
 1 
 

                                                 ANKARA ÜNİVERSİTESİ 

FEN BİLİMLERİ ENSTİTÜSÜ 

 

 

 

 

DOKTORA TEZİ 

 

 

 

TÜRKİYE’NİN KUZEYİNDE YAYILIŞ GÖSTEREN Microtus VE Chionomys 

CİNSLERİNE AİT TÜRLERİN (MAMMALİA: RODENTİA) GENETİK 

VARYASYONLARININ VE FİLOGENETİK İLİŞKİLERİNİN SAPTANMASI 

 

 

 

Derya ÇETİNTÜRK 

 

 

 

 

 

BİYOLOJİ ANABİLİM DALI 

 

 

 

 

 

ANKARA 

2021 

 

 

Her hakkı saklıdır

 



 ii 
 

ÖZET 

Doktora Tezi 

TÜRKĠYE’NĠN KUZEYĠNDE YAYILIġ GÖSTEREN Microtus ve Chionomys 

CĠNSLERĠNE AĠT TÜRLERĠN (MAMMALIA: RODENTIA) GENETĠK 

VARYASYONLARININ ve FĠLOGENETĠK ĠLĠġKĠLERĠNĠN SAPTANMASI 

Derya ÇETĠNTÜRK 

Ankara Üniversitesi                                                                                                        

Fen Bilimleri Enstitüsü                                                                                                   

Biyoloji Anabilim Dalı 

DanıĢman: Prof. Dr. Nuri YĠĞĠT 

Microtus Shrank, 1798 cinsi en çok türleĢmeye uğrayan ve en hızlı evrimleĢen kemirgen 

cinslerinden biri olarak kabul edilmekte olup, Ģu ana kadar Anadolu'da 14 adet Microtus cinsi 

tarla faresi türünün kaydı verilmiĢtir. Chionomys Miller, 1908 cinsi ise, Microtus cinsi ile yakın 

akraba kar farelerini içermekte ve Anadolu’da yayılıĢı bulunan üç adet tür ile temsil 

edilmektedir. Bu çalıĢmada, Türkiye’nin kuzeyinde yayılıĢ gösteren Microtus ve Chionomys 

cinslerine ait 32 lokaliteden alınan 163 adet örneğin, Genbank’dan alınan 30 adet ve 

BoldSystem’dan alınan 7 adet örneğin mitokondriyal COXI ve 12S rRNA ile nükleer IRBP gen 

bölgeleri analiz edildi. Elde edilen verilere göre, Microtus ve Chionomys cinslerinin farklı 

cinsler olduğu ve Chionomys nivalis, Chionomys roberti ve Chionomys gud türlerinin 

birbirlerinden ayrıldıkları belirlendi. Microtus türleri ile ilgili olarak; Microtus arvalis ―arvalis‖ 

ve ―obscurus‖ formlarının Doğu Anadolu populasyonu da dahil olmak üzere aynı tür oldukları 

saptandı. Microtus mystacinus Trakya ve Anadolu populasyonu arasındaki coğrafi izolasyonun 

farklı türler oluĢturmaları için yeterli olmadığı görüldü. Microtus majori ve Microtus 

subterraneus türlerinin farklı türler oldukları, Microtus subterraneus Trakya ve Anadolu 

populasyonlarının devam eden türleĢme sürecinde oldukları ve henüz ayrı türler düzeyinde 

farklılaĢmıĢ olmadıkları belirlendi. Guentheri grubuna ait ve Ġç Anadolu’nun kuzeyinde bulunan 

endemik Microtus dogramacii’nın geçerli bir takson olduğu, ancak Guentheri grubu Trakya ve 

Batı Anadolu populasyonlarının genetik belirteçler bakımından henüz tam olarak ayrı türler 

olma kriterini sağlamadıkları kanıtlandı ve Microtus hartingi olarak kabul edildi.  

Aralık 2021, 162 sayfa 

Anahtar Kelimeler: Microtus, Chionomys, Kuzey Anadolu, Mitokondriyal DNA, Nükleer 

DNA 
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ABSTRACT 

Ph.D. Thesis 

DETERMINING GENETIC VARIATIONS and PHYLOGENETIC RELATIONSHIPS 

of GENUS Microtus and Chionomys SPECIES (MAMMALIA: RODENTIA) 

DISTRIBUTED in NORTHERN TURKEY 

 

Derya ÇETĠNTÜRK 
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Graduate School of Natural and Applied Sciences                                                                                                                                                                                                          

Department of Biology 

 

Supervisor: Prof. Dr. Nuri YĠĞĠT 

 

Genus Microtus Shrank, 1798 is considered to be one of the most differentiated and rapidly 

evolving rodent genus, and 14 vole species of genus Microtus have been recorded in Anatolia so 

far. Genus Chionomys Miller, 1908 comprises of snow voles closely related to Microtus and is 

represented by three species distributed in Anatolia. In this study, mitochondrial COXI and 12S 

rRNA and nuclear IRBP gene regions of 163 samples from 32 localities, 30 samples from 

Genbank and 7 samples from BoldSystem belong to Microtus and Chionomys genera distributed 

in the north of Turkey were analysed. According to the obtained data, it was determined that 

Microtus and Chionomys are different genera and Chionomys nivalis, Chionomys roberti and 

Chionomys gud separated from each other. Regarding Microtus species; it was stated that 

"arvalis" and "obscurus" forms of M. arvalis are the same species, including the eastern 

Anatolian population. It was observed that the geographical isolation between Microtus 

mystacinus Thracian and Anatolian populations was not sufficient to form different species. It 

was determined that Microtus majori and Microtus subterraneus are different species, and 

Thracian and Anatolian populations of Microtus subterraneus are involved in the ongoing 

speciation process. It was proved that endemic Microtus dogramacii belong to Guentheri Group 

and distributed in the north of Central Anatolia are a valid taxon; however, Thrace and Western 

Anatolian populations of the Guentheri group have not yet completely fulfilled the criterion of 

being a separate species in terms of genetic markers and were accepted as Microtus hartingi.  

December 2021, 162 pages 

Key Words: Microtus, Chionomys, northern Anatolia, Mitochondrial DNA, Nuclear DNA 
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                                           KISALTMALAR DİZİNİ 

 

%                      Yüzde 

+                       Artı 

±                       Artı-eksi 

°C                     Santigrat derece 

2n                     Diploid Kromozom Sayısı 

μl                      Mikro litre 

AIC                  Akaike Information Criterion (Akaike Bilgi Kriteri) 

BIC                  Bayesian Information Criterion (Bayesian Bilgi Kriteri) 

bp                     Baz çifti 

COXI                Sitokrom oksidaz-1 

CYTB               Sitokrom-b 

d                        Gruplar arası genetik uzaklık  

DNA                 Deoksiribonükleik asit 

dNTP                Deoksiribonükleotid trifosfat 

FN                    Temel kromozom kol sayısı 

FNa                   Otozomal kromozomlara ait kol sayısı 

g                       Santrifüj dönme kuvveti 

HCL                 Hidroklorik asit 

Hd                     Haplotip ÇeĢitliliği 

HKY                 Hasegawa, Kishino ve Yano mutasyon modeli 

HKY+G            Gamma parametreli Hasegawa, Kishino ve Yano mutasyon modeli 

IRBP                 Fotoreseptör retinoid bağlayıcı protein 

m                      Metre 

mg                    Miligram 

MgCl2               Magnezyum diklorür 

ml                     Mililitre 

mm                   Milimetre 

mM                   Milimolar 
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mtDNA             Mitokondriyal DNA 

MÖ                   Milattan önce 

MYÖ                 Milyon Yıl Önce 

NF                     Temel kromozom kol sayısı 

NFa                   Otozomal kromozomlara ait kol sayısı 

nucDNA            Nükleer DNA 

nm                     Nanometre 

ng                      Nanogram 

Pi                       Nükleotit ÇeĢitliliği 

pmol                  Pika mol 

pp                      Posterior probability 

PZR                   Polimeraz Zincir Reaksiyonu 

rpm                    Santrifüjün dakikada dönme sayısı 

TAE                  Tris-asetat-EDTA 
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1. GİRİŞ 

Microtus Shrank, 1798 cinsi tarla fareleri Rodentia (Kemiriciler) takımı, Cricetidae 

familyası ve Arvicolinae altfamilyasına mensuptur. Microtus cinsine ait 15 altcins ve 

yaklaĢık 59 tür Holoarktik Bölge’de yayılıĢ göstermektedir (Musser ve Carleton 2005, 

Kryštufek ve Vohralík 2009, Burgin vd. 2020). Microtus cinsi memelilerde hızlı 

evrimleĢme sürecine örnek oluĢturmakta ve en çok türleĢmeye uğrayan kemirgen 

cinslerinden biri olarak kabul edilmektedir (Musser ve Carleton 1993, Nowak 1999, 

Barbosa vd. 2018). Arvicolinae altfamilyasına ait türlerin yaklaĢık yarısını içinde 

barındıran Microtus cinsinde (Musser ve Carleton 1993, Chaline vd. 1999, Conroy ve 

Cook 1999, Bužan vd. 2008) türleĢmenin hala devam ettiği ve yeni türler tanımlandığı 

görülmektedir (Kefelioğlu ve Kryštufek 1999, Kryštufek ve Kefelioğlu 2001, 

Golenishchev vd. 2002, Jaarola vd. 2004, Tryfonopoulos vd. 2008, Kryštufek vd. 2009, 

Yiğit vd. 2016).  

Arvicolinae altfamilyasında yer alan kar fareleri Chionomys Miller, 1908 cinsi uzun bir 

süre Microtus cinsine ait bir alt cins olarak ele alınmıĢ (Neuhäuser 1936, Corbet 1978, 

Krapp 1982), ancak, kraniyal (Pietsch 1980), dental (Nadachowski 1991), kromozomal 

(Agadzhanjan ve Jatsenko 1984, Zima ve Král 1984) ve genetik kanıtlar (Graf 1982, 

Jaarola vd. 2004) göz önünde bulundurularak farklı bir cins olarak kabul edilmiĢtir 

(Musser ve Carleton 2005). Chionomys cinsi Avrupa, Orta Doğu ve Kafkaslar’da geniĢ 

bir yayılıĢa sahip Chionomys nivalis Martins 1842 ile yayılıĢı Orta Doğu ve Kafkaslar 

ile sınırlı olan Chionomys roberti Thomas 1906 ve Chionomys gud Satunin 1909 ile 

temsil edilmektedir. Bununla birlikte Wilson vd. (2017) ve Burgin vd. (2020) tarafından 

C. gud iki ayrı tür olarak listelenmiĢ ve Anadolu populasyonu C. lasistanius olarak, 

Gürcistan-Rusya arasındaki bölgede yüksek dağlarda yaılıĢ gösteren populasyon C. gud 

olarak verilmiĢtir.  

Türkiye kemirici türleri bakımından oldukça zengin bir bölge olup, bu bölgede yaklaĢık 

67 kemirici türü yaĢamaktadır (Kryštufek ve Vohralik 2005, 2009, Yiğit vd. 2006). 

Yiğit vd. (2006, 2016)’ya göre, Microtus cinsine ait 14 tür ve Chionomys cinsine ait 3 

tür olmak üzere toplamda 17 türün kaydı verilmiĢtir: 
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1) Microtus socialis Pallas, 1773 

2) Microtus arvalis Pallas, 1779 (Burgin vd. 2020’ye göre M. obscurus)  

3) Microtus subterraneus de Selys Longchamps, 1836 

4) Microtus guentheri Dandford ve Alston, 1880 

5) Microtus hartingi Barret-Hamilton, 1903 

6) Microtus majori Thomas, 1906 

7) Microtus mystacinus de Filippi, 1865  

8) Microtus lydius Blackler, 1916  

9) Microtus daghestanicus Schidlovsky, 1919 

10) Microtus irani Thomas, 1921 

11) Microtus schidlovskii Argyropulo, 1933 (Burgin vd. 2020’ye göre M. irani 

schidlovskii)  

12) Microtus dogramacii Kefelioğlu ve Kryštufek, 1999 

13) Microtus anatolicus Kryštufek ve Kefelioğlu, 2001 

14) Microtus elbeyli Yiğit vd. 2016 

15) Chionomys nivalis Martins, 1842 

16) Chionomys roberti Thomas, 1906  

17) Chionomys gud Satunin, 1909 (Burgin vd. 2020’ye göre C. lasistanius)  

M. arvalis Pallas, 1779 Palearktik Bölge’deki yayılıĢı en geniĢ memeli türlerinden 

biridir ve Avrupa’nın batısından Güneydoğu Asya’ya kadar geniĢ bir alanda yayılıĢ 

göstermektedir ve Türkiye’de de Doğu Anadolu Bölgesi’nde sınırlı bir yayılıĢa sahiptir 

(Kefelioğlu 1995). Ognev (1924) Tiflis’den M. arvalis transcaucasicus alttürünü 

tanımlamıĢtır. Neuhäuser (1936) ve Ellerman (1948) M. arvalis muhlisi alttürünün; 

Neuhäuser (1936), Kratochvíl vd. (1959) ve Lehmann (1966) M. arvalis relictus 

alttürünün Türkiye’den kayıtlarını vermiĢlerdir. Mitchell-Jones vd. (1999) kromozomal 

farklılıklara göre M. arvalis türünün batıda ―arvalis‖ ve doğuda ―obscurus‖ olmak üzere 

2 formu bulunduğunu belirtmiĢtir. Bu 2 form aynı kromozom sayısına sahip (2n= 46) 

olmakla birlikte, kromozom kol sayıları (NF) arvalis formunda 84 ve obscurus 

formunda 72 olmak üzere farklılık göstermektedir. Orlov ve Malygin (1969) arvalis ve 

obscurus formlarının sınırının Rusya’nın Avrupa kısmı ve Ermenistan olduğunu ve bu 

yerlerde allopatrik olarak yayılıĢ gösterdiklerini öne sürmüĢtür. Akhverdyan vd. (1999) 
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ve Meyer vd. (1999) her 2 formun esaret altında birbirleri ile çiftleĢtiklerini 

gözlemlemiĢlerdir. Mazurok vd. (2001) kromozom bantlama yapmıĢ ve arvalis ve 

obscurus formları arasında farklar bulmuĢtur. Malygin ve Panteleichuk (2003) arvalis ve 

obscurus bireylerinin oluĢturduğu F1, F2 ve kalan nesillerin azalan verime rağmen 

fertilite gösterdiklerini belirtmiĢlerdir. Sitokrom-b (CYTB) gen bölgesi kullanılarak 

yapılan çalıĢmalarda arvalis ve obscurus formları birbirlerinden ayrılmıĢ ancak genetik 

uzaklık değerleri düĢük bulunmuĢtur (Haynes vd. 2003, Jaarola vd. 2004, Fink vd. 

2004, Lavrenchenko vd. 2009, Bužan vd. 2010, Thanou vd. 2012, Tougard vd. 2013, 

Mahmoudi vd. 2017, Barbosa vd. 2018). Bu çalıĢmalardan sadece Tougard vd. (2013) 

söz konusu iki formu M. arvalis ve M. obscurus olmak üzere farklı türler olarak ele 

almıĢtır. Ayrıca Wilson vd. (2016) ve Burgin vd. (2020) bu iki formu ayrı türler olarak 

vermiĢtir. Nükleer gen bölgeleri (tümör protein-53 geni, tek nükleotit polimorfizmleri) 

ile yapılan çalıĢmalarda da benzer sonuçlar elde edilmiĢtir (Lavrenchenko vd. 2009, 

Barbosa vd. 2018) Bulatova vd. (2007, 2010) arvalis ve obscurus formlarının Rusya’nın 

Avrupa tarafında birbirleri ile temas ettiklerini ve hibrit bireyler meydana getirdiklerini 

belirtmiĢlerdir. Markov vd. (2009) yaptıkları çalıĢmada ikiz türler olan M. arvalis ve M. 

mystacinus türlerinin ayırıcı biyometrik özelliklerini ortaya koymuĢlardır. Yorulmaz vd. 

(2013) tarafından yapılan çalıĢmada ise M. arvalis türünde kromozom bantlama 

yapılarak türün kromozomal özellikleri ortaya konulmuĢtur.  

M. mystacinus de Filippi, 1865 Karadeniz Bölgesi’nin kuzeydoğu bölümü ve 

Güneydoğu Anadolu hariç, Türkiye’nin hemen hemen her yerinde sulak stepler, çayırlar 

ve ovalar, göl ve dere kenarlarındaki çayırlık alanlar, orman kenarlarındaki ekili 

alanlarda sıklıkla bulunmaktadır (Yiğit vd. 2006). M. levis Miller, 1908, M. 

rossiaemeridionalis Ognev 1924, M. epiroticus Ondrias, 1966 ve M. subarvalis Meyer, 

Orlov ve Skholl, 1972 M. mystacinus türünün sinonimleridir. M. mystacinus Avrupa’da 

Finlandiya’dan Balkan Yarımadası’na, Asya’da Anadolu, Kafkaslar ve Baykal Gölü’ne 

kadar Rusya’nın batı bölümünde geniĢ bir alanda yaĢamaktadır (Zima 1999, Shenbrot 

ve Krasnov 2005, Zagorodnyuk vd. 2008). Miller (1908) Gageni, Prohova, 

Romanya’dan Microtus mystacinus türünü vermiĢtir. Ognev (1924) Perama, Epirus, 

Yunanistan’dan M. epiroticus (=M. mystacinus) türünün kaydını vermiĢtir. Kefelioğlu 

ve Doğramacı (1988) 2n= 54 kromozom sayısına sahip Samsun, Türkiye örneklerini M. 
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arvalis olarak tanımlamıĢ, ancak Doğramacı (1989) bu örneklerin M. epiroticus 

olduğunu belirlemiĢtir. Musser ve Carleton (1993) ve Kryštufek ve Vohralik (2001) M. 

epiroticus yerine, M. rossiameridionalis ismini kullanmıĢlardır. Yiğit vd. (2003) M. 

rossiameridionalis türünün Türkiye boyunca yayılıĢ gösterdiğine dair kayıtlar 

vermiĢlerdir. Jaarola vd. (2004) CYTB bölgesi ile yaptıkları çalıĢmada M. mystacinus 

türünün Avrupa ve Anadolu populasyonlarının filogenetik dendrogramlarda farklı 

kladlara yerleĢtiğini tespit etmiĢlerdir. Markov vd. (2009) M. arvalis ve M. mystacinus 

türlerinin ayırıcı biyometrik özelliklerini belirlemiĢlerdir. Markov vd. (2009, 2014) 

tarafından yapılan çalıĢmalarda Trakya ve Anadolu populasyonlarının nonmetrik 

karakterlerinde fark saptanamamıĢtır. Thanou vd. (2012) M. mystacinus Türkiye, 

Yunanistan ve Avrupa örnekleri arasındaki net genetik uzaklık değerlerinin CYTB 

bölgesine göre düĢük olduğunu ileri sürmüĢlerdir. Mohammadi vd. (2013) M. 

mystacinus Ġran örneklerinin kromozomal özelliklerini rapor etmiĢlerdir. Mahmoudi vd. 

(2014) M. levis yerine tip lokalitesi Lar Vadisi (Tahran’ın kuzeydoğusu, Ġran) olan M. 

mystacinus (de Filippi 1865) ismini kullanmıĢtır. Ghorbani vd. (2015) Türkiye ve Ġran 

örneklerinin karyolojik açısından benzer (2n=54; otozomal kromozomlara ait kol sayısı 

FNa= 52), ancak Avrupa örneklerinden farklı olduğunu (2n= 54; FNa= 54) ve Türkiye, 

Ġran ve Avrupa örneklerinin morfolojik açıdan farklılık göstermediklerini 

saptamıĢlardır. Selçuk ve Kefelioğlu (2018) Anadolu’da yayılıĢ gösteren M. mystacinus 

türünün karyolojik özelliklerini C-bantlama metodu ile belirlemiĢlerdir. Mahmoudi vd. 

(2017) CYTB gen bölgesine göre Ġran ve Avrupa (Türkiye, Yunanistan, Ukrayna, 

Finlandiya, Makedonya, Svalbard Adası) populasyonları arası genetik uzaklık değerini 

% 5,1; Türkiye ve diğer Avrupa populasyonları arasındaki genetik uzaklık değerini ise 

% 2,2 olarak hesaplamıĢlardır ve elde ettikleri filogenetik dendrogramlarda söz konusu 

populasyonlar ayrılmıĢtır.  

Microtus subterraneus türü Trakya ve Batı Anadolu’yu kapsayacak Ģekilde Türkiye’nin 

kuzeyinde yayılıĢ göstermekte ve yumuĢak topraklı orman açıklıklarında bulunurken, 

Microtus majori Doğu Karadeniz Bölgesi’nde karıĢık orman içlerinde ve kenarlarındaki 

çimenliklerde yaĢamaktadır (Yiğit vd. 2006). de Selys Longchamps (1836) Belçika’dan 

M. subterraneus türünü tanımlamıĢtır. Thomas (1906) Meryemana, Trabzon, 

Türkiye’den M. majori türünü tanımlamıĢtır. Thomas (1906), Ognev (1948), Ondrias 
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(1966), Niethammer (1982) ve Storch (1982) ayırt edici karakterler olarak M. 

subterraneus’da 4, M. majori’de 6 adet meme ucu bulunduğunu, Kryštufek (1999) ve 

Çolak vd. (1998) ise her 2 türde 4 meme ucu bulunduğunu ve meme ucu sayısının ayırt 

edici bir özellik olmadığını öne sürmüĢlerdir. Kurtonur (1975) Türkiye’nin Trakya 

bölgesinden M. subterraneus kaydı vermiĢtir. Osborn (1962) Anadolu’nun çeĢitli 

yerlerinden M. subterraneus kayıtları vermiĢtir. Zima ve Král (1984), Lyapunova, 

Akhverdyan ve Vorontsov (1988), Sablina vd. (1989), Kryštufek vd. (1994), Baskevich 

(1997) söz konusu türler ile ilgili karyotip çalıĢmaları, Chaline ve Graf (1988), 

Kryštufek vd. (1994) ve Mezhzherin vd. (1995) ise allozim çalıĢmaları yapmıĢlardır. 

Kıvanç (1986) Türkiye’nin Trakya bölgesinden, Niethammer (1984) Yunanistan’dan M. 

majori kayıtları vermiĢtir. Zagorodnyuk (1992) Doğu Avrupa M. subterraneus 

formunun ekolojik yönden farklı özelliklere sahip olması nedeni ile farklı tür 

olabileceğini ileri sürmüĢtür. Brunet-Lecomte vd. (1992) Bulgaristan’dan Geç 

Pleistosen Dönemi’ne (0,129-0,018 MYÖ) ait fosilleri M. grafi olarak tanımlamıĢtır. 

Kryštufek vd. (1994) elektroforetik, karyolojik ve dental özellikler bakımından M. 

majori ve M. subterraneus türlerinin farklı türler olduklarını ileri sürmüĢlerdir. Çolak 

vd. (1998) M. subterraneus türünün Trakya ve Anadolu populasyonları arasında 

kraniyal ve diĢ karakterleri açısından farklılık bulmuĢ, ayrıca Trakya örneklerini M. 

subterraneus olarak tanımlamıĢlardır. Santel ve Koenigswald (1998) Trakya’dan 

(Yarımburgaz Mağarası, Ġstanbul) Orta Pleistosen Dönemi’ne (0,900-0,780 MYÖ) ait 

Terricola fosilleri bulmuĢtur. Brunet-Lecomte vd. (2001) M. grafi türünü M. 

subterraneus alttürü olarak tanımlamıĢtır.  Macholan vd. (2001) M. subterraneus’un 

Polonya ve Anadolu populasyonlarının X kromozomu açısından farklılık gösterdiğini ve 

M. subterraneus Anadolu ve Avrupa populasyonları ile M. subterraneus ve M. majori 

arasındaki allozim datası genetik uzaklık değerlerinin Nei (Nei 1978) ve CS67 (Cavalli-

Sforza ve Edwards 1967) parametrelerine göre sırası ile ortalama 0,073 ve 0,169 

olduğunu ve bazı M. subterraneus tür içi uzaklık değerlerinin M. majori ile arasındaki 

uzaklık değerlerinden büyük olduğunu bulmuĢlardır. Aynı zamanda, M. majori’nin batı 

sınırının Trabzon olduğunu ve M. subterraneus türünün yayılıĢının doğuda Trabzon’a 

kadar uzandığını öne sürmüĢlerdir. Macholan vd. (2001) aynı zamanda M. subterraneus 

ve M. majori türlerinin ayrılma zamanını ortalama 0,350 MYÖ olarak hesaplamıĢlardır. 

Kryštufek ve Vohralík (2004) molar diĢ özelliklerine göre tür içi çeĢitliliğin M. 
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subterraneus’da daha yüksek olduğunu ve batıdan doğuya gittikçe 1. Molar diĢ 

uzunluğunun azaldığını rapor etmiĢlerdir. Yiğit vd. (2003) Türkiye’nin kuzeyinden M. 

subterraneus ve M. majori kayıtları vermiĢtir. Jaarola vd. (2004) M. subterraneus 

türünde yüksek oranda tür içi CYTB gen çeĢitliliğini haplotipler arası % 6-7 uzaklık 

değerleri ile tespit etmiĢler ve M. majori ile ayrıldığını filogenetik dendrogramlar ile 

belirlemiĢlerdir. Baskevich vd. (2007) tarafından yapılan çalıĢmada, CYTB analizine 

göre Anadolu ve Avrupa M. subterraneus örnekleri filogenetik dendrogramlarda 

ayrılmamıĢ ve genetik uzaklık oldukça düĢük bulunmuĢtur (% 3,7).  Bulatova vd. 

(2007) Rusya’nın Avrupa bölümünde M. subterraneus 2n= 52 ve 2n= 54 sitotiplerini 

rapor etmiĢlerdir. Mitsainas vd. (2010) Yunanistan M. subterraneus örneklerinin 

karyolojik özelliklerini belirlemiĢlerdir. Thanou vd. (2012) tarafından yapılan ve CYTB 

gen bölgesinin analiz edildiği çalıĢmada, M. subterraneus Anadolu örneklerinin 

Yunanistan ve Avrupa örneklerine olan net genetik uzaklık değerleri sırası ile % 3,3 ve 

% 2,8 olarak hesaplanmıĢ ve filogenetik dendrogramlarda bu örnekler M. majori 

örneğinden ayrılarak bir araya gelmiĢlerdir. Martínková ve Moravec (2012) çok sayıda 

mitokondriyal ve nükleer geni baz alarak filogenetik dendrogramlar oluĢturmuĢlar ve M. 

subterraneus ve M. majori bu dendrogramlarda ayrılmıĢtır. Tougard (2017) CYTB’ye 

göre M. subterraneus ve M. majori ayrılmıĢ olup, Terricola altcinsinin kökeninin 4,05 

MYÖ (Erken Pliyosen Dönemi) olarak hesaplanmıĢtır. Selçuk ve Kefelioğlu (2018) 

tarafından yapılan karyolojik çalıĢmada M. subterraneus Anadolu ve Trakya 

populasyonlarının karyolojik özellikleri C-bantlama yöntemine dayalı olarak 

incelenmiĢtir. Bogdanov vd. (2020)’e göre nükleer BRCA1 (Meme kanseri tip 1 

duyarlılık) geni Exon 11 bölgesi ile XIST (X inaktif) geni analizlerinde ve Bogdanov 

vd. (2021)’e göre mitokondriyal CYTB ve nükleer BRCA1 ve IRBP geni analizlerinde 

M. subterraneus ve M. majori örnekleri ayrılmıĢtır.  

Microtus cinsinin Sumeriomys Argyropulo 1933 altcinsinde bulunan 2n = 54 diploid 

kromozom sayısına sahip olan tarla fareleri ―Guentheri Soy Hattı‖na aittir (Ellerman 

1941). Ayrıca diploid kromozom sayısı (2n) = 48 olan endemik M. dogramacii 

Guentheri grubuna alınmasına rağmen taksonomik durumu tartıĢmalıdır (Golenishchev 

vd. 2002). Blackler (1916) Microtus lydius türünü (Ġzmir) ve M. guentheri shevketi 

(Mersin-Tarsus) alttürünü tanımlamıĢtır. Ellerman ve Morrison-Scott (1951) M. lydius 
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türünü M. guentheri’nin alttürü olarak kabul etmiĢlerdir. Ondrias (1966) M. hartingi’nin 

Trakya ve Batı Anadolu’da bulunduğunu ileri sürmüĢtür. Santel ve Koenigswald (1998) 

Trakya’dan (Yarımburgaz Mağarası, Ġstanbul) Orta Pleistosen Dönemi’ne (0,900-0,780 

MYÖ) ait M. hartingi fosilleri bulmuĢtur. Kefelioğlu (1999) M. guentheri’yi M. 

hartingi’nin sinonimi olarak kabul etmiĢtir. Kefelioğlu ve Kryštufek (1999) Suluova- 

Amasya’dan karyolojik ve morfolojik özelliklerine göre M. dogramacii türünü 

tanımlamıĢlardır. Yiğit ve Çolak (2002) morfolojik ve biyometrik kanıtlar ıĢığında tip 

yeri Ġzmir olan M. lydius’un geçerli bir takson olabileceğini belirtmiĢlerdir. Ġç ve Batı 

Anadolu populasyonunu M. lydius olarak; Batı Anadolu’nun kıyı kesimindeki 

populasyonu M. lydius lydius ve Ġç Anadolu populasyonunu M. lydius ankaraensis 

olarak kabul etmiĢlerdir. Jaarola vd. (2004) M. dogramacii türünün CYTB analizine göre 

M. guentheri’ye M. socialis’den daha yakın olduğunu saptamıĢlardır. Musser ve 

Carleton (2005) M. lydius ve M. guentheri’yi, Wilson and Reeder (2005) ise M. hartingi 

ve M. guentheri’yi sinonim olarak kabul etmiĢlerdir. Kryštufek vd. (2009, 2012) CYTB 

sekansları kullandıkları çalıĢmalarında, Trakya ve Batı Anadolu populasyonlarını M. 

hartingi olarak tanımlamıĢlardır. Ayrıca, M. hartingi ile M. dogramacii’nin çok yakın 

türler olduğu belirtilmiĢtir. ġekeroğlu vd. (2011) M. dogramacii türünün G-, C- ve 

NOR-bantlı örneklerinde karyotip varyasyonu tespit etmiĢler ve bu türün kromozomal 

türleĢme sürecinde olduğunu öne sürmüĢlerdir. Alpaslan (2011) Hatay Üçağızlı 

Mağarası’ndan Üst Paleolitik Dönem’e (50000-10000 yıl önce) ait M. guentheri fosilleri 

bulmuĢlardır. Yiğit vd. (2012) bakulumdaki morfolojik ayırıcı özelikler ve 23 metrik 

kriterdeki istatistiki farklıklar baz alınarak Trakya populasyonunu M. hartingi, Batı 

Anadolu populasyonunu M. lydius olarak ele almıĢlardır. Thanou vd. (2012) CYTB gen 

bölgesine göre, Yunanistan ve Batı Anadolu populasyonları arasındaki genetik uzaklık 

değerlerinin düĢük olduğunu, bu populasyonlar ile güneydeki M. guentheri 

populasyonları arasındaki uzaklığın daha yüksek olduğunu bildirmiĢlerdir. Ayrıca, 

Guentheri grubu populasyonları ile M. dogramacii’nin yakın türler olduğunu 

belirtmiĢlerdir. Markov vd. (2014), 32 adet metrik olmayan niteliksel kafatası 

karakterlerinin analizi ile Anadolu ve Balkanlar’daki ―Guentheri‖ grubunun tamamen 

M. guentheri türüne ait olamayacağını belirtmiĢlerdir. Zima vd. (2013) Güneydoğu 

Avrupa (Trakya ve Yunanistan) örneklerini M. hartingi, Batı ve Doğu Anadolu 

örneklerini M. guentheri karyolojik özelliklerine göre olarak tanımlamıĢlar, C-
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heterokromatin bantlarının sayısı ve dağılımı açısından Güneydoğu Avrupa ve Anadolu 

örneklerinde farklılıklar olduğunu belirtmiĢlerdir. Mahmoudi vd. (2015) CYTB 

analizlerinde M. dogramacii türünü Iran’da yayılıĢ gösteren Microtus qazvinensis 

türüne diğer Guentheri grubu türlerine göre daha yakın bulmuĢ ve her 2 tür arasındaki 

genetik uzaklık değerini oldukça düĢük (% 2,8) bulmuĢtur. Wilson vd. (2017) ve Burgin 

vd. (2020) bu iki türün ayrı olmadıklarını kabul ederek ikisini birden M. dogramacii 

altında vermiĢtir. Zorenko vd. (2016) Bulgar ve Batı Anadolu M. hartingi bireyleri ile 

gerçekleĢtirdikleri hibridizasyon çalıĢmasında, F1 döllerinin hayatta kalma oranlarının 

yüksek ve üremelerinin verimli olduğunu, ancak, sonraki kuĢaklara ait bireylerde 

yüksek mortalite, azalan vücut ağırlığı ve spermatozoa kalitesi ile düĢük düzeyde 

spermatogenez görüldüğünü rapor etmiĢlerdir. Yiğit vd. (2017) mitokondriyal DNA 

(Sitokrom Oksidaz 1, CYTB ve 12S rRNA) verilerine göre Trakya ve Batı Anadolu 

populasyonları arasındaki farklılığı düĢük bulmuĢlar ve bu populasyonları M. hartingi 

olarak tanımlamıĢlardır. 

Daha önceleri Microtus cinsi içerisinde yer alan Microtus nivalis Martins 1842 ve M. 

gud Satunin 1909 gibi türler Chionomys cinsi içine yerleĢtirilmiĢtir (Wilson ve Reeder 

1993, Mitchell-Jones vd. 1999). Chionomys roberti ve Chionomys gud türleri Karadeniz 

bölgesinin doğusunda sınırlı bir alanda ve Kafkaslar’da bulunurken, C. nivalis türü 

Doğu Karadeniz’in batı kısımlarında bulunmakta, ayrıca buzul dönemlerde yüksek 

dağları sığınak olarak kullanması nedeniyle, Anadolu’nun ve Avrupa’nın çeĢitli 

yerlerinde birbirlerinden izole populasyonlar halinde de bulunmaktadır (Gromov ve 

Polyakov 1977, Nadachowski 1991). Martins (1842) Faulhorn, Bernese Oberland, 

Ġsviçre’den C. nivalis türünü tanımlamıĢtır. Thomas (1906) Sümela, Trabzon, 

Türkiye’den C. roberti türünü tanımlamıĢtır. Satunin (1909) Gudaur, Kafkasya’dan C. 

gud türünü vermiĢtir. Aharoni (1932) ve Neuhäuser (1936) Hypudaeus syriacus (Brants 

1827) türünü C. nivalis türünün sinonimi olarak vermiĢlerdir. Spitzenberger ve Steiner 

(1962) C. roberti’nin Türkiye örneklerini nominatif alttür olarak tanımlamıĢlardır. 

Spitzenberger (1971) C. gud ve C. nivalis’in Doğu Toroslar’da (Niğde ve Mersin) 

simpatrik olarak bulunduğunu rapor etmiĢtir. Steiner (1972) Kuzeydoğu Türkiye’den 

(Rize (Ovit, Elevit), Ardahan (Yalnızçam)) C. nivalis ve C. gud kayıtları vermiĢtir. 

Chaline (1972) Fransa’dan, Van der Meulen (1973) Ġtalya’dan yaklaĢık 1,6 milyon yıl 
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yaĢında C. nivalis fosilleri tespit etmiĢlerdir. Chaline ve Graf (1988) biyokimyasal 

verilere göre Chionomys cinsinin farklılaĢmasının 2,4 milyon yıldan daha eski olduğunu 

öne sürmüĢlerdir. Schidlovskii (1976) ve Bukhnikashvili ve Kandaurov (1998) C. 

nivalis ve C. gud türlerinin Kafkasya’da allopatrik olarak bulunduğunu belirtmiĢlerdir. 

Gromov ve Polyakov (1977) ve Pavlinov ve Rossolimo (1987) biyokimyasal veriler 

ıĢığında Microtus ve Chionomys’i farklı türler olarak kabul etmiĢler, Graff ve Scholl 

(1975) ve Graf (1982) Microtus cinsinin Chionomys cinsine olan genetik uzaklığının 

Arvicola cinsine olan genetik uzaklığından yüksek olduğunu bulmuĢlardır. 

