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Microtus Shrank, 1798 cinsi en ¢ok tiirlesmeye ugrayan ve en hizli evrimlesen kemirgen
cinslerinden biri olarak kabul edilmekte olup, su ana kadar Anadolu'da 14 adet Microtus cinsi
tarla faresi tiiriiniin kaydi1 verilmistir. Chionomys Miller, 1908 cinsi ise, Microtus cinsi ile yakin
akraba kar farelerini icermekte ve Anadolu’da yayilist bulunan {i¢ adet tiir ile temsil
edilmektedir. Bu g¢alismada, Tiirkiye’nin kuzeyinde yayilis gosteren Microtus ve Chionomys
cinslerine ait 32 lokaliteden alinan 163 adet Ornegin, Genbank’dan alman 30 adet ve
BoldSystem’dan alinan 7 adet 6rnegin mitokondriyal COXI ve 12S rRNA ile niikleer IRBP gen
bolgeleri analiz edildi. Elde edilen verilere gore, Microtus ve Chionomys cinslerinin farkli
cinsler oldugu ve Chionomys nivalis, Chionomys roberti ve Chionomys gud tiirlerinin
birbirlerinden ayrildiklari belirlendi. Microtus tiirleri ile ilgili olarak; Microtus arvalis “arvalis”
ve “obscurus” formlarinin Dogu Anadolu populasyonu da dahil olmak {izere ayni tiir olduklar1
saptand1. Microtus mystacinus Trakya ve Anadolu populasyonu arasindaki cografi izolasyonun
farkli tiirler olusturmalari igin yeterli olmadigi gorildi. Microtus majori ve Microtus
subterraneus tiirlerinin farkli tiirler olduklari, Microtus subterraneus Trakya ve Anadolu
populasyonlarinin devam eden tiirlesme siirecinde olduklari ve heniiz ayr tiirler diizeyinde
farklilasmis olmadiklar1 belirlendi. Guentheri grubuna ait ve i¢ Anadolu’nun kuzeyinde bulunan
endemik Microtus dogramacii’nin gegerli bir takson oldugu, ancak Guentheri grubu Trakya ve
Bati1 Anadolu populasyonlarinin genetik belirtegler bakimindan heniiz tam olarak ayri tiirler
olma kriterini saglamadiklar1 kanitland1 ve Microtus hartingi olarak kabul edildi.

Arahik 2021, 162 sayfa
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DETERMINING GENETIC VARIATIONS and PHYLOGENETIC RELATIONSHIPS
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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.
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1. GIRIS

Microtus Shrank, 1798 cinsi tarla fareleri Rodentia (Kemiriciler) takimi, Cricetidae
familyas1 ve Arvicolinae altfamilyasina mensuptur. Microtus cinsine ait 15 altcins ve
yaklasik 59 tiir Holoarktik Bolge’de yayilis gostermektedir (Musser ve Carleton 2005,
Krystufek ve Vohralik 2009, Burgin vd. 2020). Microtus cinsi memelilerde hizli
evrimlesme siirecine Ornek olusturmakta ve en ¢ok tiirlesmeye ugrayan kemirgen
cinslerinden biri olarak kabul edilmektedir (Musser ve Carleton 1993, Nowak 1999,
Barbosa vd. 2018). Arvicolinae altfamilyasina ait tiirlerin yaklagik yarisin1 iginde
barindiran Microtus cinsinde (Musser ve Carleton 1993, Chaline vd. 1999, Conroy ve
Cook 1999, Buzan vd. 2008) tiirlesmenin hala devam ettigi ve yeni tiirler tanimlandigi
goriilmektedir (Kefelioglu ve Krystufek 1999, Krystufek ve Kefelioglu 2001,
Golenishchev vd. 2002, Jaarola vd. 2004, Tryfonopoulos vd. 2008, Krystufek vd. 2009,
Yigit vd. 2016).

Arvicolinae altfamilyasinda yer alan kar fareleri Chionomys Miller, 1908 cinsi uzun bir
stire Microtus cinsine ait bir alt cins olarak ele alinmis (Neuhduser 1936, Corbet 1978,
Krapp 1982), ancak, kraniyal (Pietsch 1980), dental (Nadachowski 1991), kromozomal
(Agadzhanjan ve Jatsenko 1984, Zima ve Kral 1984) ve genetik kanitlar (Graf 1982,
Jaarola vd. 2004) g6z Oniinde bulundurularak farkli bir cins olarak kabul edilmistir
(Musser ve Carleton 2005). Chionomys cinsi Avrupa, Orta Dogu ve Kafkaslar’da genis
bir yayilisa sahip Chionomys nivalis Martins 1842 ile yayilist Orta Dogu ve Kafkaslar
ile smirlt olan Chionomys roberti Thomas 1906 ve Chionomys gud Satunin 1909 ile
temsil edilmektedir. Bununla birlikte Wilson vd. (2017) ve Burgin vd. (2020) tarafindan
C. gud iki ayr tiir olarak listelenmis ve Anadolu populasyonu C. lasistanius olarak,
Giircistan-Rusya arasindaki bolgede yiiksek daglarda yailis gosteren populasyon C. gud

olarak verilmistir.

Tiirkiye kemirici tiirleri bakimindan olduk¢a zengin bir bolge olup, bu bolgede yaklasik
67 kemirici tiiri yasamaktadir (Krystufek ve Vohralik 2005, 2009, Yigit vd. 2006).
Yigit vd. (2006, 2016)’ya gore, Microtus cinsine ait 14 tiir ve Chionomys cinsine ait 3

tiir olmak tizere toplamda 17 tiiriin kaydi verilmistir:



1) Microtus socialis Pallas, 1773

2) Microtus arvalis Pallas, 1779 (Burgin vd. 2020’ye gore 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 goére M. irani
schidlovskii)

12) Microtus dogramacii Kefelioglu ve Krystufek, 1999

13) Microtus anatolicus Krystufek ve Kefelioglu, 2001

14) Microtus elbeyli Yigit vd. 2016

15) Chionomys nivalis Martins, 1842

16) Chionomys roberti Thomas, 1906

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

M. arvalis Pallas, 1779 Palearktik Bolge’deki yayilisi en genis memeli tiirlerinden
biridir ve Avrupa’nin batisindan Giineydogu Asya’ya kadar genis bir alanda yayilis
gostermektedir ve Tirkiye’de de Dogu Anadolu Bolgesi’nde sinirlt bir yayilisa sahiptir
(Kefelioglu 1995). Ognev (1924) Tiflis’den M. arvalis transcaucasicus alttiiriinii
tanimlamistir. Neuhéduser (1936) ve Ellerman (1948) M. arvalis muhlisi alttiiriiniin;
Neuhduser (1936), Kratochvil vd. (1959) ve Lehmann (1966) M. arvalis relictus
alttiiriiniin Turkiye’den kayitlarin1 vermislerdir. Mitchell-Jones vd. (1999) kromozomal
farkliliklara gore M. arvalis tiiriiniin batida “arvalis” ve doguda “obscurus” olmak iizere
2 formu bulundugunu belirtmistir. Bu 2 form ayni kromozom sayisina sahip (2n= 46)
olmakla birlikte, kromozom kol sayilar1 (NF) arvalis formunda 84 ve obscurus
formunda 72 olmak iizere farklilik gostermektedir. Orlov ve Malygin (1969) arvalis ve
obscurus formlarinin siirinin Rusya’nin Avrupa kismi ve Ermenistan oldugunu ve bu

yerlerde allopatrik olarak yayilis gosterdiklerini 6ne siirmiistiir. Akhverdyan vd. (1999)



ve Meyer vd. (1999) her 2 formun esaret altinda birbirleri ile c¢iftlestiklerini
gozlemlemislerdir. Mazurok vd. (2001) kromozom bantlama yapmis ve arvalis ve
obscurus formlar1 arasinda farklar bulmustur. Malygin ve Panteleichuk (2003) arvalis ve
obscurus bireylerinin olusturdugu F1, F2 ve kalan nesillerin azalan verime ragmen
fertilite gosterdiklerini belirtmislerdir. Sitokrom-b (CYTB) gen bélgesi kullanilarak
yapilan ¢aligmalarda arvalis ve obscurus formlar1 birbirlerinden ayrilmis ancak genetik
uzaklik degerleri diisiik bulunmustur (Haynes vd. 2003, Jaarola vd. 2004, Fink vd.
2004, Lavrenchenko vd. 2009, Buzan vd. 2010, Thanou vd. 2012, Tougard vd. 2013,
Mahmoudi vd. 2017, Barbosa vd. 2018). Bu ¢alismalardan sadece Tougard vd. (2013)
s06z konusu iki formu M. arvalis ve M. obscurus olmak tizere farkl tiirler olarak ele
almistir. Ayrica Wilson vd. (2016) ve Burgin vd. (2020) bu iki formu ayr tiirler olarak
vermistir. Niikleer gen bolgeleri (tiimor protein-53 geni, tek niikleotit polimorfizmleri)
ile yapilan ¢alismalarda da benzer sonuglar elde edilmistir (Lavrenchenko vd. 2009,
Barbosa vd. 2018) Bulatova vd. (2007, 2010) arvalis ve obscurus formlarinin Rusya’nin
Avrupa tarafinda birbirleri ile temas ettiklerini ve hibrit bireyler meydana getirdiklerini
belirtmislerdir. Markov vd. (2009) yaptiklari ¢alismada ikiz tiirler olan M. arvalis ve M.
mystacinus tiirlerinin ayirict biyometrik 6zelliklerini ortaya koymuslardir. Yorulmaz vd.
(2013) tarafindan yapilan caligmada ise M. arvalis tiiriinde kromozom bantlama

yapilarak tiiriin kromozomal 6zellikleri ortaya konulmustur.

M. mystacinus de Filippi, 1865 Karadeniz Bolgesi’nin kuzeydogu bolimi ve
Giineydogu Anadolu harig, Tiirkiye’nin hemen hemen her yerinde sulak stepler, ¢ayirlar
ve ovalar, gol ve dere kenarlarindaki cayirlik alanlar, orman kenarlarindaki ekili
alanlarda siklikla bulunmaktadir (Yigit vd. 2006). M. levis Miller, 1908, M.
rossiaemeridionalis Ognev 1924, M. epiroticus Ondrias, 1966 ve M. subarvalis Meyer,
Orlov ve Skholl, 1972 M. mystacinus tiiriiniin sinonimleridir. M. mystacinus Avrupa’da
Finlandiya’dan Balkan Yarimadasi’na, Asya’da Anadolu, Kafkaslar ve Baykal Goli’ne
kadar Rusya’nin bat1 boliimiinde genis bir alanda yasamaktadir (Zima 1999, Shenbrot
ve Krasnov 2005, Zagorodnyuk vd. 2008). Miller (1908) Gageni, Prohova,
Romanya’dan Microtus mystacinus tiiriinii vermistir. Ognev (1924) Perama, Epirus,
Yunanistan’dan M. epiroticus (=M. mystacinus) tiiriiniin kaydin1 vermistir. Kefelioglu

ve Dogramaci (1988) 2n= 54 kromozom sayisina sahip Samsun, Tiirkiye 6rneklerini M.



arvalis olarak tanimlamig, ancak Dogramaci (1989) bu orneklerin M. epiroticus
oldugunu belirlemistir. Musser ve Carleton (1993) ve Krystufek ve Vohralik (2001) M.
epiroticus yerine, M. rossiameridionalis ismini kullanmislardir. Yigit vd. (2003) M.
rossiameridionalis tiirlintin Tiirkiye boyunca yayilis gosterdigine dair kayitlar
vermislerdir. Jaarola vd. (2004) CYTB bolgesi ile yaptiklar1 ¢alismada M. mystacinus
tiriiniin  Avrupa ve Anadolu populasyonlarinin filogenetik dendrogramlarda farkl
kladlara yerlestigini tespit etmislerdir. Markov vd. (2009) M. arvalis ve M. mystacinus
tiirlerinin ayirict biyometrik 6zelliklerini belirlemislerdir. Markov vd. (2009, 2014)
tarafindan yapilan caligmalarda Trakya ve Anadolu populasyonlarinin nonmetrik
karakterlerinde fark saptanamamistir. Thanou vd. (2012) M. mystacinus Tirkiye,
Yunanistan ve Avrupa Ornekleri arasindaki net genetik uzaklik degerlerinin CYTB
bolgesine gore diisiik oldugunu ileri siirmiislerdir. Mohammadi vd. (2013) M.
mystacinus iran 6rneklerinin kromozomal &zelliklerini rapor etmislerdir. Mahmoudi vd.
(2014) M. levis yerine tip lokalitesi Lar Vadisi (Tahran’in kuzeydogusu, Iran) olan M.
mystacinus (de Filippi 1865) ismini kullanmistir. Ghorbani vd. (2015) Tiirkiye ve iran
orneklerinin karyolojik acisindan benzer (2n=54; otozomal kromozomlara ait kol sayis1
FNa= 52), ancak Avrupa orneklerinden farkli oldugunu (2n= 54; FNa= 54) ve Tiirkiye,
[ran ve Avrupa Orneklerinin morfolojik acidan farklilik — gdstermediklerini
saptamiglardir. Selguk ve Kefelioglu (2018) Anadolu’da yayilis gésteren M. mystacinus
tirtiniin karyolojik 6zelliklerini C-bantlama metodu ile belirlemislerdir. Mahmoudi vd.
(2017) CYTB gen bolgesine gore iran ve Avrupa (Tiirkiye, Yunanistan, Ukrayna,
Finlandiya, Makedonya, Svalbard Adasi) populasyonlari aras1 genetik uzaklik degerini
% 5,1; Tiirkiye ve diger Avrupa populasyonlar:1 arasindaki genetik uzaklik degerini ise
% 2,2 olarak hesaplamislardir ve elde ettikleri filogenetik dendrogramlarda s6z konusu

populasyonlar ayrilmistir.

Microtus subterraneus tiirii Trakya ve Bat1 Anadolu’yu kapsayacak sekilde Tiirkiye’nin
kuzeyinde yayilis gostermekte ve yumusak toprakli orman agikliklarinda bulunurken,
Microtus majori Dogu Karadeniz Bolgesi’nde karisik orman iglerinde ve kenarlarindaki
cimenliklerde yasamaktadir (Yigit vd. 2006). de Selys Longchamps (1836) Belgika’dan
M. subterraneus tiiriinii tanimlamistir. Thomas (1906) Meryemana, Trabzon,

Tirkiye’den M. majori tirtinii tanimlamistir. Thomas (1906), Ognev (1948), Ondrias



(1966), Niethammer (1982) ve Storch (1982) ayirt edici karakterler olarak M.
subterraneus’da 4, M. majori’de 6 adet meme ucu bulundugunu, Krystufek (1999) ve
Colak vd. (1998) ise her 2 tiirde 4 meme ucu bulundugunu ve meme ucu sayisinin ayirt
edici bir ozellik olmadigini 6ne siirmiislerdir. Kurtonur (1975) Tirkiye’nin Trakya
bolgesinden M. subterraneus kaydi vermistir. Osborn (1962) Anadolu’nun gesitli
yerlerinden M. subterraneus kayitlar1 vermistir. Zima ve Kral (1984), Lyapunova,
Akhverdyan ve Vorontsov (1988), Sablina vd. (1989), Krystufek vd. (1994), Baskevich
(1997) so6z konusu tiirler ile ilgili karyotip calismalari, Chaline ve Graf (1988),
Krystufek vd. (1994) ve Mezhzherin vd. (1995) ise allozim ¢aligmalar1 yapmislardir.
Kivang (1986) Tirkiye’nin Trakya bolgesinden, Niethammer (1984) Yunanistan’dan M.
majori kayitlar1 vermistir. Zagorodnyuk (1992) Dogu Avrupa M. subterraneus
formunun ekolojik yonden farkli Ozelliklere sahip olmasi nedeni ile farkli tiir
olabilecegini ileri siirmiistiir. Brunet-Lecomte vd. (1992) Bulgaristan’dan Geg
Pleistosen Donemi’ne (0,129-0,018 MY(")) ait fosilleri M. grafi olarak tanimlamustir.
Krystufek vd. (1994) elektroforetik, karyolojik ve dental ozellikler bakimindan M.
majori ve M. subterraneus tiirlerinin farkl tiirler olduklarini ileri stirmiislerdir. Colak
vd. (1998) M. subterraneus tiiriiniin Trakya ve Anadolu populasyonlari arasinda
kraniyal ve dis karakterleri agisindan farklilik bulmus, ayrica Trakya orneklerini M.
subterraneus olarak tanimlamiglardir. Santel ve Koenigswald (1998) Trakya’dan
(Yarimburgaz Magarasi, Istanbul) Orta Pleistosen Dénemi’ne (0,900-0,780 MYO) ait
Terricola fosilleri bulmustur. Brunet-Lecomte vd. (2001) M. grafi tirini M.
subterraneus alttiirii olarak tanimlamistir. Macholan vd. (2001) M. subterraneus’un
Polonya ve Anadolu populasyonlarinin X kromozomu agisindan farklilik gosterdigini ve
M. subterraneus Anadolu ve Avrupa populasyonlar ile M. subterraneus ve M. majori
arasindaki allozim datas1 genetik uzaklik degerlerinin Nei (Nei 1978) ve CS67 (Cavalli-
Sforza ve Edwards 1967) parametrelerine gore sirasi ile ortalama 0,073 ve 0,169
oldugunu ve bazi M. subterraneus tiir i¢i uzaklik degerlerinin M. majori ile arasindaki
uzaklik degerlerinden biiyiik oldugunu bulmuslardir. Ayni1 zamanda, M. majori’nin bati
siirinin Trabzon oldugunu ve M. subterraneus tiiriiniin yayilisinin doguda Trabzon’a
kadar uzandigini 6ne siirmiislerdir. Macholan vd. (2001) ayn1 zamanda M. subterraneus
ve M. majori tiirlerinin ayrilma zamanini ortalama 0,350 MYO olarak hesaplamislardir.

Krystufek ve Vohralik (2004) molar dis ozelliklerine gore tiir i¢i c¢esitliligin M.



subterraneus’da daha yiiksek oldugunu ve batidan doguya gittikce 1. Molar dis
uzunlugunun azaldigini rapor etmislerdir. Yigit vd. (2003) Tiirkiye’nin kuzeyinden M.
subterraneus ve M. majori kayitlar1 vermistir. Jaarola vd. (2004) M. subterraneus
tiriinde yiiksek oranda tiir ici CYTB gen cesitliligini haplotipler arast % 6-7 uzaklik
degerleri ile tespit etmisler ve M. majori ile ayrildigini filogenetik dendrogramlar ile
belirlemislerdir. Baskevich vd. (2007) tarafindan yapilan ¢alismada, CYTB analizine
gore Anadolu ve Avrupa M. subterraneus oOrnekleri filogenetik dendrogramlarda
ayrilmamis ve genetik uzaklik olduk¢a diisiik bulunmustur (% 3,7). Bulatova vd.
(2007) Rusya’nin Avrupa bolimiinde M. subterraneus 2n= 52 ve 2n= 54 sitotiplerini
rapor etmislerdir. Mitsainas vd. (2010) Yunanistan M. subterraneus orneklerinin
karyolojik 6zelliklerini belirlemislerdir. Thanou vd. (2012) tarafindan yapilan ve CYTB
gen bolgesinin analiz edildigi ¢alismada, M. subterraneus Anadolu O6rneklerinin
Yunanistan ve Avrupa drneklerine olan net genetik uzaklik degerleri sirasi ile % 3,3 ve
% 2,8 olarak hesaplanmis ve filogenetik dendrogramlarda bu ornekler M. majori
orneginden ayrilarak bir araya gelmislerdir. Martinkova ve Moravec (2012) ¢ok sayida
mitokondriyal ve niikleer geni baz alarak filogenetik dendrogramlar olusturmuslar ve M.
subterraneus ve M. majori bu dendrogramlarda ayrilmistir. Tougard (2017) CYTB’ye
gore M. subterraneus ve M. majori ayrilmis olup, Terricola altcinsinin kdkeninin 4,05
MYO (Erken Pliyosen Dénemi) olarak hesaplanmustir. Selguk ve Kefelioglu (2018)
tarafindan yapilan karyolojik c¢aligmada M. subterraneus Anadolu ve Trakya
populasyonlarinin  karyolojik  ozellikleri C-bantlama yontemine dayali olarak
incelenmistir. Bogdanov vd. (2020)’¢ goére niikleer BRCA1 (Meme kanseri tip 1
duyarlilik) geni Exon 11 bdlgesi ile XIST (X inaktif) geni analizlerinde ve Bogdanov
vd. (2021)’e gore mitokondriyal CYTB ve niikleer BRCAL ve IRBP geni analizlerinde

M. subterraneus ve M. majori 6rnekleri ayrilmistir.

Microtus cinsinin Sumeriomys Argyropulo 1933 altcinsinde bulunan 2n = 54 diploid
kromozom sayisina sahip olan tarla fareleri “Guentheri Soy Hatti”na aittir (Ellerman
1941). Ayrica diploid kromozom sayist (2n) = 48 olan endemik M. dogramacii
Guentheri grubuna alinmasina ragmen taksonomik durumu tartigmalidir (Golenishchev
vd. 2002). Blackler (1916) Microtus lydius tiiriinii (Izmir) ve M. guentheri shevketi

(Mersin-Tarsus) alttiiriinii tanimlamistir. Ellerman ve Morrison-Scott (1951) M. lydius



tiirtinii M. guentheri’nin alttiirii olarak kabul etmislerdir. Ondrias (1966) M. hartingi’nin
Trakya ve Bati Anadolu’da bulundugunu ileri siirmiistiir. Santel ve Koenigswald (1998)
Trakya’dan (Yarmmburgaz Magarasi, Istanbul) Orta Pleistosen Dénemi’ne (0,900-0,780
MYO) ait M. hartingi fosilleri bulmustur. Kefelioglu (1999) M. guentheri’yi M.
hartingi’nin sinonimi olarak kabul etmistir. Kefelioglu ve Krystufek (1999) Suluova-
Amasya’dan karyolojik ve morfolojik Ozelliklerine gore M. dogramacii tiiriini
tanimlamiglardir. Yigit ve Colak (2002) morfolojik ve biyometrik kanitlar 1s18inda tip
yeri Izmir olan M. lydius’un gegerli bir takson olabilecegini belirtmislerdir. I¢ ve Bati
Anadolu populasyonunu M. lydius olarak; Bati Anadolu’nun kiy1 kesimindeki
populasyonu M. lydius lydius ve I¢ Anadolu populasyonunu M. lydius ankaraensis
olarak kabul etmislerdir. Jaarola vd. (2004) M. dogramacii tiiriiniin CYTB analizine gore
M. guentheri’ye M. socialis’den daha yakin oldugunu saptamislardir. Musser ve
Carleton (2005) M. lydius ve M. guentheri’yi, Wilson and Reeder (2005) ise M. hartingi
ve M. guentheri’yi sinonim olarak kabul etmislerdir. Krystufek vd. (2009, 2012) CYTB
sekanslart kullandiklar1 ¢alismalarinda, Trakya ve Bati Anadolu populasyonlarint M.
hartingi olarak tanimlamislardir. Ayrica, M. hartingi ile M. dogramacii’nin ¢ok yakin
tirler oldugu belirtilmistir. Sekeroglu vd. (2011) M. dogramacii tiirtiniin G-, C- ve
NOR-bantli 6rneklerinde karyotip varyasyonu tespit etmisler ve bu tiiriin kromozomal
tiirlesme siirecinde oldugunu 6ne siirmiislerdir. Alpaslan (2011) Hatay Ucagizh
Magarasi’ndan Ust Paleolitik Dénem’e (50000-10000 yil 6nce) ait M. guentheri fosilleri
bulmuslardir. Yigit vd. (2012) bakulumdaki morfolojik ayiric1 6zelikler ve 23 metrik
kriterdeki istatistiki farkliklar baz alinarak Trakya populasyonunu M. hartingi, Bati
Anadolu populasyonunu M. lydius olarak ele almislardir. Thanou vd. (2012) CYTB gen
bolgesine gore, Yunanistan ve Bati Anadolu populasyonlar: arasindaki genetik uzaklik
degerlerinin  diisiik oldugunu, bu populasyonlar ile giineydeki M. guentheri
populasyonlart arasindaki uzakligin daha yiiksek oldugunu bildirmislerdir. Ayrica,
Guentheri grubu populasyonlar1 ile M. dogramacii’nin yakin tiirler oldugunu
belirtmislerdir. Markov vd. (2014), 32 adet metrik olmayan niteliksel kafatasi
karakterlerinin analizi ile Anadolu ve Balkanlar’daki “Guentheri” grubunun tamamen
M. guentheri tiirline ait olamayacagini belirtmislerdir. Zima vd. (2013) Giineydogu
Avrupa (Trakya ve Yunanistan) Orneklerini M. hartingi, Batt ve Dogu Anadolu

orneklerini M. guentheri karyolojik o&zelliklerine gore olarak tanimlamislar, C-



heterokromatin bantlarinin sayisi ve dagilimi agisindan Giineydogu Avrupa ve Anadolu
orneklerinde farkliliklar oldugunu belirtmislerdir. Mahmoudi vd. (2015) CYTB
analizlerinde M. dogramacii tiiriinii Iran’da yayilis gésteren Microtus gazvinensis
tiirline diger Guentheri grubu tiirlerine gore daha yakin bulmus ve her 2 tiir arasindaki
genetik uzaklik degerini oldukga diistik (% 2,8) bulmustur. Wilson vd. (2017) ve Burgin
vd. (2020) bu iki tiiriin ayr1 olmadiklarin1 kabul ederek ikisini birden M. dogramacii
altinda vermistir. Zorenko vd. (2016) Bulgar ve Bati Anadolu M. hartingi bireyleri ile
gergeklestirdikleri hibridizasyon ¢alismasinda, F1 dollerinin hayatta kalma oranlarinin
yiikksek ve tlremelerinin verimli oldugunu, ancak, sonraki kusaklara ait bireylerde
yiilksek mortalite, azalan viicut agirligi ve spermatozoa kalitesi ile diisiik diizeyde
spermatogenez goriildiiglinii rapor etmislerdir. Yigit vd. (2017) mitokondriyal DNA
(Sitokrom Oksidaz 1, CYTB ve 12S rRNA) verilerine gore Trakya ve Bati Anadolu
populasyonlari arasindaki farkliligi diisiik bulmuslar ve bu populasyonlart M. hartingi

olarak tanimlamislardir.

Daha o6nceleri Microtus cinsi igerisinde yer alan Microtus nivalis Martins 1842 ve M.
gud Satunin 1909 gibi tiirler Chionomys cinsi igine yerlestirilmistir (Wilson ve Reeder
1993, Mitchell-Jones vd. 1999). Chionomys roberti ve Chionomys gud tiirleri Karadeniz
bolgesinin dogusunda sinirli bir alanda ve Kafkaslar’da bulunurken, C. nivalis tiirii
Dogu Karadeniz’in bati kisimlarinda bulunmakta, ayrica buzul dénemlerde yiiksek
daglart siginak olarak kullanmasi nedeniyle, Anadolu’nun ve Avrupa’nin cesitli
yerlerinde birbirlerinden izole populasyonlar halinde de bulunmaktadir (Gromov ve
Polyakov 1977, Nadachowski 1991). Martins (1842) Faulhorn, Bernese Oberland,
Isvigre’den C. nivalis tiiriinii tammlamistir. Thomas (1906) Siimela, Trabzon,
Tiirkiye’den C. roberti tiiriinii tanimlamistir. Satunin (1909) Gudaur, Kafkasya’dan C.
gud tiirtinii vermistir. Aharoni (1932) ve Neuhduser (1936) Hypudaeus syriacus (Brants
1827) tiirtinti C. nivalis tiirtiniin sinonimi olarak vermislerdir. Spitzenberger ve Steiner
(1962) C. roberti’nin Tiirkiye orneklerini nominatif alttiir olarak tanimlamislardir.
Spitzenberger (1971) C. gud ve C. nivalis’in Dogu Toroslar’da (Nigde ve Mersin)
simpatrik olarak bulundugunu rapor etmistir. Steiner (1972) Kuzeydogu Tiirkiye’den
(Rize (Ovit, Elevit), Ardahan (Yalnizgam)) C. nivalis ve C. gud kayitlar1 vermistir.
Chaline (1972) Fransa’dan, Van der Meulen (1973) Italya’dan yaklasik 1,6 milyon yil



yasinda C. nivalis fosilleri tespit etmislerdir. Chaline ve Graf (1988) biyokimyasal
verilere gore Chionomys cinsinin farklilagmasinin 2,4 milyon yildan daha eski oldugunu
one stirmiislerdir. Schidlovskii (1976) ve Bukhnikashvili ve Kandaurov (1998) C.
nivalis ve C. gud tiirlerinin Kafkasya’da allopatrik olarak bulundugunu belirtmislerdir.
Gromov ve Polyakov (1977) ve Pavlinov ve Rossolimo (1987) biyokimyasal veriler
1is1ginda Microtus ve Chionomys’i farkli tiirler olarak kabul etmisler, Graff ve Scholl
(1975) ve Graf (1982) Microtus cinsinin Chionomys cinsine olan genetik uzakliginin
Arvicola cinsine olan genetik uzakhigindan yiiksek oldugunu bulmuslardir.
Nadachowski (1991)’ye gore dental karakterlere bakildiginda Chionomys ve Microtus
farkli cinslerdir ve Chionomys tiiriinde stabil bir karyoloji ve ilkel dis karakterleri
mevcuttur. Chionomys cinsi i¢in, C. nivalis ilk ayrilan gruptur ve Avrupa’da
evrimlesmistir. C. gud/roberti grubu ise Kafkasya ve Orta Dogu kokenlidir. Ek olarak,
C. nivalis tiriinii dis yapisindaki farkliliklara gore 9 adedi doguda olmak tizere 20
alttire ayirmaktadir. Buna gore, Tiirkiye 6rnekleri “cedrorum” (C. n. cedrorum, C. n.
olympius) ve “spitzenbergerac” (C. n. spitzenbergerae) olmak iizere 2 gruba
ayrilmaktadir. Ayrica Nadachowski (1991)’e gore, Avrupa ve Anadolu’da bulunan Orta
Pleistosen Dénemi’ne (0,900-0,780 MYO) ait C. nivalis fosilleri Fransa’dan C. n.
leucurus ve C. n. lebrunii ile birlikte en ilkel formlar1 olusturmaktadir. Ancak,
Kafkaslar’da bulunan C. gud ve C. roberti fosilleri sadece Geg Pleistosen Donemi’ne
(0,129-0,018 MYO) aittir. Filippucci vd. (1991) C. nivalis’in Israil ve Avrupa
populasyonlarinda allozim varyasyonu saptamistir. Wilson ve Reeder (1993, yeni
baskist Wilson vd. 2017) ve Mitchell-Jones vd. (1999) M. nivalis Martins 1842 ve M.
gud Satunin 1909 tiirlerini Chionomys cinsi igine yerlestirmislerdir. Montuire vd. (1994)
Emirkaya (Anadolu)’dan Orta Pleistosen Dénemi’ne (0,900-0,780 MYO) ait C. nivalis
fosilleri bulmustur. Jaarola vd. (2004) bu cinsleri CYTB boélgesine gore, Chionomys
Arvicolini grubunun bazal grubu olacak sekilde ayirmistir. Zykov (2004) Orta Zagros,
Iran’dan C. layi tiiriinii dig morfolojik ve kraniyal 6zelliklerine gére vermistir. Darvish
vd. (2005) Iran’m Binaloud ve Elburz Daglari’ndan C. nivalis kayitlarini vermis ve
tiriin dogudaki en uzak kaydi oldugunu belirtmislerdir. Galewski (2006)’nin
calismasinda ise, CYTB ve niikleer Biiyiime Hormonu Geni’ne (GHR) gére Chionomys
ve Microtus ayri cinslerdir. Robovsky vd. (2007) CYTB ve niikleer GHR geni exon 10

bolgesi analizlerinde Microtus ve Chionomys’i kardes gruplar olarak belirlemistir.



Buzan ve Krystufek (2008) CYTB’ye gore Chionomys’in nivalis ve roberti/gud olmak
tizere iki monofiletik grup olusturdugunu belirlemislerdir. Acosta vd. (2007) satellite
DNA Msat-160 bolgesi i¢in C. nivalis ve Microtus tiirlerini filogenetik dendrogramlarda
yakin gruplar olarak belirlemislerdir. Abramson vd. (2009) niikleer LCAT ve GHR
bolgelerine gore, Chionomys ve Microtus filogenetik agaglarda farkli kladlara
yerlesmistir. Castiglia vd. (2009) CYTB gen bolgesine gore C. nivalis tiiriinii Tatra
Daglari, Iberik Yarimadasi, Balkanlar ve Orta Dogu olmak iizere 4 allopatrik hatta ve
Alpler ve Apeninler’de simpatrik 2 hatta ayirmislardir. S6zen vd. (2009) ilk defa
Anadolu’da yayilis gosteren C. gud tiiriiniin karyotipik oOzelliklerini ve ek olarak
morfolojik ve biyolojik 6zelliklerini vermislerdir. Hatay Ucagizli Magarasi’ndan Ust
Paleolitik Donem’e (50,000-10,000 yi1l 6nce) ait C. nivalis fosilleri Alpaslan (2011)
tarafindan tespit edilmistir. Yannic vd. (2012) Tiirkiye 6rneklerinin de kullanildigi,
CYTB ve Y-kromozomal bdlgelerini analiz ettikleri c¢alismalarinda, s6z konusu
Chionomys tiirlerinin iki monofiletik grup seklinde (nivalis ve roberti/gud) Kafkasya ve
Orta Dogu’dan koken aldigint ve Chionomys ve Microtus cinslerinin birbirlerinden
farkli cinsler oldugunu belirtmislerdir. Tiirkmenistan Kopet Dagi’ndan C. n. dementievi
orneklerinin de Kafkaslar’dan C. n. trialeticus basta olmak {izere, diger C. nivalis
orneklerinden farklilik  gosterdigini  vurgulamislardir. Bannikova vd. (2013)
mitokondriyal CYTB ve niikleer GHR Exon 1 ve BRCA1 Exon 11 analizi ile Chionomys
tirlerini Arvicolini grubunun bazal grubu olarak ayirmis ve ortak atadan hizli bir
farklilasma oldugunu vurgulamiglardir. Ek olarak, Toros Daglari’ndan bir adet C.
nivalis 6rneginin diger populasyonlardan farklilik gosterdigini ve farkl: tiir olabilecegini
ileri stirmiislerdir. Arslan vd. (2017) tarafindan yapilan ¢alismada CYTB’ye gore 3 tiir
filogenetik olarak ayrilmis ve Avrupa ve Asya C. nivalis populasyonlar: farkli kladlara
yerlesmistir. Ayrica, Bannikova vd. (2013) calismasindaki Toros Daglar1 6rneginin C.
nivalis kladina yerlestigini belirlemislerdir. Dorkova vd. (2016) CYTB gen bdolgesi
analizlerinde Bati Karpatlar’da bulunan C. nivalis mirhanreini alttiirinii dogrulamustir.
Mahmoudi vd. (2017) C. layi tiirtiniin C. nivalis alttiiri oldugunu CYTB ve GHR
bolgeleri analizleri ile belirlemislerdir. Wilson vd. (2017) mitokondriyal dizi
analizlerine gére C. gud Anadolu populasyonunu C. lasistanius olarak ele almis, Kafkas

populasyonlarinin C. gud olarak tanimlanmasi gerektigini ileri stirmiislerdir.
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S6z konusu tezin odak noktasini olusturan ve yukarida literatiir 6zeti verilen bu tiirlerle

alakali olarak;

1. Yayilis alan1 en genis Microtus tiirii olarak kabul edilen M. arvalis’in bati (arvalis) ve
dogu (obscurus) formlarmin taksonomik statiisii tartismalidir. Tirkiye’nin dogusunda
bulunan M. arvalis populasyonlari obscurus formuna ait olmakla birlikte, bu
populasyonlarin Asya’daki diger obscurus populasyonlart ve Avrupa populasyonlari
(arvalis formu) ile olan iliskileri heniiz aydinlatilamamustir. Tiirkiye M. arvalis tiirii ile
yapilan c¢aligmalar morfoloji ve karyoloji agirlikhidir (Kefelioglu 1995, Markov vd.
2009, 2014, Yorulmaz vd. 2013) ve Tirkiye orneklerini igeren tek molekiiler ¢aligma
CYTB gen bolgesinin analiz edildigi Tougard vd. (2013) tarafindan yapilan ¢aligmadir.
M. arvalis’in oldukga genis bir dagilima sahip olmasi, tiiriin mobilitesinin sinirli olmasi
ve hibrit bolgesinin tek ve sinirli bir bolgede oldugu dikkate alindiginda (Tougard vd.
2013), arvalis ve obscurus formlarinin zaman iginde farkli tiirler olusturabilmeleri
olasidir. Bu tez calismasinda, obscurus formuna ait Tirkiye Ornekleri molekiiler

belirtegler yardimiyla analiz edilmis ve taksonomik durumu aydinlatilmaya calisilmistir.

