiikseldigi giinden beri Asya, Avrupa ve Afrika kitalar1 arasinda bir go¢ yolu
olarak tanimlanan Anadolu, Diinya {izerinde tanimlanmis 34 sicak noktadan {i¢ii olan Akdeniz,
Iran-Anadolu ve Kafkas bélgelerini i¢inde barindirmaktadir (Mittermeier et al. 2011). Anadolu,
floristik agidan tiim Avrupa’daki bitki tiirlerinin sayis1 kadar tiire sahip olmas1 yani sira (Ekim
2006, Noroozi et al. 2019), Akdeniz cografyasindaki memeli tiirlerinin de neredeyse yarisina

yakinina ev sahipligi yapmaktadir (Temple and Cuttelod 2009).

Tiirkiye zengin memeli faunasina ragmen, gliniimiizde koruma planlar1 olusturma ve yonetme
uygulamalarina sahip olmamasi bakimindan istenilenden uzak bir konumdadir (Sekercioglu et
al. 2011). Anadolu’nun bes tanesi endemik tiir olmak {izere, toplamda 116 adet kii¢iik memeli
tiirtine (Soricomorpha, Rodentia, Chiroptera) ev sahipligi yaptig1 bilinmektedir (Krystufek and
Vohralik 2009b, Karatas et al. 2021). Endemik memelilerin tiimii kemirici takimina ait
tirlerden olusmakla birlikte, TUCN kirmiz1 listesinde “yetersiz veri” kategorisinde yer
almaktadir. Pek cok memeli tiiriine ait yayilis alanlar1 yalnizca kaydedildikleri lokaliteler
(Yavuz et al. 2009, Krystufek et al. 2010, Yigit et al. 2016) gbz Oniinde bulundurularak
cizilmistir. Giiniimiizde Anadolu’da yalnizca bir ka¢ noktadan bilinen memeli tiirleri

mevcuttur.



TUCN (2011), endemik tiirii “belli bir cografik bolgede sadece dogal olarak yayilis gosteren
organizma” olarak tanimlamaktadir. Endemik ya da sinirli bir alanda goriilen tiirlerin
digerlerine gore yok olmaya daha yakin olduklar1 kabul edilir (Ohlemiiller et al. 2008, Isik
2011). Genis yayiligh tiirler farkli ekotiplerde bulunabilmeleri sayesinde yliksek genetik
cesitlilige sahipken, nadir tiirler ise genellikle sinirli dar bir ekotipte 6zellesmislerdir (Stebbins
1942). Dar yayilisl tiirlere ait populasyonlarin genetik yapilarinin ve filocografik gegmislerinin
aragtirtlmasi ile tiirlerin alt populasyonlarinin ortaya ¢ikarilmasi, aralarindaki gen akisinin
gozlenmesi, evrimsel olarak dnemli birimlerinin belirlenmesi ve tiir seviyesinde taksonomik

belirsizliklerin ¢oziilmesi saglanabilmektedir (Moritz 1994, Frankham 2010).

Kuvaterner’deki iklim dalgalanmalari, Avrupa’da pek ¢ok populasyonun zaman iginde
ayrilmasina ve bulunduklar1 cografyalarda farklilagmalarina olanak saglamistir (Taberlet et al.
1998; Hewitt 1999, 2004). Balkanlar, Italya ve Iberya Avrupa’da etkin siginak alanlari
olusturmaktadir. Farkli filocografya ¢aligmalari giiniimiiz Avrupasinda yayilisi bulunan pek
cok farkli omurgali ve omurgasiz tiiriinlin evrimsel ge¢cmisinde Anadolu’nun etkin bir siginak
rolii oldugunu vurgulanmaktadir (Ciplak 2003, Coraman et al. 2013; Korkmaz et al. 2014;
Perktas et al. 2015).

Anadolu’daki yiiksek biyolojik ¢esitliligin bir diger nedeni ise yiiksek topografik ve iklimsel
heterojenlige sahip olmasidir (Giir 2016). Anadolu muhtemel son buzul c¢agi esnasinda
allopatrik siginaklarinda farklilagmis kriptik soylar bakimindan zengindir (Akin et al. 2010;
Furman et al. 2010). Buzul ¢ag sonunda siginaklardan ¢ikan farklilagmis genetik soylardan
bazilar1 zaman iginde yayilmalarimin daraldigi, bazilarimin ise zaman i¢inde genisledigi
goriilmektedir (Davis and Shaw 2001). Bunun bir sonucu olarak birbirleri yayilislari ile kesisen
soylar arasinda kontak bolgeler ortaya ¢ikmaktadir (Shurtliff 2013; Beysard and Heckel 2014,
Furman et al. 2018). Genetik olarak farklilagmis soylar, simpatrik olarak bulunduklar1 kontak
bolgelerde bir arada iireme becerisi gosterebilmektedir (Bastos-Silveira et al. 2012, Beysard et
al. 2012). Hibritlesme giiniimiizde devam etmekle birlikte (Beysard and Heckel 2014), ayni
zamanda tarihsel siire¢ igerisinde farkli kladlarin evrimsel tarihleri agisindan Onemlidir
(Figueir6 et al. 2017; Coraman et al. 2019, 2020). Anadolu kriptik faunasi, hibrit zonlar ve
hibritlesmenin anlasilabilmesi, tiirlesmenin genetigi ve lireme izolasyon mekanizmalar

izerinde yeni modellerin 6nerilmesine olanak saglayabilecek potansiyele sahiptir.



1.3 MARKIR SECIiMi

Her bir lokus, genomun farkli bir 6rne8i olarak degerlendirilir. Genetik siiriiklenme ve
rekombinasyon gibi farkli evrimsel giicler genomlar tizerinde etkindir (Seehausen 2004). Bu
farkliklardan olayr genomun farkli bolgeleri farkli akrabalik geg¢mislerine sahip olabilir
(Edwards and Bensch 2009). Bu nedenle, tek lokusa dayali filogenetik iligkileri tahmin etme
yiiksek oranda bir 6rneklem hatasi getirmektedir (Ballard and Whitlock 2004, Fink et al. 2010,
Davalos et al. 2014). Farkli 6zellikteki lokuslar, populasyonlari karsilastirirken bize daha giiglii
bir kanit sunmaktadir (Carbone and Kohn 2001). Bu sebeple karsilagtirmalari analizlerde birden
fazla lokus ve molekiiler markirlar ¢ok daha yaygin olarak kullanilmaya baglamistir (Brito and

Edwards 2009).

Mitokondriyal DNA (mtDNA) anneden yavruya aktarilir, niikleer kisimdaki tamir
mekanizmalarina sahip degildir (Avise 2000). mtDNA, ¢aligmasinin kolay, mutasyon oraninin
yiiksek, rekombinasyondan yoksun ve genetik ¢esitlilik calismalarinda en popiiler bolge olmasi
nedeniyle filogenetik calismalarda avantaj saglamaktadir (Pfunder et al. 2004). Ancak mtDNA
evriminin noétralitesi tartismali bir konu olmaya devam etmektedir (Freeland et al. 2020,
Balloux 2009). Diger dezavantajlari ise yalanci genler ve niikleer kkenli mitokondriyal diziler
(NUMT) igermeleri gibi goriinmektedir (DeWoody et al. 1999, Bensasson et al. 2001, Triant
and DeWoody 2006). Mitokondriyal markirlar ile yakin zamanli ayrilmalarin tahmini de

saglanabilmektedir (Herman et al. 2014)

Ekzonlar, DNA dizilerinde amino asit olarak kodlanan bdlgelerdir. Niikleer gen dizileri olan
ekzonlar gorece diislik bir hizda evrimlestikleri i¢in diisiik varyasyon gosterirler. Ayrica, bu
niikleer bolgeler, hem anne hem de babadan kalitildiklar1 i¢in populasyonlarin yapisi
yansitmada daha iyi bir alternatif sunabilmektedirler (Freeland 2020), fakat yine de nuDNA ile
mtDNA ’nin sahip oldugu dezavantajlardan kaginmak miimkiindiir. Ornegin, hibritlesmenin ve

farklilagmasini tamamlamamais kladlarin tespiti i¢in kullanima uygundurlar (Freeland 2020).



Mikrosatellitler, niikleer DNA i¢inde yer alan kisa tekrarli dizilerden meydana gelmektedir. Bu
diziler, DNA replikasyonu sirasinda gerceklesen kaymalardan otiirii yiiksek ¢esitlilik
gostermektedir. Populasyon i¢i polimorfizmleri ve yiiksek seviye heterozigotluk iceren bu
bolgeler ile akrabalik ve gen akisi gibi farkli ekolojik sorulara yanmit bulmak miimkiin
olabilmektedir (Selkoe and Toonen 2006). Genomun farkli bolgelerinin analizleri ile si1g
filogenetik iligkilerin ve yakin akraba tiirler arasindaki sistematik belirsizliklerin daha dogru bir

¢Oziimi Uretilebilir.

1.4 GENUS MICROTUS

Arvicolinae, Holoarktik (Paleartktik ve Nearktik) igerisinde yayilis gosteren en kalabalik
kemirici familyasidir. Arvicolin gruplar sistematik agidan en karisik kemirici gruplarim
icermektedir (Wilson et al. 2017). Simdiye kadar tanimlanmis 28 cins ve 162 tiir ile temsil
edilmektedir (Wilson et al. 2017, Burgin et al. 2020). Bu alt familyanin sistematigi farkli
morfolojik ¢alismalar ve mtDNA arasindaki ¢eliskiler nedeniyle genel olarak problemlidir
(Carleton and Musser 2005). Arvicolinler i¢inde ilk ayrilma 7 My6 Prometheomys ile grubun
diger cinsleri arasinda ger¢eklesmektedir. Ardindan kalan Arvicolinler diisiik destekli bes
monofiletik klada ayrilir (Steppan and Schenk 2017). Diinya {izerindeki en dogurgan tiirlere
sahip olmakla birlikte, yine Microtus gibi en fazla sayida tiirii barindiran cinsleri de igerir

(Jaarola et al. 2004).

Microtus oldukga kiiciik kuyruk ve kulaklara sahip kiigiik boyutlu Arvicolinler olarak
tanimlanabilir (KryStufek and Vohralik 2005). Tarla fareleri, siklikla belirgin yaz kurakliginin
hakim oldugu cayir ekosistemleri ve buna komsu tarim arazilerinde toprak altindaki
yuvalarinda kalabalik gruplar halinde yasarlar (Shenbrot and Krasnov 2005). Microtus,
Holoartik i¢cinde toplamda 65 tiirii ile Arvicolinae i¢erisinde en fazla sayida tiirii barindiran cinsi
teskil etmektedir (Wilson and Reeder 2005; Burgin et al. 2020). Microtus tiirlerine ait fosil
veriler oldukca kisithdir. Paleontolojik verilere gore yaklasik olarak 2-2,4 milyon yillart
arasinda Allophaiomys olarak tanimlanan ornekler Microtus’un atasi kabul edilmektedir
(Chaline and Graf 1988; Brunet-Lecomte and Chaline 1991). Anadolu’daki fosil daha geng
donemden itibaren goriilmeye baslar. Microtus guentheri’ye ait ilk Ornekler ise Orta
Pleyistosen’inin sonlarmdan (120.000 yil dnce) itibaren Israil’de goriilmeye baslamaktadir
(Tchernov 1975). Anadolu’daki gilinlimiiz Microtus tiirleri ise Orta ve Geg Pleyistosen

stratigrafi katmanlarindan itibaren goriilmeye baglar (Alpaslan 2011, Erdal et al. 2018).



Microtus soylar1 Palearktik ve Nearktik olmak tizere her iki zoocografik bolgede birden
bulunmaktadir. Microtus’un klasik kolonizasyon hipotezi, atasal Microtus formlarinin Orta
Asya’da koken aldigim1 6ne siirmektedir. Bu hipoteze gore, atasal Microtus tiirleri Kuzey
Asya’dan Avrupa ve Bering bogazi iizerinden ise Amerika’ya yayilmaktadir (Chaline et al.
1999). Genetik analizler, giliniimiizde farkli zamanlar i¢inde kolonizasyon dalgalar: ile
Asya’dan hem Avrupa, hem de Amerika’ya gegislerin olabilecegini gostermektedir (Fink et al.
2010, Barbosa et al. 2018).

Microtus filogenisi, Nearktik (Kuzey Amerika) ve Palearktik tiirler olmak {izere iki ana soydan
olusmaktadir (Buzan et al. 2008, Martinkova and Moravec 2012). Palearktik tiirler, Terricola
ve Microtus olarak yine iki soy hattina ayrilmaktadir (Jaarola et al. 2004). Microtus ise kendi
icinde Arvalis ve Socialis gibi farkl: tiir gruplarin1 barindirmaktadir. Nearktik tiirleri Paleartik
Microtus tirleri ile monofiletik durumdadir (Conroy and Cook 2000). Microtus’a en yakin
akraba cins olarak kar fareleri olarak isimlendirilen Chionomys goziikkmektedir (Nadachowski

1991, Carleton and Musser 2005).

Tiirkiye’de farkli aragtirmacilar tarafindan simdiye kadar cogu morfolojik, karyolojik verilere
dayanarak 13 farklt Microtus tiirii tanimlanmustir. Tiirkiye’de yayilis gosteren tarla fareleri
genel olarak {i¢ farkli morfolojik ve filogenetik grup altinda toplanmaktadir: Arvalis, Socialis
ve Terricola (Krystufek and Vohralik 2005, Krystufek et al. 2009a). Terricola grubu, ¢am
fareleri olarak adlandirilir, gorece kiiciik gozleri ve iki yada ii¢ ¢ift meme ucu ile diger
gruplardan kolaylikla ayrilabilmektedir. Terricola grubu, Anadolu’nun kuzeyi boyunca, yiiksek
rakimli ¢cam ormanlar1 ve yaylalarda yayilis gostermektedir. Terricola grubu, Anadolu ve
Trakya’da ii¢ tiir ile yayilis gostermektedir: Microtus subterraneus, Bat1 ve Orta Karadeniz’in
kiy1 seridi boyunca, Trakya, Giiney Marmara ve Ege’nin yliksek rakimli yaylalar1 boyunca
genis bir yayilisa sahip oldugu bilinmektedir. Microtus majori’nin Dogu Karadeniz boyunca;
Microtus daghestanicus, Dogu Anadolu’nun yiiksek rakimli yaylalarindan kayitlar
bulunmaktadir (Neuhduser 1936, Colak et al. 1998, Macholan et al. 2001, Krystufek and
Vohralik 2004).



Arvalis grubu, diger gruplara nazaran daha uzun kuyruklu ve alt1 adet ayak alt1 pedine sahip
olmalart ile diger gruplardan ayrilmaktadir (KryStufek and Vohralik 2005). Arvalis grubu,
Tiirkiye’de iki tiir ile temsil edilmektedir. M. mystacinus, Anadolu’nun kuzey ve orta bolgeleri
ile birlikte Trakya’da genis bir yayilisa sahipken; Microtus obscurus sadece Dogu Anadolu
bolgesinde mevcuttur (Kefelioglu 1995, Yigit et al. 2003, Krystufek and Vohralik 2005,
Krystufek et al. 2009b, Tougard et al. 2013).

Socialis grubu olarak tanimlanan kisa kuyruklu, diger gruplara nazaran daha genis bulla ve
beyin kapsiiliine sahiptir (Krystufek and Vohralik 2005). Ozellikle Rus arastirmacilar
tarafindan siklikla Sumeriomys alt cinsi i¢inde degerlendirilirler (Golenishchev et al. 2002;
Zorenko and Golenishchev 2015). Mitokondriyal DNA dizilerinden elde edilen bulgular
Microtus alt cinsi i¢inde olduklarini gdstermektedir (Jaarola et al. 2004). Socialis tiirleri,
Anadolu dahil Orta Dogu, Balkanlar (Giliney), Orta Asya ve Libya (Kuzey Afrika)’ya kadar
genis bir yayilis alanina sahiptir (Shenbrot and Krasnov 2005). Gliniimiizde Socialis grubu
icinde ikisi Anadolu’ya endemik toplam 10 kriptik tiiriin varlig1 kabul edilmektedir (Burgin et
al. 2020). M. dogramacii’nin Amasya ve Tuz Golii civarinda kayitlar1 bulunurken (Kefelioglu
1995; Sekercioglu et al. 2011, Selcuk et al. 2017), M. anatolicus’un yayilisi Tuz Golii, Konya
civarindadir (Krystufek and Kefelioglu 2001b; Yavuz et al. 2009). Bu iki tiiriin disinda (Sekil
1.1), Yigit et al. (2016), Kilis’ten daha 6nceden M. irani (2n=46) olarak tanimlanmis 6rnekleri,
karyotip sayis1 ve belirgin morfolojik farkliliklar igerdigi belirtilerek M. elbeyli ismi ile yeni bir
tir olarak tanmimlanmistir. Microtus dogramacii ve M. elbeyli disindaki Socialis tiirleri

karyolojik a¢idan benzersizdir (Zima et al. 2013).

Sekil 1.1. Soldan saga: Microtus anatolicus (Konya) ve Microtus dogramacii (Amasya)
Fotograflar: Prof. Dr. Mustafa SOZEN



1.5 LITERATUR OZETI

Socialis grubu iginde Guentheri ve Socialis olmak tizere iki farkli soy hattinin varlig1 kabul
edilmektedir (Ellerman 1941, KrysStufek et al. 2012). Guentheri tiir kompleksi alt1 farkli tiirden
olusmaktadir. Bunlardan ilk olarak Microtus hartingi Yunanistan ve Bati Anadolu’da yayilis
gostermektedir. Ikincisi olan M. guentheri ise Kahramanmaras ve Levant bdlgesinde yayilis
gostermekedir. Ugiincii olarak, M. (mustersi) cyrenaica ise Libya’da tek noktadan kaydi
bulunmaktadir (Happold 2013, Thanou et al. 2019). Doérdiinciisii olan M. dogramacii Amasya
ve cevresinde birkag lokaliteden yayilis kayitlarma sahip olmakla birlikte Urdiin’den yeni
haplotipleri bulunmaktadir (Thanou et al. 2019). Besinci olarak, M. elbeyli Kilis’teki tek bir
noktadan bilinmektedir (Yigit et al. 2016). Son olarak, M. gazvinensis’in yayilisi iran’m Kuzeyi

ile simirhdir.

Socialis tiir kompleksi ise dort tlirli barindirmaktadir. Birincisi, M. socialis Hazar Golii,
Kafkaslar, Kirim ve Kazakistan boyunca genis bir yayilis gostermektedir. Ikinci olarak M.
anatolicus ise Tuz goli ve giineyinde, birka¢ lokalitede bilinmektedir (Krystufek and
Kefelioglu 2001, Yavuz et al. 2009). Uciinciisii olan M. irani Toroslardan Iran’a kadar olan
bolge icerisinde parcali bir yayilis alanina sahiptir (Krystufek et al. 2010, Demirtas et al. 2018).
Farkli arastirmacilar M. irani’nin Dogu Anadolu ve Ermenistan 6rneklerini M. schidlovskii
alttiirii olarak tanimlamaktadir (Zorenko et al. 2014, Wilson et al. 2017). Son olarak, M.

paradoxus, Tiirkmenistan ve Iran’da yayilis gdstermektedir (Krystufek et al. 2012).

Socialis grubunun taksonomisi ve sistematigi ile ilgili simdiye kadar yapilmis caligmalar genel
itibariyle metodolojik yaklasimdan uzak goériinmektedir. Tiirlerin yayilis sinirlart karyolojik
tanimlama i¢in yakalanmig sinirli sayida 6rnek {izerinden ¢ikarilmaya calisilmigtir. Bunun
yaninda, tiir teshisleri eldeki sinirli materyaller ile yalniza morfolojik karakterler géz 6niinde
bulundurularak yapilmistir. Bu sebeple Anadolu’daki Microtus tiirlerinin bilinen yayilig
sinirlart gergek durumu dogru bir sekilde yansitmaktan uzaktir (Sekil 1.2). Anadolu’da farkl
karyolojik 6zellige sahip populasyonlar ilgi ¢ekici olmakla birlikte, higbir ¢aligmada tiirlerin
kesin yayilis smirlarinin ve populasyon yapilarinin ortaya c¢ikarilmasi hedeflenmemistir.
Tiirlerin yayilis sinirlarinin belirlenmesi ve yakin akraba tiirler arasindaki taksonomik
belirsizliklerin ¢oziilmesi ancak genis bir Orneklem {iizerinde planlanacak biyocografik

caligmalar ile miimkiindiir.
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Sekil 1.2. Socialis grubunun gilinlimiizde bilinen yayilis alan1 ve bazi tiirlerinin tespit edildikleri
lokaliteler (Thanou et al. 2019°dan alinmistir).

EGYPT

Tiirkiye’deki Socialis grubunun taksonomisine iliskin ilk ¢aligmalarda farkli arastirmacilarin
ikili ya da ticli tiir yaklasimini benimsemis olduklar1 goriilmektedir (Ellerman 1948). Bunun
disindaki, biitiin Socialis tiir grubu taksonlarimin M. socialis altinda birlegsmesi gerektigini
diisiinen yazarlar da mevcuttur (Corbet 1978, Harrison and Bates 1991). Danford and Alston
(1880), Anadolu’dan yeni memeli tiirlerini tanimladiklar1 yayinda ilk kez Kahramanmaras’tan
Arvicola guentheri’yi tanimladilar. Blackler (1916), Bat1 Anadolu’da Microtus guentheri olarak
tanimlanmis populasyonlarin M. /ydius adi altinda yeni bir tiir olarak isimlendirmesini teklif
etmis, yine ayni arastirmact M. guentheri’nin Kilikya bolgesi’nde Kahramanmarag’ta; M.
hartingi’nin ise Selanik’te oldugunu bildirmistir. Chaworth-Musters (1932), Makedonya
bolgesinde yaptig1 calismalarda M. hartingi’yi dogrulamasina karsin, bu tarla faresinin

Anadolu’daki M. guentheri’nin bir bagka “irk1” olabilecegini diislinmiistiir.

Ellerman (1948), Socialis grup igerisinde ii¢ tiirlin bulundugunu bildirdigi makalesinde M.
irani’nin M. socialis’e gorece daha bliylik; M. guentheri’ye gore ise daha genis bir bullaya sahip
oldugunu vurguladi ve M. lydius’un M. guentheri’nin bir alttiirii olarak kabul etti. Farkl
arastirmacilar tarafindan Anadolu ve ¢evresinden M. philistinicus, M. shevketi, M. strandzensis
ve M. ankaraensis gibi farkl tiir ve alttiirler farklt donemler iginde Onerilmeye devam edildi
(Thomas 1917, Neuhauser 1936, Markov 1960, Yigit and Colak 2002). Bunlarla birlikte M.
guentheri’ye iliskin Anadolu’nun pek c¢ok farkli noktasindan yeni kayitlar gelmeye devam

etmistir (Neuhduser 1936, Missonne 1957, Steiner and Vauk 1966).



Kumerloeve (1975) yaptigi calismada, M. irani nin yayilis sinirlari olarak Dogu ve Giineydogu
Anadolu olarak belirledi. Daha sonrasinda Panteleev (1990), {i¢ tiiriin ilk kez yayilis haritalarini
cikarttigr calismasinda, M. socialis’in Adana ve Hatay dahil Dogu Anadolu ve Orta
Anadolu’nun dogusunda yayilis gosterdigini ve. M. irani’nin ise Suriye sinir1 boyunca ve Bitlis
civarinda yayilisinin oldugunu tespit etti. Ayrica, Akhverdyan et al. (1991a), Ermenistan
orneklerinin M. schidlovskii ad1 altinda yeni bir tiir olarak onerdi. Akhverdyan et al. (1991a)
caligmasinda bu tiirlin kromozom kol sayilar1 bakimindan farklilik gostermekle birlikte, M.
socialis drnekleri ile yapilan ¢aprazlama deneylerinin sonucunda steril ddller verdigini ileri

stirmiistiir.