Nadachowski (1991)’ye göre dental karakterlere bakıldığında Chionomys ve Microtus 

farklı cinslerdir ve Chionomys türünde stabil bir karyoloji ve ilkel diĢ karakterleri 

mevcuttur. Chionomys cinsi için, C. nivalis ilk ayrılan gruptur ve Avrupa’da 

evrimleĢmiĢtir. C. gud/roberti grubu ise Kafkasya ve Orta Doğu kökenlidir. Ek olarak, 

C. nivalis türünü diĢ yapısındaki farklılıklara göre 9 adedi doğuda olmak üzere 20 

alttüre ayırmaktadır. Buna göre, Türkiye örnekleri ―cedrorum‖ (C. n. cedrorum, C. n. 

olympius) ve ―spitzenbergerae‖ (C. n. spitzenbergerae) olmak üzere 2 gruba 

ayrılmaktadır. Ayrıca Nadachowski (1991)’e göre, Avrupa ve Anadolu’da bulunan Orta 

Pleistosen Dönemi’ne (0,900-0,780 MYÖ) ait C. nivalis fosilleri Fransa’dan C. n. 

leucurus ve C. n. lebrunii ile birlikte en ilkel formları oluĢturmaktadır. Ancak, 

Kafkaslar’da bulunan C. gud ve C. roberti fosilleri sadece Geç Pleistosen Dönemi’ne 

(0,129-0,018 MYÖ) aittir. Filippucci vd. (1991) C. nivalis’in Ġsrail ve Avrupa 

populasyonlarında allozim varyasyonu saptamıĢtır. Wilson ve Reeder (1993, yeni 

baskısı Wilson vd. 2017) ve Mitchell-Jones vd. (1999) M. nivalis Martins 1842 ve M. 

gud Satunin 1909 türlerini Chionomys cinsi içine yerleĢtirmiĢlerdir. Montuire vd. (1994) 

Emirkaya (Anadolu)’dan Orta Pleistosen Dönemi’ne (0,900-0,780 MYÖ) ait C. nivalis 

fosilleri bulmuĢtur. Jaarola vd. (2004) bu cinsleri CYTB bölgesine göre, Chionomys 

Arvicolini grubunun bazal grubu olacak Ģekilde ayırmıĢtır. Zykov (2004) Orta Zagros, 

Iran’dan C. layi türünü dıĢ morfolojik ve kraniyal özelliklerine göre vermiĢtir. Darvish 

vd. (2005) Ġran’ın Binaloud ve Elburz Dağları’ndan C. nivalis kayıtlarını vermiĢ ve 

türün doğudaki en uzak kaydı olduğunu belirtmiĢlerdir. Galewski (2006)’nin 

çalıĢmasında ise, CYTB ve nükleer Büyüme Hormonu Geni’ne (GHR) göre Chionomys 

ve Microtus ayrı cinslerdir. Robovský vd. (2007) CYTB ve nükleer GHR geni exon 10 

bölgesi analizlerinde Microtus ve Chionomys’i kardeĢ gruplar olarak belirlemiĢtir. 



 10 
 

Bužan ve Kryštufek (2008) CYTB’ye göre Chionomys’in nivalis ve roberti/gud olmak 

üzere iki monofiletik grup oluĢturduğunu belirlemiĢlerdir. Acosta vd. (2007) satellite 

DNA Msat-160 bölgesi için C. nivalis ve Microtus türlerini filogenetik dendrogramlarda 

yakın gruplar olarak belirlemiĢlerdir. Abramson vd. (2009) nükleer LCAT ve GHR 

bölgelerine göre, Chionomys ve Microtus filogenetik ağaçlarda farklı kladlara 

yerleĢmiĢtir. Castiglia vd. (2009) CYTB gen bölgesine göre C. nivalis türünü Tatra 

Dağları, Ġberik Yarımadası, Balkanlar ve Orta Doğu olmak üzere 4 allopatrik hatta ve 

Alpler ve Apeninler’de simpatrik 2 hatta ayırmıĢlardır. Sözen vd. (2009) ilk defa 

Anadolu’da yayılıĢ gösteren C. gud türünün karyotipik özelliklerini ve ek olarak 

morfolojik ve biyolojik özelliklerini vermiĢlerdir. Hatay Üçağızlı Mağarası’ndan Üst 

Paleolitik Dönem’e (50,000-10,000 yıl önce) ait C. nivalis fosilleri Alpaslan (2011) 

tarafından tespit edilmiĢtir. Yannic vd. (2012) Türkiye örneklerinin de kullanıldığı, 

CYTB ve Y-kromozomal bölgelerini analiz ettikleri çalıĢmalarında, söz konusu 

Chionomys türlerinin iki monofiletik grup Ģeklinde (nivalis ve roberti/gud) Kafkasya ve 

Orta Doğu’dan köken aldığını ve Chionomys ve Microtus cinslerinin birbirlerinden 

farklı cinsler olduğunu belirtmiĢlerdir. Türkmenistan Kopet Dağı’ndan C. n. dementievi 

örneklerinin de Kafkaslar’dan C. n. trialeticus baĢta olmak üzere, diğer C. nivalis 

örneklerinden farklılık gösterdiğini vurgulamıĢlardır. Bannikova vd. (2013) 

mitokondriyal CYTB ve nükleer GHR Exon 1 ve BRCA1 Exon 11 analizi ile Chionomys 

türlerini Arvicolini grubunun bazal grubu olarak ayırmıĢ ve ortak atadan hızlı bir 

farklılaĢma olduğunu vurgulamıĢlardır. Ek olarak, Toros Dağları’ndan bir adet C. 

nivalis örneğinin diğer populasyonlardan farklılık gösterdiğini ve farklı tür olabileceğini 

ileri sürmüĢlerdir. Arslan vd. (2017) tarafından yapılan çalıĢmada CYTB’ye göre 3 tür 

filogenetik olarak ayrılmıĢ ve Avrupa ve Asya C. nivalis populasyonları farklı kladlara 

yerleĢmiĢtir. Ayrıca, Bannikova vd. (2013) çalıĢmasındaki Toros Dağları örneğinin C. 

nivalis kladına yerleĢtiğini belirlemiĢlerdir. Dorkova vd. (2016) CYTB gen bölgesi 

analizlerinde Batı Karpatlar’da bulunan C. nivalis mirhanreini alttürünü doğrulamıĢtır. 

Mahmoudi vd. (2017) C. layi türünün C. nivalis alttürü olduğunu CYTB ve GHR 

bölgeleri analizleri ile belirlemiĢlerdir. Wilson vd. (2017) mitokondriyal dizi 

analizlerine göre C. gud Anadolu populasyonunu C. lasistanius olarak ele almıĢ, Kafkas 

populasyonlarının C. gud olarak tanımlanması gerektiğini ileri sürmüĢlerdir. 
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Söz konusu tezin odak noktasını oluĢturan ve yukarıda literatür özeti verilen bu türlerle 

alakalı olarak; 

1. YayılıĢ alanı en geniĢ Microtus türü olarak kabul edilen M. arvalis’in batı (arvalis) ve 

doğu (obscurus) formlarının taksonomik statüsü tartıĢmalıdır. Türkiye’nin doğusunda 

bulunan M. arvalis populasyonları obscurus formuna ait olmakla birlikte, bu 

populasyonların Asya’daki diğer obscurus populasyonları ve Avrupa populasyonları 

(arvalis formu) ile olan iliĢkileri henüz aydınlatılamamıĢtır. Türkiye M. arvalis türü ile 

yapılan çalıĢmalar morfoloji ve karyoloji ağırlıklıdır (Kefelioğlu 1995, Markov vd. 

2009, 2014, Yorulmaz vd. 2013) ve Türkiye örneklerini içeren tek moleküler çalıĢma 

CYTB gen bölgesinin analiz edildiği Tougard vd. (2013) tarafından yapılan çalıĢmadır. 

M. arvalis’in oldukça geniĢ bir dağılıma sahip olması, türün mobilitesinin sınırlı olması 

ve hibrit bölgesinin tek ve sınırlı bir bölgede olduğu dikkate alındığında (Tougard vd. 

2013), arvalis ve obscurus formlarının zaman içinde farklı türler oluĢturabilmeleri 

olasıdır. Bu tez çalıĢmasında, obscurus formuna ait Türkiye örnekleri moleküler 

belirteçler yardımıyla analiz edilmiĢ ve taksonomik durumu aydınlatılmaya çalıĢılmıĢtır.  

2. M. mystacinus türü Karadeniz Bölgesi’nin kuzeydoğusu haricinde Türkiye’nin 

neredeyse tamamında yayılıĢ göstermekle birlikte, Trakya ve Anadolu 

populasyonlarının taksonomik durumları ve filogenetik iliĢkileri belirsizdir. Bu 

populasyonlarla ilgili mevcut çalıĢmalar daha çok morfolojik ve karyolojik yöntemlere 

dayalı olup (Markov vd. 2009, 2014, Ghorbani vd. 2015), moleküler yöntemler 

kullanılarak yapılan çalıĢmalar Jaarola vd. (2004), Thanou vd. (2012) Mahmoudi vd. 

(2017) tarafından sadece CYTB bölgesi analiz edilerek ve sınırlı sayıda örnek 

kullanılarak gerçekleĢtirilmiĢtir. Bu nedenle, bu tez çalıĢması M. mystacinus türü ile 

alakalı ilk kapsamlı moleküler çalıĢmayı içermektedir. Filocoğrafik açıdan bakıldığında, 

Marmara Denizi’nde yer alan ve Geç Pliosen Dönemi’nde (yaklaĢık 2 MYÖ) oluĢan 

Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları Microtus cinsi tarla fareleri gibi karasal ve yeraltında 

yaĢayan memelilerin farklılaĢması için potansiyel bir bariyerdir (Tortonese 1985, 

Bacescu 1985, Yaltırak vd. 2000, Çağatay vd. 2000). Microtus türlerinin evrimleĢme 

zamanlarının 0,5-3,5 MYÖ oluĢunun yanısıra (Lemskaya vd. 2010), Microtus türlerinin 

türleĢmelerinin önemli bir kısmının 1 milyon yıldan kısa bir zaman önce gerçekleĢtiği 
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de (Bannikova vd. 2010, Tougard 2017) göz önüne alındığında, M. mystacinus Avrupa 

ve Anadolu populasyonlarının farklı türler oluĢturacak Ģekilde farklılaĢmaları olasıdır. 

3. M. subterraneus ve M. majori türleri Terricola altcinsinin Anadolu’daki temsilcileri 

olarak Türkiye’nin kuzeyinde olarak yayılıĢ göstermektelerdir. M. subterraneus Trakya 

ve Kuzeybatı Anadolu’da, M. majori türü ise Karadeniz Bölgesi’nin doğusunda 

bulunmaktadır. M. subterraneus Anadolu, Balkan Yarımadası, Rusya’nın Onega 

Bölgesi ve Estonya, Güney ve Güneybatı Avrupa, Ukrayna’nın sol kıyısı, Rusya’nın 

Don Bölgesi’nin sağ kıyısı, Orta ve Yukarı Volga olmak üzere mozaik bir dağılıma 

sahip iken, M. majori ise Anadolu ve Kafkaslar’da yayılıĢ göstermektedir (Ellermann ve 

Morrison-Scott 1965, Corbet 1978, Kryštufek vd. 1994). M. subterraneus önceleri 

politipik bir tür olarak kabul edilmekte olup, M. subterraneus majori, M. subterraneus 

daghestanicus gibi alttürler dahil olmak üzere 25 alttüre ayrılmıĢtır (Niethammer ve 

Krapp 1982, Ellermann ve Morrison-Scott 1965); ancak bu alttürler sonraları karyolojik 

yönden farklı türler olarak tanımlanmıĢtır (Baskevich vd. 2007). M. subterraneus ve M. 

majori dıĢ morfolojik özellikler açısından farklılıklar göstermektedir (Yiğit vd. 2006), 

ancak kraniyal ve bakulum morfolojileri benzerdir (Çolak vd. 1998). Diğer taraftan, M. 

subterraneus türünün Trakya ve Anadolu populasyonları kraniyal ve diĢ özelliklerinin 

yanısıra karyolojik olarak da farklılık göstermekte; Trakya populasyonlarında 2n = 52, 

NFa= 56 ve NF =60 iken, Anadolu populasyonlarında 2n = 54, NFa = 56 ve NF = 60 ve 

M. majori’de 2n = 54, NFa = 56 ve NF = 60 idir (Çolak vd. 1998). Ayrıca, 2n= 54 

kromozom sayısı M. subterraneus Kuzey Avrupa örneklerinde (Macholan vd. 2001), 

2n= 52 kromozom sayısı Doğu Avrupa’nın kuzeyinde görülmektedir (Zagorodnyuk 

1992). Doğu Avrupa’nın güneyindeki 2n= 54 kromozom sayısına sahip örnekler ise M. 

dacius Miller 1912 olarak farklı tür kabul edilmiĢtir (Zagorodnyuk 1992). Bu türler ile 

ilgili yapılan moleküler çalıĢmaların azlığı, populasyonların taksonomik durumlarının 

belirlenmesinde sorun teĢkil etmektedir. M. subterraneus ve M. majori türlerinin farklı 

türler olup olmadığının yanısıra, M. subterraneus Trakya ve Batı Anadolu 

populasyonlarının da aynı türe ait olup olmadığı belirsizdir. Yukarıda bahsedildiği gibi, 

Microtus gibi karasal hayvanların gen akıĢını engelleyen Ġstanbul ve Çanakkale 

Boğazları M. subterraneus populasyonları için de coğrafi bir bariyer olarak rol 

oynamaktadır. Bu populasyonların morfolojik ve karyolojik olarak farklılık göstermesi 
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boğazların etkisi ile izole oldukları ve farklı türler olarak evrimleĢtikleri ihtimaline 

iĢaret etmektedir. Batı Anadolu populasyonlarının M. majori ile benzer karyolojik ve 

morfolojik özelliklere sahip olması da bu iki populasyonun aynı tür olma olasılığını 

göstermektedir. Bu tez çalıĢması, M. subterraneus ve M. majori populasyonlarının 

mitokondriyal ve nükleer gen bölgelerinin birlikte analiz edildiği ilk moleküler 

çalıĢmadır ve bu yolla tür statülerinin ve filogenetik iliĢkilerinin belirlenmesi 

amaçlanmıĢtır. 

4. Sumeriomys altcinsine ait Guentheri grubu tarla fareleri kromozom sayısı 2n= 54 olan 

türleri (M. guentheri, M. hartingi ve M. lydius) içermektedir (Ellermann 1941). Ġç 

Anadolu’nun kuzeyinde bulunan M. dogramacii türü ise kromozom sayısı 2n= 48 

olmasına rağmen Guentheri grubuna dahil edilmiĢtir (Golenishchev vd. 2002). Bu 

türlerle ilgili çalıĢmalar daha çok morfolojik ve karyolojik yöntemler içermektedir 

(Yiğit vd. 2012, ġekeroğlu vd. 2011, Zima vd. 2013, Markov vd. 2014) ve moleküler 

çalıĢmalar Yiğit vd. (2017) haricinde az sayıda örnek ve sadece CYTB gen bölgesi 

analiz edilerek yapılmıĢtır (Jaarola vd. 2004, Kryštufek vd. 2009, 2012, Thanou vd. 

2012). Özellikle M. dogramacii ile ilgili çalıĢmalar türün taksonomik durumunun 

belirlenmesi açısından yetersizdir. M. hartingi (Trakya) ve M. lydius (Batı Anadolu) 

populasyonlarının farklı türler olup olmadıkları tartıĢmalıdır ve endemik M. dogramacii 

türünün geçerli bir tür olup olmadığı belirsizdir. Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları’nın 

Trakya ve Anadolu populasyonlarını yaklaĢık 2 milyon yıldır ayırmasının yanısıra, 2n= 

54 kromozom sayısı Microtus cinsi için atasaldır (Lemskaya vd. 2010). Microtus 

türlerinin 0,5-3,5 MYÖ ayrıldıkları (Lemskaya vd. 2010) ve türleĢme süreçlerinin 

devam ettiği rapor edilmiĢtir (Jaarola vd. 2004, Tryfonopoulos vd. 2008). Bu faktörler 

göz önüne alındığında, Guentheri grubu Trakya ve Batı Anadolu populasyonlarının 

farklı türler olması ve M. dogramacii gibi yeni türlerin meydana gelmesi olasıdır ve bu 

tez çalıĢması ile konuya açıklık getirilmesi hedeflenmiĢtir. 

5. C. nivalis, C. roberti ve C. gud türleri önceleri Microtus cinsine ait olarak kabul 

edilmiĢ, Wilson ve Reeder (1993), Mitchell-Jones vd. (1999) gibi yazarlar tarafından da 

Chionomys cinsine dahil edilmiĢtir. Microtus ve Chionomys cinslerinin farklı cinsler 

olup olmadığı tartıĢmalıdır ve söz konusu türler ile ilgili yapılan moleküler çalıĢmalar 
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sınırlı sayıdadır. Cinsin kökeninin Kafkasya-Anadolu bölgesi olması ve cinse ait 3 türün 

de bu bölgede yayılıĢı olduğu bilinmektedir (Shenbrot ve Krasnov 2005). Yapılan 

çalıĢmalara göre (Nadachowski vd. 1991, Yannic vd. 2012), C. nivalis ilk evrimleĢen 

Chionomys türüdür ve Anadolu’dan Avrupa’ya yayılmıĢtır. C. roberti ve C. gud 

türlerinin yayılıĢı ise Anadolu ve Kafkaslar ile sınırlı kalmıĢtır. Bu tez çalıĢması ile 

Chionomys cinsinin geçerli bir cins olup olmadığı ve kapsadığı bu 3 türün birbirleri ile 

olan iliĢkileri mitokondriyal ve nükleer gen belirteçleri yardımı ile aydınlatılmaya 

çalıĢılmıĢ ve Anadolu’nun türleĢme merkezi olmasının nedenleri ve önemi Chionomys 

cinsi üzerinden vurgulanmıĢtır. 
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2. KURAMSAL TEMELLER 

2.1 Ordo: Rodentia (Mammalia) 

Rodentia (Kemiriciler) ordosu 35 familya, 400’den fazla cins ve yaklaĢık 2543 tür ile 

Mammalia sınıfının en büyük takımını oluĢturmaktadır. YaĢayan memeli türlerinin % 

42’sinden fazlasını içeren bu takım Placentalia altsınıfı içinde yer almaktadır (Wilson ve 

Reeder 2005, Wilson vd. 2017).  

Kemiriciler kutup bölgeleri, Yeni Zelanda ve bazı okyanus takımadaları hariç, dünyanın 

neredeyse her yerinde bulunurlar ve karasal, boreal, toprak altı, yarı-sucul gibi çeĢitli 

habitatlara uyum gösterirler. Kendi içlerindeki filogenetik durumları oldukça karıĢık 

olan kemiricilerin sınıflandırılmasında kullanılan en önemli kriterler çiğneme kasları ve 

kafa iskeletidir.                                                             

Rodentia ordosu, kafatası yapısı ve çenenin kafatası ile yaptığı bağlantıya göre 

Sciuromorpha, Castorimorpha, Myomorpha, Anomaluromorpha ve Hystricomorpha 

olmak üzere 5 alttakımdan oluĢmaktadır. Söz konusu tezde çalıĢılan tarla ve kar fareleri 

Myomorpha alttakımına dahildirler (Wilson ve Reeder 2005). 

Rodentia ordosundaki en önemli diagnostik karakter diastema boĢluğu olup, köpek 

diĢleri ve ön azı diĢlerinin kaybolması ile meydana gelmekte ve üst kesici diĢlerle 1. 

molar diĢ arasında bulunmaktadır. Bu boĢluk besin toplama amacı ile kullanılmaktadır. 

Kemiricilerde çenelerin önünde ikiĢer tane ve köksüz olarak bulunur ve devamlı olarak 

büyürler. Kesici diĢlerin kırıldığı zaman yerine yenisi çıkmaz ve kırılan diĢin 

karĢısındaki diĢ devamlı uzayarak hayvanın beslenmesine engel olur ve hayvanın 

ölümüne neden olur (Ognev 1948). Molar diĢler kesici diĢlerin tersine kemirme amaçlı 

kullanılmaz. Molar diĢlerin çiğneme yüzeylerinde mine katlanmaları bulunur. 

Kemiricilerin genel diĢ formülü (1/1 0/0 0/0 3/3) x2 = 16’dır. Kemiricilerde en fazla 22 

diĢ bulunur (Harrison ve Bates 1991). 
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Kemiricilerin mideleri basit ve körbağırsakları uzundur. Hamster gibi bazı türlerde 

bulunan yanak keseleri besinin toplanması için kullanılır. Bazı türlerde pullarla örtülü 

olmak üzere, kuyrukları çoğunlukla uzundur. Toprak altında tüneller kazarak 

yaĢayanlarda tırnaklar geliĢmiĢ; gözler küçülmüĢtür veya tamamen körelmiĢtir. Gececil 

türlerde ise göz oldukça büyüktür ve gözler baĢın yan taraflarında yer aldıkları için ön 

ve arka tarafları aynı anda görebilirler. Sucul türlerde gözler baĢın üst kısmına doğrudur. 

Kulak Ģekli de yaĢam biçimine göre değiĢir; toprak altında yaĢayanlarda ve sucul 

türlerde önemli ölçüde küçülmüĢtür. Kemiriciler çoğunlukla herbivordur. Bazı türler ise 

omnivordur. Hızlı üreme kapasitesine sahiptirler ve yılda birkaç defa doğurabilirler. 14-

170 günlük gebelik süresinin ardından 1-18 adet yavru meydana getirirler. Bazı kemirici 

türleri hastalık taĢımaları nedeniyle veya üretim mallarına zarar vermelerinden ötürü 

ekonomik yönden zararlı olarak kabul edilir (Buckie ve Smith 1994, Brown vd. 2008). 

2.2 Familya: Cricetidae 

6 alt familya, 131 cins ve 794 türü içeren Cricetidae familyası Muridae familyasından 

sonraki en kalabalık ikinci kemirici familyasıdır (Wilson ve Reeder 2005, Steppan ve 

Schenk 2017, Wilson vd. 2017). Arvicolinae (fareler, yabani sıçanlar, Misk sıçanları), 

Cricetinae (hamsterlar), Lophiomyinae (yeleli sıçan), Neotominae (Kuzey Amerika 

sıçan ve fareleri), Sigmodontinae (Yeni Dünya sıçan ve fareleri) ve Tylomyinae (Vesper 

sıçanları ve tırmanma sıçanları) Cricetidae familyasının altfamilyalarını oluĢturmaktadır 

(Musser ve Carleton 2005). Tarım alanları, otlaklar, çalılıklar, ormanlar, çöller, kayalık 

dağlar, Ģehirler, sahiller, göller, göletler, dereler ve bataklıklar Cricetidlerin yaĢam 

alanlarıdır (Nowak 1999). 

Bazı türler ağaçlık alanlarda, bazıları ise toprakta yaĢamaktadırlar. Bazıları sucul 

yaĢama adapte olmuĢtur. Bazı türler karasal ve bireysel (soliter) iken, diğer türler ise 

büyük kolonilerde ya da küçük sosyal gruplarda yaĢamaktadırlar. Besinleri yapraklar, 

meyveler, kabuklu yemiĢler, yumru kökler, çam iğneleri, tohumlar, bitki kökleri, bitki 

sapları, sürgünler, mantarlar, sümüklüböcekler, böcekler, örümcekler, sucul kabuklular, 

yer solucanları, küçük karasal omurgalılar ve balıklardır (Nowak 1999). DiĢ formülleri 
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ise (1/1 0/0 0/0 3/3) x2 = 16’dır (Smith vd. 1972, Carleton ve Musser 1984, Nowak 

1999).  

2.3 Altfamilya: Arvicolinae 

Arvicolinae alt familyası Kuzey Amerika’dan Kuzey Guatemala’ya, Avrasya’dan 

Kuzey Hindistan, Tayvan, Japonya, Güneybatı Çin, Anadolu dahil Ortadoğu ve 

Afrika’da Libya’ya kadar Holoarktik Bölge’de oldukça geniĢ bir yayılıĢ göstermekte 

(Carleton ve Musser 1984) ve 28 cins ve yaklaĢık 151 türü içermektedir (Nowak 1999, 

Wilson ve Reeder 2005). 

Arvicolinae türleri ovalar, stepler, tarım alanları, yaprak döken ve konifer (iğne yapraklı 

herdem yeĢil) ormanlar, çalılık ya da kayalık dağ etekleri, dağlık çayırlar, yarı çöller, 

tundralar ve sulak alanlar olmak üzere ılıman, kuzey ve dağlık habitatlarda bulunurlar 

(Carleton ve Musser 1984, Nowak 1999). 

Vücut büyüklükleri orta büyüklükte olup, vücut uzunlukları 70-300 mm, kuyruk 

uzunlukları 5-295 mm arasında değiĢir ve kuyruk uzunluğu vücut uzunluğundan kısadır. 

Vücut ağırlıkları 15 gramdan ile 1,8 kilograma kadar değiĢir. Kulakları yuvarlaktır, 

bacakları kısadır ve vücutları tombuldur. Burunları keskin değildir. Gözler göreceli 

olarak büyüktür. Çoğunun parmaklarında toprak kazmada kullanılan tırnaklar bulunur. 

Kürkleri uzun ya da kısa, yumuĢak ya da sert olabilir. Türlerin çoğunda kuyruk kürkle 

kaplıdır ve bazı türlerde dorsal taraf ventral taraftan daha koyu olduğu için iki renkli 

kuyruk vardır. Kürkün dorsal kısmı kahverengi, gri, açık kızıl veya sarı tonlarındadır. 

Kürkün ventrali ise gri, açık kahverengi, sarımsı ya da gridir. (Carleton ve Musser 1984, 

Gruder-Adams ve Getz 1985, Nowak 1999). 

Arvicolinae türlerinin çoğu herbivordur. Bazı türler omnivor olabilir. Yaprak, çimen, 

kök, ağaç kabuğu, çam iğnesi, meyve, kabuklu yemiĢ, liken, mantar, böcek, kerevit, 

midye ve küçük balıklar üzerinden beslenirler. (Carleton ve Musser 1984, Nowak 

1999). 
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2.4 Cins: Microtus Schrank, 1798 

Microtus cinsi Arvicolinae türlerinin yaklaĢık % 50’sini meydana getirmekte ve en hızlı 

evrimleĢen kemirici cinslerinden biri olarak Holoarktik Bölge’de yaklaĢık 65 tür ile 

temsil edilmektedir (Musser ve Carleton 1993, Nowak 1999). Kuzey Yarımküre’deki 

birçok habitata ekolojik olarak büyük oranda uyum sağlamıĢtır ve çoğu tür meralar ve 

çayırlar gibi açık alanlarda, bazıları ise ormanlarda ve dağlarda yaĢamaktadır (Nowak 

1999). Microtus cinsinde morfolojik olarak önemli farklılıkların görülmesinin yanısıra, 

karyolojik açıdan da yüksek oranda çeĢitlilik gözlenmekte olup, kromozom sayıları 17-

62 arasındadır (Zima ve Král 1984). 

Morfolojik olarak bakıldığında, küçük gözler ve kulaklara sahiptirler. Molar diĢlerde 

sivri uçlu mine kaplı çıkıntılar bulunur ve köksüzdürler. Molar diĢler yaĢam boyu 

büyür. Ayak tabanları 6 adet yastıkçık ihtiva eder. Toprak altında yaĢarlar. Yabani otlar, 

buğdaylar, kökler, tohumlar ve yumrular üzerinden beslenirler (Feldhamer vd. 2007). 

2.4.1 Microtus arvalis Pallas, 1779 

● Toplam vücut uzunlukları ortalama 148 mm ve kuyruk uzunlukları ortalama 34 

mm’dir (Kefelioğlu 1995). 

● Dorsal kürk rengi soluk sarımsıdan koyu kahverengiye kadar değiĢiklik 

göstermektedir ve yanlara doğru daha açık bir renk meydana gelmektedir. Ventral kürk 

rengi ise, duman grisinden griye kadar değiĢir. Kürkün dorsal ve ventrali arasında 

belirgin bir geçiĢ bölgesi yoktur. 

● Ġki renkli kuyruk bulunur. 

● Kafatası Microtus majori ile benzerlik göstermekle birlikte, zigomatik yay daha 

geniĢtir.  

● M
3
 diĢ morfolojisi normal formdadır (Yiğit vd. 2006). 

● Diploid kromozom sayısı (2n) 54 ve kromozom kol sayısı (FN) ise 72’dir. 
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● Yalnızca, Türkiye’nin doğusunda ve 1900 metre üzeri çayırlıklarda yayılıĢ gösterir 

(Kefelioğlu 1995).  

● Diurnaldirler. 

● Canna sp. gibi geniĢ yapraklı bitkiler ile beslenirler (Lay 1967). 

● DiĢi bireyler büyük yuvalarda gruplar halinde yaĢarlarken, erkek bireyler soliter ve 

dağınık olarak yaĢarlar. Populasyon yoğunluğu arttığı zaman, bazı diĢiler gruplarından 

ayrılmaya zorlanır (Rozenfeld ve Dobly 2000). 

2.4.2 Microtus subterraneus de Selys Longchamps, 1836 

● Toplam vücut uzunlukları ortalama 126,5 mm ve kuyruk uzunlukları ortalama 30,5 

mm’dir (Çolak vd. 1998). 

● Dorsal kürk rengi açık kırmızımsı kahverengi olup, ventral kürk beyazımsı grimsidir.  

● Kulaklar kıllarla kaplıdır. 

● Kuyruk dorsalde açık kırmızımsı kahverengi, ventralde beyazımsı kahverengi olmak 

üzere iki renklidir.  

● Ön ve arka ayaklar beyazımsı sarı kıllarla kaplıdır. Topuklar çıplaktır.  

● Kafatası kısa ve geniĢtir. Rostrum nasal kemiklerde öne doğru eğilmiĢtir ve beyin 

kutusu ve interorbital bölge neredeyse düzdür. Palatin kemikte arkaya doğru bir 

gerileme mevcuttur ve timpanik bullalar orta büyüklüktedir.  

● Bakulum proksimal kemik ve proksimal kemiğe bağlı distal kemikten oluĢur. 

Proksimal kemik yukarıya doğru bir çıkıntı ve incelmiĢ gövde ile birlikte yanlara doğru 

geniĢlemiĢ kök kısmına sahiptir. Distal kemik üç adet kıkırdak yapıda çıkıntıdan 

oluĢmuĢtur. 

● Diploid kromozom sayısı Trakya populasyonunda (2n) 52, Doğu Karadeniz 

populasyonunda 54’tür. Kromozom kol sayısı (FN) 60’tır (Çolak vd. 1998). 

● Türkiye’nin Karadeniz Bölgesi’nde hem Trakya hem Batı Anadolu’yu kapsayacak 

Ģekilde yayılıĢ gösterir. YumuĢak topraklı orman açıklıklarındaki çayırlarda bulunur. 
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● Nokturnaldirler ve hibernasyona girmezler. Tüm yıl aktiftirler. 

● Polivoltin bir türdür. Gebelik süresi 21 gündür ve 2-3 adet yavru meydana getirir 

(Yiğit vd. 2006). 

2.4.3 Microtus hartingi Barret-Hamilton, 1903       

● Toplam vücut uzunlukları ortalama 145,2 mm (erkeklerde) ve 143,6 mm (diĢilerde), 

kuyruk uzunlukları ise ortalama 28,50 mm’dir (Ondrias 1966, Yiğit vd. 2012).  

● Koyu kahverengimsi sarı renkteki dorsal kürk böğürlere doğru daha açık ve daha sarı 

bir renk alır. Ventral kürk rengi grimsi sarı renktedir. Kürkün dorsal ve ventrali arasında 

belirgin bir geçiĢ bölgesi yoktur. (Ondrias 1966, Sağlam 2004). 

● Ġki renkli kuyruğun dorsal tarafı dorsal kürk ile aynı renkte iken, ventral tarafı daha 

açık kahverengidir. 

● Nasal kemik öne doğru eğimli olup, kesici diĢleri geçmez. Uzun bir nasal bölge vardır 

ve parietal ve interparietal kemiklerin etrafında kabarık süturlar bulunmaz. Beyin 

kapsülü ve rostrum eğimlidir ve zigomatik yayın maksiller çıkıntısında dıĢarı doğru 

hafif bir geniĢleme vardır. GeniĢ bir interorbital bölge ve ince ve uzun mandibul 

bulunur. Koronoid çıkıntı göreceli olarak büyüktür ve kondiloid çıkıntı’dan ayrılmıĢtır 

(Yiğit vd. 2006). 

● M
2
 non-agrestis tiptedir. M

3
’ler % 90 oranında normal formda, % 10 oranında ise 

kompleks formdadır (Sağlam 2004). 

● Diploid kromozom sayısı (2n) 54’tür ve kromozomlar akrosentrik yapıdadır (Zima vd. 

2013). 

● Avrupa’nın güneydoğusunda yayılıĢ göstermektedir (Ondrias 1966, Yiğit vd. 2012, 

Zima vd. 2013, Markov vd. 2014).  

● Nokturnaldirler ve gündüz nadiren görülürler (Harting 1893). 

● Yuvaları basit veya komplekstir. Basit yuvalar en az 1 adet hazne ve birbirinden 20 

cm ya da daha fazla uzaklıkta bulunan 3 ya da 4 giriĢten oluĢurken, kompleks yuvalarda 

1’den fazla yuva haznesi ve sayısı 50’ye ulaĢabilen çok sayıda giriĢi olan tünel 
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sistemleri mevcuttur. Yuva giriĢlerinde 4-5 cm çapında açıklıklar bulunur ve bu giriĢler 

10-20 cm derinliğe ulaĢana kadar (bazı durumlarda 45 cm) 30-45 derece ile aĢağıya 

doğru eğim yapar. Yuva hazneleri 10-18 cm çapında ve 8-14 cm yüksekliğindedir. 

Hazneler tünellerin kenarlarında ya da ortalarında olabilir; ortalarında olduğu zaman 

tünellerin devamı olarak iĢlev görürler. Hazneler kuru çimler ile kaplıdır. Besin 

haznelerde besin depo edilir ve depolama için ayrı bir alan mevcut değildir (Yiğit vd. 

2006). 

● Üreme zamanları bahar ayları ve yazın ilk dönemleridir. 21 gün süren hamileliğin 

sonunda, 3-4 yavru meydana getirirler (Ondrias 1965). 

2.4.4 Microtus majori Thomas, 1906 

● Toplam vücut uzunlukları ortalama 132 mm ve kuyruk uzunlukları ortalama 45 

mm’dir.  

● Dorsal kürk koyu kırmızımsı kahverengidir. Ventral kürk rengi hafif sarımsı 

renklenmelerle birlikte siyahımsı gridir ve boyun bölgesinden kuyruk baĢlangıcına 

kadar sarımsı dar bir hat bulunur. 

● Kuyruk iki renklidir ve dorsali koyu kahverengi, ventrali ise sarımsı gridir. 

● Kulaklar göreceli olarak uzundur. 

● Ön ve arka ayaklar dorsal olarak beyazımsı sarı kıllarla kaplıdır. Topuklar çıplaktır. 

Ayak tabanında beĢ adet yastık bulunur. 

● Kafatası ve bakulum yapısı Microtus subterraneus ile benzerdir. 

● Diploid kromozom sayısı (2n) 54’tür ve kromozom kol sayısı (FN) 60’tır (Çolak vd. 

1998). 

● Karadeniz Bölgesi’nin doğu tarafında yayılıĢ göstermektedir. KarıĢık ormanların 

içinde ve kenarlarında çimenle kaplı topraklarda yaĢarlar. 

● Biyolojisi genel olarak M. subterraneus ile benzerdir (Yiğit vd. 2006). 
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2.4.5 Microtus mystacinus de Filippi, 1865 

● Toplam vücut uzunlukları ortalama 141,7 mm ve kuyruk uzunlukları ortalama 33,3 

mm’dir (Yiğit ve Çolak 2002). 

● Dorsal kürk rengi bazı örneklerde koyu sarımsı iken, koyu grimsi renk görülmesi de 

olasıdır. Dorsal kürk rengi böğürlere doğru daha sarımsı bir renk alır. Ventral kürk açık 

sarıdır. Dorsal kürk ve ventral kürk arasındaki geçiĢ bölgesi hafif belirgindir. 

● Kuyruk iki renkli olup, dorsali dorsal kürk rengi ile benzer renkte iken ventrali açık 

sarıdır (Yiğit vd. 2006). Kefelioğlu (1995)’e göre, kıĢ kürkü yaz kürküne göre koyu 

renkte ve yaĢlı bireylerde dorsal kürk rengi daha açık renktedir. 

● Ön ayakların topuk kısmı çıplak ya da seyrek kıllarla kaplıdır. Arka ayakların topuk 

kısmı ise seyrek kıllarla kaplı ve ön ayaklardan daha koyu renktedir. 

● Kafatası göreceli olarak ince ve oksipital kondiller yukardan görünür haldedir. Nasal 

kemik önemli ölçüde kısa ve aĢağıya doğru eğimlidir. Beyin kutusu dar ve timpanik 

bullalar göreceli olarak kısadır (Yiğit vd. 2006). 

● M
2
 diĢ morfolojisi non-agrestis formdadır (Sağlam 2004). 

● Diploid kromozom sayısı (2n) ve kromozom kol sayısı (FN) 54 iken otozomal 

kromozomlara ait kol sayısı (FNa) 56’dır. Otozomal kromozomlar 46 akrosentrikten 

oluĢur. X kromozomu büyük akrosentrik iken, Y kromozomu küçük akrosentriktir 

(Kefelioğlu 1995). 

● Karadeniz Bölgesi’nin kuzeydoğusu hariç tüm Türkiye’de bulunur. Sulak stepler ve 

çayırlıklar, göl ve dere kenarlarındaki çayırlıklar, sulak ovalar, orman kenarlarında ekili 

ve yabani yonca alanlarında yaĢarlar (Yiğit vd. 2006). 

● Tüm yıl boyunca ürerler. Hamilelik süreleri 20-21 gündür ve 4-5 adet yavru meydana 

getirirler. Sütten kesilme süresi 15-17 gündür. DiĢiler en az 35 günde, erkekler ise 42 

günde üreme olgunluğuna eriĢirler (Kankılıç 2000). 
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2.4.6 Microtus lydius Blackler, 1916 

● Toplam vücut uzunlukları ortalama 132,4 mm ve kuyruk uzunlukları ortalama 25,7 

mm’dir (Yiğit ve Çolak 2002). 

● Dorsal kürk rengi sarımsı kahverengi renktedir ve burun ucundan kuyruğa kadar 

tekdüzedir, ancak bazen daha koyu bir orta hat görülebilir. Ventral kürk kirli beyaza 

yakın gridir. Kürkün dorsal ve ventrali arasında belirgin bir geçiĢ bölgesi yoktur. 

