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OZET

TURKIYE DEKI KIZIL TILKININ (Vulpes vulpes LINNAEUS, 1758)
MOLEKULER FILOGENISI VE DEMOGRAFIK TARIHI

Ali Adan HASSAN
Ondokuz May1s Universitesi
Lisansiistli Egitim Enstitiisii

Biyoloji Anabilim Dali

Yuksek Lisans Tezi

Danisman: Prof. Dr. islam GUNDUZ

Tiirkiye, Avrupa, Orta Dogu ve Asya’nin kavsak noktasinda yer almaktadir ve farkli
hayvan taksonlarinin bir dizi tiiriiniin / soyunun kaynaklandigi bolgedir. Karmasik
topografyasi, iklim kosullar1 ve tektonik tarihi nedeniyle, Bati Palacarktik’te ¢ok
cesitli tarihsel biyocografik desenler sergileyen 6nemli bir biyolojik ¢esitlilik sicak
noktasidir. Vulpes, Canidae’nin bir cinsidir ve Kuzey Yarimkiirenin ¢ogunda, Kuzey
Amerika, Avrupa ve Hindistan’dan Japonya’ya kadar bulunmaktadir. Vulpes, hepsi
gercek tilki olarak adlandirilan yaklasik 12 tiir igermektedir. Kizil tilki (Vulpes
vulpes) Kuzey Kutbu’ndan Kuzey Afrika, Kuzey Amerika ve Avrasya’ya kadar tim
Kuzey Yarimkiire boyunca bulunan en biiyiik, en bol ve en yaygin Vulpes taridur.
Bu c¢aligmada, Tiirkiye genelinden 6rneklenen 60 ve Kuzey Kibris’tan 6rneklenen 1
olmak Uzere toplam 61 kizil tilkide mitokondriyal genomun 1555 bg’lik bir
bolgesinin dizi analizi yapilmistir. Yapilan analizler ile dagilimlar iist {iste ¢akisan
ancak bir dereceye kadar cografi bir yapilanma sergileyen dort mitokondriyal soy
hattinin var oldugu ortaya ¢ikarilmistir. Yeterli sayida drnek i¢eren bu soy hatlarinin
demografik gecmisleri de tahmin edilmis ve karsilastirilmistir. Sonuglarin ve
filocografik yorumlamalarin karnivor memeli c¢alisan biyologlarin yanmi sira
filocografik oOriinti ve iklim degisikliginin tiirler {izerindeki etkileri tizerinde
calisanlar i¢in de ilgi uyandiracagini ummaktayiz.

Temmuz 2020, 95 sayfa

Anahtar Kelimeler: Kizil Tilki, Vulpes vulpes, Filogeni, Filocografya, mtDNA,
Turkiye.



ABSTRACT

MOLECULAR PHYLOGENY AND DEMOGRAPHIC HISTORY OF RED FOX
(Vulpes vulpes LINNAEUS, 1758) IN TURKEY

Ali Adan HASSAN
Ondokuz Mayis University
Institute of Graduate Studies

Department of Biology
Master’s Thesis

Supervisor: Prof. Dr. islam GUNDUZ

Turkey is situated at the junction of Europe, the Middle East and Asia, and it is the
region in which a number of species/lineages of different animal taxa originated. Due
to its complex topography, climatic conditions, and tectonic history, it is an
important biodiversity hotspot in the West Palaearctic, exhibiting a wide range of
historical biogeographical patterns. Vulpes is a genus of the Canidae and is found
throughout much of the northern hemisphere, from North America, Europe, and
India to Japan. Vulpes comprises about 12 extant species, all referred to as the true
foxes. The red fox (Vulpes vulpes) is the largest, the most abundant and the most
widespread species of Vulpes, being present across the entire Northern Hemisphere
from the Arctic Circle to North Africa, North America and Eurasia. Here, we
sequenced a 1555-bp region of the mitochondrial genome from 60 red foxes sampled
from across Turkey and 1 sample from Norther Cyprus. Four mitochondrial lineages
were recovered, with overlapping distributions, but there was some geographical
structure to some extent. The demographic histories of the lineages with sufficient
number of samples were also estimated and compared. We hope that the results and
phylogeographic interpretation will be of substantial interest to carnivore biologists
as well as to those who are working on phylogeographic reconstructions and the
effects of climate change on species.

July 2020, 95 pages
Keywords: Red Fox, Vulpes vulpes, Phylogeny, Phylogeography, mtDNA, Turkey.
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1. GIRIS
1.1.Takim: Carnivora Bowdich, 1821 (Ywrtici-Etcil Memeliler)

Carnivora sozcligli Latince’de “caro (et) ve vorare (yemek-yutmak)” sézciiklerinden
tiiretilmistir ve “et yiyen" anlamina gelmektedir. En biiyilk memeli takimlarindan bir
tanesi olan bu grup bir ¢ift kanin dise (kdpek disi) sahip olmasiyla karakterize edilir
(Sillero-Zubiri vd, 2004). Glnimuzde 279 tir ile temsil edilen Karnivorlar kedi
benzeri (Feliformia) ve kdpek benzeri (Caniformia) karnivorlar olarak iki altsinifta
incelenir. Feliformia Felidae, Viverridae, Eupleridae, Nandiniidae, Herpestidae ve
Hyaenidae familyalarindan meydana gelir. Caniformia ise Canidae, Ursidae,
Otariidae, Odobenidae, Phocidae, Mustelidae, Mephitidae, Procyonidae ve Ailuridae

familyalarini icerir (Wilson ve Reeder, 2005).

1.2. Familya: Canidae Fischer de Waldheim, 1817 (képekagiller)

Canidae familyast kdpek, cakal, kurt ve tilki gibi tiirleri ve orta biiyiikliikte
memelileri igeren biylk bir taksonomik gruptur. Bu familya glinimuzde 14 cins ve
36 tire sahiptir. Bu cinsler (Vulpes, Alopex, Urocyon, Otocyon, Dusicyon,
Pseudalopex, Atelocynus, Cerdocyon, Speothos, Chrysocyon, Nyctereutes, Cuon,

Lycaon, Canis) dir.

1.3. Genus: Vulpes Frisch, 1775 (Tilkiler)

Vulpes cinsi gergek tilkiler olup 12 farkl tiir igermektedir (Wilson ve Reeder, 2005).

Bu tirler:

e V. bengalensis (Shaw, 1800): Hint tilkisi olarak bilinir ve Himalaya
siradaglarinin giineyinden Hindistan’in en giiney ucuna kadar, Hindistan,
Banglades, Pakistan ve Nepal’da yaygindir.

e V. cana (Blanford, 1877): Afgan tilkisi olarak bilinir ve Orta Asya ve Arap
Yarimadasinda bulunur.

e V. chama (Smith, 1833): Giiney Afrika tilkisi, Gumis tilki ya da Kap

tilkisi olarak bilinir ve Afrika’nin giineyinde yayilim gosterir.


https://tr.wikipedia.org/wiki/Urocyon
https://tr.wikipedia.org/wiki/Otocyon
https://tr.wikipedia.org/wiki/Dusicyon
https://tr.wikipedia.org/wiki/Pseudalopex
https://tr.wikipedia.org/wiki/Atelocynus
https://tr.wikipedia.org/wiki/Cerdocyon
https://tr.wikipedia.org/wiki/Speothos
https://tr.wikipedia.org/wiki/Chrysocyon
https://tr.wikipedia.org/wiki/Nyctereutes
https://tr.wikipedia.org/wiki/Cuon
https://tr.wikipedia.org/wiki/Lycaon
https://tr.wikipedia.org/wiki/Canis
https://tr.wikipedia.org/w/index.php?title=Andrew_Smith&action=edit&redlink=1
https://tr.wikipedia.org/wiki/Afrika

V. corsac (Linnaeus, 1758): Korsak tilkisi, Step tilkisi ya da Bozkir tilkisi

olarak bilinir. Orta ve Dogu Asya’da, Volga Irmagi’nin giineyinden

Mangurya, Tibet, Giiney Rusya, Tiirkistan, Mogolistan, Transbaykalya,

Kuzey Cin ve Kuzey Afganistan’a kadar uzanan bir cografyada yaygindir.

o V. ferrilata (Hodgson, 1842): Tibet tilkisi kopekgiller (Canidae) familyasinin
az tanilan tilkilerinden biridir ve Tibet, Nepal ve Cin’in sira daglarinin
dizliklerini tercih eder.

e V. lagopus (Linnaeus,1758): Kutup tilkisi olarak biliniri ve arktik bdlgelere
0zgu kacuk bir tilkidir.

e V. macrotis (Merriam, 1888): Cuce tilkisi ya da Kit tilkisi olarak bilinir ve
Kuzey Amerika’da sik goriilen bir tilki thradir.

e V. pallida (Cretzschmar, 1827): Soluk tilki olarak bilinir ve Kuzey Afrika’nin
giineyinde yayilim gosterir.

e V. ruepellii (Schinz, 1825): Kum tilkisi olarak bilinir ve Kuzey Afrika’nin ve
orta dogu’nun kurak bodlgelerinde bulunur.

e V. velox (Say, 1823): Ova tilkisi olarak bilinir ve Kuzey Amerika’nin
ormanlarinda bulunur.

e V. zerda (Zimmermann, 1780): Col tilkisi olarak bilinir ve Sahel ¢éliinde,
Sina Yarimadasi’nda, Arap Yarimadasi’nda ve Turkiye’nin guneyinde
bulunur

e V. vulpes: Kizil tilki olarak bilinir ve Kuzey Kutup Bolgesi’nden Giliney-

Kuzey Amerika’ya, Avrupa, Kuzey Afrika, Asya, Hindistan ve Japonya’ya

kadar yayilir (Hoffmann ve Sillero-Zubiri, 2016).

1.4. Kazil Tilki’nin (V. vulpes Linnaeus, 1758) Genel Ozellikleri

Kizil tilki, uzun burunlu, biiytik kulakli, ince bacakli ve biiylik piiskiillii bir kuyruga
sahip kicuk bir karnivordur (Perrine vd, 2010). (Sekil-1.1). Erkek tilkiler disilerden
biraz daha biiyiiktiir. Boyutlari, cografi konuma da bagli olarak farklilik gdsterebilir
(Center, 2001). Kzl tilkilerde kizil, gri ve kirgilli tonlar basta olmak {izere ii¢ renk

formu tanimlanmistir (Lariviere ve Pasitschniak-Arts, 1996).


https://tr.wikipedia.org/wiki/Carl_von_Linn%C3%A9
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https://tr.wikipedia.org/wiki/Tilki
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https://tr.wikipedia.org/wiki/Nepal
https://tr.wikipedia.org/wiki/%C3%87in
https://tr.wikipedia.org/wiki/Carl_Linnaeus
https://tr.wikipedia.org/wiki/Systema_Naturae
https://tr.wikipedia.org/wiki/Kuzey_Kutbu
https://tr.wikipedia.org/wiki/Tilki
https://tr.wikipedia.org/w/index.php?title=Clinton_Hart_Merriam&action=edit&redlink=1
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Sekil 1.1. Kizil Tilki fotografi. Foto Kaynag: (Castello, 2018)

1.5. Habitat

Kizil tilki, uyum giicii yiiksek bir tiirdiir, bu nedenle yar1 kurak ¢éller, alpin tundra,
boreal ormanlari, tarim arazileri ve kentsel alanlar dahil olmak {izere g¢esitli
iklimlerde ve yasam ortamlarinda hayatta kalabilir (Carter, 2010). Ayrica daglik
alanlarda, deniz seviyesinden 4.500 m’ye kadar olan yiiksekliklerde (alpin kusak
iistli), kum tepelerinde ve tarim arazileri gibi farkli habitat tiplerinde) yasayabilirler
(Hoffmann ve Sillero-Zubiri, 2016). Ayrica yapilan c¢aligmalar yogun bitki
ortiistiniine sahip alanlarda da yasayabildiklerini gostermistir (Meisner, 2008).

1.6. Beslenme

Kizil tilkiler, et¢il olarak omurgasiz hayvanlar memeli tiirleri ve kuslarla (Sekil-1.2),
oteul olarak ise meyvelerle beslenebilen firsatgr omnivorlardir (Sillero-Zubiri vd,
2004). Bu tiir mevsimsel besin degisimine de son derece adaptasyon

gostermektedirler (Perrine vd, 2010).



Sekil 1.2. Bir kus yiyen Kizil Tilki. (Foto kaynagi: About Animals)

1.7. Sosyal davramsi

Temel sosyal birim bir ¢ifttir, ancak alt1 liyeye sahip gruplar halinde habitata bagl
olarak bir bolgeyi paylasabilirler (Sillero-Zubiri vd, 2004). Kizil tilkiler gececil
tirlerdir ancak giindiiz ve alaca karanlikta da aktiftirler (Wallen, 2006). Tilkiler
iletisim kurarken, kabarma, havlama, uluma ve ¢iglik gibi cok cesitli frekansta ses
cikarir. Bu seslerden bazilari, teritoryal bir alan1 savunmak veya baska bir bireyi

cagirmak i¢in de kullanilir (Simmons vd, 2008).



1.8. Ureme ve Yavru Yetistirme

Barmak olarak ve iireme i¢in kullandigi yerdeki yuva, oyuk veya kiitiikk gibi
mekanlari “in” olarak kullanabilirler (Carter vd, 2012). Tipik bir kizil tilki ininin ana
girisi genellikle yaklasik 40 cm. yiiksekligindedir (Sheldon, 1950). Tek eslidirler ve
dogumlarin ¢ogu Mart-Nisan arasinda gergeklesir (Lariviére ve Pasitschniak-Arts,
1996, Martorell ve Gortazar, 1993). Kizil tilkinin gebelik siiresi 51-53 gundur ve her
dogumda 3-10 yavru verir (Castello, 2018). Kizil tilkilerin ¢iftlesme prosediirii i¢in
(bkz. Sekil 1.3).

Sekil 1.3. Kuzil tilkilerin giftlesme prosediirii. Foto Kaynag: (Castell6, 2018)



1.9. Hastahiklar ve Parazitler

Kzl tilkilerin, ¢esitli bagirsak kurtlari, parazitler, akciger kurdu, kalp kurdu, kene,
akar, pire, protozoan, viriis, bakteri ve mantarlar da dahil olmak iizere, bir dizi farkl
i¢c ya da dis parazit barindirdigi bilinmektedir (Sekil 1.4). Tiirkiye’de kizil tilki
kuduzun bir vektoridir (Ambarli vd, 2016).

Sekil 1.4. Sarilik olmus bir kizil tilki. Foto Kaynagi (Couper ve Bexton, 2016)



1.10. Tehditler

Kizil tilki farkli tehtit cesitlerine maruz kalmaktadir. Bunlar arasinda habitat
bozulmasi, habitat kaybi, habitat parcalanmasi veya avcilik vardir (Hoffmann ve
Sillero-Zubiri, 2016). Kizil tilki populasyonunu azaltan diger tehditler arasinda,
kuduz gibi bulasici hastaliklar da yer almaktadir (Ambarli vd, 2016). Kizil tilkiler
Ozellikle kirk ticareti icin yakalanmakta veya avlanmaktadir (Sillero-Zubiri vd,
2004) (Sekil 1.6).