Kefelioglu (1995), M. guentheri’nin iki alttiiriinii dogrulamaktadir. Bu ¢aligmada, M. guentheri
lydius’un yayilis alam olarak Elmali (Antalya) ve Kemalpasa (Izmir) belirlenirken, diger alttiir
M. guentheri guentheri’nin yayilis alanini ise Tiirkoglu (Maras) ve Tarsus (Mersin) olarak
belirledi. Yine ayni calismada, Kefelioglu (1995), Demir6zii (Bayburt), Askale (Erzurum),
Nizip, Kesiktas (Gaziantep), Hafik, Celali ve Zara (Sivas)’dan aldig1 6rnekleri ise M. socialis
olarak tanimladi. Bunun aksine, Colak et al. (1997), Giineydogu illerinde M. socialis’e
rastlamaz iken, kendi tanimladigi Orneklerin M. guentheri ve M. irani oldugunu ve

Gilineydogu’da M. socialis’in varliginin siipheli olduguna kanaat getirmisti.

Kefelioglu and Krystufek (1999), daha 6nce M. socialis olarak tanimladiklari Amasya’daki
populasyonlarin simdiye kadar tanimlanmis Socialis tiirlerinden farkli bir tiir oldugunu
belirttiler. Bu ¢aligmada arastirmacilar M. dogramacii’yr Anadolu’ya endemik yeni bir tiir
olarak tanimladilar. Microtus dogramacii’nin en belirgin ayirict morfolojik karakteri olarak
2n=48 diploid kromozom sayisina sahip olmasidir. Ote yandan, Mitokondriyal DNA dizileri
tiirlin M. gazvinensis ile yakin akraba olduguna isaret etmektedir (Mahmoudi et al. 2015). Ayni
yazarlar, Cihanbeyli (Konya)’de M. irani’den farkli morfotipte bir tarla faresi populasyonu
belirledi. Bu populasyonu da M. anatolicus adinda yeni bir tiir olarak tanimladilar (Krystufek
and Kefelioglu 2001a). Glinlimiizde her iki tiir de yalnizca tip lokalitesi ve yakin ¢evresindeki
birkag lokaliteden bilinmektedir (Yavuz et al. 2009, Sekeroglu et al. 2011, Selguk et al. 2017).
Microtus anatolicus, filogenetik olarak M. socialis ve M. irani’ye yakin goriinmektedir

(Krystufek et al. 2009a, Krystufek et al. 2012, Mahmoudi et al. 2014a).
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Yigit ve Colak (2002), yaptiklar1 calismada Anadolu’daki M. guentheri olarak tanimlanan
populasyonlarin bakulum ve kafatasi karakterleri bakimindan iki farkli tlire ayrilmakta
oldugunu gosterdiler. Yine ayni ¢alismada bu iki tiiriin yayilis sinirlarinin Anadolu Diyagonali
tarafindan boliindiigii ifade edilmistir. Yazarlar, M. guentheri’nin Bati Anadolu’da yayilis
gosteren populasyonlarinin M. lydius olarak diizeltilmesini onerdiler. Daha sonraki ¢aligmalar
Bat1 Anadolu ve Balkanlar ile Giiney Dogu Anadolu’daki populasyonlarin birbirlerinden farkli
iki mtDNA kladindan olustugu dogrulamistir. Ancak tiir ismi olarak M. lydius yerine daha
eskiden tanimlanan sinonimlerden M. hartingi secilmistir (Krystufek et al. 2009b). Microtus
hartingi’nin Balkanlar ve Bat1 Anadolu’daki populasyonlarinin alttiir diizeyinde ayrildig1 iddaa
edilmis olmasina karsin (Markov et al. 2014), her iki populasyon arasindaki kara baglantisinin
son buzul maksimumuna kadar devam ettigi bilinmektedir (Perissoratis and Conispoliatis 2003,
Kerey et al. 2004, Kougioumoutzis et al. 2017). Bu nedenle farkli iki kitada kalan bu
populasyonlarin ayri birer tiir olmasi iddasi olas1 gériilmemektedir (Thanou et al. 2012, Wilson

etal. 2017).

Guentheri grubu iginde tanimlanmis bir diger tiir olan Microtus qazvinensis Iran’a endemik
olarak kabul edilen bir tiirdiir (Mahmoudi et al. 2015) M. gazvinensis’in molarlarindaki
varyasyon ve c¢apraz hibritlesme testlerinde F1 dollerinin steril olmasi sebebiyle yeni bir tiir
olarak 6nerildi (Golenishchev et al. 2002a). Yapilan filogenetik calisma M. gazvinensis ile M.
dogramacii’nin yakin akraba oldugu gosterilmektedir (Mahmoudi et al. 2015).

Iki binli yillarmn basma dogru farkli arastirmacilar yeni tiirlerin tanimlanmasi igin karyolojik ve
morfolojik ozellikler kullanmaktaydi (Akhverdyan et al. 1991a, Akhverdyan et al, 1991b,
Kefelioglu and Krystufek 1999, Krystufek and Kefelioglu 2001b, Yigit and Colak 2002). Tiirler
aras1 karyotip karsilastirmalar1 filogenileri belirlemede kuvvetli birer kanit sunmasina karsin,
ozellikle birbirine yakin akraba tiirler arasinda yeterli ¢oziiniirlikk saglanamaz (Lemskaya et al.
2010). Bir diger karyolojik yaklasim olan klasik bantlama yontemleri ile Socialis grubu i¢cindeki
taksonomik sorunlar1 ¢6zmek miimkiin gériinmemektedir (Chassovnikarova et al. 2008, Zima

et al. 2013, Mahmoudi et al. 2014b, Arslan et al. 2016).
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Golenishchev et al. (2002b), M. schidlovskii’yi farkli M. socialis alttiirleri ile morfolojik ve
karyolojik bakimdan karsilagtirdi. Bunun sonucunda tiiriin gecerliligini onaylayan bir diger
aragtirmact oldu. Yigit et al. (2006), Van ve Yiiksekova’dan karyotipini tanimladiklar
orneklerin M. schidlovskii’ye ait oldugu sonucuna ulastilar. Ayrica, Krystufek et al. (2009b),
hazirladiklart memeli listesinde M. schidlovskii ve M. irani’ye yer verdi. Ardindan
morfolojisini slipheli bulduklar1 Balkusan (Karaman) oérneklerini Sitokrom b (CYTB) dizileri
lizerinden arastirdilar. Iki populasyon arasindaki 2000 km’lik mesafeyi de hesaba katip, M.

irani karamanii’yi, M. irani’nin yeni bir alt tiirii olarak tanimladilar (Krystufek et al. 2010).

Ote yandan, Karaman’dan tanimlanan M. irani karamanii, Antalya’daki M. anatolicus ile Van
ve Hakkari’den tanimlanan M. schidlovskii’nin karyotip sayisi, NF degeri ve esey kromozomu
ayni Ozelliklere sahiptir (Yigit et al. 2006, Yavuz et al. 2009, Krystufek et al. 2010). Benzer
ornekler Anadolu’nun farkli bolgeleri icin de verilebilir (Arslan et al. 2016). Karyotip
analizlerinin tiir teshisi i¢in yeterli ¢oziinilirliigli sunmadig1 bdyle durumlarda, tiir teshislerinin
tirtin yayilisinin  bulundugu cografya etkisinde kalinarak yapildigi sonucuna varmak
miimkiindiir (Aulagnier et al. 2009). Bu nedenle, Socialis tiirlerinin bilinen yayilis sinirlar

konusunda biiytiik belirsizlikler bulunmaktadir.

Ornek verecek olursak, M. socialis, Socialis grubu icinde en genis yayilisina sahip tiir olarak
kabul edilmektedir (KryStufek and Vohralik 2005, Shenbrot and Krasnov 2005). Ancak, M.
socialis’in literatlirdeki yayilis alant igerisinden M. irani’ye ait yeni mtDNA verileri
eklenmektedir (KrysStufek et al. 2013, Mahmoudi et al. 2014, Zorenko et al. 2014, Demirtas and
Giirler 2018). Bu noktada, her iki tiirlin yayilis alanlarinin tam sinirlar1 konusunda literatiir ile
celigkiler bulunmaktadir. Microtus irani’nin giinlimiizde bilinenden daha biiyilik bir yayilisa

sahip olacag diistiniilmektedir (Wilson et al. 2017).

Wilson et al. (2017), yaptiklar1 son degerlendirmede Socialis grubundan alt1 tarla faresi tiiriiniin
Tiirkiye’de yayilisini bildirmekle birlikte, M. gazvinensis’i M. dogramacii’nin alttiirii olarak
tammlanustir. Thanou et al. (2019), Urdiin’den M. dogramacii’ya ait yeni bir mtDNA kladi
tanimlamalar1 bu durumu desteklemektedir. Her iki ¢aligmada da, Yigit et al. (2016) tarafindan
tanimlanan yeni tiiriin (M. elbeyli) kromozom sayisinin M. dogramacii’ya benzemesinden 6tiirii

Guentheri grubuna dahil olabilecegi belirtilmektedir.
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Pek ¢ok arastirmaci, Socialis grubunun sanildigindan daha kompleks bir filogenetik ge¢misi
olacagin1 yorumlamakla birlikte, gruplar i¢inde tlirlesmenin halen devam eden bir siireg
oldugunu savunmaktadir (Jaarola et al. 2004, Hellborg et al. 2005). Genel olarak, Arvicolinae
icinde mtDNA CYTB dayanilarak yapilan caligmalarda yiiksek genetik farkliliklara sahiptir
(Brunhoff et al. 2003, Conroy et al. 2016, Petrova et al. 2016). Ayni sekilde, Thanou et al.
(2019), yaptig1 calismada Socialis grubu i¢in benzer sonuglar dnermistir. Aragtirmaci, Socialis
grubunun iki farklt soyunun (Guentheri ve Socialis) birbirinden ayrilmalarinin yaklasik olarak
0,9 Myo gerceklestigi sonucuna ulagmistir. Arastirmaci ayni ¢alismasinda, Socialis grubuna
dahil tiirlerin ortaya c¢ikiglarinin 0,4 ile 0,6 Myd arasindaki bir doneme dayandigini
savunmustur. Microtus cinsi igersindeki tiirleri ayirmada mtDNA dizi farkliliklar1 da 6nemli bir
parametre olarak kabul edilmesine karsin, literatiirde herhangi bir konsensus bulunmamaktadir.
Fosil kalibrasyonlarina dayanilarak olusturulan filogenetik agaclar, farkli genetik etkiler
nedeniyle ayrilma analizi tahminlerinde sapmalar gosterebilmektedir (Ho et al. 2011). Bu
sebeple mutasyon degisim oranlar1 yakin zamanda pek ¢ok Microtus tiirii i¢in kullanilmaya
baslanmistir (Microtus arvalis, Martinkova et al. 2013, Microtus agrestis, Herman et al. 2014;
Microtus cabrarea, Barbosa et al. 2017). Ancak bu ¢alismalarda kullanilan oranlarin genellikle
tiir ici ayrilmalarini vermekte daha basarili sonuglar verdigi goriilmektedir (Mahmoudi et al.

2017).

Ayni zamanda Microtus en hizli memeli yayilmalarindan biri olarak 6rnek gosterilmektedir
(Lischer et al. 2014, Steppan and Schenk 2017). Hizl1 yayilma goriilen bunun gibi taksonlarda
filogenetik agaclar, farkli lokuslarin birlestirilmesi ile yapilan analizler sonucunda yiiksek
destek alan hatali kladlar ortaya ¢ikarmaktadir (Kubatko and Degnan 2007). Ote yandan
birlestirilen lokuslar yerine genom bazli yaklasimin Microtus filogenisinde daha yiiksek
bootstrap degerlerine sahip oldugunu gostermektedir (Fink et al. 2010). Ayn1 yazarlar, sahip
oldugu diisiik mutasyon orani nedeniyle niikleer DNA (nuDNA) bdlgesi olan GHR (biiylime
hormonu reseptor geni) lokusunda filogeniler i¢in yeterli c¢ozliniirliigi vermedigini
savunmaktadir. Bu sebeple genomun farkli 6zellikteki her lokusunun kendi veri seti i¢inde
degerlendirilmesinin dogru tercih olacagi kaginilmazdir (Degnan and Rosenberg 2009, Yang
and Rannala 2012). Bunun yerine, haplotip networkleri, DNA sekanslarmin varyasyonunu
gosterebilmek icin filogenetik agacglara gore daha c¢ok bilgi saglamakta ve giivenilir bir soy
tahmini sunulabilmektedir (Mardulyn 2012). Socialis tiirlerine ait populasyon yapilarinin bu

temel lizerinden incelenebilmesi faydali gériinmektedir.
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1.6 CALISMANIN AMACI

Sumeriomys grubu olarak da adlandirilan Socialis grubunun simdiye kadar Bati Palearktik
bolge igerisinde Guentheri ve Socialis ad1 altinda iki ana soy ayrilmaktadir. Socialis grubu,
benzer morfolojik 6zellikleri ve hizli farklilasmalarindan Gtiirii taksonomi ve sistematikleri

zordur (Conroy and Cook 2000, Fink et al. 2010).

Socialis grubu i¢inde tanimlanmis toplam 10 kriptik tiirii bulunmaktadir (KryStufek et al.
2009a). Guentheri soyu a) Microtus hartingi, b) M. guentheri, ¢) M. cyrenaica, d) M.
dogramacii, €) M. elbeyli (Yigit et al. 2016) ve f) M. gazvinensis’ten olusmaktayken, Socialis
soyu ise a) M. socialis, b) M. anatolicus, ¢) M. irani (Dogu Anadolu ve Ermenistan’da M.
schidlovskii Zorenko et al. 2014) ve d) M. paradoxus tiirlerinden olusmaktadir (Krystufek et al.
2009a). Daha 6nceki ¢alismalarda M. paradoxus bazen bu iki gruba bazal pozisyonunda yer
bulmaktadir (Krystufek et al. 2012). M dogramacii ve M. qazvinensis filogenetik olarak kardes
tiirlerdir (Mahmoudi et al. 2015). Benzer sekilde M. guentheri ve M. cyrenaica da birbirilerinin
kardes tiirleridir (Thanou et al. 2019). Ayrica, Microtus elbeyli’nin M. dogramacii ve Microtus
qazvinensis’e yakin akraba olabilecegi diistiniilmektedir (Wilson et al. 2017). Ayrica, Socialis
grubu i¢inde yer alan M. cyrenaica, M. gazvinensis’ve M. paradoxus’un digindaki tiim tiirleri

Anadolu ve Trakya’da yayilis gostermektedir.

Diger grup icin ise, M. socialis ve M. irani, M. anatolicus’a gore daha yakin akrabadir
(Krystufek et al. 2012, Mahmoudi et al. 2015). Anadolu’ya endemik oldugu kabul edilen M.
dogramacii ve M. anatolicus tiirlerinden her ikisinin de farkli soylar altinda bulundugu
goriilmektedir (Krystufek et al. 2012, Mahmoudi et al. 2014a, 2015). Socialis tiirleri allopatrik
populasyonlara sahip olduklari i¢in hepsi birer ayr1 tiir olarak tanimlanmistir (KrysStufek et al.
2012). Socialis grubunun ayr1 birer tiir olduklarmi c¢apraz hibritlesme testleri de
desteklemektedir (Golenishchev et al. 2002a, Zorenko et al. 2016). Ancak, bu hi¢ bir zaman

Anadolu’daki dogal populasyonlarinda test edilmemistir.
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Bu tez konusu Anadolu’ya endemik oldugu kabul goren Microtus anatolicus ve M.
dogramacii’nin genetik cesitliliklerini ve yayilis alanlarinin belirlenmesi {lizerinedir. Bunun
icin, Anadolu ve etrafindaki bolgede yayilis gésteren Socialis tiirlerinin GenBank verilerinin

yanisira, mitokondriyal ve niikleer markirlar1 genis bir 6rneklem tizerinde kullandik.

Calismanin ana amaglarini su sekilde siralayabiliriz:

a) Literatiir verilerinde yer alan tiir yayilis haritalarindaki bosluklar1 doldurmak,

b) Anadolu endemikleri M. anatolicus ve M. dogramacii evrimsel tarihlerini ve filocografik

oOrlintiilerini arastirmak,

¢) M. anatolicus ve M. dogramacii’nin genetik yapisinin belirlenerek, Anadolu’daki muhtemel

buzul sigimaklarinin incelenmesi
d) Birbirine yakin akraba oldugu bilinen M. anatolicus ile M. irani simpatrik populasyonlariin

bulunup bulunmadigini belirleyip, bu iki tiiriin hibrit zonlar1 arasinda gen aligverinin olup

olmadigini degerlendirmek.
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BOLUM 2

MATERYAL METOD

2.1 ORNEK KOLEKSiYONU VE LABORATUVAR PROSEDURLERI

Anadolu tarla farelerini genetik olarak arastirmak i¢in kullanilan Ornekler Trakya ve
Anadolu’dan 2007-2019 arasinda yapilan arazi calismalarindan elde edildi (Sekil 2.1).
Yakalanan tiim &rnekler ile ilgili Orman ve Su Isleri Bakanlig1 izni 18.07.2017 tarihinde alindi
(Onay No: 153696). Calisma alani igerisinden Microtus cinsine ait farkli tiirlerden 137 farkh
lokaliteden, toplamda 710 o6rnek toplandi. Anadolu boyunca populasyon yapisini ortaya
cikarabilmek icin yogun bir sekilde birbirine yakin lokalitelerden ornekleme yapmaya
odaklandik. Bunun yaninda, Alireza Khalil ARIA (Bati Azerbaycan Eyaleti Tarimsal Arastirma
Merkezi, Iran) tarafindan Iran’in Kuzey bdlgelerinden 7 lokaliteden toplam 18 6rnek calismaya
dahil edildi.
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Sekil 2.1. GenBank ile birlikte 6rneklere ait tiim lokaliteler. Turuncu bu ¢alismada kullanilan
orneklere ait lokaliteleri, mavi ise GenBank’tan alinan Orneklere dair lokaliteleri
gostermektedir.
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Fareler, servikal dislokasyon ile sakrifiye edildikten sonra karaciger ve dalak dokular1 steril bir
bistiiri yardimiyla alindi. 2007 ile 2014 yillar1 arasinda yakalanan 6rneklerin doku drnekleri etil
alkolde muhafaza edilmektedir. Proje baslangicindan itibaren yakalanan ornekler ise RNA
stabilize edici sollisyonu i¢inde -80°C’de saklanmaktadir. Doku 6rneklerinden DNA elde etmek
icin iiretici firmanin kullanim talimatlar1 takip edilerek EZNA Tissue DNA kitlerini (OMEGA
BIO-TEK) kullandik.

Farklt Microtus tiirlerine ait 253 Grnegin tiimiinii yaygin bicimde kullanilan mitokondriyal
CYTB lokusu (586 bg) ile ¢ogalttik. Bunun yaninda iki ¢ekirdek DNA (nuDNA) geninin
dizilerini kullandik: Rekombinasyon aktive edici gen (RAG2, 900 bg, n=28) ve biiylime
hormonu reseptorii (GHR, 900 bg, n=51). GHR ve RAG2 lokuslarinin ¢ogaltilmalar1 i¢in
yuvalanmis PCR siirecinden gecirdik. Hem GHR hem de RAG2 lokuslart D1, R1, D2, R2
(Cizelge B.3) primerleri kullanilarak ¢ogaltildi (Blanga-Kanfi et al. 2009). CYTB lokusu ise
L14727-SP ve H15915 primerleri kullanilarak ¢ogaltildi (Jaarola and Searle 2002). Bunlara ek
olarak GenBank’tan bu lokuslara ait dizileri de (CYTB= 113, GHR=9 , RAG2=1)

olusturdugumuz veri setine ekledik (Cizelge A.1).

Tim lokuslara ait kromotogramlart Geneious R9 (Biomatters Ltd) programi kullanilarak
diizenlendi (Kearse et al. 2012). Tiim diziler varsayilan parametreler ile MUSCLE kullanilarak
hizaland1 (Edgar 2004). Tiim sekanslar GenBank’ta yer almaktadir (Cizelge A.2).

Mikrosatelit analizlerini uygulayabilmek i¢in, ti¢ farkli mitokondriyal kladtan 85 Ornegi
kullandik. Microtus arvalis i¢in gelistirilen 10 polimorfik lokus (Cizelge B.3) li¢ ¢oklu set ile
cogaltildi (Gauffre et al. 2007, Walser and Heckel 2008). Allel skorlar1 Geneious R9 programi
(Biomatters Ltd) ile belirlendi. Ug lokusu oldukea diisiik sayida allele sayisina sahip olmasi ve
hayalet alleller icermesi yorumlamalarini giiclestirdigi i¢in ileri analizlere dahil etmedik.
Mikrosatelit verileri igerisinde biiyiik allel sapmasi ve noksan allellerin varligina dair bir delile
rastlanmadi. Ham veriler MICRO-CHECKER 2.2 programu ile kontrol edildi (Van Oosterhout
et al. 2004). M. dogramacii i¢in de planlanan bu analizler biitge yetersizligi nedeniyle

yapilamamugtir.
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2.2 FILOGENETIK ANALIZLER

Oncelikle Tiirkiye’deki tiim Microtus tiirlerinin filogenetik iliskilerini inceleyebilmek igin
elimizdeki her mtDNA kladtan bir veri seti olugturdum. Dis grup olarak Chionomys nivalis’i
sectim. Filogenetik agaclar icin iki farkli metodoloji uyguladim. Ilk olarak Bayesci yaklasim
ile MrBayes 3.2 programu ile filogenetik iliskileri ¢6zmeyi amagladim (Ronquist et al. 2012).
Bagimsiz MCMC analizleri 50.000.000 jenerasyon iizerinden yiiriitiildii ve her 1.000
jenerasyon da bir &rneklendi. ilk olusturulan agaglardan %10’luk kismi elimine edildi. Analiz
edilen diziler, diizeltilmis Bayesian bilgi kriterine (corrected Bayesian information criterion)
gdre en uygun mutasyon degisim (substitution) modeli olarak ModelTest-NG ile Hasegawa-
Kishino-Yano (HKY) modeli belirlendi (Darriba et al. 2019). Ikinci yaklasim olarak
Maksimum Olasilik (ML) i¢in RaxMLGUI 2.0 programini1 kullandim (Edler et al. 2021).
Programda “ML+ rapid bootstrap” opsiyonunu se¢tim. Bootstrap sayisini da istatistiksel olarak

desteklenmesi i¢in 1.000 olarak belirledim.