2. M. mystacinus tiirii Karadeniz Bolgesi’nin kuzeydogusu haricinde Tiirkiye nin
neredeyse tamaminda yayilis gostermekle birlikte, Trakya ve Anadolu
populasyonlarinin taksonomik durumlar1 ve filogenetik iliskileri belirsizdir. Bu
populasyonlarla ilgili mevcut ¢alismalar daha ¢ok morfolojik ve karyolojik yontemlere
dayali olup (Markov vd. 2009, 2014, Ghorbani vd. 2015), molekiiler yontemler
kullanilarak yapilan ¢alismalar Jaarola vd. (2004), Thanou vd. (2012) Mahmoudi vd.
(2017) tarafindan sadece CYTB bdlgesi analiz edilerek ve sinirli sayida ornek
kullanilarak gerceklestirilmistir. Bu nedenle, bu tez ¢alismast M. mystacinus tiiri ile
alakali ilk kapsamli molekiiler ¢aligmay1 igermektedir. Filocografik agidan bakildiginda,
Marmara Denizi’nde yer alan ve Geg¢ Pliosen Dénemi’nde (yaklasik 2 MYO) olusan
Istanbul ve Canakkale Bogazlar1 Microtus cinsi tarla fareleri gibi karasal ve yeraltinda
yagsayan memelilerin farklilagsmasi i¢in potansiyel bir bariyerdir (Tortonese 1985,
Bacescu 1985, Yaltirak vd. 2000, Cagatay vd. 2000). Microtus tiirlerinin evrimlesme
zamanlarmm 0,5-3,5 MYO olusunun yanisira (Lemskaya vd. 2010), Microtus tiirlerinin

tiirlesmelerinin énemli bir kisminin 1 milyon yildan kisa bir zaman once gergeklestigi
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de (Bannikova vd. 2010, Tougard 2017) goz 6niine alindiginda, M. mystacinus Avrupa

ve Anadolu populasyonlarinin farkli tiirler olusturacak sekilde farklilasmalari olasidir.

3. M. subterraneus ve M. majori tiirleri Terricola altcinsinin Anadolu’daki temsilcileri
olarak Tiirkiye’nin kuzeyinde olarak yayilis gostermektelerdir. M. subterraneus Trakya
ve Kuzeybati Anadolu’da, M. majori tiiri ise Karadeniz Bdlgesi’nin dogusunda
bulunmaktadir. M. subterraneus Anadolu, Balkan Yarimadasi, Rusya’nin Onega
Bolgesi ve Estonya, Giiney ve Giineybati Avrupa, Ukrayna’nin sol Kiyisi, Rusya’nin
Don Boélgesi’nin sag kiyisi, Orta ve Yukar1 Volga olmak iizere mozaik bir dagilima
sahip iken, M. majori ise Anadolu ve Kafkaslar’da yayilis gostermektedir (Ellermann ve
Morrison-Scott 1965, Corbet 1978, Krystufek vd. 1994). M. subterraneus onceleri
politipik bir tiir olarak kabul edilmekte olup, M. subterraneus majori, M. subterraneus
daghestanicus gibi alttiirler dahil olmak tizere 25 alttiire ayrilmistir (Niethammer ve
Krapp 1982, Ellermann ve Morrison-Scott 1965); ancak bu alttiirler sonralar1 karyolojik
yonden farkli tiirler olarak tanimlanmustir (Baskevich vd. 2007). M. subterraneus ve M.
majori dis morfolojik 6zellikler agisindan farkliliklar gostermektedir (Yigit vd. 2006),
ancak kraniyal ve bakulum morfolojileri benzerdir (Colak vd. 1998). Diger taraftan, M.
subterraneus tiiriiniin Trakya ve Anadolu populasyonlart kraniyal ve dis 6zelliklerinin
yanisira karyolojik olarak da farklilik gostermekte; Trakya populasyonlarinda 2n = 52,
NFa= 56 ve NF =60 iken, Anadolu populasyonlarinda 2n = 54, NFa = 56 ve NF = 60 ve
M. majori’de 2n = 54, NFa = 56 ve NF = 60 idir (Colak vd. 1998). Ayrica, 2n= 54
kromozom sayist M. subterraneus Kuzey Avrupa orneklerinde (Macholan vd. 2001),
2n= 52 kromozom sayist Dogu Avrupa’nin kuzeyinde goriilmektedir (Zagorodnyuk
1992). Dogu Avrupa’nin giineyindeki 2n= 54 kromozom sayisina sahip drnekler ise M.
dacius Miller 1912 olarak farkli tiir kabul edilmistir (Zagorodnyuk 1992). Bu tiirler ile
ilgili yapilan molekiiler ¢alismalarin azligi, populasyonlarin taksonomik durumlarinin
belirlenmesinde sorun teskil etmektedir. M. subterraneus ve M. majori tiirlerinin farkli
tirler olup olmadiginin yanisira, M. subterraneus Trakya ve Bati Anadolu
populasyonlarin da ayni tiire ait olup olmadigi belirsizdir. Yukarida bahsedildigi gibi,
Microtus gibi karasal hayvanlarin gen akisim engelleyen Istanbul ve Canakkale
Bogazlari M. subterraneus populasyonlari i¢in de cografi bir bariyer olarak rol

oynamaktadir. Bu populasyonlarin morfolojik ve karyolojik olarak farklilik gostermesi
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bogazlarin etkisi ile izole olduklar1 ve farkli tiirler olarak evrimlestikleri ihtimaline
isaret etmektedir. Bati Anadolu populasyonlarinin M. majori ile benzer karyolojik ve
morfolojik 6zelliklere sahip olmasi da bu iki populasyonun ayni tiir olma olasiligini
gostermektedir. Bu tez ¢alismasi, M. subterraneus ve M. majori populasyonlarinin
mitokondriyal ve niikleer gen bolgelerinin birlikte analiz edildigi ilk molekiiler
calismadir ve bu yolla tiir statiilerinin ve filogenetik iliskilerinin belirlenmesi

amagclanmustir.

4. Sumeriomys altcinsine ait Guentheri grubu tarla fareleri kromozom sayisi 2n= 54 olan
tiirleri (M. guentheri, M. hartingi ve M. lydius) icermektedir (Ellermann 1941). I¢
Anadolu’nun kuzeyinde bulunan M. dogramacii tiirii ise kromozom sayist 2n= 48
olmasma ragmen Guentheri grubuna dahil edilmistir (Golenishchev vd. 2002). Bu
tirlerle ilgili calismalar daha ¢ok morfolojik ve karyolojik yontemler icermektedir
(Yigit vd. 2012, Sekeroglu vd. 2011, Zima vd. 2013, Markov vd. 2014) ve molekiiler
calismalar Yigit vd. (2017) haricinde az sayida 6rnek ve sadece CYTB gen bolgesi
analiz edilerek yapilmistir (Jaarola vd. 2004, Krystufek vd. 2009, 2012, Thanou vd.
2012). Ozellikle M. dogramacii ile ilgili calismalar tiiriin taksonomik durumunun
belirlenmesi agisindan yetersizdir. M. hartingi (Trakya) ve M. lydius (Bati Anadolu)
populasyonlarinin farkl: tiirler olup olmadiklari tartismalidir ve endemik M. dogramacii
tiirliniin gegerli bir tiir olup olmadig1 belirsizdir. Istanbul ve Canakkale Bogazlari’nin
Trakya ve Anadolu populasyonlarini yaklasik 2 milyon yildir ayirmasinin yanisira, 2n=
54 kromozom sayist Microtus cinsi i¢in atasaldir (Lemskaya vd. 2010). Microtus
tiirlerinin 0,5-3,5 MYOQO ayrildiklar1 (Lemskaya vd. 2010) ve tiirlesme siireglerinin
devam ettigi rapor edilmistir (Jaarola vd. 2004, Tryfonopoulos vd. 2008). Bu faktorler
g6z Oniline alindiginda, Guentheri grubu Trakya ve Bati Anadolu populasyonlarinin
farkl: tiirler olmasi ve M. dogramacii gibi yeni tiirlerin meydana gelmesi olasidir ve bu

tez ¢alismasi ile konuya agiklik getirilmesi hedeflenmistir.

5. C. nivalis, C. roberti ve C. gud tiirleri 6nceleri Microtus cinsine ait olarak kabul
edilmis, Wilson ve Reeder (1993), Mitchell-Jones vd. (1999) gibi yazarlar tarafindan da
Chionomys cinsine dahil edilmistir. Microtus ve Chionomys cinslerinin farkli cinsler

olup olmadigi tartismalidir ve s6z konusu tiirler ile ilgili yapilan molekiiler ¢alismalar
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siirli sayidadir. Cinsin kokeninin Kafkasya-Anadolu bdlgesi olmasi ve cinse ait 3 tiiriin
de bu bolgede yayilisi oldugu bilinmektedir (Shenbrot ve Krasnov 2005). Yapilan
calismalara gore (Nadachowski vd. 1991, Yannic vd. 2012), C. nivalis ilk evrimlesen
Chionomys tiiriidiir ve Anadolu’dan Avrupa’ya yayilmistir. C. roberti ve C. gud
tiirlerinin yayilist ise Anadolu ve Kafkaslar ile sinirli kalmistir. Bu tez calismasi ile
Chionomys cinsinin gegerli bir cins olup olmadig1 ve kapsadigi bu 3 tiirlin birbirleri ile
olan iligkileri mitokondriyal ve niikleer gen belirtegleri yardimi ile aydinlatilmaya
calisilmis ve Anadolu’nun tiirlesme merkezi olmasinin nedenleri ve 6nemi Chionomys

cinsi tizerinden vurgulanmustir.
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2. KURAMSAL TEMELLER

2.1 Ordo: Rodentia (Mammalia)

Rodentia (Kemiriciler) ordosu 35 familya, 400°den fazla cins ve yaklasik 2543 tiir ile
Mammalia sinifinin en biiylik takimini olusturmaktadir. Yasayan memeli tiirlerinin %

42’sinden fazlasini igeren bu takim Placentalia altsinifi i¢inde yer almaktadir (Wilson ve

Reeder 2005, Wilson vd. 2017).

Kemiriciler kutup bolgeleri, Yeni Zelanda ve bazi okyanus takimadalar1 harig, diinyanin
neredeyse her yerinde bulunurlar ve karasal, boreal, toprak alt1, yari-sucul gibi ¢esitli
habitatlara uyum gosterirler. Kendi iglerindeki filogenetik durumlari oldukga karisik
olan kemiricilerin siniflandirilmasinda kullanilan en 6nemli kriterler ¢igneme kaslar1 ve

kafa iskeletidir.

Rodentia ordosu, kafatasi yapisi ve ¢enenin kafatasi ile yaptigi baglantiya gore
Sciuromorpha, Castorimorpha, Myomorpha, Anomaluromorpha ve Hystricomorpha
olmak tizere 5 alttakimdan olusmaktadir. S6z konusu tezde calisilan tarla ve kar fareleri

Myomorpha alttakimina dahildirler (Wilson ve Reeder 2005).

Rodentia ordosundaki en onemli diagnostik karakter diastema boslugu olup, kopek
digleri ve 6n az1 dislerinin kaybolmasi ile meydana gelmekte ve iist kesici diglerle 1.
molar dis arasinda bulunmaktadir. Bu bosluk besin toplama amaci ile kullanilmaktadir.
Kemiricilerde genelerin 6niinde ikiser tane ve koksiiz olarak bulunur ve devamli olarak
biiyiirler. Kesici dislerin kirildigi zaman yerine yenisi ¢ikmaz ve kirilan disin
karsisindaki dis devamli uzayarak hayvanin beslenmesine engel olur ve hayvanin
Oliimiine neden olur (Ognev 1948). Molar disler kesici dislerin tersine kemirme amacl
kullanilmaz. Molar dislerin c¢igneme ylizeylerinde mine katlanmalari bulunur.
Kemiricilerin genel dis formiili (1/1 0/0 0/0 3/3) x2 = 16°dir. Kemiricilerde en fazla 22
dis bulunur (Harrison ve Bates 1991).
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Kemiricilerin mideleri basit ve korbagirsaklari uzundur. Hamster gibi bazi tiirlerde
bulunan yanak keseleri besinin toplanmasi igin kullanilir. Bazi tiirlerde pullarla ortiilii
olmak iizere, kuyruklar1 cogunlukla uzundur. Toprak altinda tlineller kazarak
yasayanlarda tirnaklar gelismis; gozler kii¢lilmiistiir veya tamamen korelmistir. Gececil
tiirlerde ise goz oldukga biiyiiktiir ve gozler basin yan taraflarinda yer aldiklari i¢in 6n
ve arka taraflari ayn1 anda gorebilirler. Sucul tiirlerde gozler basin iist kismina dogrudur.
Kulak sekli de yasam bigimine gore degisir; toprak altinda yasayanlarda ve sucul
tiirlerde 6nemli Olglide kiictilmiistiir. Kemiriciler ¢ogunlukla herbivordur. Bazi tiirler ise
omnivordur. Hizli tireme kapasitesine sahiptirler ve yilda birka¢ defa dogurabilirler. 14-
170 giinliik gebelik siiresinin ardindan 1-18 adet yavru meydana getirirler. Bazi kemirici
tiirleri hastalik tasimalar1 nedeniyle veya iiretim mallarina zarar vermelerinden Otiirii

ekonomik yonden zararli olarak kabul edilir (Buckie ve Smith 1994, Brown vd. 2008).

2.2 Familya: Cricetidae

6 alt familya, 131 cins ve 794 tiirii igeren Cricetidae familyast Muridae familyasindan
sonraki en kalabalik ikinci kemirici familyasidir (Wilson ve Reeder 2005, Steppan ve
Schenk 2017, Wilson vd. 2017). Arvicolinae (fareler, yabani siganlar, Misk si¢anlart),
Cricetinae (hamsterlar), Lophiomyinae (yeleli sigan), Neotominae (Kuzey Amerika
sican ve fareleri), Sigmodontinae (Yeni Diinya sigan ve fareleri) ve Tylomyinae (Vesper
siganlar1 ve tirmanma siganlar1) Cricetidae familyasinin altfamilyalarini olusturmaktadir
(Musser ve Carleton 2005). Tarim alanlari, otlaklar, ¢aliliklar, ormanlar, ¢éller, kayalik
daglar, sehirler, sahiller, goller, goletler, dereler ve batakliklar Cricetidlerin yasam

alanlaridir (Nowak 1999).

Bazi tiirler agaglik alanlarda, bazilar1 ise toprakta yasamaktadirlar. Bazilar1 sucul
yasama adapte olmustur. Bazi tiirler karasal ve bireysel (soliter) iken, diger tiirler ise
biiylik kolonilerde ya da kiiciik sosyal gruplarda yasamaktadirlar. Besinleri yapraklar,
meyveler, kabuklu yemisler, yumru kokler, ¢cam igneleri, tohumlar, bitki kokleri, bitki
saplari, siirgiinler, mantarlar, stimiikliibocekler, bocekler, driimcekler, sucul kabuklular,

yer solucanlari, kiiglik karasal omurgalilar ve baliklardir (Nowak 1999). Dis formiilleri
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ise (1/1 0/0 0/0 3/3) x2 = 16’dir (Smith vd. 1972, Carleton ve Musser 1984, Nowak
1999).

2.3 Altfamilya: Arvicolinae

Arvicolinae alt familyasi Kuzey Amerika’dan Kuzey Guatemala’ya, Avrasya’dan
Kuzey Hindistan, Tayvan, Japonya, Giineybati Cin, Anadolu dahil Ortadogu ve
Afrika’da Libya’ya kadar Holoarktik Bolge’de oldukga genis bir yayilis gostermekte
(Carleton ve Musser 1984) ve 28 cins ve yaklasik 151 tiirii igermektedir (Nowak 1999,
Wilson ve Reeder 2005).

Arvicolinae tiirleri ovalar, stepler, tarim alanlari, yaprak déken ve konifer (igne yaprakli
herdem yesil) ormanlar, ¢alilik ya da kayalik dag etekleri, daglik ¢ayirlar, yar1 ¢oller,
tundralar ve sulak alanlar olmak iizere iliman, kuzey ve daglik habitatlarda bulunurlar
(Carleton ve Musser 1984, Nowak 1999).

Viicut biyiikliikleri orta biytikliikte olup, viicut uzunluklart 70-300 mm, kuyruk
uzunluklar1 5-295 mm arasinda degisir ve kuyruk uzunlugu viicut uzunlugundan kisadir.
Viicut agirliklar1 15 gramdan ile 1,8 kilograma kadar degisir. Kulaklar1 yuvarlaktir,
bacaklar1 kisadir ve viicutlar1 tombuldur. Burunlar1 keskin degildir. Gozler goreceli
olarak biiyiiktiir. Cogunun parmaklarinda toprak kazmada kullanilan tirnaklar bulunur.
Kiirkleri uzun ya da kisa, yumusak ya da sert olabilir. Tiirlerin ¢cogunda kuyruk kiirkle
kaplidir ve bazi tiirlerde dorsal taraf ventral taraftan daha koyu oldugu i¢in iki renkli
kuyruk vardir. Kiirkiin dorsal kism1 kahverengi, gri, acik kizil veya sar1 tonlarindadir.
Kirkiin ventrali ise gri, acik kahverengi, sarimsi ya da gridir. (Carleton ve Musser 1984,

Gruder-Adams ve Getz 1985, Nowak 1999).

Arvicolinae tiirlerinin ¢ogu herbivordur. Bazi tiirler omnivor olabilir. Yaprak, ¢imen,
kok, agac kabugu, ¢am ignesi, meyve, kabuklu yemis, liken, mantar, bocek, kerevit,
midye ve kiigliik baliklar tizerinden beslenirler. (Carleton ve Musser 1984, Nowak
1999).
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2.4 Cins: Microtus Schrank, 1798

Microtus cinsi Arvicolinae tiirlerinin yaklasik % 50’sini meydana getirmekte ve en hizl
evrimlesen kemirici cinslerinden biri olarak Holoarktik Bolge’de yaklasik 65 tiir ile
temsil edilmektedir (Musser ve Carleton 1993, Nowak 1999). Kuzey Yarimkiire’deki
birgok habitata ekolojik olarak biiyiik oranda uyum saglamistir ve ¢ogu tiir meralar ve
cayirlar gibi agik alanlarda, bazilar1 ise ormanlarda ve daglarda yasamaktadir (Nowak
1999). Microtus cinsinde morfolojik olarak 6nemli farkliliklarin gériilmesinin yanisira,
karyolojik agidan da yiiksek oranda ¢esitlilik gézlenmekte olup, kromozom sayilari 17-
62 arasindadir (Zima ve Kral 1984).

Morfolojik olarak bakildiginda, kiigiik gozler ve kulaklara sahiptirler. Molar dislerde
sivri u¢lu mine kapli ¢ikintilar bulunur ve koksiizdiirler. Molar disler yasam boyu
biiyiir. Ayak tabanlar1 6 adet yastikgik ihtiva eder. Toprak altinda yasarlar. Yabani otlar,

bugdaylar, kokler, tohumlar ve yumrular tizerinden beslenirler (Feldhamer vd. 2007).

2.4.1 Microtus arvalis Pallas, 1779

e Toplam viicut uzunluklari ortalama 148 mm ve kuyruk uzunluklari ortalama 34

mm’dir (Kefelioglu 1995).

e Dorsal kiirk rengi soluk sarimsidan koyu kahverengiye kadar degisiklik
gostermektedir ve yanlara dogru daha acgik bir renk meydana gelmektedir. Ventral kiirk
rengi ise, duman grisinden griye kadar degisir. Kiirkiin dorsal ve ventrali arasinda

belirgin bir gecis bolgesi yoktur.
e iki renkli kuyruk bulunur.

e Kafatas1 Microtus majori ile benzerlik gostermekle birlikte, zigomatik yay daha

genistir.
o M dis morfolojisi normal formdadir (Yigit vd. 2006).

e Diploid kromozom sayis1 (2n) 54 ve kromozom kol sayist (FN) ise 72 dir.
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e Yalnizca, Tiirkiye’nin dogusunda ve 1900 metre iizeri ¢ayirliklarda yayilis gosterir

(Kefelioglu 1995).
e Diurnaldirler.
e Canna sp. gibi genis yaprakl bitkiler ile beslenirler (Lay 1967).

e Disi bireyler biiyiikk yuvalarda gruplar halinde yasarlarken, erkek bireyler soliter ve
daginik olarak yasarlar. Populasyon yogunlugu arttig1 zaman, baz1 disiler gruplarindan

ayrilmaya zorlanir (Rozenfeld ve Dobly 2000).

2.4.2 Microtus subterraneus de Selys Longchamps, 1836

e Toplam viicut uzunluklarn ortalama 126,5 mm ve kuyruk uzunluklar1 ortalama 30,5
mm’dir (Colak vd. 1998).

e Dorsal kiirk rengi acik kirmizimsi kahverengi olup, ventral kiirk beyazimsi1 grimsidir.
e Kulaklar killarla kaphdir.

e Kuyruk dorsalde agik kirmizims: kahverengi, ventralde beyazimsi kahverengi olmak

tizere iki renklidir.
e On ve arka ayaklar beyazimsi sar1 killarla kaplidir. Topuklar ¢iplaktir.

e Kafatasi kisa ve genistir. Rostrum nasal kemiklerde 6ne dogru egilmistir ve beyin
kutusu ve interorbital bolge neredeyse diizdiir. Palatin kemikte arkaya dogru bir

gerileme mevcuttur ve timpanik bullalar orta biiyiikliiktedir.

e Bakulum proksimal kemik ve proksimal kemige bagli distal kemikten olusur.
Proksimal kemik yukariya dogru bir ¢ikint1 ve incelmis govde ile birlikte yanlara dogru
genislemis kok kismina sahiptir. Distal kemik ii¢c adet kikirdak yapida ¢ikintidan

olusmustur.

e Diploid kromozom sayis1 Trakya populasyonunda (2n) 52, Dogu Karadeniz

populasyonunda 54’tiir. Kromozom kol sayisi (FN) 60°tir (Colak vd. 1998).

e Tiirkiye’nin Karadeniz Bolgesi’nde hem Trakya hem Bati Anadolu’yu kapsayacak

sekilde yayilig gosterir. Yumusak toprakli orman acgikliklarindaki ¢ayirlarda bulunur.

19



e Nokturnaldirler ve hibernasyona girmezler. Tiim yil aktiftirler.

e Polivoltin bir tiirdiir. Gebelik siiresi 21 giindiir ve 2-3 adet yavru meydana getirir
(Yigit vd. 2006).

2.4.3 Microtus hartingi Barret-Hamilton, 1903

e Toplam viicut uzunluklari ortalama 145,2 mm (erkeklerde) ve 143,6 mm (disilerde),
kuyruk uzunluklari ise ortalama 28,50 mm’dir (Ondrias 1966, Yigit vd. 2012).

e Koyu kahverengimsi sar1 renkteki dorsal kiirk bogiirlere dogru daha agik ve daha sar1
bir renk alir. Ventral kiirk rengi grimsi sar1 renktedir. Kiirkiin dorsal ve ventrali arasinda

belirgin bir gecis bolgesi yoktur. (Ondrias 1966, Saglam 2004).

e iki renkli kuyrugun dorsal tarafi dorsal kiirk ile ayn1 renkte iken, ventral tarafi daha

acik kahverengidir.

e Nasal kemik 6ne dogru egimli olup, kesici disleri gegmez. Uzun bir nasal bolge vardir
ve parietal ve interparietal kemiklerin etrafinda kabarik siiturlar bulunmaz. Beyin
kapsiilii ve rostrum egimlidir ve zigomatik yayin maksiller ¢ikintisinda disart dogru
hafif bir genisleme vardir. Genis bir interorbital bolge ve ince ve uzun mandibul
bulunur. Koronoid ¢ikint1 géreceli olarak biiyiiktiir ve kondiloid ¢ikinti’dan ayrilmistir
(Yigit vd. 2006).

e M? non-agrestis tiptedir. M*’ler % 90 oraminda normal formda, % 10 oraninda ise
kompleks formdadir (Saglam 2004).

e Diploid kromozom sayisi (2n) 54’tiir ve kromozomlar akrosentrik yapidadir (Zima vd.
2013).

e Avrupa’nin giineydogusunda yayilis gostermektedir (Ondrias 1966, Yigit vd. 2012,
Zima vd. 2013, Markov vd. 2014).

e Nokturnaldirler ve giindiiz nadiren goriiliirler (Harting 1893).

e Yuvalar basit veya komplekstir. Basit yuvalar en az 1 adet hazne ve birbirinden 20
cm ya da daha fazla uzaklikta bulunan 3 ya da 4 giristen olusurken, kompleks yuvalarda

I’den fazla yuva haznesi ve sayisi 50’ye ulasabilen c¢ok sayida girisi olan tiinel
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sistemleri mevcuttur. Yuva girislerinde 4-5 cm ¢apinda agikliklar bulunur ve bu girisler
10-20 cm derinlige ulasana kadar (bazi durumlarda 45 cm) 30-45 derece ile asagiya
dogru egim yapar. Yuva hazneleri 10-18 cm c¢apinda ve 8-14 cm ylksekligindedir.
Hazneler tiinellerin kenarlarinda ya da ortalarinda olabilir; ortalarinda oldugu zaman
tinellerin devami olarak islev goriirler. Hazneler kuru ¢imler ile kaplidir. Besin
haznelerde besin depo edilir ve depolama igin ayr1 bir alan mevcut degildir (Yigit vd.
2006).

e Ureme zamanlar1 bahar aylar1 ve yazin ilk dénemleridir. 21 giin siiren hamileligin

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

2.4.4 Microtus majori Thomas, 1906

e Toplam viicut uzunluklar1 ortalama 132 mm ve kuyruk uzunluklari ortalama 45
mm’dir.
e Dorsal kiirk koyu kirmizimsi kahverengidir. Ventral kiitk rengi hafif sarimsi

renklenmelerle birlikte siyahimsi gridir ve boyun bélgesinden kuyruk baslangicina

kadar sarimsi dar bir hat bulunur.
e Kuyruk iki renklidir ve dorsali koyu kahverengi, ventrali ise sarimsi gridir.
e Kulaklar goreceli olarak uzundur.

e On ve arka ayaklar dorsal olarak beyazimsi sar1 killarla kaplidir. Topuklar ¢iplaktir.

Ayak tabaninda bes adet yastik bulunur.
e Kafatasi ve bakulum yapis1 Microtus subterraneus ile benzerdir.

e Diploid kromozom sayis1 (2n) 54’tiir ve kromozom kol sayis1 (FN) 60’tir (Colak vd.
1998).

e Karadeniz Bolgesi’nin dogu tarafinda yayilis gostermektedir. Karisik ormanlarin

icinde ve kenarlarinda ¢imenle kapl topraklarda yasarlar.

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

e Toplam viicut uzunluklar1 ortalama 141,7 mm ve kuyruk uzunluklar1 ortalama 33,3
mm’dir (Yigit ve Colak 2002).

e Dorsal kiirk rengi baz1 6rneklerde koyu sarimsi iken, koyu grimsi renk goriilmesi de
olasidir. Dorsal kiirk rengi bogiirlere dogru daha sarimsi bir renk alir. Ventral kiirk agik

saridir. Dorsal kiirk ve ventral kiirk arasindaki gegis bolgesi hafif belirgindir.

e Kuyruk iki renkli olup, dorsali dorsal kiirk rengi ile benzer renkte iken ventrali agik
saridir (Yigit vd. 2006). Kefelioglu (1995)’e gore, kis kiirkii yaz kiirkiine gore koyu

renkte ve yasl bireylerde dorsal kiirk rengi daha acik renktedir.

e On ayaklarin topuk kismi ¢iplak ya da seyrek killarla kaphidir. Arka ayaklarin topuk
kismi ise seyrek killarla kapli ve 6n ayaklardan daha koyu renktedir.

e Kafatas1 goreceli olarak ince ve oksipital kondiller yukardan goriiniir haldedir. Nasal
kemik onemli 6lgiide kisa ve asagiya dogru egimlidir. Beyin kutusu dar ve timpanik

bullalar goreceli olarak kisadir (Yigit vd. 2006).
o M? dis morfolojisi non-agrestis formdadir (Saglam 2004).

e Diploid kromozom sayisi (2n) ve kromozom kol sayist (FN) 54 iken otozomal
kromozomlara ait kol sayis1 (FNa) 56’dir. Otozomal kromozomlar 46 akrosentrikten
olusur. X kromozomu biiyiik akrosentrik iken, Y kromozomu kiigiik akrosentriktir

(Kefelioglu 1995).

e Karadeniz Bolgesi’nin kuzeydogusu hari¢ tiim Tiirkiye’de bulunur. Sulak stepler ve
cayrrliklar, gol ve dere kenarlarindaki ¢ayirliklar, sulak ovalar, orman kenarlarinda ekili

ve yabani yonca alanlarinda yasarlar (Yigit vd. 2006).

e Tiim y1l boyunca tirerler. Hamilelik siireleri 20-21 giindiir ve 4-5 adet yavru meydana
getirirler. Siitten kesilme siiresi 15-17 giindiir. Disiler en az 35 gilinde, erkekler ise 42

giinde tireme olgunluguna erisirler (Kankili¢ 2000).
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2.4.6 Microtus lydius Blackler, 1916

e Toplam viicut uzunluklar1 ortalama 132,4 mm ve kuyruk uzunluklar1 ortalama 25,7
mm’dir (Yigit ve Colak 2002).

e Dorsal kiirk rengi sarimsi1 kahverengi renktedir ve burun ucundan kuyruga kadar
tekdiizedir, ancak bazen daha koyu bir orta hat goriilebilir. Ventral kiirk kirli beyaza

yakin gridir. Kiirkiin dorsal ve ventrali arasinda belirgin bir gegis bolgesi yoktur.

e Kulaklar goreceli olarak kiiciiktiir ve kiirk altinda gizlenmistir. Kulaklarin i¢ ve dis

taraflari sarims1 kahverengi renkte killar ile ortiiliidiir.

e Kuyrukta kisa killar bulunur ve dorsal ve ventralde renk dorsal kiirk rengi ile
benzerdir. Bazen ventral kuyruk rengi dorsal kuyruk rengine goére soluktur, bu yiizden

kuyruk iki renkli gibi goriinebilir.

e On ayaklar dorsalde mat sarimsi, ventralde kirli beyaz renktedir. Arka ayaklar
dorsalde mat sarimsi, ventralde daha koyudur.

e Beyin kutusu yuvarlaktir ve parietal ile interparietal kemiklerde posterior olarak
asagiya dogru uzanmigtir.

e M? dis morfolojisi non-agrestis iken, M* dis morfolojisi normal formdadir (Yigit vd.

2006).

e Diploid kromozom sayilar1 (2n) ve kromozom kol sayilar1 (FN) 54’tiir. X kromozomu

orta boy akrosentrik, Y kromozomu ise en kii¢iik akrosentriktir (Colak vd. 1998).

e Anadolu Diyagonali’nin batisindan Ege kiyilarina kadar yayilis gosterirler ve

habitatlar stepler, tahil tarlalari, cayirliklar ve bazen zeytinliklerdir (Yigit vd. 2006).
e Diurnal bir tiirdiir ve hibernasyon goriilmez.

e Besin kaynaklart Circium sp., Silene sp., Allyssum sp. tiirlerinin ve bugdaygillerin

yesil kisimlaridir. Besin depolamazlar.

e Yuvalarinda bircok giris ve bolme vardir. Toprak yiizeyine yakin olarak
konumlanmislardir. Tiinel sistemlerinin giris sayist ve sekli degisiklik gosterir. Giris
kisimlar1 yuvarlak ve 5-7 cm ¢apindadir. Galeri boliimii giris kisimlarinin gerisinde ya

keskin bir sekilde ya da 20-30 derece egim ile asagiya dogrudur. Tiineller genellikle
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10-15 cm derinlige sahiptir. Baz1 galeriler genisleme yapmadan 50-80 cm derinlikte
sonlanir. Yuvalarda depo ya da atik bélmeleri yoktur. Yuva haznesi 7-9 cm ¢apinda,

yaklasik 13 cm uzunlugunda olup, etrafi kuru ¢imlerle ¢evrilidir.

e Eyliil ve Haziran aylar1 arasinda iirerler. 20-21 giinliik hamilelik siiresinde 2-10 adet

yavru olustururlar (Colak vd. 1998).