● Kulaklar göreceli olarak küçüktür ve kürk altında gizlenmiĢtir. Kulakların iç ve dıĢ 

tarafları sarımsı kahverengi renkte kıllar ile örtülüdür. 

● Kuyrukta kısa kıllar bulunur ve dorsal ve ventralde renk dorsal kürk rengi ile 

benzerdir. Bazen ventral kuyruk rengi dorsal kuyruk rengine göre soluktur, bu yüzden 

kuyruk iki renkli gibi görünebilir. 

● Ön ayaklar dorsalde mat sarımsı, ventralde kirli beyaz renktedir. Arka ayaklar 

dorsalde mat sarımsı, ventralde daha koyudur. 

● Beyin kutusu yuvarlaktır ve parietal ile interparietal kemiklerde posterior olarak 

aĢağıya doğru uzanmıĢtır. 

● M
2
 diĢ morfolojisi non-agrestis iken, M

3
 diĢ morfolojisi normal formdadır (Yiğit vd. 

2006). 

● Diploid kromozom sayıları (2n) ve kromozom kol sayıları (FN) 54’tür. X kromozomu 

orta boy akrosentrik, Y kromozomu ise en küçük akrosentriktir (Çolak vd. 1998). 

● Anadolu Diyagonali’nin batısından Ege kıyılarına kadar yayılıĢ gösterirler ve 

habitatları stepler, tahıl tarlaları, çayırlıklar ve bazen zeytinliklerdir (Yiğit vd. 2006). 

● Diurnal bir türdür ve hibernasyon görülmez. 

● Besin kaynakları Circium sp., Silene sp., Allyssum sp. türlerinin ve buğdaygillerin 

yeĢil kısımlarıdır. Besin depolamazlar. 

● Yuvalarında birçok giriĢ ve bölme vardır. Toprak yüzeyine yakın olarak 

konumlanmıĢlardır. Tünel sistemlerinin giriĢ sayısı ve Ģekli değiĢiklik gösterir. GiriĢ 

kısımları yuvarlak ve 5-7 cm çapındadır. Galeri bölümü giriĢ kısımlarının gerisinde ya 

keskin bir Ģekilde ya da 20-30 derece eğim ile aĢağıya doğrudur.  Tüneller genellikle 
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10-15 cm derinliğe sahiptir. Bazı galeriler geniĢleme yapmadan 50-80 cm derinlikte 

sonlanır. Yuvalarda depo ya da atık bölmeleri yoktur. Yuva haznesi 7-9 cm çapında, 

yaklaĢık 13 cm uzunluğunda olup, etrafı kuru çimlerle çevrilidir.  

● Eylül ve Haziran ayları arasında ürerler. 20-21 günlük hamilelik süresinde 2-10 adet 

yavru oluĢtururlar (Çolak vd. 1998). 

2.4.7 Microtus dogramacii Kefelioğlu ve Kryštufek, 1999 

● Toplam vücut uzunlukları ortalama 140 mm ve kuyruk uzunlukları ortalama 23 

mm’dir (Kefelioğlu ve Kryštufek 1999). 

● Dorsal kürk bazı bireylerde koyu kahverengimsi sarı iken, bazı bireylerde koyu grimsi 

renktedir ve dorsal kürk yanlara doğru daha sarımsı bir renk alır. Ventral kürk rengi açık 

sarıdır. Dorsal ve ventral kürk arasındaki geçiĢ bölgesi hafif belirgindir. 

● Kuyruk iki renkli olup, dorsal tarafı dorsal kürk rengi ile aynı renkte ve ventral tarafı 

açık sarıdır.  

● Ön ayaklarda topuklar çıplak veya seyrek kıllarla kaplıdır. Arka ayakların topukları 

ise seyrek kıllarla kaplıdır ve rengi ön ayaklara göre daha koyudur. 

● Kafatası Microtus socialis ile benzerdir ancak kafatası daha kısadır ve beyin kutusu 

daha geniĢtir. 

● M
2
 diĢ morfolojisi agrestis formdadır (Sağlam 2004). 

● Kefelioğlu ve Kryštufek (1999)’e göre, diploid kromozom sayısı (2n) 54 ve 

kromozom kol sayıları (FN) Amasya örneklerinde 50 ve 52, Konya örneklerinde 54’tür. 

X kromozomu büyük metasentrik, Y kromozomu orta boyutlu subtelosentriktir. 

● Orta Anadolu’nun kuzey bölgelerinde endemik bir tür olarak yayılıĢ gösterirler. Tahıl 

alanlarının iç kısımlarında yaĢarlar. 

● Ekolojik ya da biyolojik olarak kayıtları bulunmamakla birlikte, socialis grubu türleri 

ile benzer olduğu düĢünülmektedir (Yiğit vd. 2006). 
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2.4.8 Chionomys nivalis Martins, 1842 

● Toplam vücut uzunlukları ortalama 147-181 mm ve kuyruk uzunlukları ortalama 40-

60 mm’dir. 

● Vücut rengi açısından önemli ölçüde varyasyon görülmektedir. Elazığ örneklerinde 

(C. n. cedrorum alttürü) sarımsı kahverengi dorsal kürk rengine, beyazımsı ventral kürk 

rengine, soluk kuyruk ve ayak rengine sahiptir. Uludağ, Kayseri ve Kuzeydoğu Türkiye 

örnekleri Chionomys gud türü ile aynı dıĢ morfolojik özelliklere sahip olup, 

kahverengimsi gri renktedir. 

● Kuyruk uzunluğu C. gud türünün kuyruk uzunluğundan kısadır. 

● Kafatası C. gud ve C. roberti türlerine göre daha yüksektir ve cins içindeki en geniĢ 

beyin kutusuna sahiptir. 

● M
3
 diĢ morfolojisi kısa posteriokonid kompleks ile birlikte basit (simple) formdadır. 

● Diploid kromozom sayısı (2n) 54, kromozom kol sayısı (FN) 56 iken, otozomal 

kromozomlara ait kol sayısı (FNa) 52’dir.  

● Türkiye’nin hemen hemen yer yerinde 1800 m üzerinde, dağların kayalık kısımlarında 

bulunur (Kefelioğlu 1995). 

2.4.9 Chionomys roberti Thomas, 1906 

● Toplam vücut uzunlukları ortalama 140 mm ve kuyruk uzunlukları ortalama 95,2 

mm’dir (Kryštufek 1999). 

● Türkiye’deki en büyük Chionomys türüdür. Dorsal kürk rengi koyu kahverengidir ve 

yanlara doğru grimsi bir renk alır. Ventral kürk gri ya da kirli beyazdır. Kürkün dorsal 

ve ventrali arasında belirgin bir geçiĢ bölgesi yoktur.  

● Kuyruk baĢ ve vücut uzunluğunun % 60’ından uzundur ve tek renklidir. 

● Kafatası göreceli olarak sağlamdır ve rostrum kısadır. Beyin kutusu ventral olarak 

eğimli değildir ve düzdür. Zigomatik yay göreceli olarak sağlamdır ve dıĢarıya doğru 

hafifçe geniĢlemiĢtir. Ġnterorbital bölge geniĢtir. Oksipital kondiller dorsalden 
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görülmemektedir. Parietal ve interparietal bölgeler arasında belirgin süturlar mevcut 

değildir. Ġnsisiv foramina göreceli olarak uzundur ancak post palatal foramina nokta 

boyutundadır. Damağın posterior kenarı 3. molar diĢin posterior kenarına bağlı çizgiye 

posterior olarak konumlanmıĢtır. Timpanik bullalar orta boydadır. Mandibulun 

koronoid çıkıntısı kondiloid çıkıntısından önemli ölçüde ayrılmıĢ haldedir (Yiğit vd. 

2006). 

● M
3
 diĢ morfolojisi kompleks formdadır. 

● Diploid kromozom sayısı (2n) ve kromozom kol sayısı (FN) 54’tür. Otozomal 

kromozomlar 1 çift metasentrik ve 26 çift akrosentrik koromozomdan oluĢur. X 

kromozomu büyük boyutlu submetasentrik, Y kromozomu ise küçük akrosentriktir 

(Kefelioğlu 1995). 

● Türkiye’de sadece Trabzon ve çevresindeki yaprak döken ağaçlardan oluĢan 

ormanlardan kaydı verilmiĢtir (Yiğit vd. 2006).  

2.4.10 Chionomys gud Satunin, 1909 

● Toplam baĢ ve vücut uzunlukları ortalama 121,1 mm ve kuyruk uzunlukları ortalama 

71,9 mm’dir (Kryštufek 1999). 

● Dorsali kahverengimsi gri ve ventrali kahverengi gölgeler olmaksızın gri renktedir.  

● Kuyruk soluk renkte olup, tek renkli veya belli belirsiz olarak iki renklidir. Ayaklar 

gri renktedir. 

● Kafatası yüksek değildir ve timpanik bullalar küçüktür. 

● DiĢ morfolojisi C. roberti ile benzerdir (Yiğit vd. 2006). 

● Diploid kromozom sayısı (2n) 54, kromozom kol sayısı (FN) 58 ve otozomal 

kromozomlara ait kol sayısı (FNa) 54’tür. X kromozomu submetasentrik ve Y 

kromozomu akrosentriktir (Sözen vd. 2009) 

● Türkiye’den Doğu Karadeniz’de sınırlı bir alanda 1500-3200 m yükseklikteki dağ 

otlakları ve seyrek köknar ormanlarındaki kaya oyuklarından kaydı verilmiĢtir (Steiner 

1972, Kryštufek 1999).  
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● Ekolojisi ve biyolojisi hakkındaki bilgiler sınırlıdır. Kryštufek (1999) 5 adet diĢide 3-

4 yavru (ortalama 3,6) tespit etmiĢtir. 

2.5 Mitokondriyal DNA (mtDNA) Sitokrom Oksidaz 1 ve 12S rRNA Gen Bölgeleri 

Mitokondri, ökaryotlarda enerji üretiminde görev alan ve kendi genomuna, 

transkripsiyon, translasyon sistemine sahip bir organeldir (Wolstenholme 1992, 

Dimmock vd. 2010). Mitokondriyal DNA oksidatif fosforilasyon sistemindeki 

polipeptitleri kodlamaktadır (Fernandez-Silva vd. 2003) ve maternal olarak (anne 

aracılığı ile) kalıtılmaktadır (Avise 1991, Birky 1995). Memeli mtDNA genomu 37 adet 

gen içermektedir; bu genlerden 2 adedi 12S rRNA ve 16S rRNA ile 22 adedi tRNA geni 

olup, 13 adedi ise polipeptit kodlayan genlerdir (Anderson vd. 1981). Rekombinasyon 

ve tamir mekanizması olmaması, intron içermemesi, hızlı bir evrimleĢme hızına sahip 

olması gibi nedenlerden ötürü, mtDNA genetik, moleküler sistematik ve filogeni 

çalıĢmalarında sıklıkla kullanılmaktadır (Clary ve Wolstenholme 1985, Wolstenholme 

1992, Nabholz vd. 2009, Fernandez-Silva vd. 2003, Ballard ve Whitlock 2004, Aanen 

vd. 2014).  

Sitokrom Oksidaz 1 (COXI) gen bölgesi neredeyse tüm hayvan grupları için kabul 

edilmiĢ tek standart barkod genidir. Sitokrom c Oksidaz mitokondride bulunan büyük 

bir transmembran proteinidir ve oksidatif fosforilasyonda görevlidir. Solunum 

döngüsünde terminal elektron alıcısı olup, oksijenin suya yıkılmasını ve protonların 

krista membranları boyunca pompalanmasını katalize etmektedir. 648 baz çiflik bu gen 

türler arası yeterli ölçüde varyasyon sağlamaktadır ve tür içi varyasyon % 10’un 

altındadır. Ġnsersiyon ve delesyonlar da az sayıdadır. (Waugh 2007). COXI geninin 

evrimleĢme hızının yüksek olmasından dolayı (Hebert vd. 2003), tür ayrımında 

(Pfunder vd. 2004) ve yakın türlerin sistematiklerinin aydınlatılmasında (Zardoya ve 

Meyer 1996) ideal olduğu rodentler ile yapılan çalıĢmalar ile de gösterilmiĢtir (Pfunder 

vd. 2004, Partridge vd. 2007, Jiang vd. 2012, Montaser ve Mahmoud 2013, Yiğit vd. 

2017).  
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Ribozomal RNA protein sentezinde görev alan ribozomları oluĢturmak için 

polipeptitlerle birlikte üç boyutlu yapılar meydana getirir (Sun 2005). 12S rRNA 

yaklaĢık 819 ila 958 baz çiftlik bir gen bölgesidir ve mtDNA tarafından kodlanmaktadır. 

12S rRNA haberci RNA’nın (mRNA) protein oluĢturmak üzere translasyonu için 

gereklidir (Yang 2014). Uzun zamandır kuĢ, memeli ve diğer hayvan türlerinin 

belirlenmesinde kullanılmasının yanısıra, yüksek derecede korunmuĢ bölgeleri 

içermesinden dolayı cins, familya gibi farklı seviyelerdeki hayvan gruplarının 

filogenetik iliĢkilerinin belirlenmesi için de ideal bir belirteçtir (Alves-Gomes vd. 1995, 

Douzery ve Catzeflis 1995, Gatesy vd. 1997, Murphy ve Collier 1996, 1997, 1999, 

Halanych ve Robinson 1997, Wang vd. 2001). 

2.6 Nükleer DNA (nucDNA) ve IRBP Gen Bölgesi 

Nükleer DNA çekirdekte bulunur ve ökaryot genomunun büyük bir kısmını kodlar 

(Lombard vd. 2005). mtDNA’nın aksine, biparental yani yarısı anneden yarısı babadan 

gelecek Ģekilde kalıtılır (Hoekstra 2000). Ayrıca, tamir mekanizmasının olması, 

doğrusal bir yapı göstermesi, intronlara sahip olması, rekombinasyon göstermesi ve 

daha yavaĢ bir evrimleĢme hızına sahip olması nedeniyle de mtDNA’dan farklılık 

gösterir (Bohr 2002, Zhang ve Hewitt 2003).  

IRBP (Fotoreseptör retinoid bağlayıcı protein) fotoreseptör dıĢ segmentleri ile retina 

pigment epiteli ve muhtemelen Müller hücreleri arasında görsel döngü retinoidlerinin 

taĢınmasına aracılık ettiği için çubuk ve koni iĢlevi için gerekli kabul edilmiĢtir. TaĢıma 

iĢlemi sırasında IRBP, retinolü izomerizasyon ve oksidasyondan korur. IRBP, görsel 

döngüdeki rolünün yanı sıra yağ asitlerini de bağlar ve retina geliĢiminde rol 

oynayabilir. IRBP fotoreseptör matrisinde en bol bulunan proteindir. (Adler ve Martin 

1982, Liou vd. 1982, Lai vd. 1982, Gonzalez-Fernandez vd. 1984, Pfeffer vd.1983, 

Fong vd. 1984, Crouch vd. 1992, Semenova 2003, Mata vd. 2002, Wu vd. 2007) IRBP 

nükleer belirteci de son zamanlarda rodent filogenisinin oluĢturulmasına ve türlerin 

tanımlanmasına yönelik çalıĢmalarda tercih edilmektedir. Özellikle tür ayrımında ve 

çeĢitli taksonomik seviyelerde yavaĢ evrimleĢme hızına sahip IRBP belirtecinin 

kullanıĢlı olduğuna dair çalıĢmalar bulunmaktadır (Stanhope vd. 1992, Stanhope vd. 
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1996, Springer vd. 1997, Springer vd. 1999, Jansa ve Voss 2000, Debry ve Sagel 2001, 

Huchon vd. 2002, Voss ve Jansa 2003, Michaux vd. 2005, Galewski vd. 2006, Chaval 

vd. 2010, Pages vd. 2010, Barbosa vd. 2013).  

2.7 Anadolu’nun Jeolojik ve İklimsel Tarihi 

Anadolu tektonik açıdan oldukça hareketli bir bölge olup, bu bölgede Prekambriyen 

Zamanı’ndan bu yana (4,6 milyar-600 milyon yıl) orojenez (dağ oluĢumu), transgresyon 

(deniz ilerlemesi) ve regresyon (deniz çekilmesi) gibi jeolojik olaylar sıklıkla meydana 

gelmiĢtir (Atalay 1987). Afrika, Arabistan ve Avrasya levhalarının arasında kalması ve 

özellikle Afrika ve Arabistan levhalarının kuzeye doğru hareket etmeleri günümüzdeki 

dağlar, ovalar, platolar gibi yer Ģekillerinin oluĢmasına neden olmuĢtur (Erinç 1973, 

Sönmez ve Dölek 2016). Bu süreçte, Kuzey Anadolu Dağları ve Toroslar Mezozoik 

Zaman’da (254-65 MYÖ) oluĢmuĢ olup (Ketin 1977), günümüzde de kemiriciler gibi 

küçük memeliler baĢta olmak üzere birçok karasal hayvan için coğrafi bariyer olarak rol 

oynamaktadırlar. Bu dağ sistemlerinin bulunduğu alanlar Tetis Denizi tarafından 

çevrelenmiĢ ve karasal materyallerin denize taĢınması sonucu jeosenklinal (tortulaĢmıĢ) 

duruma geçmiĢtir. Alp Orogenezi ile bu jeosenklinal bölgeler yükselip kıvrılarak 

Anadolu’daki kıvrımlı dağları (Kuzey Anadolu Dağları ve Toroslar) oluĢturmuĢlardır 

(Sönmez ve Dölek 2016). Orta Miyosen Dönemi’nde (15,97-11,6 MYÖ) Doğu 

Anadolu’da Arabistan-Avrasya-Anadolu kıta çarpıĢması baĢlamıĢ (ġaroğlu ve Güner 

1981) ve Marmara Çukuru, Ġzmit Körfezi, Adapazarı, Düzce, Bolu, Malatya, Elazığ, 

Bingöl, MuĢ ovaları, Antakya-MaraĢ grabeni ve Van gölü havzası oluĢmuĢtur. 

Kuaterner Dönemi’nde (2,58 MYÖ-günümüz) Ege Denizi Egeid Karası’nın çökmesi ve 

Akdeniz sularının bu bölgeye dolması ile oluĢmuĢtur (Sönmez ve Ġskender 2016). Ağrı, 

Süphan, Erciyes ve Hasan gibi dağlar da bu dönemde volkanik aktiviteler sonucu 

oluĢmuĢtur (Demirsoy 1996, Sönmez ve Dölek 2016). Pleistosen Dönemi’nde (2,6-0,11 

MYÖ) Batı Anadolu çökmeye ve Doğu Anadolu yükselmeye devam etmiĢtir (Demirsoy 

1996) ve Karadeniz Bölgesi’nin doğusunda kıyı Ģeritlerinde aĢınma platformları 

Ģeklinde teraslar meydana gelmiĢtir (Brinkmann 1976). Pleistosen boyunca, Anadolu 

bugünkü Ģeklini hemen hemen almıĢtır. Ege plakasının batısı adalar haricinde çökmüĢ 

ve Kıbrıs Adası Anadolu’dan ayrılmıĢtır. Ġç Anadolu’daki göl sistemi gerilemeye 
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baĢlamıĢ ve günümüzde dağınık göller halinde kalmıĢtır. Amanos Dağları’ndan 

Erzurum-Kars Platosu’na kadar uzanan ve Ġç Anadolu ve Güneydoğu Anadolu’yu 

birbirinden ayıran Anadolu Diyagonali’nin yanısıra (Davis 1971), Toroslar, Batı 

Anadolu Dağları ve Karadeniz Dağları’nın yükselmesi de bu dönemde devam etmiĢtir 

(Demirsoy 1996). YaklaĢık 2 milyon yıl önce, Türkiye’nin Avrupa ve Asya kısımlarını 

birbirinden ayıran Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları nehirlerin erozyonla derin vadiler 

açması ile meydana gelmiĢtir (Bacescu 1985, Tortonese 1985, Demirsoy 1996, Çağatay 

vd. 2000, Yaltırak vd. 2000).  

 

ġekil 2.1 Anadolu’nun coğrafi pozisyonu ve ana topografik bileĢenleri (Bilgin 2011) 

(Kesikli çizgiler Pleistosen’deki Ġç Anadolu Göl Sistemi’ni göstermektedir)  

Anadolu’nun iklimsel tarihine bakıldığında, iklim dönemlere göre değiĢiklik 

göstermektedir. Tersiyer Dönemi’nde sıcak Erken Paleosen (66,0-61,6 MYÖ), daha 

tropik Orta Paleosen (61,6-59,2 MYÖ) ve daha soğuk Geç Paleosen (59,2-56 MYÖ) ile 

devam etmektedir (Russell 1975, Wolfe 1978, Krause ve Maas 1990). Oligosen Dönemi 

(33,7-23,8 MYÖ) Erken Senozoik dönemlerine göre daha soğuk ve kurudur (Wolfe 
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1978, 1985). Erken Miyosen boyunca (23-16,5 MYÖ) iklim enlemsel sıcaklık 

derecelenmesinin oluĢumuyla beraber daha sıcak ve önemli ölçüde kuru bir hale 

gelmiĢtir (Kennett 1985). Bu değiĢiklikler Himalayalar’ın yükselmesi ve Akdeniz’i 

oluĢturmak üzere Tetis Denizi’nin kapanması ile iliĢkilidir (Berggren ve Van Couvering 

1978, Kumar ve Singh 1988). Miyosen’in sonraki evrelerinde sabit bir sıcaklık azalması 

ve kurulukta devamlılık görülmüĢtür (Palmer ve Barret 2010). Artan dağ yükselmesi 

olayları da iklim üzerinde etkili olmuĢtur. Himalayalar’ın yükselmesi ile Orta Asya’ya 

muson rüzgârlarının ulaĢması engellenmiĢtir (Kumar ve Singh 1988). 5,96-5,33 MYÖ 

(Erken Miyosen) meydana gelmiĢ olan Messiniyen Tuzluluk Krizi fauna ve flora 

elemanlarını büyük ölçüde etkilemiĢtir (Roveri vd. 2014). Cebelitarık Boğazı’nın 

kapanması ve meydana gelen yoğun tuz çökelmesi sonucunda Akdeniz ve Karadeniz’de 

deniz seviyesi düĢmüĢ ve daha soğuk ve kuru iklimlerin yanısıra, savannaların 

geniĢlemesi artmıĢtır (Hsü vd. 1977, Krijgsman 2002, Duggen vd. 2003). 4-5 MYÖ 

(Geç Pliyosen) Akdeniz ve Atlantik Okyanusu’nun bağlantı yapması ile Messiniyen 

Tuzluluk Krizi sona ermiĢtir. Böylelikle, bu dönemde Akdeniz havzasında sıcak ve 

ılıman iklim hâkim olmuĢtur. Pleistosen Dönemi’nde ise Pliyosen’de baĢlayan küresel 

soğuma devam etmiĢtir ve bu dönemde belirgin olarak 4 buzul dönemi yaĢanmıĢtır: 

Günz Buzul Devri (MÖ 600.000-540.000), Mindel Buzul Devri (MÖ 480.000-430.000), 

Riss Buzul Devri (240.000-180.000) ve Würm Buzul Devri (MÖ 120.000-8.000). Her 

buzul devrinin arasında, sıcaklığın günümüzdeki gibi yüksek olduğu bir interglasiyal 

(buzularası) evre bulunmaktadır (Demirsoy 1996). Buzul devirlerde Kuzey Amerika, 

Kuzey Avrupa gibi yüksek enlemler buzlarla kaplanmıĢtır (Webb ve Bartlein 1992). 

Ortalama küresel sıcaklık 4-8 derece civarındadır ve yağıĢ miktarı artmıĢtır. Tersiyer 

türlerinin bir kısmı iklim değiĢikliği neticesinde ortadan kalkmıĢ, bir kısmı ise güney 

bölgelerdeki sığınaklara sığınmıĢ ve buzularası evrelerde özellikle Anadolu’daki 

sığınaklar yayılma ve gen merkezi olarak görev yapmıĢlardır. Denizlerin sıcak seven 

türleri de soğuma nedeniyle ortadan kalkmıĢtır. Buzul oluĢumu ile azalan deniz seviyesi 

kara köprülerinin oluĢumuna neden olmuĢtur ve böylelikle kara parçaları arasında fauna 

alıĢveriĢi meydana gelmiĢtir. Buzul kütlelerinin etrafında buzul göllerinin oluĢması ile 

iç sularda su köprüleri meydana gelmiĢtir. Buzularası dönemlerde ise buzulların erimesi 

ile deniz seviyesi düĢmüĢ ve kara köprüleri kapanmıĢtır (Demirsoy 1996). Güneye göç 

eden türlerin bir kısmı tekrar kuzeye gelirken, bir kısmı ise yüksek dağların tepelerine 
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çekilerek Arktik Relikt canlılar olarak yaĢamlarını sürdürmüĢtür (Schmitt ve Varga 

2012). Stepler Batı Asya’dan Orta Avrupa’ya kadar geniĢlemiĢtir. Holosen Devri’nde 

(son 10.000 yıl) hızlı bir iklimsel iyileĢme olmuĢ, deniz seviyesi yükselmiĢ ve 

buzularası dönem baĢlamıĢtır (Demirsoy 1996). 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

3.1 Örnekleme 

Bu tez çalıĢmasında, Türkiye’nin kuzeyini kapsayacak Ģekilde 40. enlem ve üzerinde 

yayılıĢ gösteren Microtus arvalis, M. mystacinus, M. subterraneus, M. majori, M. 

hartingi, M. lydius, M. dogramacii, Chionomys nivalis, C. roberti ve C. gud türleri ile 

dıĢ grup olarak kullanılan Microtus guentheri ve M. socialis türlerine ait 200 adet 

sekans kullanılmıĢtır. Bu örneklerden 136 adedi Prof. Dr. Nuri YĠĞĠT ve Prof. Dr. 

Ercüment ÇOLAK tarafından kurulmuĢ olan Ankara Üniversitesi Fen Fakültesi Biyoloji 

Bölümü Memeli Hayvanlar AraĢtırma Koleksiyonu’nda (AUMAC) bulunmaktadır. M. 

subterraneus, M. majori, M. mystacinus, M. lydius, C. roberti ve C. gud türlerine ait 27 

örnek ise T.C. Çevre ve Orman Bakanlığı Doğa Koruma ve Milli Parklar Genel 

Müdürlüğü tarafından 21264211-288.04 sayılı izni ve Ankara Üniversitesi Hayvan 

Deneyleri Yerel Etik Kurulu’nun 2016-21-184 sayılı izni ile gerçekleĢtirilen arazi 

çalıĢmaları ile toplanmıĢtır (ġekil 3.1-3.3). Arazi çalıĢmalarında canlı yakalama 

kapanları ile yakalanan bireyler dietil eter koklatılarak öldürülmüĢ ve sırasıyla tüm 

vücut uzunluğu, kuyruk uzunluğu, kulak uzunluğu ve arka ayak uzunluğu ile vücut 

ağırlıkları ölçülmüĢtür. Bireylerin post ve kafataslarının yanısıra karaciğer, kalp, böbrek 

ve kas dokuları alınmıĢtır. Bu dokular uzun süreli kullanım amacıyla -86 
o
C’lik derin 

dondurucuda muhafaza edilmektedir. ÇalıĢılacak türlere ait örnekler, Yiğit vd. 2006’ya 

göre kafatası ve post morfolojileri incelenerek yapılan tür teĢhisleri ile belirlenmiĢtir. 

Bu çalıĢmada, 32 lokaliteden alınan toplam 163 adet örneğin yanısıra, analizlerde 

kullanılmak üzere GenBank’dan 30 adet ve BoldSystem’dan 7 adet DNA sekans dizisi 

de kullanılmıĢtır (Çizelge 3.1-3.2). Örneklerin toplandığı lokaliteler ġekil 3.4’te harita 

üzerinde gösterilmiĢtir. 
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ġekil 3.1a Arazi çalıĢmalarından fotoğraflar (20.07.2018, Samsun) 

 

ġekil 3.1b Arazi çalıĢmalarından fotoğraflar (05.08.2017, Rize) 
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ġekil 3.2 Microtus cinsine ait yuva deliği ve tarla faresinin yürüme yolu 

 

ġekil 3.3 Microtus yuvası kenarına yerleĢtirilmiĢ canlı yakalama kapanı 
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ġekil 3.4 ÇalıĢmada kullanılan örneklerin toplandıkları lokasyonlar 

(1: Kırklareli, 2: Edirne, 3: Çanakkale, 4: Balıkesir, 5: Bursa, 6: Bilecik, 7: Kocaeli, 8: Sakarya, 9: Bolu, 

10: Ankara, 11: Karabük, 12: Kastamonu, 13: Çorum, 14: Amasya, 15: Samsun, 16: Ordu, 17: Giresun, 

18: Trabzon, 19: Bayburt, 20: Rize, 21: Artvin, 22: Erzurum, 23: Ardahan, 24: Kars, 25: Ġzmir, 26: 

Konya, 27: Niğde, 28: Sivas, 29: MuĢ, 30: KahramanmaraĢ, 31: Kilis, 32: Adıyaman)  

 

Çizelge 3.1 ÇalıĢmada kullanılan örneklerin koleksiyon numaraları ve lokasyonları   

Sıra Tür Koleksiyon 

Numarası 

Lokasyon 

1 Microtus arvalis 3510♀ Ardahan  

2 Microtus arvalis 4519♂ Erzurum  

3 Microtus arvalis 6365♂ Çamlıbel Geçidi 20. km ġavĢat Doğu 

Ardahan 

4 Microtus arvalis 6366♂ Çamlıbel Geçidi 20. km ġavĢat Doğu 

Ardahan 

5 Microtus arvalis 6367♀ Çamlıbel Geçidi 20. km ġavĢat Doğu 

Ardahan 

6 Microtus arvalis 6368♀ Çamlıbel Geçidi 20. km ġavĢat Doğu 

Ardahan 

7 Microtus arvalis 6369♂ Çamlıbel Geçidi 20. km ġavĢat Doğu 

Ardahan 

8 Microtus arvalis 6378♀ Çamlıbel Geçidi 20. km ġavĢat Doğu 

Ardahan 

9 Microtus arvalis 6379♀ Çamlıbel Geçidi 20. km ġavĢat Doğu 

Ardahan 

10 Microtus arvalis 6380♀ Çamlıbel Geçidi 20. km ġavĢat Doğu 

Ardahan 

11 Microtus arvalis 6390♀ Selim- Kars 
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Çizelge 3.1 ÇalıĢmada kullanılan örneklerin koleksiyon numaraları ve lokasyonları  

(devam) 

Sıra Tür Koleksiyon 

Numarası 

Lokasyon 

12 Microtus arvalis 6391♀ Çamlıçatal- Ardahan 

13 Microtus arvalis 6424♂ Çamlıbel Geçidi 20. km ġavĢat 

Doğu Ardahan 

14 Microtus arvalis M17 (?) Macaristan 

15 Microtus arvalis M19 (?) Macaristan 

16 Microtus arvalis M20 (?) Macaristan 

17 Microtus arvalis M21 (?) Macaristan 

18 Microtus arvalis S1 (?) Sırbistan 

19 Microtus arvalis S2 (?) Sırbistan 

20 Microtus arvalis S3 (?) Sırbistan 

21 Microtus arvalis S24 (?) Sırbistan 

22 Microtus arvalis S27 (?) Sırbistan 

23 Microtus arvalis S28 (?) Sırbistan 

24 Microtus arvalis S29 (?) Sırbistan 

25 Microtus arvalis S30 (?) Sırbistan 

26 Microtus arvalis S31 (?) Sırbistan 

27 Microtus arvalis S32 (?) Sırbistan 

28 Microtus arvalis S41 (?) Sırbistan 

29 Microtus arvalis S42 (?) Sırbistan 

30 Microtus mystacinus 2378♂ Güney Ġğneada-Kırklareli 

31 Microtus mystacinus 3010♀ MuĢ  

32 Microtus mystacinus 3140♂ ÖdemiĢ, Ġzmir 

33 Microtus mystacinus 3178♀ Muratdere-Bozöyük-Bilecik 

34 Microtus mystacinus 3179♀ Muratdere-Bozöyük-Bilecik 

35 Microtus mystacinus 3185♀ YeĢilköy-Konya 

36 Microtus mystacinus 3188♀ BeyĢehir-Konya 

37 Microtus mystacinus 3189♀ BeyĢehir-Konya 
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Çizelge 3.1 ÇalıĢmada kullanılan örneklerin koleksiyon numaraları ve lokasyonları  

(devam) 

 

Sıra Tür Koleksiyon 

Numarası 

Lokasyon 

38 Microtus mystacinus 3190♀ BeyĢehir-Konya 

39 Microtus mystacinus 3486♀ Pasinler-Erzurum 

40 Microtus mystacinus 3487♀ Pasinler-Erzurum 

41 Microtus mystacinus 3488♂ Pasinler-Erzurum 

42 Microtus mystacinus 3546♂ YeĢilköy-Konya 

43 Microtus mystacinus 3547♂ YeĢilköy-Konya 

44 Microtus mystacinus 3548♂ YeĢilköy-Konya 

45 Microtus mystacinus 4704♀ Mesudiye-Ordu 

46 Microtus mystacinus 4707♀ Mesudiye-Ordu 

47 Microtus mystacinus 4371♀ Evciler-Pınarhisar-Kırklareli 

48 Microtus mystacinus 4529♀ Madenköy-Niğde 

49 Microtus mystacinus 5136♂ Velika Köprüsü-Istranca 

Ormanı-Kırklareli 

50 Microtus mystacinus 6005♀ Sulucaova-Niğde 

51 Microtus mystacinus 6060♀ Ulubat Gölkuyu Köyü-Bursa 

52 Microtus mystacinus 6064♂ KemalpaĢa-Bursa 

53 Microtus mystacinus 6074♀ Ulubat Gölkuyu Köyü-Bursa 

54 Microtus mystacinus 6081♀ Gönen-Balıkesir 

55 Microtus mystacinus 6095♂ Gönen-Balıkesir 

56 Microtus mystacinus 6097♂ Gönen-Balıkesir 

57 Microtus mystacinus 6107♂ Ezine-Çanakkale 

58 Microtus mystacinus 6591♀ Ġskender Köyü-Edirne 

59 Microtus mystacinus 6592♂ Ġskender Köyü-Edirne 

60 Microtus mystacinus 6593♀ Ġskender Köyü-Edirne 

61 Microtus mystacinus 6595♀ Ġskender Köyü-Edirne 

62 Microtus mystacinus 6596♀ Avarız köyü-Edirne 
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Çizelge 3.1 ÇalıĢmada kullanılan örneklerin koleksiyon numaraları ve lokasyonları  

(devam) 

Sıra Tür Koleksiyon Numarası Lokasyon 

63 Microtus mystacinus 6597♀ Avarız köyü-Edirne 

64 Microtus mystacinus 7120♂ Azatlı-Edirne 

65 Microtus mystacinus 7126♂ Azatlı-Edirne 

66 Microtus mystacinus 7127♂ Sütlüce-Gelibolu-

Çanakkale 

67 Microtus mystacinus 7327♀ Bıçkıdere Göleti-Kocaeli  

68 Microtus mystacinus 7328♀ Bıçkıdere Göleti-Kocaeli  

69 Microtus mystacinus 7330♀ Bıçkıdere Göleti-Kocaeli  

70 Microtus mystacinus 7331♀ Bıçkıdere Göleti-Kocaeli  

71 Microtus mystacinus 7333♀ Osmangazi-Gebze-Kocaeli 

72 Microtus mystacinus 7335♂ Bıçkıdere Göleti-Kocaeli  

73 Microtus mystacinus 7336♂ Bıçkıdere Göleti-Kocaeli  

74 Microtus mystacinus 7386♀ Yukarı Kızılan Köyü- 

Ulubey- Ordu 

75 Microtus mystacinus 7563♂ Ladik Gölü-Samsun 

76 Microtus mystacinus 7564♂ Kunduz Ormanı-

Vezirköprü-Samsun 

77 Microtus mystacinus 7566♂ Ladik Gölü-Samsun 

78 Microtus mystacinus 7624♂ Çubuk-Ankara 

79 Microtus mystacinus 7635♂ GölbaĢı-Ankara 

80 Microtus mystacinus 7639♂ GölbaĢı-Ankara 

81 Microtus mystacinus 7648♂ GölbaĢı-Ankara 

82 Microtus mystacinus 7681♂ Daday-Kastamonu 

83 Microtus 

subterrenaus 

2354♂ Velika Köprüsü-Istranca 

Ormanı-Kırklareli 

84 Microtus 

subterrenaus 

2355♀ Velika Köprüsü-Istranca 

Ormanı-Kırklareli 

85 Microtus 

subterrenaus 

2361♂ Velika Köprüsü-Istranca 

Ormanı-Kırklareli 

 



 40 
 

Çizelge 3.1 ÇalıĢmada kullanılan örneklerin koleksiyon numaraları ve lokasyonları  

(devam) 