2.3 AYRILMA ZAMANI ANALIiZLERI

Ayrilma zamani tahmini i¢in tanimlanan biitiin mtDNA soylarindan CYTB dizileri secerek bir
veri seti hazirladim. Veri seti i¢in, her klad igerisinden birbirine en uzak olan haplotipleri segtim
(Cizelge A.2). Analizler icin Bayesian MCMC algoritmasi1 kullanilarak BEAST v.2.5.1
programini kullandim. Fosil kalibrasyonlarina dayanilarak olusturulan filogenetik agaglar,
tamamlanmamis soy dagilimmin yiiksek oldugu ve gen dizisi farkliliklarinin tiir
farklilagsmasindan daha da uzaginda yer aldigi durumlarda topoloji tahmininde gii¢siizliikler
gosterebilmektedir (Tiley et al. 2020). Bu sebeple kalibrasyon noktasina gerek duymaksizin,
mutasyon degisim oram1 kullanarak, radyokarbon tarihleri ile Orneklerin stratigrafi
pozisyonlarinin birbiri ile uyumlu oldugu, Arvalis grubu icerisindeki farkl: tiirleri igeren veri
seti i¢in kullanilan bir oran1 Socialis grubu i¢indeki ayrilma zamanini tahmin edebilmek i¢in
kullandim (1.25 x 107 substitutions/site/year!; Baca et al. 2021). Mutasyon degisim oranlari
yakin zamanda pek ¢ok Microtus tiirli i¢in kullanilmistir (Microtus arvalis, Martinkova et al.
2013, Microtus agrestis, Herman et al. 2014; Microtus cabrarea, Barbosa et al. 2017). Ancak
bu c¢aligmalarda kullanilan oranlar genellikle tiir i¢i ayrilmalar1 vermekte tiirler arasina gore
daha basarili sonuclar verdigi goriilmektedir (Mahmoudi et al. 2017). Bu veri seti i¢ine de dis

grup olarak Chionomys nivalis’i ekledim.
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Bagimsiz MCMC analizleri 50 milyon jenerasyon iizerinden yiiriitiildii ve her 1000 jenerasyon
da bir 6rneklendi. 11k olusturulan agaglardan %10’luk kismu elimine edildi. Analize birbirine
yakin akraba tiirleri dahil edilmistir, bu sebeple Yule tlirlesme modelini UPMGA baslangic¢
agaci olarak se¢ildi (Drummond and Rambaut 2007). Efektif populasyon biiytikliigii (ESS) ve
yakinsama tahminleri TRACER v 1.5’de olasilik grafiklerine bakilarak degerlendirildi. Final
agaci, olusturulan MCMC agagclar {lizerinden TreeAnnotator v 2.6.3’deki maksimum klad
giivenilirlik topolojisi kullanilarak diizenlendi (Drummond and Rambaut 2007). Agacin
posterior olasiliklar1 0,5 ile sinirlandirilmig ve nod ortalama degerleri alinmistir. Tiim agaglari

FigTree v.1.4.4 (Rambaut 2012) programi kullanarak ¢izdim.

Mikondriyal DNA kladlar1 arasi ve i¢indeki genetik mesafeleri hesaplamak icin MEGAX’deki

benzerlik matrisleri p-distance metodu kullanilarak hesaplandi (Kumar et al. 2018).

2.4 POPULASYON YAPISI ANALIZLERI

Tanimlanan mtDNA kladlarinin haplotip ve niikleotid ¢esitliliklerini hesaplamak i¢in DNAsp
v5.10.01 programi kullanildi (Librado and Rozas 2009). nuDNA haplotiplerin ¢ikarilmasi i¢in
Bayesian algoritmasi kullanilarak DN Asp’daki PHASE programi kullanildi (Librado and Rozas
2009). mtDNA ve nuDNA haplotipleri arasindaki varyasyonu goriintiileyebilmek i¢in alternatif
bir yaklasim olan istatistiksel parsimoni networkleri (TCS) (Templeton et al. 1992; Clement et
al. 2000), POPART (Leigh and Bryant 2015) programi kullanilarak ¢izildi. Olusturdugumuz
networkleri her kladin alt gruplarmin filogenetik iliskilerini gdz Oniinde bulundurarak

gorsellestirdik.

Microtus anatolicus, M. hartingi ve M. irani arasindaki populasyon yapisini aragtirmak ig¢in iki
farkli yaklasim kullandim. Bunlardan ilkinde mikrosatellit verileri birer metrik veri olarak
tanimlandiktan sonra, Temel Bilesenler Analizi (PCA), R’de adegenet paketi (Jombart 2008)
kullanilarak tanimlanan {i¢ farkli mitokondriyal kladin bireyleri arasindaki ¢oklu genotip

farklilagsmasinin Oriintiilerini gorsellestirmek i¢in kullanildi.
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Ikinci olarak, bir Bayesian kiimeleme yaklasimi olan STRUCTURE 2.3.4 programini karigim
model ve iliskili allel frekanslar1 6zellikleri lizerinden giiniimiiz gen aligverisi tespit etmek i¢in
kullandim (Pritchard et al. 2000). Bir ile dort hipotetik populasyon (K=1-5) sinamas1 amaciyla
10 bagimsiz tekrarlt 100.000 MCMC zinciri yiiriitiildii ve ilk 50.000 jenerasyonu elimine edildi.
Programi LocPrior modiilinde farkli mtDNA kladlart farkli populasyonlar seklinde
tanimladik.Structure sonuglari, CLUMPAK sunucusu kullanilarak gorsellestirildi (Kopelman
et al. 2015). Sonuclardan elde edilen olasilik skorlarini (Q degeri) belirli genetik gruplara
ayrrmak icin kullandim. Tiim analizleri i¢in genetik gruplarin yayiliglarini haritalamak igin

Tablaeu v.2021.1 programin1 (URL-1 2021-1) kullanildi.
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BOLUM 3

SONUCLAR

3.1 VERI SETININ TANIMLANMASI

Bu ¢alisma i¢in genomun farkli karekteristige sahip ti¢ farkli bolgesine yogunlastik. Bunlardan
ilki olan mtDNA i¢in hedef gruba ait yedi farkl klad i¢inden 56°s1 ilk defa bu ¢alismada tespit
edilen, toplamda 127 CYTB haplotipi tanimlamis olduk. Mitokondriyal veri seti toplamda 168
ayirict bolge (ss) icermektedir. Niikleer genler 6zelinde GHR i¢in dokuz farkli mtDNA kladtan
52 birey, RAG2 ig¢in ise yedi farkli mtDNA kladtan 27 birey analiz edildi (Cizelge 3.1).
Mikrosatelitler icin ise li¢ farkli mtDNA kladtan (M. irani, M. anatolicus ve M. hartingi) 85

adet bireyin genotipi ¢alismaya dahil edildi.

Cizelge 3.1. Olusturulan veri setindeki 6rnek sayilari.

Bu calisma GenBank
Grup Tiir CYTB GHR RAG2 [CYTB GHR RAG2

M. anatolicus 24 5 4 3 - -

M. dogramacii 13 2 - 5 - -

M. guentheri 10 - - 6 2 1

M. hartingi 130 32 12 42 1 -

Socialis M. irani 50 4 5 15 1 -
M. paradoxus - - - 3 - -

M. gazvinensis 5 1 - 10 1 -

M. cyrenaica - - - 3 - -

M. socialis 12 2 1 11 1 -

M. mystacinus 2 2 2 - 1 -

Arvalis M. obscurus 2 3 2 - - -
M. arvalis - - - 2 2 -

M. subterraneus 2 1 - - - -

Terricola M. daghestanicus 1 - 1 - - -
M. majori - - - 2 - -

Chionomys |C. nivalis 2 - - - - -
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Dokuz mtDNA kladinun TCS network analizlerine gore tiir i¢i soylar M. guentheri ve M.
cyrenaica diginda iki alt gruptan olustugu goriilmektedir. Anadolu’ya endemik olduklari kabul
edilen Microtus anatolicus zayif bir gruplasma gostermekteyken, M. dogramacii’nin Anadolu

ve Liibnan haplotipleri iki gruba boliinmektedir.

3.2. MiTOKONDRIYAL FiLOGENI

CYTB dizilerinin filogenetik rekonstriiksiyonu, hem Bayes agaci hem de ML ig¢in ayni
topolojiyi desteklemektedir. Yaptigimiz analizler, Socialis grubu icinde dokuz farkl
monofiletik kladin yer aldigin1 gostermektedir. Chionomys nivalis, Microtus filogenisinin
bazalinda yer almaktadir (Sekil 3.1). Terricola grubu (Microtus subterraneus, M. daghestanicus
ve M. majori) diisiik olasilik degeri ile ayri bir dalda gruplanmistir. Arvalis grubu (Microtus

obscurus ve M. mystacinus) ile Socialis grubuna daha yakin akraba olarak bulunmaktadir.

0.97/1 M. irani

A

0,63/0,65
0,83/0.91 0.95/1 M socialis [ Socialis Soyu
0,84/0,96 0.83/1

0.02

i
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I 4 M paradoxus

0,54/1

M. hartingi

0,84/1 Guentheri Soyu
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0 83?f 29/0.99 M. dogramacii

0,56/0,83 0,96/1

j

M. gazvinensis

0.83/1 /1 M. guentheri
111 M. cyrneaica

0,80/1

0,55/0,56

J

3 Arvalis Soyu
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0,73/1

|

1/1

C. nivalis

Sekil 3.1. CYTB genine gore olusturulan filogenetik agag. ML ve Bayes olasiliklar1 sirasiyla
gosterilmektedir.
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Socialis grubu temel olarak Guentheri soyu ve Socialis soyu olmak iizere iki ana soya
boliinmektedir. Bunlardan ilki olan Guentheri soyu bes farkli kladdan Microtus hartingi, M.
dogramacii, M. gazvinensis ve M. guentheri ve M. cyrenaica’dan olusmaktadir. Tkincisi ise M.
socialis, M. anatolicus, M. irani ve M. paradoxus yer aldig1 Socialis soyudur. Microtus
paradoxus bazi analizlerimde diisiik olasilikli olarak Socialis grubunun bazalinda
konumlanmaktadir. 11k soy icerisinde M. dogramacii ile M. gazvinensis yakin akraba iken, M.
cyrenaica ve M. guentheri ile yakin akraba durumundadir. Microtus dogramacii, M. hartingi
kladina M. guentheri’den daha yakin akrabadir. ikinci soy igerisinde ise M. socialis, M. irani

kladt ile yakin akraba iken, M. anatolicus bu iki kladin kardes taksonudur.

Socialis grubu igerisinde tanimlanan mtDNA kladlar1 arasindaki ortalama genetik farkliliklar
yaklasik olarak % 7’yi gegmemektedir. Microtus paradoxus diger tiim tanimlanan kladlardan
ortalama % 6 farklidir. Microtus irani, M. socialis’ten yaklasik olarak %3 farklidir. Socialis tiir
kompleksi icerisinde M. anatolicus, M. irani ve M. socialis’ten yaklasik % 5 farkli iken,
Guentheri tiir kompleksi igerisinde M. dogramacii ile M. gazvinensis arasinda %?2; M. hartingi
ile %3.,5; M. guentheri ve M. cyrenaica ile %S5 civarinda farklilik oldugu goriilmektedir.
Microtus cyrenaica ise M. guentheri’den yaklasik % 4 farklilik goriilmekte iken, grubun diger

tiirleri ile bu oran % 5 civarindadir (Cizelge 3.2).

Kladlar i¢i ortalama genetik farkliligin M. irani disinda %1°1 gegmedigi goriilmektedir.
Microtus guentheri, M. paradoxus ve M. cyrenaica’nin tiir i¢i genetik farkliligi %0.5 ten kiigiik;
Microtus anatolicus, M. dogramacii, M. hartingi ve M. qazvinensis i¢in %0.5’ten biiyiik;
Microtus socialis ve M. irani i¢in ise %1 ve iizerindedir. Bunun yaninda, M. irani, M. socialis

ve M. hartingi’de tiir i¢i genetik uzaklik %3’ten biiyiiktiir (Cizelge 3.2).
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Cizelge 3.2. CYTB genine dayali olarak Microtus kladlar1 i¢inde tanimlanan tiirler arasindaki
evrimsel mesafe (alt diyagonal); diyagonalin iizerinde standart hata degerleri (list
diyagonal) ve diyagonal iizerinde kladlar ig¢indeki en yiiksek evrimsel mesafe

gosterilmektedir.
Soy Klad N 1 2 3 4 5 6 7 8 9
Socialis 1) M. irani 65 0,036 0,007 0,008 0,009 0,009 0,008 0,008 0,009 0,009

2) M. socialis 23 0,034 0,034 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009 0,009
3) M. anatolicus 27 0,046 0,049 0,019 0,010 0,011 0,010 0,010 0,010 0,011
4) M. paradoxus 3 0,057 0,059 0,065 - 0,010 0,009 0,010 0,010 0,010

Guentheri 5) M. hartingi 172 0,051 0,057 0,073 0,074 0,032 0,007 0,007 0,010 0,009
6) M. dogramacii 18 0,046 0,049 0,067 0,055 0,035 0,026 0,005 0,009 0,009
7) M. qazvinensis 15 0,041 0,052 0,066 0,064 0,033 0,020 0,020 0,009 0,010
8) M. guentheri 15 0,059 0,059 0,063 0,066 0,056 0,049 0,052 0,005 0,008
9) M. cyrenaica 3 0,051 0,052 0,072 0,064 0,056 0,047 0,055 0,043 0,005

3.3. SOCIALIS GRUBUNUN FIiLOCOGRAFIK ANALIZi

Grup igerisinde tanimlanan itic mtDNA kladin Bati Palearktik igerisinde Bati’dan Dogu’ya
dogru yayilis gosterdikleri goriilmektedir. Mitokondriyal DNA kladlarinin herbirinin yayilisi
kontak bolgelerde cakigsmaktadir. Microtus anatolicus ile M. irani arasindaki kontrak bolge Bati
Toroslar (Antalya, Konya, Karaman) boyunca devam etmektedir. Microtus irani ile M. socialis
arasinda ise Kuzey Iran’da yer alan Urmiye bolgesidir. Bunun yaninda, Microtus irani ile M.
anatolicus’un simpatrik olarak bulundugu ii¢ lokalite tespit etmis bulunmaktayiz (Sekil 3.2).
Tanimlanan mtDNA kladlar1 arasindan M. socialis’e ait haplotipler Anadolu’nun dogusundaki
Kafkas bolgesi boyunca goriilmektedir. Ayrica M. socialis’e ait haplotiplere Karadeniz’in
kuzeyinde (Kirim-Ukrayna) rastlanmaktadir (Sekil 3.2). Dogu Anadolu’da bulunan bazi M.

irani haplotipleri, M. socialis haplotiplerine gorece yakin konumlanmaktadir (Sekil 3.3).
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Sekil 3.2. Socialis soyuna ait mtDNA kladlarinin yayilist. Yayilis haritalar1 ITUCN Kirmizi
Listesi internet sayfasindan almmustir. Yesil, M. irani (Mahmoudi and Kennerley
2019); mor, M. socialis (Tsytsulina et al. 2016) mavi, M. anatolicus (Dando and
Kennerley 2021) ve siitlii kahve, M. paradoxus (Shenbrot and Krystufek 2016). Siyah
yildiz ile gosterilen sarimsi yesil 6rnek M. schidlovskii’yi gostermektedir.
Tanimlanan mtDNA kladlar1 igerisinde, M. irani en genis yayilisa sahiptir. Yayilisin en batisi
Anadolu’da Toroslardan baslayip Anadolu Diyagonali boyunca Dogu Anadolu’ya, Kuzey iran
ve Giiney’de Shiraz (iran)’a kadar uzanmaktadir (Sekil 3.4). Microtus socialis ile kardes
taksonu olusturmaktadir. M. irani haplotip ve niikleotid ¢esitliligi bakimindan M socialis’e

benzemektedir. Bu klad i¢in 65 6rnege ait 20 tanesi ilk defa bu ¢calismada olmak iizere toplamda

30 adet mtDNA haplotipi tanimladik (Cizelge 3.3).

Sekil 3.3. Socialis (Irani) grubuna ait mtDNA kladlarin CYTB haplotiplerinin istatistiksel
parsimoni agi. TCS networkiinde yer alan noktalar mtDNA kladlar1 arasindaki temel
baz farkliliklarin1 gostermektedir (Mavi, M. anatolicus; Mor, M. socialis; Yesil, M.
irani).
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Microtus irani haplotiplerinin yayilis1 ve network yapisi yliiksek mtDNA yapis1 gostermektedir.
Microtus irani haplotipleri, Bat1 (Toroslar, Anadolu Diyagonali), Dogu (Dogu Anadolu, iran),
Dogu II (Dogu Anadolu’daki farklilasmis haplotipler) ve Siraz (iran) olmak iizere farkli dort
soyun varligin1 6nermektedir. Anadolu’da yaygin olarak rastladigimiz M. irani’nin Bat1 ve
Dogu alt kladlarinin her ikisi de merkez bir haplotip ¢evresinde (H13, H20 ve H27) yildiz
seklinde bir yayilis gostermektedir (Sekil 3.4). M. irani’nin Dogu II ve Siraz alt kladlar
birbirinden ortalama 14 mutasyon basamag1 uzaklikta iki farkli alt-populasyonun (kirmizi ve
yesil haplotipler) daha oldugunu gostermektedir (Sekil 3.4). Microtus irani’nin birbirinden
farklilagmis haplotiplerinin bulunmasi eski ve daha devamli populasyonlarin varligina isaret
etmektedir. Microtus irani’nin batidaki haplotipleri doguda yayilig gdsteren haplotiplere oranla

daha homojen bir yapiya sahiptir.

Tanimlanan mtDNA kladlar1 igerisinde, M. socialis en yiiksek niikleotid ve haplotip
cesitliligine sahiptir. Bu klad i¢in 23 6rnege ait yedi tanesi ilk defa bu ¢aligmada olmak iizere
toplamda 17 adet mtDNA haplotipi tanimladik (Cizelge 3.3). Microtus socialis, M. irani’den
sonra en genis yayilisa sahip olandir. Microtus socialis’in yayilisinin en bat1 ucu Anadolu’nun
en dogusu olup, yayilist Hazar Denizi’nin dogusuna kadar devam etmektedir (Sekil 3.4).

Microtus socialis, M. irani 'nin kardes taksondur.

Microtus socialis haplotiplerinin yayilis1 ve network yapist Kuzey (Kirim, Kafkaslar) ve Giiney
(Iran) olmak iizere farkli iki soyun varhigini dnermektedir. Giiney kladi, Kuzey kladina gérece
daha biiylik bir alanda yayilis gostermektedir. M. socialis’in giiney kladi i¢in gérece merkezi
bir haplotip ¢evresinde konumlanmistir. M. socialis’in kuzey kladi (Turuncu) ise birbirilerinden

sekiz mutasyon basamagi uzaklikta iki farkli alt populasyona ayrilmaktadir (Sekil 3.4).

Tanimlanan mtDNA kladlar1 igerisinde, M. anatolicus en dar yayilisa sahiptir. Tuz G6li’niin
giineyi ile Bati Toroslar arasinda yayilis gostermektedir (Sekil 3.4). Aynmi gruptaki diger
mtDNA kladlart ile kiyaslandiginda, M. anatolicus’un genetik ¢esitliligi daha azdir. Bu klad
icin 27 Ornege ait yedisi yeni olmak iizere toplamda 10 adet mtDNA haplotipi tanimladik
(Cizelge 3.3). M. anatolicus haplotiplerinin yayilis1 ve network yapist sinirli mtDNA yapisina
sahiptir. M. anatolicus haplotipleri birbirlerinden dort mutasyon basamagi uzaklikta iki zayif

alt populasyonun varligin1 6nermektedir (Sekil 3.4).
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Sekil 3.4. Socialis grubu i¢inde tanimlanan mtDNA kladlara ait populasyonlarindaki CYTB
haplotiplerinin cografik dagilimi, istatistiksel parsimoni ag1 ve filogenetik alt gruplari
gosterilmektedir. TCS networkiinde yer alan noktalar haplotipler arasindaki temel baz
farkliliklarin1  gostermektedir. Mavi bati; turuncu ise dogu populasyonlarimi
gostermektedir. Haplotipler iizerinde yer alan rakamlar, Sekil 3.5’teki merkezi
haplotiplerin yayiliglarin1 gostermek i¢in yazilmigtir.
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Sekil 3.5. Microtus irani populasyonlarindaki merkez CYTB haplotiplerinin cografik dagilimi

Cizelge 3.3. Socialis grubu i¢inde tanimlanan mtDNA kladlarina ait genetik ¢esitlilik
istatistikleri: Analiz edilen 6rnek sayisi (N), haplotip sayisi (h), ayirma bolgeleri (ss)
ve standart sapmalar1 (SD) ile birlikte niikleotit (7) ve haplotip ¢esitlilikleri (Hd).

Istatistik M. irani M. socialis M. anatolicus M. paradoxus

N 65 23 27 3

h 30 17 10 3

ss 49 35 14 1
0,01091 0,00960 0,00769

7t (SD) -
(0,001006) (0,00192) (0,00047)

Hd (SD) 0,952 (0,012) 0,960 (0,027) 0,809 (0,053) -
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3.4. GUENTHERI GRUBUNUN FiLOCOGRAFIK ANALIZi

Grup icerisinde tanimlanan bes mtDNA kladinun Bati’dan Dogu’ya dogru yayilis gosterdikleri
ve birbirinin kardes taksonu olan her mtDNA kladin yayilis alaninin Anadolu diyagonali
tarafindan sinirlandig1 goriilmektedir (Sekil 3.6). Microtus hartingi ile M. dogramacii’nin
simpatrik olarak yayilis gosterdigi bes lokalite bulunmaktadir (Sekil 3.6). Microtus dogramacii,
M. qazvinensis’e gore nispeten daha genis bir yayilisa sahiptir. Tanimlanan mtDNA kladlar1
arasindaki haplotiplerin network yapist M. gazvinensis haplotiplerinden birkacinin M.
dogramacii’ya yakin mesafede konumlandigini1 gostermektedir (Sekil 3.7). Bununla birlikte,

M. cryenaica haplotipleri M. hartingi ve M. guentheri arasinda bulunmaktadir (Sekil 3.7).
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Sekil 3.6. Guentheri grubuna ait mtDNA kladlarin yayilisi. Yayilis haritalart [IUCN Kirmizi
Listesi internet sayfasindan alinmistir. Kirmizi, M. hartingi (Amori 2016), turuncu, M.
dogramacii (Krystufek et al. 2017); sar1 (siyah elmas, Liibnan’daki M. dogramacii),
M. qazvinensis (Kennerley 2016); pembe, M. guentheri (Amori 2016) ve lavanta M.
cryenaica (Amori 2016) (siyah yildiz) drneklerini gdstermektedir.

Microtus hartingi genis bir yayilisa sahiptir. Microtus hartingi haplotiplerinin yayilist
Balkanlar boyunca devam edip Anadolu Diyagonali’ne kadar uzanmaktadir (Sekil 3.8).
Microtus hartingi grup i¢inde tanimlanan mtDNA soylar igerisinde genetik cesitliligi gérece en
yiiksek olandir. Microtus hartingi’nin 172 6rnege ait 17 tanesi yeni olmak iizere toplamda 45
adet mtDNA haplotipi tanimladik (Cizelge 3.4). Microtus hartingi haplotiplerinin yayilis1 ve
network yapis1 yiiksek mtDNA yapis1 gostermektedir. M. hartingi populasyonlarinin birbirine

olduke¢a yakin konumlanmis yildiz seklinde ii¢ merkezi haplotip iizerinde bulunmaktadir.
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Sekil 3.7. Guentheri grubuna ait mtDNA kladlarinin CYTB haplotiplerinin istatistiksel
parsimoni agi. TCS networkiinde yer alan noktalar mtDNA kladlar1 arasindaki temel
baz farkliliklarin1 gostermektedir (Sari, M. gazvinensis; Turuncu, M. dogramacii;
Pembe, M. guentheri; Lavanta, M. cyrenaica; Kirmizi, M. hartingi).