2.4.7 Microtus dogramacii Kefelioglu ve Krystufek, 1999

e Toplam viicut uzunluklari ortalama 140 mm ve kuyruk uzunluklar1 ortalama 23

mm’dir (Kefelioglu ve KrysStufek 1999).

e Dorsal kiirk bazi bireylerde koyu kahverengimsi sar1 iken, bazi bireylerde koyu grimsi
renktedir ve dorsal kiirk yanlara dogru daha sarimsi bir renk alir. Ventral kiirk rengi agik

saridir. Dorsal ve ventral kiirk arasindaki gecis bolgesi hafif belirgindir.

e Kuyruk iki renkli olup, dorsal tarafi dorsal kiirk rengi ile ayn1 renkte ve ventral tarafi

acik saridir.

e On ayaklarda topuklar ¢iplak veya seyrek killarla kaphdir. Arka ayaklarin topuklari
ise seyrek killarla kaplidir ve rengi 6n ayaklara gore daha koyudur.

e Kafatasi Microtus socialis ile benzerdir ancak kafatasi daha kisadir ve beyin kutusu

daha genistir.
o M dis morfolojisi agrestis formdadir (Saglam 2004).

o Kefelioglu ve Krystufek (1999)’e gore, diploid kromozom sayist (2n) 54 ve
kromozom kol sayilar1 (FN) Amasya 6rneklerinde 50 ve 52, Konya 6rneklerinde 54’tiir.

X kromozomu biiyiik metasentrik, Y kromozomu orta boyutlu subtelosentriktir.

e Orta Anadolu’nun kuzey bolgelerinde endemik bir tiir olarak yayilis gosterirler. Tahil

alanlarinin i¢ kisimlarinda yasarlar.

e Ekolojik ya da biyolojik olarak kayitlar1 bulunmamakla birlikte, socialis grubu tiirleri

ile benzer oldugu diisiiniilmektedir (Yigit vd. 2006).
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2.4.8 Chionomys nivalis Martins, 1842

e Toplam viicut uzunluklari ortalama 147-181 mm ve kuyruk uzunluklar1 ortalama 40-

60 mm’dir.

e Viicut rengi agisindan 6nemli Olgiide varyasyon goriilmektedir. Elazig 6rneklerinde
(C. n. cedrorum alttiirii) sarims1 kahverengi dorsal kiirk rengine, beyazimsi ventral kiirk
rengine, soluk kuyruk ve ayak rengine sahiptir. Uludag, Kayseri ve Kuzeydogu Tiirkiye
ornekleri Chionomys gud tiirii ile aym1 dis morfolojik ozelliklere sahip olup,

kahverengimsi gri renktedir.
e Kuyruk uzunlugu C. gud tiiriiniin kuyruk uzunlugundan kisadir.

e Kafatas1 C. gud ve C. roberti tiirlerine gore daha yiiksektir ve cins igindeki en genis

beyin kutusuna sahiptir.
o M3 dis morfolojisi kisa posteriokonid kompleks ile birlikte basit (simple) formdadir.

e Diploid kromozom sayisi (2n) 54, kromozom kol sayisi (FN) 56 iken, otozomal

kromozomlara ait kol sayis1 (FNa) 52°dir.

e Tiirkiye’nin hemen hemen yer yerinde 1800 m {izerinde, daglarin kayalik kisimlarinda

bulunur (Kefelioglu 1995).

2.4.9 Chionomys roberti Thomas, 1906

e Toplam viicut uzunluklari ortalama 140 mm ve kuyruk uzunluklari ortalama 95,2
mm’dir (Krystufek 1999).

e Tiirkiye’deki en biiyiik Chionomys tiiriidiir. Dorsal kiirk rengi koyu kahverengidir ve
yanlara dogru grimsi bir renk alir. Ventral kiirk gri ya da kirli beyazdir. Kiirkiin dorsal

ve ventrali arasinda belirgin bir gegis bolgesi yoktur.
e Kuyruk bas ve viicut uzunlugunun % 60’mdan uzundur ve tek renklidir.

e Kafatas1 goreceli olarak saglamdir ve rostrum kisadir. Beyin kutusu ventral olarak
egimli degildir ve diizdiir. Zigomatik yay goreceli olarak saglamdir ve disariya dogru

hafifce genislemistir. Interorbital bdlge genistir. Oksipital kondiller dorsalden
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goriilmemektedir. Parietal ve interparietal bolgeler arasinda belirgin siiturlar mevcut
degildir. Insisiv foramina gdreceli olarak uzundur ancak post palatal foramina nokta
boyutundadir. Damagin posterior kenar1 3. molar disin posterior kenarina bagh ¢izgiye
posterior olarak konumlanmistir. Timpanik bullalar orta boydadir. Mandibulun
koronoid ¢ikintist kondiloid ¢ikintisindan 6nemli dlgiide ayrilmis haldedir (Yigit vd.
2006).

o M3 dis morfolojisi kompleks formdadir.

e Diploid kromozom sayisi (2n) ve kromozom kol sayist (FN) 54°tiir. Otozomal
kromozomlar 1 ¢ift metasentrik ve 26 ¢ift akrosentrik koromozomdan olusur. X
kromozomu biiyiikk boyutlu submetasentrik, Y kromozomu ise kiiciik akrosentriktir

(Kefelioglu 1995).

e Tiirkiye’de sadece Trabzon ve c¢evresindeki yaprak doken agaclardan olusan

ormanlardan kaydi verilmistir (Yigit vd. 2006).

2.4.10 Chionomys gud Satunin, 1909

e Toplam bas ve viicut uzunluklar1 ortalama 121,1 mm ve kuyruk uzunluklar: ortalama

71,9 mm’dir (Krystufek 1999).
e Dorsali kahverengimsi gri ve ventrali kahverengi golgeler olmaksizin gri renktedir.

e Kuyruk soluk renkte olup, tek renkli veya belli belirsiz olarak iki renklidir. Ayaklar
gri renktedir.

e Kafatas1 yliksek degildir ve timpanik bullalar kiigiiktir.
e Dis morfolojisi C. roberti ile benzerdir (Yigit vd. 2006).

e Diploid kromozom sayisi (2n) 54, kromozom kol sayist (FN) 58 ve otozomal
kromozomlara ait kol sayisi (FNa) 54°tir. X kromozomu submetasentrik ve Y

kromozomu akrosentriktir (S6zen vd. 2009)

e Tiirkiye’den Dogu Karadeniz’de sinirli bir alanda 1500-3200 m yiikseklikteki dag
otlaklar1 ve seyrek koknar ormanlarindaki kaya oyuklarindan kaydi verilmistir (Steiner

1972, Krystufek 1999).
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e Ekolojisi ve biyolojisi hakkindaki bilgiler sinirhidir. KryStufek (1999) 5 adet diside 3-

4 yavru (ortalama 3,6) tespit etmistir.

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

Mitokondri, oOkaryotlarda enerji Uretiminde goérev alan ve kendi genomuna,
transkripsiyon, translasyon sistemine sahip bir organeldir (Wolstenholme 1992,
Dimmock vd. 2010). Mitokondriyal DNA oksidatif fosforilasyon sistemindeki
polipeptitleri kodlamaktadir (Fernandez-Silva vd. 2003) ve maternal olarak (anne
araciligi ile) kalitilmaktadir (Avise 1991, Birky 1995). Memeli mtDNA genomu 37 adet
gen igermektedir; 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 mekanizmasi olmamasi, intron igermemesi, hizli bir evrimlesme hizina sahip
olmasi gibi nedenlerden otiirli, MtDNA genetik, molekiiler sistematik ve filogeni
caligmalarinda siklikla kullanilmaktadir (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 bolgesi neredeyse tiim hayvan gruplari i¢in kabul
edilmis tek standart barkod genidir. Sitokrom ¢ Oksidaz mitokondride bulunan biiyiik
bir transmembran proteinidir ve oksidatif fosforilasyonda gorevlidir. Solunum
dongiisiinde terminal elektron alicist olup, oksijenin suya yikilmasini ve protonlarin
krista membranlar1 boyunca pompalanmasini katalize etmektedir. 648 baz ¢iflik bu gen
tirler aras1 yeterli Ol¢lide varyasyon saglamaktadir ve tiir i¢i varyasyon % 10’un
altindadir. Insersiyon ve delesyonlar da az sayidadir. (Waugh 2007). COXI geninin
evrimlesme hizinin yiiksek olmasindan dolayr (Hebert vd. 2003), tir ayriminda
(Pfunder vd. 2004) ve yakin tiirlerin sistematiklerinin aydinlatilmasinda (Zardoya ve
Meyer 1996) ideal oldugu rodentler ile yapilan ¢alismalar ile de gosterilmistir (Pfunder
vd. 2004, Partridge vd. 2007, Jiang vd. 2012, Montaser ve Mahmoud 2013, Yigit vd.
2017).
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Ribozomal RNA protein sentezinde goérev alan ribozomlar1 olusturmak igin
polipeptitlerle birlikte {ic boyutlu yapilar meydana getirir (Sun 2005). 12S rRNA
yaklasik 819 ila 958 baz ¢iftlik bir gen bolgesidir ve mtDNA tarafindan kodlanmaktadir.
12S rRNA haberci RNA’nin (mRNA) protein olusturmak iizere translasyonu i¢in
gereklidir (Yang 2014). Uzun zamandir kus, memeli ve diger hayvan tiirlerinin
belirlenmesinde kullanilmasinin  yanisira, yiiksek derecede korunmus bdlgeleri
icermesinden dolayr cins, familya gibi farkli seviyelerdeki hayvan gruplarinin
filogenetik iligkilerinin belirlenmesi i¢in de ideal bir belirtectir (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 Niikleer DNA (nucDNA) ve IRBP Gen Bolgesi

Niikleer DNA cekirdekte bulunur ve okaryot genomunun biiyiik bir kisminm1 kodlar
(Lombard vd. 2005). mtDNA’nin aksine, biparental yani yaris1 anneden yarist babadan
gelecek sekilde kalitilir (Hoekstra 2000). Ayrica, tamir mekanizmasinin olmasi,
dogrusal bir yap1 gostermesi, intronlara sahip olmasi, rekombinasyon gostermesi ve
daha yavas bir evrimlesme hizina sahip olmasi nedeniyle de mtDNA’dan farklilik
gosterir (Bohr 2002, Zhang ve Hewitt 2003).

IRBP (Fotoreseptor retinoid baglayici protein) fotoreseptdr dis segmentleri ile retina
pigment epiteli ve muhtemelen Miiller hiicreleri arasinda gorsel dongii retinoidlerinin
taginmasina aracilik ettigi i¢in cubuk ve koni islevi i¢in gerekli kabul edilmistir. Tagima
islemi sirasinda IRBP, retinolil izomerizasyon ve oksidasyondan korur. IRBP, gorsel
dongiideki roliiniin yani sira yag asitlerini de baglar ve retina gelisiminde rol
oynayabilir. IRBP fotoreseptér 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
niikleer belirteci de son zamanlarda rodent filogenisinin olusturulmasina ve tiirlerin
tanimlanmasia yonelik ¢alismalarda tercih edilmektedir. Ozellikle tiir ayriminda ve
cesitli taksonomik seviyelerde yavas evrimlesme hizina sahip IRBP Dbelirtecinin

kullanigh olduguna dair ¢aligmalar bulunmaktadir (Stanhope vd. 1992, Stanhope vd.

28



1996, Springer vd. 1997, Springer vd. 1999, Jansa ve VVoss 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 iklimsel Tarihi

Anadolu tektonik agidan oldukca hareketli bir bolge olup, bu bdlgede Prekambriyen
Zamani’ndan bu yana (4,6 milyar-600 milyon y1l) orojenez (dag olusumu), transgresyon
(deniz ilerlemesi) ve regresyon (deniz ¢ekilmesi) gibi jeolojik olaylar siklikla meydana
gelmistir (Atalay 1987). Afrika, Arabistan ve Avrasya levhalarinin arasinda kalmasi ve
Ozellikle Afrika ve Arabistan levhalarinin kuzeye dogru hareket etmeleri giinimiizdeki
daglar, ovalar, platolar gibi yer sekillerinin olusmasina neden olmustur (Ering 1973,
Sonmez ve Dolek 2016). Bu siiregte, Kuzey Anadolu Daglar1 ve Toroslar Mezozoik
Zaman’da (254-65 MYO) olusmus olup (Ketin 1977), giiniimiizde de kemiriciler gibi
kiiciik memeliler basta olmak tizere bir¢ok karasal hayvan i¢in cografi bariyer olarak rol
oynamaktadirlar. Bu dag sistemlerinin bulundugu alanlar Tetis Denizi tarafindan
cevrelenmis ve karasal materyallerin denize taginmasi sonucu jeosenklinal (tortulagmis)
duruma ge¢mistir. Alp Orogenezi ile bu jeosenklinal bolgeler yiikselip kivrilarak
Anadolu’daki kivrimli daglar1 (Kuzey Anadolu Daglar1 ve Toroslar) olusturmuslardir
(Sonmez ve Dolek 2016). Orta Miyosen Doénemi’nde (15,97-11,6 MYO) Dogu
Anadolu’da Arabistan-Avrasya-Anadolu kita ¢arpigsmasi baslamis (Saroglu ve Giliner
1981) ve Marmara Cukuru, Izmit Korfezi, Adapazari, Diizce, Bolu, Malatya, Elaz1g,
Bing6l, Mus ovalari, Antakya-Maras grabeni ve Van golii havzasi olusmustur.
Kuaterner Dénemi’nde (2,58 MYO-giiniimiiz) Ege Denizi Egeid Karasi’nin ¢okmesi ve
Akdeniz sularmin bu bdlgeye dolmasi ile olusmustur (Sénmez ve Iskender 2016). Agr,
Stiphan, Erciyes ve Hasan gibi daglar da bu donemde volkanik aktiviteler sonucu
olugsmustur (Demirsoy 1996, Sonmez ve Dolek 2016). Pleistosen Donemi’nde (2,6-0,11
MYO) Bat1 Anadolu ¢kmeye ve Dogu Anadolu yiikselmeye devam etmistir (Demirsoy
1996) ve Karadeniz Bolgesi’nin dogusunda kiy1 seritlerinde asinma platformlar
seklinde teraslar meydana gelmistir (Brinkmann 1976). Pleistosen boyunca, Anadolu
bugiinkii seklini hemen hemen almistir. Ege plakasinin batisi adalar haricinde ¢okmiis

ve Kibris Adasi Anadolu’dan ayrilmistir. I¢ Anadolu’daki gdl sistemi gerilemeye
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baslamis ve gilinimiizde daginik goller halinde kalmistir. Amanos Daglari’ndan
Erzurum-Kars Platosu’na kadar uzanan ve I¢ Anadolu ve Giineydogu Anadolu’yu
birbirinden ayiran Anadolu Diyagonali’nin yanisira (Davis 1971), Toroslar, Bati
Anadolu Daglar1 ve Karadeniz Daglari’nin yiikselmesi de bu donemde devam etmistir
(Demirsoy 1996). Yaklasik 2 milyon yil 6nce, Tiirkiye’nin Avrupa ve Asya kisimlarini
birbirinden ayiran Istanbul ve Canakkale Bogazlar1 nehirlerin erozyonla derin vadiler
acmasi ile meydana gelmistir (Bacescu 1985, Tortonese 1985, Demirsoy 1996, Cagatay
vd. 2000, Yaltirak vd. 2000).
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Sekil 2.1 Anadolu’nun cografi pozisyonu ve ana topografik bilesenleri (Bilgin 2011)
(Kesikli gizgiler Pleistosen’deki I¢ Anadolu Gél Sistemi’ni gostermektedir)

Anadolu’nun iklimsel tarihine bakildiginda, iklim donemlere gore degisiklik
gostermektedir. Tersiyer Donemi’nde sicak Erken Paleosen (66,0-61,6 MYO), daha
tropik Orta Paleosen (61,6-59,2 MYOQ) ve daha soguk Geg Paleosen (59,2-56 MYO) ile
devam etmektedir (Russell 1975, Wolfe 1978, Krause ve Maas 1990). Oligosen Dénemi
(33,7-23,8 MYO) Erken Senozoik ddénemlerine gore daha soguk ve kurudur (Wolfe
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1978, 1985). Erken Miyosen boyunca (23-16,5 MYO) iklim enlemsel sicaklik
derecelenmesinin olusumuyla beraber daha sicak ve oOnemli Ol¢lide kuru bir hale
gelmistir (Kennett 1985). Bu degisiklikler Himalayalar’in yilikselmesi ve Akdeniz’i
olusturmak tizere Tetis Denizi’nin kapanmasi ile iliskilidir (Berggren ve Van Couvering
1978, Kumar ve Singh 1988). Miyosen’in sonraki evrelerinde sabit bir sicaklik azalmasi
ve kurulukta devamlilik goriilmistiir (Palmer ve Barret 2010). Artan dag yilikselmesi
olaylar1 da iklim tizerinde etkili olmustur. Himalayalar’in ytlikselmesi ile Orta Asya’ya
muson riizgarlarinim ulasmasi engellenmistir (Kumar ve Singh 1988). 5,96-5,33 MYO
(Erken Miyosen) meydana gelmis olan Messiniyen Tuzluluk Krizi fauna ve flora
elemanlarmi biiyiik Olciide etkilemistir (Roveri vd. 2014). Cebelitarik Bogazi’nin
kapanmasi ve meydana gelen yogun tuz ¢okelmesi sonucunda Akdeniz ve Karadeniz’de
deniz seviyesi diismiis ve daha soguk ve kuru iklimlerin yanisira, savannalarin
genislemesi artmistir (Hsii vd. 1977, Krijgsman 2002, Duggen vd. 2003). 4-5 MYO
(Geg Pliyosen) Akdeniz ve Atlantik Okyanusu’nun baglanti yapmasi ile Messiniyen
Tuzluluk Krizi sona ermistir. Boylelikle, bu donemde Akdeniz havzasinda sicak ve
tliman iklim hakim olmustur. Pleistosen Donemi’nde ise Pliyosen’de baslayan kiiresel
soguma devam etmistir ve bu donemde belirgin olarak 4 buzul déonemi yasanmistir:
Giinz Buzul Devri (MO 600.000-540.000), Mindel Buzul Devri (MO 480.000-430.000),
Riss Buzul Devri (240.000-180.000) ve Wiirm Buzul Devri (MO 120.000-8.000). Her
buzul devrinin arasinda, sicakligin giiniimiizdeki gibi yliksek oldugu bir interglasiyal
(buzularasi) evre bulunmaktadir (Demirsoy 1996). Buzul devirlerde Kuzey Amerika,
Kuzey Avrupa gibi yiiksek enlemler buzlarla kaplanmistir (Webb ve Bartlein 1992).
Ortalama kiiresel sicaklik 4-8 derece civarindadir ve yagis miktart artmistir. Tersiyer
tiirlerinin bir kismi1 iklim degisikligi neticesinde ortadan kalkmig, bir kismi ise giiney
bolgelerdeki siginaklara sigimmis ve buzularasi evrelerde 06zellikle Anadolu’daki
siginaklar yayillma ve gen merkezi olarak gorev yapmislardir. Denizlerin sicak seven
tiirleri de soguma nedeniyle ortadan kalkmistir. Buzul olusumu ile azalan deniz seviyesi
kara kopriilerinin olusumuna neden olmustur ve boylelikle kara parcalar1 arasinda fauna
aligverisi meydana gelmistir. Buzul kiitlelerinin etrafinda buzul gollerinin olusmas: ile
i¢ sularda su kopriileri meydana gelmistir. Buzularasi donemlerde ise buzullarin erimesi
ile deniz seviyesi diismiis ve kara kopriileri kapanmistir (Demirsoy 1996). Glineye goc

eden tiirlerin bir kismi1 tekrar kuzeye gelirken, bir kismi ise yiiksek daglarin tepelerine
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cekilerek Arktik Relikt canlilar olarak yasamlarini siirdiirmiistiir (Schmitt ve Varga
2012). Stepler Bat1 Asya’dan Orta Avrupa’ya kadar genislemistir. Holosen Devri’nde
(son 10.000 yil) hizli bir iklimsel iyilesme olmus, deniz seviyesi yiikselmis ve

buzularas1 donem baglamistir (Demirsoy 1996).
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1 Ornekleme

Bu tez ¢alismasinda, Tiirkiye’nin kuzeyini kapsayacak sekilde 40. enlem ve {izerinde
yayilis gosteren Microtus arvalis, M. mystacinus, M. subterraneus, M. majori, M.
hartingi, M. lydius, M. dogramacii, Chionomys nivalis, C. roberti ve C. gud tiirleri ile
dis grup olarak kullanilan Microtus guentheri ve M. socialis tiirlerine ait 200 adet
sekans kullanilmistir. Bu 6rneklerden 136 adedi Prof. Dr. Nuri YIGIT ve Prof. Dr.
Erciiment COLAK tarafindan kurulmus olan Ankara Universitesi Fen Fakiiltesi Biyoloji
Bolimi Memeli Hayvanlar Arastirma Koleksiyonu’nda (AUMAC) bulunmaktadir. M.
subterraneus, M. majori, M. mystacinus, M. lydius, C. roberti ve C. gud tiirlerine ait 27
ornek ise T.C. Cevre ve Orman Bakanligi Doga Koruma ve Milli Parklar Genel
Miidiirliigii tarafindan 21264211-288.04 sayili izni ve Ankara Universitesi Hayvan
Deneyleri Yerel Etik Kurulu'nun 2016-21-184 sayili izni ile gerceklestirilen arazi
calismalar1 ile toplanmistir (Sekil 3.1-3.3). Arazi calismalarinda canli yakalama
kapanlar1 ile yakalanan bireyler dietil eter koklatilarak oldiiriilmiis ve sirasiyla tiim
viicut uzunlugu, kuyruk uzunlugu, kulak uzunlugu ve arka ayak uzunlugu ile viicut
agirliklan olgiilmistiir. Bireylerin post ve kafataslarinin yanisira karaciger, kalp, bobrek
ve kas dokular1 alimmustir. Bu dokular uzun siireli kullanim amaciyla -86 °C’lik derin
dondurucuda muhafaza edilmektedir. Calisilacak tiirlere ait 6rnekler, Yigit vd. 2006’ ya

gore kafatas1 ve post morfolojileri incelenerek yapilan tiir teshisleri ile belirlenmistir.

Bu caligmada, 32 lokaliteden alinan toplam 163 adet Orne§in yanisira, analizlerde
kullanilmak tizere GenBank’dan 30 adet ve BoldSystem’dan 7 adet DNA sekans dizisi
de kullanilmustir (Cizelge 3.1-3.2). Orneklerin toplandig lokaliteler Sekil 3.4°te harita

lizerinde gosterilmistir.
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Sekil 3.1a Arazi ¢alismalarindan fotograflar (20.07.2018, Samsun)

LTI

Sekil 3.1b Arazi ¢alismalarindan fotograflar (05.08.2017, Rize)
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Sekil 3.3 Microtus yuvasi kenarina yerlestirilmis canli yakalama kapani
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Sekil 3.4 Calismada kullanilan 6rneklerin toplandiklar: lokasyonlar

(1: Kurklareli, 2: Edirne, 3: Canakkale, 4: Balikesir, 5: Bursa, 6: Bilecik, 7: Kocaeli, 8: Sakarya, 9: Bolu,
10: Ankara, 11: Karabiik, 12: Kastamonu, 13: Corum, 14: Amasya, 15: Samsun, 16: Ordu, 17: Giresun,
18: Trabzon, 19: Bayburt, 20: Rize, 21: Artvin, 22: Erzurum, 23: Ardahan, 24: Kars, 25: Izmir, 26:
Konya, 27: Nigde, 28: Sivas, 29: Mus, 30: Kahramanmaras, 31: Kilis, 32: Adiyaman)

Cizelge 3.1 Calismada kullanilan 6rneklerin koleksiyon numaralar1 ve lokasyonlar

Sira | Tiir Koleksiyon | Lokasyon
Numarasi

1 Microtus arvalis 35109 Ardahan

2 Microtus arvalis 45192 Erzurum

3 Microtus arvalis 63657 Camlibel Gegidi 20. km Savsat Dogu
Ardahan

4 Microtus arvalis 63667 Camlibel Gegidi 20. km Savsat Dogu
Ardahan

5 Microtus arvalis 63679 Camlibel Gegidi 20. km Savsat Dogu
Ardahan

6 Microtus arvalis 63689 Camlibel Gegidi 20. km Savsat Dogu
Ardahan

7 Microtus arvalis 6369 Camlibel Gegidi 20. km Savsat Dogu
Ardahan

8 Microtus arvalis 63789 Camlibel Gegidi 20. km Savsat Dogu
Ardahan

9 Microtus arvalis 63799 Camlibel Gegidi 20. km Savsat Dogu
Ardahan

10 | Microtus arvalis 63809 Camlibel Gegidi 20. km Savsat Dogu
Ardahan

11 | Microtus arvalis 63909 Selim- Kars
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Cizelge 3.1 Calismada kullanilan 6rneklerin koleksiyon numaralar1 ve lokasyonlari

(devam)
Sira Tiir Koleksiyon | Lokasyon
Numarasi
12 Microtus arvalis 63919 Camligatal- Ardahan
13 Microtus arvalis 64243 Camlibel Gegidi 20. km Savsat
Dogu 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(?) Sirbistan
19 Microtus arvalis S2 (?) Sirbistan
20 Microtus arvalis S3(?) Sirbistan
21 Microtus arvalis S24 (?) Sirbistan
22 Microtus arvalis S27 (?) Sirbistan
23 Microtus arvalis S28 (?) Sirbistan
24 Microtus arvalis S29 (?) Sirbistan
25 Microtus arvalis S30 (?) Sirbistan
26 Microtus arvalis S31(?) Sirbistan
27 Microtus arvalis S32 (?) Sirbistan
28 Microtus arvalis S41 (?) Sirbistan
29 Microtus arvalis S42 (?) Sirbistan
30 Microtus mystacinus | 2378 Giiney Igneada-Kirklareli
31 Microtus mystacinus | 30109 Mus
32 Microtus mystacinus | 31403 Odemis, izmir
33 Microtus mystacinus | 31789 Muratdere-Bozoyiik-Bilecik
34 Microtus mystacinus | 31799 Muratdere-Bozoyiik-Bilecik
35 Microtus mystacinus | 31859 Yesilkdy-Konya
36 Microtus mystacinus | 31889 Beysehir-Konya
37 Microtus mystacinus | 31899 Beysehir-Konya
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Cizelge 3.1 Calismada kullanilan 6rneklerin koleksiyon numaralar1 ve lokasyonlari

(devam)
Sira Tiir Koleksiyon | Lokasyon
Numarasi
38 Microtus mystacinus | 31909 Beyschir-Konya
39 Microtus mystacinus | 34869 Pasinler-Erzurum
40 Microtus mystacinus | 34879 Pasinler-Erzurum
41 Microtus mystacinus | 348843 Pasinler-Erzurum
42 Microtus mystacinus | 35463 Yesilkoy-Konya
43 Microtus mystacinus | 35478 Yesilkoy-Konya
44 Microtus mystacinus | 354843 Yesilkoy-Konya
45 Microtus mystacinus | 47049 Mesudiye-Ordu
46 Microtus mystacinus | 47079 Mesudiye-Ordu
47 Microtus mystacinus | 43719 Evciler-Pinarhisar-Kirklareli
48 Microtus mystacinus | 45299 Madenkoy-Nigde
49 Microtus mystacinus | 51364 Velika Kopriisii-Istranca
Ormani-Kirklareli
50 Microtus mystacinus | 60059 Sulucaova-Nigde
51 Microtus mystacinus | 60609 Ulubat Golkuyu Koyii-Bursa
52 Microtus mystacinus | 60643 Kemalpasa-Bursa
53 Microtus mystacinus | 60749 Ulubat Golkuyu Koyii-Bursa
54 Microtus mystacinus | 60819 Gonen-Balikesir
55 Microtus mystacinus | 60953 Gonen-Balikesir
56 Microtus mystacinus | 60973 Gonen-Balikesir
57 Microtus mystacinus | 61073 Ezine-Canakkale
58 Microtus mystacinus | 65919 Iskender Koyii-Edirne
59 Microtus mystacinus | 65927 Iskender Koyii-Edirne
60 Microtus mystacinus | 65939 Iskender K&yii-Edirne
61 Microtus mystacinus | 65959 Iskender Koyii-Edirne
62 Microtus mystacinus | 65969 Avariz koyii-Edirne
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Cizelge 3.1 Calismada kullanilan 6rneklerin koleksiyon numaralar1 ve lokasyonlari

(devam)
Sira Tiir Koleksiyon Numaras1 | Lokasyon
63 Microtus mystacinus | 65979 Avariz koyu-Edirne
64 Microtus mystacinus | 71202 Azath-Edirne
65 Microtus mystacinus | 71267 Azath-Edirne
66 Microtus mystacinus | 71277 Siitliice-Gelibolu-
Canakkale
67 Microtus mystacinus | 73279 Bigkidere Goleti-Kocaeli
68 Microtus mystacinus | 73289 Bigkidere Goleti-Kocaeli
69 Microtus mystacinus | 73309 Bigkidere Goleti-Kocaeli
70 Microtus mystacinus | 73319 Bigkidere Goleti-Kocaeli
71 Microtus mystacinus | 73339 Osmangazi-Gebze-Kocaeli
72 Microtus mystacinus | 73357 Bigkidere Goleti-Kocaeli
73 Microtus mystacinus | 73367 Bigkidere Goleti-Kocaeli
74 Microtus mystacinus | 73869 Yukari Kizilan Koyii-
Ulubey- Ordu
75 Microtus mystacinus | 75637 Ladik Goli-Samsun
76 Microtus mystacinus | 75647 Kunduz Ormani-
Vezirkdprii-Samsun
77 Microtus mystacinus | 75664 Ladik Goli-Samsun
78 Microtus mystacinus | 76247 Cubuk-Ankara
79 Microtus mystacinus | 76357 Golbasi-Ankara
80 Microtus mystacinus | 76397 Golbasi-Ankara
81 Microtus mystacinus | 76487 Golbasi-Ankara
82 Microtus mystacinus | 76817 Daday-Kastamonu
83 Microtus 235443 Velika Kopriisii-Istranca
subterrenaus Ormani-Kirklareli
84 Microtus 23559 Velika Kopriisii-Istranca
subterrenaus Ormani-Kirklareli
85 Microtus 23618 Velika Kopriisii-Istranca
subterrenaus Ormani-Kirklareli
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Cizelge 3.1 Calismada kullanilan 6rneklerin koleksiyon numaralar1 ve lokasyonlari

(devam)
Sira Tiir Koleksiyon | Lokasyon
Numarasi

86 Microtus subterrenaus | 23629 Velika Kopriisii-Istranca
Ormani-Kirklareli

87 Microtus subterrenaus | 45519 Karabiik

88 Microtus subterrenaus | 45529 Karabiik

89 Microtus subterrenaus | 45533 Karabiik

90 Microtus subterrenaus | 45543 Karabiik

91 Microtus subterrenaus | 46963 Egribel-Giresun

92 Microtus subterrenaus | 49583 Kazdagi-Balikesir

93 Microtus subterrenaus | 49593 Kazdagi-Balikesir

94 Microtus subterrenaus | 73038 Kartepe-Kuzuyayla-Kocaeli

95 Microtus subterrenaus | 73929 Kocaeli-Hendek arasi daglik
alan Sakarya

96 Microtus subterrenaus | 73933 Kocaeli-Hendek aras1 daglik
alan Sakarya

97 Microtus subterrenaus | 75623 Ladik Goli-Samsun

98 Microtus subterrenaus | 75653 Vezirkdprii Geyik Uretme
Sahasi-Samsun

99 Microtus majori 53849 Borgka-Artvin

100 Microtus majori 73378 Ulubey-Yukar1 Kizilen Koyii-
Ordu

101 Microtus majori 73849 Ulubey-Yukar1 Kizilen Koyii-
Ordu

102 Microtus majori 73859 Ulubey-Yukari Kizilen Koyii-
Ordu

103 Microtus majori 742643 Savsat-Artvin

104 Microtus majori 74273 Savsat-Artvin

105 Microtus majori 742873 Savsat-Artvin
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Cizelge 3.1 Calismada kullanilan 6rneklerin koleksiyon numaralar1 ve lokasyonlari

(devam)

Sira Tiir Koleksiyon | Lokasyon
Numarasi

106 Microtus hartingi* 554973 Dupnisa-igneada-Kirklareli
107 Microtus hartingi 55508 Dupnisa-igneada-Kirklareli
108 Microtus hartingi 555343 Dupnisa-igneada-Kirklareli
109 Microtus hartingr™* 6480% Dupnisa 6nii agiklik-Kirklareli
110 Microtus hartingi* 6481% Dupnisa 0nii agiklik-Kirklareli
111 Microtus hartingi* 64839 Dupnisa 6nii agiklik-Kirklareli
112 Microtus hartingi* 64784 Dupnisa 6nii agiklik-Kirklareli
113 Microtus hartingi* 64887 Dupnisa 6nii agiklik-Kirklareli
114 Microtus hartingi 64989 Dupnisa 0nii agiklik-Kirklareli
115 Microtus hartingi* 69194 Giineyli-Gelibolu-Canakkale
116 Microtus hartingi* 708373 Gelibolu-Canakkale
117 Microtus lydius* 21189 Polatli-Ankara
118 Microtus lydius 23529 Ankara
119 Microtus lydius 29689 Ankara
120 Microtus lydius* 325348 Kurtbogazi-Ankara
121 Microtus lydius* 33094 Kurtbogazi-Ankara
122 Microtus lydius* 39078 Kurtbogazi-Ankara
123 Microtus lydius 48433 Kazdagi-Balikesir
124 Microtus lydius 48539 Gerede-Ankara
125 Microtus lydius 72959 Sofular Koyii-Golciik-Kocaeli
126 Microtus lydius 733248 Osmangazi-Gebze-Kocaeli
127 Microtus lydius 73339 Osmangazi-Gebze-Kocaeli
128 Microtus lydius 760873 Abant-Bolu
129 Microtus dogramacii | 34499 Corum
130 Microtus dogramacii | 47439 Suluova-Amasya
131 Microtus dogramacii | 47669 Suluova-Amasya
132 Microtus dogramacii | 48939 Suluova-Amasya
133 Microtus dogramacii | 48999 Suluova-Amasya
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Cizelge 3.1 Calismada kullanilan 6rneklerin koleksiyon numaralar1 ve lokasyonlari

(devam)

Sira Tiir Koleksiyon | Lokasyon
Numarasi

134 Microtus guentheri* 27659 Kilis
135 Microtus guentheri* | 36289 Goksun, Kahramanmaras
136 Microtus guentheri* 36294 Goksun, Kahramanmaras
137 Microtus guentheri* | 48079 Tiirkoglu, Kahramanmaras
138 Microtus guentheri* | 67209 Nemrut, Adiyaman
139 Microtus guentheri* 67219 Nemrut, Adiyaman
140 Chionomys nivalis 46949 Egribel-Giresun
141 Chionomys nivalis 47019 Mesudiye-Ordu
142 Chionomys nivalis 47029 Mesudiye-Ordu
143 Chionomys nivalis 470348 Sebinkarahisar-Giresun
144 Chionomys nivalis 47069 Mesudiye-Ordu
145 Chionomys nivalis 47119 Sebinkarahisar-Giresun
146 Chionomys roberti 235148 Stimela-Magka-Trabzon
147 Chionomys roberti 534248 Cat-Camlihemsin-Rize
148 Chionomys roberti 53999 Camlihemsin-Rize
149 Chionomys roberti 633873 Cat-Camlihemsin-Rize
150 Chionomys roberti 63399 Cat-Camlihemsin-Rize
151 Chionomys roberti 63409 Cat-Camlihemsin-Rize
152 Chionomys roberti 63429 Cat-Camlihemsin-Rize
153 Chionomys roberti 637248 Cat-Camlihemsin-Rize
154 Chionomys roberti 63929 Cat-Camlihemsin-Rize
155 Chionomys roberti 74179 Ikizdere-Rize
156 Chionomys gud 46729 Vergenik Dagi-Rize
157 Chionomys gud 46859 Demirdzii-Bayburt
158 Chionomys gud 469573 Demirdzii-Bayburt
159 Chionomys gud 74108 Ovid Dagi-Rize
160 Chionomys gud 74133 Ovid Dagi-Rize
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Cizelge 3.1 Calismada kullanilan 6rneklerin koleksiyon numaralar1 ve lokasyonlari
(devam)
Sira Tiir Koleksiyon | Lokasyon
Numarasi
161 Chionomys gud 741873 Ovid Dagi-Rize
162 Chionomys gud 742973 Ovid Dagi-Rize
163 Chionomys gud 74303 Ovid Dagi-Rize

*: [saretli DNA 6rnekleri yiiksek lisans tezinden alinmustir.