Sıra Tür Koleksiyon 

Numarası 

Lokasyon 

86 Microtus subterrenaus 2362♀ Velika Köprüsü-Istranca 

Ormanı-Kırklareli 

87 Microtus subterrenaus 4551♀ Karabük   

88 Microtus subterrenaus 4552♀ Karabük 

89 Microtus subterrenaus 4553♂ Karabük 

90 Microtus subterrenaus 4554♂ Karabük 

91 Microtus subterrenaus 4696♂ Eğribel-Giresun 

92 Microtus subterrenaus 4958♂ Kazdağı-Balıkesir 

93 Microtus subterrenaus 4959♂ Kazdağı-Balıkesir 

94 Microtus subterrenaus 7303♂ Kartepe-Kuzuyayla-Kocaeli 

95 Microtus subterrenaus 7392♀ Kocaeli-Hendek arası dağlık 

alan Sakarya 

96 Microtus subterrenaus 7393♂ Kocaeli-Hendek arası dağlık 

alan Sakarya 

97 Microtus subterrenaus 7562♂ Ladik Gölü-Samsun 

98 Microtus subterrenaus 7565♂ Vezirköprü Geyik Üretme 

Sahası-Samsun 

99 Microtus majori 5384♀ Borçka-Artvin 

100 Microtus majori 7337♂ Ulubey-Yukarı Kızılen Köyü-

Ordu 

101 Microtus majori 7384♀ Ulubey-Yukarı Kızılen Köyü-

Ordu 

102 Microtus majori 7385♀ Ulubey-Yukarı Kızılen Köyü-

Ordu 

103 Microtus majori 7426♂ ġavĢat-Artvin 

104 Microtus majori 7427♂ ġavĢat-Artvin 

105 Microtus majori 7428♂ ġavĢat-Artvin 
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Çizelge 3.1 ÇalıĢmada kullanılan örneklerin koleksiyon numaraları ve lokasyonları  

(devam) 

Sıra Tür Koleksiyon 

Numarası 

Lokasyon 

106 Microtus hartingi* 5549♂ Dupnisa-Ġğneada-Kırklareli 

107 Microtus hartingi 5550♂ Dupnisa-Ġğneada-Kırklareli 

108 Microtus hartingi 5553♂ Dupnisa-Ġğneada-Kırklareli 

109 Microtus hartingi* 6480♀ 
Dupnisa önü açıklık-Kırklareli 

110 Microtus hartingi* 6481♀ 
Dupnisa önü açıklık-Kırklareli 

111 Microtus hartingi* 6483♀ Dupnisa önü açıklık-Kırklareli 

112 Microtus hartingi* 6478♂ Dupnisa önü açıklık-Kırklareli 

113 Microtus hartingi* 6488♂ Dupnisa önü açıklık-Kırklareli 

114 Microtus hartingi 6498♀ Dupnisa önü açıklık-Kırklareli 

115 Microtus hartingi* 6919♂ Güneyli-Gelibolu-Çanakkale 

116 Microtus hartingi* 7083♂ Gelibolu-Çanakkale 

117 Microtus lydius* 2118♀ Polatlı-Ankara 

118 Microtus lydius 2352♀ Ankara  

119 Microtus lydius 2968♀ Ankara 

120 Microtus lydius* 3253♂ Kurtboğazı-Ankara 

121 Microtus lydius* 3309♂ Kurtboğazı-Ankara 

122 Microtus lydius* 3907♂ Kurtboğazı-Ankara 

123 Microtus lydius 4843♂ Kazdağı-Balıkesir 

124 Microtus lydius 4853♀ Gerede-Ankara 

125 Microtus lydius 7295♀ Sofular Köyü-Gölcük-Kocaeli 

126 Microtus lydius 7332♂ Osmangazi-Gebze-Kocaeli 

127 Microtus lydius 7333♀ Osmangazi-Gebze-Kocaeli 

128 Microtus lydius 7608♂ Abant-Bolu  

129 Microtus dogramacii 3449♀ Çorum 

130 Microtus dogramacii 4743♀ Suluova-Amasya  

131 Microtus dogramacii 4766♀ Suluova-Amasya  

132 Microtus dogramacii 4893♀ Suluova-Amasya  

133 Microtus dogramacii 4899♀ Suluova-Amasya  
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Çizelge 3.1 ÇalıĢmada kullanılan örneklerin koleksiyon numaraları ve lokasyonları  

(devam) 

Sıra Tür Koleksiyon 

Numarası 

Lokasyon 

134 Microtus guentheri* 2765♀ Kilis  

135 Microtus guentheri* 3628♀ Göksun, KahramanmaraĢ 

136 Microtus guentheri* 3629♂ Göksun, KahramanmaraĢ 

137 Microtus guentheri* 4807♀ Türkoğlu, KahramanmaraĢ 

138 Microtus guentheri* 6720♀ Nemrut, Adıyaman 

139 Microtus guentheri* 6721♀ Nemrut, Adıyaman 

140 Chionomys nivalis 4694♀ Eğribel-Giresun 

141 Chionomys nivalis 4701♀ Mesudiye-Ordu  

142 Chionomys nivalis 4702♀ Mesudiye-Ordu  

143 Chionomys nivalis 4703♂ ġebinkarahisar-Giresun 

144 Chionomys nivalis 4706♀ Mesudiye-Ordu  

145 Chionomys nivalis 4711♀ ġebinkarahisar-Giresun 

146 Chionomys roberti 2351♂ Sümela-Maçka-Trabzon 

147 Chionomys roberti 5342♂ Çat-ÇamlıhemĢin-Rize  

148 Chionomys roberti 5399♀ ÇamlıhemĢin-Rize  

149 Chionomys roberti 6338♂ Çat-ÇamlıhemĢin-Rize  

150 Chionomys roberti 6339♀ Çat-ÇamlıhemĢin-Rize  

151 Chionomys roberti 6340♀ Çat-ÇamlıhemĢin-Rize  

152 Chionomys roberti 6342♀ Çat-ÇamlıhemĢin-Rize  

153 Chionomys roberti 6372♂ Çat-ÇamlıhemĢin-Rize  

154 Chionomys roberti 6392♀ Çat-ÇamlıhemĢin-Rize 

155 Chionomys roberti 7417♀ Ġkizdere-Rize  

156 Chionomys gud 4672♀ Verçenik Dağı-Rize  

157 Chionomys gud 4685♀ Demirözü-Bayburt 

158 Chionomys gud 4695♂ Demirözü-Bayburt 

159 Chionomys gud 7410♂ Ovid Dağı-Rize  

160 Chionomys gud 7413♂ Ovid Dağı-Rize  
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Çizelge 3.1 ÇalıĢmada kullanılan örneklerin koleksiyon numaraları ve lokasyonları  

(devam) 

*: ĠĢaretli DNA örnekleri yüksek lisans tezinden alınmıĢtır. 

 

Çizelge 3.2 ÇalıĢmada kullanılan GenBank ve BoldSystem örnekleri 

Sıra Sekans 

Numarası 

Tür 

 

Lokasyon Gen Bölgesi 

1  JF499315.1 Microtus arvalis Rusya-

Arkhangelsk 

Bölgesi 

COXI 

2 JF499316.1 Microtus arvalis Rusya-

Arkhangelsk 

Bölgesi 

COXI 

3 JF499317.1 Microtus arvalis Rusya-Orenburg 

Bölgesi 

COXI 

4 KP190308.1 Microtus arvalis Çin COXI 

5 KP190309.1 Microtus arvalis Çin COXI 

6 KP190310.1 Microtus arvalis Çin COXI 

7 KP190311.1 Microtus arvalis Çin COXI 

8 KP190312.2 Microtus arvalis Çin COXI 

9 JX457686.1 Microtus arvalis Ġberik Yarımadası IRBP 

10 JX457687.1 Microtus arvalis Ġberik Yarımadası IRBP 

11 JX457688.1 Microtus arvalis Ġberik Yarımadası IRBP 

12 JX457689.1 Microtus arvalis Ġberik Yarımadası IRBP 

13 BKMAM046-

11 

Microtus mystacinus Bulgaristan COXI 

14 BKMAM053-

11 

Microtus mystacinus Bulgaristan COXI 

15 DQ015676.1 Microtus mystacinus Ukrayna COXI 

16 SKMZM335.07 Microtus mystacinus Rusya COXI 

17 SKMZM621.08 Microtus mystacinus Rusya COXI 

 

Sıra Tür Koleksiyon 

Numarası 

Lokasyon 

161 Chionomys gud 7418♂ Ovid Dağı-Rize  

162 Chionomys gud 7429♂ Ovid Dağı-Rize  

163 Chionomys gud 7430♂ Ovid Dağı-Rize  



 44 
 

Çizelge 3.2 ÇalıĢmada kullanılan GenBank ve BoldSystem örnekleri (devam) 

Sıra Sekans 

Numarası 

Tür 

 

Lokasyon Gen Bölgesi 

18 NOMAM054.09 Microtus mystacinus Norveç COXI 

19 NOMAM055.09 Microtus mystacinus Norveç COXI 

20 AY332685.1 Microtus subterraneus Ġsviçre COXI 

21 KF152992.1 Microtus socialis Çin COXI 

22 KF152993.1 Microtus socialis Çin COXI 

23 KX451521.1 Microtus guentheri Türkiye IRBP 

24 KP057389.1 Microtus socialis Türkiye IRBP 

25 KT175904.1 Chionomys nivalis Portekiz IRBP 

26 KT175905.1 Chionomys nivalis Portekiz IRBP 

27 JX457671.1 Chionomys nivalis Ġberik Yarımadası IRBP 

28 JX457672.1 Chionomys nivalis Ġberik Yarımadası IRBP 

29 JX457673.1 Chionomys nivalis Ġberik Yarımadası IRBP 

30 AM919424.1 Chionomys nivalis - IRBP 

31 X99464.1 Chionomys nivalis Ġsviçre 12S rRNA 

32 AJ972917.1 Microtus subterraneus Ġsviçre 12S rRNA 

33 AJ972919.1 Microtus lusitanicus Fransa 12S rRNA 

34 AJ972918.1 Microtus multiplex Fransa 12S rRNA 

35 AJ972916.1  Microtus pyrenaicus Ġspanya 12S rRNA 

36 AJ972915.1  Microtus 

duodecimcostatus 

Fransa 12S rRNA 

37 AJ972914.1  Microtus savii Ġtalya 12S rRNA 

38 EF568704.1 Mus musculus - COXI 

39 HM217730.1 Rattus rattus Hindistan COXI 

40 AB125808.1 Mus musculus 

musculus 

Güney Kore IRBP 

41 HM217754.1 Rattus rattus Hindistan IRBP 

42 AY012114.1 Mus musculus - 12S rRNA 

43 AJ005780.1 Rattus rattus - 12S rRNA 
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3.2 DNA İzolasyonu 

86
o
C’lik buzdolabında saklanan kas, karaciğer, kalp ve böbrek dokuları kullanılarak 163 

adet Microtus ve Chionomys bireyinden DNA elde edilmiĢtir. Bu amaçla, GeneAll® 

ExgeneTM Tissue SV mini kit marka DNA izolasyon kiti kullanılmıĢtır.  Ġzolasyon 

iĢleminde Ģu basamaklar izlenmiĢtir: 

1) 20 mg’lık doku parçaları 1,5 ml’lik ependorf tüplerine koyulur ve 200 µl Buffer TL 

eklenir. Ardından, dokular ezilerek homojen hale getirilir. 

2) 20 µl Proteinaz K eklenir ve tüpler vorteks yardımıyla karıĢtırılır. Dokular tamamen 

çözünene kadar 56
o
C’de 2-3 saat inkübe edilir. 

3) RNA’yı uzaklaĢtırmak için, 4 µl RNase (100 mg/ml) eklenir ve tüpler vortekslenir. 

Oda sıcaklığında 2 dakika inkübe edilir. 

4) 400 µl Buffer TB eklenir ve çözelti SV kolonlarına aktarılır ve 1 dakika santrifüj 

(>8000 rpm) yapılır. Alttaki biriktirme tüpü atılır ve yenisi yerleĢtirilir. 

5) 600 µl Buffer BW eklenir. 30 saniye santrifüj (>8000 rpm) yapılır ve biriktirme tüpü 

atılarak yenisi yerleĢtirilir. 

6) 700 µl Buffer TW eklenir. 30 saniye santrifüj (>8000 rpm) yapılır. Biriktirme tüpü 

boĢaltılarak tekrar yerine takılır.  

7) 1 dakika santrifüj (13000 rpm) yapılarak yıkama tamponlarından kalan artıklar 

temizlenir. SV kolonu 1,5 ml’lik ependorf tüplerine yerleĢtirilir. 

8) 200 µl Buffer AE veya sterilize su eklenir. 2 dakika oda sıcaklığında inkübe edilir. 1 

dakika santrifüj (13000 rpm) yapılır.  

Ġzolasyon sonrası BioDrop7444 V2.01 marka ölçüm cihazında 1 μl’deki ng cinsinden 

DNA miktarları ve 260/280 nm’de saflık değerleri ölçülmüĢtür. Elde edilen değerler 

Çizelge 3.3’te gösterilmiĢtir.  
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Çizelge 3.3 Ġzole edilen DNA’ların miktarları (ng/µl) ve 260/280 nm’de saflık değerleri 

Sıra Koleksiyon Numarası ng/μl *  260/280** 

1 3510♀ 2,2 1,81 

2 4519♂ 61,2 1,87 

3 6365♂ 4,0 1,98 

4 6366♂ 70,58 1,83 

5 6367♀ 49,5 1,93 

6 6368♀ 20 2,00 

7 6369♂ 30 2,00 

8 6378♀ 50 2,00 

9 6379♀ 50 2,00 

10 6380♀ 12,8 1,99 

11 6390♀ 2,7 1,88 

12 6391♀ 77,46 1,74 

13 6424♂ 30 2,00 

14 M17 (?) 3,8 1,87 

15 M19 (?) 2,0 1,8 

16 M20 (?) 4,0 2,00 

17 M21 (?) 13 2,00 

18 S1 (?) 20 2,00 

19 S2 (?) 55 2,00 

20 S3 (?) 22,19 1,79 

21 S24 (?) 77,46 1,74 

22 S27 (?) 10 2,00 

23 S28 (?) 11 1,79 

24 S29 (?) 59,26 1,82 

25 S30 (?) 107,40 1,83 

26 S31 (?) 43,59 1,80 

27 S32 (?) 4,11 1,80 

28 S41 (?) 50,21 1,85 

29 S42 (?) 19 1,90 

30 2378♂ 128,9 1,80 

31 3010♀ 21.6 2,00 

32 3140♂ 3,0 2,00 

33 3178♀ 10,4 1,88 
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Çizelge 3.3 Ġzole edilen DNA’ların miktarları (ng/µl) ve 260/280 nm’de saflık değerleri 

(devam) 

Sıra Koleksiyon Numarası ng/μl *  260/280** 

34 3179♀ 5,8 1,80 

35 3185♀ 3,8 2,00 

36 3188♀ 36,4 1,80 

37 3189♀ 2,2 1.79 

38 3190♀ 11,8 2,00 

39 3486♀ 49,9 1,89 

40 3487♀ 35,0 1,91 

41 3488♂ 54,0 1,89 

42 3546♂ 4,50 1,85 

43 3547♂ 20,5 2,00 

44 3548♂ 4,0 1,83 

45 4704♀ 30,0 2,00 

46 4707♀ 45,0 1,80 

47 4371♀ 69,1 1,89 

48 4529♀ 2,9 1,87 

49 5136♂ 13,7 1,81 

50 6005♀ 70,7 1,82 

51 6060♀ 14,2 2,00 

52 6064♂ 9,7 1,98 

53 6074♀ 7,7 1,87 

54 6081♀ 77 1,89 

55 6095♂ 5,1 1,99 

56 6097♂ 17,4 1,85 

57 6107♂ 41,3 1,90 

58 6591♀ 37,3 1,85 

59 6592♂ 29,8 1,85 

60 6593♀ 17,2 1,82 

61 6595♀ 60,8 1,80 
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Çizelge 3.3 Ġzole edilen DNA’ların miktarları (ng/µl) ve 260/280 nm’de saflık değerleri 

(devam) 

Sıra Koleksiyon Numarası ng/μl *  260/280** 

62 6596♀ 50,3 1,92 

63 6597♀ 38,3 1,80 

64 7120♂ 7,8 2,00 

65 7126♂ 9,6 2,01 

66 7127♂ 6,7 2,00 

67 7327♀ 10,9 1,93 

68 7328♀ 11,0 1,93 

69 7330♀ 19,0 1,80 

70 7331♀ 17,6 1,99 

71 7333♀ 10,8 1,99 

72 7335♂ 3,2 1,84 

73 7336♂ 11,3 1,92 

74 7386♀ 43.5 1.99 

75 7563♂ 30,0 2,00 

76 7564♂ 40,0 2,00 

77 7566♂ 13,04 1,76 

78 7624♂ 21,73 1,83 

79 7635♂ 10,75 1,74 

80 7639♂ 13,78 1,84 

81 7648♂ 10,39 1,81 

82 7681♂ 13,0 2,00 

83 2354♂ 54,7 1,85 

84 2355♀ 23,9 1,89 

85 2361♂ 20,2 1,80 

86 2362♀ 34,9 1,95 

87 4551♀ 22,1 2,0 

88 4552♀ 30,0 1,92 

89 4553♂ 17,5 2,00 
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Çizelge 3.3 Ġzole edilen DNA’ların miktarları (ng/µl) ve 260/280 nm’de saflık değerleri 

(devam) 

Sıra Koleksiyon Numarası ng/μl *  260/280** 

90 4554♂ 56,4 1,99 

91 4696♂ 4,0 1,81 

92 4958♂ 5,5 2,00 

93 4959♂ 20,1 1,80 

94 7303♂ 18,0 1,88 

95 7392♀ 12,1 1,94 

96 7393♂ 20,0 2,00 

97 7562♂ 12,8 1,86 

98 7565♂ 2,2 1,80 

99 5384♀ 4,8 1,82 

100 7337♂ 14,6 1,96 

101 7384♀ 27,7 2,00 

102 7385♀ 6,9 2,00 

103 7426♂ 30,7 1,82 

104 7427♂ 12,4 1,87 

105 7428♂ 8,2 2,00 

106 5549♂ 51,9 1,84 

107 6480♀ 36,3 1,86 

108 6481♀ 35,5 1,85 

105 7428♂ 8,2 2,00 

109 6483♀ 22,7 1,91 

110 6478♂ 53,3 1,89 

111 6488♂ 19,7 1,80 

112 6498♀ 20,2 1,90 

113 6919♂ 50,0 1,87 

114 7083♂ 46,1 1,80 

115 2118♀ 11,6 1,92 

116 2352♀ 4,3 1,90 
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Çizelge 3.3 Ġzole edilen DNA’ların miktarları (ng/µl) ve 260/280 nm’de saflık değerleri 

(devam) 

Sıra Koleksiyon Numarası ng/μl *  260/280** 

117 2968♀ 46,1 1,88 

118 3253♂ 3,4 1,92 

119 3309♂ 87,1 1,83 

120 3907♂ 24,4 1,80 

121 4843♂ 30,7 1,91 

122 4853♀ 10,0 2,00 

123 7295♀ 33,9 1,91 

124 7332♂ 22,8 1,74 

125 7333♀ 10,8 1,99 

126 7608♂ 4,8 2,00 

127 3449♀ 11,9 1,80 

128 4743♀ 41,3 1,86 

129 4766♀ 15,7 1,99 

130 4893♀ 56,6 1,88 

131 4899♀ 38,0 1,94 

132 2765♀ 26,5 1,82 

133 3628♀ 50,3 1,90 

134 3629♂ 53,7 1,80 

135 4807♀ 53,8 1,82 

136 6720♀ 28,7 1,84 

137 6721♀ 28,4 1,83 

138 4694♀ 4,5 1,80 

139 4701♀ 23,8 1,82 

140 4702♀ 98,6 1,99 

141 4703♂ 22,0 1,92 

142 4706♀ 34,8 2,00 

143 4711♀ 10,0 2,00 

144 2351♂ 56,8 1,80 
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Çizelge 3.3 Ġzole edilen DNA’ların miktarları (ng/µl) ve 260/280 nm’de saflık değerleri 

(devam) 

 

3.3 Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) ile DNA’ların Çoğaltılması 

ÇalıĢmada 32 lokaliteden elde edilen 163 adet Microtus ve Chionomys türlerine ait 

örneklerin iki mitokondriyal (Sitokrom Oksidaz 1 (COXI) ve 12S rRNA) ile bir nükleer 

(Fotoreseptör retinoid bağlayıcı protein geni-IRBP) gen bölgesinin Polimeraz Zincir 

Reaksiyonu ile DNA amplifikasyonu TECHNE TC-3000 Thermal Cycler cihazı 

kullanılarak gerçekleĢtirilmiĢtir. COXI, 12S rRNA ve IRBP bölgelerinin çoğaltılması 

Sıra Koleksiyon Numarası ng/μl *  260/280** 

145 5342♂ 89,9 1,81 

146 5399♀ 15,7 1,80 

147 6338♂ 44,5 2,00 

148 6339♀ 32,4 1,80 

149 6340♀ 9,54 1,89 

150 6342♀ 34,8 2,00 

151 6372♂ 20,0 2,00 

152 6392♀ 21,5 1,88 

153 7417♀ 67,8 1,90 

154 4672♀ 51,7 1,92 

155 4685♀ 59,7 1,87 

156 4695♂ 33,1 1.81 

157 7410♂ 20,0 2,00 

158 7413♂ 19,3 1,88 

159 7418♂ 27,3 1,80 

160 7429♂ 132,0 2,00 

161 7430♂ 76,8 2,00 

162 5550♂ 42,8 1,98 

163 5553♂ 22,7 1,83 
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için kullanılan primer çiftleri, PZR karıĢımını oluĢturan bileĢenler ve miktarları ve 

reaksiyon Ģartları Çizelge 3.4-3.8’de verilmiĢtir. 

Çizelge 3.4 DNA amplifikasyonunda kullanılan primerler ve baz dizileri 

COXI (Robins vd. 2007)  Sekans dizisi  

Forward (BatL5310)  5'-CCTACTCRGCCATTTTACCTATG-3'  

Reverse (R6036R)  5’-ACTTCTGGGTGTCCAAAGAATCA-3'  

IRBP (Sawyer vd. 2017) Sekans dizisi 

Forward (MSB_PIRBPF) 5'-CCAGGAGGTACTGAGTGAGC-3' 

Reverse (MSB_PIRBPR) 5'-GCTGAGTAGTCCATGCTAGC-3' 

12S rRNA (Mullis vd. 1986) Sekans dizisi  

Forward (F)  5'-AAAGCAAGGCACTGAAAATGCCTAGA-3' 

Reverse (R)  5'-TCTTCTGGGTGTAGGCCAGATGCTTT-3' 

 

 

Çizelge 3.5 COXI, 12S rRNA ve IRBP bölgelerinin amplifikasyonu için hazırlanan PZR 

bileĢenleri ve bu bileĢenlerin miktarları  

Bileşen Oran 

dH2O 28,75 µl 

Tampon  

750 mM Tris-HCl ph: 8,8 

200 mM (NH4)2 SO4 

5 µl 

 

MgCl2 (2,0 mM) 4 µl 

dNTP mix (2 mM) 1 µl 

Primer (forward) (100 pmol) 0,5 µl 

Primer (reverse) (100 pmol) 0,5 µl 

Taq DNA Polimeraz (5U) 0,25 µl 

DNA 10 µl 

Toplam  50 µl 
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Çizelge 3.6 COXI bölgesinin amplifikasyonunda uygulanan PZR koĢulları   

Basamak Sıcaklık  Süre Döngü Sayısı 

Ön Denatürasyon 94°C 2 dakika 1 

Denatürasyon 94°C 30 saniye  

35 Bağlanma 50°C 30 saniye 

Uzama 72°C 1 dakika 

Son Uzama 72°C 5 dakika 1 

Çizelge 3.7 12S rRNA bölgesinin amplifikasyonunda uygulanan PZR koĢulları   

Basamak Sıcaklık  Süre Döngü Sayısı 

Ön Denatürasyon 94°C 2 dakika 1 

Denatürasyon 94°C 30 saniye  

35 Bağlanma 62°C 30 saniye 

Uzama 72°C 1 dakika 

Son Uzama 72°C 5 dakika 1 

Çizelge 3.8 IRBP bölgesinin amplifikasyonunda uygulanan PZR koĢulları   

Basamak Sıcaklık  Süre Döngü Sayısı 

Ön Denatürasyon 94°C 2 dakika 1 

Denatürasyon 94°C 30 saniye  

35 Bağlanma 60°C 30 saniye 

Uzama 72°C 1 dakika 

Son Uzama 72°C 5 dakika 1 

3.4 Agaroz Jel Elektroforezi 

Elde edilen PZR ürünleri % 0,8’lik agaroz jelde 70 Voltta 1 saat yürütülmüĢtür. Bu 

amaçla, 1X TAE (Trisma Base, Glacial Asetic Asid, EDTA) tamponu stok haldeki 50X 

TAE tamponundan 10 ml alınarak ve üzerine 490 ml distile su ilave edilerek 

hazırlanmıĢtır. Sonrasında % 0,8’lik agaroz jel elde etmek için 50 ml 1XTAE 
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tamponuna 0,4 mg agaroz ilave edilmiĢ ve homojen bir çözelti edilene kadar 

mikrodalgada kaynatılmıĢtır. Jele 10 µl etidyum bromid çözeltisi (0,5 mg/ml) ilave 

edilmiĢ ve elektroforez kasedine dökülerek soğumaya bırakılmıĢtır. Yeterince 

soğuduktan sonra, kasetteki taraklar çıkarılmıĢ ve kaset 1XTAE tamponu ile dolu 

elektroforez tankına yerleĢtirilmiĢtir. 5 μl’lik DNA örnekleri 5 μl yükleme tamponuyla 

(Xylene Cyanol FF ve Bromophenol Blue) karıĢtırılarak kasetteki kuyucuklara 

mikropipet yardımı ile yerleĢtirilmiĢ ve 70 Voltta 1 saat yürütülmüĢtür. Jellerin 

ultraviyole ıĢığı altında Syngene Bio Imaging Ingenius Jel Görüntüleme Sistemi ile 

görüntülenmesi yapılmıĢ ve fotoğrafları çekilmiĢtir (ġekil 3.5-3.7).    

Örneklerin dizi analizi Ankara Üniversitesi Bilimsel AraĢtırma Projeleri 17L0430003 

numaralı lisansüstü tez projesi kapsamında MEDSANTEK ve BM Laboratuvar 

Sistemleri Ltd. ġti. firmalarına yaptırılmıĢtır.  

  

ġekil 3.5 COXI gen bölgesi çoğaltılan örneklerin agaroz jel görüntüsü  

(M=Marker, 1=6378 (Ardahan), 2=7418 (Rize), 3=3178 (Bilecik), 4=7562 (Samsun), 5=7563 (Samsun), 

6=4711 (Giresun), 7=7608 (Bolu), 8=6342 (Rize), 9=4551 (Karabük), N=Negatif Kontrol) 
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ġekil 3.6 IRBP gen bölgesi çoğaltılan örneklerin agaroz jel görüntüsü 

(M=Marker, 1=M17 (Macaristan), 2=6390 (Kars), 3=3449 (Çorum), 4=4893 (Amasya), 5=7426 (Artvin), 

6=7393 (Sakarya), 7=7392 (Sakarya), 8=7429 (Rize), 9=7565 (Samsun), N=Negatif Kontrol) 

 

ġekil 3.7 12S rRNA gen bölgesi çoğaltılan örneklerin agaroz jel görüntüsü  

(M=Marker, 1=4519 (Erzurum), 2=S28 (Sırbistan), 3=7384 (Ordu), 4=6392 (Rize), 5=4695 (Bayburt), 

6=2351 (Trabzon), 7=7392 (Sakarya), 8=7086 (Ordu), 9=7303 (Kocaeli), N=Negatif Kontrol) 

 

3.5 Çoğaltılan DNA Dizilerinin Analizleri 

COXI, 12S rRNA ve IRBP gen bölgelerinden PZR ile elde edilen DNA dizileri 

Chromas Lite 2.1.1 (www.technelysium.com.au) programında görüntülenerek fasta 

formatında kaydedilmiĢtir. Forward ve Reverse diziler ile GenBank ve BoldSystem’dan 

alınan diziler MegaX Programı (Kumar vd. 2018) yardımı ile hizalanmıĢtır. Genetik 
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çeĢitlilik değerlerinin hesaplanması (nükleotit ve haplotip çeĢitlilik değerleri, parsimony 

informative ve singleton variable bölgelerini içeren polimorfik bölgeler ve mutasyon 

sayıları) ve haplotiplerin belirlenmesi DnaSP 6 (Rozas vd. 2017) programı ile 

yapılmıĢtır.  COXI, 12S rRNA ve IRBP gen bölgelerine ait haplotipler kullanılarak, 

Network 10.2.0.0 Programı (Bandelt vd. 1999) ile Median-joining yöntemi ile 

populasyonlar arası, türler arası ve cinsler arası filogenetik iliĢkiler belirlenmeye 

çalıĢılmıĢtır. Median-joining ĠliĢki Ağı oluĢturulurken varsayılan tercihler göz önüne 

alınmıĢ ve dıĢgruplar çıkarılmıĢtır. Gruplar arası ortalama uzaklık (d) değerlerinin 

belirlenmesi 1000 tekrarlı bootstrap analizi ile Kimura-2 Parametresi (Kimura 1980) baz 

alınarak MegaX Programı (Kumar vd. 2018) ile gerçekleĢtirilmiĢtir. Sekans dizileri 

kullanılarak elde edilen Bayesian Dendrogramı ise, 5 zincirli 10000000’ar tekrar ile 

Beast v1.75 Programı (Drummond ve Rambaut 2007) ile oluĢturulmuĢtur ve FigTree 

v1.4 (http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree) programında görüntülenmiĢtir. Tracer 

v1.5 (http://beast.bio.ed.ac.uk/Tracer) programı ile ESS (Efektif Örnek Büyüklüğü) 

değerleri tespit edilmiĢ ve 200 ve üstünde değerler elde edilmesi durumunda Bayesian 

Dendrogramı için elde edilen sonuçlar dikkate alınmıĢtır. Bayesian Dendrogramı için 

Akaike Bilgi Kriteri (AIC) ve Bayesian Bilgi Kriteri (AIC) doğrultusunda en uygun 

evrimsel model jModelTest 2.1.7 Programı’nda (Posada 2008) belirlenmiĢtir. Evrimsel 

ayrılma zamanları ise mtDNA divergens oranı (3,27x10
-7

 mutasyon/bölge/yıl; 

Martinkova vd. 2013) ve nucDNA divergens oranı (1 milyon yılda % 0,8; Ochman ve 

Wilson 1987) ve Microtus longicaudus - Microtus pennsylvanicus ayrımı (0,92±0,02 

MYÖ, Conroy ve Cook 2000) ile Mus-Rattus ayrımı (11,7±0,4 MYÖ) (Barome vd. 

2001, Kennis vd. 2011) kalibrasyon noktaları kabul edilerek Beast v1.75 Programı 

(Drummond ve Rambaut 2007) ile hesaplanmıĢtır. 
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4. ARAŞTIRMA BULGULARI 

4.1 Microtus arvalis Pallas, 1778 Türünün mtDNA Sitokrom Oksidaz 1 Bölgesi Dizi 

Analizi Sonuçları 

BatL5310 ve R6036R primer çiftleri kullanılarak Sitokrom Oksidaz 1 (COXI) gen 

bölgesinin yaklaĢık 730 baz çiftlik bölgesi çoğaltılmıĢtır. Çift yönlü sekanslama iĢlemi 

sonrasında elde edilen 29 adet ve GenBank’tan alınan 8 adet DNA dizisinin hizalama ve 

budama iĢlemleri sonrasında toplam 37 örneğe ait 550 baz çiftlik bölge analiz edilmiĢtir. 

Analizler sonucu 37 örneğe ait toplam 14 adet haplotip belirlenmiĢ olup, bu 

haplotiplerin 3 adedi Anadolu, 9 adedi Avrupa ve 2 adedi Asya populasyonlarına aittir 

(Çizelge 4.1). DıĢ gruplar analizlere katılmamıĢtır. Genetik çeĢitlilik değerleri Çizelge 

4.2’de verilmiĢtir. Toplam haplotip çeĢitliliği (Hd) 0,876 olarak bulunmuĢtur ve en 

yüksek haplotip çeĢitliliği Avrupa populasyonunda bulunurken (Hd= 0,850), en düĢük 

haplotip çeĢitliliği ise Anadolu populasyonunda bulunmuĢtur (Hd= 0,295). Toplam 

nükleotit çeĢitliliği (Pi) ise 0,013 olarak hesaplanmıĢtır. En yüksek nükleotit çeĢitlilik 

değeri Avrupa populasyonunda (Pi= 0,007), en düĢük nükleotit çeĢitlilik değeri ise 

Anadolu populasyonunda görülmektedir (Pi= 0,0005). Polimorfik bölge sayısı en 

yüksek olan populasyon Avrupa populasyonudur ve mutasyon sayısı, parsimony 

informative ve singleton bölge sayıları da Anadolu ve Asya populasyonlarına göre 

yüksektir. Anadolu ve Asya populasyonlarında bu değerler oldukça düĢüktür; 

polimorfik bölgeler sırası ile 2 ve 1 olmak üzere yalnız singleton bölgeden 

oluĢmaktadır.  

M. arvalis türünün Anadolu, Avrupa ve Asya populasyonlarının arasındaki ortalama ve 

net genetik uzaklık değerleri (d) Kimura-2 Parametresi (Kimura 1980) ile 

hesaplanmıĢtır (Çizelge 4.3). Ortalama ve net genetik uzaklık değerleri % 1,1-2,9 

civarında bulunmuĢtur. Buna göre, Avrupa populasyonunun Anadolu ve Asya 

populasyonlarına olan uzaklığı (% 2,1-2.9), Anadolu ve Asya populasyonları arasındaki 

genetik uzaklık değerlerinden (% 1,1-1,2) daha yüksektir.  
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Çizelge 4.1 M. arvalis COXI bölgesine ait haplotipleri ve frekansları (parantez içinde) 

ve lokasyonları 

         Populasyon Haplotip Lokasyon (Örnek Numarası) 

Anadolu Hap-1 (11) Kars (6390), Ardahan (3510, 6365, 6367, 6368, 

6369, 6378, 6379, 6380, 6391, 6724) 

Hap-2 (1) Erzurum (4519) 

Hap-3 (1) Ardahan (6366) 

Avrupa Hap-4 (2) Rusya-Arkhangelsk Bölgesi (JF499315.1, 

JF499316.1) 

Hap-7 (2) Macaristan (M17, M20) 

Hap-8 (2) Macaristan (M19, M21) 

Hap-9 (2) Sırbistan (S1, S42) 

Hap-10 (1) Sırbistan (S24) 

Hap-11 (6) Sırbistan (S27, S29, S30, S31, S32, S41) 

Hap-12 (1) Sırbistan (S28) 

Hap-13 (1) Sırbistan (S2) 

Hap-14 (1) Sırbistan (S3) 

Asya Hap-5 (5) Rusya-Orenburg Bölgesi (JF499317.1), Çin 

(KP190308, KP190310, KP190311, 

KP190312) 

Hap-6 (1) Çin (KP190309) 

 

Çizelge 4.2 M. arvalis COXI bölgesi genetik çeĢitlilik değerleri 
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Anadolu 13 3 0,295 0,0005 2 0 2 2 

Avrupa 18 9 0,850 0,007 33 23 10 34 

Asya 6 2 0,333 0,006 1 0 1 1 

Toplam 37 14 0,876 0,013 37 26 11 38 

 

Çizelge 4.3 M. arvalis türü COXI gen bölgesine ait, Kimura-2 Parametresi’ne (Kimura 

1980) dayalı ortalama ve net genetik uzaklık (d) değerleri ve standart sapma 

değerleri  

 Ortalama genetik uzaklık  Net genetik uzaklık 

Anadolu-Avrupa  0,028±0,006 0,021±0,005 

Anadolu-Asya 0,012±0,005 0,011±0,005 

Avrupa-Asya 0,029±0,006 0,022±0,005 
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M. arvalis türü populasyonları arasındaki filogenetik iliĢkileri belirlemek amacıyla 

Bayesian Dendrogramı ve Median-joining ĠliĢki Ağı elde edilmiĢtir. HKY Parametresi 

(Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) kullanılarak oluĢturulan Bayesian Dendrogramı’na 

bakıldığında, arvalis (Avrupa) ve obscurus (Anadolu ve Asya) formları birbirlerinden 

ayrılmıĢtır (pp= 1,00) (ġekil 4.1). Sırbistan ve Macaristan örnekleri diğer örneklerden 

bazal grup olarak ayrı bir klad meydana getirmiĢtir (pp= 0,99). Rusya’nın Avrupa 

(arvalis) örnekleri Asya (obscurus) örnekleri ile bir araya gelmiĢtir (pp= 1,00). Anadolu 

örnekleri ise Avrupa ve Asya örneklerinden farklı bir grup oluĢturmuĢtur (pp= 1,00). M. 

arvalis haplotipleri ile oluĢturulan Median-joining ĠliĢki Ağı’na göre ise (ġekil 4.2), 

Sırbistan ve Macaristan haplotipleri Rusya-Arkhangelsk Bölgesi, Asya ve Anadolu 

haplotiplerinden, Anadolu haplotipleri ise Rusya-Arkhangelsk Bölgesi ve Asya 

haplotiplerinden ayrılmıĢtır. Rusya-Arkhangelsk Bölgesi haplotipleri Asya haplotipleri 

ile yakın olarak konumlanmıĢtır.  