@ Marc Baldwin

Sekil 1.5. Southampton’da bir yolun kenarinda araba tarafindan 6ldiiriilmiis bir Kizil tilki
foto. (foto kaynagi: Wildlife Online)

1.11. Koruma

Bu tiiriin, tiim kuzey yarim kiire boyunca Kuzey Kutbu Bolgesi’nden Giiney Kuzey
Amerika, Avrupa, Kuzey Afrika, Asya bozkirlari, Hindistan ve Japonya’ya kadar
uzanan (yaklasik 70 milyon km?’yi kapsayan) biiyiik bir cografik dagilim alani vardir
(Hoffmann ve Sillero-Zubiri, 2016). Bu yiizden Uluslararasi Doga Koruma Birligi
(IUCN) 2016 raporuna gore "least concern-duragan” statlisiinde listelenirler
(Hoffmann ve Sillero-Zubiri, 2016). Ancak tirtn Tarkiye’deki populasyonlarina ait
ekolojik veri ¢ok siirli oldugundan Tiirkiye’ye 6zgu populasyon trendini net olarak

tahmin etmek zordur.



2. LITERATUR OZETI
2.1. Kizil Tilki’nin Taksonomisi ve Yayilisi

Tez calismasinin konusunu olusturan kizil tilkinin sistematik yeri (Hoffmann ve

Sillero-Zubiri, 2016) asagida belirtilmistir.
Kingdom: Animalia

Phylum: Chordata

Class: Mammalia

Order: Carnivora

Family: Canidae

Genus: Vulpes

Species: V. vulpes

Kizil tilki cinsin en biiyiik tiriidir ve en yayagin dagilisa sahip etobur
thrlerinden biridir (Lariviére ve Pasitschniak-Arts, 1996; Sillero-Zubiri vd, 2004). Bu
tiir bilinen/tartigmal1 45 alttiir icerir ve son yillarda yeni bir alt tiir kabul edilen V.
vulpes patwin’in de eklenmesiyle bu say1 46 olarak kabul edilmektedir (Sacks vd,
2010; Wilson ve Reeder, 2005). Bugiin bu tiir Kuzey Yarimkiire’nin tamaminda ¢ok
soguk bolgelerden sicak bolgelere kadar ¢ok genis bir yayilisa sahip olup, bu genis
adaptasyona bagli olarak tundra, ¢6l, ormanlar, tarim alanlar1 ve sehir merkezleri de
dahil olmak iizere c¢ok cesitli rakim ve enlemlerde farkli habitat tiplerinde yasar
(Harris, 1977; Hoffmann ve Sillero-Zubiri, 2016; Lariviere ve Pasitschniak-Aurts,
1996; Wilson ve Reeder, 2005) (Sekil 2.1).

Mitokondrial DNA (mtDNA)’nin 6zellikle sitokrom-b geni ve D-loop bdlgesi
(D- displacement loop, kontrol bolgesi) genetik belirteg olarak kullanilarak global ya
da lokal olarak V. vulpes tiiriiniin filogenisi ve filocografyasi ile ilgili yapilmis olan
birgok molekiiler tabanli ¢alisma vardir (Aubry vd, 2009; Edwards vd, 2012; Frati
vd, 1998; Galov vd, 2014; Horecka vd, 2017; Ibis vd, 2014; Inoue vd, 2007,
Kirschning vd, 2007; Kutschera vd, 2013; Langille vd, 2014; Leite vd, 2015; Perrine
vd, 2007; Sacks vd, 2011; Sacks vd, 2010; Statham vd, 2014; Statham vd, 2012;



Statham vd, 2011; Teacher vd, 2011; Telcioglu vd, 2019; Volkmann vd, 2015; Yu
vd, 2012).
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Sekil 2.1. V. vulpes (kizil tilki)’nin Kuzey Yarimkiire’deki dagilig alan1 (Hoffmann ve Sillero-Zubiri,
2016)

Bu ¢alismalarin ¢ogunda kizil tilki populasyonlari i¢in iki biiyiik ana soyhattina
ilaveten bir de Tgiincli bir soy hatti tanimlamislardir. Ana soyhatlarinin ilki
Holoarktik olup Avrasya, Alaska ve Bati Kanada haplotiplerini icermektedir. Ikinci
anasoyhatt1 ise Nearktik haplotiplerini icermekte olup kendi icinde Kuzey Amerika
kokenli ii¢ alt soyhattina (bat1 alt soy hatti, dogu alt soy hatt1 ve yaygin soyhatti)
ayrilmaktadir. Uciincii ve daha kiiciik anasoyhatti ise Hokkaido, Japon
haplotiplerinden olusmaktadir (Aubry vd, 2009; Ibis vd, 2014; Inoue vd, 2007;
Kutschera vd, 2013; Yu vd, 2012). Tiirlin yayilis alanin1 biiyiikk oranda temsil eden
ancak Turkiye’den herhangi bir lokasyon ya da 6rnegin bulunmadigi bir mtDNA
(sitokrom-b ve D-loop bolgesi) tabanli filogenetik ¢alismada (Statham vd, 2014), iki
ana soyhattt (Nearktik ve Holoarktik)’na ilaveten {iglincii bir soy hatti
(Palearktik+Afrika ve Ortadogu) tanimlamislar ve bu soyhattinin ise yapilan
filogenetik agacin tabaninda yer aldigin1 bulmuslardir (Sekil 2.2 ve 2.3).

Bu caligmalarin bazilar1 daha sinirli cografik bolgelerde (6rnegin, Kuzey
Amerika) yapilmis olup ¢ok az sayida Holoarktik bdlgeden ornekleri de igerecek
sekilde dizayn edilmis ¢alismalardir (Ibis vd, 2014; Statham vd, 2012).
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Sekil 2.2. Kombine mtDNA’ya (sitokrom-b ve D-loop bolgesi, 698 bg) dayali kizil tilki filogenisi
(Statham vd, 2014)’den aynen alinmistir
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3 ‘NI Palearctic basal haplotypes

Sekil 2.3. Kombine mtDNA’ya (sitokrom-b ve D-loop bdlgesi, 698 bg) dayal kizil tilki filogenisinde
tespit edilen ana soyhatlarinin cografik dagilimi(Statham vd, 2014)’den aynen alinmistir
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2.2. Turkiye’deki Kizil Tilki ile ilgili yapilan bilimsel ¢calismalar

Vulpes vulpes Turkiye’de ginimizde bilinen yegane tilki tdraddr. Tdardn
Turkiye’deki ilk kayitlar1 Lehmann (1966), Satunin (1906) ve Thomas (1920)’ye
dayanmaktadir. Bu arastirmacilardan Satunin (1906) Trabzon, Thomas (1920) izmir
ve Lehmn (1966) Samsun’dan lokal olarak kizil tilki kayitlar1 verirken, Kumerloeve
(1967) ise kizil tilkinin Anadolu’nun tamaminda yayilis gosterdigini belirtmistir. Bu
calismalarm tamami morfolojik verilere dayandirilmustir. Ozkurt vd (1998)
Turkiye’de Denizli, Tokat ve Kirsehir orneklerini dis morfolojik karakterlere gére
degerlendirerek bu 6rneklerin tamaminin V. v. anatolica oldugunu ifade etmistir .
Daha sonra yapilan c¢alismalarin birgogu yine morfolojiye dayali olarak lokal
alanlarda yapilmis olup, bu g¢alismalarda Turkiye’nin farkli yerlerinden V. vulpes
kayitlar1 verilmistir (Hepcan, 2012; Soyumert ve Giirkan, 2013; Toyran vd; Yigit vd,
2006). Sonug olarak, kizil tilki Tiirkiye’nin hemen hemen tim bdlgelerinde bulunur
(Sillero-Zubiri vd, 2004) ve Turkiye’deki Canidae tiirleri igerisinde en yaygin
dagilima sahiptir (Ambarli vd, 2016). (Sekil. 2.4).

wore wore oy ooy

Sekil 2.4. Turkiye’deki kizil tilkinin dagilimi haritas1. Foto Kaynagi (Ambarli vd, 2016)
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Turkiye’deki V. vulpes ile ilgili molekiiler tabanli ¢aligmalar yakin zamanlidir
(Civelek, 2018; Ibis vd, 2014; Telcioglu vd, 2019). ibis vd (2014) Tiirkiye kizil
tilkileri Uzerinde mitokondrial DNA (mtDNA) sitokrom-b geninin sadece ¢ok kisa
bir kisminit (375 bg) kullanarak yaptiklari ¢alismada 51 bireyde sadece 10 haplotip
(H1-10) bulmuslar ve bu haplotipler ile GenBankasi’ndan elde ettikleri haplotiplerin
beraberce filogenetik ve network analizlerinde iki ana soyhatti (Kuzey Amerika ve
Avrasya+tKuzey Amerika) ile iki de alt soyhatt1 (Vietnam ve Giiney Bati
Anadolu+Hakkaido-Japonaya) tanimlamislardir. Elde edilen bu filogenide Tiirkiye
kizil tilki sitokrom-b haplotiplerinin ¢ogunun (8 haplotip) Avrasya+Kuzey Amerika
ana soyhattina, iki haplotipin (H7 ve H10) Giiney Bati Anadolu+ Hakkaido soy
hattina dahil oldugu bulunmustur (Sekil 2.4).
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Yakin zamanda yapilan bir diger bir caligmada (Civelek, 2018) Kars
(Sartkamis) ilinden dort bireyde yapilan D-loop bolgesi (134 bg) ¢alismasinda iki D-
loop haplotipi (H12 ve H14) tanimlanmis ve bu haplotiplerden H12’nin Amerika’da
dahil global olarak bir ¢ok yerde rapor edilen en yaygin haplotiplerden biri oldugu

H14’in ise H12 ile yakin iligkili ve Kars populasyonuna 6zgiin oldugu bulunmustur.

Ayrica, Telcioglu (2019) Tiirkiye’deki farkli bolgelerden toplanan 54 bireyden
verileri kullanarak mtDNA’nin “tRNAThr+tRNAPro+D-loop bdlgesi” bolgelerinden
toplam 416 baz ¢iftlik bir bolgeyi analiz etmisler ve calismada 25 haplotipin (H1-
H25) varligmmi gostermislerdir. Bu haplotipler icerisinde H9 haplotipinin en yaygin
haplotip oldugunu belirtmislerdir. H9 haplotipi, Anadolu’nun farkli bolgelerinde
yayilis gosteren 11 kizil tilki 6rneginde tespit edilmistir. Ayrica arastirmacilar 14
Iran kizil tilki 6rneginden 10 haplotip (H1-H10) bulmus ve GenBank veri tabanimi da
kullanarak bir network analizi yapmuslardir. D-loop bolgesi dizilerine dayanarak,
kizil tilkiler ii¢ ana haplogrupta (Palearktik haplotipler—African soyhatti, Holarktik
soyhatti, Nearktik soyhatt1) kiimelenmis, burada Iran ve Tiirkiye kizil tilkileri iki
haplogruba (Palearktik haplotipler—African soyhatti ve Holarktik soyhatti) dahil
olmustur. Sonug¢ olarak Iran ve Tiirkiye populasyonlarinda yiiksek bir genetik

varyasyon oldugunu ifade etmislerdir.

Sonug olarak yapilan bu molekiiler caligmalar Tlrkiye’de farkli genetik yapiya
sahip soyhatlarinin bulundugunu ve Tiirkiye’deki kizil tilkilerin genetik cesitliliginin
de yiiksek oldugunu ortaya koymustur. Ayni1 zamanda bu veriler kizil tilki evrimsel
tarthinin anlasilmasinda Orta Dogu, o6zellikle de Tirkiye nin calisilmasinin 6nemli

oldugunu vurgulamakta ve bu yonde bir eksikligi isaret etmektedir.

2.3. Kizl tilki ve Tiirkiye filocografyasi

Yaygin dagilis gosteren taksonlar iklimsel dalgalanmalara karsi biyocografik
cevaplar bakimindan farkli kitalarin karsilastirilmasi igin bir olanak saglar (Statham
vd, 2014). Kizil tilki, diinyanin en yaygin dagilisina sahip vahsi karasal etoburu olup,

bu anlamda arastirilmasi gerek taksonlardan biridir.

Anadolu ve baglantili kara par¢alarinin kompleks bir biyocografik yapiya sahip
oldugu eskiden beri bilinir ve degisik kaynaklarda vurgulanmistir (Kosswig, 1955;
Uvarov, 1921). Anadolu 6zellikle Akdeniz Havzasinda yayilis gosteren birgok soy
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hattinin atasal stok yerlerinden biri olarak kabul edilir (Ciplak, 2004; Jong, 1998;
Olivero vd, 2012; Oosterbroek ve Arntzen, 1992).

Anadolu ve komsu kara pargalarini biyocografik/filocografik olarak konu
edinen ¢ok sayida ¢alisma vardir (Ashrafzadeh vd, 2018; Gindiz vd, 2007). Oldukca
heterojen iklim yapisi, degisken topografyasi ve farkli yiiksekliklere ve tarihe sahip
dag zincirlerine sahip Tiirkiye, 6zellikle de Anadolu biyocografik olarak tek bir birim
olarak ele almamaz. Oyle ki kuzeydoguda Kafkasya ile olan baglant1 ve soguk seven
formlarin Karadeniz Bolgesi hattindaki yayilislar1 kendine 6zgli durumlar arz eder

(Kaya ve Ciplak, 2017; Tarkhnishvili vd, 2013).

Benzer sekilde kuzeybati tarafinda Trakya/Balkanlarla olan baglanti farkli
cesitlenme olaylarina neden olmus ve buraya 6zgii soy hatlarinin gesitlenme Oriintiisii
yine kendisine 6zgu orlntuler gosterir (Chobanov vd, 2017). Bu durumlar doguda
fran ve giineyde Arabistan yarimadasi ile karasal baglantinin oldugu giiney kisimlari
icin de gecerlidir (Ahmadzadeh vd, 2013; Gvozdik vd, 2010; Heller ve Ciplak,
2005). Sicak seven tiirlerin glniimiiz cografik dagiliglarinin ve bunlara ait
populasyonlarin genetik iliskilerinin Ge¢ Kuaterner donemde meydana gelen tekrarl
iklimsel dalgalanmalardan etkilendikleri cok sayida calismada vurgulanmistir
(Hewitt, 1999; Stamatis vd, 2009). Farkl tiirlere ait farkli soyhatlar1 Iber Yarimadast,
Alpler, Balkan Yarimadasi, Kafkaslar ve Anadolu gibi farkli buzul dénemi siginak
alanlarda tekrarlanan bir sekilde izole kalmis populasyonlart temsil etmektedir
(Hewitt, 2000; Hewitt, 1999; Taberlet vd, 1998).

Calismay1 hedefledigimiz V. vulpes tiirii Tiirkiye populasyonlari bu tiiriin en az
calisilmig pargasint olusturmaktadir. Kizil tilki {izerine yapilan molekiiler
caligmalarda Ortadogu haplotiplerinin filogenetik agaclarda agaglarin tabaninda yer
almas1 bu tiiriin filocografyasinda Anadolu’nun o6nemli yer tutmus olacagim
onermektedir. Soyle ki atasal populasyonlarin buzul donemleri iklimsel
calkalanmalar1 Anadolu siginaklarinda gecirmis, daha sonrada buzul doénemlerinin
sonlanmasinin ardindan 6zellikle de Balkanlar ve Avrupa’ya kolonize olmus olabilir.
Dolayist ile Tiirkiye populasyonlar: {izerinde yapilacak molekiiler ¢aligmalar ile elde
edilecek yeni verilerin diinyanin degisik bolgelerinden elde edilmis veriler ile bir
araya getirilmesi ile yapilacak detayli analizler bu hipotezi test etmeye yardimci
olacak olup, bu tezin ana hedeflerinden bir de budur. Bu hipotezi test etmenin
yaninda, tez ile bu tirlin populasyon genetigi parametreleri hesaplanacak,
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demografik analizleri yapilacak ve kizil tilki filocografyasinda Anadolu’nun yeri ve

O6nemi vurgulanacaktir.