Cizelge 3.2 Calismada kullanilan GenBank ve BoldSystem 6rnekleri

Sira | Sekans Tiir Lokasyon Gen Bolgesi
Numarasi
1 JF499315.1 Microtus arvalis Rusya- COXI
Arkhangelsk
Bolgesi
2 JF499316.1 Microtus arvalis Rusya- COXI
Arkhangelsk
Bolgesi
3 JF499317.1 Microtus arvalis Rusya-Orenburg | COXI
Bolgesi
4 KP190308.1 Microtus arvalis Cin COXI
5 KP190309.1 Microtus arvalis Cin COXI
6 KP190310.1 Microtus arvalis Cin COXI
7 KP190311.1 Microtus arvalis Cin COXI
8 KP190312.2 Microtus arvalis Cin COXI
9 JX457686.1 Microtus arvalis Iberik Yarimadas1 | IRBP
10 | JX457687.1 Microtus arvalis Iberik Yarimadas1 | IRBP
11 | JX457688.1 Microtus arvalis Iberik Yarimadas1 | IRBP
12 | JX457689.1 Microtus arvalis Iberik Yarimadas1 | IRBP
13 | BKMAMO046- | Microtus mystacinus Bulgaristan COXI
11
14 | BKMAMO53- | Microtus mystacinus Bulgaristan COXI
11
15 | DQO015676.1 Microtus mystacinus Ukrayna COXI
16 | SKMZM335.07 | Microtus mystacinus Rusya COXI
17 | SKMZM621.08 | Microtus mystacinus Rusya COXI
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Cizelge 3.2 Calismada kullanilan GenBank ve BoldSystem érnekleri (devam)

Sira | Sekans Tiir Lokasyon Gen Bolgesi
Numarasi

18 NOMAMO054.09 | Microtus mystacinus | Norveg COXI

19 NOMAMO055.09 | Microtus mystacinus | Norveg COXI

20 | AY332685.1 Microtus subterraneus | Isvicre COXI

21 KF152992.1 Microtus socialis Cin COoXl

22 KF152993.1 Microtus socialis Cin COXI

23 | KX451521.1 Microtus guentheri Tiirkiye IRBP

24 KP057389.1 Microtus socialis Tiirkiye IRBP

25 KT175904.1 Chionomys nivalis Portekiz IRBP

26 KT175905.1 Chionomys nivalis Portekiz IRBP

27 | JX457671.1 Chionomys nivalis iberik Yarimadas: | IRBP

28 | JX457672.1 Chionomys nivalis [berik Yarimadas1 | IRBP

29 | JX457673.1 Chionomys nivalis Iberik Yarimadas1 | IRBP

30 | AM919424.1 Chionomys nivalis - IRBP

31 | X99464.1 Chionomys nivalis Isvigre 12S rRNA
32 | AJ972917.1 Microtus subterraneus | Isvicre 12S rRNA
33 | AJ972919.1 Microtus lusitanicus | Fransa 12S rRNA
34 | AJ972918.1 Microtus multiplex Fransa 12S rRNA
35 | AJ972916.1 Microtus pyrenaicus | Ispanya 12S rRNA
36 | AJ972915.1 Microtus Fransa 12S rRNA

duodecimcostatus

37 | AJ972914.1 Microtus savii Italya 12S rRNA
38 | EF568704.1 Mus musculus - COXI

39 | HM217730.1 Rattus rattus Hindistan COXI

40 | AB125808.1 Mus musculus Gliney Kore IRBP

musculus

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 izolasyonu

86°C’lik buzdolabinda saklanan kas, karaciger, kalp ve bobrek dokulari kullanilarak 163
adet Microtus ve Chionomys bireyinden DNA elde edilmistir. Bu amagla, GeneAll®
ExgeneTM Tissue SV mini kit marka DNA izolasyon kiti kullanilmistir. Izolasyon

isleminde su basamaklar izlenmistir:

1) 20 mg’lik doku pargalar1 1,5 ml’lik ependorf tiiplerine koyulur ve 200 pl Buffer TL
eklenir. Ardindan, dokular ezilerek homojen hale getirilir.

2) 20 pl Proteinaz K eklenir ve tiipler vorteks yardimiyla karistirilir. Dokular tamamen
¢oziinene kadar 56°C’de 2-3 saat inkiibe edilir.

3) RNA’y1 uzaklastirmak igin, 4 ul RNase (100 mg/ml) eklenir ve tiipler vortekslenir.
Oda sicakliginda 2 dakika inkiibe edilir.

4) 400 pl Buffer TB eklenir ve ¢ozelti SV kolonlarina aktarilir ve 1 dakika santrifiij
(>8000 rpm) yapilir. Alttaki biriktirme tiipii atilir ve yenisi yerlestirilir.

5) 600 pl Buffer BW eklenir. 30 saniye santrifiij (>8000 rpm) yapilir ve biriktirme tiipii
atilarak yenisi yerlestirilir.

6) 700 pl Buffer TW eklenir. 30 saniye santrifiij (>8000 rpm) yapilir. Biriktirme tiipii
bosaltilarak tekrar yerine takilir.

7) 1 dakika santrifiij (13000 rpm) yapilarak yikama tamponlarindan kalan artiklar
temizlenir. SV kolonu 1,5 ml’lik ependorf tiiplerine yerlestirilir.

8) 200 pul Buffer AE veya sterilize su eklenir. 2 dakika oda sicakliginda inkiibe edilir. 1
dakika santrifiij (13000 rpm) yapilir.

Izolasyon sonrasi BioDrop7444 V2.01 marka &l¢iim cihazinda 1 pl’deki ng cinsinden
DNA miktarlar1 ve 260/280 nm’de saflik degerleri ol¢iilmiistiir. Elde edilen degerler

Cizelge 3.3’te gosterilmistir.
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Cizelge 3.3 Izole edilen DNA’larin miktarlar1 (ng/pl) ve 260/280 nm’de saflik degerleri

Sira Koleksiyon Numarasi ng/pl * 260/280**
1 35109 2,2 1,81
2 451948 61,2 1,87
3 63657 4,0 1,98
4 63667 70,58 1,83
5 63679 49,5 1,93
6 63689 20 2,00
7 63697 30 2,00
8 6378% 50 2,00
9 6379% 50 2,00
10 6380% 12,8 1,99
11 63909 2,7 1,88
12 63919 77,46 1,74
13 64247 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(?) 411 1,80
28 S41(?) 50,21 1,85
29 S42(?) 19 1,90
30 23788 128,9 1,80
31 30109 21.6 2,00
32 314043 3,0 2,00
33 31789 10,4 1,88
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Cizelge 3.3 Izole edilen DNA’larin miktarlar1 (ng/ul) ve 260/280 nm’de saflik degerleri

(devam)
Sira Koleksiyon Numarasi ng/pl * 260/280**
34 31799 5,8 1,80
35 31859 3,8 2,00
36 31889 36,4 1,80
37 31899 2,2 1.79
38 31909 11,8 2,00
39 34869 49,9 1,89
40 34879 35,0 1,91
41 348843 54,0 1,89
42 35464 4,50 1,85
43 35473 20,5 2,00
44 354843 4,0 1,83
45 47049 30,0 2,00
46 47079 45,0 1,80
47 43719 69,1 1,89
48 45299 2,9 1,87
49 51364 13,7 1,81
50 60059 70,7 1,82
51 60609 14,2 2,00
52 606473 9,7 1,98
53 60749 7,7 1,87
54 60819 77 1,89
55 60957 51 1,99
56 60973 17,4 1,85
57 61073 41,3 1,90
58 65919 37,3 1,85
59 659273 29,8 1,85
60 65939 17,2 1,82
61 65959 60,8 1,80
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Cizelge 3.3 Izole edilen DNA’larin miktarlar1 (ng/ul) ve 260/280 nm’de saflik degerleri

(devam)

Sira Koleksiyon Numarasi ng/ul * 260/280**
62 65969 50,3 1,92
63 65979 38,3 1,80
64 71208 7,8 2,00
65 71268 9,6 2,01
66 71278 6,7 2,00
67 73279 10,9 1,93
68 73289 11,0 1,93
69 73309 19,0 1,80
70 73319 17,6 1,99
71 73339 10,8 1,99
72 73353 3,2 1,84
73 73364 11,3 1,92
74 73869 435 1.99
75 75633 30,0 2,00
76 75643 40,0 2,00
77 75667 13,04 1,76
78 76243 21,73 1,83
79 76353 10,75 1,74
80 76393 13,78 1,84
81 76483 10,39 1,81
82 76813 13,0 2,00
83 235443 54,7 1,85
84 23559 23,9 1,89
85 23618 20,2 1,80
86 23629 34,9 1,95
87 45519 22,1 2,0
88 45529 30,0 1,92
89 45533 17,5 2,00
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Cizelge 3.3 Izole edilen DNA’larin miktarlar1 (ng/ul) ve 260/280 nm’de saflik degerleri

(devam)
Sira Koleksiyon Numarasi ng/ul * 260/280**
90 45543 56,4 1,99
91 46964 4,0 1,81
92 49584 55 2,00
93 49594 20,1 1,80
94 73033 18,0 1,88
95 73929 12,1 1,94
96 73933 20,0 2,00
97 75623 12,8 1,86
98 75653 2,2 1,80
99 53849 4.8 1,82
100 73373 14,6 1,96
101 73849 21,7 2,00
102 73859 6,9 2,00
103 74263 30,7 1,82
104 74273 12,4 1,87
105 74283 8,2 2,00
106 55493 51,9 1,84
107 64809 36,3 1,86
108 64819 35,5 1,85
105 74283 8,2 2,00
109 64839 22,7 1,91
110 64783 53,3 1,89
111 648873 19,7 1,80
112 64989 20,2 1,90
113 69193 50,0 1,87
114 708373 46,1 1,80
115 21189 11,6 1,92
116 23529 4,3 1,90
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Cizelge 3.3 Izole edilen DNA’larin miktarlar1 (ng/ul) ve 260/280 nm’de saflik degerleri

(devam)
Sira Koleksiyon Numarasi ng/pl * 260/280**
117 29689 46,1 1,88
118 325348 3,4 1,92
119 33093 87,1 1,83
120 39073 24,4 1,80
121 484373 30,7 191
122 48539 10,0 2,00
123 72959 339 1,91
124 733248 22,8 1,74
125 73339 10,8 1,99
126 760873 4,8 2,00
127 34499 11,9 1,80
128 47439 41,3 1,86
129 47669 15,7 1,99
130 48939 56,6 1,88
131 48999 38,0 1,94
132 27659 26,5 1,82
133 36289 50,3 1,90
134 36293 53,7 1,80
135 48079 53,8 1,82
136 67209 28,7 1,84
137 67219 28,4 1,83
138 46949 4,5 1,80
139 47019 23,8 1,82
140 47029 98,6 1,99
141 47033 22,0 1,92
142 47069 34,8 2,00
143 47119 10,0 2,00
144 23518 56,8 1,80
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Cizelge 3.3 Izole edilen DNA’larin miktarlar1 (ng/ul) ve 260/280 nm’de saflik degerleri

(devam)
Sira Koleksiyon Numarasi ng/ul * 260/280**
145 53423 89,9 1,81
146 53999 15,7 1,80
147 63384 44,5 2,00
148 63399 32,4 1,80
149 63409 9,54 1,89
150 63429 34,8 2,00
151 63723 20,0 2,00
152 63929 21,5 1,88
153 74179 67,8 1,90
154 46729 51,7 1,92
155 4685% 59,7 1,87
156 46953 33,1 1.81
157 74108 20,0 2,00
158 74138 19,3 1,88
159 74183 27,3 1,80
160 74293 132,0 2,00
161 74303 76,8 2,00
162 55504 42,8 1,98
163 55534 22,7 1,83

3.3 Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) ile DNA’larin Cogaltilmasi

Calismada 32 lokaliteden elde edilen 163 adet Microtus ve Chionomys tiirlerine ait
orneklerin iki mitokondriyal (Sitokrom Oksidaz 1 (COXI) ve 12S rRNA) ile bir niikleer
(Fotoreseptor retinoid baglayici protein geni-IRBP) gen bolgesinin Polimeraz Zincir
Reaksiyonu ile DNA amplifikasyonu TECHNE TC-3000 Thermal Cycler cihazi
kullanilarak gercgeklestirilmistir. COXI, 12S rRNA ve IRBP bdlgelerinin ¢ogaltilmasi
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icin kullanilan primer ¢iftleri, PZR karisimini olusturan bilesenler ve miktarlar1 ve

reaksiyon sartlar1 Cizelge 3.4-3.8’de verilmistir.

Cizelge 3.4 DNA amplifikasyonunda kullanilan 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) S-TCTTCTGGGTGTAGGCCAGATGCTTT-3'

Cizelge 3.5 COXI, 12S rRNA ve IRBP bélgelerinin amplifikasyonu i¢in hazirlanan PZR
bilesenleri ve bu bilesenlerin miktarlari

Bilesen Oran
dH,0 28,75 ul
Tampon S5ul

750 mM Tris-HCI ph: 8,8
200 mM (NH4)2 SO4

MgCI2 (2,0 mM) 4 ul
dNTP mix (2 mM) 1 ul
Primer (forward) (100 pmol) 0,5 ul
Primer (reverse) (100 pmol) 0,5 ul
Tagq DNA Polimeraz (5U) 0,25 pul
DNA 10 pl
Toplam 50 pl
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Cizelge 3.6 COXI bolgesinin amplifikasyonunda uygulanan PZR kosullari

Basamak Sicakhik Siire Dongii Sayisi
On Denatiirasyon 94°C 2 dakika 1
Denatiirasyon 94°C 30 saniye

Baglanma 50°C 30 saniye 35

Uzama 72°C 1 dakika

Son Uzama 72°C 5 dakika 1

Cizelge 3.7 12S rRNA bolgesinin amplifikasyonunda uygulanan PZR kosullar

Basamak Sicaklik Siire Dongii Sayisi
On Denatiirasyon 94°C 2 dakika 1
Denatiirasyon 94°C 30 saniye

Baglanma 62°C 30 saniye 35

Uzama 72°C 1 dakika

Son Uzama 72°C 5 dakika 1

Cizelge 3.8 IRBP bolgesinin amplifikasyonunda uygulanan PZR kosullar

Basamak Sicaklik Siire Dongii Sayisi
On Denatiirasyon 94°C 2 dakika 1
Denatiirasyon 94°C 30 saniye

Baglanma 60°C 30 saniye 35

Uzama 72°C 1 dakika

Son Uzama 72°C 5 dakika 1

3.4 Agaroz Jel Elektroforezi

Elde edilen PZR iiriinleri % 0,8’lik agaroz jelde 70 Voltta 1 saat yiriitiilmistiir. Bu
amacla, 1X TAE (Trisma Base, Glacial Asetic Asid, EDTA) tamponu stok haldeki 50X
TAE tamponundan 10 ml alinarak ve iizerine 490 ml distile su ilave edilerek

hazirlanmistir. Sonrasinda % 0,8’lik agaroz jel elde etmek icin 50 ml 1XTAE
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tamponuna 0,4 mg agaroz ilave edilmis ve homojen bir ¢ozelti edilene kadar
mikrodalgada kaynatilmistir. Jele 10 ul etidyum bromid ¢ozeltisi (0,5 mg/ml) ilave
edilmis ve elektroforez kasedine dokiilerek sogumaya birakilmistir. Yeterince
soguduktan sonra, kasetteki taraklar ¢ikarilmis ve kaset 1XTAE tamponu ile dolu
elektroforez tankina yerlestirilmistir. 5 pl’lik DNA 6rnekleri 5 pl yiikleme tamponuyla
(Xylene Cyanol FF ve Bromophenol Blue) karstirilarak kasetteki kuyucuklara
mikropipet yardimi ile yerlestirilmis ve 70 Voltta 1 saat yiritilmistir. Jellerin
ultraviyole 15181 altinda Syngene Bio Imaging Ingenius Jel Goriintiileme Sistemi ile

goriintiilenmesi yapilmig ve fotograflari ¢ekilmistir (Sekil 3.5-3.7).

Orneklerin dizi analizi Ankara Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri 17L.0430003
numarali lisansiistii tez projesi kapsaminda MEDSANTEK ve BM Laboratuvar

Sistemleri Ltd. Sti. firmalarina yaptirilmistir.

M1 23 4567 8 9 N

1000 bp ——

Sekil 3.5 COXI gen bolgesi ¢cogaltilan drneklerin agaroz jel goriintiisii

(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 (Karabiik), N=Negatif Kontrol)
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M123456 789N

1000 bp —— s
L A B A B A B A 4 J

500 bp — 44

Sekil 3.6 IRBP gen bolgesi ¢ogaltilan 6rneklerin agaroz jel goriintiisii

(M=Marker, 1=M17 (Macaristan), 2=6390 (Kars), 3=3449 (Corum), 4=4893 (Amasya), 5=7426 (Artvin),
6=7393 (Sakarya), 7=7392 (Sakarya), 8=7429 (Rize), 9=7565 (Samsun), N=Negatif Kontrol)

M1234567889N

1000bp—— s 9 W 49 " W W W = -

500 bp — 4

Sekil 3.7 12S rRNA gen bolgesi ¢cogaltilan drneklerin agaroz jel goriintiisii

(M=Marker, 1=4519 (Erzurum), 2=S28 (Sirbistan), 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 Cogaltilan DNA Dizilerinin Analizleri

COXI, 12S rRNA ve IRBP gen boélgelerinden PZR ile elde edilen DNA dizileri
Chromas Lite 2.1.1 (www.technelysium.com.au) programinda goriintiilenerek fasta
formatinda kaydedilmistir. Forward ve Reverse diziler ile GenBank ve BoldSystem’dan

alinan diziler MegaX Programi (Kumar vd. 2018) yardimi ile hizalanmistir. Genetik
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cesitlilik degerlerinin hesaplanmasi (niikleotit ve haplotip ¢esitlilik degerleri, parsimony
informative ve singleton variable bdlgelerini iceren polimorfik bolgeler ve mutasyon
sayilar1) ve haplotiplerin belirlenmesi DnaSP 6 (Rozas vd. 2017) programi ile
yapilmigtir. COXI, 12S rRNA ve IRBP gen bolgelerine ait haplotipler kullanilarak,
Network 10.2.0.0 Programi (Bandelt vd. 1999) ile Median-joining yontemi ile
populasyonlar arasi, tiirler arasi ve cinsler arasi filogenetik iligkiler belirlenmeye
calisilmistir. Median-joining Iliski Ag1 olusturulurken varsayilan tercihler géz oniine
alimmis ve disgruplar ¢ikarilmistir. Gruplar arasi ortalama uzaklik (d) degerlerinin
belirlenmesi 1000 tekrarl bootstrap analizi ile Kimura-2 Parametresi (Kimura 1980) baz
alimarak MegaX Programi (Kumar vd. 2018) ile gergeklestirilmistir. Sekans dizileri
kullanilarak elde edilen Bayesian Dendrogrami ise, 5 zincirli 10000000’ar tekrar ile
Beast v1.75 Programi (Drummond ve Rambaut 2007) ile olusturulmustur ve FigTree
v1.4 (http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree) programinda goriintiilenmistir. Tracer
v1.5 (http://beast.bio.ed.ac.uk/Tracer) program ile ESS (Efektif Ornek Biiyiikliigii)
degerleri tespit edilmis ve 200 ve iistiinde degerler elde edilmesi durumunda Bayesian
Dendrogramt i¢in elde edilen sonuglar dikkate alinmistir. Bayesian Dendrogrami i¢in
Akaike Bilgi Kriteri (AIC) ve Bayesian Bilgi Kriteri (AIC) dogrultusunda en uygun
evrimsel model jModelTest 2.1.7 Programi’nda (Posada 2008) belirlenmistir. Evrimsel
ayrilma zamanlar1 ise MtDNA divergens orami (3,27x107 mutasyon/bslge/yil;
Martinkova vd. 2013) ve nucDNA divergens orani (1 milyon yilda % 0,8; Ochman ve
Wilson 1987) ve Microtus longicaudus - Microtus pennsylvanicus ayrimi (0,92+0,02
MYO, Conroy ve Cook 2000) ile Mus-Rattus ayrmu (11,7+0,4 MYO) (Barome vd.
2001, Kennis vd. 2011) kalibrasyon noktalar1 kabul edilerek Beast v1.75 Programi

(Drummond ve Rambaut 2007) ile hesaplanmustir.
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4. ARASTIRMA BULGULARI

4.1 Microtus arvalis Pallas, 1778 Tiiriiniin mtDNA Sitokrom Oksidaz 1 Bolgesi Dizi
Analizi Sonuclan

BatL5310 ve R6036R primer ¢iftleri kullanilarak Sitokrom Oksidaz 1 (COXI) gen
bolgesinin yaklasik 730 baz ciftlik bolgesi cogaltilmistir. Cift yonlii sekanslama islemi
sonrasinda elde edilen 29 adet ve GenBank’tan alinan 8 adet DNA dizisinin hizalama ve

budama iglemleri sonrasinda toplam 37 6rnege ait 550 baz ¢iftlik bolge analiz edilmistir.

Analizler sonucu 37 Ornege ait toplam 14 adet haplotip belirlenmis olup, bu
haplotiplerin 3 adedi Anadolu, 9 adedi Avrupa ve 2 adedi Asya populasyonlarina aittir
(Cizelge 4.1). Dis gruplar analizlere katilmamistir. Genetik ¢esitlilik degerleri Cizelge
4.2°de verilmistir. Toplam haplotip ¢esitliligi (Hd) 0,876 olarak bulunmustur ve en
yiiksek haplotip ¢esitliligi Avrupa populasyonunda bulunurken (Hd= 0,850), en diisiik
haplotip c¢esitliligi ise Anadolu populasyonunda bulunmustur (Hd= 0,295). Toplam
niikleotit ¢esitliligi (Pi) ise 0,013 olarak hesaplanmistir. En yiiksek niikleotit ¢esitlilik
degeri Avrupa populasyonunda (Pi= 0,007), en diisiik niikleotit gesitlilik degeri ise
Anadolu populasyonunda goriilmektedir (Pi= 0,0005). Polimorfik bdlge sayisi en
yiiksek olan populasyon Avrupa populasyonudur ve mutasyon sayisi, parsimony
informative ve singleton bolge sayilart da Anadolu ve Asya populasyonlarina gore
yiksektir. Anadolu ve Asya populasyonlarinda bu degerler oldukga diisiiktiir;
polimorfik bolgeler sirast ile 2 ve 1 olmak iizere yalniz singleton bolgeden

olusmaktadir.

M. arvalis tiiriiniin Anadolu, Avrupa ve Asya populasyonlarinin arasindaki ortalama ve
net genetik uzaklik degerleri (d) Kimura-2 Parametresi (Kimura 1980) ile
hesaplanmistir (Cizelge 4.3). Ortalama ve net genetik uzaklik degerleri % 1,1-2,9
civarinda bulunmustur. Buna goére, Avrupa populasyonunun Anadolu ve Asya
populasyonlarina olan uzakligt (% 2,1-2.9), Anadolu ve Asya populasyonlar arasindaki
genetik uzaklik degerlerinden (% 1,1-1,2) daha yiiksektir.
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Cizelge 4.1 M. arvalis COXI bolgesine ait haplotipleri ve frekanslar1 (parantez iginde)
ve lokasyonlari

Populasyon Haplotip Lokasyon (Ornek Numarasi)
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 Bolgesi (JF499315.1,
JF499316.1)
Hap-7 (2) Macaristan (M17, M20)
Hap-8 (2) Macaristan (M19, M21)
Hap-9 (2) Sirbistan (S1, S42)
Hap-10 (1) Sirbistan (S24)
Hap-11 (6) Sirbistan (S27, S29, S30, S31, S32, S41)
Hap-12 (1) Sirbistan (S28)
Hap-13 (1) Sirbistan (S2)
Hap-14 (1) Sirbistan (S3)
Asya Hap-5 (5) Rusya-Orenburg Bolgesi (JF499317.1), Cin
(KP190308, KP190310, KP190311,
KP190312)
Hap-6 (1) Cin (KP190309)

Cizelge 4.2 M. arvalis COXI bolgesi genetik cesitlilik degerleri

o5 T E |.z|,22 2

F |g|le®m|2® |EF|S5SEF| 556

x |E |85 |25 |22/ EEC 2% | 2,

5 p— —_ = — E o _— Y —_ @ © @«

E |£|8% 2% 52 |5e2| 85|23

'S T IO |20 |ER|CER|HR|ZSAH
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 |0876 |0013 |37 |26 11 |38

Cizelge 4.3 M. arvalis tiirti COXI gen bdlgesine ait, Kimura-2 Parametresi’ne (Kimura
1980) dayali ortalama ve net genetik uzaklik (d) degerleri ve standart sapma

degerleri
Ortalama genetik uzakhk Net genetik uzakhk
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 tiirii populasyonlar1 arasindaki filogenetik iliskileri belirlemek amaciyla
Bayesian Dendrogrami ve Median-joining Iliski Ag1 elde edilmistir. HKY Parametresi
(Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) kullanilarak olusturulan Bayesian Dendrogrami’na
bakildiginda, arvalis (Avrupa) ve obscurus (Anadolu ve Asya) formlar1 birbirlerinden
ayrilmigtir (pp= 1,00) (Sekil 4.1). Sirbistan ve Macaristan 6rnekleri diger 6rneklerden
bazal grup olarak ayri bir klad meydana getirmistir (pp= 0,99). Rusya’nin Avrupa
(arvalis) ornekleri Asya (obscurus) ornekleri ile bir araya gelmistir (pp= 1,00). Anadolu
ornekleri ise Avrupa ve Asya 6rneklerinden farkli bir grup olusturmustur (pp= 1,00). M.
arvalis haplotipleri ile olusturulan Median-joining Iliski Agi’na gore ise (Sekil 4.2),
Sirbistan ve Macaristan haplotipleri Rusya-Arkhangelsk Bolgesi, Asya ve Anadolu
haplotiplerinden, Anadolu haplotipleri ise Rusya-Arkhangelsk Bolgesi ve Asya
haplotiplerinden ayrilmistir. Rusya-Arkhangelsk Bolgesi haplotipleri Asya haplotipleri

ile yakin olarak konumlanmustir.

Ayrilma zamanlarina bakildiginda ise, Avrupa populasyonu Anadolu ve Asya
populasyonlarindan 0,298 MYO ayrilirken, Anadolu ve Asya populasyonlari
birbirlerinden 0,141 MYO ayrilmistir.
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Arvalis Formu

JF499315.1_ Rusya/drkhangelsk
\JF499316.1_ Rusya/Arkhangelsk
KP190312.1_Cin
JF499317.1_Rusya/Orenburg
KPI90308.1_¢in

KPI90310.1 ¢y
KPI903111_Cin
KP190309.1_cin

4519-Erzurum

6366-Ardahan

6378-Ardahan

1 6367-Ardahan

6724 - Ardahan

» | Obscurus 6391 drclah
0,296 MYO 368

0,141 MYO

Asya

Formu 6390-Kars
6369-Ardahan
6379-Ardahan
6365-Ardahan

1 An ado'“ 3510-Erzurum

6380-Ardahan
829-Sirbistan
\§30-Sirbistan
\$32-Sirbistan
\$31-Sirbistan
(S27-Sirbistan
\$41-Sirbistan

1 ($2-Sirbistan

. M17-Macaristan

. M20-Macaristan
(S3-Strbistan

. M21-Macaristan

0,920 MYO . M18-Macaristan

| S42-Sirbistan

\S1-Strbistan
1828-Sirbistan
1 (S24-Sirbistan

I \JF456725.1 Microtus longicaudus
L JF456745.1 Microtus pennsylvanicus

Sekil 4.1 HKY Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayali M. arvalis
COXI bolgesi Bayesian Dendrogrami ve ayrilma zamanlari

(Dallar tizerindeki sayilar % 95 ve iizeri posterior probability (pp) degerlerini gostermektedir)
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" H14
X ,1_/_.:-"7";'8\.‘-.
H11@ , .~ o HO
H13 ™

L ]

H12
] Anadolu
1 Russia- Arkhangelsk (Avrupa)
B Russia-Orenburg (Asya)
= Cin
Bl Macaristan
B Sirbistan

Sekil 4.2 M. arvalis Anadolu, Asya ve Avrupa populasyonlarina ait COXI haplotipleri
ile elde edilen Median-joining Iliski Ag

(Mutasyon sayilar1 dallar lizerindeki siyah ¢izgiler ile gosterilmistir. Nod biiyiiklikleri birey sayisi ile
orantilidir)
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4.2 Microtus arvalis Pallas, 1778 Tiiriiniin nucDNA IRBP Bolgesi Dizi Analizi
Sonuclan

IRBP gen bolgesinin yaklasik 900 baz ¢iftlik bolgesi amplifiye edilmis ve 571 baz
ciftlik bolge hizalama ve budama islemleri ile analiz edilmeye hazir hale getirilmistir.
Analizlerde 25 adedi AUMAC ornekleri ve 4 adedi GenBank’dan olmak iizere toplam

29 ornege ait gen dizileri kullanilmastir.

Analizlerde elde edilen 19 haplotipin 6 adedi Anadolu ve 11 adedi Avrupa
populasyonlarina ait iken, 2 adet haplotip Anadolu ve Avrupa Ornekleri tarafindan
paylasilmistir (Cizelge 4.4). Genetik ¢esitlilik degerlerine bakildiginda (Cizelge 4.5),
toplam haplotip ¢esitliligi (Hd) 0,953 olarak bulunmustur ve Avrupa populasyonunda
(Hd= 0,954), Anadolu populasyonuna gore daha yiiksektir (Hd= 0,891). Toplam
niikleotit ¢esitliligi (Pi) ise 0,006 olarak hesaplanmistir ve her iki populasyonda
niikkleotit ¢esitlilik degerleri esittir (Pi= 0,006). Polimorfik bdlge sayilari birbirlerine
yakin olmakla birlikte Anadolu populasyonunda daha yiiksektir. Anadolu
populasyonunda singleton bolge sayis1 parsimony informative bolge sayisina gére daha
yiiksek iken (siras1 ile 13 ve 3), Avrupa populasyonunda tam tersidir (parsimony

informative bolge sayisi= 11, singleton bolge sayisi= 3).

M. arvalis tiirtiniin arvalis (Avrupa) ve obscurus (Anadolu) populasyonlar1 arasindaki
ortalama ve net genetik uzaklik degerleri (d) Cizelge 4.6’da gosterilmistir Kimura-2
Parametresi (Kimura 1980) baz alinarak hesaplanan ortalama ve net genetik uzaklik

degerleri sirasi ile % 0,6 ve % 0 olarak bulunmustur.

Cizelge 4.4 M. arvalis IRBP bolgesine ait haplotipleri ve frekanslari (parantez iginde)
ve lokasyonlari

Populasyon Haplotip Lokasyon (Ornek Numaras)
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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Cizelge 4.4 M. arvalis IRBP bolgesine ait haplotipleri ve frekanslar1 (parantez iginde)
ve lokasyonlar1 (devam)

Populasyon Haplotip Lokasyon (Ornek Numarasi)
Avrupa Hap-9 (2) Iberik Yarimadas: (JX457686.1, 1X457687.1,
JX457688.1)
Hap-10 (1) Macaristan (M19)
Hap-11 (1) Macaristan (M20)
Hap-12 (1) Sirbistan (S1)
Hap-13 (3) Sirbistan (S2, S24, S30)
Hap-14 (1) Sirbistan (S29)
Hap-15 (1) Sirbistan (S31)
Hap-16 (1) Sirbistan (S2)
Hap-17 (1) Sirbistan (S3)
Hap-18 (1) Sirbistan (S41)
Hap-19 (1) Sirbistan (S42)
Ortak Haplotipler | Hap-4 (3) Ardahan (6367), M21 (Macaristan), S28
(Anadolu ve (Sirbistan)
Avrupa) Hap-6 (5) Ardahan (6369, 6378, 6379, 6380), Iberik

Yarimadasi (JX457689.1)

Cizelge 4.5 M. arvalis IRBP bolgesi genetik ¢esitlilik degerleri

<)
7 ~ =)
z =, T = _ =
> 3 it S| x2 | =SE ™
s Ry e lE | €5 % = S
7)) Sl g | T e | gw S| S =3
x |2 |8Z |22 2% |EES 25 23
t 5 |8% 2% Ex|esz ey iz
S | I |[IC|Zz0 |88 |88 28328
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

Cizelge 4.6 M. arvalis tirii IRBP gen bolgesine ait, Kimura-2 Parametresi’ne (Kimura
1980) dayali ortalama ve net genetik uzaklik (d) degerleri ve standart sapma

degerleri
Ortalama genetik | Net genetik uzakhk
uzakhk
Anadolu-Avrupa 0,006+0,001 0
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M. arvalis tiirii Anadolu ve Avrupa populasyonlari arasindaki filogenetik iligkileri
gdsteren Bayesian Dendrogrami ve Median-joining Iliski Ag1 benzer sonuglar vermistir.
HKY + G Parametresi’ne dayali (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) kullanilarak
olusturulan Bayesian Dendrogrami’nda Anadolu ve Avrupa populasyonlarinda net bir
ayrim gozlenememis ve posterior probability degerleri ¢ogunlukla diisiik (<% 95)
bulunmustur (Sekil 4.3). Median-joining Iliski Ag M. arvalis haplotipleri ile
olusturulmus ve Anadolu ve Avrupa haplotipleri ile ortak haplotipler birbirlerinden

ayrilmamislardir (Sekil 4.4).