Microtus hartingi’nin ilk merkezi haplotipi (H18), Orta Anadolu igerisindeki 6rnekleri ¢cok
biiyiik kismini kendi basina barindirmaktadir. Microtus hartingi’nin ikinci merkezi haplotip ise
Yunanistan yarimadasi boyunca birbirlerinden farklilasmis haplotiplerle baglantilidir. Microtus
hartingi’nin tglincli merkezi haplotip (H34) {izerinde, hem Anadolu, hem de Balkanlar’daki
populasyonlarda gériilmektedir (Sekil 3.9). Ornegin, Midilli adasindaki M. hartingi
haplotipleri, Anadolu’daki haplotiplere gorece yakin konumlanmaktadir (Sekil 3.8). Microtus
hartingi nin haplotip analizi, Anadolu populasyonlarinin giiniimiize dogru merkezi bir haplotip
iizerinden genisledigini gostermektedir. bunun aksine Microtus hartingi’nin balkan

haplotiplerinin ise daha eski ve kalic1 populasyonlar olmas1 muhtemeldir.
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Tanimlanan mtDNA kladlar igerisinde, M. dogramacii genis bir yayilisa sahiptir. Microtus
dogramacii haplotiplerinin yayilist Anadolu’nun batisinda Amasya’dan Afyon’a kadar
uzanmast yani sira, Anadolu digindan Urdiin’den haplotipleri bulunmaktadir Microtus
dogramacii’min Anadolu’daki haplotipleri ile Urdiin'deki haplotipleri arasinda alt1 baz farki
bulunmaktadir (Sekil 3.8). Microtus dogramacii Urdiin’den tanimlanan haplotipleri ile birlikte
degerlendirildiginde gorece yiiksek mtDNA yapist goriilmektedir. Microtus dogramacii, yakin
akrabas1 M. gazvinensis’e 12 mutasyon farki uzakliktadir (Sekil 3.8). Microtus dogramacii’nin
Microtus qazvinensis’e gore genetik cesitliligi daha az olup, bu klad i¢in 18 Ornege ait dort

tanesi yeni olmak tizere toplamda dokuz adet mtDNA haplotipi tanimladik (Cizelge 3.4).

Tanimlanan mtDNA kladlan igerisinde, M. gazvinensis en fazla genetik cesitlilige sahiptir
(Cizelge 3.4). Microtus qazvinensis’e ait 15 Ornege ait {li¢ tanesi yeni olmak iizere toplamda
dokuz adet mtDNA haplotipi tanimladik (Cizelge 3.4). Filogenetik olarak, Microtus qazvinensis
ile Microtus dogramacii kardes taksondur. Microtus gazvinensis haplotiplerinin yayilisinin en
bat1 noktast Elazig’dan Kuzey Iran bolgesine kadar uzanmaktadir (Sekil 3.8). Microtus
qazvinensis haplotiplerinin yayilist ve networkii sinirli bir mtDNA yapis1 gostermektedir.
Microtus qazvinensis’in Elazig haplotipleri disindaki 6rneklerin merkezi bir haplotipten

yayildig1 goriilmektedir (Sekil 3.8).

Tanimlanan mtDNA kladlar1 igerisinde, M. guentheri en dar yayilisa sahip olandir. Bilinen en
kuzey noktasim Gaziantep; en giineyi ise Urdiin olacak sekildedir. (Sekil 3.8). Microtus
guentheri, grup icinde tanimlanan mtDNA kladlar igerisinde genetik ¢esitliligi en az olanidir.
Bu klad i¢in 16 6rnege ait {i¢ tanesi yeni olmak iizere toplamda yedi adet mtDNA haplotipi
tanimladik (Cizelge 3.4). Microtus guentheri’nin en yakin akrabast M. cyrenaica’dir. Micortus
cyrenaica’nin simdiye kadar Libya’dan tanimlanmis yalnizca ii¢ haplotipi bulunmaktadir.
Microtus guentheri ile M. cyrenaica arasinda 22 baz farki bulunmaktadir (Sekil 3.8). Bunun
disinda tanimlanan tiim M. guentheri haplotipleri merkezdeki bir haplotip ile sinirl bir mtDNA
yapist sergilemektedir (Sekil 3.8).
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Sekil 3.8. Socialis grubu i¢inde tanimlanan mtDNA kladlara ait populasyonlardaki CYTB
haplotiplerinin cografik dagilimi1 ve istatistiksel parsimoni agi ve filogenetik alt
gruplar1 gosterilmektedir. TCS networkiinde yer alan noktalar haplotipler arasindaki
temel baz farkliliklarini gostermektedir. Turuncu, Anadolu’da ve Trakya’daki merkezi
haplotipleri, Mavi ise Yunanistan yarimadasi i¢erisindeki merkez haplotip ve komsusu
olan haplotipleri gostermektedir. Haplotipler iizerinde yer alan rakamlar, Sekil
3.9’daki merkezi haplotiplerin yayilislarini gdstermek i¢in yazilmistir.
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Sekil 3.9. Microtus hartingi populasyonlarindaki merkez CYTB haplotiplerinin cografik
dagilimi

Cizelge 3.4. Guentheri grubu i¢inde tanimlanan mtDNA kladlarina ait genetik gesitlilik
istatistikleri: Analiz edilen 6rnek sayisi (N), haplotip sayisi (h), ayirma bolgeleri (ss)
ve standart sapmalari ile birlikte niikleotit (7) ve haplotip ¢esitlilikleri (Hd).

Istatistik M. hartingi M. dogramacii M. qazvinensis M. guentheri M. cryenaica

N 172 18 15 16 3
h 45 9 9 7 3
SS 53 18 16 6 -
0,00574 0,00723 0,00913 0,00175
7 (SD) -
(0,00047) (0,00162) (0,00124) (0,00039)

Hd (SD) 0,883 (0,017) 0,863 (0,057) 0,914 (0,047) 0,742 (0,105) -
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3.5. AYRILMA ZAMANI ANALIZLERI

Ayrilma zamani analizleri i¢in son ¢alismalarda farkli Microtus tirlerinin ayrilma zamani
tahminleri i¢in kullanilmis bir mutasyon orani sectik. Ayrilma zamani sonuglari, Socialis
grubuna ait iki ana soy hattinin yaklasik olarak 411 bin y1l 6ncesinde birbirilerinden ayrildigini
gostermektedir. Socialis grubu icinde tanimlanan mtDNA kladlarinin yaslar1 ise Orta
Pleyistosen’in sonu kadar gitmektedir. Tiim mtDNA kladlarin 20 bin ile 140 bin yil arasinda
koalese olduklar1 goriilmektedir. Bu sonuglar, Socialis grubu mtDNA kladlar1 i¢in daha
onceden bildirilenden daha geng bir ayrilmay1 isaret etmektedir. Bu ayrilma zamansal olarak
Pleyistosen’in MIS11°deki buzullararasi donem gergeklestigi goriilmektedir (Sekil 3.10).
Tarihsel olarak tiim kladlarin farklilagmalari {izerinde son buzullar arasi periyodun (MIS5e-

LIG) bir sonucu olarak goriilebilir.

Populasyon yapisi olarak Socialis grubu i¢inde en gesitli filocografik gruplarin Microtus irani
icinde oldugu goriilmektedir. M. irani’nin mtDNA kladlar1 arasinda en eski ortak atanin
yaklagik 150 bin yila kadar gegmise sahip oldugu goriilmektedir. Microtus irani igindeki en
eski soylardan olan Dogu II ve Siraz alt kladlarinin 100 bin yildan daha dncesinde son buzullar
aras1 donem igerisinde (MIS5e) birbirlerinden ayrildig: goriilmektedir. Dogu II alt kladinin son
interglasiyel donem i¢inde Anadolu’da yaygin haplotiplerine rastladigimiz iki gruptan (Bat1 ve
Dogu I) ayrildig1 goriilmektedir. Son buzul maksimuma gelene kadar biitiin ana soy hatlarinin

ortaya ¢iktig1 goriilmektedir (Sekil 3.3).
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Sekil 3.10. Tiim mtDNA kladlar1 arasindaki soy ayrilma tahminleri. Posterior olasiliklar
dallarin tstlerinde yer almaktadir. Socialis grup icerisindeki ana ayrilmanin son 400
bin yil dncesindeki interglacial donem (MIS11) i¢inde bagladigin1 gosterilmektedir.
Ayrilma zamanlar1 Denizel Oksijen izotop Katlarindan (MIS) elde edilen veriler ile
ortiismektedir (Gorsel kaynak URL-1’den alinmistir).
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Sekil 3.11. Microtus irani’nin giiniimiiz populasyonlarinin soy ayrilma tahminleri. Posterior
olasiliklar dallarin iistlerinde yer almaktadir. Microtus irani alt kladlar1 yaklasik olarak
Pleyistosen i¢indeki son interglasiyel donem (LIG) ve hemen 6ncesinde birbirilerinden
ayrilmaktadir; altta ise son 400 bin yi1l 6nceden giiniimiize kadar gecen siire i¢inde
denizel oksijen izotop katlarinin zaman igerisindeki degisimi gosterilmektedir (Gorsel
URL-1’den alinmistir). Ana alt kladlar su gruplardan olusmaktadir: Bati, Toroslar ve
Anadolu Diyagonali boyunca gériilmektedir; Dogu, Dogu Anadolu ve Iran’mn
kuzeyinde; Dogu II, Dogu Anadolu’daki daha eski haplotipler ve Siraz, M. irani’nin
tip lokalitesi.
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3.6. NUKLEER (nuDNA) POPULASYON YAPISI ANALIZI

3.6.1. Niikleer DNA’ya Gore mtDNA Kladlarinin Populasyon Yapis1 Analizi

Toplamda iki nuDNA lokus ile 78 6rnegi dort ana Microtus soyunu temsil edecek sekilde
sekansladik (Ek Cizelge 1). Niikleer lokuslarin analizi sonucunda, Anadolu’da yayilis gdsteren
Microtus tiirlerinin ii¢ ana gruba boliindtigii goriilmektedir. Arvalis ve Terricola gruplart iyi bir
sekilde ayrim gosterirken, Guentheri ve Socialis gruplar1 gorece daha yakin goriinen ya da iist

iste binmis haplotipler barindirmaktadir.

GHR networkiinde, M. irani ile M. anatolicus Ornekleri; M. hartingi ile de M. guentheri
ornekleri birkac haplotipi paylasmaktadir. Microtus hartingi’nin ¢ok sayidaki bireyi, M.
guentheri ile de paylastig1 yaygin merkezi bir haplotip tarafindan temsil edilmektedir. Microtus
socialis yakin akrabalart ile her iki nuDNA lokusu i¢in herhangi bir haplotip
paylasilmamaktadir (Sekil 3.12). Bu Microtus tiirleri i¢in soy siniflandirmasi tam olmaktan
uzak goriinmektedir. RAG2 networkiinde, herhangi bir farklilasma goriinmemektedir. Bu
durumun temel sebebi olarak, az sayida Ornek biiytlikliiglinden kaynakli olabilecegini

diistinmekteyiz.

GenBank’a M. socialis olarak kaydedilen ornegin aslinda M. socialis guentheri oldugu
anlagilmaktadir (Ek Cizelge 2; Fux and Eilam 2009). Bu 6rnek hem Guentheri grubu

haplotiplerine hem de Socialis grubu haplotiplerine komsu pozisyondadir.

Cizelge 3.5. Calismada kullanilan nuDNA lokuslarinin genetik cesitlilik istatistikleri: Analiz
edilen 6rnek sayisi (N), ayirma bolgeleri (ss), haplotip sayisi (h), standart sapmalart ile
birlikte haplotip ¢esitliligi (Hd) ve niikleotit (7) ¢esitliligi.

Lokus GHR RAG2
N 62 26
Uzunluk (b¢) 850 895
ss 75 48
h 38 21
Hd (SD) 0,837 (0,031) 0,869 (0,038)
n (SD) 0,00847 (0,00080) 0,00923 (0,00125)
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Sekil 3.12. Tanimlanan mtDNA kladlarina gére nuDNA lokuslart RAG2 ve GHR’nin TCS
haplotip networkleri. Halkalarda yer alan renklerin her biri bir mtDNA kladin temsil
etmektedir. Networkteki noktalar haplotipler arasindaki temel baz farkliliklarim
gostermektedir.

3.6.2. Mikrosatelit Lokuslarina Gore mtDNA Kladlarinin Populasyon Yapis1 Analizi

Populasyonlarin genetik yapisini ¢ikarsamak i¢in iki farkli yaklagim kullandik. Mitokondriyal
kladlarin PCA analizi i¢in, bireyler arasindaki ¢oklu genotip farklilagma oriintiisiinii inceledik.
Veri setini biiylik bir Orneklem alani icerisinden elde ettik. Simpatrik ve allopatrik
populasyonlarun bulundugu lokalitelerden birkag¢ birey olacak sekilde 6rnekleme yapilmistir.
Bunun i¢in, tic mtDNA kladin birlikte M. irani (N=19), M. anatolicus (N=14) ve M. hartingi
(N=52)’yi birlikte analiz ettik. Mikrosatellit lokuslarinin PCA’daki analizi M. irani ve M.
anatolicus arasinda herhangi bir farklilasma goriilmemektedir (Sekil 3.13). 1k bilesen (PCA1),
M. anatolicus birlikte M. irani’yi M. hartingi’den ayirmaktadir (agiklanan varyasyon % 6,04)
(Sekil 3.13). M. irani ve M. anatolicus’un birlikte kiimelendigi gortinmektedir. Diger klad M.
hartingi 6rneklerinin ayr1 bir grup olarak kiimelendigi goriilmektedir. Microtus dogramacii’ye

ait ornekler biitce yetersizliginden 6tiirli analizlere katilamamugtir.
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Ikinci yaklasim olarak kullandigimiz Structure analizi benzer bigimde Loc Prior model

iizerinden iki gruplu (K=2) modelini desteklemektedir (Sekil 3.13). Microtus hartingi, M.

anatolicus ve M. irani’den farkl bir genetik grup olarak tanimlanmaktadir. Analiz sonucunda,

M. irani (Toros ve Dogu Anadolu populasyonlari) ile M. anatolicus ise ayni populasyon i¢inde

tanimlanmistir. Bu durumda, orneklem biiyiikliigiiniin sonuglar1 etkileme durumu da goz

ontinde bulundurulmalidir (Puechmaille 2016).
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Sekil 3.13. Populasyon yapisi analizi sonuglart A) STRUCTURE programi kullanilarak farkl
lic Microtus kladina ait bireyler i¢in populasyon kiimeleme analizleri Loc Prior model
ile en iyi K=2 populasyona ayirdigin1 gostermektedir. Microtus irani Bati; Konya,
Karaman, M. irani Dogu ise Erzurum, Erzincan ve Bitlis populasyonlarindan
olusmaktadir. B) Aymi data set iizerinden allellik frekanslarindan yola ¢ikarak
olusturulan PCA grafigi. PCA igin her eksen tarafindan agiklanan toplam varyasyonun
ylizdeleri parantez i¢inde gosterilmektedir.
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BOLUM 4

TARTISMA

4.1. ANADOLU BUZUL SIGINAGI: Microtus anatolicus ve M. dogramacii

Biz bu ¢aligmada, Anadolu’ya endemik olarak kabul géren tarla faresi tiirleri M. anatolicus ve
M. dogramacii ile birlikte, Anadolu’da yayilig gosteren diger Socialis tiirlerinin genetik yapilari
ile ilgili genis c¢apl ilk degerlendirmeyi yaptik. Mitokondriyal ve niikleer DNA verilerine
dayanan analizlerimiz, giiniimiizde Socialis grubunu iki ana soy hatt1 izerinden (Guentheri ve
Socialis) dokuz farkli mtDNA kladin gdrece yakin bir zaman aralig1 i¢inde ortaya ¢iktigini
gostermektedir. Socialis grubu icindeki her iki ana soyun birbirine paralel sekilde Bati
Palearktik boyunca Bati-Dogu uzanimli birbirine benzeyen bir yayilig oriintiisiine sahip oldugu
goriilmektedir (Ahmadzadeh et al. 2013). Socialis grubuna ait kladlarin giiniimiiz yayilisi,
Anadolu’nun 6nemli bir habitat ¢esitliligi gosteren step alanlar1 boyunca devam etmektedir
(Krystufek and Vohralik 2005, Giir 2013; 2016, Ambarli et al. 2016). Anadolu, Socialis soyu
icerisinden M. socialis disindaki iki kladi olan M. anatolicus ve M. irani’ye ev sahipligi
yapmaktadir. Microtus anatolicus Orta Anadolu’da sinirlt bir yayilisa sahipken, M. irani
Anadolu’dan Iran’a genis iki farkli cografyada birden goriilmektedir. Ayrica bu iki tiir, M.
anatolicus ve M. irani Toroslar’da simpatrik olarak bulunmaktadir. Ayn1 zamanda, Anadolu
Guentheri soyu i¢in M. cryenaica disindaki dort klada ev sahipligi yapmaktadir. Microtus
hartingi, Bati Anadolu ve Balkanlar boyunca genis bir yayilis alanina sahip olup Anadolu
diyagonalinin dogusunda goriilmemektedir. Microtus dogramacii ise Anadolu’nun kuzey i¢
kesimleri ile Liibnan’da tek bir noktada bulunmakla birlikte biiylik bir yayilis alanini isgal
etmektedir. Microtus hartingi ille M. dogramacii Anadolu diyagonalinin batisinda biiyiik bir
alanda simpatrik olarak yayilis gostermektedirler. Microtus dogramacii’nin alttiiric M.
dogramacii qazvinensis ise Anadolu diyagonalinin dogusundan itibaren Iran’mn Kuzey
bolgesinde goriilmektedir. Son olarak, M. guentheri’nin Anadolu’daki yayilis1 giineydogu

Akdeniz ile siirliyken, tiim yayilis alan1 Anadolu’dan Levant bolgesine kadar uzanmaktadir.
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Socialis grubu tarla farelerinin taksonomik statiileri pek ¢ok arastirmaci arasinda uzunca bir
stiredir tartisma konusu olmustur. Bu ¢alismada populasyon yapisi analizlerinden elde ettigimiz
sonuclar, mtDNA ve nuDNA markirlar1 arasinda uyumsuzluklar oldugunu gostermektedir.
Mitkondriyal DNA’ya ait filogeni belirgin bir cografik Oriintiiyii parapatrik yayilish dokuz
mtDNA kladin varlig1 ile gostermektedir (Sekil 3.3, Sekil 3.7). Buna karsin, her iki soy i¢indeki
mtDNA kladlar1 arasinda ayni nuDNA haplotiplerinin paylasildigi gézlenmistir (Sekil 3.12).
GHR niikleer lokusu iizerinde, M. anatolicus ile M. irani ve M. guentheri ile M. hartingi ayni
niikleer haplotipleri paylasmaktadir. Bu sonuglar, Socialis grubu arasinda birbirilerinden
ayrilmig mtDNA kladlarinin olmasina karsin, niikleer lokuslarin farklilagsmanin daha erken bir
evresinde oldugunu gostermektedir. Braaker and Heckel (2009), Avrupa’da yaygin olarak
goriilen M. arvalis ile yaptiklar1 calismada mtDNA kladlarinin nuDNA kladlarina gore daha iyi
¢oziiniirliik verdigini gostermistir. Bu ¢alismada ulastiklar1 sonuglar farkli M. arvalis soylarinin
eseylere bagli olarak farkli ekolojik mekanizmalardan etkilendiklerini gostermektedir.
Genellikle disi bireylerin giiglii filopatrik egilimlerinden Otiirli maternal Oriintiiler daha iyi
cozliniirliige sahip olurken, aksine erkek bireyler tarafindan gen akisinin saglanmasi biparental
orlintiiler icin daha belirsiz sonuglara neden olmaktadir. Farkli arastirmalar, erkek yanli gen
akisinin birbirine yakin akraba hayvan gruplar1 arasindaki genetik yapiy1 sekillendiren 6nemli

bir mekanizma oldugunu gdstermektedir (Toews and Brelsford 2012).

Ote yandan, kullandigimiz niikleer DNA lokuslar1 Socialis grubunun farkli mtDNA kladlari
icerisinde sinirli sayida varyasyon gostermektedir. Literatiirde farkli Microtus tiirlerini
tanimlamak i¢in ekzon bolgeleri siklikla kullanilmaktadir (Fink et al. 2010, Barbosa et al. 2017,
Lissovsky et al. 2018). Paupério et al. (2012) yaptig1 ¢alismada, M. agrestis’e ait Portekiz,
Kuzey ve Giliney mitokondriyal soylar1 i¢in kulladiklart RAG1, BRCA1 gibi ekzon genleri
tizerinde alt populasyonlarinin ayrimlarini agiklayabilecekleri farkliliklar bulmuslardir. GHR
geninin de Arvicolinae tiirleri arasindaki varyasyonu agiklayabilecegi savunulmustur
(Galewski et al. 2006). Bu durumda, Socialis grubu i¢in kullandigimiz gen bdlgelerinin
evrimsel soylarin arasinda varyasyon gostermiyor olmasini tamamlanmamis soy dagilimi
olarak da tanimlamak miimkiindiir. Socialis grubu icerisindeki kladlar aras1 ve kladlar ici
farklilagmalarin gozlenmesi, veri setinin daha fazla sayida 6rneklemi icerecek sekilde rezive
edilmesi ve intronlar gibi tiir i¢i daha yiiksek cesitlilik gdsteren markirlarin kullanilmasi ile

miimkiin olabilir (Igea et al. 2010).
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Verilerden elde ettigimiz kanitlar, Socialis grubunun evrimsel tarihini ve populasyonlarinin
genetik yapisinin Pleyistosen buzul donemi boyunca gii¢lii bir sekilde etkinlendigini
gostermektedir. Sonuglarimizin fosil kayitlar: ile uyumlu oldugu goriilmektedir (Tchernov
1975, Erdal et al. 2018). Socialis grubuna ait ilk fosil kayitlar1 Orta Pleyistosen donemi
icerisinden itibaren goriilmeye baslamaktadir. Ornegin, Microtus guentheri’ye ait en eski
fosiller Israil’de bulunmustur (Tchernov 1975). Kullandigimiz tarihlendirme yaklasima,
Socialis grubu igerisindeki tiirlerin Orta Pleyistosen donemi igerisinde ortak bir atadan
evrimlestigini Onermektedir. Bu atasal soyun Pleyistosen boyunca devam eden iklimsel
dalgalanmalar neticesinde vikaryans ve dispersal ile iki farkli biyoma yayildigin
gostermektedir. Ayrilma zamani analizlerimiz, Socialis grubu i¢inde iki ana soy hatt1 lizerinden
tanimladigimiz dokuz farkli mtDNA kladin gorece yakin bir zaman aralig1 i¢inde Anadolu ve

Ortadogu’da ortaya ¢iktigini gostermektedir.