2.4. Tezin Onemi

IUCN (The International Union for the Conservation of Nature) Canidae familyasi
tiyesi tiirlerin yaklagsik %61°ni bolgesel risk ya da tamamen yok olacak sekilde nesli
tehlike altinda veya nesli tehdit altinda olarak degerlendirir. Kizil tilki (V. vulpes) ise
LC (duragan) olarak degerlendirilir (Hoffmann ve Sillero-Zubiri, 2016).

Turkiye’nin belli bagh ekosistemlerinde yasayan kizil tilki birgok farkli tehdit
faktorii ile yliz ylize olup, yogun insan varligmin oldugu boélgelerde yasama
adaptasyonu nedeniyle insan-vahsi yasam c¢atismasinin merkezinde yer almaktadir
(Ambarli vd, 2016). Habitat bozulmasi, par¢alanmasi ve kaybi ile yasal avlanma gibi
etkiler kizil tilki populasyonlarinin karsi karsiya olduklari en onemli tehditleri
olusturur, yine de genis adaptasyon yetenegi ve firsatgr dogast nedeniyle dagilim

alan1 boyunca farkli habitatlarda yasamini siirdiiriir (Macdonald ve Reynolds, 2008).

Gerek bu faktorler gerekse buzul donemleri gibi tarihsel olaylarin kizil tilki
dahil organizmalarin bugiinkii dagilislarina olan etkilerini arastirma ve yorumlama
yaklagimi ‘filocografya’ adim1 almakta olup, cografik olaylar, tiir veya tiirlerin
dagilis1 ve tiirlesmeye neden olan (6rnegin, allopatri) faktorler ile ilgili 6ngérii veya
hipotezleri test etmek icin cografik olarak sekillenmis genetik bilgilerin filogenetik

analizini icerir (Baker vd, 2002; Hickerson vd, 2010).

Filocografya, ekolojik ve evrimsel siireclerde biyocesitliligin kilit rollerini
anlamaya yardimct demografik gegmis, go¢ oranlari, primer ve sekonder
karsilagmalarin ardindan ortaya ¢ikan hibritlesmeler gibi siiregleri anlamaya yardimci
olup ozellikle tiir i¢i farklilagmalarin teori, istatistik ve genetik yonden caligilmasini
icerir (Hickerson vd, 2010). Ayn1 zamanda tiir i¢i filocografya galismalar1 koruma
birimlerinin belirlenmesi ile sonuglanan 6nemli koruma etkilerine de sahiptir.
Ornegin, Evrimsel Oneme Sahip Birim (ESU), tiir seviyesinin altinda iireme yoluyla
izole edilen ve belirli bir tiirin evrimsel kalitiminin 6nemli bir unsurunu temsil eden

boyle bir koruma birimidir (Moritz, 1994).

Avrupa Ulusal Biyolojik Cesitlilik S6zlesmesinde oldugu gibi, cesitli ulusal

koruma mevzuatlarinda ESU’lerin tanimlanmasi, dogal ve esir populasyonlarin
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korunmas: i¢in ana kriterlerden biri olmustur. Dogal populasyonlarin evrimsel
potansiyelini korumak igin ESU’yu tanimlamak 6nemli (Moritz, 1995) olup, bunu
basarmanin yolu da ilgili tiir/tiirler lizerinde miimkiin olan en fazla sayida 6rnekleme
ile filocografik c¢alismalar1 yapilmasidir. Boylece koruma onceligi alanlarin ve
populasyonlarin belirlenerek bunlara doniik daha etkin koruma ve takip stratejileri
gelistirilebilir. Buradan yola ¢ikarak hazirlanan bu tez c¢aligsmasi, lizerinde sinirh
sayida molekiiler ¢alisma (ibis vd, 2014) bulunan Tiirkiye kizil tilki populasyonlar
tizerinde detayl1 filocografik/filogenetik analizleri yapmay1 amacglamakta olup, atasal
populasyonlarin Ana soy hatlar1) buzul dénemleri iklimsel ¢alkalanmalart Anadolu
siginaklarinda gecirmis, daha sonrada buzul donemlerinin sonlanmasiin ardindan
Ozellikle de Balkanlar ve Avrupa’ya kolonize olmus olabilir hipotezini test etmeye

yonelik olup, bu yonuyle 6zgunddr.

2.5. Tezin Amaci

Kizil tilki Tiirkiye populasyonlar: iizerinde yapilan yakin zamandaki molekiiler
calismalda (Civelek, 2018; Ibis vd, 2014; Telcioglu vd, 2019), mtDNA’nin ¢ok kisitl
bolgeleri (sit-b icin 375 bg, 134 bg, D-loop bolgesi icin 134 ve 416 bc) kullanilmis
oldugundan, elde edilen filogeniler ve bu filogenilerde ana soyhatlar1 ile Tiirkiye

haplotiplerinin iligkisinin tam ¢6ziildiigiinii s6ylemek zor goziikmektedir.

Bu saptmalardan yola ¢ikarak hazirlanan bu yiiksek lisans tezinin amaglari ana
hatlariyla su sekilde 6zetlenebilir:
o mtDNA gen bolgeleri filogenetik ve populasyon genetigi c¢alismalarinda
yaygin olarak kullanilmaktadir. mtDNA genlerindeki evrim hiz1 farklilik
gOstermektedir. Sitokrom-b geni evrim hizinin yavas olmasindan dolay1 taksonlar
aras1 ve ana soyhatlar1 arasi filogenetik iliskinin ortaya ¢ikarilmasinda yaygin olarak
kullanilmaktadir (Meyer vd, 1990). mtDNA’nin kodlama yapmayan ve bu nedenle
de fazla mutasyon oranina sahip D-loop bolgesi ise daha ¢ok tiir i¢i varyasyonlarin
ortaya cikarilmasi ve dolayisi ile de derin olmayan filogenetik iligkilerin ortaya
¢ikarilmasini saglamak amaciyla kullanilmaktadir (Lockhart vd, 1995). Bu tez
Tiirkiye kizil tilkileri iizerinde hem sitokrom-b (1140 b¢) hem de D-loop bolgesi
(280 bg) verilerini rapor eden ilk ¢aligsma olup, global anlamda daha genis ve anlamli

filogenetik analizler i¢in veri sunmay1 amaglamaktadir.
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Tez kapsaminda iki genetik belirteg verilerinin sitokrom-b ve D-loop bélgesi
yayinlanmis verilerle birlikte ayr1 ayr1 analiz edilerek, kizil tilki
populasyonlarin kaynaklarinin nereler oldugu ve ayrica bu c¢aligma ile bu
Tiirkiye kizil tilki populasyonlarinin demografik ge¢misine 151k tutulmasi da

amagclanmustir.

Bu tez ile kizil tilkide Tiirkiye’den daha onceki ¢alismalarda drneklenmemis
lokalitelerden bireylerde analiz edilerek populasyonlar arast bir cografik
yapilanmanin olup olmadigi, varsa bunun olast nedenleri (6rnegin; Buzullar

sonrast kolonize olma gibi) aragtirilmistir.

Bu tez ile kizil populasyonlari i¢in genetik parametreler (haplotip ¢esitliligi,
niikleotid c¢esitliligi, segregasyona ugrayan baz sayisi vb.) hesaplanarak

yayinlanmis veriler ile karsilastirilmistir.

Tirkiye kizil tilki populasyonlar1 igin iki genetik belirteci i¢in bulunan
haplotiplerin yayinlanmis haplotipler ile bir araya getirilmesi ile
olusturulacak filogenetik aga¢ ve networklarin topolojileri incelenerek
bulunan ana soy hatlar1 ve alt soy hatlarinin ayrilma zamanlar1 hesaplanmig

ve tliriin filocografyasinin anlasilmasina 6nemli katkilar saglanmustir.

Iki genetik belirte¢ igin bulunan Tiirkiye kizil tilki haplotip DNA dizileri
GenBankasi’na aktarilmak bu alanda c¢alisan bilim insanlarinin kullanimina

sunulmak tizere hazirlanmistir.

Her seyden O6nemlisi bu tez yollarda arabalar tarafindan ezilerek 6ldiiriilen
kizil tilkilerden alinan doku 6rneklerinden elde edilen toplam DNA {izerinde
yiriitildiiglinden, bu yoniiyle canli 6rnegin higbir suretle kullanilmadigi
(noninvasive genetic sampling), ama yine de yaban hayvanlarin genetik
yapist, cografik dagilimi, dagilim uzakligi, populasyon parcalanmasi ve
populasyon biiytlikliigii gibi konularda onemli bilgiler saglayan bir 6rnek
calismayi ortaya koymak (Garshelis, 2006) amaglanmuistir.
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3. METARYAL VE YONTEM
3.1. Orneklerin Elde Edilmesi

Tez danigsmani tarafindan gegen yillar icerisinde Tiirkiye’nin 52 farkli lokalitesinden
toplanan 60 6rnek ile Kuzey Kibris Tiirk Cumhuriyeti’nden bir lokaliteden toplanan

1 kiz1l tilki doku 6rnegi proje kapsaminda kullanilmistir (Sekil 3.1, Cizelge 3.1).
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Sekil 3.1. Tez kapsaminda kullanilan genomik DNA’larin eldesi i¢in degisik dokularin alindigi 61U
kizil tilki 6rneklerinin toplandigi lokaliteler

Bu doku oOrnekleri arabalar tarafindan yollarda ezilmis olan 6lii bireylerden
elde edilmis ve %95’lik etil alkol icinde muhafaza edilen dokulardan olusmaktadir
(Sekil 3.2). Sekil 3.2°de goriildiigli gibi yollarda arabalar tarafindan ezilerek Slmiis
halde bulunan bireylerin degisik dokular1 (kas, ayak tiiberkiilii parcasi, kulak ucu,
burun ucu ve deri pargasi gibi) alinarak, igerisinde %99’luk etil alkol bulunan steril,
vidali kapakl tiipler igerisine aktarilmistir. Laboratuvara bu tiipler icerisinde getirilen
dokular DNA izolasyonunu oncesi +4°C’de buzdolabinda saklanmistir. Ornek
lokalitelerinin konumlar1 Kiresel Konumlama Sistemi (GPS: Global Positioning
System) algilayicisi (Magellan Triton 300) ile derece ve dakika cinsinden
kaydedilmistir (bkz. Cizelge 3.1).
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Sekil 3.2. Yollarda arabalar tarafindan kazara ezilmis bir kizil tilki (V.vulpes) drnegi

Cizelge 3.1. Caligma kapsaminda molekiiler ¢aligmalarda kullanilmak tizere gerekli DNA’larin elde
edilmesi i¢in dokularin kullanildig: 6l kizil tilki 6rneklerinin elde edildigi lokaliteler

Lokaliteler Harita no Enlem/Boylam Ornek no
KIRKLARELI

Poyrali, Pmarhisar, 1 41°37°K27°33’D 020711-434
Kirklareli

BOLU

Seben, Bolu 2 40°23°K31°33°D 260815-1086
Gerede, Bolu 3 40°51°K 32°29°D 030711-435
ZONGULDAK

Delihakki, Eregli, 4 41°16°K 31°32°’D 100816-1211
Zonguldak

BARTIN

Derecik, Ulus, 5 41°31’D32°29 D’ 250615-1021
Bartin )

KARABUK

Eflani, Karabik 6 41°25°D32°56 D’ 190415-969
SAMSUN

Halilbaba, 7 41°06°K 35° 16’ D 090711-537
Vezirkdpri, Samsun

BAYBURT

Kocayokus, Bayburt 8 40° 21’ K39° 50’ D 140611-272
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Cizelge 3.1. (Devamu)

ERZURUM
Koprukdy,
Erzurum
Horasan, Erzurum
Horasan, Erzurum
ARDAHAN
Hanak, Ardahan
KARS

Arpacay, Kars
ESKISEHIR
Hamidiye,
Eskigehir
ANKARA
Akkaya, Guddl,
Ankara
KIRIKKALE
Cebrailli, Keskin,
Kirikkale
Cebrailli, Keskin,
Kirikkale
Cebrailli, Keskin,
Kirikkale
Haciobasi, Delice,
Kirikkale
CORUM
Babhsili, Sungurlu,
Corum

Fakili, Alaca,
Corum

Konakli, Corum
Mecit6zi, Corum
AMASYA
Merzifon, Amasya
Cengelkay1 koyi,
Amasya
Cengelkay1 kdyii,
Amasya
TOKAT

Zile, Tokat
Camlibel, Tokat
Camlibel, Tokat
SiVAS

Yildizeli, Sivas

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19
20

21
22

23
24

25

39°

40°
40°

41°

40°

39°

40°

39°

39°

39°

39°

40°
40°
40°
40°
40°
40°

40°

40°
39°
39°

39°

577K 41°

01’ K 42°
01’ K 42°

13° K 42°

50’ K 43°

34> K 30°

03’ D 32°

34’ K 33°

34> K 33°

34’ K 33°

34’ K 33°

05’ K 34°

00’ K 34°

37° K 35°
31’ K 35°

51’K 35°
39’ K 36°

39°K 36°

16> K 35°

57 K 36°

57 K 36°

45° K 36°

52D

03D

03D

50°D

19°D

57D

10D’

43’ D

43’ D

43’ D

43’ D

07D
58D
12°D
19°D
25D
09°D

09°D

48’ D
300D
300D

45’ D

230816-1237

2308-12-592
2308-12-593

260816-1239

010817-1303

130613-717

110714-898

170715-1027

170715-1028

170715-1029

290915-1091

290915-1090

190719-1370

030716-1197
171214-937

030711-436
090711-429

070811-467

160911-498
110711-432
091014-945

110712-431
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Cizelge 3.1. (Devamu)

Bakircioglu,
Yildizeli, Sivas
Direkli, Yildizeli,
Sivas

Direkli, Yildizeli,
Sivas
Merkez,Sivas

Merkez,Sivas

Cekem, Sarkisla,
Sivas
Ulas, Sivas

Ulas, Sivas

Ulas, Sivas
Kangal, Sivas
KONYA
Altinekin, Konya
Yenice, Beysehir,
Konya

Seydisehir, Konya
Eregli, Konya
Tasag1l koyt,
Eregli, Konya
KARAMAN
Suduragy,
Karaman

NIGDE

Aktas, Nigde
NEVSEHIR
Kozakli, Nevsehir
YOZGAT
Incecayir, Sorgun,
Yozgat

Inevi, Sarikaya,
Yozgat
Bogazliyan,Yozgat
Ozler, Bogazliyan,
Yozgat .
KAYSERI
Kaynarca, Kayseri

26

27

28
28
29

30

31

32
33

34
35
36

37

38

39

40

41

44

39°49°K 36°45° D
39°43° K 36°36’ D
39°42°K 36°38° D
39°43° K 36°57° D
39°43° K 36°57° D
39°26°K 36°36’ D

39°26°K 37°02° D
39°25°K37°04’ D
39°25°K37°04°D
39°06°K 37°17° D
38°19°K 32°46° D
37°35°K31°49° D
37°17° K31°55° D
37°377’K34° 17’ D
37°28°K33°56’ D