Ayrılma zamanlarına bakıldığında ise, Avrupa populasyonu Anadolu ve Asya 

populasyonlarından 0,298 MYÖ ayrılırken, Anadolu ve Asya populasyonları 

birbirlerinden 0,141 MYÖ ayrılmıĢtır. 
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ġekil 4.1 HKY Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayalı M. arvalis 

COXI bölgesi Bayesian Dendrogramı ve ayrılma zamanları 

 (Dallar üzerindeki sayılar % 95 ve üzeri posterior probability (pp) değerlerini göstermektedir) 



 61 
 

 

 

ġekil 4.2 M. arvalis Anadolu, Asya ve Avrupa populasyonlarına ait COXI haplotipleri 

ile elde edilen Median-joining ĠliĢki Ağı 

(Mutasyon sayıları dallar üzerindeki siyah çizgiler ile gösterilmiĢtir. Nod büyüklükleri birey sayısı ile 

orantılıdır) 
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4.2 Microtus arvalis Pallas, 1778 Türünün nucDNA IRBP Bölgesi Dizi Analizi 

Sonuçları 

IRBP gen bölgesinin yaklaĢık 900 baz çiftlik bölgesi amplifiye edilmiĢ ve 571 baz 

çiftlik bölge hizalama ve budama iĢlemleri ile analiz edilmeye hazır hale getirilmiĢtir. 

Analizlerde 25 adedi AUMAC örnekleri ve 4 adedi GenBank’dan olmak üzere toplam 

29 örneğe ait gen dizileri kullanılmıĢtır. 

Analizlerde elde edilen 19 haplotipin 6 adedi Anadolu ve 11 adedi Avrupa 

populasyonlarına ait iken, 2 adet haplotip Anadolu ve Avrupa örnekleri tarafından 

paylaĢılmıĢtır (Çizelge 4.4). Genetik çeĢitlilik değerlerine bakıldığında (Çizelge 4.5), 

toplam haplotip çeĢitliliği (Hd) 0,953 olarak bulunmuĢtur ve Avrupa populasyonunda 

(Hd= 0,954), Anadolu populasyonuna göre daha yüksektir (Hd= 0,891). Toplam 

nükleotit çeĢitliliği (Pi) ise 0,006 olarak hesaplanmıĢtır ve her iki populasyonda 

nükleotit çeĢitlilik değerleri eĢittir (Pi= 0,006). Polimorfik bölge sayılari birbirlerine 

yakın olmakla birlikte Anadolu populasyonunda daha yüksektir. Anadolu 

populasyonunda singleton bölge sayısı parsimony informative bölge sayısına göre daha 

yüksek iken (sırası ile 13 ve 3), Avrupa populasyonunda tam tersidir (parsimony 

informative bölge sayısı= 11, singleton bölge sayısı= 3). 

M. arvalis türünün arvalis (Avrupa) ve obscurus (Anadolu) populasyonları arasındaki 

ortalama ve net genetik uzaklık değerleri (d) Çizelge 4.6’da gösterilmiĢtir Kimura-2 

Parametresi (Kimura 1980) baz alınarak hesaplanan ortalama ve net genetik uzaklık 

değerleri sırası ile % 0,6 ve % 0 olarak bulunmuĢtur.  

Çizelge 4.4 M. arvalis IRBP bölgesine ait haplotipleri ve frekansları (parantez içinde)   

                   ve lokasyonları 

         Populasyon Haplotip Lokasyon (Örnek Numarası) 

Anadolu Hap-1 (1) Erzurum (4519) 

Hap-2 (1) Ardahan (6365) 

Hap-3 (1) Ardahan (6366) 

Hap-5 (1) Ardahan (6368) 

Hap-7 (1) Kars (6390) 

Hap-8 (1) Ardahan (6391) 
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Çizelge 4.4 M. arvalis IRBP bölgesine ait haplotipleri ve frekansları (parantez içinde)    

                   ve lokasyonları (devam) 

         Populasyon Haplotip Lokasyon (Örnek Numarası) 

Avrupa Hap-9 (2) Ġberik Yarımadası (JX457686.1, JX457687.1, 

JX457688.1) 

Hap-10 (1) Macaristan (M19) 

Hap-11 (1) Macaristan (M20) 

Hap-12 (1) Sırbistan (S1) 

Hap-13 (3) Sırbistan (S2, S24, S30) 

Hap-14 (1) Sırbistan (S29) 

Hap-15 (1) Sırbistan (S31) 

Hap-16 (1) Sırbistan (S2) 

Hap-17 (1) Sırbistan (S3) 

Hap-18 (1) Sırbistan (S41) 

Hap-19 (1) Sırbistan (S42) 

Ortak Haplotipler 

(Anadolu ve 

Avrupa) 

Hap-4 (3) Ardahan (6367), M21 (Macaristan), S28 

(Sırbistan) 

Hap-6 (5) Ardahan (6369, 6378, 6379, 6380), Ġberik 

Yarımadası (JX457689.1) 

Çizelge 4.5 M. arvalis IRBP bölgesi genetik çeĢitlilik değerleri 
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Anadolu 11 6 0,891 0,006 16 3 13 16 

Avrupa 18 11 0,954 0,006 14 11 3 14 

Toplam 29 19  0,953 0.006 27 13 14 27 

 

Çizelge 4.6 M. arvalis türü IRBP gen bölgesine ait, Kimura-2 Parametresi’ne (Kimura 

1980) dayalı ortalama ve net genetik uzaklık (d) değerleri ve standart sapma 

değerleri 

 Ortalama genetik 

uzaklık  

Net genetik uzaklık 

Anadolu-Avrupa 0,006±0,001 0 
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M. arvalis türü Anadolu ve Avrupa populasyonları arasındaki filogenetik iliĢkileri 

gösteren Bayesian Dendrogramı ve Median-joining ĠliĢki Ağı benzer sonuçlar vermiĢtir. 

HKY + G Parametresi’ne dayalı (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) kullanılarak 

oluĢturulan Bayesian Dendrogramı’nda Anadolu ve Avrupa populasyonlarında net bir 

ayrım gözlenememiĢ ve posterior probability değerleri çoğunlukla düĢük (<% 95) 

bulunmuĢtur (ġekil 4.3). Median-joining ĠliĢki Ağı M. arvalis haplotipleri ile 

oluĢturulmuĢ ve Anadolu ve Avrupa haplotipleri ile ortak haplotipler birbirlerinden 

ayrılmamıĢlardır (ġekil 4.4).                                                                                 

Ayrılma zamanlarına bakıldığında ise, Avrupa populasyonu Anadolu populasyonundan 

0,114 MYÖ ayrılmıĢtır. 

 

ġekil 4.3 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayalı M. 

arvalis IRBP bölgesi Bayesian Dendrogramı ve ayrılma zamanı 

 (Dallar üzerindeki sayılar % 95 ve üzeri posterior probability (pp) değerlerini göstermektedir) 
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ġekil 4.4 M. arvalis Anadolu ve Avrupa populasyonlarına ait IRBP haplotipleri ile elde 

edilen Median-joining ĠliĢki Ağı  

(Mutasyon sayıları dallar üzerindeki siyah çizgiler ile gösterilmiĢtir. Nod büyüklükleri birey sayısı ile 

orantılıdır) 
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4.3 Microtus mystacinus de Filippi, 1865 Türünün mtDNA Sitokrom Oksidaz 1 

Bölgesi Dizi Analizi Sonuçları 

Bu tez çalıĢmasında Sitokrom Oksidaz 1 (COXI) gen bölgesinin yaklaĢık 730 baz çiftlik 

bölgesi çoğaltılmıĢtır. Hizalama ve budama iĢlemleri sonucu elde edilen 570 baz çift 

uzunluğundaki gen dizileri analizlerde kullanılmıĢ ve Anadolu ve Avrupa 

populasyonları arasındaki filogenetik iliĢki ve farklılaĢmayı belirleme amacıyla söz 

konusu bölgelerden elde edilen örneklerin yanısıra, Genbank ve BoldSystem’dan alınan 

Bulgaristan, Ukrayna, Norveç ve Rusya örneklerine ait diziler de analiz edilmiĢtir.  

Analizler sonucu 59 örneğe ait toplam 21 adet haplotip belirlenmiĢtir. Bu haplotiplerin 

17 adedi Anadolu, 3 adedi Trakya ve 1 adedi Avrupa populasyonlarına aittir. (Çizelge 

4.7). Çizelge 4.8’de verilen genetik çeĢitlilik değerlerine bakıldığında, toplam haplotip 

çeĢitliliği (Hd) 0,914’tür ve Anadolu populasyonundaki haplotip çeĢitliliği (Hd= 0,896), 

Trakya populasyonuna göre daha yüksektir (Hd= 0,385). Toplam nükleotit çeĢitliliği 

(Pi) ise 0,009 olup, Anadolu populasyonunda Pi= 0,006, Trakya populasyonunda ise Pi= 

0,0007’dir. Polimorfik bölge sayısı en yüksek olan populasyon Anadolu 

populasyonudur ve mutasyon sayısı, parsimony informative ve singleton bölge sayıları 

da Trakya populasyonuna göre çok daha yüksektir. Söz konusu genetik çeĢitlilik 

değerleri Avrupa populasyonunda 0 (sıfır)’dır. 

M. mystacinus türünün Anadolu populasyonunun Trakya ve Avrupa populasyonları ile 

ortalama genetik uzaklık değeri sırası ile % 1,4 ve % 1,2, net genetik uzaklık değeri ise 

% 1,2 ve % 1,0 olarak bulunmuĢtur. Trakya ve Avrupa populasyonları arası ortalama ve 

net genetik uzaklık değerleri ise % 0,2’dir (Çizelge 4.9).  
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Çizelge 4.7 M. mystacinus COXI bölgesine ait haplotipleri ve frekansları  (parantez 

içinde) ve lokasyonları 

         Populasyon Haplotip Lokasyon (Örnek Numarası) 

Anadolu Hap-2 (1) Erzurum (3486) 

Hap-3 (2) Erzurum (3487, 3488) 

Hap-4 (1) Ordu (4704) 

Hap-5 (1) Ordu (4707) 

Hap-6 (5) Samsun (7563, 7564), Ankara (7624, 7635, 

7648) 

Hap-7 (1) Samsun (7566) 

Hap-8 (1) Ankara (7639) 

Hap-9 (1) Kastamonu (7681) 

Hap-10 (2) MuĢ (3010), Konya (3185) 

Hap-11 (15) Ġzmir (3140), Bilecik (3178, 3179), Bursa (6060, 

6064, 6074), Balıkesir (6081, 6097), Kocaeli 

(7327, 7328, 7330, 7331, 7333, 7335, 7336) 

Hap-12 (3) Konya (3188, 3547, 3548) 

Hap-13 (1) Konya (3189) 

Hap-14 (1) Konya (3190) 

Hap-15 (1) Konya (3546) 

Hap-16 (2) Niğde (4529, 6005) 

Hap-17 (1) Balıkesir (6095) 

Hap-18 (1) Çanakkale (6107) 

Trakya Hap-1 (11) Kırklareli (2378, 4371, 5136), Edirne (6593, 

6595, 6596, 6597, 7120, 7126), Bulgaristan 

(BKMAM046-11, BKMAM053-11) 

Hap-19 (2) Edirne (6591, 6592) 

Hap-20 (1) Çanakkale (7127) 

Avrupa Hap-21 (5) Ukrayna (DQ015676.1), Norveç 

(NOMAM054.09, NOMAM055.09), Rusya 

(SKMZM335.07, SKMZM621.08) 

 

Çizelge 4.8 M. mystacinus COXI bölgesi genetik çeĢitlilik değerleri 

 

Ö
rn

ek
 

S
a
y
ıs

ı 

H
a
p

lo
ti

p
 

sa
y
ıs

ı 

H
a
p

lo
ti

p
 

Ç
eş

it
li

li
ğ
i 

(H
d
) 

N
ü

k
le

o
ti

t 

Ç
eş

it
li

li
ğ
i 

(P
i)

 

P
o
li

m
o
rf

ik
 

B
ö
lg

e 

S
a
y
ıs

ı 
P

a
rs

im
o
n

y
 

In
fo

rm
a
ti

v

e 
B

ö
lg

e
 

S
a
y
ıs

ı 
S

in
g
le

to
n

 

B
ö
lg

e 

S
a
y
ıs

ı 
M

u
ta

sy
o
n

 

S
a
y
ıs

ı 

Anadolu 40 17 0,896 0,006 28 11 17 30 

Trakya 14 3 0,385 0,0007 2 1 1 2 

Avrupa 5 1 0 0 0 0 0 0 

Toplam 59 21 0,914 0,009 33 16 17 35 
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Çizelge 4.9 M. mystacinus türü COXI gen bölgesine ait, Kimura-2 Parametresi’ne 

(Kimura 1980) dayalı ortalama ve net genetik uzaklık (d) değerleri ve 

standart sapma değerleri 

 Ortalama genetik 

uzaklık  

Net genetik uzaklık 

Anadolu-Trakya 0,014±0,004 0,012±0,004 

Anadolu-Avrupa 0,012±0,004 0,010±0,004 

Trakya-Avrupa 0,002±0,002 0,002±0,004 

 

M. mystacinus türünün Anadolu ve Avrupa populasyonları arasındaki filogenetik 

iliĢkiler Bayesian Dendrogramı ve Median-joining  ĠliĢki Ağı ile ortaya konmuĢtur. 

HKY + G Parametresi’ne dayalı (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) Bayesian 

Dendrogramı’nda, her üç populasyona ait örnekler birbirlerinden tamamen 

ayrılmıĢlardır (pp= 1,00) (ġekil 4.5). Anadolu ve Trakya kladlarında da politomi 

gözlenmektedir. Median-joining ĠliĢki Ağı’na bakıldığında, Anadolu ve Avrupa+Trakya 

haplotipleri az sayıda mutasyon ile, ayrı gruplar olarak konumlanmıĢtır (ġekil 4.6). 

Haplotip 1 (H1) Trakya (Türkiye ve Bulgaristan örneklerini, Haplotip 19 ve 20 Trakya 

(Türkiye) örneklerini ve Haplotip 21 Ukrayna, Norveç ve Rusya örneklerini 

içermektedir ve bu haplotipler birbirlerine yakın konumlu olarak bir araya gelmiĢlerdir. 

Ayrılma zamanlarına bakıldığında ise, Anadolu populasyonu Avrupa populasyonundan 

0,210 MYÖ ayrılmıĢtır. Trakya (Türkiye ve Bulgaristan) populasyonunun Ukrayna-

Norveç-Rusya populasyonundan farklılaĢması ise 0,08 MYÖ baĢlamıĢtır. 
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 ġekil 4.5 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayalı M. 

mystacinus COXI bölgesi Bayesian Dendrogramı ve ayrılma zamanları  

(Dallar üzerindeki sayılar % 95 ve üzeri posterior probability (pp) değerlerini göstermektedir) 
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ġekil 4.6 M. mystacinus Anadolu ve Avrupa populasyonlarına ait COXI haplotipleri ile 

elde edilen Median-joining ĠliĢki Ağı 

(Mutasyon sayıları dallar üzerindeki siyah çizgiler ile gösterilmiĢtir. Nod büyüklükleri birey sayısı ile 

orantılıdır) 

4.4 Microtus mystacinus de Filippi, 1865 Türünün nucDNA IRBP Bölgesi Dizi 

Analizi Sonuçları 

Bu tez çalıĢmasında IRBP gen bölgesinin yaklaĢık 900 baz çiftlik bölgesi çoğaltılmıĢ ve 

analizlerde 478 baz çiftlik bölge kullanılmıĢtır. Analizlerde 37 adedi Anadolu’dan, 12 

adedi ise Trakya (Türkiye)’dan olmak üzere toplam 49 örnek çalıĢılmıĢtır.  
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Analizler sonucu belirlenen 13 adet haplotipin 10 adedi sadece Anadolu örneklerinden 

meydana gelirken, kalan 3 adet haplotip Anadolu ve Trakya örnekleri tarafından ortak 

haplotipler olarak paylaĢılmıĢtır (Çizelge 4.10). Toplam haplotip çeĢitliliği (Hd) 0,844 

olarak bulunmuĢtur (Çizelge 4.11) Anadolu populasyonundaki haplotip çeĢitliliği (Hd= 

0,872), Trakya populasyonuna göre daha yüksek çıkmıĢtır (Hd= 0,439). Toplam 

nükleotit çeĢitliliği (Pi) ise 0,003 olup, Anadolu populasyonunda Pi= 0,003, Trakya 

populasyonunda ise Pi= 0,001 olarak hesaplanmıĢtır. Polimorfik bölge sayısı, mutasyon 

sayısı, parsimony informative ve singleton bölge sayısı da Anadolu populasyonda daha 

yüksek çıkmasına karĢın genel olarak düĢüktür.  

M. mystacinus türünün Anadolu ve Trakya populasyonlarının arasındaki ortalama 

genetik uzaklık değeri % 0,3, net genetik uzaklık değeri ise % 0 olarak hesaplanmıĢtır 

(Çizelge 4.12).  

Çizelge 4.10 M. mystacinus IRBP bölgesine ait haplotipleri ve frekansları (parantez 

içinde) ve lokasyonları 

         Populasyon Haplotip Lokasyon (Örnek Numarası) 

Anadolu Hap-3 (7) Bilecik (3178), Erzurum (3488), Ordu (4704, 

4707), Bursa (6074), Kocaeli (7336), Samsun 

(7563) 

Hap-5 (1) Niğde (4529) 

Hap-6 (1) Bursa (6060) 

Hap-7 (1) Bursa (6064) 

Hap-8 (1) Balıkesir (6081) 

Hap-9 (1) Kocaeli (7327) 

Hap-10 (2) Kocaeli (7328, 7330) 

Hap-11 (1) Ordu (7386) 

Hap-12 (1) Samsun (7566) 

Hap-13 (1) Ankara (7639) 

Anadolu+Trakya Hap-1 (13) Kırklareli (2378), Konya (3189), Erzurum (3486, 

3487), Niğde (6005), Edirne (6591, 6592, 6593, 

6596, 6597, 7120, 7126), Çanakkale (7127) 

Hap-2 (8) MuĢ (3010), Bilecik (3179), Konya (3185, 3547, 

3548), Kırklareli (6470), Kocaeli (7331, 7335) 

Hap-4 (11) Konya (3190, 3546), Kırklareli (4371), Balıkesir 

(6095, 6097), Çanakkale (6107), Edirne (6595), 

Ankara (7648), Kastamonu (7681), Kocaeli 

(7333), Samsun (7563) 
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Çizelge 4.11 M. mystacinus IRBP bölgesi genetik çeĢitlilik değerleri 
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Anadolu 37 13 0,872 0,003 8 5 3 8 

Trakya 12 3 0,439 0,001 2 1 1 2 

Toplam 49 13 0,844 0,003 8 5 3 8 

 

Çizelge 4.12 M. mystacinus türü IRBP gen bölgesine ait, Kimura-2 Parametresi’ne 

(Kimura 1980) dayalı ortalama ve net genetik uzaklık (d) değerleri ve 

standart sapma değerleri 

 Ortalama genetik 

uzaklık  

Net genetik uzaklık 

Anadolu-Trakya 0,003±0,001 0,000±0,000 

 

M. mystacinus türünün Anadolu ve Trakya populasyonları arasındaki filogenetik 

iliĢkileri gösteren Bayesian Dendrogramı, HKY + G Parametresi (Hasegawa, Kishino 

ve Yano 1985) kullanılarak oluĢturulmuĢtur ve Anadolu ve Trakya örnekleri 

birbirlerinden tamamen ayrılmıĢtır (pp= 1,00) (ġekil 4.7). Anadolu populasyonu içinde 

de farklı kladlar düĢük olasılık değerleri ile (pp<0,95) meydana gelmiĢ ancak lokalite 

veya bölge olarak net bir ayrım gözlenmemiĢtir. Median-joining ĠliĢki Ağı’nda ise 

haplotipler az sayıda mutasyon ile karıĢık olarak konumlanmıĢtır (ġekil 4.8).  

Anadolu ve Trakya populasyonları arası ayrılma zamanı ise 0,187 milyon yıl olarak 

hesaplanmıĢtır. 
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ġekil 4.7 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayalı M. 

mystacinus IRBP bölgesi Bayesian Dendrogramı ve ayrılma zamanları  

(Dallar üzerindeki sayılar % 95 ve üzeri posterior probability (pp) değerlerini göstermektedir) 
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ġekil 4.8 M. mystacinus Anadolu ve Trakya populasyonlarına ait IRBP haplotipleri ile 

elde edilen Median-joining ĠliĢki Ağı 

(Mutasyon sayıları dallar üzerindeki siyah çizgiler ile gösterilmiĢtir. Nod büyüklükleri birey sayısı ile 

orantılıdır) 
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4.5 Microtus subterraneus de Selys Longchamps, 1836-Microtus majori Thomas 

1906 Türlerinin mtDNA Sitokrom Oksidaz 1 Bölgesi Gen Bölgesi Analizi 

Microtus majori ve M. subterraneus türlerine ait 24 adet örneğin COXI gen bölgesi 

çoğaltılmıĢ ve analizlerde 529 baz çiftlik bölge kullanılmıĢtır. Bu örneklerin 7 adedi M. 

majori türüne ait iken, 5 adedi Trakya populasyonu örneği ve 12 adedi Anadolu 

populasyonu örneği olmak üzere M. subterraneus türüne ait 17 adet örnek 

kullanılmıĢtır. 

Analizler sonucu söz konusu 2 türe ait 20 adet haplotip belirlenmiĢtir. M. majori türüne 

ait 5 haplotip tespit edilmiĢtir. Kalan 15 adet haplotip M. subterraneus türüne ait olup, 

11 adedi Anadolu, 4 adedi Avrupa (3 adedi Trakya ve 1 adedi Ġsviçre) örneğine aittir 

(Çizelge 4.13). Toplam haplotip çeĢitliliği (Hd) 0,986 olarak bulunmuĢtur (Çizelge 

4.14). M. subterraneus Anadolu populasyonundaki haplotip çeĢitliliği (Hd= 0,985), M. 

subterraneus Avrupa populasyonuna ve M. majori türüne göre daha yüksek çıkmıĢtır 

(Hd= sırası ile 0,900 ve 0,905). Toplam nükleotit çeĢitliliği (Pi) ise 0,086 olup, her 2 

türde birbirine yakındır. Polimorfik bölge sayısı, mutasyon sayısı, parsimony 

informative ve singleton bölge sayısı da M. majori ve M. subterraneus Anadolu 

populasyonunda M. subterraneus Avrupa populasyonuna göre nispeten yüksektir. 

M. majori türünün M. subterraneus Avrupa ve Anadolu populasyonları ile arasındaki 

ortalama genetik uzaklık değerleri % 15,4 ve % 15,6; net genetik uzaklık değerlerinin 

her ikisi de % 11,0’dir. M. subterraneus Avrupa ve Anadolu populasyonları arasındaki 

ortalama genetik uzaklık değeri % 5,6 ve net genetik uzaklık değeri % 1,3 olarak 

hesaplanmıĢtır (Çizelge 4.15).  
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Çizelge 4.13 M. majori ve M. subterraneus türleri COXI bölgesine ait haplotipleri ve 

frekansları (parantez içinde) ve lokasyonları 

         Populasyon Haplotip Lokasyon (Örnek Numarası) 

M. subterraneus (Avrupa) Hap-1 (2) Kırklareli (2354, 2355) 

Hap-2 (1) Kırklareli (2361) 

Hap-3 (1) Kırklareli (2362) 

Hap-4 (1) Ġsviçre (AY332685.1) 

M. subterraneus (Anadolu) Hap-5 (1) Kazdağı (4959) 

Hap-6 (1) Kazdağı (4958)  

Hap-7 (1) Karabük (4551) 

Hap-8 (1) Karabük (4552) 

Hap-9 (1) Karabük (4553) 

Hap-10 (1) Karabük (4554) 

Hap-11 (2) Samsun (7562, 7565)  

Hap-12 (1) Kocaeli (7303)  

Hap-13 (1) Sakarya (7392)  

Hap-16 (1) Giresun (4696) 

Hap-20 (1) Sakarya (7392) 

M. majori Hap-14 (1) Ordu (7337)  

Hap-15 (2) Ordu (7384, 7385)  

Hap-17 (1) Artvin (7428) 

Hap-18 (1) Artvin (7427) 

Hap-19 (2) Artvin (5384, 7426) 

 

Çizelge 4.14 M. majori ve M. subterraneus türleri COXI bölgesi genetik çeĢitlilik 

değerleri 
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M. 

subterraneus 

(Avrupa) 

5 4 0,900 0,040 40 24 16 42 

M. 

subterraneus 

(Anadolu) 

12 11 0,985 0,041 52 38 14 55 

M. majori 7 5 0,905 0,044 51 45 6 51 

Toplam 24 20 0,986 0,086 130 117 13 149 
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Çizelge 4.15 M. majori ve M. subterraneus türleri COXI bölgesine ait, Kimura-2 

Parametresi’ne (Kimura 1980) dayalı ortalama ve net genetik uzaklık (d) 

değerleri ve standart sapma değerleri 

 Ortalama genetik 

uzaklık  

Net genetik uzaklık 

M. subterraneus (Avrupa)- 

M. subterraneus (Anadolu) 

0,056±0,007 0,013±0,003 

M. majori- M. subterraneus 

(Avrupa) 

0,154±0,002 0,110±0,010 

M. majori- M. subterraneus 

(Anadolu) 

0,156±0,001 0,110±0.018 

 

HKY + G Parametresi (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) kullanılarak Bayesian 

Dendrogramı oluĢturulmuĢtur ve M. majori, M. subterraneus (Anadolu) ve M. 

subterraneus (Avrupa) populasyonları birbirlerinden tamamen ayrılmıĢtır (pp= 0,94-

1,00) (ġekil 4.9). Anadolu populasyonu içinde de Kocaeli, Kazdağı, Karabük ve 

Sakarya, Samsun, Giresun olmak üzere iki farklı hat meydana gelmiĢtir (pp= 1,00). 

Median-joining ĠliĢki Ağı’nda ise söz konusu türler birbirlerinden ayrılmıĢtır. (ġekil 

4.10). M. subterraneus Anadolu populasyonunda Kazdağı, Karabük ve Kocaeli, 

Sakarya, Samsun, Giresun olmak üzere iki grup meydana gelmiĢtir. M. subterraneus 

Avrupa populasyonu ise Anadolu populasyonu (Kazdağı, Karabük grubu) ile bir araya 

gelmiĢtir. 

M. majori M. subterraneus türünden 1,28 MYÖ ayrılırken, M. subterraneus türü 

Anadolu ve Avrupa populasyonları 0,420 MYÖ ayrılmıĢtır. 
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ġekil 4.9 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayalı M. 

majori-M. subterraneus COXI bölgesi Bayesian Dendrogramı ve ayrılma 

zamanları 

 (Dallar üzerindeki sayılar % 95 ve üzeri posterior probability (pp) değerlerini göstermektedir) 
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ġekil 4.10 M. majori ve M. subterraneus türlerine ait COXI haplotipleri ile elde edilen 

Median-joining ĠliĢki Ağı 
(Mutasyon sayıları dallar üzerindeki siyah çizgiler ile gösterilmiĢtir. Nod büyüklükleri birey sayısı ile 

orantılıdır) 
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4.6 Microtus subterraneus de Selys Longchamps, 1836-Microtus majori Thomas, 

1906 Türlerinin nucDNA IRBP Gen Bölgesi Analizi 

23 adet Microtus majori ve M. subterraneus örneğinin IRBP gen bölgesi çoğaltılmıĢ ve 

hizalama ve budalama iĢlemleri ile elde edilen 440 baz çiftlik bölge analiz edilmiĢtir. 

Belirlenen 6 adet haplotipin 2 adedi M. majori türüne ait iken, 3 adet haplotip M. 

subterraneus Anadolu populasyonuna aittir. Kalan 1 haplotip M. subterraneus Anadolu 

ve Trakya örnekleri arasında paylaĢılmaktadır (Çizelge 4.16). Toplam haplotip 

çeĢitliliği (Hd) 0,794 olarak bulunmuĢtur (Çizelge 4.17) M. subterraneus Anadolu 

populasyonundaki haplotip çeĢitliliği Hd= 0,742 ve M. majori populasyonunda Hd= 

0,571 olarak hesaplanırken, M. subterraneus Trakya populasyonunda 0 (sıfır) olarak 

bulunmuĢtur. Toplam nükleotit çeĢitliliği (Pi) ise 0,004’tür ve M. majori ve M. 

subterraneus Anadolu populasyonunda Pi= 0,002’dir. M. subterraneus Trakya 

populasyonunda Pi değeri 0 (sıfır) olarak bulunmuĢtur. Polimorfik bölge sayısı, 

mutasyon sayısı, parsimony informative ve singleton bölge sayısı M. majori ve M. 

subterraneus Anadolu populasyonunda düĢük ve birbirine yakın iken, bu değerler M. 

subterraneus Trakya populasyonunda 0 (sıfır)’dır. 

M. majori ile M. subterraneus Anadolu ve Trakya populasyonlarının arasındaki 

ortalama genetik uzaklık değerleri sırası ile % 0,6 ve % 0,4, net genetik uzaklık değeri 

ise sırası ile % 0,3 ve % 0,4 olarak bulunmuĢtur. M. subterraneus Anadolu ve Trakya 

populasyonlarının arasındaki ortalama genetik uzaklık değeri % 0,1 ve net genetik 

uzaklık değeri % 0,05’tir (Çizelge 4.18).  
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Çizelge 4.16 M. majori ve M. subterraneus türleri IRBP bölgesine ait haplotipleri ve 

frekansları (parantez içinde) ve lokasyonları 

         Populasyon Haplotip Lokasyon (Örnek Numarası) 

M. subterraneus 

(Trakya+Anadolu) 

Hap-1 (9) Kırklareli (2354, 2355, 2361, 2362), Giresun 

(4696), Sakarya (7392, 7393), Samsun 

(7562, 7565) 

M. subterraneus 

(Anadolu) 

Hap-2 (2) Kazdağı (4958, 4959) 

Hap-3 (4) Karabük (4551, 4552, 4553, 4554) 

Hap-4 (1) Kocaeli (7303) 

M. majori Hap-5 (4) Artvin (7426), Ordu (7337, 7384, 7385) 

Hap-6 (3) Artvin (5384, 7427, 7428) 

 

Çizelge 4.17 M. majori ve M. subterraneus türleri IRBP bölgesi genetik çeĢitlilik 

değerleri 
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M. 

subterraneus 

(Trakya) 

4 1 0 0 0 0 0 0 

M. 

subterraneus 

(Anadolu) 

12 4 0,742 0,002 3 2 1 3 

M. majori 7 2 0,571 0,002 2 2 0 2 

Toplam 23 6 0,794 0.004 6 5 1 6 

Çizelge 4.18 M. majori ve M. subterraneus türleri IRBP bölgesine ait, Kimura-2 

Parametresi’ne (Kimura 1980) dayalı ortalama ve net genetik uzaklık (d) 

değerleri ve standart sapma değerleri 

 Ortalama genetik 

uzaklık  

Net genetik uzaklık 

M. subterraneus (Trakya)- 

M. subterraneus (Anadolu) 

0,001±0,001 0,0005±0,000 

M. majori- M. 

subterraneus (Trakya) 

0,004±0,002 0,004±0,002 

M. majori- M. 

subterraneus (Anadolu) 

0,006±0,003 0,003±0,000 
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HKY + G Parametresi (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) kullanılarak oluĢturulan 

Bayesian Dendrogramı’nda M. subterraneus Anadolu ve Trakya örnekleri birbirlerinden 

pp= 0,50 ile M. subterraneus ve M. majori türleri de birbirlerinden pp= 0,99 ile 

tamamen ayrılmıĢtır (ġekil 4.11). M. subterraneus Anadolu populasyonu içinde 

Kazdağı, Karabük ile Samsun, Giresun, Kocaeli ve Sakarya olmak üzere iki grup 

meydana gelmiĢtir (pp= 1,00). Median-joining ĠliĢki Ağı’nda ise söz konusu 2 türe 

haplotipler oldukça az sayıda mutasyon ile birbirlerinden ayrılmıĢlardır. M. 

subterraneus türü Trakya örnekleri Anadolu örnekleri ile ortak haplotip oluĢturmuĢlar; 

bu haplotip ile diğer Anadolu haplotipleri de bir araya gelmiĢlerdir (ġekil 4.12).  

M. majori M. subterraneus türünden 0,390 MYÖ ayrılırken, M. subterraneus türü 

Anadolu ve Avrupa populasyonları birbirlerinden 0,240 MYÖ ayrılmıĢtır. 

 

ġekil 4.11 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayalı M. 

majori ve M. subterraneus türleri IRBP bölgesi Bayesian Dendrogramı  

(Dallar üzerindeki sayılar % 95 ve üzeri posterior probability (pp) değerlerini göstermektedir) 
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ġekil 4.12 M. majori ve M. subterraneus türlerine ait IRBP haplotipleri ile elde edilen 

Median-joining ĠliĢki Ağı 

 (Mutasyon sayıları dallar üzerindeki siyah çizgiler ile gösterilmiĢtir. Nod büyüklükleri birey sayısı ile 

orantılıdır) 

 

4.7 Guentheri Grubu Türlerin mtDNA Sitokrom Oksidaz 1 Bölgesi Gen Bölgesi 

Analizi 

Guentheri grubuna ait Microtus guentheri, M. hartingi, M. lydius ve M. dogramacii 

örneklerinin yanısıra GenBank’dan alınan 2 adet M. socialis örneği 552 baz çiftlik 

COXI gen bölgesi analizlerinde kullanılmıĢtır. Belirlenen 17 adet haplotipin 4 adedi M. 

guentheri, 2 adet M. hartingi, 5 adedi M. lydius, 5 adedi M. dogramacii ve 1 adedi M. 

socialis türüne aittir (Çizelge 4.19). Toplam haplotip çeĢitliliği (Hd) 0,794 olarak 
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hesaplanırken en yüksek haplotip çeĢitliliği M. dogramacii türünde çıkmıĢtır (Hd= 

1,000) (Çizelge 4.20). En düĢük haplotip çeĢitliliği M. socialis (Hd= 0,000) ve M. 

hartingi’de (Hd= 0,250) görülmektedir. Toplam nükleotit çeĢitliliği (Pi) ise 0,004 olup, 

M. dogramacii, M. lydius ve M. guentheri türlerinde (Pi= 0,031, 0,030, 0,032) M. 

socialis (Pi= 0,000) ve M. hartingi (Hd= 0,001) türlerine göre daha yüksektir. 

Polimorfik bölge sayısı, mutasyon sayısı, parsimony informative ve singleton bölge 

sayısı M. lydius ve M. guentheri türlerinde en yüksek, M. socialis türünde 0 (sıfır)’dır. 

Kimura-2 Parametresi’ne (Kimura 1980) dayalı ortalama genetik uzaklık değerleri % 

2,4-7,5; net genetik uzaklık değerleri ise % 0,7-7,5 arasındadır (Çizelge 4.21).  

Çizelge 4.19 Guentheri Grubu türleri ile M. socialis türü COXI bölgesine ait haplotipleri 

ve frekansları (parantez içinde) ve lokasyonları 

         Populasyon Haplotip Lokasyon (Örnek Numarası) 

M. guentheri Hap-5 (2) Adıyaman (6720, 6721) 

Hap-6 (1) KahramanmaraĢ (4807) 

Hap-7 (2) KahramanmaraĢ (3628, 3629) 

Hap-8 (1) Kilis (2765) 

M. lydius Hap-1 (1) Ankara (2118) 

Hap-2 (2) Ankara (2968) 

Hap-3 (6) Ankara (3253, 3309, 3907, 2352), 

Kocaeli (7295, 7332) 

Hap-11 (2) Ankara (4852), Balıkesir (4843) 

Hap-17 (2) Bolu (7608) 

M. hartingi Hap-15 (7) Kırklareli (5549, 6480, 6481, 6483, 

6488, 6498), Çanakkale (6919) 

Hap-16 (1) Çanakkale (7083) 

M. dogramacii Hap-4 (1) Çorum (3449) 

Hap-9 (1) Amasya (4743) 

Hap-10 (1) Amasya (4766) 

Hap-12 (1) Amasya (4893) 

Hap-14 (1) Amasya (4899) 

M. socialis Hap-13 (2) Çin (KF152992.1, KF152993.1) 
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Çizelge 4.20 Guentheri Grubu türleri ile M. socialis türü COXI bölgesi genetik çeĢitlilik 

değerleri 
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M. guentheri 6 4 0,867 0,032 47 11 36 47 

M. lydius 11 5 0,709 0,030 45 33 12 45 

M. hartingi 8 2 0,250 0,001 1 0 1 1 

M. dogramacii 5 5 1,000 0,031 35 18 17 35 

M. socialis 2 1 0,000 0,000 0 0 0 0 

Toplam 23 17 0,794 0,004 110 84 26 117 

  

Çizelge 4.21 Guentheri Grubu türleri ile M. socialis türü COXI bölgesine ait, Kimura-2 

Parametresi’ne (Kimura 1980) dayalı ortalama ve net genetik uzaklık (d) 

değerleri ve standart sapma değerleri 

 Ortalama genetik 

uzaklık  

Net genetik uzaklık 

M. hartingi-M. lydius 0,024±0,004 0,007±0,002 

M. hartingi-M. dogramacii 0,058±0,004 0,042±0,008 

M. lydius-M. dogramacii 0,062±0,008 0,029±0,005 

M. guentheri-M. dogramacii 0,075±0,009 0,041±0,007 

M. socialis-M. dogramacii 0,069±0,011 0,069±0,011 

M. hartingi-M. guentheri 0,075±0,011 0,053±0,009 

M. hartingi-M. socialis 0,075±0,012 0,075±0,012 

M. lydius-M. guentheri 0,070±0,009 0,037±0,006 

M. lydius-M. socialis 0,065±0,010 0,049±0,008 

M. guentheri-M. socialis 0,044±0,007 0,027±0,006 

 

HKY + G Parametresi (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) baz alınarak oluĢturulan 

Bayesian Dendrogramı’nda söz konusu türler birbirlerinden tamamen ayrılmıĢtır (pp= 

0,76-1,00) (ġekil 4.13). M. dogramacii M. hartingi/lydius’a daha yakın olarak 

konumlanmıĢtır (pp=0,97). Median-joining ĠliĢki Ağı’nda ise M. dogramacii türü M. 

hartingi haplotiplerine en yakın olacak Ģekilde ayrı bir grup oluĢturmuĢtur. M. 

guentheri/M. hartingi/M. lydius haplotipleri birbirlerinden ayrılmamıĢlardır (ġekil 4.14).  
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M. dogramacii M. hartingi ve M. lydius türlerinden 0,424 MYÖ ayrılırken, M. hartingi 

ve M. lydius türleri birbirlerinden 0,340 MYÖ; M. dogramacii M. hartingi ve M. lydius 

türleri M. guentheri ve M. socialis türlerinden 0,548 MYÖ ayrılmıĢtır. M. guentheri ve 

M. socialis türleri ayrılma zamanı ise 0,420 MYÖ olarak hesaplanmıĢtır. 

 

ġekil 4.13 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayalı 

Guentheri Grubu türleri ile M. socialis türüne ait COXI bölgesi Bayesian 

Dendrogramı ve ayrılma zamanları 

 (Dallar üzerindeki sayılar % 95 ve üzeri posterior probability (pp) değerlerini göstermektedir) 
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ġekil 4.14 Guentheri Grubu türleri ile M. socialis türüne ait COXI haplotipleri ile elde 

edilen Median-joining ĠliĢki Ağı 

(Mutasyon sayıları dallar üzerindeki siyah çizgiler ile gösterilmiĢtir. Nod büyüklükleri birey sayısı ile 

orantılıdır)  
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4.8 Guentheri Grubu Türlerin nucDNA IRBP Gen Bölgesi Analizi 

6 adet Microtus guentheri, 11 adet M. hartingi, 6 adet M. lydius ve 4 adet M. 

dogramacii ve 1 adet M. socialis örneğine ait 609 baz çiftlik IRBP gen bölgesi analiz 

edilmiĢtir. Toplamda 10 adet haplotip elde edilmiĢ olup, 3 adedi M. guentheri, 1’er 

adedi M. hartingi, M. dogramacii ve M. socialis, 2 adedi M. lydius türüne aittir; 1’er 

adet haplotip M. hartingi ve M. lydius örnekleri ile M. hartingi ve M. guentheri 

örneklerini içermektedir (Çizelge 4.22). Toplam haplotip çeĢitliliği (Hd) 0,767 olarak 

bulunmuĢtur ve en yüksek haplotip çeĢitliliği M. guentheri (Hd= 0,867) türünde ve 

düĢük haplotip çeĢitliliği ise M. dogramacii (Hd= 0,000) türündedir (Çizelge 4.23). 