Socialis soylarinin ayrilma zamanlarinin kesin bir tarihinin elde edilmesi, Anadolu’nun sigiak
rolii hakkinda ¢ikarimlarimizi giiclendirecek olmasi acisindan 6nemlidir. Ayrilma zamani
analizleri i¢in iki farkli yaklasim benimsenmektedir. Geleneksel yontem olarak Onerilen
kalibrasyon metodu fosil kayitlarin zayif oldugu birbirine yakin akraba gruplarinin analizinde
hatalara neden olmaktadir (Ho et al. 2011). Ayrica, eski tarihli fosil kayitlar1 evrimsel dallarin
ortaya ¢ikislarmi geriye cekerek tahminleri olumsuz etkilemektedir (Tiley et al. 2020). Ikinci
bir yaklagim olarak mutasyon orani tahminleri ise mtDNA gibi kisa siirede fikse olan bolgelerin
tahmininde yaygin olarak kullanilmaya baslanmistir (Martinkova et al. 2013, Herman et al.
2014, Barbosa et al. 2017). Mutasyon oranlarinin tahmini, ¢gogunlukla glinlimiiz tiirlerine ait
fosil yataklarindan elde edilen antik populasyonlarin yas tayinleri ile kalibre edilerek

kullanilmaktadir (Baca et al. 2021).
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Bu ¢aligmada kullandigimiz tiirler aras1 ayrilma analizleri Socialis grubu i¢in fosil kalibrasyon
yaklagimina gore olusturulan hesaplamalardan yaklasik olarak iki kat daha geng bir ayrilma
gostermektedir (Thanou et al. 2019). Fosil kalibrasyonu ile olusturan tahminler, mutasyon orani
tahminini kullananlara gére yakin tiir gruplariin ayrilma zamanlarini oldugundan daha fazla
gosterdigi bildirilmektedir (Ho et al. 2011). Microtus cinsinin son 1-2 milyon yil i¢erisinde hizl
bir yayihm gecirdigi diisiiniilmektedir (Jaarola et al. 2004, Fink et al. 2010). CYTB
farkliliklarinin % 4 ile 8 arasinda degisen pek ¢ok farkli Microtus tiirli arasinda ayrilmalarin
son 100 bin y1l i¢inde oldugu bildirilmektedir (Barbosa et al. 2017, Lin et al. 2018, Fletcher et
al. 2019) Socialis grubu tiirleri arasinda buldugumuz genetik mesafeler de géz Oniinde
bulunduruldugunda ayrilma zamani sonuglarimizin literatiir ile uyumlu oldugu goriinmektedir
(Tougard et al. 2013, Mahmoudi et al. 2017). Microtus digindaki farkli Arvicolinae tiirlerinden
Lasiopodomys gregalis i¢in de farklilagsmalar benzer zamanlara denk geldigi goriilmektedir

(Baca et al. 2019).

Socialis grubunun giliniimiizdeki yayilist Anadolu’daki yaygin filocografik kirilmalari
yansitmaktadir. Bilgin (2011), Anadolu’da yaygin olarak goriilen hayvan ve bitki tiirlerinin
filocografik oriintiilerini, mitokondriyal farkliliklarindan yola ¢ikarak ti¢ farkli yayilis oriintiisii
iizerinden agiklamaya caligmistir. Bunlardan birincisi Trakya ve Anadolu arasindaki kladlarin
filocografik kirilmalarini ifade ederken, ikinci Oriintii ise Anadolu igerisindeki farkli kladlar
arasindaki bir filocografik kiritlmanin varligini agiklamaya odaklanir. Son olarak ti¢lincii driintii
bu iki Orlintiiyti de gostermekle birlikte, bu Oriintiiyli gosteren tiirler komsu bolgeler ile
kiyaslandiklarinda Anadolu’nun tiir icin genetik cesitlilik merkezi oldugunu sdylemektedir.
Calismamizda, M. hartingi Trakya ve Anadolu populasyonlari olarak iki alt gruba ayrilmakla
birlikte, arasinda bir kontak zon gdstermesi bakimindan birinci oriintiiye (Pattern I) uymaktadir.
Buna benzer genetik Oriintiilere Apodemus flavicollis (Michaux et al. 2004), Crocidura
suaveolens (Dubey et al. 2007) ve Myotis capaccinii (Bilgin et al. 2008) gibi farkli memeli
gruplari igerisinde de rastlanmaktadir. Anadolu icerisinde parapatrik bir kontak zona sahip olup
ikinci Oriintiiye (Pattern II) uyan tiirler ise Microtus irani ile M. anatolicus’dur. Her iki tiir
Toroslar’da parapatrik bir zon olusturmaktadir. Ayrica M. irani’nin de Bati ve Dogu alt
populasyonlart Anadolu diyagonali {izerinde parapatrik dagilimi ikinci Oriintiiye uymaktadir.
Benzer bigimde bu oriintiiye uygun sekilde yayilis gosteren Spermophilus xanthoprymnus
(Giindiiz et al. 2007, Giir 2013), Rhinolophus ferrumequinum (Bilgin et al. 2009), kardes
taksonlar Miniopterus schreibersii (Bilgin et al. 20006) ile M. pallidus (Furman et al. 2010) gibi

farkli memeli tiirlerine rastlanmaktadir.
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Benzer bi¢imde ikinci oOriintiiye uyan, M. dogramacii dogramacii ile M. dogramacii
qazvinensis’in Anadolu diyagonali tarafindan boliinen farkli allopatrik populasyonlarinin
bulunmasi, M. dogramacii’nm tiim Anadolu ve Iran boyunca daha genis yayilish bir tiir oldugu
sonucuna varmak miimkiin goriinmektedir. Microtus dogramacii’mn Anadolu ve Urdiin’deki
yeni populasyonlarmin kesfi, Orta Anadolu’da benzer yayilis alanina sahip tiirlerden Allactaga
williamsi ile benzerlik gostermektedir. (Krystufek et al. 2013a). Urdiin vadisi ayrica Socialis
grubunun diger tiirleri i¢in de kriptik zenginlik gostermektedir (KryStufek et al. 2013b). Son
yillarda Suriye sinirindan yeni bir tiir olarak tanimlanan, M. elbeyli bu yayilis Oriintiistinii
tamamlar niteliktedir (Yigit et al. 2016). Microtus elbeyli’nin “agrestis” tipteki dis morfolojisi
ile M. dogramacii’ya yakin akraba olabilecegi ihtimalini giiclendirmektedir (Wilson et al.
2017). Bu tiiriin Pleyistosen donemi boyunca tarihsel yayilis alani icerisinde birden fazla
siginaga boliinmiis olmas1 muhtemeldir. Microtus dogramacii iginde tanimlanan tiim soylarinin
yayilis orlintiileri literatiirde aga¢ kurbagalar1 (Hyla orientalis, Dufresnes et al. 2016), duvar
kertenkeleri (Darevskia spp., Rato et al. 2020) ve dag engerekleri (Montivipera spp., Ahmadi
et al. 2021) gibi farkli omurgali gruplarinda da yaygin olarak rastlanilmaktadir.

Socialis grubu yar1 kurak step, stepik orman, orman agikliklar1 gibi pek ¢ok ekosisteme
adaptasyon saglamstir. Socialis grubunun yayilis sinirlar1 Akdeniz ve iran-Turan biyogesitlilik
sicak noktalar1 olmak iizere genel olarak iki farkli iklim kusaginda yer alir (Mittermeier et al.
2011). Guentheri grubu igerisinde yer alan kladlar daha nemli bir iklimle iligkilendirilen
Akdeniz biyomu igerisinde goriiliirken, Socialis grubu icerisinde tanimladigimiz kladlar daha
kurak olan karasal Iran-Turan biyomu igerisinde goriilmektedir. Socialis tiirlerinin yayilig
alanlarin1 diizenleyen en oOnemli faktdr jeolojik donemler boyunca gerceklesen iklim
degisimleri neticesinde bu step (¢ayir) alanlarinin genisleyip daralmasidir (Krystufek and
Vohralik 2005). Cayir alanlar1 Pleyistosen’den itibaren (2,4 milyon yil) kalict olmaya
baslamistir (Pértel et al. 2005). Buzul ¢aglar ile birlikte ¢ayir alanlar1 genislemis ve buzullar
aras1 donem ile birlikte daha kiigiik alanlara boliinmiistiir (Partel et al. 2005) Buzullararasi
donemlerde yagis miktarinin artmasi ile ormanlik alanlarin genisledigi bilinmektedir (Jimenez-
Moreno et al. 2015, Pickarski et al. 2015). Boyle durumlarda agaca bagimh tiirlerin
yayiliglarinin arttirdig: bilinmektedir (Aghbolaghi et al. 2019).
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Son buzul maksimum sonras1 Avrupa biyotasinin kolonizasyonu ile ilgili yapilan ¢aligmalarda,
Microtus cinsinin yaygin bilinen Giiney Avrupa siginaklarinin (Microtus agrestis, Paupério et
al. 2012) yant sira, Orta ve Kuzey Avrupa siginak alanlar1 boyunca hayatta kalabildigi
bildirilmektedir (Microtus arvalis, Stojak et al. 2015, Pedreschi et al. 2019). Ote yandan, antik
orneklerden elde edilen son bulgular Microtus cinsine ait tiirlerin her buzul siginaginda ayni
hayatta kalma basarisin1 gosteremedigini ortaya koymaktadir (Baca et al. 2020). Sonuglarimiz,
Socialis grubunun Pleyistosen donemi boyunca farkli buzul siginaklarinda sag kalip zaman
icerisinde farklilagtiklarin1 gostermektedir. Socialis grubu i¢in diisiindiigiimiiz biyocografik
senaryoda atasal soyun ilk olarak Transkafkasya bolgesinde evrimsellestigi diisiiniilmektedir
(Zima et al. 2013). Elde ettigimiz sonuglar, Orta Pleyistosen igerisinde bu atasal soyun
Anadolu’ya dispersali ile iki ana soya bollindiigiinii gdstermektedir. Bu boliinme ile birlikte iki
soy evrimsel siireclerini farkli iklim 6zelligine sahip iki biyom {izerinden ger¢eklestirmis
olabilir. Guentheri tlir grubu Anadolu’nun batisinda Akdeniz kdkenli bir soy olarak
evrimlesirken, Socialis tiir grubu ise atasal yayilis alam Iran-Turan bélgesi ve Transkaskasya

bolgeleri icerisinde evrimlesmistir.

Socialis grubunun atasal soylar1 Iran-Turan, Transkafkasya ve Karadenizin Kuzeyindeki step
alanlarina dogru yayilisin1 buzul donem boyunca genisletti. Pleyistosen donemi igerisinde
geligen gol sistemi Socialis soyunun Orta Anadolu’daki atasal populasyonlarinin, Dogu’daki
atasal populasyonlardan ayrilmasina imkan saglamis olabilir (Kuzucuoglu et al 1999). Ayrica,
Iran-Turan bélgesinde iklim kosullarminin buzul ve buzullar arasi donemlerde kaymasi
neticesinde, Socialis grubunun atasal populasyonlar1 dispersal kapasitelerini vejetasyon
degisiklikleri nedeniyle kaybetmis olabilirler (Pickarski et al. 2015). Pleyistosen (MIS5e)
donemi boyunca gerceklesen iklimsel dalgalanmalarin Avrupa’daki iliman iklimin aksine,
Dogu Anadolu ve Iran’in farkli bolgelerinde daha kurak bir iklimin hakim olmasi ile M. irani

populasyonlar tizerinde etkili olmas1 muhtemeldir (Orland et al 2019).
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Guentheri grubunun yayilisi ise Orta Pleyistosen sonunda ii¢ biyocografik alana vikaryans ile
boliinmiis olabilir. Guentheri grubu i¢inden ilk ayrilma Levant bolgesine yerlesen ise M.
guentheri ve M. cryenaica‘ye ait atasal populasyonlar Kuzey Afrika kiyilarina kadar genis bir
alana yayilmislardi. Pleyistosen boyunca Orta Dogu cografyasi en radikal iklim degisimlerinin
oldugu bolgelerden biri oldugu bilinmektedir (Stribna et al. 2019). Yesil Sahara donemi de
denen bu donemin bitmesi ile iki tiirlin atasal populasyonlar1 allopatrik iki populasyona
doniismiis olmast muhtemel goriinmektedir. Buzul ¢aglar sonucu olusan dispersal ile birlikte
populasyon biiytikliiklerindeki hizli diisiisiin  her iki kladin genetik cesitliliklerinin
kaybolmasina ve hizli allelik frekans degisimlerine neden olabilmektedir (Templeton 2008,
Nevado et al. 2018). Bu durum haplotip analizlerimizle uyumlu gériinmektedir. Ikinci bir grup
atasal populasyon ise Bati Anadolu ve Yunanistan’in giineyi boyunca Akdeniz biyomu
icerisindeki ¢ayirlik alanlara yerlesen M. hartingi ile tekrar Anadolu stepleri iizerinden iran’a
kadar genis bir yayilis alan1 kolonize eden sahip olan M. dogramacii dogramacii ile M.
dogramacii qazvinensis’ye ait atasal populasyonlar olmasi muhtemel goriinmektedir. Ayrica,
Anadolu ve Avrupa’da birlikte rastlanilan yaygin haplotipler, M. hartingi i¢in bogazlarin
tarihsel olarak bir bariyer teskil etmedigini gostermektedir. Benzer sekilde Anadolu’daki farkli
memeli tiirleri i¢in de Anadolu ile kara baglantisinin devam ettigini gdsteren dair kanitlar

mevcuttur (Kougioumoutzis et al. 2017, Minoudi et al. 2018).

Anadolu’nun sahip oldugu kriptik ¢esitliliginin anlagilmas: i¢in siginak alanlarinin tespiti
onemlidir. Microtus anatolicus ile M. dogramacii’nin Anadolu’daki filogenetik alt gruplarimin
kisith bir yayilis alanina sahip olmasi, bizlere “Siginak i¢inde siginak” konseptine uygun
evrimsel olarak onemli populasyonlar olduklarini gostermektedir (Gomez and Lunt 2007,
Abellan and Svenning 2014). Genelde Iberya Yarimadasi'ndaki tiir yayilis Oriintiilerini
aciklamak icin kullanilan bu hipotez, Anadolu’daki pek ¢ok farkli organizma grubu icin de
onerilmektedir (Cam kese bocegi; ipekdal et al. 2020, Seyyahotu ¢icegi; Oziidogru et al. 2020
Duvar kertenkelesi; Rato et al. 2021). Bu iki tiirlin Anadolu’daki populasyonlar1 atasal
gruplarindan ayrildiktan sonra, Pleyistosen boyunca Anadolu biyocografik bolgesi icerisinde
var olan siginak alanlarinda hayatta kalabildiklerini diisiinebiliriz (Bilgin 2011, Ambarl: et a.
2016, Giir 2016). Populasyon yapilarindan, giiniimiiz yayilis alanlarina ise Holosen donemi
icinde ulastiklart gikarilabilir. iki soyun gosterdikleri biyocografik ériintii evrimlestikleri olasi
siginak alanlar1 hakkinda spekiilasyon yapmak miimkiindiir. Verilerimiz, Microtus anatolicus
icin Konya havzasinin; M. dogramacii igin ise Orta Anadolu’nun kuzeyini bu iki tiir i¢in ana

buzul siginak alanlar olarak degerlendirebileceginii desteklemektedir.
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4.2. Microtus irani’NIN FILOCOGRAFYASI

Morfolojik olarak tanimlanmasi gii¢ kriptik tiirlerin yayilislarint degerlendirmek mtDNA gibi
molekiiler markirlar kullanarak belirlenebilir (Moritz 1994). Bu bakimdan, M. irani’nin
Anadolu ve g¢evresindeki cografyadan tanimlanmis muammali iki alttiirii bulunmaktadir: M.

irani karamanii, ve M.irani schidlovskii (Krystufek et al. 2010, Zorenko et al. 2014).

Microtus irani’nin Bati kladinin (Toroslar) yayilist diyagonal boyunca doguya dogru
uzanmaktadir. Microtus irani Dogu Anadolu’da ise birbirlerinden farklilasmis iki farkl alt
kladin yayilisina sahiptir (Sekil 3.3). Populasyon analizlerimiz, M. irani’ye ait Bati
Anadolu’daki populasyonlarin  merkezi bir haplotip (H27) etrafinda bulundugunu
gostermektedir. Populasyon yapisi ve ayrilma zamani analizlerimiz, glinimiizde M. irani
populasyonlarinin genisledigini gostermektedir. M. socialis’in Anadolu’dan yayilis kayitlart
verilmis olmasina karsin (Krystufek and Kefelioglu 2001a, Krystufek and Vohralik 2005),
yapilan calismada Anadolu i¢inde haplotiplerine rastlanmamistir. Bunun yerine M. irani’nin
haplotiplerine rastlanmaktadir. Bu bakimdan, bulgularimiz bu iki mtDNA kladin gliniimiizde
tanimlanan yayiliglar ile ortiismemektedir. M. socialis’in asil yayilis alaninin aslinda sadece
Tiirkiye-Iran sinirmin dogu kisminda kaldigini, Anadolu’ya girmedigini gdstermektedir. M.
socialis’in Anadolu’daki varlig1 kuskulu goriinmektedir (Wilson et al. 2017). Diger yandan,
giinlimiizde sanilanin aksine, M. irani populasyonlarinin yayilisinin Toroslardan Anadolu
diyagonali boyunca devam edip Dogu Anadolu ve Zagros Daglar1 boyunca Basra korfezinin

dogusuna kadar genis bir yayilis alan1 kapladig1 goriilmektedir.

Sonuglar genis bir yayilis alanina sahip olan tiiriin literatiirde diisiiniilenin aksine farkli
cografyalarda farkl tiirler altinda siniflandirildigini gdstermektedir (Aulagnier et al. 2009).
Anadolu’daki gorece daha kii¢lik ve daha uzun kuyruklu olan Socialis tarla farelerini morfolojik
olarak M. socialis, Ermenistan’da ise M. schidlovskii olarak tanimlamiglardir (Akhverdyan et
al. 1991a, Zorenko et al. 2014). Anadolu’nun zengin topografik ¢esitliligi gecmiste gergeklesen
buzul-buzullar aras1 dongiilerle ayni1 cografya i¢inde birbirinden farkli genetik alt gruplarin

olugmasini tetiklemis olmas1 muhtemeldir (Giir 2013).

50



CYTB geni verilerine gore tiirler aras1 genetik mesafenin % 5’ten yliksek olmasi nedeniyle,
kriptik tlirlerin tanimlanmasi i¢in gii¢lii bir delil oldugu savunulmaktadir (Baker and Bradley
2006). Tanimlanan mtDNA kladlar1 arasindaki genetik mesafenin % 2-7 arasinda degistigi
goriilmektedir (Thanou et al. 2012, Krystufek et al. 2009a, 2012, Mahmoudi et al. 2014a, 2015).
Socialis tiir kompleksi igerisinde tanimlanan mtDNA kladlardan hicbiri genetik uzaklik olarak
% 5°den daha yiiksek degildir (Cizelge 3.2). Ote yandan, Guentheri tiir kompleksinde yer alan
alttiirler M. dogramacii dogramacii ile M. dogramacii qazvinensis arasinda % 2 fark grup
icindeki en diislik genetik mesafeyi gostermektedir. Diger yandan, mtDNA kladlarindan {i¢
tanesinin tiir i¢i genetik farkliliklar1 %3 ten daha biiytik bir deger gostermesi, mtDNA kladinin
yayilisini gosterdigi cografya iginde birbirlerinden farkli uzaklikta yer alan genis bir haplotip
havuzuna sahip olduguna kanittir. Yiiksek genetik ¢esitliligin nedeni olarak Anadolu’nun farkli

siginak alanlara sahip olmasini gosterebiliriz (Bilgin 2011).

[rani tarla faresine ait dort farkli mtDNA soyu genel olarak iki farkli alt tiir olarak
tanimlanmaktadir fakat bu mitokondriyal gruplarin yayilisinin daha dnceden onerilmis yayilis
alanlari ile uygun olmadig1 goriilmektedir (Wilson et al. 2017, Thanou et al. 2019). Ancak, daha
onceki higbir ¢aligmada bu tiir icindeki genetik gruplar géz 6niinde bulundurulup, M. irani’ye
ait alttlirlerin morfolojik ayrimlar1 ortaya konulmamistir. Bunun yerine farkli mitokondriyal
soylara ait farkli &rnekler analizlere dahil edilmistir. Ornegin, Anadolu’dan elde edilen tiim
ornekleri tek bir populasyonmus gibi analiz edilmistir. Bu durum alttiirler arasindaki olasi
onemli morfolojik farkliliklarin saptanmasinin 6niine geg¢mektedir (Arslan et al. 2016).
Gelecekte, bu alttiirlerin gegerliligini degerlendirecek morfolojik ¢alismalar genetik gruplar
arasindaki ayirici fenotipik karakterler ve bu ¢aligmada tespit ettigimiz kontak zonlar arasindaki
muhtemel karakter degisimleri analiz edilmelidir. Bu calismada gosterdigimiz genetik
sonuglara ve daha dnceden belirlenmis tip lokalitelerine gore, Microtus irani’nin Bati’daki alt
populasyonunun M. irani kahramanii; Dogu Anadolu’daki alt populasyonlarinin ise M. irani

schidlovskii alttiirleri olarak kalmasini 6neriyoruz.
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4.3. KONTAK ZONLAR ARASI GUNCEL GEN AKISI

Mikrosatellit verilerinin analizi, Socialis grubu i¢erisindeki mtDNA kladlar1 arasinda gen akis1
gerceklestigine dair kanit sunmaktadir. Microtus irani ile M. anatolicus populasyonlariin
yayilis alanlarinin cakistigi Toroslar’da bir hibrit zon bulunmaktadir. Populasyon yapisi
analizlerinden elde edilen sonuglar, M. anatolicus ile M. irani farkli cografyalarda buzul
sigiaklar icerisinde farklilagsmis evrimsel soylar olmalarina karsin, hibrit zon igerisinde
birbirleri ile iiremeye devam eden bireyleri bulunmakta oldugunu gostermektedir. Farkli
Microtus tiirlerinde de hibrit zonlarina sik rastlanabildigi bilinmektedir (Bastos-Silveria et al.

2012, Beysard et al. 2012, Beysard and Heckel 2014, Lin et al. 2018).

Ote yandan nuDNA kullanilarak familya alti kategorilerde filogenetik iliskiler ¢ikarsamak
miimkiin olabilmesine ragmen (Galewski et al. 2006), birbirine yakin akraba tiir gruplar i¢in
yeterli ¢oziiniirliik vermemektedir (Fink et al. 2010, Barbosa et al. 2013). Niikleer lokuslarin
mtDNA kladlarindaki gibi benzer bir filocografik oriintliye sahip olmamasinin sebebi olarak,
mtDNA’nin sahip oldugu yiliksek mutasyon orani ile kladlarin ayrilmasini daha hizli bir
bicimde saglamasina karsin, nuDNA’nin yiiksek bir mutasyon hizinin bulunmamasidir (Avise
2000). Bu durumu agiklamak icin, erkek-egilimli yayilma, tamamlanmamis soy dagilimi,
mtDNA gen degisimi gibi ekolojik mekanizmalar uyumsuzluklarin temel sebepleri olarak

onerilmistir (Braaker and Heckel 2009, Toews and Brelsford 2012).

Anadolu’daki tarla faresi populasyonlarinin taksonomik statiileri uzun bir siiredir tartisma
konusu olmustur (Krystufek et al. 2009a, Mahmoudi et al. 2014b, Thanou et al. 2019).
Korunmus morfolojik karakterleri siniflandirmada belirsizliklere neden olmaktadir (KryStufek
et al. 2012). Microtus anatolicus ayn1 durum gdz 6niinde bulundurularak 2001 yilinda yeni bir
tiir olarak tanimlanmistir (KryStufek and Kefelioglu 2001b). Sonuglarimiz, Anadolu’da yayilis
gosteren M. anatolicus populasyonlarinin diisiik tiir i¢i ¢esitliligine sahip oldugunu ve dar bir
yayilis alanmi igerisinde bulundugunu gdstermektedir. Bunun aksine, Microtus irani
populasyonlarinin birbirinden farklilagmis ve eski haplotiplere sahip oldugu sonucuna ulasmak
miimkiindiir. Bu nedenle, Microtus anatolicus i¢in M. irani nin Anadolu igerisindeki buzul

cagdan kalma atasal gorece geng bir soyun devami oldugunu diisiinebiliriz.
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Analizlerimiz, Socialis grubunun hibritlesme deneylerinden yola c¢ikarak ayri birer tiir
olmalarmi gerektigini gosteren sonucglarin aksini gostermektedir. Socialis grubunun gen
aligverisini siirdiiren ve gdrece jeolojik olarak yakin zamanli soylar oldugu diisiiniildiigiinde,
Microtus anatolicus’un ayr1 bir nominal takson olmasi tartismali hale gelmektedir. Elde
ettigimiz verilere gore M. anatolicus’un M. irani’nin bir alttiirii olarak yeniden
degerlendirilmesini 6neriyoruz. Gelecekte, Socialis tlir grubu igerisinden 6rneklerin katilacagi
genomik caligmalar ile tiir grubuna ait farkli kladlarin taksonomik seviyede tanimlanmasi

mimkin olabilecektir.