37°177K33°29° D

38°01’K 34°44° D

39° 13’ K 34° 48’

39°49° K 35° 00’

39°33°K35°17°

39°07°K35°12°D
39°05°K35°09°D

38°36°K 3625’ D

091014-943

120614-880

310712-579

110711-430
110711-430
090916-1258

110614-878
110614-879
091014-944
101014-949

040812-584
020716-1368

180810-177
080811-470
080811-471

080811-472

150912-623

200916-1273

170316-1103

100916-1259

070811-468
070811-469

160816-1228
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Cizelge 3.1. (Devamu)

BURDUR

Asagryumlutag, 45 37°36°K 30°44° D
Aglasun, Burdur

Esentepe, 46 37°177K29°48° D
Tefenni, Burdur

ANTALYA

Sogiiteiik, 47 37°00° K 30°20°D
Korkuteli,

Antalya

ADANA

Baklali, Adana 48 36°58° K 35°39°D
Giinyaz1 koyli, 49 37°04’K35°57° D
Ceyhan, Adana

HATAY

Reyhanli, Hatay 50 36°14°K 36°28° D
DiYARBAKIR

Ergani, 51 38°13°K 39°40°D
Diyarbakir

VAN

Timar, Van 52 39° 13’ K 34° 48’
KUZEY

KIBRIS
Orta Mesarya, 53 35°11°K33°40° D

Toplam lokalite sayisi: 53

170712-632

110812-635

040812-633

0208-12-583
020812-582

060916-1255

050613-671

020817-1302

201009-279
Toplam birey sayisi: 61
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3.2. Genomik DNA’nin Elde Edilmesi

Orneklerden genomik DNA (total DNA) elde edilmesi isleminde “PureLink™
Genomic DNA Mini Kit” (Invitrogen) DNA izolasyon kiti kullanilmistir. DNA
izolasyonu iiretici firmanin ‘“Purification Procedure Using Spin Columns)” adl
protokolii uygulanarak yapilmistir. Bunun i¢in dnce alkol igerisinde saklanan doku
orneklerinden yaklasik 25-30 mg alinarak, numaralandirilmis steril tarti kabi
igerisine konulmus ve etil alkoliin uzaklagsmasi i¢in tizerine 50 pl kadar steril distile
su damlatilmis ve yaklasik 10 dk daha bekletilmistir, bu stre zarfindan doku steril bir
pipet ucu tarafindan altiist edilerek iyice yikanmasi saglanmistir. Daha sonra steril
kurutma kagidi ile su emilerek tamamen uzaklastirilmig ve doku pargalari steril
bisturi yardimiyla kiiglik parcalara boliinmiistiir. Her bir 6rnek icin elde edilen bu
doku parcalari, numaralandirilmis ve i¢inde 180 pl PureLink® Genomic Digestion
Buffer bulunan 1,5 mI’lik mikrosantrifiij tiiplerine aktarilmis ve her birinin iizerine
20 ul Proteinaz K eklenerek karisim yaklasik 10 saniye boyunca bir vorteks
yardimiyla kangtinlmigtir. Tiip igerisindeki karisim, 55°C’ye ayarlanmis bir su
banyosu igerisinde yaklasik 3-4 saat bekletilerek, her saat basi vortekslenip

parcalanma islemi tamamlanmustir.

Bu surenin bitimini takiben, tipler 10000xg’de 3 dakika santrifiij edilmis ve
tiplerin (zerinde  bulunana supernanat 1,5 ml’lik mikrosantriftj tlplerine
aktarilmistir. Bu tiiplerdeki ¢ozeltiler lizerine 20 ul RNase eklenerek oda sicakliginda
2 dakika kadar bekletilmistir. Bu islemin ardindan tiiplere 200 pl PureLink®
Genomic Lysis/Binding Buffer eklenerek vortekste karistirilip iizerine %95°lik etil
alkolden 200 pl eklenerek tekrar kisa siireligine vorteks yardimiyla karigtirilmistir.
Karigimin yeterince homojen hala geldigine emin olunduktan sonra, bu karisimdan
yaklasik 640 pl alinarak PureLink® Spin Column’a aktarilmis ve ardindan bu
kolumlar 10000xg’de 1 dakika siire ile santrifiij edilmistir. Daha sonra kolumun alt
kisminda bulunan toplama tiipii ve igerisinde biriken siv1 atilarak ve kolomlar steril
yeni toplama tlpu igine yerlestirilmistir. Her bir kolom igerisine 500 ul Wash Buffer
1 eklenerek, kolomlar oda sicakliginda 10000xg’de 1 dakika slre ile santrifiyj
edilmistir. Ardindan toplama tiipleri ve igerisinde biriken sivi atilarak, kolomlar
tekrar steril yeni toplama tupu igine yerlestirilmis ve tizerlerine 500 ul Wash Buffer 2
eklenerek 13000xg’de 3 dakika santrifiij edilmistir. Bunu takiben toplama tiipleri ve
igerisinde biriken sivi atilarak kolomlar steril 1,5 ml’lik mikrosantriflyj tlplerine
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aktarilarak tzerlerine 200 p PureLink® Genomic Elution Buffer eklenerek oda
sicakliginda 1 dakika bekletilmis ve ardindan 13000xg’de 1 dakika santrif(yj
edilmigstir. Her bir tiipteki kolumlar atilarak icerisinde DNA bulunan tiipler kisa

stireli kullanim i¢in +4 C °de buzdolabinda saklanmistir.

3.2.1. Toplam DNA’nin Olg¢iilmesi

Elde edilen toplama DNA’nin konsantrasyonu ve niteligini belirlemek amaciyla her
bir bireye ait DNA 6rneginden 1 pl alinarak ve PureLink® Genomic Elution Buffer
kor olarak kullanilarak mikrovolume spektrometre (Colibri) ile kontrol edilmistir
(Sekil 3.3, 3.4, 3.5 ve Cizelge 3.2). Kalitesi diisiik ornekler (>30ng/ul) ayrica
%1,25’1ik agaroz jel elektroforezi yontemiyle de goruntilenerek DNA Kkalitesi

kontrol edilmistir.

Sekil 3.3. DNA konsantrasyonunu 6l¢gmek igin kullanilan Mikrovolume spektrometresi (Colibri)
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Sekil 3.4. DNA konsantrasyonunu 6l¢gmek i¢in kullanilan Mikrovolume spektrometresi (Colibri)

NucleicAcid
fienl,

| Sample name orr

DMA-SO

Aze0[z.9
Azs0(o,

| Azeoazanl+

Sekil 3.5. Bir kizil tilki (945 nolu birey) i¢in Mikrovolume spektrometresi (Colibri) kullanilarak elde
edilen DNA’nin konsantransyonun goriiniimil
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Cizelge 3.2. Mikrovolume spektrometre (Colibri) ile dl¢iilen genomik DNA miktarlart

Birey no | Lokalite ‘ DNA (ng/pl)
180810-177 Seydisehir, Konya 57.45
140611-272 Kocayokus, Bayburt 37.09
201009-279 Orta Mesarya, KKTC 85.71
090711-429 Cengelkay1 kdyii, Amasya 93.22
110711-430 Merkez,Sivas 50.64
110712-431 Yiildizeli, Sivas 29.73
110711-432 Camlibel, Tokat 107.62
020711-434 Poyrali, Pinarhisar, Kirklareli 10.43
030711-435 Gerede, Bolu 322.31
030711-436 Merzifon, Amasya 109.62
070811-467 Cengelkay1 kdyii, Amasya 32.15
070811-468 Bogazliyan,Yozgat 114.46
070811-469 Ozler, Bogazliyan, Yozgat 239.29
080811-470 Eregli, Konya 43.98
080811-471 Tasagil koyii, Eregli, Konya 47.02
080811-472 Suduragi, Karaman 116.59
160911-498 Zile, Tokat 61.76
090711-537 Halilbaba, Vezirkdpri, Samsun 47.73
310712-579 Direkli, Yildizeli, Sivas 46.70
020812-582 Giinyaz1 koyii,Ceyhan,Adana 15
0208-12-583 Baklali, Adana 41.34
040812-584 Altinekin, Konya 34.07
2308-12-592 Horasan, Erzurum 15.72
2308-12-593 Horasan, Erzurum 96.32
150912-623 Aktag, Nigde 114.34
170712-632 Asagiyumlutas, Aglasun, Burdur 128.82
040812-633 Sogiiteiik, Korkuteli, Antalya 27.49
110812-635 Esentepe, Tefenni, Burdur 44.23
050613-671 Ergani, Diyarbakir 135.17
130613-717 Hamidiye, Eskisehir 168.88
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Cizelge 3.2. (Devami)

Birey no Lokalite DNA (ng/ul)
110614-878 Ulas, Sivas 110.45
110614-879 Ulas, Sivas 123.432
120614-880 Direkli, Yildizeli, Sivas 145,51
110714-898 Akkaya, Gudul, Ankara 16.03
171214-937 Mecitdzi, Corum 170.36
091014-943 Bakircioglu, Yildizeli, Sivas 132.66
091014-944 Ulas, Sivas 134.39
091014-945 Camlibel, Tokat 145.35
101014-949 Kangal, Sivas 25.69
190415-969 Eflani, Karablk 136.64
250615-1021 Derecik, Ulus, Bartin 37.03
170715-1027 Cebrailli, Keskin, Kirikkale 67.16
170715-1028 Cebrailli, Keskin, Kirikkale 57.22
170715-1029 Cebrailli, Keskin, Kirikkale 10.54
260815-1086 Seben, Bolu 18.65
290915-1090 Babhsili, Sungurlu, Corum 72.27
290915-1091 Haciobasi, Delice, Kirikkale 80.91
170316-1103 Incecayir, Sorgun, Yozgat 40.55
030716-1197 Konakli, Corum 89.41
100816-1211 Delihakki, Eregli, Zonguldak 105.39
160816-1228 Kaynarca, Kayseri 90.94
230816-1237 Koprukdy, Erzurum 36.40
260816-1239 Hanak, Ardahan 20.51
060916-1255 Reyhanli, Hatay 66.62
090916-1258 Cekem, Sarkisla, Sivas 27.21
100916-1259 Inevi, Sarikaya, Yozgat 43.46
200916-1273 Kozakli, Nevsehir 6.81
020817-1302 Timar, Van 37.46
010817-1303 Arpacay, Kars 24.22
020716-1368 Yenice, Beysehir, Konya 172.26
190719-1370 Fakili, Alaca, Corum 21.40
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3.2.2. Genomik DNA’nin agaroz jel elektroforezi

Agaroz jel elektroforezi icin her bir bireye ait DNA 6rneginden 5 pl alinarak 200
pI’lik ependorf igerisine konulmus ve bunun iizerine 3 pl yiikleme tamponu (6X
DNA loading dye: Thermo Scientific) ilave edilerek tiipler 10000xg’de 20 saniye
kadar santrifiij edilmistir. Diiz bir zemin {izerinde dokiilmiis halde bulunan agaroz jel
tank icerisine alinarak, tarak c¢ikarilmis ve elde edilen kuyucuklara her bir bireye ait 8
pI’lik karisim yan yana yiikklenmis, son kuyucuga ise 100 bg’lik belirte¢ (PhiX174
DNA/Hae III, Promega) yiiklenerek elektroforez ¢alistirilmis ve yaklasik 80 Volt ve
50 mA gii¢ kullanilarak 45 dk elektroforez tankinda kosturulmustur. Yiikleme iglemi
sirasinda her kuyuya uv. ozellikli 1 pl Gel Red (Biotium) eklenerek boyama
yapilmistir. Ardindan jel, igerisinde saf su bulunan diger bir kaba aktarilarak burada
15 bekletilerek yikanmis ve daha sonra uv 0zellikli goriintileme sistemi (SyneGene,

GeneGenius, Bio Imaging System) kullanilarak fotografi ¢ekilmistir (Sekil 3.6).

5928 633 898 949 1029 1239 1258 B

Sekil 3.6. Sekiz kizil tilki 6rnegi i¢in genomik DNA elde edilmesi sonrasi kosturulan agaroz jel
gorintusi. B: Belirteg
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3.3. Mitokondrial DNA’nin Hedef Bolgesinin PZR ile Cogaltilmasi

Yeterince kaliteli DNA izolasyonuna yapildigi belirlenen ornekler i¢in tek bir
PZR’da tim bireylerden 1601 b¢’lik bir mtDNA bolimi [kismi tRNA-Glu, 22 b,
tam sitokrom-b geni (1140 bg), bitisik tRNA’lar (tRNA-Thr, 70 bg; tRNA-Pro, 66
bg) ve D-loop bolgesinin sol tarafi (305 bg)] ileri L14727-E3 5°-
GATATGAAAAATCACCGTTG-3’ (Demirtag, 2012)’den modifiye edilmistir ve
geri H16498 IGM 5’-CCTGAGGTAAGAACCAGATG-3” (Meyer vd, 1990)’dan
motife edilmistir) primerleri kullanilarak ¢ogaltilmistir (Sekil: 3.7, 3.8 ve 3.9).

{RNA-Glu Sitokrom b tRNA-Thr [(RNA-Pro D-loop
14163 ey 15035 e 15187 ¢ 15765
L14727-E3 L13035 1G H15187 Vv H16498 IGM
v - r Y \J Y - Y
14186 15326 15395 15561 16723

Sekil 3.7. llgili mtDNA fragmanmin PZR ile gogaltilmasini ve ardindan da dizilenmesini saglamak
icin kullanilan stratejiler. Numaralandirma igin V. vulpes’e ait tim mtDNA dizisi
GenBank: GQ374180, (Zhong vd, 2010) referans alinmistir

177 272 279 429 430 431 K B

Sekil 3.8. 1601 b¢’lik ilgili mtDNA bdlgesinin (sitokrom-b, tRNA-Thr, tRNA-Pro ve D-loop
bolgesi’nin sol tarafi) L14727-E3-H16498 IGM primer c¢ifti ile ¢ogaltilmasi sonrasi 6
kizil tilki 6rnegi igin ¢ekilen PZR Uriinli agaroz jel géruntiisi. K: Kontrol, B: Belirteg
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tRNA-Glu Sitokrom b tRNA-Thr |tRNA-Pro D-loop

14163 m—)p- 15035 - 15187 | ¢ 15765

L14727-E3 i) L15035 1G H15187 Vv i) v i) H16498 IGM

14186 15326 15395 15561 16723

Sekil 3.9. lgili mtDNA fragmaninin PZR ile ¢ogaltilmasini ve ardindan da dizilenmesini saglamak
icin kullanilan stratejiler. Numaralandirma igin V. vulpes’e ait tum mtDNA dizisi
GenBank: GQ374180, (Zhong vd, 2010) referans alinmigtir

L14727-E3 ve H16498 IGM primerleri kullanilarak hazirlanan 50 upl’lik
master karigim (master mix) (Cizelge 3.3) Thermal Cycler’da (BIO-RAD) (Sekil
3.10 ve 3.11) PZR reaksiyonu igin kullamilmistir. Ilgili DNA bdlgesinin
cogaltilmast islemi i¢in kullanilan PZR programi detaylar1 Cizelge 3.4°te
verilmektedir.