Toplam nükleotit çeĢitliliği (Pi) 0,009’dur ve M. lydius türünde en yüksek çıkmıĢtır (Pi= 

0,008). M. dogramacii türünde Pi=0,000 olarak bulunmuĢtur. Polimorfik bölge sayısı, 

mutasyon sayısı, parsimony informative ve singleton bölge sayısı M. lydius örneğinde 

en yüksek, M. dogramacii türünde 0 (sıfır)’dır. M. socialis türünde 1 örnek çalıĢıldığı 

için genetik çeĢitlilik değerleri yorumlanmamıĢtır. 

Kimura-2 Parametresi’ne (Kimura 1980) dayalı genetik ortalama genetik uzaklık 

değerleri % 0,5-2,3, net genetik uzaklık değerleri ise % 0-2,3 arasındadır (Çizelge 4.24).  

Çizelge 4.22 Guentheri Grubu türleri ile M. socialis türü IRBP bölgesine ait haplotipleri 

ve frekansları (parantez içinde) ve lokasyonları 

         Populasyon Haplotip Lokasyon (Örnek Numarası) 

M. guentheri Hap-1 (2) Adıyaman (6720), Kilis (2765) 

Hap-3 (1) KahramanmaraĢ (3629) 

Hap-4 (1) KahramanmaraĢ (3628) 

M. guentheri+ M. 

hartingi 

Hap-2 (2) Kırklareli-M. hartingi (6498) 

KahramanmaraĢ-M. guentheri (4807) 

Türkiye-M. guentheri (KX455521.1)  

M. lydius Hap-7 (1) Balıkesir (4843) 

Hap-8 (2) Ankara (4852),  

M. hartingi Hap-10 (7) Kırklareli (6482) 

M. lydius+ M. 

hartingi 

Hap-5 (13) Ankara (2352, 3253, 3309, 3907) 

Çanakkale (6919, 7083) 

Kırklareli (5549, 5550, 5553, 6480, 

6481, 6486, 6488) 

M. dogramacii Hap-6 (4) Çorum (3449), Amasya (4743, 4766, 

4893) 

M. socialis Hap-9 (1) Iran (KP057389.1) 
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Çizelge 4.23 Guentheri grubu türleri ile M. socialis türü IRBP bölgesi genetik çeĢitlilik 

değerleri 
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M. guentheri 6 4 0,867 0,006 8 4 4 8 

M. lydius 6 3 0,600 0,008 13 4 9 13 

M. hartingi 11 3 0,345 0,002 7 0 7 7 

M. dogramacii 4 1 0,000 0,000 0 0 0 0 

M. socialis 1 1 1,000 0,000 0 0 0 0 

Toplam 28 10 0,767 0,009 23 13 10 23 

 

 

Çizelge 4.24 Guentheri grubu türleri ile M. socialis türü IRBP bölgesine ait, Kimura-2 

Parametresi’ne (Kimura 1980) dayalı ortalama ve net genetik uzaklık (d) 

değerleri ve standart sapma değerleri 

 Ortalama genetik 

uzaklık  

Net genetik uzaklık 

M. hartingi-M. lydius 0,005±0,003 0,000±0,002 

M. hartingi-M. dogramacii 0,013±0,004 0,012±0,004 

M. lydius-M. dogramacii 0,014±0,004 0,009±0,003 

M. guentheri-M. dogramacii 0,015±0,004 0,011±0,003 

M. socialis-M. dogramacii 0,023±0,006 0,023±0,006 

M. hartingi-M. guentheri 0,011±0,004 0,007±0,002 

M. hartingi-M. socialis 0,015±0,005 0,014±0,004 

M. lydius-M. guentheri 0,010±0,003 0,003±0,001 

M. lydius-M. socialis 0,015±0,004 0,011±0,004 

M. guentheri-M. socialis 0,009±0,003 0,006±0,003 

 

HKY + G Parametresi (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) ile oluĢturulan Bayesian 

Dendrogramı’nda M. dogramacii diğer türlerden yüksek olasılık değeri ile (pp= 0,94) 

ayrılmıĢtır. Diğer taraftan, M. hartingi M. lydius, M. guentheri ve M. socialis 

türlerinden, M. lydius, M. guentheri ve M. socialis türlerinden düĢük olasılık değeri ile 

(pp= 0,32 ve 0,35) ayrılmıĢtır. M. socialis Ġran örneği ile M. guentheri örnekleri de aynı 

klada yerleĢmiĢtir (pp= 0,99) (ġekil 4.15). Median-joining ĠliĢki Ağı’nda ise M. 

dogramacii türü M. hartingi haplotiplerine en yakın olacak Ģekilde ayrı bir grup 
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oluĢturmuĢtur. M. guentheri/M. hartingi/M. lydius haplotipleri birbirlerinden 

ayrılmamıĢlardır (ġekil 4.16).  

M. dogramacii diğer türlerinden 0,690 MYÖ ayrılırken, M. hartingi, M. lydius, M. 

guentheri ve M. socialis türlerinin farklılaĢmaları 0,567 MYÖ önce baĢlamıĢtır. 

 

ġekil 4.15 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayalı 

Guentheri grubu türleri ile M. socialis türüne ait IRBP bölgesi Bayesian 

Dendrogramı ve ayrılma zamanları 

 (Dallar üzerindeki sayılar % 95 ve üzeri posterior probability (pp) değerlerini 

göstermektedir) 
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ġekil 4.16 Guentheri grubu türleri ile M. socialis türüne ait IRBP haplotipleri ile elde 

edilen Median-joining ĠliĢki Ağı 

(Mutasyon sayıları dallar üzerindeki siyah çizgiler ile gösterilmiĢtir. Nod büyüklükleri birey sayısı ile 

orantılıdır) 
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4.9 Chionomys Miller, 1908 Cinsi mtDNA Sitokrom Oksidaz 1 Bölgesi Gen Bölgesi 

Analizi 

507 baz çiftlik COXI gen dizileri kullanılarak Chionomys nivalis (6 adet), C. roberti (10 

adet) ve C. gud (8 adet) türleri ile Microtus cinsine ait örnekler (51 adet) analiz 

edilmiĢtir. Elde edilen 16 adet haplotip 4, 5 ve 7 adet olmak üzere sırası ile C. roberti, 

C. nivalis ve C. gud türlerine aittir (Çizelge 4.25). Toplam haplotip çeĢitliliği (Hd) 

0,946 olup, C. nivalis (Hd= 0,933) ve C. gud (Hd= 0,964) türlerinde C. roberti türüne 

göre (Hd= 0,711) yüksektir. Toplam nükleotit çeĢitliliği (Pi) 0,090’dır ve C. gud 

türünde en yüksektir (Pi= 0,052). Polimorfik bölge sayısı, mutasyon sayısı, parsimony 

informative ve singleton bölge sayısı en yüksek C. gud ve ardından C. nivalis 

türlerindedir; C. roberti türünde diğer türlere göre oldukça düĢük çıkmıĢtır (Çizelge 

4.26).  

Ortalama genetik uzaklık değerleri Chionomys türleri arasında % 14,6-14,9, Chionomys 

ve Microtus cinsleri arasında % 18,5 iken, net genetik uzaklık değerleri ise Chionomys 

türleri arasında % 11,4-14,3, Chionomys ve Microtus cinsleri arasında arasında % 

7,4’tür (Çizelge 4.27).   

Çizelge 4.25 Chionomys ve Microtus cinsi COXI gen bölgesine ait haplotipler ve 

frekansları (parantez içinde) ve lokasyonları 

         Cins Türler ve 

Haplotipler 

Lokasyon (Örnek Numarası) 

Chionomys C. nivalis  

Hap-43 (2) Ordu (4702), Giresun (4711) 

Hap-44 (1) Giresun (4694) 

Hap-45 (1) Giresun (4703) 

Hap-46 (1) Ordu (4706) 

Hap-47 (1) Ordu (4701) 

C. gud  

Hap-34 (1) Rize (4672) 

Hap-35 (1) Bayburt (4685) 

Hap-36 (1) Bayburt (4695) 

Hap-40 (1) Rize (7410) 

Hap-41 (1) Rize (7418) 

Hap-42 (2) Rize (7429, 7430) 

Hap-48 (1) Rize (7413) 

C. roberti  
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Çizelge 4.25 Chionomys ve Microtus cinsi COXI gen bölgesine ait haplotipler ve 

frekansları (parantez içinde) ve lokasyonları (devam) 

         Cins Türler ve Haplotipler Lokasyon (Örnek Numarası) 

Chionomys Hap-1 (1) Trabzon (2351) 

Hap-37 (5) Rize (5342, 6340, 6342, 6372, 

7417) 

Hap-38 (1) Rize (5399) 

Hap-39 (3) Rize (6338, 6339, 6392) 

Microtus M. lydius  

Hap-2 (1) Ankara (2968) 

Hap-3 (2) Ankara (3309), Kocaeli (7333) 

Hap-10 (1) Balıkesir (4843) 

Hap-15 (1) Bolu (7608) 

M. hartingi  

Hap-14 (5) Çanakkale (6919, 7083), 

Kırklareli (6483, 6488, 6498) 

M. dogramacii  

Hap-4 (1) Çorum (3449) 

Hap-8 (1) Amasya (4743) 

Hap-9 (1) Amasya (4766) 

Hap-11 (1) Amasya (4893) 

Hap-13 (1) Amasya (4899) 

M. guentheri  

Hap-5 (2) Adıyaman (6720, 6721) 

Hap-6 (1) KahramanmaraĢ (4807) 

Hap-7 (1) Kilis (2765) 

M. socialis  

Hap-12 (2) Çin (KF152992.1, KF152993.1) 

M. arvalis  

Hap-16 (2) Ardahan (6368, 6369) 

Hap-17 (2) Rusya (JF499317.1), Çin 

(KP190308.1) 

Hap-18 (1) Çin (KP190309.1) 

Hap-19 (1) Macaristan (M20) 

Hap-20 (1) Macaristan (M21) 

Hap-21 (1) Sırbistan (S1) 

Hap-22 (1) Sırbistan (S24) 

M. subterraneus  

Hap-24 (1) Ġsviçre (AY332685.1) 

Hap-25 (1) Sakarya (7393) 

Hap-26 (1) Kazdağı (4959) 

Hap-27 (1) Samsun (7562) 

Hap-28 (1) Samsun (7565) 

Hap-29 (1) Sakarya (7393) 
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Çizelge 4.25 Chionomys ve Microtus cinsi COXI gen bölgesine ait haplotipler ve 

frekansları (parantez içinde) ve lokasyonları (devam) 

Çizelge 4.26 Chionomys cinsi COXI gen bölgesi genetik çeĢitlilik değerleri 
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C. nivalis 6 5 0,933 0,003 60 60 1 61 

C. roberti 10 4 0,711 0,004 9 4 5 9 

C. gud 8 7 0,964 0,052 74 69 5 74 

Toplam 24 16 0,946 0,090 111 105 5 116 

 

Çizelge 4.27 Chionomys ve Microtus cinsi COXI gen bölgesine ait, Kimura-2 

Parametresi’ne (Kimura 1980) dayalı ortalama ve net genetik uzaklık 

(d) değerleri ve standart sapma değerleri 

 Ortalama genetik 

uzaklık  

Net genetik uzaklık 

C. nivalis- C. gud 0,149±0,014 0,118±0,006 

C. nivalis- C. roberti 0,147±0,018 0,143±0,019 

C. gud- C. roberti 0,146±0,017 0,114±0,015 

Chionomys-Microtus 0,185±0,015 0,074±0,009 

 

         Cins Türler ve Haplotipler Lokasyon (Örnek Numarası) 

Microtus M. majori  

Hap-30 (1) Ordu (7337) 

Hap-31 (2) Ordu (7384, 7385) 

Hap-32 (1) Artvin (7428) 

Hap-33 (1) Artvin (7426) 

M. mystacinus  

Hap-49 (1) Erzurum (3487) 

Hap-50 (1) Kastamonu (7681) 

Hap-51 (1) MuĢ (3010) 

Hap-52 (2) Izmir (3140), Bursa (6074) 

Hap-53 (1) Niğde (6005) 

Hap-54 (1) Edirne (6591) 

Hap-55 (2) Edirne (6593, 6596) 

Hap-33 (1) Artvin (7426) 
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HKY + G Parametresi (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) ile oluĢturulan Bayesian 

Dendrogramı’nda C. gud ve C. roberti türleri birbirlerinden (pp= 0,55) ve C. nivalis 

türünden ayrılmıĢtır (pp= 1,00).  Diğer taraftan, Chionomys cinsi Microtus cinsinden 

pp= 1,00 ile tamamen ayrılmıĢtır. Microtus türleri de kendi içlerinde pp= 0,88-1,00 

değerleri ile ayrı kladlara yerleĢmiĢlerdir (ġekil 4.17). Median-joining ĠliĢki Ağı’nda ise 

Bayesian Dendrogramı’na benzer Ģekilde Chionomys türleri C. roberti ve C. gud daha 

yakın olmak üzere birbirlerinden ve Microtus cinsinden ayrılmıĢtır. Microtus türleri de 

birbirlerinden ayrı gruplar oluĢturmakla birlikte, COXI belirteci M. hartingi ve M. lydius 

türleri için ayırıcı olmamıĢtır (ġekil 4.18).  

Chionomys ve Microtus cinsinin ayrılma zamanı yaklaĢık 5 MYÖ olarak hesaplanırken, 

C. nivalis, C. roberti ve C. gud türlerinden 3,46 MYÖ ayrılmıĢ, C. roberti ve C. gud 

türleri ise 2,8 MYÖ önce birbirlerinden ayrılmıĢtır. 

 
ġekil 4.17 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayalı 

Chionomys ve Microtus cinsi COXI gen bölgesi Bayesian Dendrogramı ve 

ayrılma zamanları 

 (Dallar üzerindeki sayılar % 95 ve üzeri posterior probability (pp) değerlerini göstermektedir)  
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ġekil 4.18 Chionomys ve Microtus cinsine ait COXI haplotipleri ile elde edilen Median-

joining ĠliĢki Ağı 

(Mutasyon sayıları dallar üzerindeki siyah çizgiler ile gösterilmiĢtir. Nod büyüklükleri birey sayısı ile 

orantılıdır) 

4.10 Chionomys Miller, 1908 Cinsi nucDNA IRBP Gen Bölgesi Analizi 

Chionomys nivalis (11 adet), C. roberti (10 adet) ve C. gud (6 adet) türleri ile Microtus 

cinsine ait örneklerin (76 adet) 419 baz çiftlik IRBP gen bölgesi analiz edilmiĢ ve 

toplam 29 haplotip elde edilmiĢtir. Bu haplotiplerin 2 adedi C. nivalis, 3 adedi C. 

roberti ve 4 adedi C. gud türlerine aittir (Çizelge 4.28). Toplam haplotip çeĢitliliği (Hd) 

0,831 olup, C. gud (Hd= 0,800) türünde en yüksek, C. roberti türünde (Hd= 0,378) en 

düĢüktür. Toplam nükleotit çeĢitliliği (Pi) 0,008’dir ve C. nivalis ve C. gud türlerinde 

(Pi= 0,008 ve 0,007) C. roberti’ye (Pi= 0,001) göre yüksektir. Polimorfik bölge sayısı, 

mutasyon sayısı, parsimony informative ve singleton bölge sayısı en yüksek C. gud 

türünde olmakla birlikte birbirlerine yakındır (Çizelge 4.29).  

Ortalama genetik uzaklık değerleri Chionomys türleri arasında % 0,8-1,3, Chionomys ve 

Microtus cinsleri arasında % 2,8 iken, net genetik uzaklık değerleri ise Chionomys 

türleri arasında % 0,3-0,5 ve Chionomys ve Microtus cinsleri arasında arasında % 

2,0’dır (Çizelge 4.30).   
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Çizelge 4.28 Chionomys ve Microtus cinsi IRBP gen bölgesine ait haplotipler ve 

frekansları (parantez içinde) ve lokasyonları 

 

         Cins Türler ve 

Haplotipler 

Lokasyon (Örnek Numarası) 

Chionomys C. nivalis  

Hap-29 (5) Ordu (4701, 4702, 4706), Giresun (4694, 

4703) 

Hap-34 (6) Portekiz (KT175904.1, KT175905.1), Ġberik 

Yarımadası (JX457671.1, JX457672.1, 

JX457673.1), Bilinmeyen Lokasyon 

(AM919424.1) 

C. gud  

Hap-28 (1) Bayburt (4695) 

Hap-32 (3) Rize (74103, 7418, 7430) 

Hap-33 (1) Rize (7429) 

Hap-35 (1) Rusya (KX455510.1) 

C. roberti  

Hap-27 (8) Trabzon (2351), Rize (5342, 6338, 6339, 

6340, 6372, 6392, 7417) 

Hap-30 (1) Rize (5399) 

Hap-31 (1) Rize (6342) 

Microtus M. lydius  

Hap-24 (1) Balıkesir (4843) 

Hap-25 (1) Ankara (4852) 

M. lydius +M. 

hartingi 

 

Hap-5 (14) Ankara (2352, 3253, 3309, 3907), 

Çanakkale (6919, 7083), Kırklareli (5549, 

5550, 5553, 6480, 6481, 6482, 6486, 6488) 

M. dogramacii  

Hap-6 (4) Çorum (3449), Amasya (4743, 4766, 4893, 

4899) 

M. guentheri  

Hap-1 (2) Kilis (2765), Adıyaman (6720) 

Hap-2 (1) KahramanmaraĢ (4807) 

Hap-3 (1) KahramanmaraĢ (3628) 

Hap-3 (1) KahramanmaraĢ (3629) 

M. socialis  

Hap-26 (1) Iran (KP057389.1) 

M. arvalis  

Hap-11 (8) Ardahan (6369, 6378, 6379, 6380), Sırbistan 

(S42), Macaristan (M21), Iberik Yarımadası 

(JX457689.1) 
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Çizelge 4.28 Chionomys ve Microtus cinsi IRBP gen bölgesine ait haplotipler ve 

frekansları (parantez içinde) ve lokasyonları (devam) 

Çizelge 4.29 Chionomys türleri IRBP gen bölgesi genetik çeĢitlilik değerleri 

 

Ö
rn

ek
 S

a
y
ıs

ı 

H
a
p

lo
ti

p
 s

a
y
ıs

ı 

H
a
p

lo
ti

p
 

Ç
eş

it
li

li
ğ
i 

(H
d
) 

N
ü

k
le

o
ti

t 

Ç
eş

it
li

li
ğ
i 

(P
i)

 

P
o
li

m
o
rf

ik
 

B
ö
lg

e 
S

a
y
ıs

ı 

P
a
rs

im
o
n

y
 

In
fo

rm
a
ti

v
e 

B
ö
lg

e 
S

a
y
ıs

ı 

S
in

g
le

to
n

 B
ö
lg

e 

S
a
y
ıs

ı 

M
u

ta
sy

o
n

 

S
a
y
ıs

ı 

C. nivalis 11 2 0,545 0,006 5 0 5 5 

C. roberti 10 3 0,378 0,001 2 0 2 2 

C. gud 6 4 0,800 0,007 8 1 7 8 

Toplam 27 9 0,831 0.008 13 7 6 13 

 

 

 

         Tür Haplotip Lokasyon (Örnek Numarası) 

Microtus 

 

 

M. arvalis  

Hap-12 (1) Kars (6390) 

Hap-13 (1) Iberik Yarımadası (JX457688.1) 

Hap-14 (1) Macaristan (M19) 

Hap-15 (2) Macaristan (M20), Sırbistan (S3) 

Hap-16 (1) Sırbistan (S41) 

M. mystacinus  

Hap-8 (4) MuĢ (3010), Bilecik (3179), Konya (3548), 

Kırklareli (6470) 

Hap-19 (8) Erzurum (3488), Ordu (4704), Bursa 

(6074), Kocaeli (7333), Samsun (7563) 

Hap-20 (1) Niğde (4529) 

Hap-21 (1) Balıkesir (6081) 

Hap-22 (1) Samsun (7566) 

Hap-23 (1) Ankara (7639) 

M. 

subterraneus 

 

Hap-9 (4) Kazdağı (4958, 4959), Karabük (4551, 

4552) 

Hap-10 (3) Sakarya (7392, 7393) 

M. majori  

Hap-17 (4) Ordu (7337, 7384, 7385), Artvin (7426) 

Hap-18 (3) Artvin (5384, 7427, 7428) 
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Çizelge 4.30 Chionomys ve Microtus cinsi IRBP gen bölgesine ait, Kimura-2 

Parametresi’ne (Kimura 1980) dayalı ortalama ve net genetik uzaklık 

(d) değerleri ve standart sapma değerleri 

 Ortalama genetik 

uzaklık  

Net genetik uzaklık 

C. nivalis- C. gud 0,013±0,009 0,004±0,002 

C. nivalis- C. roberti 0,008±0,003 0,003±0,001 

C. gud- C. roberti 0,010±0,004 0,005±0,003 

Chionomys-Microtus 0,028±0,007 0,020±0,006 

 

HKY + G Parametresi (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) ile oluĢturulan Bayesian 

Dendrogramı’nda Chionomys cinsi Microtus cinsinden pp= 1.00 ile tamamen 

ayrılmıĢtır. C. gud, C. nivalis ve C. roberti türleri birbirlerinden ayrılmıĢtır (pp= 0,77-

0,91). Microtus türleri birbirlerinden ayrılmalarına rağmen pp değerleri bir adet 0,96 

olasılık değeri haricinde 0,50’den düĢüktür ve yakın türler birbirlerinden uzak olarak 

konumlanmıĢtır (ġekil 4.19). Median-joining ĠliĢki Ağı’nda ise Chionomys türleri 

biraraya gelmiĢ, ancak birbirlerinden ayrılmamıĢlardır. Microtus türlerine ait haplotipler 

de içiçe geçmiĢtir (ġekil 4.20).  

Chionomys ve Microtus cinsinin ayrılma zamanı yaklaĢık 4,62 MYÖ olarak 

hesaplanırken, C. nivalis, C. roberti ve C. gud türlerinden 2,66 MYÖ ve C. roberti ve C. 

gud türleri birbirlerinden 1,37 MYÖ ayrılmıĢlardır. 
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ġekil 4.19 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayalı 

Chionomys ve Microtus cinsi IRBP gen bölgesi Bayesian Dendrogramı  

(Dallar üzerindeki sayılar % 95 ve üzeri posterior probability (pp) değerlerini göstermektedir) 
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ġekil 4.20 Chionomys ve Microtus cinsine ait IRBP haplotipleri ile elde edilen Median-

joining ĠliĢki Ağı  

(Mutasyon sayıları dallar üzerindeki siyah çizgiler ile gösterilmiĢtir. Nod büyüklükleri birey sayısı ile 

orantılıdır) 
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4.11 Microtus Shrank, 1798 ve Chionomys Miller, 1908 Cinsleri mtDNA 12S rRNA 

Gen Bölgesi Analizi 

467 baz çiftlik 12S rRNA gen bölgesi kullanılarak, 5’er adet Chionomys nivalis ve C. 

gud ile 9 adet C. roberti analiz edilmiĢtir ve sırası ile 5, 3 ve 2 adet haplotip olmak 

üzere toplam 10 haplotip elde edilmiĢtir (Çizelge 4.31). Toplam haplotip çeĢitliliği (Hd) 

0,877’dir ve C. nivalis (Hd= 1,000) türünde en yüksek, C. roberti türünde (Hd= 0,500) 

en yüksektir. Toplam nükleotit çeĢitliliği (Pi) 0,033 olarak hesaplanmıĢtır ve C. nivalis 

türünde (Pi= 0,072) en yüksek, C. roberti’de (Pi= 0,003) en düĢüktür. Polimorfik bölge 

sayısı, mutasyon sayısı, parsimony informative ve singleton bölge sayısı en yüksek C. 

nivalis türünde olmakla birlikte C. gud türünde C. roberti’ye göre yüksektir (Çizelge 

4.32).  

Ortalama genetik uzaklık değerleri Chionomys türleri arasında % 2,2-2,8, Chionomys ve 

Microtus cinsleri arasında % 4,2 iken, net genetik uzaklık değerleri ise Chionomys 

türleri arasında % 1,3-2,8 ve Chionomys ve Microtus cinsleri arasında arasında % 

3,0’dür (Çizelge 4.32).   
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Çizelge 4.31 Chionomys ve Microtus cinsi 12S rRNA gen bölgesine ait haplotipler ve 

frekansları (parantez içinde) ve lokasyonları 

 

         Cins Türler ve 

Haplotipler 

Lokasyon (Örnek Numarası) 

Chionomys C. nivalis  

Hap-7 (1) Ordu (4701) 

Hap-8 (1) Giresun (4703) 

Hap-9 (1) Giresun (4706) 

Hap-10 (1) Giresun (4711) 

Hap-12 (1) Ġsviçre (X99464.1) 

C. gud  

Hap-5 (1) Rize (4672) 

Hap-6 (1) Bayburt (4695) 

Hap-13 (3) Rize (7413, 7418, 7429) 

C. roberti  

Hap-4 (6) Trabzon (2351), Rize (5342, 6340, 6342, 

6372, 7417) 

Hap-11 (3) Rize (6338, 6339, 6392) 

Microtus M. lydius  

Hap-17 (1) Ankara (2118) 

M. lydius +M. 

hartingi 

 

Hap-18 (10) Ankara (3253, 3309, 3907), Çanakkale 

(6919, 7083), Kırklareli (5549, 6480, 6481, 

6483, 6488) 

M. arvalis  

Hap-1 (1) Erzurum (4519) 

Hap-2 (6) Ardahan (6365, 6366, 6367, 6368, 6379, 

6391) 

Hap-3 (2) Macaristan (M17, M18) 

Hap-14 (1) Ardahan (6378) 

Hap-15 (1) Ardahan (6380) 

Hap-16 (4) Sırbistan (S2, S28, S30, S41) 

M. subterraneus  

Hap-20 (1) Kazdağı (4958) 

Hap-21 (1) Sakarya (7392) 

Hap-22 (1) Kocaeli (7303) 

M. majori  

Hap-19 (1) Ordu (4704) 

Hap-23 (1) Ordu (7337) 

Hap-24 (1) Ordu (7384) 

Hap-25 (1) Ordu (7385) 

Hap-26 (1) Artvin (7426) 
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Çizelge 4.32 Chionomys türleri 12S rRNA gen bölgesi genetik çeĢitlilik değerleri 
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C. nivalis 5 5 1,000 0,072 80 9 71 81 

C. roberti 9 2 0,500 0,003 3 0 3 3 

C. gud 5 3 0,700 0,016 18 2 16 18 

Toplam 19 10 0,877 0,033 89 25 64 95 

 

Çizelge 4.33 Chionomys ve Microtus cinsi 12S rRNA gen bölgesine ait, Kimura-2 

Parametresi’ne (Kimura 1980) dayalı ortalama ve net genetik uzaklık (d) 

değerleri ve standart sapma değerleri 

 Ortalama genetik 

uzaklık  

Net genetik uzaklık 

C. nivalis- C. gud 0,028±0,008 0,018±0,007 

C. nivalis- C. roberti 0,030±0,008 0,028±0,007 

C. gud- C. roberti 0,022±0,006 0,013±0,004 

Chionomys-Microtus 0,042±0,006 0,030±0,007 

 

Bayesian Dendrogramı HKY + G Parametresi (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) ile 

oluĢturulmuĢ ve Chionomys cinsi Microtus cinsinden pp= 1,00 ile ayrılmıĢtır. Ġstisna 

olarak, 1 adet M. majori örneği düĢük olasılık değeri ile (pp= 0,55) Chionomys grubuna 

yerleĢmiĢtir. C. nivalis C. gud ve C. roberti türlerinden ayrılmıĢ (pp= 1,00) ve C. gud ve 

C. roberti türleri daha yakın olarak konumlanmıĢtır (pp= 0,90). Microtus türleri için net 

bir ayrım söz konusu olmamıĢtır (ġekil 4.21). Median-joining ĠliĢki Ağı’nda ise 

Chionomys türleri ve Microtus türleri bir araya gelmiĢtir (ġekil 4.22).  

Chionomys ve Microtus cinsinin ayrılma zamanı yaklaĢık 1,05 MYÖ olarak 

hesaplanırken, C. nivalis C. roberti ve C. gud türlerinden 0,75 MYÖ, C. roberti ve C. 

gud türleri birbirlerinden 0,55 MYÖ ayrılmıĢlardır. 
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ġekil 4.21 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayalı 

Chionomys ve Microtus cinsi 12S rRNA gen bölgesi Bayesian 

Dendrogramı ve ayrılma zamanları 

(Dallar üzerindeki sayılar % 95 ve üzeri posterior probability (pp) değerlerini göstermektedir) 
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ġekil 4.22 Chionomys ve Microtus cinsine ait 12S rRNA haplotipleri ile elde edilen 

Median-joining ĠliĢki Ağı 

(Mutasyon sayıları dallar üzerindeki siyah çizgiler ile gösterilmiĢtir. Nod büyüklükleri birey sayısı ile 

orantılıdır) 
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5. SONUÇ VE ÖNERİLER 

5.1 Microtus arvalis Pallas, 1778 Türünün mtDNA ve nucDNA Dizi Analizi 

Sonuçlarının Değerlendirilmesi 

M. arvalis türü yayılıĢı en geniĢ Microtus türü olarak kabul edilmekle birlikte, 

Anadolu’daki dağılımı Doğu Anadolu ile sınırlıdır (Kefelioğlu 1995). Bu sınırlı 

yayılıĢın nedeni Anadolu’daki diğer Microtus türleri ile rekabet halinde olması ve/veya 

sınırlı ekolojik toleransa sahip bir tür olmasından kaynaklı olabilir (Kryštufek ve 

Vohralík 2005). Örnek olarak, M. arvalis’in ikiz türü olan M. mystacinus de Fiilippi, 

1865 Türkiye’nin neredeyse tamamında yayılıĢ göstermekle birlikte, Doğu Anadolu’da 

söz konusu iki tür simpatrik olarak yaĢamaktadır. M. arvalis 1900 metre üzeri 

çayırlıkları tercih ederken, M. mystacinus ekseriyetle sulak çayırlıklarda yaĢamaktadır 

(Kefelioğlu 1995, Yiğit vd. 2006). M. majori de Selys Longchamps, 1836 türü de 

Karadeniz Bölgesi’nin doğusunda yayılıĢ göstermekte ve M. arvalis ile simpatrik 

olduklarına dair herhangi bir çalıĢma bulunmamaktadır (Yiğit vd. 2006). M. arvalis ile 

yapılan çalıĢmalara bakıldığında, Orlov ve Malygin (1969) Ermenistan ve Rusya’nın 

Avrupa kısmının arvalis ve obscurus formlarının sınır bölgesi olduğunu ve söz konusu 

iki formun allopatrik olarak yayılıĢ gösterdiklerini ileri sürmüĢtür. Kryštufek ve 

Vohralík (2005) Anadolu populasyonunu M. obscurus olarak tanımlamıĢ; M. arvalis’i 

ise Palearktik Bölge’deki çok sayıda ikiz türün genel isimlendirmesi olarak kabul 

etmiĢtir. Aynı kromozom sayısına sahip (2n= 46) arvalis ve obscurus formları sırası ile 

NF= 84 ve NF= 72 olmak üzere farklı kromozom kol sayılarına sahiptir (ġekil 5.1) 

(Mitchell-Jones vd. 1999). Bunun yanısıra, arvalis formunda dört çift, Anadolu 

populasyonu da dahil olmak üzere obscurus formunda ise on çift akrosentrik kromozom 

gözlenmiĢtir (Malygin ve Orlov 1974, Kefelioğlu 1995). GTG Bantlama ve gümüĢ 

boyama metotlarına göre de arvalis ve obscurus formları arasında farklılıklar mevcuttur 

(Mazurok vd. 2001). 

Moleküler çalıĢmalara bakıldığında ise, mevcut çalıĢmalar mitokondriyal Cytochrome-b 

(CYTB) gen bölgesi ağırlıktadır. Bu nedenle, bu tez çalıĢması Sitokrom Oksidaz 1 

(COXI) bölgesinin yanısıra, nükleer gen bölgesi (IRBP) içeren ilk çalıĢmadır.  M. 



 108 
 

arvalis formları arasındaki CYTB gen bölgesi net genetik uzaklık değerleri Haynes vd. 

(2003) tarafından % 1-1,19; Jaarola vd. (2004) tarafından % 2,0-4,0; Fink vd. (2004) 

tarafından % 2,37-3,52; Bužan vd. (2010) tarafından % 2,3-3,6; Thanou vd. (2012) 

tarafından % 2,9; Tougard vd. (2013) tarafından % 3,3-5,4; Mahmoudi vd. (2017) 

tarafından % 4,2 ve Barbosa vd. (2018) tarafından % 2,7 olarak verilmiĢtir. Bu tez 

çalıĢmasındaki COXI gen bölgesi sonuçlarına bakıldığında (Çizelge 4.3), arvalis 

(Avrupa) ve obscurus (Asya ve Anadolu) formları arasındaki ortalama ve genetik 

uzaklık değerleri % 2 ,1-2,8 arasında değiĢmektedir ve literatürdeki değerler ile hemen 

hemen uyumludur. Diğer taraftan, nükleer IRBP gen bölgesine göre Avrupa ve Anadolu 

M. arvalis populasyonları arasındaki ortalama genetik uzaklık değeri % 0,6 ve net 

genetik uzaklık değeri % 0 (sıfır)’dır (Çizelge 4.6).  

Tougard vd. (2013) CYTB gen bölgesi için haplotip çeĢitlilik değerlerini (Hd) Güney 

Kafkasya populasyonu için 0,929; Rusya-Çin populasyonu için 0,971 ve Avrupa 

populasyonları için 0,900-1,000 olarak; nükleotit çeĢitliliği (Pi) değerlerini ise Güney 

Kafkasya populasyonu için 0,0042; Rusya-Çin için 0,0052 ve Avrupa populasyonları 

için 0,0048- 0,0133 olarak hesaplamıĢtır. Bu çalıĢmanın sonuçlarında ise, COXI 

bölgesinde Avrupa populasyonu için haplotip çeĢitliliği 0,850 olarak hesaplanırken; 

Asya ve Anadolu populasyonlarında sırası ile 0,333 ve 0,295 olarak bulunmuĢtur. 

Nükleotit çeĢitliliği ise, Avrupa populasyonu için 0,007 olarak hesaplanırken; Asya ve 

Anadolu populasyonlarında sırası ile 0,006 ve 0,0005 olarak bulunmuĢtur.  Diğer 

genetik çeĢitlilik değerleri (polimofik bölge ve mutasyon sayıları) Avrupa populasyonu 

için daha yüksek olarak hesaplanmıĢtır (Çizelge 4.1). IRBP gen bölgesi için, haplotip 

çeĢitliliği Avrupa ve Anadolu populasyonunda birbirlerine yakın (0,891-0,954) ve 

nükleotit çeĢitililik değerleri eĢit çıkmıĢtır (Pi= 0,006). Polimofik bölge ve mutasyon 

sayıları da her iki populasyon için benzerdir (Çizelge 4.4). 