4.4. SONUC VE GELECEGE YONELIK CALISMA ONGULERIi

Sonug olarak, iki tarla faresine ait populasyonlardan elde ettigimiz mtDNA ve nuDNA verileri,
bu tiirlerin filocografyasininin incelenmesine olanak saglamistir. Ayrica bu ¢alisma tiirlerin
evrimsel tarihlerinin, Pleyistosen iklimsel dalgalanmalarindan derin bir sekilde etkilendigine
dair kuvvetli bir kanit saglamaktadir. Bu ¢aligmadaki en ¢arpici sonuglarindan biri, niikleer
verilerin Socialis tiirleri arasinda halen devam eden bir gen akisinin bulunduguna dair delil
sunuyor olmasidir. Biz bu c¢alismada yaygin bilinenin aksine, Anadolu’da yayilis gdsteren
Socialis tiirlerinin pek ¢ogunun parapatrik yayilisa sahip oldugunu ortaya koymakla birlikte,
grubun i¢indeki cesitliligin temel sebebinin Anadolu’nun sahip oldugu topografik g¢esitlilik
gosterilebilir. Socialis grubunun evrimsel tarihi {izerinde Akdeniz ve Iran-Turan biyomlarmin

etkisinin oldugu goriilmektedir.

Socialis grubuna ait ayrilma tahminleri ana soylarin ayrilmalarin Orta Pleyistosen iginde
gerceklestigini gostermektedir. Kriptik tiir ¢esitliliginin kaynagi olarak Orta, Kuzey ve Dogu
Anadolu bolgelerindeki Pleyistosen siginaklari ile iliskili olmasi muhtemeldir. Kladlar arasi
parapatrik zonlarin temel sebebi, son buzul c¢agi sonrast gerceklesen populasyon
genislemeleridir. Gelecekte parapatrik zonlarin tizerinde yogunlasan ekolojik caligmalar ile

populasyon genislemelerinin kesin tespiti saglanabilecektir.
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Sonuglarimiz, Socialis grubu altinda Anadolu’ya endemik olarak tanimlanan iki tiir M.
anatolicus ve M. dogramacii’nin giiniimiizdeki taksonomik statiilerini sorgulamaktadir.
Analizlerimiz, Anadolu’da tanimlanan bu populasyonlarin her ikisinin yakin akraba
gruplarindan yeterince farklilagmadigini ortaya koymaktadir. Calismamiz her iki tiirtin de
Anadolu’ya endemik olamayacagini ortaya g¢ikarmakla birlikte, Microtus dogramacii’nin
Anadolu ve disinda genis bir yayilis tiir oldugunu dogrulamaktadir. Toroslarda simpatrik
popiilasyonlar1 arasinda herhangi bir tireme bariyerinin bulunmadigini tespit ettigimiz Microtus

anatolicus™un ise M. irani’nin bir alttiirii olarak degerlendirilmesini 6nermekteyiz.

Socialis tiirleri Anadolu’nun en hassas habitatlarindan biri olan stepler boyunca goriilmektedir.
Step ekosistemleri, asir1 otlatma vb. nedenlerden 6tiirii koruma 6nceligine sahip alanlardir. Bu
tiirlere ait populasyonlarin korunmasi i¢in tiir i¢i ¢esitiliklerinin siirdiiriilmesi hedeflenmelidir.
Bu sebeple planlanacak koruma programlari, tiirlerin uzun dénemli koruma planlarini en
avatajli bir bicimde uygulayabilmek i¢in, bu calismada bulunan genetik Oriintiileri hesaba

katmalidir.
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EK ACIKLAMALAR

EK A: ORNEK KOLEKSiYONU

Cizelge A.1. Bu calismada GenBank’tan elde edilen sekanslarin listesi

Orijin Lokus GenBank No Referans

mtDNA CYTB AY220777-AY220778 Haynes et al. 2003
AY513793-AY 513831 Jaarola et al. 2004
DQ8&41703 Martinkova et al. 2007
FJ641110-FJ641141 Thanou et al. 2012
FI767739-FJ767752 Krystufek et al. 2009a
GQ352468 Bannikova et al. 2010
GU987118 Fink et al. 2010
KC953617-K(C953621 Krystufek et al. 2013
KC953622-K(C953627 Krystufek et al. 2012
KM269334-KM269339 Mahmoudi et al. 2014a
KM390972-KM390981 Mahmoudi et al. 2014a
KM656487 Baskevich et al. 2016
MH686214-MH686218 Demirtas et al. 2018
MK6231990-MK 6231998 Thanou et al. 2019

nuDNA GHR AM392386-AM392397 Galewski et al. 2006
FM1620734 Blanga-Kanfi et al. 2009
KP057335-KP057336 Petrova et al. 2016
KX455575-KX455588 Abramson and Petrova 2017

RAG2 FM1620884 Blanga-Kanfi et al. 2009

A. Bu calismada Microtus guentheri olarak analizlere eklendi (Fux and Eilam 2009)
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Cizelge A.2. Calismada kullanilan tiim 6rneklerin listesi. Tiir, 6rnek numaralari, sehir, iilke, lokalite bilgileri, halotip numaralar1 ve GenBank erisim
numaralar1 sirasiyla gosterilmektedir. Kalin yazi tipi ile gosterilen 6rnek numaralari ayrilma zamani tahminleri analizlerinde

kullanilmistir.
Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Adi GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus anatolicus 7233 ana Konya Tiirkiye  38.511570 32.995222 7233 ana TR3 OM144763 OM174233  OMI174174
Microtus anatolicus 7282 ana Aksaray  Tirkiye 38.251240 33.610220 7282 ana TR3 OM144764 OM174234 -
Microtus anatolicus 7294 ana Antalya  Tirkiye 37.184920 31.765995 7294 ana TR7 OM144765 OM174235 -
Microtus anatolicus 7342 ana Konya Tiirkiye  38.511570 32.995222 7342 ana TR3 OM144766 OM174236 OMI174175
Microtus anatolicus 7372 ana Konya Tiirkiye  37.536210 33.157451 7372 ana TR8 OM144767 - -
Microtus anatolicus 7373 ana Konya Tiirkiye  37.536210 33.157451 7373 ana TR8 OM144768 - -
Microtus anatolicus 7374 ana Konya Tiirkiye  37.536210 33.157451 7374 ana TR8 OM144769 - -
Microtus anatolicus 7395 ana Konya Tiirkiye  37.536210 33.157451 7395 ana TR8 OM144770 - -
Microtus anatolicus 7420 ana Konya Tiirkiye  37.536210 33.157451 7420 ana TR8 OM144771 OM174237 -
Microtus anatolicus 7421 ana Konya Tiirkiye  37.536210 33.157451 7421 ana TR8 OM144772 - -
Microtus anatolicus 7422 ana Konya Tiirkiye  37.536210 33.157451 7422 ana TR10 OM144773 - -
Microtus anatolicus 7423 ana Konya Tiirkiye  37.536210 33.157451 7423 ana TRY OM144774 - -
Microtus anatolicus 7424 ana Konya Tiirkiye  37.536210 33.157451 7424 ana TR8 OM144775 - -
Microtus anatolicus 7425 ana Konya Tiirkiye  37.536210 33.157451 7425 ana TR8 OM144776 - -
Microtus anatolicus 7426 ana Konya Tiirkiye  37.536210 33.157451 7426 ana TR8 OM144777 - OM174176
Microtus anatolicus 7468 ana Antalya  Tirkiye 37.184920 31.765995 7468 ana TR7 OM144778 - -
Microtus anatolicus 7469 ana Antalya  Tirkiye 37.184920 31.765995 7469 ana TR7 OM144779 - -
Microtus anatolicus 7494 ana Konya Tiirkiye  38.158460 32.694268 7494 ana TR1 OM144780 - -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus anatolicus 7495 ana Konya Tiirkiye  38.158460 32.694268 7495 ana TR3 OM144781 - -
Microtus anatolicus 7498 ana Konya Tiirkiye  38.158460 32.694268 7498 ana TR4 OM144782 - -
Microtus anatolicus 7499 ana Konya  Tiirkiye 38.158460 32.694268 7499 ana TR3 OM144783 - -
Microtus anatolicus 7503 ana Konya  Tiirkiye 38.511570 32.995222 7503 ana TR3 OM144784 - -
Microtus anatolicus 7693 ana Karaman Tirkiye 37.061690 33.085450 7693 ana TR6 OM 144785 - OM174177
Microtus anatolicus 8500 ana Nigde Tirkiye  37.419786 34.564527 8500 ana TR3 OM 144786 - -
Microtus anatolicus FJ767740 ana Konya Tiirkiye  38.656880 32.923300 FJ767740 ana TR2 FJ767740 - -
Microtus anatolicus FJ767741 ana Konya  Tiirkiye 38.656880 32.923300 FJ767741 ana TR3 FJ767741 - -
Microtus anatolicus FJ767742 ana Konya Tiirkiye  38.656880 32.923300 FJ767742 ana TRS FJ767742 - -
Microtus dogramacii 7216_dog Amasya  Tiirkiye 40.783890 35.797180 7216 _dog TR6 OM144750 OM174238 -
Microtus dogramacii 7329 dog Afyon Tiirkiye  38.793840 30.380850 7329 dog TR2 OM144751 - -
Microtus dogramacii 7366 _dog Konya Tiirkiye  39.131410 32.760539 7366 _dog TR6 OM144752  OM174239 -
Microtus dogramacii 7773_dog Amasya  Tiirkiye  40.783890 35.797180 7773 _dog_TR4 OM144753 - -
Microtus dogramacii 8202 dog Amasya  Tiirkiye  40.783890 35.797180 8202 dog TR2 OM144754 - -
Microtus dogramacii 8204 dog Amasya  Tiirkiye  40.783890 35.797180 8204 dog TR6 OM144755 - -
Microtus dogramacii 8225 dog Amasya  Tiirkiye  40.783890 35.797180 8225 dog TR6 OM144756 - -
Microtus dogramacii 8231 dog Amasya  Tiirkiye  40.785860 35.811220 8231 dog TR2 OM144757 - -
Microtus dogramacii 8336 _dog Corum Tiirkiye  40.536850 35.250020 8336 _dog TR2 OM144758 - -
Microtus dogramacii 8362 dog Corum Tiirkiye  40.062270 34.579500 8362 dog TR6 OM 144759 - -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus dogramacii 8363 dog Corum  Tirkiye 40.062270 34.579500 8363 dog TR7 OM144760 - -
Microtus dogramacii 8470 _dog Corum  Tirkiye 40.536850 35.250020 8470 dog TR2 OM144761 - -
Microtus dogramacii 8471 dog Corum Tiirkiye  40.536850 35.250020 8471 dog TR1 OM144762 - -
Microtus dogramacii ~ AY513793 dog Aksaray  Tirkiye 38.763230 34.096038 AYS513793 dog TRS  AYS513793 - -
Microtus dogramacii ~ AYS513794 dog Amasya  Tirkiye 40.783890 35.797180 AYS513794 dog TR1  AYS513794 - -
Microtus dogramacii ~ AY513795 dog Amasya  Tirkiye 40.783890 35.797180 AYS513795 dog TR3  AYS513795 - -
Microtus dogramacii  MK6231997 dog  Irdib Urdiin ~ 32.556809 35.846887 MK6231997 dog JO8 MK6231997 - -
Microtus dogramacii  MK6231998 dog  Irdib Urdiin ~ 32.556809 35.846887 MK6231998 dog JO9 MK6231998 - -
Microtus guentheri 7713 gun Hatay Tirkiye  36.283390 36.192740 7713 gun TR7 OM144799 - -
Microtus guentheri 7715 gun Hatay Tiirkiye  36.283390 36.192740 7715 gun TR7 OM144800 - -
Microtus guentheri 7858 gun Hatay Tiirkiye  36.256925 36.247844 7858 gun TR2 OM144801 - -
Microtus guentheri 8395 gun Gaziantep Tirkiye 37.048320 36.615890 8395 gun TR3 OM144802 - -
Microtus guentheri 8440 gun Gaziantep Tirkiye 37.038700 37.125870 8440 gun TR7 OM144803 - -
Microtus guentheri 8532 gun Hatay Tiirkiye  36.251905 36.194203 8532 gun TR7 0OM144804 - -
Microtus guentheri 8533 _gun Hatay Tirkiye  36.251905 36.194203 8533 gun TR7 OM 144805 - -
Microtus guentheri 8534 gun Hatay Tiirkiye  36.251905 36.194203 8534 gun TR4 OM144806 - -
Microtus guentheri 8545 gun Hatay Tirkiye  35.901401 36.166302 8545 gun TR7 OM 144807 - -
Microtus guentheri 8558 gun Hatay Tirkiye  36.371556 36.284187 8558 gun TR7 OM 144808 - -
Microtus guentheri AYS513805 gun  Agqrabat Suriye  34.935735 36.463093 AYS513805 gun SY7  AY513805 - -
Microtus guentheri AY513806 gun - Israil 31.039482 34971180 AYS513806 gun IL5  AY513806 - -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus guentheri AYS513807_gun - [srail 31.039482 34.971180 AYS513807 gun ILS  AYS513807 - -
Microtus guentheri FJ767743_gun  Rabiah Suriye ~ 35.098971 36.602860 FJ767743 gun SY6 FJ767743 - -
Microtus guentheri KC953620 gun  Chouf Liibnan  33.700250 35.684600 KC953620 gun LB5  KC953620 - -
Microtus guentheri KC953621 gun  Chouf Liibnan  33.700250 35.684600 KC953621 gun LB1  KC953621 - -
Microtus guentheri soc FM162073 Tel Aviv Israil 32.111309 34.806581 - - FM162073 -
Microtus guentheri FM162088 soc Tel Aviv Israil 32.111309 34.806581 - - - FM162088
Microtus guentheri gun KX455575 - Tiirkiye - - - - KX455575 -
Microtus hartingi 5701 har Kirklareli  Tiirkiye 41.901280 27.853560 5701 har TR34 OM144620 - -
Microtus hartingi 5729 har Kirklareli  Tiirkiye 41.867560 27.587760 5729 har TR34 OM144621 - -
Microtus hartingi 5732 har Kirklareli  Tiirkiye 41.867560 27.587760 5732 har TR34 OM 144622 - -
Microtus hartingi 5733 har Kirklareli  Tiirkiye  41.867560 27.587760 5733_har TR34 OM144623 - OM174178
Microtus hartingi 5734 har Kirklareli  Tiirkiye 41.867560 27.587760 5734 har TR34 OM144624 - -
Microtus hartingi 5741 har Kirklareli  Tiirkiye  41.842450 27.954880 5741 har TR34 0OM 144625 - -
Microtus hartingi 7229 har Amasya  Tiirkiye 40.783890 35.797180 7229 har TRI12 OM144626 OM174201 -
Microtus hartingi 7234 har Konya Tirkiye  38.600110 32.984766 7234 har TR12 OM144627 OM174202 -
Microtus hartingi 7236 har Konya Tiirkiye  38.674430 32.847838 7236 _har TRI12 OM144628 - -
Microtus hartingi 7237 har Konya Tiirkiye  38.600110 32.984766 7237 har TRI12 0OM144629 OM174203 -
Microtus hartingi 7238 har Konya Tiirkiye  38.600110 32.984766 7238 har TR18 OM144630 - -
Microtus hartingi 7241 har Konya Tiirkiye  38.674430 32.847838 7241 har TR18 OM144631 - -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus hartingi 7246 har Konya Tiirkiye  38.600110 32.984766 7246 _har TR12 0OM 144632 - -
Microtus hartingi 7261 har Afyon Tiirkiye  38.986028 31.525139 7261 har TR18 OM144633 - -
Microtus hartingi 7262 _har Afyon Tirkiye  38.697060 30.821989 7262 har TR18 OM 144634 - -
Microtus hartingi 7263 _har Afyon Tiirkiye  38.793840 30.380850 7263 _har TR12 OM 144635 - -
Microtus hartingi 7264 har Afyon Tiirkiye  38.588510 30.243458 7264 har TRI12 0OM144636 - -
Microtus hartingi 7265 har Aksaray  Tirkiye 38.763230 34.096038 7265 har TR18 OM144637 OM174204 -
Microtus hartingi 7266 har Aksaray  Tirkiye 38.439340 34.123303 7266 har TR18 OM144638 - -
Microtus hartingi 7267 _har Aksaray  Tirkiye  38.763230 34.096038 7267_har TRI18 OM144639 OM174205 -
Microtus hartingi 7268 _har Aksaray  Tirkiye  38.763230 34.096038 7268_har TR18 OM144640 OM174206 -
Microtus hartingi 7269 har Aksaray  Tirkiye 38.251240 33.610220 7269 har TR9 OM144641 OM174207 -
Microtus hartingi 7270 har Corum Tiirkiye  40.255620 34.658402 7270 har TRI12 OM144642 - -
Microtus hartingi 7271 _har Yozgat  Tiurkiye 39.821040 35.223747 7271 har TR12 OM144643 OM174208 -
Microtus hartingi 7274 har Corum Tiirkiye  40.255620 34.658402 7274 har TRI10 OM144644 OM174209 -
Microtus hartingi 7275 har Aksaray  Tirkiye 38.439340 34.123303 7275 har TR9 OM144645 OM174210 -
Microtus hartingi 7276 _har Corum  Tirkiye 40.255620 34.658402 7276 _har TR12 OM144646 OM174211 -
Microtus hartingi 7277 har Aksaray  Tirkiye 38.763230 34.096038 7277 har TR18 OM144647 OM174212 -
Microtus hartingi 7279 _har Yozgat  Tirkiye 39.821040 35.223747 7279 har TR12 OM144648 OM174213 -
Microtus hartingi 7280 _har Yozgat  Tirkiye 39.821040 35.223747 7280 har TR18 OM144649 OM174214 -
Microtus hartingi 7285 har Yozgat  Tiirkiye 39.821040 35.223747 7285 har TR12 OM144650 - -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus hartingi 7286 har Afyon Tiirkiye  38.986028 31.525139 7286 har TR18 OM144651 - -
Microtus hartingi 7287 _har Afyon Tirkiye  38.697060 30.821989 7287_har TRI18 OM 144652 - -
Microtus hartingi 7288 _har Afyon Tiirkiye  38.793840 30.380850 7288 har TRI11 OM 144653 - -
Microtus hartingi 7289 har Konya Tiirkiye  37.472200 31.824318 7289 har TR13 OM144654 - -
Microtus hartingi 7291 har Antalya  Tirkiye 37.184920 31.765995 7291 har TR13 OM144655 OM174215 -
Microtus hartingi 7292 har Afyon Tiirkiye  38.793840 30.380850 7292 har TRI13 OM 144656 - -
Microtus hartingi 7297 har Konya Tiirkiye  38.600110 32.984766 7297 har TRI12 0OM 144657 - -
Microtus hartingi 7298 har Konya Tiirkiye  38.600110 32.984766 7298 har TRI12 0OM144658 OM174216 -
Microtus hartingi 7299 har Konya  Tiirkiye 38.600110 32.984766 7299 har TR14 OM 144659 - OM174179
Microtus hartingi 7300_har Aksaray  Tirkiye 38.251240 33.610220 7300 har TR12 OM144660 OMI174217 -
Microtus hartingi 7301 har Aksaray  Tirkiye 38.251240 33.610220 7301 _har TRI12 OM144661 OMI174218 -
Microtus hartingi 7302 har Aksaray  Tirkiye 38.251240 33.610220 7302 har TRI12 OM144662 OMI174219 -
Microtus hartingi 7303 har Konya Tiirkiye  37.281720 32.095241 7303 har TR13 OMI144663 OMI174220  OM174180
Microtus hartingi 7304 har Konya Tiirkiye  37.281720 32.095241 7304 har TR13 OM144664 OMI174221 R
Microtus hartingi 7305 har Konya Tiirkiye  37.281720 32.095241 7305 har TR13 OM144665 OMI174222  OM174181
Microtus hartingi 7306 har Konya Tarkiye  37.281720 32.095241 7306 _har TR13 OM144666 OM174223  OM174182
Microtus hartingi 7307 har Konya Tiirkiye  37.281720 32.095241 7307 har TR13 OM 144667 - OM174183
Microtus hartingi 7308 har Konya Tirkiye  37.281720 32.095241 7308 har TR13 OM144668 OMI174224 -
Microtus hartingi 7309 _har Aksaray  Tirkiye  38.763230 34.096038 7309_har TR18 OM144669 OM174225 -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus hartingi 7310_har Aksaray  Tirkiye 38.763230 34.096038 7310 har TR15 OM144670 OMI174226 -
Microtus hartingi 7311 har Aksaray  Tirkiye 38.763230 34.096038 7311 har TRI18 OM144671 OMI174227 -
Microtus hartingi 7312 har Aksaray  Tirkiye 38.763230 34.096038 7312 _har TR18 OM144672 OMI174228 R
Microtus hartingi 7313 har Aksaray  Tirkiye 38.763230 34.096038 7313 har TRI18 OM144673 OMI174229 -
Microtus hartingi 7314 har Konya Tiirkiye  38.674430 32.847838 7314 har TRI18 OM144674 - -
Microtus hartingi 7316 _har Konya Tiirkiye  38.674430 32.847838 7316 _har TRI12 OM144675 - -
Microtus hartingi 7319 har Konya Tiirkiye  38.674430 32.847838 7319 har TR18 OM144676 - -
Microtus hartingi 7321 har Konya Tiirkiye  38.674430 32.847838 7321 har TRI12 OM144677 - -
Microtus hartingi 7328 har Afyon Tiirkiye  38.793840 30.380850 7328_har TRI11 OM144678 OM174230 -
Microtus hartingi 7344 har Nevsehir  Tiirkiye  39.129680 34.668928 7344 har TR18 OM 144679 - -
Microtus hartingi 7345 har Nevsehir  Tiirkiye  39.129680 34.668928 7345 har TR18 OM144680 OM174231 -
Microtus hartingi 7346 har Nevsehir  Tiirkiye  39.129680 34.668928 7346 _har TR18 OM144681 - -
Microtus hartingi 7347 har Nevsehir  Tiirkiye  39.129680 34.668928 7347 har TR18 OM144682 - -
Microtus hartingi 7348 har Nevsehir  Tirkiye  38.877830 34.646789 7348 har TR18 OM 144683 - -
Microtus hartingi 7349 har Nevsehir  Tiirkiye  39.129680 34.668928 7349 har TR18 OM144684 - -
Microtus hartingi 7371 har Konya Tiirkiye  37.616130 31.585374 7371 har TR13 OM144685 - -
Microtus hartingi 7375 har Nevsehir  Tirkiye  38.615370 34.803723 7375 har TRI12 OM144686 - -
Microtus hartingi 7379 _har Konya  Tiirkiye 38.485900 31.481850 7379_har TR18 OM 144687 - -
Microtus hartingi 7382 har Konya  Tiirkiye 37.616130 31.585374 7382_har TRI18 OM 144688 - -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus hartingi 7383 _har Konya  Tiirkiye 37.616130 31.585374 7383 _har TRI18 OM 144689 - -
Microtus hartingi 7385 har Konya Tiirkiye  39.131410 32.760539 7385 har TR18 0OM144690 - -
Microtus hartingi 7386 har Konya Tiirkiye  39.131410 32.760539 7386 _har TR18 OM144691 - -
Microtus hartingi 7387 har Konya Tiirkiye  39.131410 32.760539 7387 har TR18 0OM144692 - -
Microtus hartingi 7388 har Konya Tiirkiye  39.131410 32.760539 7388 har TR18 OM144693 - -
Microtus hartingi 7389 har Konya Tiirkiye  39.131410 32.760539 7389 har TR18 OM144694 - -
Microtus hartingi 7390 har Konya Tiirkiye  39.131410 32.760539 7390 har TR18 OM 144695 - -
Microtus hartingi 7393 har Nevsehir  Tirkiye  38.615370 34.803723 7393 har TRI12 OM144696 - -
Microtus hartingi 7394 har Konya Tiirkiye  39.131410 32.760539 7394 har TR18 OM144697 - -
Microtus hartingi 7396 _har Konya  Tiirkiye 37.616130 31.585374 7396_har TR13 OM144698 OM174232 -
Microtus hartingi 7397 _har Konya  Tiirkiye 37.616130 31.585374 7397_har TR13 OM 144699 - -
Microtus hartingi 7398 _har Konya  Tiirkiye 38.485900 31.481850 7398 _har TR18 OM 144700 - -
Microtus hartingi 7400 har Nevsehir  Tirkiye  38.615370 34.803723 7400 har TRI12 0OM144701 - -
Microtus hartingi 7401 har Nevsehir  Tirkiye  38.615370 34.803723 7401 har TRI12 OM144702 - -
Microtus hartingi 7402 har Nevsehir  Tirkiye  38.615370 34.803723 7402 har TRI12 OM144703 - -
Microtus hartingi 7403 har Konya Tiirkiye  38.485900 31.481850 7403 har TR18 OM144704 - -
Microtus hartingi 7404 har Konya Tiirkiye  38.485900 31.481850 7404 har TRI18 OM144705 - -
Microtus hartingi 7405 har Konya Tiirkiye  38.485900 31.481850 7405 har TR18 OM144706 - -
Microtus hartingi 7406 har Konya Tiirkiye  38.485900 31.481850 7406 _har TR18 OM144707 - -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus hartingi 7407 har Konya Tiirkiye  38.485900 31.481850 7407 har TR18 OM144708 - -
Microtus hartingi 7408 har Konya Tiirkiye  38.485900 31.481850 7408 har TR18 OM144709 - -
Microtus hartingi 7409 har Konya Tiirkiye  38.485900 31.481850 7409 har TR18 OM144710 - -
Microtus hartingi 7410 har Konya Tiirkiye  37.616130 31.585374 7410 har TR13 OM144711 - -
Microtus hartingi 7411 har Konya Tiirkiye  37.616130 31.585374 7411 har TR13 OM144712 - -
Microtus hartingi 7412 har Konya Tiirkiye  37.616130 31.585374 7412 har TR13 OM144713 - -
Microtus hartingi 7413 har Konya Tiirkiye  37.616130 31.585374 7413 har TR13 OM144714 - -
Microtus hartingi 7417 har Konya Tiirkiye  37.616130 31.585374 7417 har TR18 OM144715 - -
Microtus hartingi 7474 har Nevsehir  Tiirkiye  37.926210 34.490802 7474 har TR9 OM144716 - OM174184
Microtus hartingi 7475 har Nevsehir  Tirkiye  37.926210 34.490802 7475 har TR9 OM144717 - -
Microtus hartingi 7476 har Nevsehir  Tiirkiye  37.926210 34.490802 7476 _har TR9 OM144718 - -
Microtus hartingi 7477 har Nevsehir  Tiirkiye  37.926210 34.490802 7477 har TR9 OM144719 - OM174185
Microtus hartingi 7479 har Nevsehir  Tiirkiye  37.926210 34.490802 7479 har TR9 OM144720 - -
Microtus hartingi 7485 har Aksaray  Tirkiye 38.439340 34.123303 7485 har TR9 OM144721 - -
Microtus hartingi 7486 _har Aksaray  Tirkiye 38.439340 34.123303 7486 _har TR9 OM144722 - OM174186
Microtus hartingi 7487 har Aksaray  Tirkiye 38.439340 34.123303 7487 har TR12 OM144723 - OM174187
Microtus hartingi 7505 har Konya Tiirkiye  38.511570 32.995222 7505 har TR12 OM144724 - -
Microtus hartingi 7510 har Konya Tiirkiye  38.511570 32.995222 7510 har TR14 OM144725 - -
Microtus hartingi 7513 har Konya Tiirkiye  38.511570 32.995222 7513 har TRI12 OM144726 - -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus hartingi 7517 har Konya Tiirkiye  38.511570 32.995222 7517 har TR14 OM144727 - -
Microtus hartingi 7531 har Corum Tiirkiye  40.255620 34.658402 7531 har TRI12 0OM 144728 - -
Microtus hartingi 7532 har Corum Tiirkiye  40.255620 34.658402 7532 har TRI12 0OM 144729 - -
Microtus hartingi 7565 har Konya Tirkiye  37.522500 31.871390 7565 har TR13 OM144730 - OM174188
Microtus hartingi 7712 har Balikesir ~ Tiirkiye  39.543586 28.008177 7712 har TR32 OM144731 - -
Microtus hartingi 7742 har Antalya  Tirkiye 36.687141 30.023650 7742 har TR16 OM144732 - -
Microtus hartingi 7743 har Antalya  Tirkiye 36.687141 30.023650 7743 har TR16 OM144733 - OM174189
Microtus hartingi 7744 har Antalya  Tirkiye 36.687141 30.023650 7744 har TR22 OM144734 - -
Microtus hartingi 7745 har Antalya  Tirkiye 36.687141 30.023650 7745_har TR20 OM 144735 - -
Microtus hartingi 7746 har Antalya  Tirkiye 36.687141 30.023650 7746 _har TR16 OM144736 - -
Microtus hartingi 7747 har Antalya  Tirkiye 36.687141 30.023650 7747 har TR16 OM144737 - -
Microtus hartingi 7748 har Antalya  Tirkiye  36.946837 30.162807 7748 har TR19 OM144738 - -
Microtus hartingi 7850 har [zmir Tirkiye 38.351854 28.108765 7850 _har TR33 OM144739 - -
Microtus hartingi 7851 har [zmir Tirkiye 38.351854 28.108765 7851 har TR33 OM 144740 - -
Microtus hartingi 7853 har [zmir Tirkiye  38.351854 28.108765 7853 har TR33 OM144741 - -
Microtus hartingi 7854 har [zmir Tiirkiye  38.351854 28.108765 7854 har TR34 0OM144742 - -
Microtus hartingi 8009 har Kiitahya  Tirkiye 39.570900 30.125750 8009 har TR6 OM 144743 - -
Microtus hartingi 8239 har Tokat Tirkiye  40.710310 36.547310 8239 har TR17 OM144744 - -
Microtus hartingi 8248 har Tokat Tirkiye  40.710310 36.547310 8248 har TR17 OM144745 - -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus hartingi 8264 har Tokat Tiirkiye  40.710310 36.547310 8264 har TR17 0OM 144746 - -
Microtus hartingi 8338 har Corum  Tirkiye 40.536850 35.250020 8338 har TR42 OM144747 - -
Microtus hartingi 8483 har Antalya  Tirkiye 36.477178 29.386815 8483 har TR21 OM144748 - -
Microtus hartingi 8655_har Nigde Tirkiye  37.991429 35.072043 8655_har TR18 OM144749 - -
Microtus hartingi AY513804 har  Gravia Yunanistan 38.672637 22.432872 AYS513804 har GR34 AYS513804 - -
Microtus hartingi FJ641110 har  Sykourio Yunanistan 39.757639 22.579491 FJ641110 har GR39 Fl641110 - -
Microtus hartingi FJ641111 har  Sykourio Yunanistan 39.757639 22.579491 FJ641111 har GR39 Fl641111 - -
Microtus hartingi FJ641112 har  Sykourio Yunanistan 39.757639 22.579491 FJ641112 har GR39 Fl641112 - -
Microtus hartingi FJ641113 har  Sykourio Yunanistan 39.757639 22.579491 FJ641113 har GR39 Fl641113 - -
Microtus hartingi FJ641114 har Amyntaio Yunanistan 40.686538 21.681315 FJ641114 har GR29 FJo41114 - -
Microtus hartingi FJ641115 har Amyntaio Yunanistan 40.686538 21.681315 FJ641115 har GR31 FJo641115 - -
Microtus hartingi FJ641116 har Amyntaio Yunanistan 40.686538 21.681315 FJ641116 har GR30 FJo41116 - -
Microtus hartingi FJ641117 har  Thebes Yunanistan 38.422447 23.292597 FJ641117 har GR27  FJ641117 - -
Microtus hartingi FJ641118 har Thebes  Yunanistan 38.422447 23.292597 FJ641118 har GR27 Fl641118 - -
Microtus hartingi FJ641119 har Thebes  Yunanistan 38.422447 23.292597 FJ641119 har GR28 Fl641119 - -
Microtus hartingi FJ641120 har Thebes  Yunanistan 38.422447 23.292597  FJ641120 har GR7 Fl641120 - -
Microtus hartingi FJ641121 har Domokos Yunanistan 39.240752 22.273256 FJ641121 har GR39 Fl641121 - -
Microtus hartingi FJ641122 har Domokos Yunanistan 39.240752 22.273256 FJ641122 har GR35 Fl641122 - -
Microtus hartingi FJ641123 har Domokos Yunanistan 39.240752 22.273256 FJ641123 har GR39  FJ641123 - -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus hartingi FJ641124 har Dmokos Yunanistan 39.240752 22.273256 FJ641124 har GR39 Fl641124 - -
Microtus hartingi FJ641125 har Dadia  Yunanistan 41.127562 26.225838 FJ641125 har GR36  FJ641125 - -
Microtus hartingi FJ641126 har Dadia  Yunanistan 41.127562 26.225838 FJ641126 har GR36  FJ641126 - -
Microtus hartingi FJ641127 har Dadia  Yunanistan 41.127562 26.225838 FJ641127 har GR36  FJ641127 - -
Microtus hartingi FJ641128 har Dadia  Yunanistan 41.127562 26.225838 FJ641128 har GR37 Fl641128 - -
Microtus hartingi FJ641129 har Gravia Yunanistan 38.672637 22.432872 FJ641129 har GR38  FJ641129 - -
Microtus hartingi FJ641130_har Gravia Yunanistan 38.672637 22.432872 FJ641130 har GR40  FJ641130 - -
Microtus hartingi FJ641131 har Gravia Yunanistan 38.672637 22.432872 FJ641131 har GR41 FJ641131 - -
Microtus hartingi FJ641132 har Gravia Yunanistan 38.672637 22.432872  FJ641132 har GRS FJ641132 - -
Microtus hartingi FJ641134 har  Paranesti Yunanistan 41.267186 24.499161 FJ641134 har GR23 Fl641134 - -
Microtus hartingi FJ641135 har Balbouma Yunanistan 39.769752 21.182861  FJ641135 har GR2 FJ641135 - -
Microtus hartingi FJ641136 har  Paranesti Yunanistan 41.267186 24.499161  FJ641136 har GRI Fl641136 - -
Microtus hartingi FJ641137 har  Karyes Yunanistan 39.081479 22.423730 FJ641137 har GR3 FJ641137 - -
Microtus hartingi FJ641138 har  Karyes Yunanistan 39.081479 22.423730 FJ641138 har GR35  FJ641138 - -
Microtus hartingi FJ641139 har Evros  Yunanistan 41.314303 26.100246 FJ641139 har GR26  FJ641139 - -
Microtus hartingi FJ641140 har Evros  Yunanistan 41.314303 26.100246 FJ641140 har GR24  FJ641140 - -
Microtus hartingi FJ641141 har Evros  Yunanistan 41.314303 26.100246 FJ641141 har GR25 Fl641141 - -
Microtus hartingi FJ767744 har Bitola Makedonya 41.024244 21.355053 FJ767744 har MK34  FJ767744 - -
Microtus hartingi FJ767745_har  Kiursehir  Tirkiye  39.123262 34.063134  FJ767745 har TR12  FJ767745 - -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus hartingi FJ767746_har  Kursehir  Tirkiye  39.123262 34.063134 FJ767746_har TR18  FJ767746 - -
Microtus hartingi FJ767747_har Elmal Tirkiye  36.736678 29.906058  FJ767747 har TR18  FJ767747 - -
Microtus hartingi FJ767751 har  Antalya  Tirkiye 37.064917 30.214983  FJ767751 har TR4 FJ767751 - -
Microtus hartingi FJ767752 har  Antalya  Tirkiye 37.064917 30.214983  FJ767752 har TRS FJ767752 - -
Microtus hartingi MK6231990 har Lesvos Yunanistan 39.105091 26.324793 MK6231990 har GR45 MK6231990 - -
Microtus hartingi MK6231991 har Lesvos Yunanistan 39.105091 26.324793 MK6231991 har GR45 MK6231991 - -
Microtus hartingi MK6231992 har  Lesvos Yunanistan 39.211421 25.852546 MK6231992 har GR43 MK6231992 - -
Microtus hartingi MK6231993 har  Lesvos Yunanistan 39.211421 25.852546 MK6231993 har GR44 MK6231993 - -
Microtus hartingi har AM392397  Gravia Yunanistan 38.672637 22.432872 - - AM392397 -
Microtus irani 5430 ira Bayburt  Tirkiye 40.321838 40.235047 5430 ira TR13 OM144619 - -
Microtus irani 5432 ira Erzurum  Tirkiye 39.783370 40.555060 5432 ira TR13 OM144618 - -
Microtus irani 5502 ira Erzincan  Tirkiye 39.765470 38.658720 5502 ira TR22 OM144617 - -
Microtus irani 5503 ira Erzincan  Tirkiye 39.765470 38.658720 5503 ira TR22 OM144616 - -
Microtus irani 5504 ira Erzincan  Tirkiye 39.765470 38.658720 5504 ira TR22 OM144615 - -
Microtus irani 5507 ira Giresun  Tiirkiye  40.534440 38.253470 5507 ira_TR22 OM144614 - -
Microtus irani 5556_ira Erzurum  Tirkiye 39.828430 41.064270 5556 ira TRS OM144613 - -
Microtus irani 6239 ira Bitlis Tiirkiye  38.485590 42.388770 6239 ira TR7 OM144612 - -
Microtus irani 7290 ira Konya Tiirkiye  37.281720 32.095241 7290 ira TR23 OMI144611 OMI174240 ;
Microtus irani 7295 ira Antalya  Tirkiye 37.184920 31.765995 7295 _ira_TR23 OM144610 OMI174241 -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus irani 7415 _ira Konya  Tiirkiye 37.605560 34.073874 - - OM174242 -
Microtus irani 7536 _ira Antalya  Tirkiye 37.184920 31.765995 7536_ira_TR23 OM 144608 - -
Microtus irani 7537 ira Antalya  Tirkiye 37.184920 31.765995 7537_ira_TR23 OM 144607 - -
Microtus irani 7606 ira Karaman Tirkiye 36.706130 32.523910 7606 ira TR15 OM 144606 - -
Microtus irani 7610 ira Karaman Tirkiye 36.706130 32.523910 7610 ira TR20 0OM144605 - -
Microtus irani 7614 ira Karaman Tirkiye 36.706130 32.523910 7614 ira TR20 OM144604 - -
Microtus irani 7648 ira Karaman Tirkiye 36.763160 32.899510 7648 ira TR24 OM144603 - OM174192
Microtus irani 7683 ira Karaman Tirkiye 37.061690 33.085450 7683 ira TR20 OM144602 - -
Microtus irani 7685 ira Karaman Tirkiye 36.706130 32.523910 7685 ira TR20 OM144601 - -
Microtus irani 7686 ira Karaman Tirkiye 37.061690 33.085450 7686 ira TR19 OM 144600 - -
Microtus irani 7687 ira Karaman Tirkiye 37.061690 33.085450 7687 ira TR18 0OM 144599 - -
Microtus irani 7688 ira Karaman Tirkiye 36.706130 32.523910 7688 ira TR20 OM144598 - -
Microtus irani 7689 ira Karaman Tirkiye 36.763160 32.899510 7689 ira TR21 OM144597 - OM174193
Microtus irani 7692 _ira Karaman Tirkiye 37.061690 33.085450 7692 ira TR20 OM144596 - OM174194
Microtus irani 7695 _ira Karaman Tirkiye 36.763160 32.899510 7695 ira TR21 OM144595 - OM174195
Microtus irani 7888 ira Nigde Tiirkiye  37.419786 34.564527 7888 ira TR14 OM144594 - -
Microtus irani 8111 ira Erzurum  Tirkiye 39.891655 41.408733 8111 ira TR29 0OM 144593 - -
Microtus irani 8502 ira Nigde Tiirkiye  37.419786 34.564527 8502 ira TR14 0OM144592 - -
Microtus irani 8503 ira Nigde Tiirkiye  37.419786 34.564527 8503 ira TR14 OM144591 - -