Ayrilma zamanlarina bakildiginda ise, Avrupa populasyonu Anadolu populasyonundan
0,114 MYO ayrilmustir.

S32-Sirbistan

| st
3 -Ardahan i
S29-Sirbistan Arvalis Formu

0,97 TX457686.1-Iberik Yarimadasi .
4'__EJX45768?,I-Iher1k Yarmadas: | Arvalis Formu
JX457688.1-Iberik Yarimadasi
N 6369-Ardahan
’_EEQ}TS-;\rdahun ObSCUrUS Formu
0 379-Ardahan
0" 114 MYO 6380-Ardahan
JX457689.]1-Iberik Yarimadasi
0,97 :%iEsSJ {bistan
3-Sirbistan H
0,99 M0 Macatistan Arvalis Formu
) : ——{  sdI-Subistan
0,52 MYO i N W
391-Ardahan
0391 -Ardahan |Obscurus Formu
S28-Sirbistan .
M2 1-Macaristan I Arvalis Formu
4519-Erzurum
©724- Ardahan | Obscurus Formu
M20-Macaristan Arvalis Formu
6390-Kars Obscurus Formu
1 0.95 S%g-glrgisln11
4 7 3U-5irbistan H
92-Srbidtan Arvalis Formu
51-Sirbistan

KJ556734.1 Microtus pennsylvanicus
KX455523.1 Microtus longicaudus

Sekil 4.3 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayali M.
arvalis IRBP bolgesi Bayesian Dendrogrami ve ayrilma zamani

(Dallar tizerindeki sayilar % 95 ve tizeri posterior probability (pp) degerlerini gostermektedir)
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Sekil 4.4 M. arvalis Anadolu ve Avrupa populasyonlarina ait IRBP haplotipleri ile elde
edilen Median-joining Iliski Ag1
(Mutasyon sayilar1 dallar iizerindeki siyah c¢izgiler ile gosterilmistir. Nod biiyiikliikleri birey sayist ile

orantilidir)
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4.3 Microtus mystacinus de Filippi, 1865 Tiiriiniin mtDNA Sitokrom Oksidaz 1
Bolgesi Dizi Analizi Sonuclari

Bu tez ¢alismasinda Sitokrom Oksidaz 1 (COXI) gen bolgesinin yaklasik 730 baz ¢iftlik
bolgesi ¢ogaltilmistir. Hizalama ve budama islemleri sonucu elde edilen 570 baz cift
uzunlugundaki gen dizileri analizlerde kullanilmis ve Anadolu ve Avrupa
populasyonlar1 arasindaki filogenetik iliski ve farklilasmay1 belirleme amaciyla s6z
konusu boélgelerden elde edilen 6rneklerin yanisira, Genbank ve BoldSystem’dan alinan

Bulgaristan, Ukrayna, Norveg ve Rusya orneklerine ait diziler de analiz edilmistir.

Analizler sonucu 59 6rnege ait toplam 21 adet haplotip belirlenmistir. Bu haplotiplerin
17 adedi Anadolu, 3 adedi Trakya ve 1 adedi Avrupa populasyonlarina aittir. (Cizelge
4.7). Cizelge 4.8’de verilen genetik cesitlilik degerlerine bakildiginda, toplam haplotip
cesitliligi (Hd) 0,914’tiir ve Anadolu populasyonundaki haplotip ¢esitliligi (Hd= 0,896),
Trakya populasyonuna gore daha yiiksektir (Hd= 0,385). Toplam niikleotit ¢esitliligi
(Pi) ise 0,009 olup, Anadolu populasyonunda Pi= 0,006, Trakya populasyonunda ise Pi=
0,0007°dir. Polimorfik bolge sayisi en yiiksek olan populasyon Anadolu
populasyonudur ve mutasyon sayisi, parsimony informative ve singleton bolge sayilari
da Trakya populasyonuna gore ¢ok daha yiiksektir. S6z konusu genetik cesitlilik

degerleri Avrupa populasyonunda 0 (sifir)’dir.

M. mystacinus tiiriiniin Anadolu populasyonunun Trakya ve Avrupa populasyonlari ile
ortalama genetik uzaklik degeri sirasi ile % 1,4 ve % 1,2, net genetik uzaklik degeri ise
% 1,2 ve % 1,0 olarak bulunmustur. Trakya ve Avrupa populasyonlari arasi ortalama ve

net genetik uzaklik degerleri ise % 0,2 dir (Cizelge 4.9).
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Cizelge 4.7 M. mystacinus COXI bolgesine ait haplotipleri ve frekanslar1 (parantez
icinde) ve lokasyonlari

Populasyon | Haplotip Lokasyon (Ornek Numarasi)
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) Mus (3010), Konya (3185)
Hap-11 (15) | izmir (3140), Bilecik (3178, 3179), Bursa (6060,
6064, 6074), Balikesir (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) Nigde (4529, 6005)
Hap-17 (1) Balikesir (6095)
Hap-18 (1) Canakkale (6107)
Trakya Hap-1 (11) Kirklareli (2378, 4371, 5136), Edirne (6593,
6595, 6596, 6597, 7120, 7126), Bulgaristan
(BKMAMO046-11, BKMAMO053-11)
Hap-19 (2) Edirne (6591, 6592)
Hap-20 (1) Canakkale (7127)
Avrupa Hap-21 (5) Ukrayna (DQO015676.1), Norveg
(NOMAMO054.09, NOMAMO055.09), Rusya
(SKMZM335.07, SKMZM621.08)

Cizelge 4.8 M. mystacinus COXI bolgesi genetik gesitlilik degerleri
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CS | TS| IS | 238 [ERITLEL{GRISS
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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Cizelge 4.9 M. mystacinus tiri COXI gen bolgesine ait, Kimura-2 Parametresi’ne
(Kimura 1980) dayali ortalama ve net genetik uzaklik (d) degerleri ve
standart sapma degerleri

Ortalama genetik | Net genetik uzakhk
uzakhk
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 tiirinin Anadolu ve Avrupa populasyonlar1 arasindaki filogenetik
iliskiler Bayesian Dendrogrami ve Median-joining iliski A1 ile ortaya konmustur.
HKY + G Parametresi’ne dayali (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) Bayesian
Dendrogrami’nda, her {i¢ populasyona ait O&rnekler birbirlerinden tamamen
ayrilmiglardir (pp= 1,00) (Sekil 4.5). Anadolu ve Trakya kladlarinda da politomi
gozlenmektedir. Median-joining Iliski Agi’na bakildiginda, Anadolu ve Avrupa+Trakya
haplotipleri az sayida mutasyon ile, ayr1 gruplar olarak konumlanmistir (Sekil 4.6).
Haplotip 1 (H1) Trakya (Tiirkiye ve Bulgaristan 6rneklerini, Haplotip 19 ve 20 Trakya
(Turkiye) oOrneklerini ve Haplotip 21 Ukrayna, Norve¢ ve Rusya Orneklerini

icermektedir ve bu haplotipler birbirlerine yakin konumlu olarak bir araya gelmislerdir.

Ayrilma zamanlarina bakildiginda ise, Anadolu populasyonu Avrupa populasyonundan
0,210 MYO ayrilmustir. Trakya (Tiirkiye ve Bulgaristan) populasyonunun Ukrayna-
Norveg-Rusya populasyonundan farklilagsmasi ise 0,08 MYO baslamistir.

68



0,080 MYO

/

] 0,210 MYO

Anadolu

0,920 MYO

N\,

1]

Sekil 4.5 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayali M.
mystacinus COXI bolgesi Bayesian Dendrogrami ve ayrilma zamanlart

(Dallar tizerindeki sayilar % 95 ve lizeri posterior probability (pp) degerlerini gostermektedir)
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LI Anadolu
B Trakya (Turkiye, Bulgaristan)
mm Ukrayna, Norvec, Rusya

Sekil 4.6 M. mystacinus Anadolu ve Avrupa populasyonlarma ait COXI haplotipleri ile
elde edilen Median-joining Iliski Ag1

(Mutasyon sayilar1 dallar tizerindeki siyah cizgiler ile gosterilmistir. Nod biiyiikliikleri birey sayisi ile
orantilidir)

4.4 Microtus mystacinus de Filippi, 1865 Tiiriiniin nucDNA IRBP Bolgesi Dizi
Analizi Sonuclar:

Bu tez calismasinda IRBP gen bolgesinin yaklasik 900 baz c¢iftlik bolgesi cogaltilmis ve
analizlerde 478 baz ¢iftlik bolge kullanilmistir. Analizlerde 37 adedi Anadolu’dan, 12

adedi ise Trakya (Tiirkiye)’dan olmak tizere toplam 49 6rnek ¢aligilmistir.
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Analizler sonucu belirlenen 13 adet haplotipin 10 adedi sadece Anadolu 6rneklerinden
meydana gelirken, kalan 3 adet haplotip Anadolu ve Trakya ornekleri tarafindan ortak
haplotipler olarak paylasilmistir (Cizelge 4.10). Toplam haplotip ¢esitliligi (Hd) 0,844
olarak bulunmustur (Cizelge 4.11) Anadolu populasyonundaki haplotip ¢esitliligi (Hd=
0,872), Trakya populasyonuna gore daha yiiksek c¢cikmistir (Hd= 0,439). Toplam
niikleotit cesitliligi (Pi) ise 0,003 olup, Anadolu populasyonunda Pi= 0,003, Trakya
populasyonunda ise Pi= 0,001 olarak hesaplanmistir. Polimorfik bolge sayisi, mutasyon
say1s1, parsimony informative ve singleton bolge sayisi da Anadolu populasyonda daha

yiiksek ¢ikmasina kargin genel olarak diisiiktiir.

M. mystacinus tiiriiniin Anadolu ve Trakya populasyonlarmin arasindaki ortalama

genetik uzaklik degeri % 0,3, net genetik uzaklik degeri ise % O olarak hesaplanmistir
(Cizelge 4.12).

Cizelge 4.10 M. mystacinus IRBP bolgesine ait haplotipleri ve frekanslar1 (parantez
icinde) ve lokasyonlar1

Populasyon Haplotip Lokasyon (Ornek Numarasi)
Anadolu Hap-3 (7) Bilecik (3178), Erzurum (3488), Ordu (4704,

4707), Bursa (6074), Kocaeli (7336), Samsun
(7563)

Hap-5 (1) Nigde (4529)

Hap-6 (1) Bursa (6060)

Hap-7 (1) Bursa (6064)

Hap-8 (1) Balikesir (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) Kirklareli (2378), Konya (3189), Erzurum (3486,

3487), Nigde (6005), Edirne (6591, 6592, 6593,
6596, 6597, 7120, 7126), Canakkale (7127)

Hap-2 (8) Mus (3010), Bilecik (3179), Konya (3185, 3547,
3548), Kirklareli (6470), Kocaeli (7331, 7335)

Hap-4 (11) Konya (3190, 3546), Kirklareli (4371), Balikesir
(6095, 6097), Canakkale (6107), Edirne (6595),
Ankara (7648), Kastamonu (7681), Kocaeli
(7333), Samsun (7563)
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Cizelge 4.11 M. mystacinus IRBP bélgesi genetik ¢esitlilik degerleri

E E 7 L 7 7
> N X - > > = =
Sl |o®m |g® |Ex|S58= 57|56
= | B 5 = SE | S22 | EEL B2 | & -
[} —_ 7 —_ = _— - E o _ o Y| - D T @»n
E 22 |2%5 (2% |s2|gey 2|5k
S| IS | TO0L |ZO0 |88 |2 ar |=&
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

Cizelge 4.12 M. mystacinus tiirii IRBP gen bolgesine ait, Kimura-2 Parametresi’ne
(Kimura 1980) dayali ortalama ve net genetik uzaklik (d) degerleri ve

standart sapma degerleri

Ortalama genetik | Net genetik uzakhk
uzakhk
Anadolu-Trakya 0,003+0,001 0,000+0,000

M. mystacinus tiiriiniin Anadolu ve Trakya populasyonlari arasindaki filogenetik
iligkileri gosteren Bayesian Dendrogrami, HKY + G Parametresi (Hasegawa, Kishino
ve Yano 1985) kullanilarak olusturulmustur ve Anadolu ve Trakya Ornekleri
birbirlerinden tamamen ayrilmistir (pp= 1,00) (Sekil 4.7). Anadolu populasyonu iginde
de farkli kladlar diisiik olasilik degerleri ile (pp<0,95) meydana gelmis ancak lokalite
veya bolge olarak net bir ayrim gdzlenmemistir. Median-joining Iliski Agi’nda ise

haplotipler az sayida mutasyon ile karigik olarak konumlanmistir (Sekil 4.8).

Anadolu ve Trakya populasyonlari arasi ayrilma zamani ise 0,187 milyon yil olarak

hesaplanmustir.
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Sekil 4.7 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayali M.
mystacinus IRBP bolgesi Bayesian Dendrogrami ve ayrilma zamanlari

(Dallar tizerindeki sayilar % 95 ve tizeri posterior probability (pp) degerlerini gostermektedir)
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Sekil 4.8 M. mystacinus Anadolu ve Trakya populasyonlarina ait IRBP haplotipleri ile
elde edilen Median-joining iliski Ag1

(Mutasyon sayilar dallar iizerindeki siyah ¢izgiler ile gosterilmistir. Nod biiytikliikleri birey sayisi ile
orantilidir)
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4.5 Microtus subterraneus de Selys Longchamps, 1836-Microtus majori Thomas
1906 Tiirlerinin MtDNA Sitokrom Oksidaz 1 Bolgesi Gen Bolgesi Analizi

Microtus majori ve M. subterraneus tiirlerine ait 24 adet ornegin COXI gen bolgesi
cogaltilmis ve analizlerde 529 baz ¢iftlik bolge kullanilmigtir. Bu 6rneklerin 7 adedi M.
majori tiirtine ait iken, 5 adedi Trakya populasyonu 6rnegi ve 12 adedi Anadolu
populasyonu 6rnegi olmak iizere M. subterraneus tiriine ait 17 adet Ornek

kullanilmistir.

Analizler sonucu s6z konusu 2 tiire ait 20 adet haplotip belirlenmistir. M. majori tiiriine
ait 5 haplotip tespit edilmistir. Kalan 15 adet haplotip M. subterraneus tiiriine ait olup,
11 adedi Anadolu, 4 adedi Avrupa (3 adedi Trakya ve 1 adedi Isvigre) drnegine aittir
(Cizelge 4.13). Toplam haplotip c¢esitliligi (Hd) 0,986 olarak bulunmustur (Cizelge
4.14). M. subterraneus Anadolu populasyonundaki haplotip ¢esitliligi (Hd= 0,985), M.
subterraneus Avrupa populasyonuna ve M. majori tiiriine gore daha yiiksek ¢ikmistir
(Hd= siras1 ile 0,900 ve 0,905). Toplam niikleotit ¢esitliligi (Pi) ise 0,086 olup, her 2
tirde birbirine yakindir. Polimorfik bolge sayisi, mutasyon sayisi, parsimony
informative ve singleton bolge sayist da M. majori ve M. subterraneus Anadolu

populasyonunda M. subterraneus Avrupa populasyonuna gére nispeten yiiksektir.

M. majori tiiriiniin M. subterraneus Avrupa ve Anadolu populasyonlar ile arasindaki
ortalama genetik uzaklik degerleri % 15,4 ve % 15,6; net genetik uzaklik degerlerinin
her ikisi de % 11,0°dir. M. subterraneus Avrupa ve Anadolu populasyonlari arasindaki
ortalama genetik uzaklik degeri % 5,6 ve net genetik uzaklik degeri % 1,3 olarak

hesaplanmustir (Cizelge 4.15).
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Cizelge 4.13 M. majori ve M. subterraneus tiirleri COXI bolgesine ait haplotipleri ve

frekanslar1 (parantez i¢inde) ve lokasyonlari

Populasyon Haplotip Lokasyon (Ornek Numarasi)

M. subterraneus (Avrupa) Hap-1 (2) Kurklareli (2354, 2355)
Hap-2 (1) Kirklareli (2361)
Hap-3 (1) Kirklareli (2362)
Hap-4 (1) Isvigre (AY332685.1)

M. subterraneus (Anadolu) | Hap-5 (1) Kazdagi (4959)
Hap-6 (1) Kazdagi (4958)
Hap-7 (1) Karabiik (4551)
Hap-8 (1) Karabiik (4552)
Hap-9 (1) Karabiik (4553)
Hap-10 (1) Karabiik (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)

Cizelge 4.14 M. majori ve M. subterraneus tiirleri COXI bolgesi genetik cesitlilik
degerleri
- =) =
= < S 12|22 3
i|le|e® 58 |%%|5%F 55 | &
2 |8/8E |SE |24 EE% 2% |24
2 15is% |2% |52 csiek 52
S |TJIIC |z0 |88 |CER|or |4
M. 5 |4 (0900 |0,040 |40 24 16 42
subterraneus
(Avrupa)
M. 12 |11 | 0,985 0,041 |52 38 14 55
subterraneus
(Anadolu)
M. majori 7 5 0,905 0,044 |51 45 6 51
Toplam 24 |20 |0,98 |0,086 | 130 117 13 149
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Cizelge 4.15 M. majori ve M. subterraneus tiirleri COXI bolgesine ait, Kimura-2
Parametresi’ne (Kimura 1980) dayali ortalama ve net genetik uzaklik (d)
degerleri ve standart sapma degerleri

Ortalama genetik | Net genetik uzakhk
uzakhk
M. subterraneus (Avrupa)- | 0,056+0,007 0,013+0,003
M. subterraneus (Anadolu)
M. majori- M. subterraneus | 0,154+0,002 0,110+0,010
(Avrupa)
M. majori- M. subterraneus | 0,156+0,001 0,110+0.018
(Anadolu)

HKY + G Parametresi (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) kullanilarak Bayesian
Dendrogrami olusturulmustur ve M. majori, M. subterraneus (Anadolu) ve M.
subterraneus (Avrupa) populasyonlar1 birbirlerinden tamamen ayrilmistir (pp= 0,94-
1,00) (Sekil 4.9). Anadolu populasyonu iginde de Kocaeli, Kazdagi, Karabiik ve
Sakarya, Samsun, Giresun olmak {izere iki farkli hat meydana gelmistir (pp= 1,00).
Median-joining Iliski Agi’'nda ise séz konusu tiirler birbirlerinden ayrilmustir. (Sekil
4.10). M. subterraneus Anadolu populasyonunda Kazdagi, Karabiik ve Kocaeli,
Sakarya, Samsun, Giresun olmak {izere iki grup meydana gelmistir. M. subterraneus
Avrupa populasyonu ise Anadolu populasyonu (Kazdagi, Karabiik grubu) ile bir araya

gelmistir.

M. majori M. subterraneus tiiriinden 1,28 MYO ayrilirken, M. subterraneus tiirii

Anadolu ve Avrupa populasyonlar1 0,420 MYO ayrilmustir.
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2355-Kirklareli
\ 4552-Karabuk
! 1r 4958-Kazdagi
. 4959-Kazdagi
a 4554-Karabuk
1’28 MYO 4551-Karabuk Anadolu
\ 4553-Karabuk
7393-Sakarya

0,94 7303-Kocaeli
1 7392-Sakarya
038 1r 7562-Samsun

7563-Samsun
—— 4096-Giresun

I: 7426-Artvin
J384-Artvin
7428-Artvin
7427-Artvin

0,920 MYO 7385-Ordu
7384-Ordu

M. subterraneus-

[i=

[EEY

M majori

'\ 7337-Ord
1 JF456745.1-Microtus pennsylvanicus
' JF456725. 1-Microtus longicaudus

Sekil 4.9 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayali M.
majori-M. subterraneus COXI bolgesi Bayesian Dendrogrami ve ayrilma

zamanlari

(Dallar iizerindeki sayilar % 95 ve iizeri posterior probability (pp) degerlerini gostermektedir)
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] M. subterraneus (Anadolu)
B M. subterraneus (Avrupa)
Sekil 4.10 M. majori ve M. subterraneus tiirlerine ait COXI haplotipleri ile elde edilen

1 M. majori

Median-joining Iliski Ag
(Mutasyon sayilari dallar tizerindeki siyah ¢izgiler ile gdsterilmistir. Nod biiytikliikleri birey sayist ile

orantilidir)
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4.6 Microtus subterraneus de Selys Longchamps, 1836-Microtus majori Thomas,
1906 Tiirlerinin nucDNA IRBP Gen Bélgesi Analizi

23 adet Microtus majori ve M. subterraneus 6rneginin IRBP gen bolgesi ¢ogaltilmis ve
hizalama ve budalama islemleri ile elde edilen 440 baz ¢iftlik bolge analiz edilmistir.
Belirlenen 6 adet haplotipin 2 adedi M. majori tiiriine ait iken, 3 adet haplotip M.
subterraneus Anadolu populasyonuna aittir. Kalan 1 haplotip M. subterraneus Anadolu
ve Trakya Ornekleri arasinda paylasilmaktadir (Cizelge 4.16). Toplam haplotip
cesitliligi (Hd) 0,794 olarak bulunmustur (Cizelge 4.17) M. subterraneus Anadolu
populasyonundaki haplotip ¢esitliligi Hd= 0,742 ve M. majori populasyonunda Hd=
0,571 olarak hesaplanirken, M. subterraneus Trakya populasyonunda O (sifir) olarak
bulunmustur. Toplam niikleotit ¢esitliligi (Pi) ise 0,004’tiir ve M. majori ve M.
subterraneus Anadolu populasyonunda Pi= 0,002’dir. M. subterraneus Trakya
populasyonunda Pi degeri O (sifir) olarak bulunmustur. Polimorfik bolge sayisi,
mutasyon sayisi, parsimony informative ve singleton bdlge sayisi M. majori ve M.
subterraneus Anadolu populasyonunda diisiik ve birbirine yakin iken, bu degerler M.
subterraneus Trakya populasyonunda 0 (sifir)’dir.

M. majori ile M. subterraneus Anadolu ve Trakya populasyonlarinin arasindaki
ortalama genetik uzaklik degerleri sirasi ile % 0,6 ve % 0,4, net genetik uzaklik degeri
ise sirasi ile % 0,3 ve % 0,4 olarak bulunmustur. M. subterraneus Anadolu ve Trakya
populasyonlarinin arasindaki ortalama genetik uzaklik degeri % 0,1 ve net genetik
uzaklik degeri % 0,05°tir (Cizelge 4.18).
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Cizelge 4.16 M. majori ve M. subterraneus tiirleri IRBP bolgesine ait haplotipleri ve
frekanslar1 (parantez i¢inde) ve lokasyonlari

Populasyon Haplotip

Lokasyon (Ornek Numarasi)

M. subterraneus Hap-1 (9)

(Trakya+Anadolu)

Karklareli (2354, 2355, 2361, 2362), Giresun
(4696), Sakarya (7392, 7393), Samsun
(7562, 7565)

M. subterraneus Hap-2 (2)

Kazdag1 (4958, 4959)

(Anadolu) Hap-3 (4) Karabiik (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)

Cizelge 4.17 M. majori ve M. subterraneus tiirleri IRBP bdlgesi genetik cesitlilik

degerleri
[<P]
2 = ~ =0
2 = I & = o 3 ‘é
A || o | E8 | EFT |58 F S S
2 |8 |BE | 8= |29 | EE? 5 | & ~
5 — —_ = —_— e o —_— V| = @ T @«
E| 5|82 2% |55 |5€2| 25 25
Sl |ITo|ZzO |ce || B =&
M. 4 1 0 0 0 0 0 0
subterraneus
(Trakya)
M. 12 |4 0,742 | 0,002 |3 2 1 3
subterraneus
(Anadolu)
M. majori 7 2 0,571 | 0,002 |2 2 0 2
Toplam 23 |6 0,794 | 0.004 |6 5 1 6

Cizelge 4.18 M. majori ve M. subterraneus tiirleri IRBP bolgesine ait, Kimura-2
Parametresi’ne (Kimura 1980) dayali ortalama ve net genetik uzaklik (d)
degerleri ve standart sapma degerleri

Ortalama genetik | Net genetik uzakhk
uzakhk
M. subterraneus (Trakya)- | 0,001+0,001 0,0005=0,000
M. subterraneus (Anadolu)
M. majori- M. 0,004+0,002 0,004+0,002
subterraneus (Trakya)
M. majori- M. 0,006+0,003 0,003+0,000
subterraneus (Anadolu)
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HKY + G Parametresi (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) kullanilarak olusturulan
Bayesian Dendrogrami’nda M. subterraneus Anadolu ve Trakya 6rnekleri birbirlerinden
pp= 0,50 ile M. subterraneus ve M. majori tiirleri de birbirlerinden pp= 0,99 ile
tamamen ayrilmistir (Sekil 4.11). M. subterraneus Anadolu populasyonu iginde
Kazdagi, Karabiik ile Samsun, Giresun, Kocaeli ve Sakarya olmak iizere iki grup
meydana gelmistir (pp= 1,00). Median-joining Iliski Agi’nda ise s6z konusu 2 tiire
haplotipler olduk¢a az sayida mutasyon ile birbirlerinden ayrilmislardir. M.
subterraneus tiirii Trakya 6rnekleri Anadolu 6rnekleri ile ortak haplotip olusturmuslar;

bu haplotip ile diger Anadolu haplotipleri de bir araya gelmislerdir (Sekil 4.12).

M. majori M. subterraneus tiiriinden 0,390 MYO ayrilirken, M. subterraneus tiirii

Anadolu ve Avrupa populasyonlar1 birbirlerinden 0,240 MYO ayrilmustir.

2354-Kirklareli
2361-Kirklareli
2355-Kirklareli
Zj“’ 62-Kirklareli
[ 4959-Kazdagi
4958-Kazdagi

M. subterraneus-

0,240 MYO Ty

\

0,99

0,390 MYO =

\

0,99

| P

0,920 MYO 099

\

1

[y

o

4553-Karabuk
4552-Karabuk
4554-Karabuk

4551-Karabuk
7565-Samsun
7562-Samsun
7393-Sakarya
4696-Giresun
7392-Sakarya
7303-Kocaeli
7385-Ordu
Y384.Ordu
7337-Ordu
7426-Artvin
7427-Artvin
5384-Artvin

L 7428-Artvin
———AM919409. 1-Microtus majori

M. subterraneus-
Anadolu

M majori

KJ556734.1-Microtus pennsylvanicus
KX455523.1-Microtus longicaudus

Sekil 4.11 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayali M.
majori ve M. subterraneus tiirleri IRBP bdlgesi Bayesian Dendrogrami

(Dallar iizerindeki sayilar % 95 ve iizeri posterior probability (pp) degerlerini gostermektedir)
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1 M. subterraneus (Anadolu)
B M. subterraneus (Trakya)
1 M. majori

Sekil 4.12 M. majori ve M. subterraneus tiirlerine ait IRBP haplotipleri ile elde edilen
Median-joining Iliski Ag

(Mutasyon sayilart dallar tizerindeki siyah ¢izgiler ile gosterilmistir. Nod biiytikliikleri birey sayisi ile
orantilidir)

4.7 Guentheri Grubu Tiirlerin mtDNA Sitokrom Oksidaz 1 Bolgesi Gen Bolgesi
Analizi

Guentheri grubuna ait Microtus guentheri, M. hartingi, M. lydius ve M. dogramacii
orneklerinin yanisira GenBank’dan alinan 2 adet M. socialis drnegi 552 baz ciftlik
COXI gen bolgesi analizlerinde kullanilmistir. 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 tiiriine aittir (Cizelge 4.19). Toplam haplotip ¢esitliligi (Hd) 0,794 olarak
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hesaplanirken en yiiksek haplotip ¢esitliligi M. dogramacii tiiriinde ¢ikmistir (Hd=
1,000) (Cizelge 4.20). En disiik haplotip ¢esitliligi M. socialis (Hd= 0,000) ve M.
hartingi’de (Hd= 0,250) goriilmektedir. Toplam niikleotit ¢esitliligi (Pi) ise 0,004 olup,
M. dogramacii, M. lydius ve M. guentheri tiirlerinde (Pi= 0,031, 0,030, 0,032) M.
socialis (Pi= 0,000) ve M. hartingi (Hd= 0,001) tiirlerine gore daha yiiksektir.
Polimorfik bolge sayisi, mutasyon sayisi, parsimony informative ve singleton bdlge

sayis1 M. lydius ve M. guentheri tiirlerinde en yiiksek, M. socialis tiirtinde 0 (sifir)’dur.

Kimura-2 Parametresi’ne (Kimura 1980) dayali ortalama genetik uzaklik degerleri %
2,4-7,5; net genetik uzaklik degerleri ise % 0,7-7,5 arasindadir (Cizelge 4.21).

Cizelge 4.19 Guentheri Grubu tiirleri ile M. socialis tiirit COXI bolgesine ait haplotipleri
ve frekanslari (parantez i¢inde) ve lokasyonlari

Populasyon Haplotip Lokasyon (Ornek Numarasi)

M. guentheri Hap-5 (2) Adiyaman (6720, 6721)
Hap-6 (1) Kahramanmaras (4807)
Hap-7 (2) Kahramanmaras (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), Balikesir (4843)
Hap-17 (2) Bolu (7608)

M. hartingi Hap-15 (7) Kirklareli (5549, 6480, 6481, 6483,
6488, 6498), Canakkale (6919)
Hap-16 (1) Canakkale (7083)

M. dogramacii Hap-4 (1) Corum (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) Cin (KF152992.1, KF152993.1)
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Cizelge 4.20 Guentheri Grubu tiirleri ile M. socialis tiirii COXI bolgesi genetik ¢esitlilik

degerleri
%)
2 =) = =0
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@ | 2|28 | E8B | EF|S5EBFE |
x | E|BE |SE | 2% | EEL £ .| 2 -
) — —_ = — - E o Y AR ® =
E | 5| 8% 2% |52 5= £z 3%
Q |E | T |20 | | SR| hw| =u
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 10,000 {0,000 |0 0 0 0
Toplam 23 |17 ]0,794 | 0,004 | 110 84 26 117

Cizelge 4.21 Guentheri Grubu tiirleri ile M. socialis tiirti COXI bolgesine ait, Kimura-2
Parametresi’ne (Kimura 1980) dayali ortalama ve net genetik uzaklik (d)
degerleri ve standart sapma degerleri

Ortalama genetik | Net genetik uzakhk

uzakhk
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 alinarak olusturulan
Bayesian Dendrogrami’nda sz konusu tiirler birbirlerinden tamamen ayrilmistir (pp=
0,76-1,00) (Sekil 4.13). M. dogramacii M. hartingi/lydius’a daha yakin olarak
konumlanmistir (pp=0,97). Median-joining Iliski Agi’nda ise M. dogramacii tiirii M.
hartingi haplotiplerine en yakin olacak sekilde ayr1 bir grup olusturmustur. M.
guentheri/M. hartingi/M. lydius haplotipleri birbirlerinden ayrilmamislardir (Sekil 4.14).
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M. dogramacii M. hartingi ve M. lydius tiirlerinden 0,424 MYO ayrilirken, M. hartingi
ve M. lydius tiirleri birbirlerinden 0,340 MYO; M. dogramacii M. hartingi ve M. lydius
tiirleri M. guentheri ve M. socialis tiirlerinden 0,548 MYO ayrilmistir. M. guentheri ve

M. socialis tiirleri ayrilma zamani ise 0,420 MYO olarak hesaplanmistir.

1, JF456725.1 Microtus longicaudus
JF456745.1 Microtus_pennsylvanicus
af 4893-Amasya
. 1 4822 /jmax)a
6 0,424 MYO 1 3449 Coruim’
G S g
— 7608-Bolu
1 35 kara
1 > 7205 Kncach
ocaeli
1 1[;3309- 4n/{}a1a M. lydius

7332-Kocaeli
0’548 MYO 2968-Ankara
1 1,4843-Balikesir
4[”852 -Ankara
2118-Ankar,
1 lareli
6 83- Klrk/azelr
6480-Kirklareli

0,340 MYO a0 Kikiaret | M hartingi
6919-Canakkale

6481-Kirklareli
L RS harel:
m iR
101735092 1-Cin | M- socialis

80 7-Kahramanmaras

L 765
/ 41@%% ﬁgéz;gmggmg; as | M. guentheri
P yaman
0,420 MYO St Aqyaman

Sekil 4.13 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayal
Guentheri Grubu tiirleri ile M. socialis tiiriine ait COXI bolgesi Bayesian

Dendrogrami ve ayrilma zamanlari

M. dogramacii

(Dallar iizerindeki sayilar % 95 ve iizeri posterior probability (pp) degerlerini gostermektedir)
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Sekil 4.14 Guentheri Grubu tiirleri ile M. socialis tiiriine ait COXI haplotipleri ile elde

edilen Median-joining iliski Ag1

(Mutasyon sayilar1 dallar iizerindeki siyah ¢izgiler ile gosterilmistir. Nod biiytikliikleri birey sayisi ile

orantilidir)
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4.8 Guentheri Grubu Tiirlerin NUCDNA IRBP Gen Bolgesi Analizi

6 adet Microtus guentheri, 11 adet M. hartingi, 6 adet M. lydius ve 4 adet M.
dogramacii ve 1 adet M. socialis 6rnegine ait 609 baz ¢iftlik IRBP gen bolgesi analiz
edilmistir. Toplamda 10 adet haplotip elde edilmis olup, 3 adedi M. guentheri, 1’er
adedi M. hartingi, M. dogramacii ve M. socialis, 2 adedi M. lydius tiiriine aittir; 1’er
adet haplotip M. hartingi ve M. lydius ornekleri ile M. hartingi ve M. guentheri
orneklerini igermektedir (Cizelge 4.22). Toplam haplotip ¢esitliligi (Hd) 0,767 olarak
bulunmustur ve en yiiksek haplotip ¢esitliligi M. guentheri (Hd= 0,867) tiiriinde ve
diisiik haplotip ¢esitliligi ise M. dogramacii (Hd= 0,000) tiirindedir (Cizelge 4.23).
Toplam niikleotit ¢esitliligi (Pi) 0,009’dur ve M. lydius tiiriinde en yiiksek ¢ikmistir (Pi=
0,008). M. dogramacii tiiriinde Pi=0,000 olarak bulunmustur. Polimorfik bélge sayisi,
mutasyon sayisi, parsimony informative ve singleton bolge sayist M. lydius 6rneginde
en yliksek, M. dogramacii tiirtinde 0 (sifir)’dir. M. socialis tiiriinde 1 6rnek g¢alisildig:

icin genetik cesitlilik degerleri yorumlanmamustir.