Sekil 3.10. PZR reaksiyonu i¢in kulaninan PZR Cihazi (BIO-RAD)
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Sekil 3.11. PZR reaksiyonu i¢in kulaninan PZR Cihazi1 (BIO-RAD)

Cizelge 3.3. Mitokondrial DNA’nin ilgili 1601 bg’lik bdlgesinin PZR ile ¢ogaltilmasi reaksiyonu

i¢in kullanilan master karigim

Bilesenler 50 pllik Reaksiyon igin Son
Eklenen Miktar Konsantrasyon
10X PZR (rxn) tamponu (invitrogen) 5ul 1X
L14727-E3 5ul 10 pmol/ pl
H16498_IGM 5ul 10 pmol/ pl
10 mM dNTP mix (invitrogen) 1l 0,2 mM
50 mM MgCl, (invitrogen) 1,5 ul 1,5mM
Tag DNA polimeraz (invitrogen) 0,3 ul 1,5 unit
Kalip DNA >0,8 ul 20 ng
ddH,0 50 pl’e kadar Gerekli miktarda
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Cizelge 3.4. Mitokondrial DNA’nin ilgili 1601 bg’lik bélgesinin ¢ogaltilmast i¢in kullanilan PZR
programi agamalar1

Sicaklik Sure Asama

95°C 2 dk. Denatiirasyon (Ikili DNA zincirinin ayrilmas1)

55°C 0.45 dk. Annealing (Primerlerin kaliba baglanmast)

72°C 1,45 dk. Extension (DNA zincirlerin uzamast) D gr? gl
94°C 0.40 dk. Son Denatiirasyon (Ikili DNA zincirinin ayrilmas1)

55°C 0.45 dk. Son Annealing (Primerlerin kaliba baglanmast)

72°C 5 dk. Son Extension (DNA zincirinin uzamasi)

+4°C Siresiz Sogukta tutama

3.3.1. PZR iiriinlerinin saflastirilmasi

PZR ile basarili bir sekilde ¢ogaltilan iiriinler QIAGENE firmasina ait QIAquick adli
kit ve yontem kullanilarak saflagtirilmistir. Buna gére once 5:1 oraninda PBI ve PZR
urinu 1500 pl’lik steril tiiplerde karistirilarak bu igerik daha sonra 2000 pl’lik
tiiplere yerlestirilmis olan QIAquick spin kolomlarina pipet yardimiyla aktarilmistir.
Tupler 8000 rpm’de 1 dakika siire ile santrifiij edilmistir. Ayn1 kolomlar 2000 pr’lik
yeni toplama tiiplerine yerlestirilmis ve kolomlara 0,75 ml PE tamponu eklenerek
8000 rpm’de 1 dakika santriflij edilmistir. Tiipler atilarak kolomlar yeni toplama
tiiplerine aktarilmis ve 12000 rpm’de 1 dakika sire ile yeniden santrifiij edilmistir.
Kolomlar yeni tuplere aktarilarak (zerine 50 pul EB tamponu ilave edilerek 8000
rpm’de 1 dakika santrifiij edilmistir. Ardindan kolomlar atilarak PZR Grlinleri igeren
tiipler kullanilana kadar buz dolabinda muhafaza edilmistir. Saflastirma sonrast bu
PZR iirlinlerinin konsantrasyonu ve niteligini belirlemek amaciyla her bir bireye ait
PZR iiriiniinden 1 pl alinarak ve EB tamponu kor olarak kullanilarak mikrovolume
spektrometre ile kontrol edilmistir. Kalitesi iyi (50-100ng/ul) oldugu PZR dUrinleri
DNA dizilemesinde kullanilmak iizere stok olarak -30°C’de saklanmistir.
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3.3.2. DNA dizileme islemi ve konsensus dizilerin elde edilmesi

MtDNA’nin ilgili bdlgesinin dizi analizi i¢in PZR iriinleri hizmet alimi ile
yaptirilmistir. Bunun icin PZR trtinleri, ilgili primerler ve ‘BigDye® Terminator v3.1
Cycle Sequencing Kit (Applied Biosystems)’ kullanilarak ilgili PZR programinda
cogaltilmis ve ABI 3730XL kapillar otomatik dizileme ortaminda okunmustur. Firma
tarafindan elde edilen ham dizi verileri ve elektroferogramlar tarafimiza elektronik
posta yolu ile gonderilmistir. mtDNA’nin ilgili bolgesinin gilivenli bir sekilde
okunabilmesi i¢in her bir birey ic¢in Sekil 3.7°de verilen PZR primerleri (dis
primerler, L14727-E3 ve H16498 IGM) ve i¢c primerler (L15035 IG ve
H15187 Vv) kullanilarak bir biri ile ¢akisan dort dizi elde edilmistir. Her bir birey
icin elde edilen dort elektroferogram Sequencher® (Gene Codes, Ann Arbor, MI)
programina aktarilarak hizalanmis, her bir baz tek tek gozden gegcirilerek gerekli
diizeltmeler yapilmis her bir bireye ait net okunabilir konsensiis dizi elde edilmistir
(Sekil 3.12). Diizeltmeler sonrasi her bir birey i¢in elde edilen dizi biiyiikligi 1555
bg¢ olarak belirlenmis olup, bu Gen Bankasi’nda bulunan referans V. vulpes tim
mtDNA’indaki GenBank: GQ374180, (Zhong vd, 2010) 14186 ile 15740 nolu
pozisyonlar arasina denk gelmektedir. Bu DNA bolgesinin dagilimi ise soyledir:
sitokrom-b geninin tamami (1140 bg), tRNA-Thr (70 bg), tRNA-Pro (66 bg) ve D-
loop bolgesinin sol tarafi (280 bg). Her bir birey icin elde edilmis 1555 bg
uzunlugundaki bu konsensiis diziler daha sonra yapilacak populasyon genetigi ve
filogenetik analizlerinde kullanilmak t{izere FASTA formatinda ayr1 bir dosyaya

aktarilmistir.

Sekil 3.12. Bir kizil tilki (579 nolu birey) i¢in dort primer (L14727-E3, H16498 IGM, L15035_1G ve
H15187 Vv) kullanilarak elde edilen DNA dizilerinin hizalanmasi ile edilen ve
konsensus dizi elde etmek i¢in kullanilan elektroferogramlarin kismi gortnimu
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3.4. Molekuler Analizler

3.4.1. Filogenetik ve populasyon genetigi analizler icin DNA veri matrisi

hazirlanmasi

Turkiye’nin 52 farkli lokalitesinden toplanan 60 Ornek ile Kuzey Kibris Tiirk
Cumbhuriyeti’nden bir lokaliteden toplanan 1 kizil tilki doku 6rnegi icin elde edilen
ve her biri 1555 b¢ uzunlugunda olan FASTA formatindaki mtDNA dizileri
MacClade v. 4.08 (Maddison ve Maddison, 2000) adl1 filogenetik analiz programina
aktarilarak 61 dizilik bir veri matrisi olusturulmus ve ayni1 program kullanilarak 61
dizi arasinda kag¢ haplotipin ve bunlarin frekanslarinin ne oldugu belirlenmistir. Her
bir haplotipin frekansi1 kaydedildikten sonra FASTA formatinda iki matris halinde
DNA verileri kaydedilmistir. Bunlardan ilki sadece haplotip dizilerinden olusmakta
olup filogenetik analizler i¢in kullanilmis olup, ikincisi 61 diziden olugsan matris olup

populasyon genetigi analizlerinden kullanilmistir.

3.4.2. DNA verisine en uygun baz degisikligi modelinin belirlenmesi

Haplotiplerden olusan DNA matrisi kullanilarak, eldeki verilere en uygun baz
degisikligi modelini bulmak amaciyla ilgili dosya jModeltest 2 (Darriba vd, 2012)
programina aktarilmis ve Akaike Information Criterion (AICc) (Akaike, 1973;
Akaike, 1974) model se¢im segenegi kullanilarak en uygun baz degisikligi modeli
belirlenmistir. Belirlenen bu model tiirli sonraki agamalarda yiiriitiilen filogenetik

analizlerde (NJ, ML ve BI) dngorilen baz degisikligi modeli olarak kullanilmistir.

3.4.3. Filogenetik analizler

Haplotiplerden olusan DNA matrisi kullanilarak, haplotipler aras1 evrimsel iliskiyi
gorsellestirip yorumlamak igin dort farkli evrimsel aga¢ iiretme yOntemi
kullanilmistir: Uzaklik metodu (Neighbour Joining-NJ), (Saitou ve Nei, 1987),
Maksimum Likelihood metodu (ML), (Felsenstein, 1981), Maksimum Parsimoni
metodu (MP), (Fitch, 1971) ve Bayesian Yaklasim (BI), (Huelsenbeck ve Ronquist,
2001). Bu metodlarin her biri ile elde edilen agaglarin topolojiler incelenerek,
degerlendirilip birbiri ile karsilastirilmistir. Uretilen agac ya da agaglardaki ana soy

hatt1 veya ana kladlarin igerisine giren haplotiplerin ortak atasini isaret eden
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diigtimlerin istatistiksel olarak ne derece desteklendigini gosteren bootstrap analizi

(NJ, ML ve MP) (Felsenstein, 1985) ve posterior olasilik analizi (BI) yapilmistir.

Arktik tilkisine (V. lagopus) ve c¢ol tilkisine (V. zerda) ait GenBankasinda elde
edilen su iki mtDNA dizisi filogenetik analizlerde elde edilen agaglar1 koklendirmek
icin dig grup olarak kullamilmistir: V. lagopus, KP342451 (Sun vd, 2016) ve V.
zerda, KJ603240 (Yaymlanmadan GenBanka’sinda dogrudan depolanmis).

Daha oOnce yapilan simiilasyon calismalar1 6zellikle haplotipler arasinda
varyasyonun az ve buna bagl olarakta filogenetik agaglarda haplotiplere karsilik
gelen dal uzunluklarimin kisa oldugu durumlarda iliskiyi gostermek icin haplotip ag
metotlarinin  faydali oldugunu gostermistir (Cassens vd, 2005; Crandall ve
Templeton, 1993; Posada ve Crandall, 2001; Woolley vd, 2008). Bu nedenle
belirtilen dort evrimsel agac iiretme teknigine ilaveten, haplotipler arasi iliski
Network v. 4.6.1.2 (Bandelt vd, 1999); (http://www.fluxus-engineering.com)
programinda yer alan Median-Joining Yontem (MJY) ve TCS v. 1.21 (Clement vd,
2000) programi ve %95 giiven araliginda iki farkli metotla da ¢izilmis ve

degerlendirilmistir.

3.4.3.1. Uzakhk tabanh analizi (Neighbour Joining-NJ)

MacClade programi kullanilarak hazirlanan ve haplotipleri igeren DNA veri matrisi
NEXUS formatinda kaydedilerek PAUP v. 4.0 b10 (Swofford, 2002) filogenetik
analiz programimna aktarilmistir. Bu program ilgili NEXUS dosyasi acilarak
parametreler arasindan jModeltest tafindan 6nerilen en iyi baz degisikligi modeli
secilmis, veri matrisinde hangi taksonlarin (haplotiplerin) dis grup olarak
kullanilacagr  belirtilmistir. Adindan program aktif hale getirilerek analiz
baslatilmistir. Analiz bitikten sonra {iretilen aga¢ dosyast NEXUS formatinda
kaydedilmistir. Bu NEXUS dosyas1 TreeView v. 1.6.6 (Page, 1996) programina
aktarilmis ve orada filograma dontistiiriilerek gorsel hale getirilmistir. Ana soy hatti
icerisine giren haplotiplerin ortak atasini isaret eden diiglimlerin istatistiksel olarak
ne derece desteklendigini gormek amaciyla yine PAUP* program ve parametreler
kullanilarak bootstrap analizi (10000 replikasyon) yapilmistir. Analiz bitikten sonra
yine iiretilen konsensiis aga¢ dosyast NEXUS formatinda kaydedilmistir. Bu NEXUS

dosyasi yine TreeView programina aktarilmis ve orada kladograma doniistiiriilerek
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gorsel hale getirilmistir. Bootstrap degerleri incelenerek kaybedilmis ve %70 ve tizeri
olan bootstrap degerleri bir Onceki asamada olusturulan NJ aga¢ {iizerinde

gosterilmistir.

3.4.3.2. Maksimum tutumluluk analizi (Maksimum Parsimoni-MP)

MP analizi PAUP* programinda Heuristic aga¢ segenegi ve 10 rastgele tekrar
secenegi kullanilarak yapilmistir. Analiz edilen veri i¢in birden fazla sayida ve esit
olasilikta en kisa agaclar bulundugu durumda, bu agaclarin her biri i¢in su agag
parametreleri hesaplanmistir: TL = Agag uzunlugu; Cl = Consistency Indeks ve RI =
Retention indeks. Eger ¢ok sayida ve esit olasilikta en kisa agag iiretilmis ise, bu
agaclarin her birinde beraber gruplanan ana ya da alt kladlar1 gostermek igin, agaclar
Ozetleyen Strict konsensiis ve %50 Majority Rule konsensus agaclari iiretilmistir. Bu
ana ya da alt kladlara kéken olusturan diigiimlerin istatistiksel olarak ne derece
desteklendigini gostermek icin yine Heuristic agag segenegi ve 10 rastgele tekrar
secenegi kullanilarak bootstrap analizi (1000 replikasyonlu) yapilmis; elde edilen
bootstrap degerlerinden >%70 olanlar agac¢ lzerindeki ilgili diiglim i¢in

gosterilmistir.

3.4.3.3. Maksimum likelihood analizi (Maksimum olasilik analizi-ML)

ML analizi veri seti igin Onerilen en uygun baz degisikligi modeli kullanilarak
PhyML v. 3.0 (Guindon ve Gascuel, 2003) programinda yapilmistir. ML analizi i¢in
baslangi¢ agaci olarak parsimoni yaklasimi ile olusturulan aga¢ kullanilmistir. Ana
ya da alt soyhatlarina koken olusturan diiglimlerin istatistiksel olarak ne derece
desteklendigini gostermek i¢in yine ayni en iyi uyum gosteren baz degisikligi ve aym
program kullanilarak bootstrap analizi (1000 replikasyonlu) yapilmis, elde edilen
bootstrap degerlerinden >%70 olanlar agac¢ {zerindeki ilgili diigim igin

gosterilmistir.

3.4.3.4. Bayesian Yaklasim (BI)

Bl analizi veri seti igin onerilen en uygun baz degisikligi modeli kullanilarak
MrBayes 3.2.7a (Ronquist vd, 2012) programinda, 10 milyon jenerasyondan olusan 4
Markov Chain Monte Carlo (MCMC) kullanilarak ve agaclar her bir 100 nesilde
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orneklenerek yapilmistir. Traker v. 1.7.1 (Rambaut vd, 2018) kullanilarak iiretilen
agaclarin log-likelihood degerleri jenerasyon zamanina karsilik gelecek sekilde
grafik haline getirilerek ‘burn-in periyodu’ belirlenmistir ve %25°lik burn-in
degerine karsilik gelen agaglar veriden uzaklastirllmistir. FigTree v.1.4.4 (Rambaut,
2018) kullanilarak arta kalan agaglardan %50 Majority konsensiis agaci olusturulmus
ve bu aga¢ lizerinde ana ya da alt soyhatlatina koken olusturan diigiimlerin
istatistiksel olarak ne derece desteklendigini gostermek i¢in bunlara karsilik gelen

posterior olasilik degerleri gosterilmistir.