87



Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus irani 8504 ira Nigde Tiirkiye  37.419786 34.564527 8504 ira TR14 OM144590 - -
Microtus irani 8523 ira Osmaniye Tirkiye 36.987749 36.365545 8523 ira TR16 OM144589 - -
Microtus irani 8659 ira K.marags  Tirkiye 37.935453 36.502079 8659 ira TR25 OM144588 - -
Microtus irani 8660 ira K.marags  Tirkiye 37.935453 36.502079 8660 ira TR27 OM144587 - -
Microtus irani 8698 _ira Tunceli  Tiirkiye 39.338966 39.201506 8698 ira_ TR13 OM 144586 - -
Microtus irani 8717 ira K.marags  Tirkiye 37.935453 36.502079 8717 ira TR25 OM144585 - -
Microtus irani 8718 _ira Tunceli  Tiirkiye 39.338966 39.201506 8718 ira_ TR13 OM 144584 - -
Microtus irani 8719 ira K.marags  Tirkiye 37.935453 36.502079 8719 ira TR27 OM 144583 - -
Microtus irani 8806 _ira Sivas Tirkiye  39.853466 37.037175 8806_ira_ TR27 OM 144582 - -
Microtus irani 8807 _ira Sivas Tirkiye  39.853466 37.037175 8807 _ira_TR27 OM144581 - -
Microtus irani 8811 ira Sivas Tirkiye  39.853466 37.037175 8811 _ira_TR9 OM 144580 - -
Microtus irani 8820 _ira Sivas Tirkiye  39.853466 37.037175 8820 _ira_ TR27 OM 144579 - -
Microtus irani 8821 ira Sivas Tirkiye  39.853466 37.037175 8821 _ira_TR10 OM 144578 - -
Microtus irani 8906 _ira Sivas Tirkiye  39.853466 37.037175 8906_ira_TR10 OM 144577 - -
Microtus irani 8992 ira Bingol Tiirkiye  38.914950 40.848062 8992 ira TR13 OM144576 - -
Microtus irani 8995 ira Bingol  Tirkiye 38.914950 40.848062 8995 ira TR13 OM144575 - -
Microtus irani 9039 ira Van Tirkiye  38.819099 43.695483 9039 _ira TR2 OM 144574 - -
Microtus irani 9051 ira Van Tiirkiye  38.650552 43.891435 9051 ira TR4 OM144573 - -
Microtus irani IR45 ira Piranshahr Iran 36.520000 45.309990 IR45 ira IR11 OM144572 - -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI

CYTB GHR RAG2
Microtus irani IR67 ira Takab Iran 36.240000 47.069990 IR67 ira IR28 OM144571 - -
Microtus irani IR69 ira Urmiye Iran 37.716680 44.649810 IR69 ira IR5 OM144570 - -

Microtus irani 5434 ira Giimiishane  Tiirkiye  40.211780 39.054160 - - - OM174191
Microtus irani 7416 _ira Konya  Tiirkiye 37.605560 34.073874 7416 _ira TR18 OM144609 OM174243 -
Microtus irani FJ767739 ira  Shiraz fran  29.591760 52.583690  FJ767739 ira IR1 FJ767739 - -
Microtus irani FJ767748 ira  Karaman Tiirkiye 36.763160 32.899510 FJ767748 ira TR20  FJ767748 - -
Microtus irani FJ767749 ira  Karaman Tiirkiye 36.763160 32.899510  FJ767749 ira TR20  FJ767749 - -
Microtus irani FJ767750 ira  Karaman Tiirkiye 36.763160 32.899510  FJ767750 ira TR24  FJ767750 - -
Microtus irani KC953617 ira  Ehden  Liibnan  34.334440 35.907770 KC953617 ira LB17  KC953617 - -
Microtus irani KC953618 ira ~ Ehden  Liibnan  34.334440 35.907770 KC953618 ira LB17  KC953618 - -
Microtus irani KC953619 ira  Ehden  Liibnan  34.334440 35.907770 KC953619 ira LB26  KC953619 - -
Microtus irani KM269337 ira  Shiraz fran  35.545821 46.587203 KM269337 ira IR13 KM269337 - -
Microtus irani KM269338 ira  Shiraz fran  35.545821 46.587203 KM269338 ira IR6  KM269338 - -
Microtus irani KM269339 ira  Shiraz fran  35.545821 46.587203 KM269339 ira IR6  KM269339 - -
Microtus irani MH686214 ira Erzurum  Tiirkiye 39.984666 40.901282 MH686214 ira TR13 MH686214 - -
Microtus irani MH686215 ira  Erzurum  Tiirkiye  39.984666 40.901282 MH686215 ira TR13 MH686215 - -
Microtus irani MH686216 ira  Erzurum  Tiirkiye  40.199912 41.460088 MH686216 ira TR12 MH686216 - -
Microtus irani MH686217 ira  Van Tirkiye — 38.560235 43.459863 MH686217 ira TR3 ~ MH686217 - -
Microtus irani MH686218 ira  Erzurum  Tiirkiye  39.984666 40.901282 MH686218 ira TR30 MH686218 - -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2