Kimura-2 Parametresi’ne (Kimura 1980) dayali genetik ortalama genetik uzaklik
degerleri % 0,5-2,3, net genetik uzaklik degerleri ise % 0-2,3 arasindadir (Cizelge 4.24).

Cizelge 4.22 Guentheri Grubu tiirleri ile M. socialis tiirii IRBP bolgesine ait haplotipleri
ve frekanslar1 (parantez iginde) ve lokasyonlari

Populasyon Haplotip Lokasyon (Ornek Numarasi)
M. guentheri Hap-1 (2) Adiyaman (6720), Kilis (2765)
Hap-3 (1) Kahramanmaras (3629)
Hap-4 (1) Kahramanmarag (3628)
M. guentheri+ M. | Hap-2 (2) Kirklareli-M. hartingi (6498)
hartingi Kahramanmaras-M. guentheri (4807)
Tiirkiye-M. guentheri (KX455521.1)
M. lydius Hap-7 (1) Balikesir (4843)
Hap-8 (2) Ankara (4852),
M. hartingi Hap-10 (7) Kirklareli (6482)
M. lydius+ M. Hap-5 (13) Ankara (2352, 3253, 3309, 3907)
hartingi Canakkale (6919, 7083)
Kirklareli (5549, 5550, 5553, 6480,
6481, 6486, 6488)
M. dogramacii Hap-6 (4) Corum (3449), Amasya (4743, 4766,
4893)
M. socialis Hap-9 (1) Iran (KP057389.1)
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Cizelge 4.23 Guentheri grubu tiirleri ile M. socialis tiirti IRBP bolgesi genetik cesitlilik

degerleri
- | 2 =) =
28| S| _Sx2 |22 &
Sle|lod | 2®|E5 585 55 &
x| E |85 |25 | 2% |EES B 725
5 —_— = = = e o = Cc 9| 2 9 © =
|5 8% | 2% |52 |82 22|55
S|z TS |z0 |88 |[£ER G| =S4
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 |O 0 0 0
M. socialis 1 1 1,000 | 0,000 |O 0 0 0
Toplam 28 |10 | 0,767 | 0,009 |23 13 10 23

Cizelge 4.24 Guentheri grubu tiirleri ile M. socialis tiirii IRBP bolgesine ait, Kimura-2
Parametresi’ne (Kimura 1980) dayali ortalama ve net genetik uzaklik (d)
degerleri ve standart sapma degerleri

Ortalama genetik | Net genetik uzakhk

uzakhk
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 olusturulan Bayesian
Dendrogrami’nda M. dogramacii diger tiirlerden yiiksek olasilik degeri ile (pp= 0,94)
ayrilmistir. Diger taraftan, M. hartingi M. lydius, M. guentheri ve M. socialis
tirlerinden, M. lydius, M. guentheri ve M. socialis tiirlerinden diisiik olasilik degeri ile
(pp= 0,32 ve 0,35) ayrilmistir. M. socialis iran 6rnegi ile M. guentheri &rnekleri de ayni
klada yerlesmistir (pp= 0,99) (Sekil 4.15). Median-joining Iliski Agi’nda ise M.
dogramacii tiirii M. hartingi haplotiplerine en yakin olacak sekilde ayri1 bir grup

89



olusturmustur. M. guentheri/M. hartingi/M. lydius haplotipleri birbirlerinden
ayrilmamislardir (Sekil 4.16).

M. dogramacii diger tiirlerinden 0,690 MYO ayrilirken, M. hartingi, M. lydius, M.

guentheri ve M. socialis tiirlerinin farklilasmalar1 0,567 MYO &6nce baslamistir.
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3550-Kirklareli
3353-Kirklareli
6919-Canakkale
06486-Kirklareli

6480-Kirklareli
0 5 67 MYO 6488-Kirklareli
s 7083-Canakkale
648 1-Kirklareli
\ 5549-Kirklareli
03 6498-Kirklareli
X 4832-Ankara
4843-Balikesir
= 3253-Ankara | M lydius
0,690 MYO 1L 3509-tnkare
\ 2352-Ankara
3907-Ankara
0135 3629-Kahramanmaras
0,95 0,99 0,98 —KX453521 I-Turkiye
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0,98 KP057389.1-ran | M. socialis
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3449-Corum
\ 1 4766-Amasya
— KJ3536734.1-Microtus_pennsylvanicus
KX433523 I-Microtus _longicaudns

M hartingi

[

M dogramacii

00

Sekil 4.15 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayal
Guentheri grubu tiirleri ile M. socialis tiiriine ait IRBP bolgesi Bayesian
Dendrogrami ve ayrilma zamanlari

(Dallar ftzerindeki sayilar % 95 ve lizeri posterior probability (pp) degerlerini
gostermektedir)
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Sekil 4.16 Guentheri grubu tiirleri ile M. socialis tiiriine ait IRBP haplotipleri ile elde

edilen Median-joining Iliski A1

(Mutasyon sayilar1 dallar tizerindeki siyah cizgiler ile gosterilmistir. Nod biiyiikliikleri birey sayisi ile

orantilidir)
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4.9 Chionomys Miller, 1908 Cinsi mtDNA Sitokrom Oksidaz 1 Bolgesi Gen Bolgesi
Analizi

507 baz giftlik COXI gen dizileri kullanilarak Chionomys nivalis (6 adet), C. roberti (10
adet) ve C. gud (8 adet) tiirleri ile Microtus cinsine ait ornekler (51 adet) analiz
edilmistir. Elde edilen 16 adet haplotip 4, 5 ve 7 adet olmak tizere sirasi ile C. roberti,
C. nivalis ve C. gud tiirlerine aittir (Cizelge 4.25). Toplam haplotip ¢esitliligi (Hd)
0,946 olup, C. nivalis (Hd= 0,933) ve C. gud (Hd= 0,964) tiirlerinde C. roberti tiiriine
gore (Hd= 0,711) yiiksektir. Toplam niikleotit ¢esitliligi (Pi) 0,090’dir ve C. gud
tirtinde en yiiksektir (Pi= 0,052). Polimorfik bdlge sayisi, mutasyon sayisi, parsimony
informative ve singleton bdlge sayist en yiikksek C. gud ve ardindan C. nivalis
tirlerindedir; C. roberti tiirlinde diger tiirlere gore oldukca diisik ¢ikmistir (Cizelge
4.26).

Ortalama genetik uzaklik degerleri Chionomys tiirleri arasinda % 14,6-14,9, Chionomys
ve Microtus cinsleri arasinda % 18,5 iken, net genetik uzaklik degerleri ise Chionomys
tirleri arasinda % 11,4-14,3, Chionomys ve Microtus cinsleri arasinda arasinda %
7,4°tir (Cizelge 4.27).

Cizelge 4.25 Chionomys ve Microtus cinsi COXI gen bolgesine ait haplotipler ve
frekanslar1 (parantez i¢inde) ve lokasyonlari

Cins Tiirler ve | Lokasyon (Ornek Numarasti)

Haplotipler

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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Cizelge 4.25 Chionomys ve Microtus cinsi COXI gen bolgesine ait haplotipler ve

frekanslar1 (parantez i¢inde) ve lokasyonlari (devam)

Cins Tiirler ve Haplotipler Lokasyon (Ornek Numarasi)
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) Balikesir (4843)

Hap-15 (1) Bolu (7608)

M. hartingi

Hap-14 (5) Canakkale (6919, 7083),
Kirklareli (6483, 6488, 6498)

M. dogramacii

Hap-4 (1) Corum (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) Adiyaman (6720, 6721)

Hap-6 (1) Kahramanmaras (4807)

Hap-7 (1) Kilis (2765)

M. socialis

Hap-12 (2) Cin (KF152992.1, KF152993.1)

M. arvalis

Hap-16 (2) Ardahan (6368, 6369)

Hap-17 (2) Rusya (JF499317.1), Cin
(KP190308.1)

Hap-18 (1) Cin (KP190309.1)

Hap-19 (1) Macaristan (M20)

Hap-20 (1) Macaristan (M21)

Hap-21 (1) Sirbistan (S1)

Hap-22 (1) Sirbistan (524)

M. subterraneus

Hap-24 (1) Isvigre (AY332685.1)

Hap-25 (1) Sakarya (7393)

Hap-26 (1) Kazdagi (4959)

Hap-27 (1) Samsun (7562)

Hap-28 (1) Samsun (7565)

Hap-29 (1) Sakarya (7393)
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Cizelge 4.25 Chionomys ve Microtus cinsi COXI gen bolgesine ait haplotipler ve
frekanslar1 (parantez i¢inde) ve lokasyonlari (devam)

Cins Tiirler ve Haplotipler Lokasyon (Ornek Numarasi)
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) Mus (3010)
Hap-52 (2) Izmir (3140), Bursa (6074)
Hap-53 (1) Nigde (6005)
Hap-54 (1) Edirne (6591)
Hap-55 (2) Edirne (6593, 6596)
Hap-33 (1) Artvin (7426)

Cizelge 4.26 Chionomys cinsi COXI gen bolgesi genetik cesitlilik degerleri

o 5]
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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

Cizelge 4.27 Chionomys ve Microtus cinsi COXI gen bolgesine ait, Kimura-2
Parametresi’ne (Kimura 1980) dayali ortalama ve net genetik uzaklik
(d) degerleri ve standart sapma degerleri

Ortalama genetik | Net genetik uzakhk
uzakhk
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
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HKY + G Parametresi (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) ile olusturulan Bayesian
Dendrogrami’nda C. gud ve C. roberti tiirleri birbirlerinden (pp= 0,55) ve C. nivalis
tirtinden ayrilmistir (pp= 1,00). Diger taraftan, Chionomys cinsi Microtus cinsinden
pp= 1,00 ile tamamen ayrilmistir. Microtus tiirleri de kendi iglerinde pp= 0,88-1,00
degerleri ile ayr1 kladlara yerlesmislerdir (Sekil 4.17). Median-joining Iliski Ag1’nda ise
Bayesian Dendrogrami’na benzer sekilde Chionomys tiirleri C. roberti ve C. gud daha
yakin olmak tizere birbirlerinden ve Microtus cinsinden ayrilmistir. Microtus tiirleri de
birbirlerinden ayr1 gruplar olusturmakla birlikte, COXI belirteci M. hartingi ve M. lydius

tiirleri i¢in ayirict olmamistir (Sekil 4.18).

Chionomys ve Microtus cinsinin ayrilma zamani yaklasik 5 MYO olarak hesaplanirken,
C. nivalis, C. roberti ve C. gud tiirlerinden 3,46 MYO ayrilmis, C. roberti ve C. gud

tiirleri ise 2,8 MYO once birbirlerinden ayrilmistir.

1 M. hartingi

089 M. lydius

M. dogramacii
41|-1§|1M. guentheri
1 LUM. socialis
1
M. arvalis

0,99 1

M. levis
5 MYO 1
M. subterraneus
\ 0,99
1 L
1 . <IM majori
2,8 MYO
1 C. roberti
. 346 MYO 085
. " \ 1 < C. gud
11,7MYO

'\ 1 C. nivalis
1

Mus/Rattus

Sekil 4.17 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayali
Chionomys ve Microtus cinsi COXI gen bolgesi Bayesian Dendrogrami ve
ayrilma zamanlari

(Dallar tizerindeki sayilar % 95 ve iizeri posterior probability (pp) degerlerini gdstermektedir)
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Sekil 4.18 Chionomys ve Microtus cinsine ait COXI haplotipleri ile elde edilen Median-
joining Iliski Ag1

(Mutasyon sayilar1 dallar iizerindeki siyah ¢izgiler ile gosterilmistir. Nod biiyiikliikleri birey sayisi ile

orantilidir)

4.10 Chionomys Miller, 1908 Cinsi nucDNA IRBP Gen Bolgesi Analizi

Chionomys nivalis (11 adet), C. roberti (10 adet) ve C. gud (6 adet) tiirleri ile Microtus
cinsine ait orneklerin (76 adet) 419 baz giftlik IRBP gen bolgesi analiz edilmis ve
toplam 29 haplotip elde edilmistir. Bu haplotiplerin 2 adedi C. nivalis, 3 adedi C.
roberti ve 4 adedi C. gud tiirlerine aittir (Cizelge 4.28). Toplam haplotip ¢esitliligi (Hd)
0,831 olup, C. gud (Hd= 0,800) tiiriinde en yiiksek, C. roberti tiiriinde (Hd= 0,378) en
diisiiktiir. Toplam niikleotit gesitliligi (Pi) 0,008°dir ve C. nivalis ve C. gud tiirlerinde
(Pi= 0,008 ve 0,007) C. roberti’ye (Pi= 0,001) gore yiiksektir. Polimorfik bdlge sayisi,
mutasyon sayisi, parsimony informative ve singleton bolge sayisi en yiiksek C. gud

tiirtinde olmakla birlikte birbirlerine yakindir (Cizelge 4.29).

Ortalama genetik uzaklik degerleri Chionomys tiirleri arasinda % 0,8-1,3, Chionomys ve
Microtus cinsleri arasinda % 2,8 iken, net genetik uzaklik degerleri ise Chionomys
tirleri arasinda % 0,3-0,5 ve Chionomys ve Microtus cinsleri arasinda arasinda %
2,0’dir (Cizelge 4.30).
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Cizelge 4.28 Chionomys ve Microtus cinsi IRBP gen bolgesine ait haplotipler ve

frekanslar1 (parantez i¢inde) ve lokasyonlari

Cins Tiirler ve | Lokasyon (Ornek Numarasi)
Haplotipler
Chionomys | C. nivalis

Hap-29 (5) Ordu (4701, 4702, 4706), Giresun (4694,
4703)

Hap-34 (6) Portekiz (KT175904.1, KT175905.1), iberik
Yarimadas:t  (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) Balikesir (4843)

Hap-25 (1) Ankara (4852)

M. lydius +M.

hartingi

Hap-5 (14) Ankara (2352, 3253, 3309, 3907),
(Canakkale (6919, 7083), Kirklareli (5549,
5550, 5553, 6480, 6481, 6482, 6486, 6488)

M. dogramacii

Hap-6 (4) Corum (3449), Amasya (4743, 4766, 4893,
4899)

M. guentheri

Hap-1 (2) Kilis (2765), Adiyaman (6720)

Hap-2 (1) Kahramanmaras (4807)

Hap-3 (1) Kahramanmaras (3628)

Hap-3 (1) Kahramanmaras (3629)

M. socialis

Hap-26 (1) Iran (KP057389.1)

M. arvalis

Hap-11 (8) Ardahan (6369, 6378, 6379, 6380), Sirbistan

(S42), Macaristan (M21), Iberik Yarimadasi
(JX457689.1)
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Cizelge 4.28 Chionomys ve Microtus cinsi IRBP gen bolgesine ait haplotipler ve
frekanslar1 (parantez iginde) ve lokasyonlar1 (devam)

Tiir Haplotip Lokasyon (Ornek Numarasi)
Microtus M. arvalis

Hap-12 (1) Kars (6390)

Hap-13 (1) Iberik Yarimadasi (JX457688.1)

Hap-14 (1) Macaristan (M19)

Hap-15 (2) Macaristan (M20), Sirbistan (S3)

Hap-16 (1) Sirbistan (S41)

M. mystacinus

Hap-8 (4) Mus (3010), Bilecik (3179), Konya (3548),
Kirklareli (6470)

Hap-19 (8) Erzurum (3488), Ordu (4704), Bursa
(6074), Kocaeli (7333), Samsun (7563)

Hap-20 (1) Nigde (4529)

Hap-21 (1) Balikesir (6081)

Hap-22 (1) Samsun (7566)

Hap-23 (1) Ankara (7639)

M.

subterraneus

Hap-9 (4) Kazdagi (4958, 4959), Karabiik (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)

Cizelge 4.29 Chionomys tiirleri IRBP gen bolgesi genetik gesitlilik degerleri

- | 2 =) = %
S5 S| _S|x2| 828 |_
S || o | £ | EF | 5§88 & S S
2 | B | BE | g5 |22 | EE? £ | & -
) — = = _— = cE o _ - Y| == | © @»n
E 5182 |22 |52 | 522 £z 5%
Q |0 | IO | Zz0 | | oSSR B =a
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 10,831 [0.008 |13 7 6 13
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Cizelge 4.30 Chionomys ve Microtus cinsi IRBP gen bdlgesine ait, Kimura-2
Parametresi’ne (Kimura 1980) dayali ortalama ve net genetik uzaklik
(d) degerleri ve standart sapma degerleri

Ortalama genetik | Net genetik uzakhk
uzakhk
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 olusturulan Bayesian
Dendrogrami’nda Chionomys cinsi Microtus cinsinden pp= 1.00 ile tamamen
ayrilmistir. C. gud, C. nivalis ve C. roberti tiirleri birbirlerinden ayrilmistir (pp= 0,77-
0,91). Microtus tiirleri birbirlerinden ayrilmalarina ragmen pp degerleri bir adet 0,96
olasilik degeri haricinde 0,50’den diisliktlir ve yakin tiirler birbirlerinden uzak olarak
konumlanmstir (Sekil 4.19). Median-joining iliski Agi’nda ise Chionomys tiirleri
biraraya gelmis, ancak birbirlerinden ayrilmamuslardir. Microtus tiirlerine ait haplotipler

de icice gegmistir (Sekil 4.20).

Chionomys ve Microtus cinsinin ayrilma zamam yaklasik 4,62 MYO olarak
hesaplanirken, C. nivalis, C. roberti ve C. gud tiirlerinden 2,66 MYO ve C. roberti ve C.
gud tiirleri birbirlerinden 1,37 MYO ayrilmislardir.
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1/ | M. levis

M. lydius

M. arvalis

M. guentheri

M. hartingi

0,96

4,62 MYO M. dogramacii

M. subterraneus
M. socialis

—

M. majori

C. roberti

C. gud

. <C. nivalis
AN . 2,66 MYO

Mus/Rattus

Sekil 4.19 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayal
Chionomys ve Microtus cinsi IRBP gen bolgesi Bayesian Dendrogrami

(Dallar iizerindeki sayilar % 95 ve {izeri posterior probability (pp) degerlerini gostermektedir)
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L remo | Microtus spp.

H2 @ Chionomys spp.

AN C. nivalis: Yesil nodlar
S C. roberti: Kirmizi nodlar
A C. gud: Mavi nodlar

H_35e

Sekil 4.20 Chionomys ve Microtus cinsine ait IRBP haplotipleri ile elde edilen Median-
joining Iligki Ag1

(Mutasyon sayilari dallar tizerindeki siyah ¢izgiler ile gosterilmistir. Nod biiyiikliikleri birey sayisi ile

orantilidir)
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4.11 Microtus Shrank, 1798 ve Chionomys Miller, 1908 Cinsleri mtDNA 12S rRNA
Gen Bolgesi Analizi

467 baz g¢iftlik 12S rRNA gen bolgesi kullanilarak, 5’er adet Chionomys nivalis ve C.
gud ile 9 adet C. roberti analiz edilmistir ve siras1 ile 5, 3 ve 2 adet haplotip olmak
tizere toplam 10 haplotip elde edilmistir (Cizelge 4.31). Toplam haplotip ¢esitliligi (Hd)
0,877°dir ve C. nivalis (Hd= 1,000) tiiriinde en yiiksek, C. roberti tiirinde (Hd= 0,500)
en yliksektir. Toplam niikleotit gesitliligi (Pi) 0,033 olarak hesaplanmistir ve C. nivalis
tirtinde (Pi= 0,072) en yiiksek, C. roberti’de (Pi= 0,003) en diisiiktiir. Polimorfik bolge
sayisi, mutasyon sayisi, parsimony informative ve singleton bdlge sayis1 en yiiksek C.
nivalis tiiriinde olmakla birlikte C. gud tiiriinde C. roberti’ye gore yliksektir (Cizelge
4.32).

Ortalama genetik uzaklik degerleri Chionomys tiirleri arasinda % 2,2-2,8, Chionomys ve
Microtus cinsleri arasinda % 4,2 iken, net genetik uzaklik degerleri ise Chionomys
tirleri arasinda % 1,3-2,8 ve Chionomys ve Microtus cinsleri arasinda arasinda %
3,0°diir (Cizelge 4.32).
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Cizelge 4.31 Chionomys ve Microtus cinsi 12S rRNA gen bolgesine ait haplotipler ve

frekanslar1 (parantez i¢inde) ve lokasyonlari

Cins Tiirler ve | Lokasyon (Ornek Numarasi)
Haplotipler
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) Isvigre (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), Canakkale
(6919, 7083), Kirklareli (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) Sirbistan (S2, S28, S30, S41)

M. subterraneus

Hap-20 (1) Kazdagi (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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Cizelge 4.32 Chionomys tiirleri 12S rRNA gen bolgesi genetik ¢esitlilik degerleri

2 | E|l.z|.28 =
Slo|om| @ €5 | 5285 s5& S
x |8 /85 |25 |25 |EES 5| 25
4 = 4 =x - E 9 = @ = ¥| T »w
| 8i8% |22 |52 5E€2| 225|325
S |ITITO | ZzOo |88 [0SR 6R|IS&
C. nivalis 5 |5 [1,000 |0072 |80 9 71 |81
C. roberti 9 2 0,500 | 0,003 |3 0 3 3
C. gud 5 |3 |0700 |0016 |18 2 16 |18
Toplam 19 |10 |0,877 | 0,033 |89 25 64 95

Cizelge 4.33 Chionomys ve Microtus cinsi 12S rRNA gen bdlgesine ait, Kimura-2
Parametresi’ne (Kimura 1980) dayali ortalama ve net genetik uzaklik (d)
degerleri ve standart sapma degerleri

Ortalama genetik | Net genetik uzakhk
uzakhk
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 Dendrogrami1 HKY + G Parametresi (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) ile
olusturulmus ve Chionomys cinsi Microtus cinsinden pp= 1,00 ile ayrilmstir. Istisna
olarak, 1 adet M. majori 6rnegi diistik olasilik degeri ile (pp= 0,55) Chionomys grubuna
yerlesmistir. C. nivalis C. gud ve C. roberti tiirlerinden ayrilmisg (pp= 1,00) ve C. gud ve
C. roberti tiirleri daha yakin olarak konumlanmigtir (pp= 0,90). Microtus tiirleri igin net
bir ayrim s6z konusu olmamustir (Sekil 4.21). Median-joining Iliski Agi’'nda ise

Chionomys tiirleri ve Microtus tiirleri bir araya gelmistir (Sekil 4.22).

Chionomys ve Microtus cinsinin ayrilma zamam yaklasik 1,05 MYO olarak
hesaplanirken, C. nivalis C. roberti ve C. gud tiirlerinden 0,75 MYO, C. roberti ve C.
gud tiirleri birbirlerinden 0,55 MYO ayrilmislardir.
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M. majori
—-{]C. nivalis

——— C. nivalis
1 C. gud

0,55 1

1,05 MYO

\

1

C. roberti

C. nivalis
IM. subterraneus

M. hartingi/M. lydius
— 0,98

M. hartingi/M. lydius/M. levis

M. pennysylvanicus

M. savii/M. pyrenaicus/M. multiplex/M.
11.7 MYO Lusitanieus/M. duodecimcostatus
’ X —————M. majori

M. majori
\\ 1 1 1 M. mif’jari

Mus/Rattus

o

Sekil 4.21 HKY + G Parametresi’ne (Hasegawa, Kishino ve Yano 1985) dayal
Chionomys ve Microtus cinsi 12S rRNA gen bolgesi Bayesian
Dendrogrami ve ayrilma zamanlari

(Dallar iizerindeki sayilar % 95 ve iizeri posterior probability (pp) degerlerini gostermektedir)
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Yesil nodlar: C. nivalis

Kirmizi nodlar: C. roberti

Mavi nodlar: C. gud

Sar1 nodlar: Microtus

Sekil 4.22 Chionomys ve Microtus cinsine ait 12S rRNA haplotipleri ile elde edilen
Median-joining Iliski Ag1

(Mutasyon sayilar1 dallar iizerindeki siyah ¢izgiler ile gosterilmistir. Nod biiyiikliikleri birey sayisi ile

orantilidir)
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5. SONUC VE ONERILER

5.1 Microtus arvalis Pallas, 1778 Tiiriniin mtDNA ve nucDNA Dizi Analizi
Sonuclarimin Degerlendirilmesi

M. arvalis tirii yayilist en genis Microtus tiirii olarak kabul edilmekle birlikte,
Anadolu’daki dagilimi Dogu Anadolu ile smirhidir (Kefelioglu 1995). Bu smirh
yayilisin nedeni Anadolu’daki diger Microtus tiirleri ile rekabet halinde olmasi1 ve/veya
simirli ekolojik toleransa sahip bir tiir olmasindan kaynakli olabilir (Krystufek ve
Vohralik 2005). Ornek olarak, M. arvalis’in ikiz tiirii olan M. mystacinus de Fiilippi,
1865 Tiirkiye’nin neredeyse tamaminda yayilis gostermekle birlikte, Dogu Anadolu’da
soz konusu iki tiir simpatrik olarak yasamaktadir. M. arvalis 1900 metre {izeri
cayirliklan tercih ederken, M. mystacinus ekseriyetle sulak c¢ayirliklarda yasamaktadir
(Kefelioglu 1995, Yigit vd. 2006). M. majori de Selys Longchamps, 1836 tiirii de
Karadeniz Boélgesi’nin dogusunda yayilis gostermekte ve M. arvalis ile simpatrik
olduklarina dair herhangi bir ¢alisma bulunmamaktadir (Yigit vd. 2006). M. arvalis ile
yapilan ¢alismalara bakildiginda, Orlov ve Malygin (1969) Ermenistan ve Rusya’nin
Avrupa kisminin arvalis ve obscurus formlarinin sinir bdlgesi oldugunu ve s6z konusu
iki formun allopatrik olarak yayilis gosterdiklerini ileri siirmistiir. KryStufek ve
Vohralik (2005) Anadolu populasyonunu M. obscurus olarak tanimlamis; M. arvalis’i
ise Palearktik Bolge’deki ¢ok sayida ikiz tiriin genel isimlendirmesi olarak kabul
etmistir. Ayn1 kromozom sayisina sahip (2n= 46) arvalis ve obscurus formlari sirasi ile
NF= 84 ve NF= 72 olmak fizere farkli kromozom kol sayilarina sahiptir (Sekil 5.1)
(Mitchell-Jones vd. 1999). Bunun yanisira, arvalis formunda dort gift, Anadolu
populasyonu da dahil olmak iizere obscurus formunda ise on ¢ift akrosentrik kromozom
gbzlenmistir (Malygin ve Orlov 1974, Kefelioglu 1995). GTG Bantlama ve giimiis
boyama metotlarina gore de arvalis ve obscurus formlari arasinda farkliliklar mevcuttur

(Mazurok vd. 2001).

Molekiiler ¢aligmalara bakildiginda ise, mevcut ¢alismalar mitokondriyal Cytochrome-b
(CYTB) gen bolgesi agirliktadir. Bu nedenle, bu tez ¢alismasi Sitokrom Oksidaz 1
(COXI) bolgesinin yanisira, niikleer gen bolgesi (IRBP) igeren ilk calismadir. M.
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arvalis formlar1 arasindaki CYTB gen bolgesi net genetik uzaklik degerleri Haynes vd.
(2003) tarafindan % 1-1,19; Jaarola vd. (2004) tarafindan % 2,0-4,0; Fink vd. (2004)
tarafindan % 2,37-3,52; Buzan vd. (2010) tarafindan % 2,3-3,6; Thanou vd. (2012)
tarafindan % 2,9; Tougard vd. (2013) tarafindan % 3,3-5,4; Mahmoudi vd. (2017)
tarafindan % 4,2 ve Barbosa vd. (2018) tarafindan % 2,7 olarak verilmistir. Bu tez
calismasindaki COXI gen bolgesi sonuglarina bakildiginda (Cizelge 4.3), arvalis
(Avrupa) ve obscurus (Asya ve Anadolu) formlar1 arasindaki ortalama ve genetik
uzaklik degerleri % 2 ,1-2,8 arasinda degismektedir ve literatiirdeki degerler ile hemen
hemen uyumludur. Diger taraftan, niikleer IRBP gen bolgesine gore Avrupa ve Anadolu
M. arvalis populasyonlar1 arasindaki ortalama genetik uzaklik degeri % 0,6 ve net
genetik uzaklik degeri % 0 (sifir)’dir (Cizelge 4.6).

Tougard vd. (2013) CYTB gen bdlgesi igin haplotip ¢esitlilik degerlerini (Hd) Giiney
Kafkasya populasyonu i¢in 0,929; Rusya-Cin populasyonu igin 0,971 ve Avrupa
populasyonlart i¢in 0,900-1,000 olarak; niikleotit ¢esitliligi (Pi) degerlerini ise Giiney
Katkasya populasyonu icin 0,0042; Rusya-Cin i¢in 0,0052 ve Avrupa populasyonlari
icin 0,0048- 0,0133 olarak hesaplamistir. Bu ¢alismanin sonuglarinda ise, COXI
bolgesinde Avrupa populasyonu igin haplotip ¢esitliligi 0,850 olarak hesaplanirken;
Asya ve Anadolu populasyonlarinda sirasi ile 0,333 ve 0,295 olarak bulunmustur.
Niikleotit ¢esitliligi ise, Avrupa populasyonu ic¢in 0,007 olarak hesaplanirken; Asya ve
Anadolu populasyonlarinda sirast ile 0,006 ve 0,0005 olarak bulunmustur. Diger
genetik c¢esitlilik degerleri (polimofik bolge ve mutasyon sayilar1) Avrupa populasyonu
icin daha yiiksek olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.1). IRBP gen bolgesi icin, haplotip
cesitliligi Avrupa ve Anadolu populasyonunda birbirlerine yakin (0,891-0,954) ve
niikleotit ¢esitililik degerleri esit ¢cikmistir (Pi= 0,006). Polimofik bolge ve mutasyon
sayilar1 da her iki populasyon i¢in benzerdir (Cizelge 4.4).

Literatiirdeki  ¢aligmalarda, CYTB gen dizileri ile olusturulan filogenetik
dendrogramlarda arvalis ve obscurus formlar1 ayrilmistir (Haynes vd. 2003, Fink vd.
2004, Buzan vd. 2010, Jaarola vd. 2004, Mahmoudi vd. 2017). Ek olarak, Mahmoudi
vd. (2017) tarafindan yapilan ¢alismada da, Giiney Kafkasya ve Iran &rnekleri ile Cin ve

Rusya 6rnekleri iki farkli soy hatti meydana getirmistir. Bu ¢alismalarla uyumlu olarak,
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COXI gen bolgesinin Bayesian Dendrogrami ve Median-joining iliski Agi benzer
sonuglar vermistir (Sekil 4.1-4.2). Anadolu ve Asya ornekleri birbirlerinden ayrilmis ve
Avrupa Orneklerinden ayr1 olarak konumlanmistir. Rusya’nin Avrupa Ornekleri
Rusya’nin Asya 6rnekleri ve Cin ornekleri ile bir araya gelmistir. Bu durum, obscurus
formunun yayilig alaninin kabul edilenden daha batiya uzandigini gosterebilir. IRBP
gen bdlgesi Bayesian Dendrogrami ve Median-joining Iliski Agi’nda ise, obscurus ve
arvalis Ornekleri bir araya gelerek, ayrim gostermemislerdir (Sekil 4.3-4.4). Arvalis ve
obscurus formlarmnin ayrilma zamanlar1 COXI geni igin 0,298 MYO olarak
hesaplanmis; Asya ve Anadolu populasyonlar1 da birbirlerinden 0,141 MYO
ayrilmiglardir. IRBP genine gore ise de, arvalis ve obscurus formlar: 0,114 MYO
ayrilmislardir. Literatiirdeki caligmalarda iki formun ayrilma zamanlar1 Fink vd.
(2004)’e gore 0,587-0,237 MYO ve Tougard vd. (2013)’e gore 0,478 MYO’dir.
Lemskaya vd. (2010) Microtus cinsinin tiirflesme zamaninin 3,5 MYO basladigin1 rapor
ederken, Jaarola vd. (2004) ve Tryfonopoulos vd. (2008) ise bu siirenin Microtus tiirleri

icin devam eden bir tiirlesme siireci oldugunu rapor etmislerdir.

Genetik uzaklik degerleri agisindan bakildiginda, genel olarak tiirler arasi genetik
uzaklik degerleri % 2 ve % 11 arasinda degismektedir (Bradley ve Baker 2001).
Kemiriciler igin ortalama tiir i¢i genetik uzaklik degeri % 1,5 (% 0,0-4,7), Microtus
cinsi Ozelinde % 2,0 (% 0,2-4,4) olarak rapor edilmistir (Baker ve Bradley 2006).
Calisgmamizdaki genetik uzaklik degerleri tiir i¢i genetik uzaklik degerleri ile uyum

gostermektedir.