Literatürdeki çalıĢmalarda, CYTB gen dizileri ile oluĢturulan filogenetik 

dendrogramlarda arvalis ve obscurus formları ayrılmıĢtır (Haynes vd. 2003, Fink vd. 

2004, Bužan vd. 2010, Jaarola vd. 2004, Mahmoudi vd. 2017). Ek olarak, Mahmoudi 

vd. (2017) tarafından yapılan çalıĢmada da, Güney Kafkasya ve Ġran örnekleri ile Çin ve 

Rusya örnekleri iki farklı soy hattı meydana getirmiĢtir. Bu çalıĢmalarla uyumlu olarak, 
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COXI gen bölgesinin Bayesian Dendrogramı ve Median-joining ĠliĢki Ağı benzer 

sonuçlar vermiĢtir (ġekil 4.1-4.2). Anadolu ve Asya örnekleri birbirlerinden ayrılmıĢ ve 

Avrupa örneklerinden ayrı olarak konumlanmıĢtır. Rusya’nın Avrupa örnekleri 

Rusya’nın Asya örnekleri ve Çin örnekleri ile bir araya gelmiĢtir. Bu durum, obscurus 

formunun yayılıĢ alanının kabul edilenden daha batıya uzandığını gösterebilir.  IRBP 

gen bölgesi Bayesian Dendrogramı ve Median-joining ĠliĢki Ağı’nda ise, obscurus ve 

arvalis örnekleri bir araya gelerek, ayrım göstermemiĢlerdir (ġekil 4.3-4.4). Arvalis ve 

obscurus formlarının ayrılma zamanları COXI geni için 0,298 MYÖ olarak 

hesaplanmıĢ; Asya ve Anadolu populasyonları da birbirlerinden 0,141 MYÖ 

ayrılmıĢlardır. IRBP genine göre ise de, arvalis ve obscurus formları 0,114 MYÖ 

ayrılmıĢlardır. Literatürdeki çalıĢmalarda iki formun ayrılma zamanları Fink vd. 

(2004)’e göre 0,587-0,237 MYÖ ve Tougard vd. (2013)’e göre 0,478 MYÖ’dir. 

Lemskaya vd. (2010) Microtus cinsinin türleĢme zamanının 3,5 MYÖ baĢladığını rapor 

ederken, Jaarola vd. (2004) ve Tryfonopoulos vd. (2008) ise bu sürenin Microtus türleri 

için devam eden bir türleĢme süreci olduğunu rapor etmiĢlerdir. 

Genetik uzaklık değerleri açısından bakıldığında, genel olarak türler arası genetik 

uzaklık değerleri % 2 ve % 11 arasında değiĢmektedir (Bradley ve Baker 2001). 

Kemiriciler için ortalama tür içi genetik uzaklık değeri % 1,5 (% 0,0-4,7), Microtus 

cinsi özelinde % 2,0 (% 0,2-4,4) olarak rapor edilmiĢtir (Baker ve Bradley 2006). 

ÇalıĢmamızdaki genetik uzaklık değerleri tür içi genetik uzaklık değerleri ile uyum 

göstermektedir. 

M. arvalis ile ilgili hibridizasyon çalıĢmaları ise arvalis ve obscurus formlarının 

birbirleri ile üreyebildiklerini göstermektedir (Akhverdyan vd. 1999, Meyer vd. 1999, 

Bulatova 2007, 2010). Malygin ve Panteleichuk (2003) arvalis ve obscurus formlarının 

oluĢturduğu F1, F2 ve diğer nesillerin azalan verimlilik ile birlikte fertilite 

gösterdiklerini gözlemlemiĢtir. Lavrenchenko vd. (2009) arvalis ve obscurus formlarını 

CYTB, nükleer p53 geni ve sitogenetik çalıĢmalara göre semi-tür olarak tanımlamıĢtır. 

Bahsedilen çalıĢmalar arasında sadece Tougard vd. (2013) M. arvalis’in yayılıĢ alanının 

çok geniĢ olması, tek ve sınırlı bir hibrit zonunun biliniyor olması ve türün mobilite 

yeteneklerinin sınırlı olmasından ötürü arvalis ve obscurus formlarını farklı tür olarak 
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tanımlamıĢtır. Wilson vd. (2017) ve Burgin vd. (2020) de doğu formunu M. obscurus 

olarak kabul etmiĢlerdir. M. arvalis formlarında olduğu gibi, farklı kromozomal formlar 

doğada ve laboratuvar koĢullarında fertil bireyler meydana getirebilirler; bu durumun 

örneklerinden biri Türk hamsterı Mesocricetus brandti’dir. Mesocricetus brandti 2n=42 

kromozom sayısına sahip olmakla birlikte, Anadolu’nun batısındaki populasyonlar 82 

adet kromozom kol sayısına, Anadolu’nun doğusundaki populasyonlar ise 84 adet 

kromozom kol sayısına sahiptir (Yiğit vd. 2000) ve söz konusu iki kromozomal form 

laboratuvarda fertil yavrular meydana getirebilmektedirler (Çam vd. 2015).  

Analiz sonuçlarının ıĢığında, Anadolu populasyonu M. arvalis türü için sınır 

populasyonu olarak kabul edilebilir ve bu nedenle, düĢük genetik çeĢitlilik değerleri 

normal sayılabilir. Ortalama ve net genetik uzaklık değerleri de % 0,0-2,8 arasındadır 

(Çizelge 4.3 ve Çizelge 4.6). Özellikle, Asya ve Anadolu populasyonları arasındaki 

genetik uzaklık, Avrupa populasyonunun Asya ve Anadolu populasyonlarına 

uzaklığından daha düĢüktür. Bu uzaklık değerleri söz konusu populasyonları farklı tür 

olarak tanımlayabilmek için oldukça düĢüktür. Bayesian Dendrogramı ve Median-

joining ĠliĢki Ağı COXI gen bölgesi analizlerinde her 2 formu büyük ölçüde ayırsa da 

(ġekil 4.1-4.2), IRBP geni için net bir ayrım sağlanamamıĢtır (ġekil 4.3-4.4). 

Mitokondriyal COXI, nükleer IRBP ve literatürdeki mitokondriyal CYTB, karyoloji ve 

hibridizasyon çalıĢmaları göz önüne alındığında, M. arvalis türünün farklı kromozom 

kol sayılarına sahip, Batı Avrupa’dan Çin’e kadar uzanan batı ve doğu populasyonlarını 

içine alan geçerli bir tür olduğu, ancak kromozomal formların farklı bir tür olarak kabul 

edilmesi için yeterli kanıt olmadığı görülmektedir. Bu durumda, Anadolu populasyonu 

ve diğer populasyonların türünün M. arvalis olarak kabul edilmesi bu tez çalıĢması ile 

desteklenmektedir. Obscurus formu için Sibirya’dan (Altay Dağları) verilen M. arvalis 

obscurus Eversmann 1841 alttürü baĢta olmak üzere çok sayıda alttür Kafkasya gibi 

Anadolu’ya yakın bölgelerden verilmiĢtir ancak taksonomik durumları Ģüphelidir 

(Kryštufek ve Vohralík 2005). Anadolu populasyonu için, geçerli alttür olan M. arvalis 

obscurus Eversmann, 1841 alttürü bu tez çalıĢması kapsamında kabul edilmektedir, 

ancak M. arvalis alttürleri için aydınlatıcı çalıĢmalara ihtiyaç vardır. 



 111 
 

 

ġekil 5.1 M. arvalis Pallas, 1779 türünün yayılıĢ haritası (Yiğit vd. 2016) 

(Tez çalıĢmasında kullanılan örneklerin ait olduğu lokasyonlar harita üzerinde gösterilmiĢtir; siyah çizgi 

arvalis ve obscurus formlarının sınır bölgesini, kesikli çizgiler iki formun muhtemel hibrid zonunu 

göstermektedir) 

 

5.2 Microtus mystacinus de Filippi, 1865 Türünün mtDNA ve nucDNA Dizi Analizi 

Sonuçlarının Değerlendirilmesi 

Türkiye’nin Trakya ve Anadolu populasyonlarını ayıran en önemli coğrafi bariyerler 

yaklaĢık 2 MYÖ önce Geç Pliyosen Dönemi’nde oluĢan ve Marmara Denizi’nde 

bulunan Çanakkale ve Ġstanbul Boğazları’dır (Bacescu 1985, Tortonese 1985, Demirsoy 

1996, Çağatay vd. 2000, Yaltırak vd. 2000). Bu bariyerler tarla fareleri gibi karasal ve 

yer altı yaĢama uyum sağlamıĢ türlerin kontakt kurmasını engelleyerek farklılaĢmalarına 

zemin hazırlamaktadır. Microtus mystacinus de Filippi, 1865 türü Trakya ve 

Anadolu’nun hemen hemen her bölgesinde yayılıĢ gösteren bir kemirici türüdür. Bu 

populasyonların boğazlar etkisi ile farklılaĢmaları olası olmakla birlikte, 

populasyonların taksonomik durumları ile ilgili moleküler çalıĢmalar kısıtlı olup, sadece 

CYTB bölgesi içermektedir. Bu tez çalıĢmasında mtDNA (COXI) ve nucDNA (IRBP) 
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gen bölgeleri kullanılarak türün Trakya (Avrupa) ve Anadolu populasyonlarının 

filogenetik iliĢkileri ve farklılaĢma dereceleri belirlenmiĢtir.  

Literatürdeki mevcut çalıĢmalar incelendiğinde, non-metrik kafatası karakterleri analiz 

edilen ve Markov vd. (2014) tarafından yapılan çalıĢmada, Trakya ve Anadolu M. 

mystacinus populasyonlarının benzerlik gösterdiği ancak epigenetik çeĢitliliğin diğer 

Microtus türlerine göre daha yüksek çıktığı gözlenmiĢtir. Mahmoudi vd. (2014) 

kromozomal farklılıklara göre Ġran (Doğu) örneklerini diğer Microtus türlerinden (M. 

socialis, M. paradoxus, M. qazvinensis, M. transcaspicus ve M. irani) ayırmıĢ ve tip 

lokalitesi Lar Vadisi (Tahran’ın kuzeydoğusu, Ġran) olan M. mystacinus de Filippi, 1865 

ismini M. levis yerine kullanmıĢtır. Ghorbani vd. (2015)’e göre, Avrupa, Ġran ve 

Türkiye örnekleri morfolojik olarak birtakım varyasyonlar gözlenmekle birlikte 

benzerlik göstermektedir. Ancak, Ġran ve Türkiye örnekleri karyoloji açısından birbirine 

benzemekle birlikte Avrupa örneklerinden farklıdır. 

Mevcut moleküler çalıĢmalar ise CYTB gen bölgesine göre Avrupa ve Asya 

populasyonlarının filogenetik ağaçlarda farklı kladlara yerleĢtiğini ancak genetik 

uzaklık değerlerinin düĢük olduğunu göstermektedir. Jaarola vd. (2004) Avrupa 

(Finlandiya ve Norveç) ve Anadolu (Ġstanbul, Kayseri ve Sivas) örneklerinin 

Maksimum Olabilirlik, Maksimum Parsimony ve Bayesian dendrogramlarında 

ayrıldığını rapor etmiĢtir. Thanou vd. (2012) Türkiye, Yunanistan ve Avrupa örnekleri 

arasındaki net genetik uzaklık değerlerinin % 1,2-1,5 olduğunu ve filogenetik 

ağaçlardaki ayrımın simultane olduğunu ileri sürmüĢlerdir. Benzer Ģekilde, Mahmoudi 

vd. (2017)’e göre, Bayesian ağacı ve Neighbor-Net Filogenetik ĠliĢki Ağı’nda Ġran ve 

Avrupa (Türkiye, Yunanistan, Ukrayna, Finlandiya, Makedonya, Svalbard Adası) 

populasyonları farklı kladlara yerleĢmiĢtir. Ek olarak, Ġran ve Avrupa populasyonları 

arası genetik uzaklık değeri % 5,1 ile Türkiye ve diğer Avrupa populasyonları 

arasındaki genetik uzaklık değeri % 2,2 olarak bulunmuĢtur. M. mystacinus 

populasyonlarının ayrılma zamanını 0,147 MYÖ, grup içi farklılaĢma zamanlarını ise 

0,022-0,117 MYÖ olarak hesaplamıĢlardır. Bu tez çalıĢmasında COXI gen bölgesi 

analizleri ile elde edilen sonuçlar literatür ile uyumludur. Anadolu populasyonunun 

Trakya ve Avrupa populasyonları ile ortalama genetik uzaklık değeri sırası ile % 1,4 ve 
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% 1,2, net genetik uzaklık değeri ise % 1,2 ve % 1,0 olarak bulunmuĢtur. Trakya ve 

Avrupa populasyonları arası ortalama ve net genetik uzaklık değerleri ise eĢittir (% 0,2) 

(Çizelge 4.9). Bayesian Dendrogramı’nda her 3 populasyon birbirinden ayrılmıĢ ve 

Median-Joining ĠliĢki Ağı'nda Anadolu populasyonu Avrupa ve Trakya 

populasyonlarından ayrılırken, Avrupa ve Trakya haplotipleri yakın olarak 

konumlanmıĢtır (ġekil 4.5-4.6). Anadolu örneklerinin haplotip çeĢitliliği (Hd), nükleotit 

çeĢitliliği (Pi), polimorfik bölge ve mutasyon sayıları da Trakya ve Avrupa örneklerine 

göre yüksektir (Çizelge 4.8). IRBP gen bölgesi analizlerinde ise, COXI sonuçları ile 

uyumlu olarak Anadolu örneklerinin genetik çeĢitlilik değerleri Trakya örneklerine göre 

daha yüksek bulunmuĢtur (Çizelge 4.11). Elde edilen 13 adet haplotipin 10 adedi 

Anadolu örneklerinden oluĢurken, 3 adet haplotip ise Trakya örnekleri ve Anadolu 

örneklerinden oluĢan ortak haplotiplerdir (Çizelge 4.10) ve bu haplotipler Median-

joining ĠliĢki Ağı’nda karıĢık olarak yerleĢmiĢlerdir (ġekil 4.8). Bayesian ağacında ise, 

Trakya ve Anadolu örnekleri farklı kladlara yerleĢmelerine karĢın (ġekil 4.7), ortalama 

ve net genetik uzaklık değerleri oldukça düĢük çıkmıĢtır (% 0,3 ve % 0,000) (Tablo 

4.9). Kemiriciler için ortalama tür içi genetik uzaklık değerinin % 1,5 (% 0,0-4,7), 

Microtus cinsi özelinde ise % 2,0 (% 0,2-4,4) olarak kabul edildiği dikkate alınırsa 

(Baker ve Bradley 2006), bu tez çalıĢmasında elde edilen genetik uzaklık değerleri 

türler arası genetik uzaklıktan ziyade tür içi genetik uzaklık değerleri ile örtüĢmektedir. 

Ayrılma zamanları ise, COXI ve IRBP gen bölgeleri için sırasıyla 0,210 MYÖ (Anadolu 

ve Trakya/Avrupa)- 0,080 MYÖ (Trakya-Avrupa) ve 0,187 MYÖ (Anadolu-Trakya) 

olarak bulunmuĢtur ve Anadolu ve Avrupa populasyonlarının ayrılma zamanı Pleistosen 

Dönemi Ionian Buzul Devri’ne (0,780-0,126 MYÖ) denk gelmektedir. Elde edilen 

sonuçlardan görüldüğü gibi, Trakya dahil Avrupa ve Anadolu populasyonları arasındaki 

ayrım tür seviyesi için oldukça düĢüktür. Söz konusu populasyonlar için coğrafi 

bariyerler olan Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları’nın Geç Pliosen’de (YaklaĢık 2 MYÖ) 

meydana geldiği bilinmektedir (Bacescu 1985, Tortonese 1985, Çağatay vd. 2000, 

Yaltırak vd. 2000). Ancak, Pleistosen Devri’nde aralıklı olarak açılıp kapandıkları 

(Meriҫ 1995, Tchapalyga 1995); ek olarak, M. mystacinus’un sulak alanları habitat 

olarak kullandığı ve suya karĢı bir adaptasyon gösterdiği göz önüne alınırsa (Yiğit vd. 

2006), boğazların türün ayrımına etkisinin zayıf kaldığı öne sürülebilir. M. mystacinus 

Türkiye’nin yanısıra, Ermenistan, Azerbaycan, Bulgaristan, Finlandiya, Rusya, 
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Ukrayna, Sırbistan gibi bölgelerde de yayılıĢ göstermektedir (Zima 1999, Shenbrot ve 

Krasnov 2005, Zagorodnyuk vd. 2008). Dolayısıyla, Asya ve Avrupa populasyonlarının 

Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları gibi coğrafi bariyerlerin varlığına rağmen, yayılıĢ 

gösterdikleri Avrupa ve Asya bölgelerinde temasa geçtiği düĢünülebilir (ġekil 5.2). 

mtDNA ve nucDNA sonuçlarının ıĢığında M. mystacinus Trakya ve Anadolu 

populasyonlarının farklı türler olarak değerlendirilemeyeceği ancak Microtus cinsinin 

en hızlı evrimleĢen kemirici türlerinden biri olduğu (Musser ve Carleton 1993, Nowak 

1999) ve türleĢmelerinin önemli bir kısmının 1 milyon yıldan kısa bir zaman önce 

gerçekleĢtiği de (Tougard 2017, Bannikova vd. 2010) göz önüne alınarak, söz konusu 

populasyonların devam eden bir türleĢme aĢamasında olabilecekleri sonucuna 

varılmıĢtır.  

 

ġekil 5.2 M. mystacinus de Filippi, 1865 türünün yayılıĢ haritası (Zagorodnyuk vd. 

2008) 

(Tez çalıĢmasında kullanılan örneklerin ait olduğu lokasyonlar harita üzerinde gösterilmiĢtir; kesikli 

çizgiler Trakya, Avrupa ve Anadolu populasyonlarının muhtemel kontakt yollarını göstermektedir) 
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5.3 Microtus subterraneus de Selys Longchamps, 1836-Microtus majori Thomas, 

1906 Türlerinin mtDNA ve nucDNA Dizi Analizi Sonuçlarının 

Değerlendirilmesi 

Terricola Fatio, 1867 altcinsi Batı Palearktik Bölge’de 14 adet çamlık tarla faresi türü 

içermekte olup (Musser ve Carleton 2005, Gornung vd. 2011), Türkiye’de kaydı verilen 

üç Terricola türü bulunmaktadır (Yiğit vd. 2006). Bu türler M. subterraneus de Selys 

Longchamps, 1836; M. majori Thomas, 1906 ve M. daghestanicus Schidlovsky, 1919 

türleridir. Önceleri M. majori ve M. daghestanicus türleri M. subterraneus türünün 

alttürleri olarak kabul edilmekle birlikte (Niethammer ve Krapp 1982, Ellermann ve 

Morrison-Scott 1965), yapılan karyolojik çalıĢmalarla farklılıkları tespit edilmiĢ ve ayrı 

türler olarak verilmiĢtir (Baskevich vd. 2007). M. subterraneus Anadolu, Balkan 

Yarımadası, Rusya’nın Onega Bölgesi ve Estonya, Güney ve Güneybatı Avrupa, 

Ukrayna’nın sol kıyısı, Rusya’nın Don Bölgesi’nin sağ kıyısı, Orta ve Yukarı Volga 

olmak üzere mozaik bir dağılıma sahiptir ve Anadolu’nun Trakya ve Batı Anadolu 

bölgelerinde yumuĢak topraklı orman açıklıklarındaki çayırlarda bulunur. M. majori ise 

Anadolu ve Kafkaslar’da yayılıĢ göstermekte ve Karadeniz Bölgesi’nin doğusunda 

karıĢık ormanların içinde ve kenarlarında çimenle kaplı topraklarda yaĢamaktadır (ġekil 

5.3-5.4) (Ellermann ve Morrison-Scott 1965, Corbet 1978, Kryštufek vd. 1994, Çolak 

vd. 1998, Yiğit vd. 2006, Baskevich vd. 2018). Literatürdeki çalıĢmalar M. 

subterraneus ve M. majori türlerinin karyolojik, ekolojik, morfolojik, allozim ve 

mtDNA CYTB gen bölgesi yönünden farklı türler olabileceğine iĢaret etmektedir 

(Kryštufek vd. 1994, Çolak vd. 1998, Macholan vd. 2001, Jaarola vd. 2004, Thanou vd. 

2012, Tougard vd. 2017, Selçuk ve Kefelioğlu 2018, Bogdanov vd. 2020, 2021). Aynı 

zamanda, M. subterraneus Trakya ve Anadolu populasyonları arasında kraniyal, diĢ 

morfolojisi ve karyotip özellikleri açısından farklılıklar da gözlenmiĢtir (Çolak vd. 

1998, Selçuk ve Kefelioğlu 2018). M. subterraneus Trakya populasyonlarında ve M. 

majori’de 2n = 52, NF =60 ve NFa= 56 iken, Anadolu populasyonlarında 2n = 54, NF = 

60 ve NFa = 56’dır (Çolak vd. 1998). 2n= 54 kromozom sayısının M. subterraneus 

Kuzey Avrupa örneklerinde de gözlenmiĢ olmasının (Macholan vd. 2001) ve Rusya’nın 

Avrupa bölümünde M. subterraneus 2n= 52 ve 2n= 54 sitotiplerinin bulunmasının 

yanısıra (Bulatova vd. 2007), M. subterraneus için CYTB gen bölgesine dayalı tür içi 

çeĢitliliğin yüksek olduğunun tespit edildiği çalıĢmalar da mevcuttur (Macholan vd. 
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2001, Jaarola vd. 2004). Görüldüğü gibi M. subterraneus ve M. majori türleri ile M. 

subterraneus Trakya/Avrupa ve Anadolu populasyonlarında farklılıklar mevcuttur 

ancak farklı türler olup olmadıklarının belirlenmesi için kapsamlı moleküler çalıĢmalara 

ihtiyaç vardır. Bu tez çalıĢması M. subterraneus ve M. majori türleri mitokondrial 

(COXI) ve nükleer (IRBP) gen bölgelerinin birlikte analiz edildiği ilk çalıĢmadır.  

CYTB gen bölgesi ile gerçekleĢtirilen çalıĢmalara bakıldığında, Anadolu ve Avrupa M. 

subterraneus örnekleri arasındaki genetik uzaklık Tamura-Nei Parametresi’ne göre 

(Tamura ve Nei 1993) % 3,7 (Baskevich vd. 2007), p-distance Parametresi’ne göre 

(Hamming 1950) M. subterraneus Anadolu örneklerinin Yunanistan ve Avrupa 

örneklerine olan net genetik uzaklık değerleri sırası ile % 3,3 ve % 2,8 olarak 

hesaplanmıĢtır (Thanou vd. 2012). Allozim datası Nei (Nei 1978) ve CS67 (Cavalli-

Sforza ve Edwards 1967) parametrelerine göre ise, M. subterraneus Anadolu ve Avrupa 

populasyonları ile M. subterraneus ve M. majori arasındaki ortalama genetik uzaklık 

değerleri sırası ile 0,073 ve 0,169 olarak belirlenmiĢtir (Macholan vd. 2001). Bu tez 

çalıĢmasında, Kimura-2 Parametresi (Kimura 1980) ortalama ve net genetik uzaklık 

değerleri COXI gen bölgesi için M. subterraneus ve M. majori arasında % 11-15,6 

arasında değiĢirken, M. subterraneus Anadolu ve Trakya populasyonları arasında 

ortalama genetik uzaklık değeri % 5,6 ve net genetik uzaklık değeri % 1,3’tür (Çizelge 

4.15). IRBP gen bölgesi için ise, ortalama ve net genetik uzaklık değerleri M. 

subterraneus ve M. majori arasında % 0,3-0,6 civarındadır ve M. subterraneus Anadolu 

ve Trakya populasyonları arasında ortalama genetik uzaklık değeri % 0,1 ve net genetik 

uzaklık değeri % 0,05’tir (Çizelge 4.18). Literatürdeki çalıĢmalar ile kıyaslandığında, 

COXI bölgesi genetik uzaklık değerleri uyumlu sonuçlar vermiĢtir. Diğer taraftan, IRBP 

gen bölgesi sonuçları COXI bölgesi sonuçlarına oranla daha düĢüktür. IRBP geni çeĢitli 

taksonomik seviyelerde rodent filogenisi ve tür teĢhisi çalıĢmalarında son yıllarda 

sıklıkla tercih edilmektedir (Stanhope vd. 1996, Springer vd. 1999, Jansa ve Voss 2000, 

Debry ve Sagel 2001, Huchon vd. 2002, Voss ve Jansa 2003, Michaux vd. 2005, 

Galewski vd. 2006, Chaval vd. 2010, Pages vd. 2010, Barbosa vd. 2013). Diğer taraftan, 

IRBP geninde gözlenen sinyal azlığı ve eksik soy sınıflandırması nedeni ile mtDNA ile 

uyumsuz sonuçlar elde edilebilmesi mümkündür (Salichos ve Rokas 2013). 
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Literatürdeki CYTB gen bölgesi analiz edilerek yapılan çalıĢmalarda, elde edilen 

filogenetik dendrogramlarda M. subterraneus ve M. majori örnekleri ayrı kladlara 

yerleĢirken, M. subterraneus Anadolu ve Avrupa örnekleri bu dendrogramlarda 

ayrılmamıĢtır (Jaarola vd. 2004, Baskevich vd. 2007, Thanou vd. 2012, Tougard 2010). 

Ek olarak, Martínková ve Moravec (2012) çok sayıda mitokondriyal ve nükleer gen baz 

alınarak oluĢturdukları filogenetik dendrogramlarda M. subterraneus ve M. majori’nin 

ayrıldıklarını tespit etmiĢlerdir. Bogdanov vd. (2020)’e göre nükleer BRCA1 (Meme 

kanseri tip 1 duyarlılık) geni Exon 11 bölgesi ile XIST (X inaktif) genlerine göre ve 

Bogdanov vd. (2021)’e göre de mitokondriyal CYTB ve nükleer BRCA1 ve IRBP geni 

analizlerinde M. subterraneus ve M. majori örnekleri ayrılmıĢtır. Bu tez çalıĢmasında 

COXI Bayesian Dendrogramı’nda ve Median-joining ĠliĢki Ağı’nda (ġekil 4.9-4.10), M. 

subterraneus ve M. majori birbirlerinden ayrılmıĢtır. Bayesian Dendrogramı’nda M. 

subterraneus Anadolu ve Avrupa populasyonu birbirlerinden ayrılırken (pp= 1,00), 

Anadolu populasyonu içinde de Kocaeli, Kazdağı, Karabük ve Sakarya, Samsun, 

Giresun olmak üzere iki farklı hat meydana gelmiĢtir (pp= 0,94-1,00). Median-joining 

ĠliĢki Ağı’nda Kazdağı, Karabük ve Kocaeli, Sakarya, Samsun, Giresun olmak üzere iki 

grup meydana gelmiĢ ve M. subterraneus Avrupa populasyonu Anadolu populasyonu 

(Kazdağı, Karabük grubu) ile bir araya gelmiĢtir. IRBP gen bölgesi esas alınarak 

oluĢturulan Bayesian Dendrogramı’nda M. subterraneus ve M. majori türleri de 

birbirlerinden pp= 0,99 ile tamamen ayrılırken, M. subterraneus Anadolu ve Trakya 

örnekleri birbirlerinden düĢük posterior probability değeri (pp= 0,50) ile ayrılmıĢtır 

(ġekil 4.11). M. subterraneus Anadolu populasyonu içinde Kazdağı, Karabük ile 

Samsun, Giresun, Kocaeli ve Sakarya olmak üzere iki grup meydana gelmiĢtir (pp= 

1,00). Median-joining ĠliĢki Ağı’nda ise söz konusu 2 türe haplotipler oldukça az sayıda 

mutasyon ile birbirlerinden ayrılmıĢlardır. M. subterraneus türü Trakya örnekleri 

Anadolu örnekleri ile ortak haplotip oluĢturmuĢlar; bu haplotip ile diğer Anadolu 

haplotipleri de bir araya gelmiĢlerdir (ġekil 4.12). Mevcut çalıĢmalardaki filogenetik 

dendrogramlarda gözlenen ayrım, tez çalıĢması kapsamında da gözlenmiĢtir. 

Ayrılma zamanlarına bakıldığında, Macholan vd. (2001) M. subterraneus ve M. majori 

türlerinin ayrılma zamanını allozim datasına göre ortalama 0,350 MYÖ olarak 

belirlerken, Tougard (2010) CYTB gen bölgesine göre Terricola altcinsinin kökenini 
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4,05 MYÖ (Erken Pliyosen) olarak hesaplamıĢtır. Bu tez çalıĢmasında, M. majori ve M. 

subterraneus türlerinin ayrılma zamanları ise COXI ve IRBP bölgeleri için sırası ile 1,28 

MYÖ ve 0,390 MYÖ iken, M. subterraneus türü Anadolu ve Avrupa/Trakya 

populasyonlarının ayrılma zamanları sırası ile 0,420 MYÖ ve 0,240 MYÖ’dür. 

Görüldüğü gibi, COXI ve IRBP gen bölgelerine göre hesaplanan ayrılma zamanları 

farklılık göstermektedir; bu farklılık nucDNA’nın türler arası iliĢkilerden ziyade daha 

yüksek filogenetik seviyelerdeki iliĢkileri çözme gücünün göstergesi olabilir (Springer 

vd. 1997).  

Bu tez çalıĢması ve literatürdeki sonuçlar, Terricola altcinsi türlerinden M. subterraneus 

ve M. majori türlerinin farklı türler olduklarına iĢaret etmektedir. Bizim çalıĢmamızda, 

özellikle COXI geni her 2 türü genetik uzaklık, Bayesian Dendrogramı ve Median-

joining ĠliĢki Ağı bakımından ayırmıĢtır. Söz konusu 2 tür arası genetik uzaklık 

değerleri % 11-15,6 olup (Çizelge 4.15), COXI gen bölgesi için tür içi varyasyon % 

10’un altındadır (Waugh 2007). Ayrıca, genel olarak türler arası genetik uzaklık 

değerleri % 2-11 arasındadır (Bradley ve Baker 2001). Bu tez çalıĢması ile moleküler 

sistematik, karyolojik, ekolojik, morfolojik ve allozim verileri ıĢığında M. subterraneus 

ve M. majori türlerinin geçerli türler olduğu kabul edilmektedir. Ayrıca, M. 

subterraneus populasyonu Karadeniz’in doğusuna (Giresun) kadar, M. majori 

populasyonu da Ordu’ya kadar geniĢlemektedir. Bu durum, iki türün yayılıĢının 

Karadeniz’in doğusunda kesiĢtiğini ve bu bölgede allopatrik olarak bulunduklarını 

göstermektedir. Türlerin ayrılma zamanları da COXI gen bölgesine göre Pleistosen 

Dönemi Günz Glasiyal Dönemi’ne (1,18-0,82 MYÖ) denk gelmektedir ve bu dönemde 

iki tür Anadolu, Kafkaslar ve Ġran’da farklılaĢmıĢ ve M. subterraneus buradan Batı 

Avrupa’ya yayılmıĢtır (Tougard vd. 2017). Geç Miyosen-Pliyosen Dönemi’nde Avrasya 

ve Arabistan plakalarının çarpıĢması ile Doğu Avrupa, Anadolu ve Orta Asya’nın 

batısında hızlı bir dağ yükseliĢi olmuĢ ve Terricola populasyonları izole olmuĢtur 

(Ruban vd. 2007, Mosar vd. 2010). Anadolu’nun kuzeyinin dağlık bir bölge olması ve 

Canik Dağları, Küre Dağları, Ilgaz Dağları ve Doğu Karadeniz Dağları’nın bu bölgede 

olması Terricola gibi düĢük rakımı tercih eden türler için önemli bariyerler meydana 

getirmektedir. Sonraki dönemlerde artan global soğuma ılıman konifer ve yaprak döken 

ormanların oluĢumuna neden olmuĢ ve bu sayede Terricola türlerinin Avrupa’ya doğru 
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kolonileĢmesi için uygun vejetasyon meydana gelmiĢtir (Fauquette ve Bertini 2003, 

Pross ve Klotz 2002, Thompson ve Fleming 1996, Willis vd. 1999). Bu durum, 

Anadolu’nun kemirgen türleri için önemli bir türleĢme ve farklılaĢma merkezi 

olduğunun kanıtlarından biridir. 

M. subterraneus türünün Anadolu ve Avrupa populasyonları arasındaki farklılaĢmanın 

ise düĢük oranda olduğu görülmektedir. COXI gen bölgesi için ortalama genetik uzaklık 

değeri % 5,6 ve net genetik uzaklık değeri % 1,3’tür (Çizelge 4.15). Baker ve Bradley 

(2006)’ya göre kemiriciler için ortalama tür içi genetik uzaklık değeri % 1,5 (% 0,0-4,7) 

iken, Microtus cinsi için % 2,0 (% 0,2-4,4)’dir. Tez çalıĢmamızın sonuçları daha çok tür 

içi genetik uzaklık değerleri ile örtüĢmekte, filogenetik yaklaĢımlarda ise COXI bölgesi 

Bayesian Dendrogramı haricinde bir ayrım görülmemektedir (ġekil 4.9-4.12). Ek 

olarak, M. subterraneus’un Anadolu populasyonunun kendi içinde farklı gruplara 

ayrılması da tür içi çeĢitliliğin yüksek olduğunu ve devam eden bir ayrılma süreci 

olduğunun göstergesidir. Elde edilen sonuçlar Avrupa/Trakya ve Anadolu 

populasyonlarının aynı türe (M. subterraneus) ait olduğunu göstermekle birlikte, M. 

subterraneus’un yayılıĢ alanındaki populasyonların birbirlerinden karyolojik ve 

morfolojik açıdan farklılık gösterdikleri (Çolak vd. 1998, Selçuk ve Kefelioğlu 2018) ve 

tür içi çeĢitliliğin yüksek olduğu (Macholan vd. 2001, Jaarola vd. 2004) göz önüne 

alınırsa M. subterraneus içinde kriptik türlerin olması olasıdır. M. subterraneus konifer 

ve yaprak döken ormanlarda bulunmaktadır ve bu habitatlar sınırlı ve fragmentasyondan 

dolayı tahribata uğradıkları için özellikle Balkanların güneydoğusu için populasyonlar 

arası bir izolasyondan söz edilebilir (Thanou vd. 2012). Yukarıda bahsedildiği gibi 

Anadolu’nun kuzeyindeki dağlık bölgeler (batıda Samanlı Dağları, Köroğlu Dağları, 

Ilgaz Dağları ve Küre Dağları, doğuda Canik Dağları ve Doğu Karadeniz Dağları- ġekil 

5.5) Anadolu kemirgen populasyonlarını birbirlerinden ayırmakta ve farklılaĢmalarını 

etkilemektedir. Trakya ve Anadolu populasyonları için ise Ġstanbul ve Çanakkale 

Boğazları karasal ve yeraltında yaĢayan memelilerin türleĢmesi için önemli bir 

bariyerdir (Bacescu 1985, Tortonese 1985, Çağatay vd. 2000, Yaltırak vd. 2000). 

ÇalıĢmamızda Trakya ve Anadolu populasyonlarının ayrılma zamanları 0,390-0,240 

MYÖ’dir ve Pleistosen Devri Buzul Dönemleri’nde Balkan ve Anadolu 

refugiyumlarında birbirlerinden izole oldukları ve farklılaĢtıkları (Bilton vd. 1998, 
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Taberlet vd. 1998, Schmitt 2007), günümüzde de Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları etkisi 

ile ayrı kaldıkları göz önüne alınırsa devam eden bir türleĢme sürecinde oldukları 

görülmektedir. Ayrıca, Brunet-Lecomte vd. (1992) tarafından Bulgaristan’dan M. grafi 

türünün verilmesi ve daha sonra Brunet-Lecomte vd. (2001)’in M. grafi türünün M. 

subterraneus alttürü olduğunu ileri sürmesi, Türkiye Trakya populasyonunun M. 

subterraneus grafi alttürüne ait olabileceğini düĢündürmektedir. Ek olarak, Baskevich 

vd. (2018) Doğu Avrupa M. subterraneus populasyonlarında gözlenen 2n= 52 ve 2n= 

54 karyoformlarındaki sitogenetik farklılıkların Robertsonian translokasyonundan 

kaynaklandığını, ancak bu durumun aralarındaki üreme izolasyonu için yetersiz 

olduğunu ileri sürmüĢlerdir.  Bununla birlikte, türün ve populasyonlarının sistematiğinin 

aydınlatabilmesi için yayılıĢ alanını kapsayan ve daha kapsamlı moleküler çalıĢmalara 

ihtiyaç vardır.  

 

ġekil 5.3 M. subterraneus de Selys Longchamps, 1836 türünün yayılıĢ haritası (Amori 

vd. 2016)  
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ġekil 5.4 M. majori Thomas, 1906 türünün yayılıĢ haritası (Kryštufek vd. 2016) 

 

 

ġekil 5.5 M. subterraneus ve M. majori türlerinin elde edildiği lokasyonlar  

(M. subterraneus örnekleri kırmızı renk yıldız ile iĢaretlenmiĢ lokasyonlardan, M. majori 

örnekleri mavi renk yıldız ile iĢaretlenmiĢ lokasyonlardan toplanmıĢtır) (Türkiye fiziki haritası 

http://cografyaharita.com/ adresinden alınmıĢtır) 
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5.4 Guentheri Grubu Türlerin mtDNA ve nucDNA Dizi Analizi Sonuçlarının 

Değerlendirilmesi 

Anadolu sahip olduğu kemirici türleri açısından oldukça zengin bir bölge olup, yaklaĢık 

67 türe ev sahipliği yapmaktadır. Bu türlerden 14 adedi Microtus cinsi tarla fareleridir. 