Microtus irani ira KX455576 - Tiirkiye - - - - KX455576 -
Microtus dogramacii 8039 qaz Elazig Tiirkiye  38.555448 39.207898 8039 gaz TR1 OM144809 - -
Microtus dogramacii 8040 qaz Elazig Tiirkiye  38.555448 39.207898 8040 gaz TR2 OM144810 - -
Microtus dogramacii 8041 qaz Elazig Tiirkiye  38.555448 39.207898 8041 gaz TR2 OM144811 - -
Microtus dogramacii 8217 qaz Elazig Tiirkiye  38.555448 39.207898 8217 gqaz TR2 OM144812 - -
Microtus dogramacii IR71_qaz Urmiye Iran 37.425930 44.862670 IR71 qgaz IR3 OM144813 OM174249 -
Microtus dogramacii ~ KM390972_qaz  Qazvin [ran 35.767700 50.057270 KM390972 qaz IR5 KM390972 - -
Microtus dogramacii ~ KM390973_qaz  Zanjan [ran 36.120340 48.593790 KM390973 qaz IR6  KM390973 - -
Microtus dogramacii ~ KM390974_qaz  Zanjan [ran 36.120340 48.593790 KM390974 qaz IR9 KM390974 - -
Microtus dogramacii ~ KM390975_qaz ~ Zanjan [ran 36.120340 48.593790 KM390975 qaz IR9  KM390975 - -
Microtus dogramacii ~ KM390976_qaz  Zanjan [ran 36.120340 48.593790 KM390976_qaz IR9  KM390976 - -
Microtus dogramacii ~ KM390977_qaz  Zanjan [ran 36.120340 48.593790 KM390977_qaz IR4  KM390977 - -
Microtus dogramacii ~ KM390978 qaz  Zanjan [ran 36.120340 48.593790 KM390978 qaz IR4  KM390978 - -
Microtus dogramacii ~ KM390979 _qaz  Zanjan [ran 36.120340 48.593790 KM390979_qaz IR4  KM390979 - -
Microtus dogramacii ~ KM390980 _qaz  Saghez [ran 36.238940 46.277970 KM390980_qaz IR7  KM390980 - -
Microtus dogramacii KM390981 gaz Gazerderah Iran 35410440 46.610590 KM390981 gaz IR8  KM390981 - -
Microtus dogramacii qaz_KX455586 - Iran - - - - KX455586 -
Microtus socialis IR08 soc Salmas Iran 38.202140 44.770550 IR08 soc IR11 OM144787 - -
Microtus socialis IR09 soc Salmas Iran 38.202140 44.770550 IR09 soc IR14 OM144788 - -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus socialis IR20 _soc Salmas Iran 38.202140 44.770550 IR20 soc IR12 OM144789 - -
Microtus socialis IR21 soc Salmas Iran 38.202140 44.770550 IR21 soc IR13 0OM144790 - -
Microtus socialis IR39 soc Salmas Iran 38.202140 44.770550 IR39 soc IR12 OM144791 - -
Microtus socialis IR41 soc Salmas Iran 38.202140 44.770550 IR41 soc IR13 0OM144792 - -
Microtus socialis IR42 soc Salmas Iran 38.202140 44.770550 IR42 soc IR12 0OM144793 - -
Microtus socialis IR40 soc Salmas Iran 38.202140 44.770550 - - OM174250 -
Microtus socialis IR74 soc Marand Iran 38.507500 45.550500 IR74 soc IR15 0OM 144795 - -
Microtus socialis IR88 soc Moghan [ran 39.533500 47.683990 IR88 soc_IR7 OM144796 - OM174200
Microtus socialis IR8&9 soc Marand Iran 38.507500 45.550500 IR89 soc IR15 0OM144797 - -
Microtus socialis IR99 soc Moghan Iran 39.533500 47.683990 IR99 soc IRS OM144798 - -
Microtus socialis IR73 soc Marand [ran 38.507500 45.550500 IR73 soc IR15 OM144794 OM174251 -
Microtus socialis AYS513829_soc Tori Giircistan  41.451060 45.685260 AYS513829 soc_ GE10 AYS513829 - -
Microtus socialis AYS513830_soc Tori Giircistan  41.451060 45.685260 AY513830 soc GES  AYS513830 - -
Microtus socialis AYS513831 soc  Reine [ran 36.683000 48.508720 AY513831 soc IR9  AYS513831 - -
Microtus socialis GQ352468 soc Kalmykia  Rusya  46.567680 45.773160 GQ352468 soc_ RU4  GQ352468 - -
Microtus socialis GU987118 soc Hankendi Azerbaycan 39.826520 46.765570 GU987118 soc_ AZ6  GU987118 - -
Microtus socialis KC953625 soc  Crimea  Ukrayna 44.952110 34.102410 KC953625 soc UA2  KC953625 - -
Microtus socialis KC953626 _soc  Crimea  Ukrayna 44.952110 34.102410 KC953626 soc UA1  KC953626 - -
Microtus socialis KC953627 soc Kalmykia  Rusya  46.567680 45.773160 KC953627 soc RU3  KC953627 - -
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus socialis KM269334 soc  Zanjan [ran 36.683000 48.508720 KM269334 soc IR17 KM269334 - -
Microtus socialis KM269335 soc Azerbaijan Iran 37.546120 45.025180 KM269335 soc IR12 KM269335 - -
Microtus socialis KM269336 soc Azerbaijan Iran 37.546120 45.025180 KM269336 soc IR16 KM269336 - -
Microtus socialis soc_KP057336 - Iran - - - - KP057336 -
Microtus cyrenaica MK6231994 cyr Cyrenaica  Libya 32.697348 21.565384 MK6231994 cyr LY MK6231994 - -
Microtus cyrenaica MK6231995 cyr Cyrenaica  Libya 32.697348 21.565384 MK6231995 cyr LY MK6231995 - -
Microtus cyrenaica MK6231996 cyr Cyrenaica  Libya 32.697348 21.565384 MK6231996 cyr LY MK6231996 - -
Microtus paradoxus KC953622 par KopetDag Tirkmenistan 38.073025 57.360378  K(C953622 par TM KC953622 - -
Microtus paradoxus KC953623 par Firjuza Tirkmenistan 37.848355 58.139034 K(C953623 par TM KC953623 - -
Microtus paradoxus KC953624 par Ashgabat Tirkmenistan 37.835341 58.318935 KC953624 par TM KC953624 - -
Microtus arvalis arv_AM392386 Kiev Ukrayna 51.271778 30.221667 - - AM392386 -
Microtus arvalis arv_KP057335 - Rusya - - - - KP057335 -
Microtus arvalis AY220777_arv Goéttingen Almanya 51.538699 9.875278 AY220777 arv. DE  AY220777 - -
Microtus arvalis AY220778 arv Lauwersee Hollanda 53.392359 6.137961 AY220778 arv_ NL AY220778 - -
Microtus mystacinus 7355 lev Amasya  Tiirkiye 40.783890 35.797180 7355 lev_TR OM144816 - -
Microtus mystacinus IR72 lev Urmiye Iran 37.716680 44.649810 IR72 lev IR OM 144817 - -
Microtus mystacinus 7273 lev Amasya  Tiirkiye 40.800350 35.538638 - - OM174244 -
Microtus mystacinus 7357 lev Amasya  Tirkiye 40.800350 35.538638 - - OM174245  OM174196
Microtus mystacinus lev. KX455588 Kemerovo  Rusya 55.343202 86.069604 - - KX455588 -
Microtus mystacinus 7358 lev Amasya  Tiirkiye 40.800350 35.538638 - - - OM174197
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Cizelge A.2 (Devam ediyor)

Tiir Ornek No Sehir Ulke Enlem Boylam  CYTB Haplotip Ad1 GENBANK ERiSiM NUMARASI
CYTB GHR RAG2
Microtus obscurus 8081 obs Erzurum  Tiirkiye 39.826194 41.325141 8081 obs TR 0OM 144814 - -
Microtus obscurus 5522 obs Erzurum  Tirkiye  39.966710 40.917150 5522 obs TR OM144815 OMI174246  OM174198
Microtus obscurus 6940 obs Kars Tiirkiye  40.233858 42.329033 - - OM174247 -
Microtus obscurus 6941 obs Kars Tiirkiye  40.845776 42.933557 - - OM174248  OM174199
Microtus daghestanicus 6942 dag Ardahan  Tirkiye 41.479824 42.796030 6942 dag TR OM144820 - OM174190
Microtus daghestanicus KM656487_dag  Ossetia Rusya  42.788310 43.900013 KM656487 dag RU  KM656487 - -
Microtus majori AYS513814_maj Diyarbakir Tiirkiye 38.451439 40.694523  AYS513814 maj TR  AYS513814 - -
Microtus majori DQ841703 maj Diyarbakir Tirkiye 38.451439 40.694523 DQ841703 maj TR  DQ841703 - -
Microtus subterraneus 6284 sub Zonguldak Tiirkiye  41.099815 31.812938 - - OM174252 -
Microtus subterraneus 6273 sub Zonguldak Tirkiye  41.195139 31.536265 6273 sub TRL2 OM144818 - -
Microtus subterraneus 7828 sub Antalya  Tirkiye 36.536930 29.875664 7828 sub TR OM144819 - -
Chionomys nivalis 7857 _niv Nigde Tirkiye  37.458579 34.621480 7857 niv_TR OM144821 - -
Chionomys nivalis 8219 niv Malatya  Tiirkiye  38.620898 37.592680 8219 niv_ TR 0OM 144822 - -
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EK B: PRIMERLER VE PCR PROTOKOLLERI

Cizelge B.1. Kullanilan primerlere ait 6zellikler

Lokus
Tipi Lokus Ismi  |Primer Ad1 |Yénii Primer Dizi Referans
L14727-SP  |ileri yonlii GACAGGAAAAATCATCGTTG
mtDNA CYTB Jaarola and Searle 2002
H15915-SP | Geri yonlii TTCATTACTGGTTTACAAGAC
RAGI D1 Ileri yonlii CGCTGCACAGAGAAAGACTT
R1 Geri yonli AAGGATTTCTTGGCAGGAGT
- cf yoru Blanga-Kanfi et al. 2009
RAG) D2 Ileri yonli TAYAGYCGAGGGAAAAGYATGGG
R2 Geri yonli GACAAGTGGATGAGTGTGCGTTC
GHR1 D1 Ileri yonlii TAGGAAGGAAAATTRGARGARGTNAA
R1 Geri yonli AAGGCTANGGCATGATRTTRTT
- Blanga-Kanfi et al. 2009
GHRO D2 Ileri yonli GGAAAATTRGAGGAGGTGAAYACNATHTT
DNA R2 Geri yonli GATTTTGTTCAGTTGGTCRGTRCT-NAC
nu ,
F Ileri yonli GGAGATACAAGGCCCAAACA
Mar(003 R Geri yonli TGGCATTAGATGACCTGTGG
F Ileri yonli TTTGCTCAATTCTCTCATAAAAGG Gauffre ot al. 2007
Mar012 R Geri yonli TGTCATGGATTGGGCATACA Ruda et al. 2008
F fleri yénlii GGAAATGCCTGTTTGTATGAGA Walserzagl(;igHeckel
Mar049 R Geri yonli TGTGATGTGGGAACCAGAGA
F Ileri yonlii GCCTGGACACAACCAAACTT
Mar(063 R Geri yonli GGCTATGGGCAGCTCCTG
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Cizelge B.1 (Devam ediyor)

Lokus )
Tipi Lokus Ismi  |Primer Ad1 |Yonii Primer Dizi Referans
NuDNA  |Mar076 F fleri yonlii TCACCAGGACCTACTGAGCA
R Geri yonlii GCCAGCTTCATTTCAAGAGG
F ileri yonlii ATGGATCATTCCGCTTCTGT
Mar080 R Geri yonlii AACCTTCAGCCCAAACCATT
F fleri yonlii TAACCACAACCCCTCCAACTG
MSMM2 R Geri yonlii TCATTTGGAGTTGCTGAGAAC Gauffre et al. 2007
F ileri yonlii TACAAATCTATCCTCTGACCTC V&f:r?nﬂ'égffel
MSMM6 R Geri yonlii TACAAAGCCATTGTTCCCTGC4 2008
F fleri yonlii TCCTCATATTGAGCTTCTGTCC
Mag1 R Geri yonlii AACTTGCAGGTGACCGAGC
F fleri yonlii ATGGATCATTCCGCTTCTGT
Ma80 R Geri yonlii AACCTTCAGCCCAAACCATT
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Cizelge B.2. Cytb PCR Protokolii (mtDNA)

Derece |Siire PCR Karisim Toplam Hacim 50 pl
95 5 dakika dH»0 38
95 30 saniye Buffer 5
54 60 saniye 35 dongii MgCl, 3
72 90 saniye dntp 1
72 10 dakika Forward Primer 1
4 beklet Reverse Primer 1
Taq Polimeraz 0,5
DNA 0,5
Cizelge B.3. RAGI ve RAG?2 Protokolii (nuDNA)
Derece |Siire PCR Karisinm 1. Set 2. Set
95 5 dakika dH»0 18,75 18,25
95 30 saniye Buffer 2,5 2,5
59 60 saniye |35 dongii MgCl 1,5 1,5
72 90 saniye dntp 0,5 0,5
72 10 dakika Forward Primer |0,5 0,5
4 beklet Reverse Primer |0,5 0,5
Taq Polimeraz  |0,25 0,25
DNA 0,5 1 ragl pl
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Cizelge B.4. GHR1 ve GHR2 Protokolii (nuDNA)

Derece |Siire PCR Karisim Toplam Hacim 25 pl (Her iki set icin)
95 5 dakika dH»0 18,25
95 30 saniye Buffer 2,5
54 60 saniye |40 dongii MgCl, 1,5
72 90 saniye dntp 0,5
72 10 dakika Forward Primer 0,5
4 beklet Reverse Primer 0,5
Taq Polimeraz 0,25
DNA 1
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EK C: POPULASYON YAPISI ANALIZi SONUCLARI

Cizelge C.1. Populasyon yapisi analizlerinde kullanilan 85 6rnege ait mikrosatellit genotipleri

Stra Ornek v 1ar003 Mar076  Mar063 Mar049 MSMM6 MaS1 Ma8s

No No

1 5730 har 169 127 289 251 148 196 144
2 5741 har 181 121 289 251 148 184 154
3 7229 har 171 113 303 231 144 196 116
4 7234 har 171 113 303 241 144 210 118
5 7237 har 171 113 303 241 134 184 118
6 7238 har 169 115 295 251 134 184 118
7 7246 har 169 115 291 251 146 184 118
8 7265 har 169 123 289 239 146 184 152
9 7267 har 177 117 295 241 146 196 150
10 7268 har 177 117 291 239 146 196 122
11 7269 har 169 117 289 243 146 184 120
12 7270 har 177 109 291 249 134 184 148
13 7271 har 171 113 283 239 144 184 134
14 7274 har 177 113 299 255 144 184 124
15 7275 har 173 115 291 239 148 184 118
16 7276 har 177 109 291 243 148 184 116
17 7277 har 171 121 291 239 146 184 120
18 7279 har 171 113 293 239 146 184 118
19 7280 har 173 109 293 245 144 212 128
20 7285 har 171 115 0 239 144 204 118
21 7288 har 167 123 289 245 130 208 120
22 7291 har 171 127 289 249 144 184 120
23 7297 har 171 113 291 245 144 184 126
24 7298 har 171 113 305 241 144 184 120
25 7300 har 171 117 297 239 144 200 118
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Cizelge C.1 (Devam ediyor)

Swa Ornek v 1ar003 Mar076  Mar063 Mar049 MSMM6 MaS1 Mass

No No

26 7301 har 169 117 299 249 148 202 150
27 7303 har 175 0 299 247 144 184 120
28 7304 har 171 0 283 249 144 184 120
29 7305_har 173 117 283 247 144 184 118
30 7306 _har 173 117 283 255 144 184 118
31 7307 _har 173 127 0 247 150 206 152
32 7308 har 171 127 289 247 144 184 162
33 7309 har 177 117 295 261 134 184 150
34 7310 _har 175 117 291 239 146 184 122
35 7311 har 179 121 291 239 150 184 148
36 7313 har 177 117 291 241 134 198 120
37 7314 har 171 113 295 245 146 184 120
38 7316 _har 165 115 291 251 144 184 118
39 7328 har 169 115 303 239 156 184 122
40 7344 har 177 115 291 243 146 184 130
41 7345 har 171 109 291 241 156 184 150
42 7369 har 169 109 291 253 138 190 118
43 7379 har 169 115 291 251 158 194 118
44 7385 har 147 117 299 245 146 184 116
45 7394 har 161 115 297 245 152 184 118
46 7396 har 177 125 297 245 150 204 116
47 7397 har 173 129 283 245 140 184 116
48 7401 har 171 115 299 253 138 196 118
49 7403 har 147 113 297 249 134 202 118
50 7404 har 147 115 299 243 150 202 116
51 7405 har 169 117 299 249 162 184 116
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Cizelge C.1 (Devam ediyor)

Swa Ornek v 1ar003 Mar076  Mar063 Mar049 MSMM6 MaS1 Mass

No No

52 7410 har 169 121 283 245 144 184 118
53 7233 ana 155 111 283 239 132 184 124
54 7282 ana 159 113 269 237 134 184 130
55 7294 ana 145 119 271 239 142 190 132
56 7342 ana 145 117 275 237 136 184 130
57 7368 ana 159 113 269 231 134 186 130
58 7372 ana 159 107 269 245 134 186 130
59 7373 ana 145 115 269 231 142 200 124
60 7374 ana 145 107 283 247 142 186 130
61 7420 ana 159 115 283 231 134 184 130
62 7421 ana 145 107 283 245 130 186 130
63 7426 ana 153 115 283 245 134 186 130
64 7468 ana 145 117 277 239 142 192 134
65 7469 ana 145 119 283 239 140 188 132
66 7495 ana 149 113 293 233 132 192 116
67 5429 ira 157 113 267 235 134 196 134
68 5430 ira 161 113 275 247 136 192 126
69 5432 ira 151 111 275 249 144 204 134
70 5434 ira 133 115 275 253 140 190 130
71 5463 ira 151 107 285 241 134 208 134
72 5464 ira 151 115 269 241 138 208 138
73 5503 ira 143 113 277 237 142 180 116
74 5556 ira 151 109 273 233 136 186 132
75 6239 ira 149 113 283 239 140 184 128
76 7290 ira 145 117 271 253 142 190 132
77 7295 ira 145 117 277 239 142 188 132
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Cizelge C.1 (Devam ediyor)

Swa Ornek v 1ar003 Mar076  Mar063 Mar049 MSMM6 MaS1 Mass

No No

78 7415 ira 149 113 277 245 132 192 132
79 7416 ira 145 111 275 221 144 186 128
80 7536 ira 145 117 277 253 142 190 132
81 7537 ira 145 119 277 239 132 188 132
82 7610 ira 151 111 285 233 144 190 126
83 7648 ira 155 117 271 237 136 194 134
84 7692 ira 149 113 273 235 144 188 136
85 7695 ira 155 111 271 237 136 194 122

Sekil C.1. Toplam K Skorlarinin Gruplar Arasi Karsilagtirilmasinin Grafiksel Gosterimi (K=1-
5) ( Microtus hartingi, M. anatolicus, M. irani Toros ve M. irani Dogu Anadolu i¢in En 1yi K
degeri)

Delta K = mean(|L"(K)|) / stdev[L(K)]

1000

800

600 586.625

Delta K

400

200
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Cizelge C.2. Microtus hartingi, M. anatolicus ve M. irani drnekleri i¢in Q degerleri

No OrnekNo PopNo  Kayip Deger Q21 Q22
1 7288 har Hartingi 0 0.9991 0.0009
2 7328 har Hartingi 0 0.9991 0.0009
3 7396 har Hartingi 0 0.9979 0.0021
4 7397 har Hartingi 0 0.9992 0.0008
5 7410 har Hartingi 0 0.9991 0.0009
6 7229 har Hartingi 0 0.9992 0.0008
7 7265 har Hartingi 0 0.9994 0.0006
8 7267 har Hartingi 0 0.9990 0.0010
9 7268 har Hartingi 0 0.9993 0.0007

10 7277 har Hartingi 0 0.9992 0.0008
11 7309 har Hartingi 0 0.9990 0.0010
12 7310 _har Hartingi 0 0.9993 0.0007
13 7311 har Hartingi 0 0.9953 0.0047
14 7313 har Hartingi 0 0.9989 0.0011
15 7291 har Hartingi 0 0.9991 0.0009
16 5730 har Hartingi 0 0.9989 0.0011
17 7344 har Hartingi 0 0.9992 0.0008
18 7345 har Hartingi 0 0.9970 0.0030
19 7314 har Hartingi 0 0.9987 0.0013

20 7316 har Hartingi -14 0.9980 0.0020

21 7275 har Hartingi 0 0.9961 0.0039

22 7270 har Hartingi 0 0.9994 0.0006

23 7274 har Hartingi 0 0.9982 0.0018

24 7276 har Hartingi 0 0.9992 0.0008

25 5741 har Hartingi 0 0.9984 0.0016

26 7379 har Hartingi 0 0.9986 0.0014

27 7403 har Hartingi -14 0.9991 0.0009

28 7404 har Hartingi 0 0.9992 0.0008
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Cizelge C.2 (Devam ediyor)

No OrnekNo PopNo  Kayip Deger Q21 Q22

29 7405 har Hartingi 0 0.9979 0.0021
30 7385 har Hartingi 0 0.9991 0.0009
31 7394 har Hartingi -14 0.9992 0.0008
32 7271 har Hartingi 0 0.9992 0.0008
33 7279 har Hartingi 0 0.9991 0.0009
34 7280 har Hartingi 0 0.9992 0.0008
35 7285 har Hartingi 0 0.9991 0.0009
36 7269 har Hartingi 0 0.9982 0.0018
37 7300 har Hartingi 0 0.9991 0.0009
38 7301 har Hartingi 0 0.9992 0.0008
39 7369 har Hartingi 0 0.9773 0.0227
40 7401 har Hartingi 0 0.9971 0.0029
41 7303 har Hartingi 0 0.9993 0.0007
42 7304 har Hartingi 0 0.9884 0.0116
43 7305 har Hartingi 0 0.9981 0.0019
44 7306 har Hartingi 0 0.9990 0.0010
45 7307 har Hartingi 0 0.9862 0.0138
46 7308 har Hartingi 0 0.9992 0.0008
47 7234 har Hartingi 0 0.9744 0.0256
48 7237 har Hartingi 0 0.9988 0.0012
49 7238 har Hartingi 0 0.9991 0.0009
50 7246 har Hartingi 0 0.9991 0.0009
51 7297 har Hartingi 0 0.9990 0.0010
52 7298 har Hartingi 0 0.9887 0.0113
53 7233 ana  Anatolicus 0 0.0010 0.9990
54 7282 ana  Anatolicus 0 0.0010 0.9990
55 7294 ana  Anatolicus 0 0.0008 0.9992
56 7342 ana  Anatolicus 0 0.0010 0.9990
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Cizelge C.2 (Devam ediyor)

No OrnekNo PopNo  Kayip Deger Q21 Q22

57 7368 ana  Anatolicus 0 0.0010 0.9990
58 7372 ana  Anatolicus 0 0.0008 0.9992
59 7373 ana  Anatolicus 0 0.0010 0.9990
60 7374 ana  Anatolicus 0 0.0007 0.9993
61 7420 ana  Anatolicus 0 0.0010 0.9990
62 7421 ana  Anatolicus 0 0.0010 0.9990
63 7426 ana  Anatolicus 0 0.0010 0.9990
64 7468 ana  Anatolicus 0 0.0010 0.9990
65 7469 ana  Anatolicus 0 0.0009 0.9991
66 7495 ana  Anatolicus 0 0.0016 0.9984
67 7290 ira  Irani Toros 0 0.0010 0.9990
68 7295 ira  Irani Toros 0 0.0010 0.9990
69 7415 ira  Irani Toros 0 0.0010 0.9990
70 7416 ira  Irani Toros 0 0.0010 0.9990
71 7536 ira  Irani Toros 0 0.0010 0.9990
72 7537 ira  Irani Toros 0 0.0009 0.9991
73 7610 ira  Irani Toros 0 0.0034 0.9966
74 7648 ira  Irani_Toros 0 0.0010 0.9990
75 7692 ira  Irani Toros 0 0.0010 0.9990
76 7695 ira  Irani Toros 0 0.0010 0.9990
77 5429 ira  Irani_Dogu 0 0.0084 0.9916
78 5430 ira  Irani_Dogu 0 0.0066 0.9934
79 5432 ira  Irani Dogu 0 0.2206 0.7794
80 5434 ira  Irani Dogu 0 0.0091 0.9909
81 5463 ira  Irani Dogu 0 0.0278 0.9722
82 5464 ira  Irani Dogu -14 0.0089 0.9911
83 5503 ira  Irani Dogu 0 0.0092 0.9908
84 5556 ira  Irani Dogu 0 0.0051 0.9949
8 6239 ira Irani Dogu 0 0.0255 0.9745
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