M. arvalis ile ilgili hibridizasyon calismalar1 ise arvalis ve obscurus formlarinin
birbirleri ile tireyebildiklerini gostermektedir (Akhverdyan vd. 1999, Meyer vd. 1999,
Bulatova 2007, 2010). Malygin ve Panteleichuk (2003) arvalis ve obscurus formlarinin
olusturdugu F1, F2 ve diger nesillerin azalan verimlilik ile birlikte fertilite
gosterdiklerini gozlemlemistir. Lavrenchenko vd. (2009) arvalis ve obscurus formlarini
CYTB, niikleer p53 geni ve sitogenetik ¢alismalara gore semi-tiir olarak tanimlamistir.
Bahsedilen ¢alismalar arasinda sadece Tougard vd. (2013) M. arvalis’in yayilis alaninin
cok genis olmasi, tek ve smirli bir hibrit zonunun biliniyor olmasi ve tiiriin mobilite

yeteneklerinin sinirli olmasindan 6tiirii arvalis ve obscurus formlarini farkli tiir olarak
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tanimlamigtir. Wilson vd. (2017) ve Burgin vd. (2020) de dogu formunu M. obscurus
olarak kabul etmiglerdir. M. arvalis formlarinda oldugu gibi, farkli kromozomal formlar
dogada ve laboratuvar kosullarinda fertil bireyler meydana getirebilirler; bu durumun
orneklerinden biri Tiirk hamster1 Mesocricetus brandti’dir. Mesocricetus brandti 2n=42
kromozom sayisina sahip olmakla birlikte, Anadolu’nun batisindaki populasyonlar 82
adet kromozom kol sayisina, Anadolu’nun dogusundaki populasyonlar ise 84 adet
kromozom kol sayisina sahiptir (Yigit vd. 2000) ve s6z konusu iki kromozomal form

laboratuvarda fertil yavrular meydana getirebilmektedirler (Cam vd. 2015).

Analiz sonuglarinin 1s1ginda, Anadolu populasyonu M. arvalis tiirii igin simir
populasyonu olarak kabul edilebilir ve bu nedenle, diisiik genetik cesitlilik degerleri
normal sayilabilir. Ortalama ve net genetik uzaklik degerleri de % 0,0-2,8 arasindadir
(Cizelge 4.3 ve Cizelge 4.6). Ozellikle, Asya ve Anadolu populasyonlar arasindaki
genetik uzaklik, Avrupa populasyonunun Asya ve Anadolu populasyonlarina
uzakligindan daha diistiktlir. Bu uzaklik degerleri s6z konusu populasyonlar1 farkli tiir
olarak tanimlayabilmek icin oldukca diisiiktiir. Bayesian Dendrogrami ve Median-
joining Iliski Ag1 COXI gen bolgesi analizlerinde her 2 formu biiyiik dlgiide ayirsa da
(Sekil 4.1-4.2), IRBP geni i¢in net bir ayrim saglanamamistir (Sekil 4.3-4.4).
Mitokondriyal COXI, niikleer IRBP ve literatiirdeki mitokondriyal CYTB, karyoloji ve
hibridizasyon ¢alismalari g6z oniine alindiginda, M. arvalis tiiriiniin farkli kromozom
kol sayilarina sahip, Bati Avrupa’dan Cin’e kadar uzanan bat1 ve dogu populasyonlarini
icine alan gegerli bir tiir oldugu, ancak kromozomal formlarin farkl bir tiir olarak kabul
edilmesi i¢in yeterli kanit olmadigi goriilmektedir. Bu durumda, Anadolu populasyonu
ve diger populasyonlarin tiiriiniin M. arvalis olarak kabul edilmesi bu tez ¢aligmasi ile
desteklenmektedir. Obscurus formu i¢in Sibirya’dan (Altay Daglar1) verilen M. arvalis
obscurus Eversmann 1841 alttiirii basta olmak iizere ¢ok sayida alttiir Kafkasya gibi
Anadolu’ya yakin bdlgelerden verilmistir ancak taksonomik durumlart siiphelidir
(Krystufek ve Vohralik 2005). Anadolu populasyonu igin, gegerli alttiir olan M. arvalis
obscurus Eversmann, 1841 alttiirii bu tez ¢alismasi kapsaminda kabul edilmektedir,

ancak M. arvalis alttiirleri i¢in aydinlatici calismalara ihtiyag vardir.
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Sekil 5.1 M. arvalis Pallas, 1779 tiirliniin yayilis haritas1 (Yigit vd. 2016)

(Tez ¢aligmasinda kullanilan drneklerin ait oldugu lokasyonlar harita iizerinde gosterilmistir; siyah ¢izgi
arvalis ve obscurus formlarinin sinir bolgesini, kesikli ¢izgiler iki formun muhtemel hibrid zonunu
gostermektedir)

5.2 Microtus mystacinus de Filippi, 1865 Tiiriiniin mtDNA ve nucDNA Dizi Analizi
Sonuclarimin Degerlendirilmesi

Tiirkiye’nin Trakya ve Anadolu populasyonlarini ayiran en 6énemli cografi bariyerler
yaklastk 2 MYO o6nce Gec Pliyosen Dénemi’nde olusan ve Marmara Denizi’nde
bulunan Canakkale ve Istanbul Bogazlar’dir (Bacescu 1985, Tortonese 1985, Demirsoy
1996, Cagatay vd. 2000, Yaltirak vd. 2000). Bu bariyerler tarla fareleri gibi karasal ve
yer alt1 yasama uyum saglamis tiirlerin kontakt kurmasini engelleyerek farklilagsmalarina
zemin hazirlamaktadir. Microtus mystacinus de Filippi, 1865 tiirii Trakya ve
Anadolu’nun hemen hemen her bdlgesinde yayilis gosteren bir kemirici tiiriidiir. Bu
populasyonlarin  bogazlar etkisi ile farklilagmalari olasi olmakla birlikte,
populasyonlarin taksonomik durumlari ile ilgili molekiiler ¢alismalar kisitli olup, sadece
CYTB bolgesi igermektedir. Bu tez ¢alismasinda mtDNA (COXI) ve nucDNA (IRBP)
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gen bolgeleri kullanilarak tiirtin Trakya (Avrupa) ve Anadolu populasyonlarmin

filogenetik iligkileri ve farklilagma dereceleri belirlenmistir.

Literatiirdeki mevcut ¢alismalar incelendiginde, non-metrik kafatasi karakterleri analiz
edilen ve Markov vd. (2014) tarafindan yapilan c¢alismada, Trakya ve Anadolu M.
mystacinus populasyonlarinin benzerlik gosterdigi ancak epigenetik cesitliligin diger
Microtus tiirlerine gore daha yiiksek ¢iktigi gozlenmistir. Mahmoudi vd. (2014)
kromozomal farkliliklara gore Iran (Dogu) drneklerini diger Microtus tiirlerinden (M.
socialis, M. paradoxus, M. gazvinensis, M. transcaspicus ve M. irani) ayirmig ve tip
lokalitesi Lar Vadisi (Tahran’in kuzeydogusu, iran) olan M. mystacinus de Filippi, 1865
ismini M. levis yerine kullanmustir. Ghorbani vd. (2015)’e gére, Avrupa, iran ve
Tiirkiye Ornekleri morfolojik olarak birtakim varyasyonlar gozlenmekle birlikte
benzerlik gdstermektedir. Ancak, iran ve Tiirkiye drnekleri karyoloji acisindan birbirine

benzemekle birlikte Avrupa 6rneklerinden farklidir.

Mevcut molekiiler c¢aligmalar ise CYTB gen bdlgesine gore Avrupa ve Asya
populasyonlarmin filogenetik agaglarda farkli kladlara yerlestigini ancak genetik
uzaklik degerlerinin diisiik oldugunu goéstermektedir. Jaarola vd. (2004) Avrupa
(Finlandiya ve Norve¢) ve Anadolu (Istanbul, Kayseri ve Sivas) &rneklerinin
Maksimum Olabilirlik, Maksimum Parsimony ve Bayesian dendrogramlarinda
ayrildigini rapor etmistir. Thanou vd. (2012) Tirkiye, Yunanistan ve Avrupa ornekleri
arasindaki net genetik uzaklik degerlerinin % 1,2-1,5 oldugunu ve filogenetik
agaclardaki ayrimin simultane oldugunu ileri siirmiislerdir. Benzer sekilde, Mahmoudi
vd. (2017)’e gore, Bayesian agaci ve Neighbor-Net Filogenetik iliski Agi’'nda Iran ve
Avrupa (Tirkiye, Yunanistan, Ukrayna, Finlandiya, Makedonya, Svalbard Adas1)
populasyonlar1 farkli kladlara yerlesmistir. Ek olarak, iran ve Avrupa populasyonlart
arast genetik uzaklik degeri % 5,1 ile Tirkiye ve diger Avrupa populasyonlari
arasindaki genetik uzaklik degeri % 2,2 olarak bulunmustur. M. mystacinus
populasyonlarinin ayrilma zamanim 0,147 MYO, grup ici farklilasma zamanlarmi ise
0,022-0,117 MYO olarak hesaplamislardir. Bu tez ¢alismasinda COXI gen bélgesi
analizleri ile elde edilen sonuclar literatiir ile uyumludur. Anadolu populasyonunun

Trakya ve Avrupa populasyonlari ile ortalama genetik uzaklik degeri sirasi ile % 1,4 ve
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% 1,2, net genetik uzaklik degeri ise % 1,2 ve % 1,0 olarak bulunmustur. Trakya ve
Avrupa populasyonlari arasi ortalama ve net genetik uzaklik degerleri ise esittir (% 0,2)
(Cizelge 4.9). Bayesian Dendrogrami’nda her 3 populasyon birbirinden ayrilmis ve
Median-Joining Iliski Agi'nda Anadolu populasyonu Avrupa ve Trakya
populasyonlarindan ayrilirken, Avrupa ve Trakya haplotipleri yakin olarak
konumlanmustir (Sekil 4.5-4.6). Anadolu 6rneklerinin haplotip ¢esitliligi (Hd), niikleotit
cesitliligi (Pi), polimorfik bolge ve mutasyon sayilari da Trakya ve Avrupa orneklerine
gore yiiksektir (Cizelge 4.8). IRBP gen bolgesi analizlerinde ise, COXI sonuglar1 ile
uyumlu olarak Anadolu 6rneklerinin genetik ¢esitlilik degerleri Trakya 6rneklerine gore
daha yiiksek bulunmustur (Cizelge 4.11). Elde edilen 13 adet haplotipin 10 adedi
Anadolu orneklerinden olusurken, 3 adet haplotip ise Trakya oOrnekleri ve Anadolu
orneklerinden olusan ortak haplotiplerdir (Cizelge 4.10) ve bu haplotipler Median-
joining iliski Ag1’nda karisik olarak yerlesmislerdir (Sekil 4.8). Bayesian agacinda ise,
Trakya ve Anadolu 6rnekleri farkli kladlara yerlesmelerine karsin (Sekil 4.7), ortalama
ve net genetik uzaklik degerleri olduk¢a diisiik ¢ikmistir (% 0,3 ve % 0,000) (Tablo
4.9). Kemiriciler i¢in ortalama tiir i¢i genetik uzaklik degerinin % 1,5 (% 0,0-4,7),
Microtus cinsi 6zelinde ise % 2,0 (% 0,2-4,4) olarak kabul edildigi dikkate alinirsa
(Baker ve Bradley 2006), bu tez calismasinda elde edilen genetik uzaklik degerleri
tirler aras1 genetik uzakliktan ziyade tiir i¢i genetik uzaklik degerleri ile ortiismektedir.
Ayrilma zamanlari ise, COXI ve IRBP gen bolgeleri igin sirasiyla 0,210 MYO (Anadolu
ve Trakya/Avrupa)- 0,080 MYO (Trakya-Avrupa) ve 0,187 MYO (Anadolu-Trakya)
olarak bulunmustur ve Anadolu ve Avrupa populasyonlarinin ayrilma zamani Pleistosen
Dénemi lonian Buzul Devri’ne (0,780-0,126 MYO) denk gelmektedir. Elde edilen
sonuglardan goriildiigii gibi, Trakya dahil Avrupa ve Anadolu populasyonlari arasindaki
ayrim tlir seviyesi i¢in oldukga diisiiktiir. S6z konusu populasyonlar igin cografi
bariyerler olan Istanbul ve Canakkale Bogazlari’nin Geg Pliosen’de (Yaklasik 2 MYO)
meydana geldigi bilinmektedir (Bacescu 1985, Tortonese 1985, Cagatay vd. 2000,
Yaltirak vd. 2000). Ancak, Pleistosen Devri’'nde aralikli olarak agilip kapandiklar
(Meri¢ 1995, Tchapalyga 1995); ek olarak, M. mystacinus’un sulak alanlari habitat
olarak kullandig1 ve suya kars1 bir adaptasyon gosterdigi goz oniine alinirsa (Yigit vd.
2006), bogazlarin tiiriin ayrimina etkisinin zayif kaldigi one siirtilebilir. M. mystacinus

Tirkiye’nin yanmisira, Ermenistan, Azerbaycan, Bulgaristan, Finlandiya, Rusya,
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Ukrayna, Sirbistan gibi bolgelerde de yayilis gostermektedir (Zima 1999, Shenbrot ve
Krasnov 2005, Zagorodnyuk vd. 2008). Dolayisiyla, Asya ve Avrupa populasyonlarinin
Istanbul ve Canakkale Bogazlar1 gibi cografi bariyerlerin varligina ragmen, yayilis
gosterdikleri Avrupa ve Asya bolgelerinde temasa gectigi disiiniilebilir (Sekil 5.2).
mMtDNA ve nucDNA sonuglarmin 1siginda M. mystacinus Trakya ve Anadolu
populasyonlarinin farkli tiirler olarak degerlendirilemeyecegi ancak Microtus cinsinin
en hizli evrimlesen kemirici tiirlerinden biri oldugu (Musser ve Carleton 1993, Nowak
1999) ve tiirlesmelerinin 6nemli bir kismmin 1 milyon yildan kisa bir zaman once
gerceklestigi de (Tougard 2017, Bannikova vd. 2010) gz Oniine alinarak, s6z konusu

populasyonlarin devam eden bir tiirlesme asamasinda olabilecekleri sonucuna

varilmistir.
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ekil 5.2 M. mystacinus de Filippi, 1865 tiiriniin yayilis haritas1 (Zagorodnyuk vd.

S yayilig

2008)
(Tez caligmasinda kullanilan Srneklerin ait oldugu lokasyonlar harita lizerinde gosterilmistir; kesikli
cizgiler Trakya, Avrupa ve Anadolu populasyonlarinin muhtemel kontakt yollarin1 géstermektedir)
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5.3 Microtus subterraneus de Selys Longchamps, 1836-Microtus majori Thomas,
1906 Tiirlerinin mMtDNA ve nucDNA Dizi Analizi Sonuclarinin
Degerlendirilmesi

Terricola Fatio, 1867 altcinsi Bati Palearktik Bolge’de 14 adet ¢amlik tarla faresi tiirii
igermekte olup (Musser ve Carleton 2005, Gornung vd. 2011), Tiirkiye’de kaydi verilen
tic Terricola tiirii bulunmaktadir (Yigit vd. 2006). Bu tiirler M. subterraneus de Selys
Longchamps, 1836; M. majori Thomas, 1906 ve M. daghestanicus Schidlovsky, 1919
tiirleridir. Onceleri M. majori ve M. daghestanicus tiirleri M. subterraneus tiiriiniin
alttlirleri olarak kabul edilmekle birlikte (Niethammer ve Krapp 1982, Ellermann ve
Morrison-Scott 1965), yapilan karyolojik ¢alismalarla farkliliklar: tespit edilmis ve ayri
tirler olarak verilmistir (Baskevich vd. 2007). M. subterraneus Anadolu, Balkan
Yarimadasi, Rusya’nin Onega Bolgesi ve Estonya, Giiney ve Gilineybati Avrupa,
Ukrayna’nin sol Kiyisi, Rusya’nin Don Bdlgesi’nin sag kiyisi, Orta ve Yukart Volga
olmak tizere mozaik bir dagilima sahiptir ve Anadolu’nun Trakya ve Bati Anadolu
bolgelerinde yumusak toprakli orman agikliklarindaki ¢ayirlarda bulunur. M. majori ise
Anadolu ve Kafkaslar’da yayilis gostermekte ve Karadeniz Boélgesi’nin dogusunda
karisik ormanlarin i¢inde ve kenarlarinda ¢imenle kaplh topraklarda yasamaktadir (Sekil
5.3-5.4) (Ellermann ve Morrison-Scott 1965, Corbet 1978, Krystufek vd. 1994, Colak
vd. 1998, Yigit vd. 2006, Baskevich vd. 2018). Literatiirdeki ¢aligmalar M.
subterraneus ve M. majori tiirlerinin karyolojik, ekolojik, morfolojik, allozim ve
MtDNA CYTB gen bolgesi yoniinden farkli tiirler olabilecegine isaret etmektedir
(Krystufek vd. 1994, Colak vd. 1998, Macholan vd. 2001, Jaarola vd. 2004, Thanou vd.
2012, Tougard vd. 2017, Selguk ve Kefelioglu 2018, Bogdanov vd. 2020, 2021). Ayni
zamanda, M. subterraneus Trakya ve Anadolu populasyonlar1 arasinda kraniyal, dis
morfolojisi ve karyotip Ozellikleri acgisindan farkliliklar da gozlenmistir (Colak vd.
1998, Selguk ve Kefelioglu 2018). M. subterraneus Trakya populasyonlarinda ve M.
majori’de 2n = 52, NF =60 ve NFa= 56 iken, Anadolu populasyonlarinda 2n = 54, NF =
60 ve NFa = 56’dir (Colak vd. 1998). 2n= 54 kromozom sayisinin M. subterraneus
Kuzey Avrupa o6rneklerinde de gézlenmis olmasiin (Macholan vd. 2001) ve Rusya’nin
Avrupa bolimiinde M. subterraneus 2n= 52 ve 2n= 54 sitotiplerinin bulunmasinin
yanisira (Bulatova vd. 2007), M. subterraneus i¢in CYTB gen bolgesine dayali tiir igi
cesitliligin yiiksek oldugunun tespit edildigi ¢alismalar da mevcuttur (Macholan vd.
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2001, Jaarola vd. 2004). Goriildigi gibi M. subterraneus ve M. majori tiirleri ile M.
subterraneus Trakya/Avrupa ve Anadolu populasyonlarinda farkliliklar mevcuttur
ancak farkli tiirler olup olmadiklarinin belirlenmesi i¢in kapsamli molekiiler ¢aligsmalara
ihtiya¢ vardir. Bu tez ¢alismasi M. subterraneus ve M. majori tiirleri mitokondrial

(COXI) ve niikleer (IRBP) gen bolgelerinin birlikte analiz edildigi ilk ¢alismadir.

CYTB gen bolgesi ile gergeklestirilen ¢aligsmalara bakildiginda, Anadolu ve Avrupa M.
subterraneus oOrnekleri arasindaki genetik uzaklik Tamura-Nei Parametresi’ne gore
(Tamura ve Nei 1993) % 3,7 (Baskevich vd. 2007), p-distance Parametresi’ne gore
(Hamming 1950) M. subterraneus Anadolu orneklerinin Yunanistan ve Avrupa
orneklerine olan net genetik uzaklik degerleri siras1 ile % 3,3 ve % 2,8 olarak
hesaplanmistir (Thanou vd. 2012). Allozim datast Nei (Nei 1978) ve CS67 (Cavalli-
Sforza ve Edwards 1967) parametrelerine gore ise, M. subterraneus Anadolu ve Avrupa
populasyonlart ile M. subterraneus ve M. majori arasindaki ortalama genetik uzaklik
degerleri sirast ile 0,073 ve 0,169 olarak belirlenmistir (Macholan vd. 2001). Bu tez
calismasinda, Kimura-2 Parametresi (Kimura 1980) ortalama ve net genetik uzaklik
degerleri COXI gen bolgesi i¢in M. subterraneus ve M. majori arasinda % 11-15,6
arasinda degisirken, M. subterraneus Anadolu ve Trakya populasyonlari arasinda
ortalama genetik uzaklik degeri % 5,6 ve net genetik uzaklik degeri % 1,3 tiir (Cizelge
4.15). IRBP gen bolgesi igin ise, ortalama ve net genetik uzaklik degerleri M.
subterraneus ve M. majori arasinda % 0,3-0,6 civarindadir ve M. subterraneus Anadolu
ve Trakya populasyonlar1 arasinda ortalama genetik uzaklik degeri % 0,1 ve net genetik
uzaklik degeri % 0,05°tir (Cizelge 4.18). Literatiirdeki ¢aligmalar ile kiyaslandiginda,
COXI bolgesi genetik uzaklik degerleri uyumlu sonuglar vermistir. Diger taraftan, IRBP
gen bolgesi sonuglart COXI bolgesi sonuglarina oranla daha diisiiktiir. IRBP geni ¢esitli
taksonomik seviyelerde rodent filogenisi ve tiir teshisi ¢alismalarinda son yillarda
siklikla 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). Diger taraftan,
IRBP geninde gozlenen sinyal azlig1 ve eksik soy siniflandirmasi nedeni ile mtDNA ile

uyumsuz sonuglar elde edilebilmesi miimkiindiir (Salichos ve Rokas 2013).
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Literatiirdeki CYTB gen bolgesi analiz edilerek yapilan c¢aligmalarda, elde edilen
filogenetik dendrogramlarda M. subterraneus ve M. majori ornekleri ayri kladlara
yerlesirken, M. subterraneus Anadolu ve Avrupa Ornekleri bu dendrogramlarda
ayrilmamustir (Jaarola vd. 2004, Baskevich vd. 2007, Thanou vd. 2012, Tougard 2010).
Ek olarak, Martinkova ve Moravec (2012) ¢ok sayida mitokondriyal ve niikleer gen baz
alinarak olusturduklar1 filogenetik dendrogramlarda M. subterraneus ve M. majori’nin
ayrildiklarini tespit etmislerdir. Bogdanov vd. (2020)’e gore niikleer BRCA1 (Meme
kanseri tip 1 duyarlilik) geni Exon 11 bélgesi ile XIST (X inaktif) genlerine gore ve
Bogdanov vd. (2021)’e gore de mitokondriyal CYTB ve niikleer BRCA1 ve IRBP geni
analizlerinde M. subterraneus ve M. majori ornekleri ayrilmistir. Bu tez galismasinda
COXI Bayesian Dendrogrami’nda ve Median-joining iliski Ag1’nda (Sekil 4.9-4.10), M.
subterraneus ve M. majori birbirlerinden ayrilmistir. Bayesian Dendrogrami’nda M.
subterraneus Anadolu ve Avrupa populasyonu birbirlerinden ayrilirken (pp= 1,00),
Anadolu populasyonu iginde de Kocaeli, Kazdagi, Karabiik ve Sakarya, Samsun,
Giresun olmak fiizere iki farkli hat meydana gelmistir (pp= 0,94-1,00). Median-joining
Iliski Agi’nda Kazdag, Karabiik ve Kocaeli, Sakarya, Samsun, Giresun olmak iizere iki
grup meydana gelmis ve M. subterraneus Avrupa populasyonu Anadolu populasyonu
(Kazdagi, Karabiik grubu) ile bir araya gelmistir. IRBP gen bolgesi esas alinarak
olusturulan Bayesian Dendrogrami’nda M. subterraneus ve M. majori tiirleri de
birbirlerinden pp= 0,99 ile tamamen ayrilirken, M. subterraneus Anadolu ve Trakya
ornekleri birbirlerinden diisiikk posterior probability degeri (pp= 0,50) ile ayrilmistir
(Sekil 4.11). M. subterraneus Anadolu populasyonu i¢inde Kazdagi, Karabiik ile
Samsun, Giresun, Kocaeli ve Sakarya olmak iizere iki grup meydana gelmistir (pp=
1,00). Median-joining iliski Agi’nda ise sz konusu 2 tiire haplotipler olduk¢a az sayida
mutasyon ile birbirlerinden ayrilmiglardir. M. subterraneus tiri Trakya ornekleri
Anadolu ornekleri ile ortak haplotip olusturmuslar; bu haplotip ile diger Anadolu
haplotipleri de bir araya gelmislerdir (Sekil 4.12). Mevcut ¢alismalardaki filogenetik

dendrogramlarda gozlenen ayrim, tez ¢alismasi kapsaminda da gozlenmistir.

Ayrilma zamanlarina bakildiginda, Macholan vd. (2001) M. subterraneus ve M. majori
tiirlerinin ayrilma zamanmi allozim datasma gore ortalama 0,350 MYO olarak

belirlerken, Tougard (2010) CYTB gen bolgesine gore Terricola altcinsinin kokenini
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4,05 MYO (Erken Pliyosen) olarak hesaplamistir. Bu tez ¢calismasinda, M. majori ve M.
subterraneus tiirlerinin ayrilma zamanlar1 ise COXI ve IRBP bolgeleri igin sirast ile 1,28
MYO ve 0,390 MYO iken, M. subterraneus tiirii Anadolu ve Avrupa/Trakya
populasyonlarinin ayrilma zamanlar1 siras1 ile 0,420 MYO ve 0,240 MYO’diir.
Gortildiigi gibi, COXI ve IRBP gen bdlgelerine gore hesaplanan ayrilma zamanlar
farklilik gostermektedir; bu farklilik NnUCDNA’nin tiirler arasi iliskilerden ziyade daha
yiiksek filogenetik seviyelerdeki iliskileri ¢6zme giiciiniin gdstergesi olabilir (Springer
vd. 1997).

Bu tez galismasi ve literatiirdeki sonuglar, Terricola altcinsi tiirlerinden M. subterraneus
ve M. majori tiirlerinin farkl tiirler olduklarina isaret etmektedir. Bizim ¢alismamizda,
ozellikle COXI geni her 2 tiirli genetik uzaklik, Bayesian Dendrogrami ve Median-
joining Iliski A§1 bakimindan ayiwrmustir. S6z konusu 2 tiir arast genetik uzaklik
degerleri % 11-15,6 olup (Cizelge 4.15), COXI gen bdélgesi i¢in tiir i¢i varyasyon %
10’un altindadir (Waugh 2007). Ayrica, genel olarak tiirler arasi genetik uzaklik
degerleri % 2-11 arasindadir (Bradley ve Baker 2001). Bu tez ¢aligmasi ile molekiiler
sistematik, karyolojik, ekolojik, morfolojik ve allozim verileri 1s1ginda M. subterraneus
ve M. majori tiirlerinin gegerli tiirler oldugu kabul edilmektedir. Ayrica, M.
subterraneus populasyonu Karadeniz’in dogusuna (Giresun) kadar, M. majori
populasyonu da Ordu’ya kadar genislemektedir. Bu durum, iki tiriin yayilisinin
Karadeniz’in dogusunda kesistigini ve bu bolgede allopatrik olarak bulunduklarini
gostermektedir. Tirlerin ayrilma zamanlari da COXI gen bolgesine gore Pleistosen
Dénemi Giinz Glasiyal Dénemi’ne (1,18-0,82 MYO) denk gelmektedir ve bu dénemde
iki tiir Anadolu, Kafkaslar ve Iran’da farklilasmis ve M. subterraneus buradan Bati
Avrupa’ya yayillmistir (Tougard vd. 2017). Ge¢ Miyosen-Pliyosen Dénemi’nde Avrasya
ve Arabistan plakalarinin carpismasi ile Dogu Avrupa, Anadolu ve Orta Asya’nin
batisinda hizli bir dag yiikselisi olmus ve Terricola populasyonlari izole olmustur
(Ruban vd. 2007, Mosar vd. 2010). Anadolu’nun kuzeyinin daglik bir bolge olmasi ve
Canik Daglari, Kiire Daglari, Ilgaz Daglar1 ve Dogu Karadeniz Daglari’nin bu bolgede
olmas1 Terricola gibi diisiik rakimi tercih eden tiirler i¢in 6nemli bariyerler meydana
getirmektedir. Sonraki dénemlerde artan global soguma 1liman konifer ve yaprak doken

ormanlarin olusumuna neden olmus ve bu sayede Terricola tiirlerinin Avrupa’ya dogru
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kolonilesmesi i¢in uygun vejetasyon meydana gelmistir (Fauquette ve Bertini 2003,
Pross ve Klotz 2002, Thompson ve Fleming 1996, Willis vd. 1999). Bu durum,
Anadolu’nun kemirgen tiirleri icin Onemli bir tirlesme ve farklilasma merkezi

oldugunun kanitlarindan biridir.

M. subterraneus tiiriiniin Anadolu ve Avrupa populasyonlar1 arasindaki farklilasmanin
ise diislik oranda oldugu goriilmektedir. COXI gen bolgesi icin ortalama genetik uzaklik
degeri % 5,6 ve net genetik uzaklik degeri % 1,3’tiir (Cizelge 4.15). Baker ve Bradley
(2006)’ya gore kemiriciler igin ortalama tiir i¢i genetik uzaklik degeri % 1,5 (% 0,0-4,7)
iken, Microtus cinsi i¢in % 2,0 (% 0,2-4,4)’dir. Tez ¢alismamizin sonuglar1 daha ¢ok tiir
ici genetik uzaklik degerleri ile ortiismekte, filogenetik yaklagimlarda ise COXI bolgesi
Bayesian Dendrogrami haricinde bir ayrim goriillmemektedir (Sekil 4.9-4.12). Ek
olarak, M. subterraneus’un Anadolu populasyonunun kendi i¢inde farkli gruplara
ayrilmast da tiir i¢i ¢esitliligin yiiksek oldugunu ve devam eden bir ayrilma siireci
oldugunun gostergesidir. Elde edilen sonuglar Avrupa/Trakya ve Anadolu
populasyonlarmin ayni tiire (M. subterraneus) ait oldugunu goéstermekle birlikte, M.
subterraneus’un yayilis alanindaki populasyonlarin birbirlerinden karyolojik ve
morfolojik agidan farklilik gosterdikleri (Colak vd. 1998, Selguk ve Kefelioglu 2018) ve
tir i¢i gesitliligin yiiksek oldugu (Macholan vd. 2001, Jaarola vd. 2004) g6z Oniine
alinirsa M. subterraneus iginde kriptik tiirlerin olmasi olasidir. M. subterraneus konifer
ve yaprak doken ormanlarda bulunmaktadir ve bu habitatlar sinirli ve fragmentasyondan
dolay1 tahribata ugradiklar i¢in 6zellikle Balkanlarin giineydogusu igin populasyonlar
arast bir izolasyondan s6z edilebilir (Thanou vd. 2012). Yukarida bahsedildigi gibi
Anadolu’nun kuzeyindeki daglik bolgeler (batida Samanli Daglari, Kéroglu Daglari,
Ilgaz Daglar1 ve Kiire Daglari, doguda Canik Daglar1 ve Dogu Karadeniz Daglari- Sekil
5.5) Anadolu kemirgen populasyonlarini birbirlerinden ayirmakta ve farklilasmalarini
etkilemektedir. Trakya ve Anadolu populasyonlar: igin ise Istanbul ve Canakkale
Bogazlar karasal ve yeraltinda yasayan memelilerin tiirlesmesi i¢in 6nemli bir
bariyerdir (Bacescu 1985, Tortonese 1985, Cagatay vd. 2000, Yaltirak vd. 2000).
Calismamizda Trakya ve Anadolu populasyonlarinin ayrilma zamanlari 0,390-0,240
MYO’dir ve Pleistosen Devri Buzul Donemleri'nde Balkan ve Anadolu

refugiyumlarinda birbirlerinden izole olduklar1 ve farklilastiklar1 (Bilton vd. 1998,
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Taberlet vd. 1998, Schmitt 2007), giiniimiizde de Istanbul ve Canakkale Bogazlar etKisi
ile ayr1 kaldiklar1 goz Oniine alinirsa devam eden bir tiirlesme siirecinde olduklari
goriilmektedir. Ayrica, Brunet-Lecomte vd. (1992) tarafindan Bulgaristan’dan M. grafi
tirtiniin verilmesi ve daha sonra Brunet-Lecomte vd. (2001)’in M. grafi tiirtiniin M.
subterraneus alttiirii oldugunu ileri siirmesi, Tiirkiye Trakya populasyonunun M.
subterraneus grafi alttiiriine ait olabilecegini diisiindiirmektedir. EK olarak, Baskevich
vd. (2018) Dogu Avrupa M. subterraneus populasyonlarinda gozlenen 2n= 52 ve 2n=
54 karyoformlarindaki sitogenetik farkliliklarin Robertsonian translokasyonundan
kaynaklandigini, ancak bu durumun aralarindaki tireme izolasyonu igin yetersiz
oldugunu ileri siirmiislerdir. Bununla birlikte, tiiriin ve populasyonlarinin sistematiginin

aydinlatabilmesi icin yayilig alanini kapsayan ve daha kapsamli molekiiler ¢aligmalara

ithtiya¢ vardir.
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Sekil 5.3 M. subterraneus de Selys Longchamps, 1836 tiiriiniin yayilis haritast (Amori
vd. 2016)
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Sekil 5.4 M. majori Thomas, 1906 tiiriiniin yayilis haritas: (Krystufek vd. 2016)
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Sekil 5.5 M. subterraneus ve M. majori tiirlerinin elde edildigi lokasyonlar

(M. subterraneus 6rnekleri kirmizi renk yildiz ile isaretlenmis lokasyonlardan, M. majori
ornekleri mavi renk yildiz ile isaretlenmis lokasyonlardan toplanmustir) (Turkiye fiziki haritast
http://cografyaharita.com/ adresinden alinmistir)
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5.4 Guentheri Grubu Tiirlerin mtDNA ve nucDNA Dizi Analizi Sonuclarimmin
Degerlendirilmesi

Anadolu sahip oldugu kemirici tiirleri agisindan olduk¢a zengin bir bélge olup, yaklagik
67 tiire ev sahipligi yapmaktadir. Bu tiirlerden 14 adedi Microtus cinsi tarla fareleridir.
Dogramaci’nin tarla faresi, Microtus dogramacii Kefelioglu ve Krystufek, 1999;
Microtus lydius Blackler, 1916; Microtus anatolicus Kefelioglu ve Krystufek, 1999 ve
Microtus elbeyli Yigit vd. 2016 ile birlikte Anadolu’ya endemik bir Microtus tiiriidiir
(Yigit vd. 2006). Sumeriomys altcinsinde bulunan 2n= 54 diploid kromozom sayisina
sahip olan tarla fareleri “Guentheri Soy Hatti”’na (M. guentheri, M. hartingi, M lydius)
alinmakta (Ellermann 1941) ve diploid kromozom sayisi 2n= 48 olan Microtus
dogramacii tiirii “Guentheri grubu”na dahil edilmek ile birlikte mevcut ¢alismalarin
azlig1 nedeniyle soy hatti bakimindan taksonomik durumu tartismalidir (Golenishchev
vd. 2002). Kefelioglu ve Krystufek (1999) M. dogramacii tiiriinii Suluova, Amasya’dan
M. socialis Pallas, 1773 ve M. guentheri Danford ve Alston, 1880 tiirlerinden karyolojik
ve morfolojik farkliliklarina gore yeni bir tiir olarak tanimlamistir. M. dogramacii 2n=
48 diploid kromozom sayisi ile diger tiirlerden ayrilmasinin yanisira (2n= 54-Guentheri
grubu, 2n=62-64-M. socialis), morfolojik olarak da daha kisa kuyruk ve daha derin bir
kafatas1 yapisi ile farklilik gostermektedir (Krystufek 1999). Ek olarak, 2. Molar dis
yapist M. dogramacii tiiriinde agrestis tipte, diger Guentheri grubu tiirleri ile M. socialis
tiirtinde non-agrestis tiptedir (Saglam 2004). M. dogramacii ile ilgili olarak yapilan
molekiiler ¢aligmalara bakildiginda, Jaarola vd. (2004) M. dogramacii tiiriiniin CYTB
analizine gore M. guentheri’ye M. socialis’den daha yakin oldugunu saptamiglardir.
Krystufek vd. (2009, 2012) CYTB sonuglarina gére M. dogramacii ve M. hartingi’yi
yakin tiirler olarak ele almistir. Thanou vd. (2012) ise M. dogramacii ile Guentheri
grubu tiirlerin kardes tiirler olduklarini ileri stirmiislerdir. Mahmoudi vd. (2015) M.
dogramacii ile Iran’da yayilis gosteren Microtus gazvinensis arasindaki genetik uzaklig
% 2,8 olarak bulmuslar, ancak s6z konusu 2 tiiriin cografi olarak uzakligin1 géz oniine
alarak bu tiirlerin yakin iliskili gegerli tiirler oldugunu kabul etmislerdir. Ayrica, M.
dogramacii M. hartingi, M. guentheri ve M. socialis tiirlerinden ayrilmistir. Ancak
Wilson vd. (2017) ve Burgin vd. (2020) M. dogramacii ve M. gazvinenss’i ayni tiir

olarak kabul edip her ikisini birden M. dogramacii altinda vermistir.
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Ek olarak, Microtus socialis tiiriiniin Anadolu 6rneklerini igeren molekiiler ¢caligmalarin
olmamast nedeni ile, bu calismada GenBank’dan alinan Cin ve Iran &rnekleri
kullanilmistir. Bu nedenle, M. socialis tiiriiniin Anadolu populasyonlarinin molekiiler
belirtegler kullanilarak ¢alisilmasi ve taksonomik durumunun diger M. socialis

populasyonlart ile karsilastirilmak yolu ile aydinlatilmast 6nem arz etmektedir.