3.4.4. Genetik cesitlilik parametrelerinin hesaplanmasi

Belirlenen haplotipler ve her bir haplotipe ait frekanslardan olusan DNA matrisi
kullanilarak filogenetik analizler sonucu belirlenen ana soy hatlari/kladlar ve verinin
tamamu i¢in haplotip ¢esitliligi (Hq) ve standart hatasi (SE), niikleotid ¢esitliligi ()
KM-2P (Kimura, 1980) baz degisikligi modeli altinda ve 10000 tekrarli replikasyon
kullanilarak MEGA X (Kumar vd, 2018) programi ile hesaplanmistir. Ayni DNA
matrisi kullanilarak ayirim gosteren baz bolgesi sayist (S) ve ortalama niikleotid
farklilik sayisi (k) DnaSP v. 5 (Librado ve Rozas, 2009) programi kullanilarak
hesaplanmistir. Ana soy hatlarr/kladlar arasindaki ham niikleotid ¢esitliligi Dxy;
(Nei, 1987) ve net niikleotid ¢esitliligi Da; (Nei, 1987) ve bunlara ait standart hatalar
10000 tekrarli replikasyon ve KM-2P modeli kullanilarak ile MEGA X programi

kullanilarak hesaplanmaistir.

3.4.5. TUrun demografik yonden analiz edilmesi

Belirlenen haplotipler ve her bir haplotipe ait frekanslardan olusan DNA matrisi
kullanilarak filogenetik analizler sonucu belirlenen ana soy hatlari/kladlar ve tiiriin
tamam1 i¢in ge¢cmiste ani bir populasyon genislemesi veya evrimsel darbogaz
gecirilip gegirilmedigin demografik olarak analiz etmek i¢in literatiirde yaygin olarak

kullanilan iki (2) metot kullanilmastir:

e Notralite testleri: Bunun igin Arlequin suite ver 3.5 (Excoffier ve Lischer,
2010) adli program kullanilarak Tajima’s D (Tajima, 1989), Fu & Li’s D*
(Fu ve Li, 1993) ve Fu’s FS (Fu, 1997) olmak iizere li¢ farkli test yapilmis

olup elde edilen degerlerin istatistiksel olarak anlamli olup olmadiklar
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degerlendirilmis ve populasyon demografileri yorumlanmistir. Tajima’s D
testi, segregasyona ugrayan niikleotit pozisyonlarinin alelik frekansinin
karsilastirilmasina dayanir. Bu test sonucunun pozitif deger almasi orta
derecede sikiliga sahip alellerin varlig1r yoniinde bir egilimi ve dolayisi ile
dengeli sec¢ilim veya populasyon biylikliigiinde diismeyi isaret ederken;
negatif ve istatistiksel olarakta anlamli ¢ikmasi populasyonda nadir alel
sayisinda bir fazlali§i ve dolayisla da arindirici bir secilimi ve veya ilgili
populasyonun demografik ge¢misinde bir ani populasyon genislemesi
yasandigini isaret eder. Fu’s Fs degeri alel ya da haplotip dagilimina dayanir
ve degeri negatif ve istatistiksel olarakta anlamli ¢ikmasi halinde alel
fazlahigin1 ve dolayisiyla da ya genetik olarak beraberinde striiklenmeyi ya
da ani populasyon biiyiimesini isaret eder. Fu and Li’s D* istatistik degerinin
negatif c¢ikmasi yine degerleri fazla sayida nadir haplotip fazlaligin1 ve
dolayis1 ile ani populasyon geniglemesini isaret eder. Populasyon
biiyiikliigiindeki degisim beraberinde haplotip frekanslarinin dagiliminda da
bir degisime neden olabildigi i¢in, DnaSP programi kullanilarak R, (Ramos-
Onsins ve Rozas, 2002) ve Strobeck’s S istatistigi (Strobeck, 1987) de
hesaplanmistir. Bunlardan Strobeck’s S istatistigi ¢ikarsanan mutasyon
oranindan (0) tiiretilen gen dagilim oranina dayali olarak gdzlenene oranla
esit ya da daha az sayida haplotip oran1 elde etme olasiligin1 hesaplarken, R,
singleton mutasyon sayisi ile ortalama niikleotit farklilig1 arasindaki farkliliga
dayali olarak hesaplanir. Bu analizler sonucu elde edilecek yiiksek pozitif
deger (Strobeck’s S) ya da disiik pozitif deger (Rz) ani populasyon
biiyiikliigiinii isaret eder.

Mismatch dagilimi: DnaSP programi kullanilarak bireyler arasi ikili
nikleotid farkliligi ve bunlarin frekanslari grafiklenerek bu grafigin dagilis
sekli incelmemistir. Bu dagilis seklinin tekli (unimodal) olmasi bir
pupulasyon genislemesini isaret ederken, coklu (multimodal) olmasi stabil bir
populasyon demografisini isaret eder (Slatkin ve Hudson, 1991). Buna
ilaveten, ani genisleme modeli varsayiminda gozlenen ve beklenen verileri
karsilastirmak igin Arlequin programinda raggedness index rg, (Harpending,
1994) ve kare farklarin toplami SSD, (Schneider ve Excoffier, 1999) testleri

ile 10000 parametrik bootstrap yapilarak ta incelenmistir. Ani populasyon
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biiyiikliigii gézlenen ana soy hatlari/kladlar i¢in bu olayin ne zaman meydana
gelmis olabilecegini kabaca tarihlendirmek i¢in 7 = 2ut formiillii kullanilarak
hesaplanmistir. Formiildeki t, populasyon genislemesi oldugundan beri gegen
zamani ve U ise incelenen DNA biiyiikliigiindeki mutasyon orani olup, U =
2uk’dir ve p her bir nesilde her bir niikleotid basina diisen mutasyon oranini,
k ise incelen DNA dizisinin uzunlugunu isaret etmektedir. Nesil verme suresi
ise yilda bir olarak kabul edilmistir (Lloyd, 1980). Arlequin programi
kullanilarak ve parametric bootstrap (10 000 tekrar) yaklasimi ile 6,
genislemesi oncesindeki baz degisikligi orani (6p), genislemesi sonrasindaki
baz degisikligi oram1 (01) ve T i¢in giiven araliklart %95 seviyesinde

hesaplanmustir (Schneider ve Excoffier, 1999).

Mutasyon orani olarak sitokrom-b ve D-loop bélgesi fragmentlerinin beraberce
analiz edilmesi durumunda tanimlanan milyon yil basina %9.36’°1lik oran kullanilmig
olup, bu oran milyon yil basina sitokrom-b igin tanimlanan mutasyon orani (%2.8)
ile D-loop bolgesi i¢in tanimlanan mutasyon orani (%17.75) nin agirlikli mutasyon
ortalamasini ifade etmektedir (Aubry vd, 2009; Edwards vd, 2012; Savolainen vd,
2002; Vila vd, 1997; Wayne vd, 1997).

3.4.6. Tiirkiye kizil tilki populasyonlarina ait bu ¢calisma verileri ile GenBankasi

verilerinin filogenetik yonden beraber degerlendirilmesi

3.4.6.1. mtDNA sitokrom-b verilerinin analizi

Tiirkiye kizil tilki populasyonlari iizerine sitokrom-b verileri kullanilarak yapilan tek
calisma (Ibis vd, 2014) olup, arastirmacilar bu calismada Tiirkiye’nin 51 farkl
lokalitesinden 51 6rnekte sitokrom-b geninin 375 b¢’lik kismini ¢alismislar ve
toplamda 10 haplotip (TR1-10) bulmuslardir. Tiirkiye baglaminda daha genis bir
yayilis ¢ercevesinde filogenetigin nasil sekillendigini gozlemlemek amaciyla bu
arastirmacilar tarafindan belirlenen haplotipler ile bu calismada belirlenen haplotipler
bir araya getirilerek BioEdit v. 7.0.9.0 (Hall, 1999) programinda yer alan CLUSTAL
W (Thompson vd, 1994) algoritmasi kullanilarak hizalanmistir. Hizalama sonunda
olusturulan haplotipler DNA veri matrisi sadece 375 b¢’lik kismi icerecek sekilde
kisaltilmistir. Bu 375 bg’lik sitokrom-b dizisi GenBankasi’nda bulunan GQ374180
kodlu V. vulpes tim mtDNA verisi (Zhong vd, 2010)’nde 14 186 ile 14 560
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pozisyonlar1 arasmma denk gelmektedir. Bu kisa DNA matrisi MacClade adh
programa aktarilarak veri matrisinde ayni olan ka¢ haplotipin oldugu belirlenmis ve
bunlar bir tablo halinde frekanslar1 ile beraber listelenmistir. Sadece farkli olan
haplotiplerin yer aldig1 diger bir DNA matrisi hazirlanarak kaydedilmis ve bu matris
daha sonraki analizlerde kullanilmistir. Yaymlanmis haplotipler ile bu g¢alismada
belirlenen haplotiplerin beraberce analiz edilebilmesi igin 375 bg¢’lik kismin
kullanilmak zorunda kalinmasi veride biiylik oranda pozisyon kaybina (ki bu
pozisyonlardan parsimonik olarak bilgi icerenler bulunmaktaydi) neden oldugundan
filogenetik yaklasim olarak haplotipler arasi iligskiyi gostermek amaciyla Network

programinda yer alan MJY yontemi kullanilarak haplotipler ag1 ¢izilmistir.

3.4.6.2. mtDNA D-loop bdlgesi verilerinin analizi

Tirkiye kizil tilki populasyonlari tizerine D-loop bolgesi verileri kullanilarak yapilan
tek calisma (Telcioglu vd, 2019) olup, arastirmacilar bu ¢alismada Tirkiye’nin 55
farkli lokalitesinden 54 6rnekte D-loop bélgesi’nin varyasyon gosteren sol tarafi (310
be) ile bitisikteki tRNA-Thr (40 bg) ve tRNA-Pro (66 bg) bdlgelerini igerecek sekilde
toplam da 416 bg¢’lik bir bolgenin dizi analizini yapmislar ve toplamda 25 haplotip
(Tr.Vv.D.1-Tr.Vv.D.25) tanimlamislardir.

Tiirkiye baglaminda daha genis bir yayilis ¢ercevesinde filogenetigin nasil
sekillendigini goézlemlemek amaciyla bu arastirmacilar tarafindan belirlenen
haplotipler ile bu caligmada belirlenen haplotipler bir araya getirilerek BioEdit
programinda yer alan CLUSTAL W (Thompson vd, 1994) algoritmasi kullanilarak
hizalanmistir. Hizalama sonunda olusturulan haplotipler DNA veri matrisi iki
calismada ortak olacak sekilde sadece 375 bg¢’lik kismi (tRNA-Thr, 29 bg; tRNA-
Pro, 66 b¢ ve D-loop bdlgesi’nin sol tarafi, 280 bg) i¢erecek sekilde kisaltilmistir. Bu
375 be’lik sitokrom-b dizisi GenBankasi’nda bulunan GQ374180 kodlu V. vulpes
tim mtDNA verisi (Zhong vd, 2010)’nde 15 366 ile 15 740 pozisyonlar1 arasina
denk gelmektedir. Bu kisa DNA matrisi MacClade adli programa aktarilarak veri
matrisinde ayni olan ka¢ haplotipin oldugu belirlenmis ve bunlar bir tablo halinde
frekanslari ile beraber listelenmistir. Sadece farkli olan haplotiplerin yer aldig1 diger
bir DNA matrisi hazirlanarak kaydedilmis ve bu matris daha sonraki analizlerde
kullanilmistir.  Yayinlanmis haplotipler ile bu calismada belirlenen haplotiplerin

beraberce analiz edilebilmesi igin sadece 375 b¢’lik kismin kullanilmasi nedeniyle
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filogenetik yaklasim olarak sadece haplotipler arasi iliskiyi gostermek amaciyla

Network programinda yer alan MJY yOontem kullanilarak haplotipler ag1 ¢izilmistir.
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4. BULGULAR ve TARTISMA

4.1. mtDNA Varyasyonlari

Turkiye’den 52 lokalite 60 birey ve Kibristan 1 lokalite 1 birey i¢in toplam uzunlugu
1555 bg (sitokrom-b geninin tamami, 1140 bg; tRNA-Thr, 70 bg; tRNA-Pro 66 bg ve
D-loop bdlgesinin sol tarafi, 280 b¢) mtDNA kismi tiim bireyler igin basarili bir
sekilde iki yonlii olarak dizilenmistir. Tiim bireylere ait dizilerin ikili karsilastirlmast
sonucu toplamda 38 mtDNA haplotipi (Hap_1-38) tespit edilmistir (Cizelge 4.1). Bu
haplotiplerin lokalitelere goére dagilimi incelendiginde, en yayagin haplotipin 7
lokaliteden 7 bireyden tespit edilen Hap 1 oldugu goriilmektedir. Geri kalan
haplotiplerden Hap_2 ve Hap_3’Un her ikiside 4 lokaliteden 4 bireyde tespit
edilmistir. Diger haplotiplerden Hap 4, 2 lokaliteden 3 bireyde ve Hap 5 ise 3
lokaliteden 3 bireyde tespit edilmistir. Geri kalan haplotiplerin (Hap_6-38) ise
frekanslar1 daha diisiik olup, bunlarin ¢ogu 1 lokaliteden 1 veya 2 bireyde tespit

edilmistir.

Bu haplotiplerden olusan 1555 bg¢’lik hizalanmis veri incelendiginde 80
pozisyonda (%5.14) baz degisikliginin oldugu gézlenmistir. Varyason gosteren 80
pozisyondan 50 tanesi (%3.21) sitokrom-b i¢in kodlama yapan ilk 1140 bazlik kisim
icerisinde, 3 tanesi (%0.13) tRNA-Thr igin kodlama yapan 70 b¢’lik kisim igerisinde,
3 tanesi (%0.13) tRNA-Pro i¢in kodlama yapan kisim igerisinde ve son olarak 24
tanesi (%1.54) ise D-loop bdlgesi’nin sol kismina denk gelen 280 bg’lik kisim
igerisinde yer almaktadir. Varyasyon gosteren 80 pozisyondan 46 tanesi (%57.5)
parsimonik yonden sinapomorf olup bilgi icermektedir. D-loop bolgesi igerisinde

sadece 1 pozisyonda ise tek bazlik bir delesyonun oldugu gézlenmistir.

Sitokrom-b iginde varyason gosteren 50 pozisyon’dan 41 tanesi sinonim olan
aminoasit ile sonuclanirken 9 tanesi de sinonim olmayan aminoasit degisimi ile
sonu¢lanmistir. Sinonim olamayan amino asit degisimiyle sonuglanan 9 pozisyon
degisiminin 5 tanesi ilgili kodonun 2. pozisyonuna, 4 tanesi ise 1. pozisyonuna denk
gelmektedir. Sinonim kodonla sonuglanan 41 pozisyon degisikliginin 40 tanesi 3.
pozisyon 1 tanesi ise 1. pozisyon seklindeki degisimlerdir. Cizelge (4.2). 38 icinde

hangilerinin ne oranda kullanildigini 6zetlemektedir. Cizelge (4.3) incelenediginde
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haplotipler arasi1 farkliligin 1 baz (%0,06) ile 29 baz (%1,87) arasinda degistigi

goriilmekte olup, haplotipler arasi1 ortalama genetik ozaklik ise %0,83 tlr.
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Cizelge 4.1. Caligma kapsaminda kullanilan V.vulpes 6rneklerinin toplandigi lokaliteler ve koordinatlari ile bulunan mtDNA haplotipleri.