Dogramacı’nın tarla faresi, Microtus dogramacii Kefelioğlu ve Kryštufek, 1999; 

Microtus lydius Blackler, 1916; Microtus anatolicus Kefelioğlu ve Kryštufek, 1999 ve 

Microtus elbeyli Yiğit vd. 2016 ile birlikte Anadolu’ya endemik bir Microtus türüdür 

(Yiğit vd. 2006). Sumeriomys altcinsinde bulunan 2n= 54 diploid kromozom sayısına 

sahip olan tarla fareleri ―Guentheri Soy Hattı‖na (M. guentheri, M. hartingi, M lydius) 

alınmakta (Ellermann 1941) ve diploid kromozom sayısı 2n= 48 olan Microtus 

dogramacii türü ―Guentheri grubu‖na dahil edilmek ile birlikte mevcut çalıĢmaların 

azlığı nedeniyle soy hattı bakımından taksonomik durumu tartıĢmalıdır (Golenishchev 

vd. 2002). Kefelioğlu ve Kryštufek (1999) M. dogramacii türünü Suluova, Amasya’dan 

M. socialis Pallas, 1773 ve M. guentheri Danford ve Alston, 1880 türlerinden karyolojik 

ve morfolojik farklılıklarına göre yeni bir tür olarak tanımlamıĢtır. M. dogramacii 2n= 

48 diploid kromozom sayısı ile diğer türlerden ayrılmasının yanısıra (2n= 54-Guentheri 

grubu, 2n=62-64-M. socialis), morfolojik olarak da daha kısa kuyruk ve daha derin bir 

kafatası yapısı ile farklılık göstermektedir (Kryštufek 1999). Ek olarak, 2. Molar diĢ 

yapısı M. dogramacii türünde agrestis tipte, diğer Guentheri grubu türleri ile M. socialis 

türünde non-agrestis tiptedir (Sağlam 2004). M. dogramacii ile ilgili olarak yapılan 

moleküler çalıĢmalara bakıldığında, Jaarola vd. (2004) M. dogramacii türünün CYTB 

analizine göre M. guentheri’ye M. socialis’den daha yakın olduğunu saptamıĢlardır. 

Kryštufek vd. (2009, 2012) CYTB sonuçlarına göre M. dogramacii ve M. hartingi’yi 

yakın türler olarak ele almıĢtır.  Thanou vd. (2012) ise M. dogramacii ile Guentheri 

grubu türlerin kardeĢ türler olduklarını ileri sürmüĢlerdir. Mahmoudi vd. (2015) M. 

dogramacii ile Iran’da yayılıĢ gösteren Microtus qazvinensis arasındaki genetik uzaklığı 

% 2,8 olarak bulmuĢlar, ancak söz konusu 2 türün coğrafi olarak uzaklığını göz önüne 

alarak bu türlerin yakın iliĢkili geçerli türler olduğunu kabul etmiĢlerdir. Ayrıca, M. 

dogramacii M. hartingi, M. guentheri ve M. socialis türlerinden ayrılmıĢtır. Ancak 

Wilson vd. (2017) ve Burgin vd. (2020) M. dogramacii ve M. qazvinenss’i aynı tür 

olarak kabul edip her ikisini birden M. dogramacii altında vermiĢtir.  
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Ek olarak, Microtus socialis türünün Anadolu örneklerini içeren moleküler çalıĢmaların 

olmaması nedeni ile, bu çalıĢmada GenBank’dan alınan Çin ve Ġran örnekleri 

kullanılmıĢtır. Bu nedenle, M. socialis türünün Anadolu populasyonlarının moleküler 

belirteçler kullanılarak çalıĢılması ve taksonomik durumunun diğer M. socialis 

populasyonları ile karĢılaĢtırılmak yolu ile aydınlatılması önem arz etmektedir. 

Diğer taraftan Guentheri Grubu’na ait diğer türler olan Trakya’da yayılıĢ gösteren M. 

hartingi ve Batı Anadolu’da yayılıĢ gösteren M. lydius türlerinin taksonomik durumları 

da tartıĢma konusudur. Yiğit ve Çolak (2002) ile Yiğit vd. (2012) tarafından yapılan 

morfolojik çalıĢmalarda Trakya populasyonu M. hartingi, Batı Anadolu populasyonu ise 

M. lydius olarak ele alınmıĢ ve Yiğit ve Çolak (2002) Batı Anadolu’nun kıyı 

kesimlerine ait populasyonu M. lydius lydius ve Ġç Anadolu populasyonunu biyometrik 

olarak Ege kıyılarında yayılıĢ gösteren populasyondan farklı olması sebebi ile M. lydius 

ankaraensis olarak tanımlamıĢlardır. Markov vd. (2014) ise, metrik olmayan 32 adet 

niteliksel kafatası karakterlerinin analizi ile Anadolu ve Balkanlar’da yayılıĢ gösteren 

―Guentheri‖ grubuna ait türlerin farklı türler olması gerektiğini vurgulamıĢlardır. M. 

hartingi ve M. lydius türleri ile ilgili yapılan karyolojik çalıĢma Zima vd. (2013) 

tarafından gerçekleĢtirilmiĢ ve Trakya ve Yunanistan örnekleri M. hartingi, Batı ve 

Doğu Anadolu örnekleri M. guentheri olarak tanımlanmıĢtır. Zorenko vd. (2016) 

tarafından yapılan hibridizasyon çalıĢmasında, Bulgaristan ve Batı Anadolu’dan elde 

edilen M. hartingi bireylerinin oluĢturduğu F1 döllerinin hayatta kalma oranlarının 

yüksek ve üremelerinin verimli olduğu, ancak sonraki kuĢaklara ait bireylerde yüksek 

mortalite, azalan vücut ağırlığı ve spermatozoa kalitesi ile düĢük düzeyde 

spermatogenez görülmüĢtür. Yapılan moleküler çalıĢmalar ise daha çok CYTB gen 

bölgesi ve az sayıda örnek ile gerçekleĢtirilmiĢtir (Kryštufek vd. 2009, Thanou vd. 

2012, Kryštufek vd. 2009) ve bu çalıĢmalarda Trakya ve Batı Anadolu populasyonları 

arasındaki ayrım düĢük çıkmıĢ ve bu populasyonlar M. hartingi olarak ele alınmıĢtır. 

Benzer Ģekilde, Yiğit vd. (2017) mitokondriyal DNA (COXI, CYTB ve 12S rRNA) 

analizleri sonucu Trakya ve Batı Anadolu populasyonları arasındaki farklılığın düĢük 

olmasından dolayı bu populasyonları M. hartingi olarak tanımlamıĢlardır. 
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Guentheri grubu Trakya ve Batı Anadolu populasyonları (M. hartingi/M. lydius) ile 

Güneydoğu Anadolu’da bulunan M. guentheri türü arasındaki filogenetik iliĢkiler 

COXI, CYTB ve 12S rRNA gen bölgeleri kullanılarak 2015 yılında ―Trakya ve Batı 

Anadolu’da YayılıĢ Gösteren Microtus lydius (2n= 54) ve Microtus hartingi (2n= 54) 

Türlerinin Filogenetik ĠliĢkilerinin Ortaya Konulması‖ baĢlıklı yüksek lisans tez 

çalıĢmamızda ayrıntılı olarak çalıĢılmıĢtır. Bu nedenle, doktora tez çalıĢmasında daha 

çok M. dogramacii türünün taksonomik durumuna odaklanılmıĢtır. Bu amaçla, 

Guentheri grubu türlerinin yanısıra M. socialis türüne ait gen dizileri de kullanılarak Ġç 

Anadolu’nun kuzeyinde (Amasya ve çevresi) yayılıĢ gösteren (ġekil 5.6) M. 

dogramacii’nin geçerli bir takson olup olmadığı belirlenmeye çalıĢılmıĢtır. Microtus 

türlerinin yakın zamanda (0,5-3,5 MYÖ) ayrıldıkları (Lemskaya vd. 2010) ve türleĢme 

süreçlerinin hala devam ettiği göz önüne alınırsa (Jaarola vd. 2004, Tryfonopoulos vd. 

2008), M. dogramacii gibi yeni tarla faresi türlerinin meydana gelmesi olasıdır. 

CYTB gen bölgesinin analiz edildiği çalıĢmalara bakıldığında, Jaarola vd. (2004) M. 

dogramacii ve M. guentheri dahil olmak üzere yakın türler arasındaki net genetik 

uzaklık değerlerini % 4-7 olarak belirtmiĢtir, Kryštufek vd. (2009) ortalama genetik 

uzaklık değerlerini % 3,93 (M. dogramacii-M. hartingi), % 4,71 (M. dogramacii-M. 

guentheri) ve % 4,53 (M. dogramacii-M. socialis) olarak bulurken, Kryštufek vd. 

(2012) ortalama genetik uzaklık değerlerini % 4,32 (M. dogramacii-M. hartingi), % 

5,26 (M. dogramacii-M. guentheri) ve % 4,34 (M. dogramacii-M. socialis) olarak 

bulmuĢtur. Thanou vd. (2012) ise net genetik uzaklık değerlerini % 3,7-3,9 (M. 

dogramacii-M. hartingi), % 5,1 (M. dogramacii-M. guentheri) ve % 5,3 (M. 

dogramacii-M. socialis) olarak hesaplamıĢtır. Mahmoudi vd. (2015) ise, ortalama 

genetik uzaklık değerlerini % 4,40 (M. dogramacii-M. hartingi), % 5 (M. dogramacii-

M. guentheri) ve % 5,10 (M. dogramacii-M. socialis) olarak bulmuĢtur. Thanou vd. 

(2012) ise net genetik uzaklık değerlerini % 3,7-3,9 (M. dogramacii-M. hartingi), % 5,1 

(M. dogramacii-M. guentheri) ve % 5,3 (M. dogramacii-M. socialis) olarak 

hesaplamıĢtır. Bizim çalıĢmamızda hesaplanan COXI gen bölgesi ortalama ve net 

genetik uzaklık değerleri CYTB sonuçları ile uyumluluk göstermektedir (Çizelge 4.21). 

M. dogramacii ile Guentheri grubu türleri ve M. socialis türleri arasındaki uzaklık 

değerleri % 2,9-7,5 arasında değiĢmektedir ve M. dogramacii türünün M. hartingi ve M. 
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lydius’a M. guentheri ve M. socialis’e göre daha yakın olduğu görülmektedir. IRBP gen 

bölgesi sonuçları ise COXI gen bölgesine göre daha düĢük çıkmıĢtır ve benzer Ģekilde 

M. dogramacii M. hartingi ve M. lydius’a daha yakındır (Çizelge 4.24). Guentheri 

grubu Trakya ve Batı Anadolu populasyonları arasındaki ortalama genetik uzaklık % 

2,4 iken, net genetik uzaklık % 0,7’dir ve bu COXI değerleri literatürdeki CYTB 

değerleri ile uyumludur (% 0,6-Thanou vd. 2012, % 0,2 -1,7-Yiğit vd. 2017). Yiğit vd. 

2017 COXI bölgesine göre de ortalama ve net genetik uzaklık değerlerini % 1,7 ve % 

0,2; 12S rRNA bölgesine göre de sırası ile % 0,3 ve % 0,2 olarak hesaplamıĢtır. IRBP 

gen bölgesi analizlerinde de ortalama ve net genetik uzaklık değerleri % 0,5 ve % 0 

(sıfır) olarak belirlenmiĢtir. Genetik çeĢitlilik değerlerinin de COXI bölgesi için M. 

dogramacii türünde oldukça yüksek olması farklılaĢma sürecini iĢaret etmektedir 

(Çizelge 4.20) 

Mevcut çalıĢmalarda elde edilen CYTB gen bölgesi filogenetik yaklaĢımlarında ise M. 

dogramacii M. hartingi’ye (Trakya ve Batı Anadolu Guentheri grubu populasyonları) 

M. guentheri ve M. socialis’e göre daha yakındır (Jaarola vd. 2004, Kryštufek vd. 2009, 

2012, Thanou vd. 2012). Bu çalıĢmalarla uyumlu olarak, COXI geni Bayesian 

Dendrogramı’nda çalıĢılan tüm türler birbirlerinden tamamen ayrılmıĢtır ve M. 

dogramacii M. hartingi/lydius’a daha yakın olarak konumlanmıĢtır (ġekil 4.13). 

Median-joining ĠliĢki Ağı’nda ise M. dogramacii türü M. hartingi haplotiplerine en 

yakın olacak Ģekilde ayrı bir grup oluĢturmuĢ, ancak M. guentheri/M. hartingi/M. lydius 

haplotipleri birbirlerine daha yakın olarak konumlanmıĢtır (ġekil 4.14). IRBP geni 

Bayesian Dendrogramı ve Median-Joining ĠliĢki Ağı’nda ise (ġekil 4.15-4.16), M. 

dogramacii diğer türlerden net bir Ģekilde ayrılmasına karĢın, M. hartingi, M. lydius, M. 

guentheri ve M. socialis türleri arasında güçlü bir ayrım yoktur (pp<0,50). Bu durum, 

COXI gen bölgesinin yakın türleri ayırmada IRBP geninden daha avantajlı olduğunu 

göstermektedir. 

Ayrılma zamanları ise COXI bölgesi için 0,424 MYÖ (M. dogramacii ve M. hartingi/M. 

lydius), 0,340 MYÖ (M. hartingi ve M. lydius), 0,548 MYÖ (M. dogramacii/M. 

hartingi/M. lydius ve M. guentheri ve M. socialis), 0,420 MYÖ (M. guentheri ve M. 

socialis) olarak hesaplanmıĢtır. IRBP bölgesi sonuçlarına bakıldığında, M. dogramacii 
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diğer türlerinden 0,690 MYÖ, söz konusu diğer türler 0,567 MYÖ önce farklılaĢmaya 

baĢlamıĢtır. M. hartingi/lydius ayrılma zamanları Yiğit vd. (2017) ile uyuĢmamaktadır 

(1,62 MYÖ-COXI, 0,73 MYÖ-CYTB, 0,20 MYÖ-12S rRNA). Bu durum örneklem 

ve/veya moleküler saat kalibrasyon farklılığından kaynaklanıyor olabilir. 

COXI bölgesi için elde edilen genetik uzaklık değerleri, Bayesian Dendrogramı, 

Median-joining ĠliĢki Ağı M. dogramacii ile Guentheri grubu türleri ve M. socialis 

arasındaki yüksek orandaki farklılaĢmayı desteklemektedir. Tarla fareleri Güneybatı 

Asya kökenlidir ve Anadolu, Ġran ve Kafkaslar’da birçok tür bulunmaktadır (Shenbrot 

ve Krasnov 2005, Aulagnier 2009). Geç Miyosen’de meydan gelen Messiniyen 

Tuzluluk Krizi (5,97-5,33 MYÖ) (Roveri et al. 2014), Paretetis Denizi’nin kurumasına 

ve açık habitatların oluĢumuna neden olmuĢtur. Bu sayede, Microtus türleri Güneybatı 

Asya’dan Anadolu’ya yayılmasının önü açılmıĢtır. Ayrılma zamanlarına bakıldığında 

da, Pleistosen Dönemi’ne (2,58-0,117 MYÖ) denk gelmektedir ve bu dönemde yaĢanan 

glasiyal dönemlerdeki soğuk ve kuru koĢullar populasyonların refugiyumlarda 

kalmasına, dolayısıyla aralarındaki gen akıĢının engellenmesine neden olmuĢ olabilir 

(Bilton vd. 1998, Taberlet vd. 1998, Schmitt 2007). Ayrıca, Microtus türlerinin 

evrimleĢme zamanları 0,5-3,5 MYÖ olarak rapor edilmiĢ (Lemskaya vd. 2010) ve 

Microtus türlerinin türleĢmelerinin önemli bir kısmının 1 milyon yıldan kısa bir zaman 

önce gerçekleĢmiĢtir (Tougard 2017, Bannikova vd. 2010). Bu nedenle, Anadolu’da M. 

dogramacii gibi yeni türlerin farklılaĢması olasıdır. Literatürden ve elde ettiğimiz 

sonuçlardan görüleceği üzere Guentheri grubu ile M. socialis türü arasındaki genetik 

uzaklıklar % 10’dan düĢüktür. Microtus türlerinde ortalama tür içi genetik % 2,0 (% 

0,2-4,4) olarak rapor edilmiĢtir (Baker ve Bradley 2006) ve bu tez çalıĢmasındaki M. 

dogramacii ve diğer türler arasındaki ortalama genetik uzaklık sonuçları (% 5,8-7,5) bu 

değerlerin üzerindedir. Bu tez çalıĢmasının sonuçları ile literatürde belirtilmiĢ karyolojik 

ve morfolojik farklılıklar baz alınarak, M. dogramacii Kefelioğlu ve Kryštufek, 1999 

türünün geçerli bir tür olduğu, M. hartingi/lydius grubundan farklılaĢtığı sonucu 

çıkarılabilir.  

Diğer taraftan, Guentheri grubu Trakya ve Batı Anadolu populasyonları arasındaki 

ayrım tez çalıĢması analizleri neticesinde güçlü bulunamamıĢtır. Genetik uzaklık 
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değerleri % 2,4 (ortalama) ve % 0,7 (net) olarak oldukça düĢüktür ve tür içi çeĢitliliği 

göstermektedir (Baker ve Bradley 2006). Bayesian Dendrogramları ve Median-Joining 

ĠliĢki Ağı da her 2 populasyonu genel olarak ayırmamıĢtır. Trakya ve Batı Anadolu’yu 

ayıran ve karasal hayvanların geçiĢini engelleyerek izole kalmalarına neden olan 

Ġstanbul ve Çanakkale Boğazları’nın (Bacescu 1985, Tortonese 1985, Çağatay vd. 2000, 

Yaltırak vd. 2000) söz konusu populasyonları ayırmada türleĢme yönünden yetersiz 

kaldığı, ancak morfolojik farklılıklar ve hibridizasyon çalıĢmalarına bakıldığında devam 

eden bir türleĢme sürecinde oldukları söylenebilir. Bu nedenle, literatür verileri ve bu 

çalıĢmanın sonuçları göz önüne alınarak Guentheri grubu Trakya ve Batı Anadolu 

populasyonlarının tek bir türe ait olduğu ve öncelik kuralına göre M. hartingi Barret-

Hamilton, 1903 olarak tanımlanması gerektiği bu tez kapsamında önerilmektedir.  

 

ġekil 5.6 Guentheri grubu türlerinin Anadolu’daki yayılıĢı ve elde edildiği lokasyonlar 

(Amori 2016, Kryštufek vd. 2017) 

(M. hartingi örnekleri yeĢil renk yıldız ile iĢaretlenmiĢ lokasyonlardan, M. lydius örnekleri mavi renk 

yıldız ile iĢaretlenmiĢ lokasyonlardan, M. dogramacii örnekleri siyah renk yıldız ile iĢaretlenmiĢ 

lokasyonlardan ve M. guentheri örnekleri beyaz renk yıldız ile iĢaretlenmiĢ lokasyonlardan toplanmıĢtır)  
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5.5 Chionomys Miller 1908 Cinsi mtDNA ve nucDNA Dizi Analizi Sonuçlarının 

Değerlendirilmesi 

Chionomys cinsi Microtus cinsi ile yakın iliĢkili ve en eski Arvicolinae cinslerinden biri 

olarak kabul edilmekte olup, C. nivalis, C. roberti ve C. gud olmak üzere tanımlanmıĢ 3 

türe sahiptir. Önceden Microtus cinsine ait türler olarak kabul edilmelerine karĢın 

(Neuhäuser 1936, Corbet 1978, Krapp 1982), Wilson ve Reeder (1993), Mitchell-Jones 

vd. (1999) gibi yazarlar tarafından kraniyal (Pietsch 1980), dental (Nadachowski 1991), 

kromozomal (Agadzhanjan ve Jatsenko 1984, Zima ve Král 1984) ve genetik kanıtlara 

göre (Graf 1982, Jaarola vd. 2004) Chionomys cinsine dahil edilmiĢlerdir. Chionomys 

cinsinin kökeninin Kafkasya-Anadolu bölgesidir ve her 3 türün de bu bölgede yayılıĢı 

olduğu bilinmektedir (ġekil 5.7-5.9) (Shenbrot 2005). Yapılan çalıĢmalara göre 

(Nadachowski vd 1991, Yannic vd. 2012), C. nivalis C. roberti ve C. gud türlerinden 

ayrılarak Anadolu’dan Avrupa’ya yayılmıĢtır. C. nivalis türüne ait yaklaĢık 20 adet 

altcins mevcuttur ve bu altcinslerin ait olduğu populasyonlar Pleistosen Devri glasiyal 

dönemlerde refugiyum olarak yerleĢtikleri yüksek dağlarda izole populasyonlar halinde 

kalmıĢlardır (Gromov ve Polyakov 1977, Nadachowski 1991). Bu nedenle, C. nivalis 

içinde kriptik tür veya türler bulunması muhtemeldir. Diğer taraftan, C. roberti ve C. 

gud türleri sadece Anadolu ve Kafkaslar’da bulunmaktadır, ancak C. gud morfolojik 

olarak C. nivalis’e büyük ölçüde benzerlik göstermektedir ve bilinen yayılıĢ alanının 

dıĢında kriptik populasyonlarının mevcut olması olasıdır. Chionomys türleri karyolojik 

ve morfolojik özellikler açısından ayrım göstermektedir (Kefelioğlu 1995, Kryštufek 

1999, Yiğit vd. 2006, Sözen vd. 2009) ancak literatürdeki mevcut çalıĢmalara rağmen, 

cinsin taksonomisi tartıĢmalıdır ve bu nedenle kapsamlı moleküler çalıĢmalara ihtiyaç 

vardır. Bu çalıĢmada Türkiye’nin kuzeydoğusunda yayılıĢ gösteren Chionomys cinsine 

ait türlerin birbirleri ile olan iliĢkilerinin yanısıra, Microtus ve Chionomys cinsleri 

arasındaki iliĢki mitokondriyal ve nükleer gen belirteçleri yardımı ile aydınlatılmaya 

çalıĢılmıĢtır. Bu amaçla, Chionomys türleri arasındaki filogenetik iliĢkileri belirlemek 

için mitokondriyal COXI ve nükleer IRBP gen bölgeleri kullanılırken, Microtus ve 

Chionomys cinsleri arasındaki iliĢkiyi aydınlatabilmek için ise 12S rRNA bölgesi analiz 

edilmiĢtir.  
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Chionomys türleri arası genetik uzaklıklara bakıldığında COXI gen bölgesi için % 11,4-

14,9, IRBP gen bölgesi için % 0,8-1,3 ve 12S rRNA gen bölgesi için % 1,3-3,0’tür 

(Çizelge 4.27, 4.30, 4.33). Chionomys ve Microtus cinsleri arası genetik uzaklıklar ise 

COXI gen bölgesi için % 18,5 (ortalama)-7,4 (net), IRBP gen bölgesi için % 2,8 

(ortalama) -%2,0 (net) ve 12S RNA gen bölgesi için % 4,2 (ortalama)- % 3,0 (net)-’tür. 

IRBP gen bölgesi haricinde C. nivalis’in C. roberti ve C. gud türlerine olan uzaklığı, C. 

roberti ve C. gud türlerinin aralarındaki uzaklıktan düĢüktür. Nadachowski vd. (1991) 

biyokimyasal verilere göre iki cins arası uzaklık değerini Nei 1978 Parametresi’ne göre 

D= 0,61 olarak bulmuĢ ve orta düzeyde farklılaĢmayı iĢaret etmiĢtir. Bannikova vd. 

(2013) C. nivalis ve C. gud arasındaki nükleer genlere dayalı genetik uzaklığı % 4,7 

olarak hesaplamıĢtır. 

Dorkova vd. (2016) C. nivalis Toros (Anadolu) populasyonu için haplotip çeĢitliliği 

(Hd) değerini 1,000 olarak, nükleotit çeĢitlilik değerini (Pi) ise 0,002 olarak bulmuĢtur 

ve bu sonuçlar CYTB analizlerine dayanmakla birlikte, bizim çalıĢmamızın COXI gen 

bölgesi sonuçları ile uyumludur (Hd= 0,933-Pi=0,003, Çizelge 4.26).  

 

Mevcut moleküler çalıĢmalar Chionomys cinsinin Microtus cinsinden; C. nivalis, C. 

roberti ve C. gud türlerini de birbirinden ayrıldığını göstermektedir (Jaarola vd. 2004, 

Galewski vd. 2006, Robovský vd. 2007, Acosta vd. 2007, Abramson vd. 2009, 

Bannikova vd. 2013). Aynı zamanda, C. nivalis türü ilk ayrılan türdür ve C. roberti ve 

C. gud birbirlerine C. nivalis’e göre daha yakındır (Bužan ve Kryštufek 2008, Yannic 

vd. 2012). Bu çalıĢmada, COXI bölgesi Bayesian Dendrogramı ve Median-joining ĠliĢki 

Ağı Chinomoys türlerini ve Chionomys-Microtus cinslerini büyük ölçüde ayırmıĢtır 

(ġekil 4.17-4.18). IRBP bölgesi ise cinsleri net olarak ayırırken, tür ayrımı için yetersiz 

kalmıĢtır (ġekil 4.19-4.20). Diğer taraftan, 12S rRNA bölgesi Bayesian 

Dendrogramı’nda türleri ve cinsleri büyük ölçüde ayrılırken, Median-joining ĠliĢki 

Ağı’nda cinslere ve türlere ait haplotipler yakın olarak biraraya gelmiĢtir (ġekil 4.21-

4.22). Ek olarak, literatürdeki çalıĢmalar ile benzer Ģekilde COXI ve 12S rRNA 

Bayesian Dendrogramları C. nivalis’in bazal grup olarak ilk ayrılan tür olduğunu ve C. 

roberti ve C. gud’un birbirlerine daha yakın olduğunu göstermekte, Chionomys içindeki 

―nivalis‖ ve ―roberti/gud‖ gruplarını doğrulamaktadır. 
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Abramson vd. (2009) iki cinsin ayrılma zamanını nükleer genlere göre ortalama 3 MYÖ 

olarak hesaplamıĢtır. Castiglia vd. (2009) C. nivalis hatları için ayrılma zamanını 0,158-

0,84 MYÖ olarak vermiĢtir. Bu tez çalıĢmasında ise Microtus ve Chionomys cinslerinin 

ayrılma zamanları COXI, IRBP ve 12S rRNA için sırası ile 5,0; 4,62 ve 1,05 MYÖ 

olarak bulunmuĢtur. C. nivalis’in C. roberti ve C. gud türlerinden ayrılması 3,46 MYÖ 

(COXI), 2,66 (IRBP) ve 0,75 MYÖ (12S rRNA), C. roberti ve C. gud türlerinin 

birbirlerinden ayrılması ise 2,80 MYÖ (COXI), 1,37 (IRBP) ve 0,55 MYÖ (12S rRNA) 

gerçekleĢmiĢtir. 

ÇalıĢma sonucu elde edilen veriler Microtus ve Chionomys cinslerinin birbirlerinden 

ayrıldıklarını, ayrıca ―nivalis‖ grubunun ―roberti/gud‖ grubundan farklılaĢarak Anadolu 

ve Kafkaslar’dan Avrupa’ya doğru yayıldığını büyük ölçüde doğrulamaktadır. Söz 

konusu cinslerin kökenine bakıldığında, Myodes ve Arvicola gibi yakın cinslerle birlikte 

Microtus ve Chionomys cinslerinin de Pliyosen Dönemi’nde (5,33-2,6 MYÖ) Mimomys 

cinsinden köken aldıkları düĢünülmektedir (Chaline ve Graf 1988). Microtus ve 

Chionomys cinslerinin atası ise Allophaiomys deucalion veya Allophaiomys 

pliocaenicus türleri olup (Chaline, 1966, Chaline 1972, Kretzoi, 1969, Van der Meulen 

1973, Van der Meulen 1978), bu türlerin muhtemel atası Mimomys lagurodontoides, 

Mimomys newtoni veya Mimomys pusillus’tur (Chaline 1974, 1980, Rabeder 1981). 

Nearktik Bölge’de yayılıĢ gösteren Microtus türleri de Avrasya Microtus türlerinden 

köken almıĢ ve Bering Köprüsü vasıtası ile bu türler Nearktik Bölge’ye Pleistosen 

Dönemi’nde göç etmiĢlerdir. Amerika’da bulunan Allophaiomys cinsi de bağımsız 

olarak Avrasya Allophaiomys türlerinden köken almaktadır (Chaline 1974, Chaline ve 

Mein 1978, Van der Meulen 1978, Chaline 1980, Repenning 1980, 1983, Chaline ve 

Graf 1988). 

Microtus ve Chionomys cinslerinin ayrılmaları COXI gen bölgesi sonuçları göz önüne 

alındığında, Pliyosen Dönemi’ne denk gelirken, Chionomys türleri Pliyosen-Pleistosen 

Dönemleri’nde ayrılmıĢ görülmektedir ve C. nivalis populasyonları Pleistosen Dönemi 

glasiyal dönemlerde yüksek dağlardaki (1800 m ve üzeri) refugiyumlarda izolasyon ve 

bölgesel adaptasyon sonucu farklılaĢmıĢlardır (Kryštufek 1999). Bu nedenle, C. nivalis 

türünde geniĢ ve parçalı bir dağılım gözlenmektedir (Mitchell- Jones vd. 1999). 
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Ġzolasyon ve farklılaĢmadan ötürü C. nivalis türünde çok sayıda alttürün yanısıra 

(Nadachowski 1991), kriptik türlerin de bulunması ihtimal dahilindedir (Filippucci vd. 

1991, Zykov 2004). Benzer Ģekilde C. roberti ve C. gud türleri için de alttürler 

mevcuttur (C. roberti roberti Thomas 1906-Kafkasya, Transkafkasya; C. r. pshavus 

Schidlovski, 1919-Ġori Nehri, Kuzey Gürcistan; C. r. personnatus Ognev, 1924-Kuzey 

Ossetia, Ch. r. occidentalis Turov, 1928-Mzymta Nehri, Krasnodar krayı); Türkiye 

populasyonunun da C. r. personnatus alttürüne ait olabileceği ve bu alttürün 

diğerlerinden farklı olduğu ileri sürülmektedir (Bannikova vd. 2013). C. nivalis ve C. 

roberti alttürlerinin yanısıra, C. gud için de çeĢitli yazarlar tarafından alttürler 

verilmiĢtir (C. g. gud Satunin, 1909-Büyük Kafkas Dağları’nın iç kesimleri, C. g. 

lghesicus-Dağıstan, C. g. nenjukovi Formozov, 1931- Büyük Kafkas Dağları’nın batısı) 

ancak taksonomik durumları tartıĢmalıdır. Ayrıca, Wilson vd. (2017) mitokondriyal dizi 

analizlerine göre, C. lasistanius türünü Kuzeydoğu Anadolu’dan vermiĢ ve Kafkas 

populasyonlarını C. gud olarak kabul etmiĢlerdir. C. gud ve C. nivalis’in morfolojik 

açıdan benzerlik göstermeleri de, C. nivalis olarak tanımlanmıĢ bazı populasyonların C. 

gud türüne ait olabileceği ve C. gud’un yayılıĢının bilinenden daha geniĢ olabileceğini 

düĢündürmektedir. Ek olarak, C. nivalis populasyonları farklı bölgelere ve rakımlara 

dağılmaları, sabit nüfus yoğunluğuna sahip olmaları, kolay yakalanmaları ve kontamine 

su ve toprağa maruz kalmalarından dolayı Alpin bölgelerde çevresel değiĢikliklerin 

belirlenmesinde biyoindikatör olarak kullanılmaktadır (Belcheva et al. 1998, Metcheva 

vd. 2008, Janiga vd. 2012, Martinkova vd. 2019). Bu nedenle, gelecekte özellikle 

Chionomys türlerinin alttürleri hakkında kapsamlı çalıĢmalar yapılması ve taksonomik 

durumlarının aydınlatılması önem kazanmaktadır.  
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ġekil 5.7 C. nivalis (Martins, 1842) türünün yayılıĢı ve örneklerin elde edildiği 

lokasyonlar (Kryštufek 2016) 

 (Yıldız iĢaretleri Ġberik Yarımadası ve Türkiye’nin kuzeydoğusunu göstermektedir)  

 

ġekil 5.8 C. gud (Satunin, 1909) türünün yayılıĢı ve örneklerin elde edildiği lokasyonlar 

(Kryštufek vd. 2016) 

 (Yıldız iĢaretleri Ġberik Yarımadası ve Türkiye’nin kuzeydoğusunu göstermektedir)  
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ġekil 5.9 C. roberti (Thomas, 1906) türünün yayılıĢı ve örneklerin elde edildiği 

lokasyonlar (Kryštufek 2016) 

 (Yıldız iĢaretleri Ġberik Yarımadası ve Türkiye’nin kuzeydoğusunu göstermektedir)  

5.6 Sonuçlar 

Söz konusu tez kapsamında elde edilen sonuçlar özet olarak aĢağıda verilmiĢtir: 

● M. arvalis Pallas, 1778 türünün yayılıĢ alanının batısındaki ―arvalis‖ ve doğudaki 

―obscurus‖ formları mitokondriyal COXI, nükleer IRBP ve literatürdeki mitokondriyal 

CYTB, karyoloji ve hibridizasyon çalıĢmaları göz önüne alınarak aynı tür olarak kabul 

edilmiĢ ve Anadolu’nun doğusundaki Microtus arvalis populasyonu tartıĢmaya açık 

olmakla birlikte M. arvalis obscurus Eversmann, 1841 olarak tanımlanmıĢtır.  

● Trakya ve Anadolu’da yayılıĢ gösteren Microtus mystacinus de Filippi, 1865 türü 

mtDNA ve nucDNA analizlerinin ıĢığında, söz konusu populasyonların ayrı tür olarak 

değerlendirilemeyeceği ancak devam eden bir türleĢme sürecinde oldukları bu tez 

çalıĢması ile ortaya konulmuĢtur. 
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●Terricola altcinsine ait Microtus subterraneus de Selys Longchamps, 1836 ve 

Microtus majori Thomas, 1906 türlerinin farklı türler oldukları belirlenmiĢ, ancak M. 

subterraneus Trakya ve Anadolu populasyonları arasındaki ayrım düĢük seviyede 

bulunmuĢtur. 

● Anadolu’ya endemik kemirici türlerinden olan ve taksonomik durumu belirsiz olan 

Microtus dogramacii Kefelioğlu ve Kryštufek, 1999 mtDNA ve nucDNA verileri ile 

literatürde belirtilmiĢ karyolojik ve morfolojik farklılıklar baz alınarak, geçerli bir tür 

olarak kabul edilmiĢ ve M. hartingi/lydius grubundan farklılaĢtığı sonucu çıkarılmıĢtır. 

Ancak, Trakya ve Batı Anadolu’da bulunan Guentheri grubu tarla fareleri arasındaki 

genetik ayrım farklı türler olarak tanımlanmaları için yetersiz olup, bu populasyonların 

Microtus hartingi Barret-Hamilton, 1903 türüne ait oldukları kabul edilmiĢtir. 

● Microtus ve Chionomys cinslerinin birbirlerinden ayrıldıkları mtDNA verilerine 

dayanarak kabul edilmiĢ, ayrıca C. nivalis türünün C. roberti ve C. gud türlerinden 

ayrılarak Anadolu ve Kafkaslar’dan Avrupa’ya doğru yayıldığı doğrulanmıĢtır. 

● Anadolu’nun kemirgen çeĢitliliği için bir gen merkezi olduğu ve özellikle Pleistosen 

Dönemi glasiyal devirlerde ılıman koĢulları tercih eden türler için refugiyum olarak 

önem kazandığı çalıĢılan tür ve cinsler açısından vurgulanmıĢtır. 

● Tür içi, türler arası ve cinsler arası genetik çeĢitlilik, genetik uzaklık ve filogenetik 

yaklaĢımlar açısından mitokondriyal Sitokrom oksidaz 1 (COXI) gen bölgesinin ayrım 

gücünün yüksek olduğu ve ideal bir belirteç olduğu anlaĢılmıĢtır. Nükleer IRBP ve 

mitokondriyal 12S rRNA gen bölgeleri ise yakın türler için ayrım gücü yüksek sonuçlar 

vermemiĢtir. 

Sonuç olarak bu tez kapsamında Türkiye’de yayılıĢı olan türler aĢağıdaki gibi 

güncellenmiĢtir: 

1) Microtus socialis Pallas, 1773 
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2) Microtus arvalis Pallas, 1779   

3) Microtus subterraneus de Selys Longchamps, 1836 

4) Microtus guentheri Dandford ve Alston, 1880 

5) Microtus hartingi Barret-Hamilton, 1903 

6) Microtus majori Thomas, 1906 

7) Microtus mystacinus de Filippi, 1865  

8) Microtus daghestanicus Schidlovsky, 1919 

9) Microtus irani Thomas, 1921 

10) Microtus schidlovskii Argyropulo, 1933 (Burgin vd. 2020’ye göre M. irani 

schidlovskii)  

11) Microtus dogramacii Kefelioğlu ve Kryštufek, 1999 

12) Microtus anatolicus Kryštufek ve Kefelioğlu, 2001 

13) Microtus elbeyli Yiğit vd. 2016 

14) Chionomys nivalis Martins, 1842 

15) Chionomys roberti Thomas, 1906  

16) Chionomys gud Satunin, 1909 (Burgin vd. 2020’ye göre C. lasistanius)  
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