Diger taraftan Guentheri Grubu’na ait diger tiirler olan Trakya’da yayilis gosteren M.
hartingi ve Bati Anadolu’da yayilis gosteren M. lydius tiirlerinin taksonomik durumlari
da tartisma konusudur. Yigit ve Colak (2002) ile Yigit vd. (2012) tarafindan yapilan
morfolojik ¢aligmalarda Trakya populasyonu M. hartingi, Bat1 Anadolu populasyonu ise
M. lydius olarak ele alinmis ve Yigit ve Colak (2002) Bati Anadolu’nun kiy1
kesimlerine ait populasyonu M. lydius lydius ve i¢ Anadolu populasyonunu biyometrik
olarak Ege kiyilarinda yayilis gosteren populasyondan farkli olmasi sebebi ile M. lydius
ankaraensis olarak tanimlamislardir. Markov vd. (2014) ise, metrik olmayan 32 adet
niteliksel kafatasi karakterlerinin analizi ile Anadolu ve Balkanlar’da yayilis gdsteren
“Guentheri” grubuna ait tiirlerin farkli tiirler olmasi gerektigini vurgulamislardir. M.
hartingi ve M. lydius tiirleri ile ilgili yapilan karyolojik ¢alisma Zima vd. (2013)
tarafindan gergeklestirilmis ve Trakya ve Yunanistan ornekleri M. hartingi, Bati ve
Dogu Anadolu ornekleri M. guentheri olarak tanimlanmistir. Zorenko vd. (2016)
tarafindan yapilan hibridizasyon c¢alismasinda, Bulgaristan ve Bati Anadolu’dan elde
edilen M. hartingi bireylerinin olusturdugu F1 dollerinin hayatta kalma oranlarinin
yiiksek ve tiremelerinin verimli oldugu, ancak sonraki kusaklara ait bireylerde yiiksek
mortalite, azalan viicut agirhigi ve spermatozoa kalitesi ile diisiik diizeyde
spermatogenez goriilmiistiir. Yapilan molekiiler ¢alismalar ise daha ¢ok CYTB gen
bolgesi ve az sayida ornek ile gergeklestirilmistir (Krystufek vd. 2009, Thanou vd.
2012, Krystufek vd. 2009) ve bu caligmalarda Trakya ve Bati Anadolu populasyonlari
arasindaki ayrim diisiik ¢ikmis ve bu populasyonlar M. hartingi olarak ele alinmustir.
Benzer sekilde, Yigit vd. (2017) mitokondriyal DNA (COXI, CYTB ve 12S rRNA)
analizleri sonucu Trakya ve Bati Anadolu populasyonlari arasindaki farkliligin diisiik

olmasindan dolay1 bu populasyonlar1 M. hartingi olarak tanimlamislardir.
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Guentheri grubu Trakya ve Bati Anadolu populasyonlart (M. hartingi/M. lydius) ile
Gilineydogu Anadolu’da bulunan M. guentheri tiirli arasindaki filogenetik iliskiler
COXI, CYTB ve 12S rRNA gen bolgeleri kullanilarak 2015 yilinda “Trakya ve Bati
Anadolu’da Yayilis Gosteren Microtus lydius (2n= 54) ve Microtus hartingi (2n= 54)
Tiirlerinin Filogenetik iliskilerinin Ortaya Konulmas1” baslikli yiiksek lisans tez
calismamizda ayrintili olarak ¢alisilmistir. Bu nedenle, doktora tez ¢alismasinda daha
¢ok M. dogramacii tiiriiniin taksonomik durumuna odaklanilmistir. Bu amagla,
Guentheri grubu tiirlerinin yanisira M. socialis tiiriine ait gen dizileri de kullanilarak I¢
Anadolu’nun kuzeyinde (Amasya ve c¢evresi) yayilis gosteren (Sekil 5.6) M.
dogramacii’nin gegerli bir takson olup olmadigi belirlenmeye g¢alisilmistir. Microtus
tiirlerinin yakin zamanda (0,5-3,5 MYO) ayrildiklar1 (Lemskaya vd. 2010) ve tiirlesme
slireglerinin hala devam ettigi g6z oniine alinirsa (Jaarola vd. 2004, Tryfonopoulos vd.

2008), M. dogramacii gibi yeni tarla faresi tiirlerinin meydana gelmesi olasidir.

CYTB gen bdlgesinin analiz edildigi ¢alismalara bakildiginda, Jaarola vd. (2004) M.
dogramacii ve M. guentheri dahil olmak iizere yakin tiirler arasindaki net genetik
uzaklik degerlerini % 4-7 olarak belirtmistir, KryStufek vd. (2009) ortalama genetik
uzaklik degerlerini % 3,93 (M. dogramacii-M. hartingi), % 4,71 (M. dogramacii-M.
guentheri) ve % 4,53 (M. dogramacii-M. socialis) olarak bulurken, Krystufek vd.
(2012) ortalama genetik uzaklik degerlerini % 4,32 (M. dogramacii-M. hartingi), %
5,26 (M. dogramacii-M. guentheri) ve % 4,34 (M. dogramacii-M. socialis) olarak
bulmustur. Thanou vd. (2012) ise net genetik uzaklik degerlerini % 3,7-3,9 (M.
dogramacii-M. hartingi), % 5,1 (M. dogramacii-M. guentheri) ve % 5,3 (M.
dogramacii-M. socialis) olarak hesaplamistir. Mahmoudi vd. (2015) ise, ortalama
genetik uzaklik degerlerini % 4,40 (M. dogramacii-M. hartingi), % 5 (M. dogramacii-
M. guentheri) ve % 5,10 (M. dogramacii-M. socialis) olarak bulmustur. Thanou vd.
(2012) ise net genetik uzaklik degerlerini % 3,7-3,9 (M. dogramacii-M. hartingi), % 5,1
(M. dogramacii-M. guentheri) ve % 5,3 (M. dogramacii-M. socialis) olarak
hesaplamigtir. Bizim c¢alismamizda hesaplanan COXI gen boélgesi ortalama ve net
genetik uzaklik degerleri CYTB sonuglari ile uyumluluk gostermektedir (Cizelge 4.21).
M. dogramacii ile Guentheri grubu tiirleri ve M. socialis tiirleri arasindaki uzaklik

degerleri % 2,9-7,5 arasinda degismektedir ve M. dogramacii tiiriiniin M. hartingi ve M.
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lydius’a M. guentheri ve M. socialis’e gore daha yakin oldugu goriilmektedir. IRBP gen
bolgesi sonuglar1 ise COXI gen bolgesine gore daha diisiik ¢ikmistir ve benzer sekilde
M. dogramacii M. hartingi ve M. lydius’a daha yakindir (Cizelge 4.24). Guentheri
grubu Trakya ve Bati Anadolu populasyonlari arasindaki ortalama genetik uzaklik %
2,4 iken, net genetik uzaklik % 0,7°dir ve bu COXI degerleri literatiirdeki CYTB
degerleri ile uyumludur (% 0,6-Thanou vd. 2012, % 0,2 -1,7-Yigit vd. 2017). Yigit vd.
2017 COXI bolgesine gore de ortalama ve net genetik uzaklik degerlerini % 1,7 ve %
0,2; 12S rRNA bolgesine gore de sirast ile % 0,3 ve % 0,2 olarak hesaplamistir. IRBP
gen bolgesi analizlerinde de ortalama ve net genetik uzaklik degerleri % 0,5 ve % 0
(sifir) olarak belirlenmistir. Genetik cesitlilik degerlerinin de COXI bdlgesi i¢in M.
dogramacii tiirinde olduk¢a yiiksek olmasi farklilagsma siirecini isaret etmektedir
(Cizelge 4.20)

Mevcut ¢alismalarda elde edilen CYTB gen bolgesi filogenetik yaklasimlarinda ise M.
dogramacii M. hartingi’ye (Trakya ve Bati Anadolu Guentheri grubu populasyonlart)
M. guentheri ve M. socialis’e gore daha yakindir (Jaarola vd. 2004, Krystufek vd. 2009,
2012, Thanou vd. 2012). Bu ¢alismalarla uyumlu olarak, COXI geni Bayesian
Dendrogrami’nda c¢alisilan tiim tiirler birbirlerinden tamamen ayrilmistir ve M.
dogramacii M. hartingi/lydius’a daha yakin olarak konumlanmistir (Sekil 4.13).
Median-joining Iliski Agi’nda ise M. dogramacii tiirii M. hartingi haplotiplerine en
yakin olacak sekilde ayri bir grup olusturmus, ancak M. guentheri/M. hartingi/M. lydius
haplotipleri birbirlerine daha yakin olarak konumlanmistir (Sekil 4.14). IRBP geni
Bayesian Dendrogrami ve Median-Joining iliski Agi’nda ise (Sekil 4.15-4.16), M.
dogramacii diger tiirlerden net bir sekilde ayrilmasina karsin, M. hartingi, M. lydius, M.
guentheri ve M. socialis tiirleri arasinda giiglii bir ayrim yoktur (pp<0,50). Bu durum,
COXI gen bolgesinin yakin tiirleri ayirmada IRBP geninden daha avantajli oldugunu

gostermektedir.

Ayrilma zamanlari ise COXI bolgesi i¢in 0,424 MYO (M. dogramacii ve M. hartingi/M.
lydius), 0,340 MYO (M. hartingi ve M. lydius), 0,548 MYO (M. dogramacii/M.
hartingi/M. lydius ve M. guentheri ve M. socialis), 0,420 MYO (M. guentheri ve M.
socialis) olarak hesaplanmistir. IRBP bolgesi sonuglarina bakildiginda, M. dogramacii
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diger tiirlerinden 0,690 MYO, sdz konusu diger tiirler 0,567 MYO &nce farklilasmaya
baslamistir. M. hartingi/lydius ayrilma zamanlar1 Yigit vd. (2017) ile uyusmamaktadir
(1,62 MYO-COXI, 0,73 MYO-CYTB, 0,20 MYO-12S rRNA). Bu durum &rneklem

ve/veya molekiiler saat kalibrasyon farkliligindan kaynaklaniyor olabilir.

COXI bolgesi i¢in elde edilen genetik uzaklik degerleri, Bayesian Dendrogrami,
Median-joining Iliski Ag1 M. dogramacii ile Guentheri grubu tiirleri ve M. socialis
arasindaki yiiksek orandaki farklilasmay1 desteklemektedir. Tarla fareleri Glineybati
Asya kokenlidir ve Anadolu, iran ve Kafkaslar’da bircok tiir bulunmaktadir (Shenbrot
ve Krasnov 2005, Aulagnier 2009). Ge¢ Miyosen’de meydan gelen Messiniyen
Tuzluluk Krizi (5,97-5,33 MYO) (Roveri et al. 2014), Paretetis Denizi’nin kurumasina
ve agik habitatlarin olusumuna neden olmustur. Bu sayede, Microtus tiirleri Glineybati
Asya’dan Anadolu’ya yayilmasinin 6nii acilmistir. Ayrilma zamanlaria bakildiginda
da, Pleistosen Dénemi’ne (2,58-0,117 MYO) denk gelmektedir ve bu donemde yasanan
glasiyal donemlerdeki soguk ve kuru kosullar populasyonlarin refugiyumlarda
kalmasina, dolayisiyla aralarindaki gen akisinin engellenmesine neden olmus olabilir
(Bilton vd. 1998, Taberlet vd. 1998, Schmitt 2007). Ayrica, Microtus tiirlerinin
evrimlesme zamanlar1 0,5-3,5 MYO olarak rapor edilmis (Lemskaya vd. 2010) ve
Microtus tiirlerinin tiirlesmelerinin énemli bir kisminin 1 milyon yildan kisa bir zaman
once gerceklesmistir (Tougard 2017, Bannikova vd. 2010). Bu nedenle, Anadolu’da M.
dogramacii gibi yeni tiirlerin farklilagmasi olasidir. Literatiirden ve elde ettigimiz
sonuglardan goriilecegi iizere Guentheri grubu ile M. socialis tiirii arasindaki genetik
uzakliklar % 10’dan disiiktiir. Microtus tiirlerinde ortalama tiir i¢i genetik % 2,0 (%
0,2-4,4) olarak rapor edilmistir (Baker ve Bradley 2006) ve bu tez ¢aligmasindaki M.
dogramacii ve diger tiirler arasindaki ortalama genetik uzaklik sonuglart (% 5,8-7,5) bu
degerlerin {lizerindedir. Bu tez calismasinin sonuglar ile literatiirde belirtilmis karyolojik
ve morfolojik farkliliklar baz alinarak, M. dogramacii Kefelioglu ve Krystufek, 1999
tirtiniin  gegerli bir tir oldugu, M. hartingi/lydius grubundan farklilastigi sonucu
cikarilabilir.

Diger taraftan, Guentheri grubu Trakya ve Bati Anadolu populasyonlar1 arasindaki

ayrim tez calismasi analizleri neticesinde gii¢lii bulunamamistir. Genetik uzaklik
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degerleri % 2,4 (ortalama) ve % 0,7 (net) olarak oldukga diisiiktiir ve tiir i¢i gesitliligi
gostermektedir (Baker ve Bradley 2006). Bayesian Dendrogramlar1 ve Median-Joining
Iliski Ag1 da her 2 populasyonu genel olarak ayirmamustir. Trakya ve Bati Anadolu’yu
ayiran ve karasal hayvanlarin gegisini engelleyerek izole kalmalarina neden olan
Istanbul ve Canakkale Bogazlari’nin (Bacescu 1985, Tortonese 1985, Cagatay vd. 2000,
Yaltirak vd. 2000) s6z konusu populasyonlart ayirmada tlirlesme yoniinden yetersiz
kaldig1, ancak morfolojik farkliliklar ve hibridizasyon ¢alismalarina bakildiginda devam
eden bir tiirlesme siirecinde olduklar1 sdylenebilir. Bu nedenle, literatiir verileri ve bu
calismanin sonuglar1 goz Oniine alinarak Guentheri grubu Trakya ve Bati Anadolu
populasyonlarinin tek bir tiire ait oldugu ve oncelik kuralina gére M. hartingi Barret-

Hamilton, 1903 olarak tanimlanmas1 gerektigi bu tez kapsaminda 6nerilmektedir.
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Sekil 5.6 Guentheri grubu tiirlerinin Anadolu’daki yayilis1 ve elde edildigi lokasyonlar
(Amori 2016, Krystufek vd. 2017)

(M. hartingi 6rnekleri yesil renk yildiz ile igaretlenmis lokasyonlardan, M. lydius 6rnekleri mavi renk
yildiz ile isaretlenmis lokasyonlardan, M. dogramacii ornekleri siyah renk yildiz ile isaretlenmis
lokasyonlardan ve M. guentheri 6rnekleri beyaz renk yildiz ile isaretlenmis lokasyonlardan toplanmustir)
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5.5 Chionomys Miller 1908 Cinsi mtDNA ve nucDNA Dizi Analizi Sonug¢larinin
Degerlendirilmesi

Chionomys cinsi Microtus cinsi ile yakin iligkili ve en eski Arvicolinae cinslerinden biri
olarak kabul edilmekte olup, C. nivalis, C. roberti ve C. gud olmak {izere tanimlanmis 3
tiire sahiptir. Onceden Microtus cinsine ait tiirler olarak kabul edilmelerine karsin
(Neuhduser 1936, Corbet 1978, Krapp 1982), Wilson ve Reeder (1993), Mitchell-Jones
vd. (1999) gibi yazarlar tarafindan kraniyal (Pietsch 1980), dental (Nadachowski 1991),
kromozomal (Agadzhanjan ve Jatsenko 1984, Zima ve Kral 1984) ve genetik kanitlara
gore (Graf 1982, Jaarola vd. 2004) Chionomys cinsine dahil edilmislerdir. Chionomys
cinsinin kokeninin Kafkasya-Anadolu bolgesidir ve her 3 tiiriin de bu bolgede yayilisi
oldugu bilinmektedir (Sekil 5.7-5.9) (Shenbrot 2005). Yapilan ¢aligmalara gore
(Nadachowski vd 1991, Yannic vd. 2012), C. nivalis C. roberti ve C. gud tiirlerinden
ayrilarak Anadolu’dan Avrupa’ya yayilmigtir. C. nivalis tiiriine ait yaklasik 20 adet
altcins mevcuttur ve bu altcinslerin ait oldugu populasyonlar Pleistosen Devri glasiyal
donemlerde refugiyum olarak yerlestikleri yiiksek daglarda izole populasyonlar halinde
kalmiglardir (Gromov ve Polyakov 1977, Nadachowski 1991). Bu nedenle, C. nivalis
icinde kriptik tiir veya tiirler bulunmasi muhtemeldir. Diger taraftan, C. roberti ve C.
gud tiirleri sadece Anadolu ve Kafkaslar’da bulunmaktadir, ancak C. gud morfolojik
olarak C. nivalis’e bilyiik olgiide benzerlik gostermektedir ve bilinen yayilis alaninin
disinda kriptik populasyonlarinin mevcut olmasi olasidir. Chionomys tiirleri karyolojik
ve morfolojik 6zellikler acisindan ayrim gostermektedir (Kefelioglu 1995, Krystufek
1999, Yigit vd. 2006, S6zen vd. 2009) ancak literatiirdeki mevcut caligmalara ragmen,
cinsin taksonomisi tartigmalidir ve bu nedenle kapsamli molekiiler ¢alismalara ihtiyag
vardir. Bu ¢alismada Tiirkiye nin kuzeydogusunda yayilis gosteren Chionomys cinsine
ait tiirlerin birbirleri ile olan iliskilerinin yanisira, Microtus ve Chionomys cinsleri
arasindaki iliski mitokondriyal ve niikleer gen belirtegleri yardimi ile aydinlatilmaya
calistlmistir. Bu amagla, Chionomys tiirleri arasindaki filogenetik iligkileri belirlemek
icin mitokondriyal COXI ve niikleer IRBP gen bdlgeleri kullanilirken, Microtus ve
Chionomys cinsleri arasindaki iligkiyi aydinlatabilmek i¢in ise 12S rRNA bolgesi analiz

edilmistir.
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Chionomys tiirleri aras1 genetik uzakliklara bakildiginda COXI gen bolgesi i¢in % 11,4-
14,9, IRBP gen bolgesi icin % 0,8-1,3 ve 12S rRNA gen bolgesi i¢in % 1,3-3,0°tiir
(Cizelge 4.27, 4.30, 4.33). Chionomys ve Microtus cinsleri aras1 genetik uzakliklar ise
COXI gen bolgesi i¢in % 18,5 (ortalama)-7,4 (net), IRBP gen bolgesi i¢in % 2,8
(ortalama) -%2,0 (net) ve 12S RNA gen bolgesi i¢in % 4,2 (ortalama)- % 3,0 (net)-’tiir.
IRBP gen bolgesi haricinde C. nivalis’in C. roberti ve C. gud tiirlerine olan uzaklig, C.
roberti ve C. gud tiirlerinin aralarindaki uzakliktan disiiktiir. Nadachowski vd. (1991)
biyokimyasal verilere gore iki cins arasi uzaklik degerini Nei 1978 Parametresi’ne gore
D= 0,61 olarak bulmus ve orta diizeyde farklilasmay1 isaret etmistir. Bannikova vd.
(2013) C. nivalis ve C. gud arasindaki niikleer genlere dayali genetik uzakligi % 4,7

olarak hesaplamistir.

Dorkova vd. (2016) C. nivalis Toros (Anadolu) populasyonu igin haplotip ¢esitliligi
(Hd) degerini 1,000 olarak, niikleotit gesitlilik degerini (Pi) ise 0,002 olarak bulmustur
ve bu sonuglar CYTB analizlerine dayanmakla birlikte, bizim ¢alismamizin COXI gen
bolgesi sonuglari ile uyumludur (Hd= 0,933-Pi=0,003, Cizelge 4.26).

Mevcut molekiiler ¢aligmalar Chionomys cinsinin Microtus cinsinden; C. nivalis, C.
roberti ve C. gud tiirlerini de birbirinden ayrildigin1 gostermektedir (Jaarola vd. 2004,
Galewski vd. 2006, Robovsky vd. 2007, Acosta vd. 2007, Abramson vd. 2009,
Bannikova vd. 2013). Ayni zamanda, C. nivalis tiirii ilk ayrilan tiirdiir ve C. roberti ve
C. gud birbirlerine C. nivalis’e gore daha yakindir (Buzan ve Krystufek 2008, Yannic
vd. 2012). Bu galismada, COXI bolgesi Bayesian Dendrogrami ve Median-joining Iliski
Ag1 Chinomoys tiirlerini ve Chionomys-Microtus cinslerini biiyiik 6lgiide aymrmistir
(Sekil 4.17-4.18). IRBP bolgesi ise cinsleri net olarak ayirirken, tiir ayrimi igin yetersiz
kalmistir  (Sekil 4.19-4.20). Diger taraftan, 12S [rRNA bolgesi Bayesian
Dendrogrami’nda tiirleri ve cinsleri biiyiik 6lciide ayrilirken, Median-joining Iliski
Agr’nda cinslere ve tiirlere ait haplotipler yakin olarak biraraya gelmistir (Sekil 4.21-
4.22). Ek olarak, literatiirdeki c¢alismalar ile benzer sekilde COXI ve 12S rRNA
Bayesian Dendrogramlar1 C. nivalis’in bazal grup olarak ilk ayrilan tiir oldugunu ve C.
roberti ve C. gud un birbirlerine daha yakin oldugunu géstermekte, Chionomys igindeki

“nivalis” ve “roberti/gud” gruplarin1 dogrulamaktadir.
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Abramson vd. (2009) iki cinsin ayrilma zamanini niikleer genlere gore ortalama 3 MYO
olarak hesaplamistir. Castiglia vd. (2009) C. nivalis hatlar1 igin ayrilma zamanin 0,158-
0,84 MYO olarak vermistir. Bu tez ¢alismasinda ise Microtus ve Chionomys cinslerinin
ayrilma zamanlar1 COXI, IRBP ve 12S rRNA igin siras1 ile 5,0; 4,62 ve 1,05 MYO
olarak bulunmustur. C. nivalis’in C. roberti ve C. gud tiirlerinden ayrilmasi 3,46 MYO
(COXI), 2,66 (IRBP) ve 0,75 MYO (12S rRNA), C. roberti ve C. gud tiirlerinin
birbirlerinden ayrilmasi ise 2,80 MYO (COXI), 1,37 (IRBP) ve 0,55 MYO (12S rRNA)
gerceklesmistir.

Calisma sonucu elde edilen veriler Microtus ve Chionomys cinslerinin birbirlerinden
ayrildiklarini, ayrica “nivalis” grubunun “roberti/gud” grubundan farklilasarak Anadolu
ve Kafkaslar’dan Avrupa’ya dogru yayildigini biiyiikk Ol¢lide dogrulamaktadir. S6z
konusu cinslerin kdkenine bakildiginda, Myodes ve Arvicola gibi yakin cinslerle birlikte
Microtus ve Chionomys cinslerinin de Pliyosen Dénemi’nde (5,33-2,6 MYO) Mimomys
cinsinden koken aldiklari distiniilmektedir (Chaline ve Graf 1988). Microtus ve
Chionomys cinslerinin atas1 ise Allophaiomys deucalion veya Allophaiomys
pliocaenicus tiirleri olup (Chaline, 1966, Chaline 1972, Kretzoi, 1969, Van der Meulen
1973, Van der Meulen 1978), bu tiirlerin muhtemel atasi Mimomys lagurodontoides,
Mimomys newtoni veya Mimomys pusillus’tur (Chaline 1974, 1980, Rabeder 1981).
Nearktik Bolge’de yayilis gosteren Microtus tiirleri de Avrasya Microtus tiirlerinden
koken almis ve Bering Kopriisii vasitasi ile bu tiirler Nearktik Bolge’ye Pleistosen
Donemi’nde gog¢ etmislerdir. Amerika’da bulunan Allophaiomys cinsi de bagimsiz
olarak Avrasya Allophaiomys tiirlerinden koken almaktadir (Chaline 1974, Chaline ve
Mein 1978, Van der Meulen 1978, Chaline 1980, Repenning 1980, 1983, Chaline ve
Graf 1988).

Microtus ve Chionomys cinslerinin ayrilmalar1 COXI gen bolgesi sonuglari goz oniine
alindiginda, Pliyosen Donemi’ne denk gelirken, Chionomys tiirleri Pliyosen-Pleistosen
Donemleri’nde ayrilmis goriilmektedir ve C. nivalis populasyonlari Pleistosen Dénemi
glasiyal donemlerde yiiksek daglardaki (1800 m ve {izeri) refugiyumlarda izolasyon ve
bolgesel adaptasyon sonucu farklilagsmislardir (Krystufek 1999). Bu nedenle, C. nivalis
tirtinde genis ve par¢ali bir dagilim goézlenmektedir (Mitchell- Jones vd. 1999).
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Izolasyon ve farklilasmadan &tiirii C. nivalis tiiriinde ¢ok sayida alttiiriin yanisira
(Nadachowski 1991), kriptik tiirlerin de bulunmasi ihtimal dahilindedir (Filippucci vd.
1991, Zykov 2004). Benzer sekilde C. roberti ve C. gud tiirleri i¢in de alttiirler
mevcuttur (C. roberti roberti Thomas 1906-Kafkasya, Transkafkasya; C. r. pshavus
Schidlovski, 1919-fori Nehri, Kuzey Giircistan; C. r. personnatus Ognev, 1924-Kuzey
Ossetia, Ch. r. occidentalis Turov, 1928-Mzymta Nehri, Krasnodar krayi); Tiirkiye
populasyonunun da C. r. personnatus alttiirline ait olabilecegi ve bu alttiiriin
digerlerinden farkli oldugu ileri siirilmektedir (Bannikova vd. 2013). C. nivalis ve C.
roberti alttiirlerinin yanisira, C. gud igin de ¢esitli yazarlar tarafindan alttiirler
verilmistir (C. g. gud Satunin, 1909-Biiyilk Kafkas Daglari’nin i¢ kesimleri, C. g.
Ighesicus-Dagistan, C. g. nenjukovi Formozov, 1931- Biiyiik Kafkas Daglari’nin batisi)
ancak taksonomik durumlari tartigmalidir. Ayrica, Wilson vd. (2017) mitokondriyal dizi
analizlerine gore, C. lasistanius tiriinii Kuzeydogu Anadolu’dan vermis ve Kafkas
populasyonlarin1 C. gud olarak kabul etmislerdir. C. gud ve C. nivalis’in morfolojik
acidan benzerlik gostermeleri de, C. nivalis olarak tanimlanmis bazi1 populasyonlarin C.
gud tiiriine ait olabilecegi ve C. gud’un yayilisinin bilinenden daha genis olabilecegini
diisindirmektedir. Ek olarak, C. nivalis populasyonlari farkli bolgelere ve rakimlara
dagilmalari, sabit niifus yogunluguna sahip olmalari, kolay yakalanmalar1 ve kontamine
su ve topraga maruz kalmalarindan dolay1r Alpin bdlgelerde cevresel degisikliklerin
belirlenmesinde biyoindikator olarak kullanilmaktadir (Belcheva et al. 1998, Metcheva
vd. 2008, Janiga vd. 2012, Martinkova vd. 2019). Bu nedenle, gelecekte ozellikle
Chionomys tiirlerinin alttiirleri hakkinda kapsamli ¢aligmalar yapilmasi ve taksonomik

durumlarinin aydinlatilmasi 6nem kazanmaktadir.
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Sekil 5.7 C. nivalis (Martins, 1842) tiiriiniin yayilist ve Orneklerin elde edildigi
lokasyonlar (Krystufek 2016)

(Yildiz isaretleri iberik Yarimadasi ve Tiirkiye nin kuzeydogusunu gostermektedir)
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Sekil 5.8 C. gud (Satunin, 1909) tiiriiniin yayilis1 ve orneklerin elde edildigi lokasyonlar
(Krystufek vd. 2016)

(Y1ldiz isaretleri iberik Yarimadasi ve Tiirkiye’nin kuzeydogusunu gdstermektedir)
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Sekil 5.9 C. roberti (Thomas, 1906) tiirliniin yayilist ve Orneklerin elde edildigi
lokasyonlar (Krystufek 2016)

(Y1ldiz isaretleri iberik Yarimadasi ve Tiirkiye’nin kuzeydogusunu gostermektedir)

5.6 Sonuclar

S6z konusu tez kapsaminda elde edilen sonuglar 6zet olarak asagida verilmistir:

e M. arvalis Pallas, 1778 tiiriiniin yayilis alaninin batisindaki “arvalis” ve dogudaki
“obscurus” formlar1 mitokondriyal COXI, niikkleer IRBP ve literatiirdeki mitokondriyal
CYTB, karyoloji ve hibridizasyon ¢aligsmalar1 géz Oniine alinarak ayni tiir olarak kabul
edilmis ve Anadolu’nun dogusundaki Microtus arvalis populasyonu tartismaya agik

olmakla birlikte M. arvalis obscurus Eversmann, 1841 olarak tanimlanmistir.

e Trakya ve Anadolu’da yayilis gosteren Microtus mystacinus de Filippi, 1865 tiirii
MtDNA ve nucDNA analizlerinin 1s18inda, s6z konusu populasyonlarin ayr tiir olarak
degerlendirilemeyecegi ancak devam eden bir tiirlesme siirecinde olduklart bu tez

calismasi ile ortaya konulmustur.
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eTerricola altcinsine ait Microtus subterraneus de Selys Longchamps, 1836 ve
Microtus majori Thomas, 1906 tiirlerinin farkli tiirler olduklar1 belirlenmis, ancak M.
subterraneus Trakya ve Anadolu populasyonlar1 arasindaki ayrim diisiik seviyede

bulunmustur.

e Anadolu’ya endemik kemirici tiirlerinden olan ve taksonomik durumu belirsiz olan
Microtus dogramacii Kefelioglu ve Krystufek, 1999 mtDNA ve nucDNA verileri ile
literatiirde belirtilmis karyolojik ve morfolojik farkliliklar baz alinarak, gegerli bir tiir
olarak kabul edilmis ve M. hartingi/lydius grubundan farklilastig1 sonucu ¢ikarilmustir.
Ancak, Trakya ve Bati Anadolu’da bulunan Guentheri grubu tarla fareleri arasindaki
genetik ayrim farkli tiirler olarak tanimlanmalari i¢in yetersiz olup, bu populasyonlarin

Microtus hartingi Barret-Hamilton, 1903 tiiriine ait olduklar1 kabul edilmistir.

e Microtus ve Chionomys cinslerinin birbirlerinden ayrildiklart mtDNA verilerine
dayanarak kabul edilmis, ayrica C. nivalis tiiriiniin C. roberti ve C. gud tiirlerinden

ayrilarak Anadolu ve Kafkaslar’dan Avrupa’ya dogru yayildigir dogrulanmistir.

e Anadolu’nun kemirgen c¢esitliligi i¢in bir gen merkezi oldugu ve 6zellikle Pleistosen
Donemi glasiyal devirlerde iliman kosullar1 tercih eden tiirler i¢in refugiyum olarak

onem kazandigi c¢alisilan tiir ve cinsler agisindan vurgulanmaistir.

e Tiir i¢i, tiirler aras1 ve cinsler aras1 genetik c¢esitlilik, genetik uzaklik ve filogenetik
yaklasimlar agisindan mitokondriyal Sitokrom oksidaz 1 (COXI) gen bdlgesinin ayrim
giiclinlin yiliksek oldugu ve ideal bir belirteg oldugu anlasilmistir. Niikleer IRBP ve
mitokondriyal 12S rRNA gen bdlgeleri ise yakin tiirler i¢in ayrim giicii yiiksek sonuglar

vermemistir.

Sonu¢ olarak bu tez kapsaminda Tirkiye’de yayilist olan tiirler asagidaki gibi

giincellenmistir:

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 goére M. irani

schidlovskii)

11) Microtus dogramacii Kefelioglu ve Krystufek, 1999
12) Microtus anatolicus Krystufek ve Kefelioglu, 2001
13) Microtus elbeyli Yigit vd. 2016

14) Chionomys nivalis Martins, 1842

15) Chionomys roberti Thomas, 1906

16) Chionomys gud Satunin, 1909 (Burgin vd. 2020’ye gore C. lasistanius)
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