Lokaliteler Harita no Enlem/Boylam Ornek no mtDNA Haplotip
KIRKLARELI

Poyrali, Pinarhisar, Kirklareli 1 41°37°K27°33°D 020711-434 Hap_17
BOLU

Seben, Bolu 40°23°K 31°33°D 260815-1086 Hap_11
Gerede, Bolu 40°51°’K 32°29°D 030711-435 Hap_2
ZONGULDAK

Delihakki, Eregli, Zonguldak 4 41°16°K 31°32°D 100816-1211 Hap_29
BARTIN

Derecik, Ulus, Bartin 5 41°31°’D 32° 29D’ 250615-1021 Hap_10
KARABUK

Eflani, Karabik 6 41°25°D32°56 D’ 190415-969 Hap_10
SAMSUN

Halilbaba, Vezirkdpri, Samsun 7 41°06°K 35° 16’ D 090711-537 Hap_19
BAYBURT

Kocayokus, Bayburt 8 40°21° K 39° 50° D 140611-272 Hap_14
ERZURUM

Koprikody, Erzurum 9 39°577K41°52°D 230816-1237 Hap_9
Horasan, Erzurum 10 40° 01’ K 42° 03’ D 2308-12-592 Hap_20
Horasan, Erzurum 40° 01’ K 42° 03’ D 2308-12-593 Hap_38

*OMU, Fen Edebiyat Fakiiltesi, Biyoloji Boliimii’de Prof. Dr. I.Giindiiz’iin doku koleksiyonunda bulunan 6rnek numaralar1. Harita i¢in Sekil 4.1’¢ bkz
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Cizelge 4.1. (Devam)

Lokaliteler Harita no Enlem/ Boylam Ornek no mtDNA Haplotip
ARDAHAN

Hanak, Ardahan 11 41°13° K 42°50° D 260816-1239 Hap_31
KARS

Arpacay, Kars 12 40°50°K43°19°D 010817-1303 Hap_35
ESKISEHIR

Hamidiye, Eskisehir 13 39°34°K30°57°D 130613-717 Hap_1
ANKARA

Akkaya, Gudul, Ankara 14 40°03°’D32°10D’ 110714-898 Hap_25
KIRIKKALE

Cebrailli, Keskin, Kirikkale 15 39°34°K 33°43’ D 170715-1027 Hap_27
Cebrailli, Keskin, Kirikkale 39°34°K 33°43° D 170715-1028 Hap_ 11
Cebrailli, Keskin, Kirikkale 39°34°K 33°43° D 170715-1029 Hap_3
Haciobasi, Delice, Kirikkale 16 39°34°K 33°43’ D 290915-1091 Hap_28
CORUM

Babhsili, Sungurlu, Corum 17 40° 05K 34°07°D 290915-1090 Hap_3
Fakili, Alaca, Corum 18 40° 00’ K 34° 58’ D 190719-1370 Hap_37
Konakli, Corum 19 40°37°K35°12°D 030716-1197 Hap_1
Mecit6zi, Corum 20 40°31°’K 35°19°D 171214-937 Hap_6
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Cizelge 4.1. (Devam)

Lokaliteler Harita no Enlem/ Boylam Ornek no mtDNA Haplotip
AMASYA

Merzifon, Amasya 21 40° 51’ K 35°25’D 030711-436 Hap_6
Cengelkayi koyti, Amasya 22 40°39°K 36°09° D 090711-429 Hap_4
Cengelkay1 kdyii, Amasya 40°39°K 36° 09’ D 070811-467 Hap_4
TOKAT

Zile, Tokat 23 40° 16K 35°48°D 160911-498 Hap_5
Camlibel, Tokat 24 39° 577K 36° 30’ D 110711-432 Hap_16
Camlibel, Tokat 39° 577K 36°30° D 091014-945 Hap_1
SiVAS

Yildizeli, Sivas 25 39°45°K 36°45° D 110712-431 Hap_ 1
Bakircioglu, Yildizeli, Sivas 26 39°49°K 36°45° D 091014-943 Hap_1
Direkli, Yildizeli, Sivas 27 39°43° K 36° 36’ D 120614-880 Hap_24
Direkli, Yildizeli, Sivas 39°42°K 36° 38’ D 310712-579 Hap_2
Merkez,Sivas 28 39°43°K36°57° D 110711-430 Hap_5
Cekem, Sarkisla, Sivas 29 39°26°K 36°36’ D 090916-1258 Hap_12
Ulas, Sivas 30 39°26°K 37° 02’ D 110614-878 Hap_2
Ulas, Sivas 39°25°K 37°04’D 110614-879 Hap_5
Ulas, Sivas 39°25°K 37°04’D 091014-944 Hap_26
Kangal, Sivas 31 39°06°K 37° 17D 101014-949 Hap_9
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Cizelge 4.1. (Devamu)

Lokaliteler Harita no Enlem/ Boylam Ornek no mtDNA Haplotip
KONYA

Altinekin, Konya 32 38°19°K 32°46° D 040812-584 Hap_2
Yenice, Beysehir, Konya 33 37°35°K31°49°D 020716-1368 Hap_36
Seydisehir, Konya 34 37° 17" K31°55° D 180810-177 Hap_13
Eregli, Konya 35 37°37°K34°17°D 080811-470 Hap_7
Tasagil koyti, Eregli, Konya 36 37°28°K33°56° D 080811-471 Hap_18
KARAMAN

Suduragi, Karaman 37 37°177K 33°29°D 080811-472 Hap_7
NIGDE

Aktas, Nigde 38 38°01°’K34°44°D 150912-623 Hap_4
NEVSEHIR

Kozakli, Nevsehir 39 39°13° K 34° 48° 200916-1273 Hap_33
YOZGAT

Incecayir, Sorgun, Yozgat 40 39°49° K 35° 00’ 170316-1103 Hap_12
Inevi, Sarikaya, Yozgat 41 39°33° K35°17° 100916-1259 Hap_3
Bogazliyan,Yozgat 42 39°07°K 35°12°D 070811-468 Hap_3
Ozler, Bogazliyan, Yozgat 43 39°05° K 35°09°D 070811-469 Hap_1
KAYSERI

Kaynarca, Kayseri 44 38°36°K 3625’ D 160816-1228 Hap_30
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Cizelge 4.1. (Devamu)

Lokaliteler Harita no Enlem/ Boylam Ornek no mtDNA Haplotip
BURDUR

Asagiyumlutag, Aglasun, Burdur 45 37°36°K30°44° D 170712-632 Hap_21
Esentepe, Tefenni, Burdur 46 37°177K29°48° D 110812-635 Hap_1
ANTALYA

Sogiiteiik, Korkuteli, Antalya 47 37°00° K 30°20° D 040812-633 Hap_22
ADANA

Baklali, Adana 48 36°58°K35°39°D 0208-12-583 Hap_8
Giinyaz1 koyii, Ceyhan, Adana 49 37°04K35°57°D 020812-582 Hap_8
HATAY

Reyhanli, Hatay 50 36° 14K 36° 28 D 060916-1255 Hap_32
DiYARBAKIR

Ergani, Diyarbakir 51 38° 13’ K 39°40° D 050613-671 Hap_23
VAN

Timar, Van 52 39° 13’ K 34° 4%’ 020817-1302 Hap_34
KUZEY KIBRIS

Orta Mesarya 53 35°11°K33°40° D 201009-279 Hap_15




Cizelge 4.2. Bulunan mtDNA haplotipleri arasinda sitokrom-b geni icin her bir amino asit igin olasi
sinonim kodonlarin kullanim frekanslari. Nispi frekanslar hemen frekanaslarin ardindan
parantez icinde verilmistir. * Olas1 dur kodonunu isaret etmektedir

UUU(F) 11.2(0.83) |UCU(S) 5.8(1.34) |UAU(Y) 7.8(1.12)|UGU(C) 0.0(0.00) |
UUC(F) 15.8(1.17) | UCC(S) 5.0(1.16) | UAC(Y) 6.2(0.88) | UGC(C) 4.0(2.00) |
UUA(L) 11.1(1.21) | UCA(S) 12.1(2.81) | UAA(*) 0.0(0.00) | UGA(W) 11.0(1.83)|

UUG(L) 2.0(0.22) |UCG(S) 0.0(0.00) | UAG(*) 0.0(0.00) | UGG(W) 1.0(0.17) |

CUU(L) 9.9(1.08) | CCU(P) 3.0(0.55) | CAU(H) 3.0(0.46) | CGU(R) 1.0(0.50) |
CUC(L) 9.1(0.99) | CCC(P) 9.0(1.64) | CAC(H) 10.0(1.54) | CGC(R) 1.0(0.50) |
CUA(L) 21.02.29) | CCA(P) 7.9(1.44) | CAA(Q) 4.0(1.33)| CGA(R) 5.0(2.50)|

CUG(L) 2.0(0.22) | CCG(P) 2.0(0.36) | CAG(Q) 2.0(0.67)| CGG(R) 1.0(0.50) |

AUU(I) 18.2(0.89) | ACU(T) 4.6(0.73) | AAU(N) 5.4(0.73) | AGU(S) 1.0(0.23)]
AUC(I) 22.8(1.11) | ACC(T) 10.5(1.67) | AAC(N) 9.6(1.27) | AGC(S) 2.0(0.46) |
AUA(M) 8.0(1.14) | ACA(T) 10.0(1.59) | AAA(K) 7.8(1.74) | AGA(*) 1.0(4.00) |

AUG(M) 6.0(0.86) | ACG(T) 0.1(0.01) | AAG(K) 1.2(0.26) | AGG(*) 0.0(0.00) |

GUU(V) 4.9(1.17) | GCU(A) 5.1(0.76) | GAU(D) 2.0(0.31) | GGU(G) 2.0(0.32) |
GUC(V) 3.2(0.76) | GCC(A) 6.9(1.02) | GAC(D) 11.0(1.69) | GGC(G) 5.0(0.80) |
GUA(V) 7.4(1.75) | GCA(A) 13.9(2.06) | GAA(E) 6.0(2.00) | GGA(G) 13.0(2.08) |

GUG(V) 1.4(0.32) | GCG(A) 1.1(0.16) | GAG(E) 0.0(0.00) | GGG(G) 5.0(0.80) |
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Cizelge 4.3. V.vulpes’te bulunan mtDNA haplotipleri arasinda haplotip ¢iftleri arasi kag baz farkli oldugunu (iisteki tiggen) ve bunlara karsilik gelen diizeltilmemis
uzaklik (%P) degerlerini (alttaki tiggen) gdsteren matris

Hap 1 Hap 2 Hap3 Hap4 Hap5 Hap6 Hap7 Hap8 Hap9 Hap 10 Hap 11 Hap 12 Hap 13 Hap 14 Hap 15 Hap 16 Hap 17 Hap_18

Hap_1 ° 2 2 1 13 11 1 20 21 3 8 2 12 11 20 2 11 10
Hap_2 0,13 - 2 1 13 11 3 20 21 5 10 2 12 11 22 4 11 10
Hap_3 0,13 0,13 - 1 13 13 3 20 23 5 10 2 12 11 22 4 11 10
Hap_4 0,06 0,06 0,06 - 12 12 2 19 22 4 9 1 11 10 21 3 10 9
Hap_5 0,84 0,84 0,84 0,77 - 16 14 23 26 14 11 13 7 6 25 15 11 11
Hap_6 0,71 0,71 0,84 0,77 1,03 - 12 15 14 14 11 13 15 14 15 13 14 13
Hap_7 0,06 0,19 0,19 0,13 0,9 0,77 - 21 22 4 9 3 13 12 21 3 12 11
Hap_8 1,29 1,29 1,29 1,22 1,48 0,97 1,35 - 5 23 18 20 22 21 4 22 21 18
Hap_9 1,35 1,35 1,48 1,42 1,67 0,9 1,42 0,32 - 24 19 23 25 24 5 23 24 21
Hap_10 0,19 0,32 0,32 0,26 0,9 0,9 0,26 1,48 1,54 - 9 5 13 12 23 5 12 11
Hap_11 0,51 0,64 0,64 0,58 0,71 0,71 0,58 1,16 1,22 0,58 - 10 10 9 18 10 7 2
Hap_12 0,13 0,13 0,13 0,06 0,84 0,84 0,19 1,29 1,48 0,32 0,64 - 12 11 22 4 11 10
Hap_13 0,77 0,77 0,77 0,71 0,45 0,97 0,84 1,42 1,61 0,84 0,64 0,77 - 5 24 14 10 10
Hap_14 0,71 0,71 0,71 0,64 0,39 0,9 0,77 1,35 1,54 0,77 0,58 0,71 0,32 - 23 13 9 9
Hap_15 1,29 1,42 1,42 1,35 1,61 0,97 1,35 0,26 0,32 1,48 1,16 1,42 1,54 1,48 - 22 23 20
Hap_16 0,13 0,26 0,26 0,19 0,97 0,84 0,19 1,42 1,48 0,32 0,64 0,26 0,9 0,84 1,42 - 13 12
Hap_17 0,71 0,71 0,71 0,64 0,71 0,9 0,77 1,35 1,54 0,77 0,45 0,71 0,64 0,58 1,48 0,84 - 7
Hap_18 0,64 0,64 0,64 0,58 0,71 0,84 0,71 1,16 1,35 0,71 0,13 0,64 0,64 0,58 1,29 0,77 0,45 -
Hap_19 0,13 0,13 0,13 0,06 0,84 0,84 0,19 1,29 1,48 0,32 0,64 0,13 0,77 0,71 1,42 0,26 0,71 0,64
Hap_20 1,54 1,54 1,67 1,61 1,87 1,09 1,61 0,51 0,32 1,74 1,42 1,67 18 1,74 0,39 1,67 1,74 1,54
Hap_21 0,58 0,58 0,58 0,51 0,26 0,77 0,64 1,22 1,42 0,64 0,45 0,58 0,19 0,13 1,35 0,71 0,45 0,45
Hap_22 0,71 0,71 0,71 0,64 0,77 0,9 0,77 1,22 1,42 0,77 0,19 0,71 0,71 0,64 1,35 0,84 0,51 0,06
Hap_23 0,64 0,64 0,64 0,58 0,45 0,84 0,71 1,29 1,48 0,71 0,51 0,64 0,39 0,32 1,42 0,77 0,58 0,51
Hap_24 1,29 1,29 1,42 1,35 1,61 0,84 1,35 0,26 0,06 1,48 1,16 1,42 1,54 1,48 0,26 1,42 1,48 1,29
Hap_25 0,19 0,06 0,19 0,13 0,9 0,77 0,26 1,35 1,42 0,39 0,71 0,19 0,84 0,77 1,48 0,32 0,77 0,71
Hap_26 0,13 0,13 0,13 0,06 0,84 0,84 0,19 1,29 1,48 0,32 0,64 0,13 0,77 0,71 1,42 0,26 0,71 0,64
Hap_27 0,13 0,26 0,26 0,19 0,97 0,84 0,19 1,42 1,48 0,32 0,64 0,26 0,9 0,84 1,42 0,26 0,84 0,77
Hap_28 0,13 0,26 0,26 0,19 0,97 0,84 0,19 1,42 1,48 0,32 0,64 0,26 0,9 0,84 1,42 0,26 0,84 0,77
Hap_29 0,19 0,32 0,32 0,26 0,9 0,77 0,26 1,35 1,42 0,39 0,58 0,32 0,84 0,77 1,35 0,32 0,77 0,71
Hap_30 0,32 0,32 0,19 0,26 1,03 1,03 0,39 1,48 1,67 0,51 0,84 0,32 0,97 0,9 1,61 0,45 0,9 0,84
Hap_31 0,71 0,71 0,71 0,64 0,39 1,03 0,77 1,48 1,61 0,77 0,71 0,71 0,45 0,39 1,61 0,84 0,71 0,71
Hap_32 1,42 1,54 1,54 1,48 1,74 1,09 1,48 0,39 0,45 1,61 1,29 1,54 1,67 1,61 0,26 1,54 1,61 1,42
Hap_33 0,13 0,26 0,26 0,19 0,97 0,84 0,06 1,42 1,48 0,32 0,64 0,26 0,9 0,84 1,42 0,26 0,84 0,77
Hap_34 1,48 1,48 1,61 1,54 18 1,03 1,54 0,45 0,26 1,67 1,35 1,61 1,74 1,67 0,32 1,61 1,67 1,48
Hap_35 0,77 0,64 0,77 0,71 0,45 0,97 0,84 1,54 1,61 0,84 0,77 0,77 0,51 0,45 1,67 0,9 0,77 0,77
Hap_36 0,13 0,26 0,26 0,19 0,84 0,84 0,19 1,42 1,35 0,19 0,51 0,26 0,77 0,71 1,42 0,26 0,71 0,64
Hap_37 0,13 0,26 0,26 0,19 0,97 0,84 0,19 1,42 1,48 0,32 0,64 0,26 0,9 0,84 1,42 0,26 0,84 0,77

Hap_38 0,39 0,39 0,39 0,32 0,97 1,09 0,45 1,54 1,61 0,45 0,77 0,39 0,9 0,84 1,67 0,51 0,84 0,77
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.Cizelge 4.3. (Devami)

Hap_19 Hap_20 Hap 21 Hap_22 Hap_23 Hap_24 Hap_25 Hap_26 Hap_27 Hap 28 Hap_29 Hap_30 Hap_31 Hap_32 Hap 33 Hap 34 Hap 35 Hap_36 Hap_37 Hap_38

Hap_1 2 24 9 11 10 20 3 2 2 2 3 5 11 22 2 23 12 2 2 6
Hap_2 2 24 9 11 10 20 1 2 4 4 5 5 11 24 4 23 10 4 4 6
Hap_3 2 26 9 11 10 22 3 2 4 4 5 3 11 24 4 25 12 4 4 6
Hap_4 1 25 8 10 9 21 2 1 3 3 4 4 10 23 3 24 11 3 3 5
Hap_5 13 29 4 12 7 25 14 13 15 15 14 16 6 27 15 28 7 13 15 15
Hap_6 13 17 12 14 13 13 12 13 13 13 12 16 16 17 13 16 15 13 13 17
Hap_7 3 25 10 12 11 21 4 3 3 3 4 6 12 23 1 24 13 3 3 7
Hap_8 20 8 19 19 20 4 21 20 22 22 21 23 23 6 22 7 24 22 22 24
Hap_9 23 5 22 22 23 1 22 23 23 23 22 26 25 7 23 4 25 21 23 25
Hap_10 5 27 10 12 11 23 6 5 5 5 6 8 12 25 5 26 13 3 5 7
Hap_11 10 22 7 3 8 18 11 10 10 10 9 13 11 20 10 21 12 8 10 12
Hap_12 2 26 9 11 10 22 3 2 4 4 5 5 11 24 4 25 12 4 4 6
Hap_13 12 28 3 11 6 24 13 12 14 14 13 15 7 26 14 27 8 12 14 14
Hap_14 11 27 2 10 5 23 12 11 13 13 12 14 6 25 13 26 7 11 13 13
Hap_15 22 6 21 221 22 4 23 22 22 22 21 25 25 4 44 5 26 22 22 26
Hap_16 4 26 11 13 12 22 5 4 4 4 5 7 13 24 4 25 14 4 4 8
Hap_17 11 27 7 8 9 23 12 11 13 13 12 14 11 25 13 26 12 11 13 13
Hap_18 10 24 7 1 8 20 11 10 12 12 11 13 11 22 12 23 12 10 12 12
Hap_19 - 26 9 11 10 22 3 2 4 4 5 5 11 24 4 25 12 4 4 6
Hap_20 1,67 25 25 26 4 25 26 26 26 25 29 28 8 26 3 28 24 26 28

Hap_21 0,58 1,61 -
Hap_22 0,71 1,61 0,51 -
Hap_23 0,64 1,67 0,19 0,58

- 22 11 10 12 12 11 13 7 24 12 25 8 10 12 12
Hap_24 1,42 0,26 1,35 1,35 1,42 - 21 22 22 22 21 25 24 6 22 3 24 20 22 24
Hap_25 0,19 1,61 0,64 0,77 0,71 1,35 - 3 5 5 6 6 12 25 5 24 11 5 5 7
Hap_26 0,13 1,67 0,58 0,71 0,64 1,42 0,19 - 4 4 5 5 11 24 4 25 12 4 4 6
Hap_27 0,26 1,67 0,71 0,84 0,77 1,42 0,32 0,26 - 4 5 7 13 24 4 25 14 4 4 8
Hap_28 0,26 1,67 0,71 0,84 0,77 1,42 0,32 0,26 0,26 - 5 7 13 24 4 25 14 4 4 8
Hap_29 0,32 1,61 0,64 0,77 0,71 1,35 0,39 0,32 0,32 0,32 - 8 12 23 5 24 13 5 3 9
Hap_30 0,32 1,87 0,77 0,9 0,84 1,61 0,39 0,32 0,45 0,45 0,51 - 14 27 7 28 15 7 7 9
Hap_31 0,71 18 0,26 0,77 0,45 1,54 0,77 0,71 0,84 0,84 0,77 0,9 - 27 13 27 3 10 13 12
Hap_32 1,54 0,51 1,48 1,35 1,54 0,39 1,61 1,54 1,54 1,54 1,48 1,74 1,74 - 22 7 28 24 24 28
Hap_33 0,26 1,67 0,71 0,71 0,77 1,42 0,32 0,26 0,26 0,26 0,32 0,45 0,84 1,42 - 25 14 4 4 8
Hap_34 1,61 0,19 1,54 1,54 1,61 0,19 1,54 1,61 1,61 1,61 1,54 18 1,74 0,45 1,61 - 27 23 25 27
Hap_35 0,77 18 0,32 0,84 0,51 1,54 0,71 0,77 0,9 0,9 0,84 0,97 0,19 18 0,9 1,74 - 12 14 14
Hap_36 0,26 1,54 0,58 0,71 0,64 1,29 0,32 0,26 0,26 0,26 0,32 0,45 0,64 1,54 0,26 1,48 0,77 - 4 4
Hap_37 0,26 1,67 0,71 0,84 0,77 1,42 0,32 0,26 0,26 0,26 0,19 0,45 0,84 1,54 0,26 1,61 0,9 0,26 - 8

Hap_38 0,39 18 0,71 0,84 0,77 1,54 0,45 0,39 0,51 0,51 0,58 0,58 0,77 18 0,51 1,74 0,9 0,26 0,51 -




4.2. Molekduler filogeni

4.2.1. mtDNA verisine en uygun baz degisikligi modeli

AICc secenegi, gamma dagilim degeri (gamma distribution=G) 0,1170 ve degisim
gostermeyen pozisyon frekans degeri (invariable site=I) 0,3230 olan GTR
(Generalised time-reversible model), (Tavaré, 1986) modelini veriye uyan en uygun
baz degisikligi modeli olarak dnerdi. Haplotip veri matrisi i¢inde 4 bazin frekanslari
ise su sekilde bulundu: Veri matrisi i¢erisinde bazlarin frekansi ise A= 0,2895, C=
0,2726, G= 0,1495 ve T= 0,2884 olarak bulunmustur. Onerilen modele gore
hesaplanan baz degisikligi oranlar1 ise su sekilde hesaplanmistir: AC=46111,8784,
AG= 264017,6754, AT=9299,5114, CG= 45085,7326, CT=261738,1362 ve
GT=1,0000.

4.2.2. Uzaklik metodu (Neighbour Joining-NJ) analizi

GTR+I+G baz degisikligi modeli kullanilarak olusturulan NJ agaci Sekil 4.1°de
verilmektedir. Aga¢ incelendiginden 38 V. ulpes haplotipinin 4 ana soy hatti
igerisinde gruplandig goriilmektedir. Soy hatt1 1 en genis soy hatti olan bu soy hatti
icerisinde toplam 19 haplotip (Hap_1-4, Hap_7, Hap_10, Hap_12, Hap_16, Hap_19,
Hap 25, Hap 27-29, Hap 30, Hap 33, Hap 36-38) gruplanmakta olup, bu
haplotipleri baglayan diigiim %87’lik bir bootstrap degeri ile desteklenmektedir. Soy
hatt1 2 ikinci en genis soy hatt1 olup, bu grup i¢inde 11 haplotip (Hap 5, Hap 11,
Hap 13-14, Hap_ 17-18, Hap_ 21-23, Hap 31, Hap 35) yer almakta olup, bu
haplotipleri baglayan diigiim zayif bootstrap degeri ile desteklenmektedir. En kiigiik
soy hatt1 olan Soy hatt1 3 sadece tek bir haplotip (Hap 6) olugsmakta olup, bu soy
hatt1 Soy hatt1 1 ve Soy hatt1 2’den olusan gruba kardes grup olarak agacta pozisyon
almaktadir. Bu 3 soy hatt1 beraberce %93’lik bootstrap degeri ile bir monofiletik
grup olusturmaktadir. Agacin tabaninda ise Soy hatt1 4 yer almakta olup bu soy hatt1
ayrt ayrt kiiciik gruplar halinde pozisyon alan 7 haplotipten (Hap_ 8-9, Hap_15,
Hap_20, Hap_24, Hap_32, Hap 34) olugmaktadir.
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Sekil 4.1. V. vulpes haplotipleri arasindaki evrimsel iligkiyi gosteren ve GTR+I+G baz degisikligi
modeline goére olusturulan NJ agaci. Dallar tizerindeki rakamlar 10000 replikasyon ile
bootstrap degerlerini gostermektedir. Sadece %70’nin iizerinde olan bootstrap degerleri

gosterilmektedir
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4.2.3. Maksimum likelihood analizi sonuclar:

Calisma kapsaminda tespit edilen 38 V. vulpes mtDNA haplotipi, tipki NJ analiz
sonucunda oldugu gibi ML analiz sonucunda da 4 ana soy hatti igerinde
gruplanmistir. Soy hatt1 1 en genis soy hattin1 olusturmakta olup bu soy hatti
icerisinde toplam 19 haplotip (Hap_1-4, Hap_7, Hap_10, Hap_12, Hap_16, Hap_19,
Hap_25, Hap_27-29, Hap_30, Hap_33, Hap_36-38) gruplanmakta ve bu haplotipleri
baglayan diigiim %81°lik bir bootstrap degeri ile desteklenmektedir. Bu ala soy hatti
icinde yeterince sinapomorf karakterle beraberce gruplanan ii¢ alt soy hatt1 (Hap 7-
Hap_33, %84’liik bootstrap degeri ile, Hap 2-Hap_25, %77°lik bootstrap degeri ile
ve Hap_3-Hap_ 10, %77’lik bootstrap degeri ile) yer almaktadir. Soy hatt1 2 yine
ikinci en genis soy hatti olup, bu grup icinde 11 haplotip (Hap 5, Hap 11, Hap 13-
14, Hap_17-18, Hap 21-23, Hap_31, Hap_35) yer almakta olup, bu haplotipleri
baglayan diigiim orta derecede (%70) bootstrap degeri ile desteklenmektedir. Bu ana
soy hatt1 i¢inde biri 4 haplotip (Hap 11, Hap 17-18, Hap_22) igeren ve %80’lik
bootstrap degeri ile beraberce gruplanan, digeri ise alt1 haplotip (Hap 5, Hap 13-14,
Hap_21, Hap 31, Hap_35) iceren ve %92’lik bootstrap degeri ile beraberce
gruplanan iki alt soy hatt1 yer almaktadir. En kiiciik soy hatt1 olan Soy hatt1 3 sadece
tek bir haplotip (Hap 6) olusmakta olup, bu soy hatt1 Soy hatt1 1 ve Soy hatt1 2°den
olusan gruba kardes grup olarak agacta pozisyon almaktadir. Bu 3 soy hatt1 beraberce
%94°1iik yiiksek bootstrap degeri ile bir monofiletik grup olusturmaktadir. Agacin
tabaninda ise Soy hatt1 4 yer almakta olup bu soy hatt1 yine ayr1 ayr kiiciik gruplar
halinde pozisyon alan 7 haplotipten (Hap_8-9, Hap_15, Hap_20, Hap_24, Hap_32,
Hap_34) olusmaktadir. (Bakiniz Sekil 4.2).
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Sekil 4.2. V. vulpes haplotipleri arasindaki evrimsel iligkiyi gosteren ve GTR+I+G baz degisikligi
modeline gore olugturulan Maksimum likelihood agaci. Dallar tizerindeki rakamlar 1000
replikasyon sonucu elde edilen bootstrap degerlerini gostermektedir. Sadece %70’nin
iizerinde olan bootstrap degerleri gdsterilmektedir
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4.2.4. Maksimum parsimony analizi

Maksimum parsimony analizi sonucunda uzunluklart 352 olan esit olasilikta 7 agag
elde edildi. Bu agaglarin Cl degeri 0.725, Rl ise 0.867 olarak tespit edildi. Esit
olasiliktaki 7 agacin topolojilerini 6zetleme i¢in olusturulan Strict konsensus agaci
Sekil 4.3’te gosterilmektedir. Aga¢ incelendiginde, haplotiplerin tipki NJ ve ML
agaclarinda oldugu gibi 4 ana soy hatt1 (klad) icerinde gruplandigi goriilmektedir.
Soy hatt1 1 en genis soy hattin1 olusturmakta olup bu soy hatti igerisinde toplam 19
haplotip (Hap_1-4, Hap_7, Hap_10, Hap_12, Hap_16, Hap_19, Hap_25, Hap_27-29,
Hap_30, Hap_33, Hap_36-38) gruplanmakta ve bu haplotipleri baglayan diigiim
%86’l1ik bir bootstrap degeri ile desteklenmektedir. Soy hatt1 2 ikinci en genis soy
hatt1 olup, bu grup icinde 11 haplotip (Hap_ 5, Hap 11, Hap 13-14, Hap_17-18,
Hap_21-23, Hap 31, Hap 35) yer almakta olup, bu haplotipleri baglayan diigiim
zay1f bootstrap degeri ile desteklenmektedir. En kiiciik soy hatt1 olan Soy hatt1 3
sadece tek bir haplotip (Hap_ 6) olusmakta olup, bu soy hatt1 Soy hatt1 1 ve Soy hatti
2’den olusan gruba kardes grup olarak agacgta pozisyon almaktadir. Bu 3 soy hatti
beraberce %92’1ik bootstrap degeri ile bir monofiletik grup olusturmaktadir. Agacin
tabaninda ise Soy hatti 4 yer almakta olup bu soy hatt1 ayr1 ayn kiiciik gruplar
halinde pozisyon alan 7 haplotipten (Hap_8-9, Hap_15, Hap_20, Hap_24, Hap_32,
Hap 34) olusmaktadir.

4.2.5. Bayesian analizi

GTR+1+G baz degisikligi modeli kullanilarak olusturulan BI agaci Sekil 4.4°te
goriilmektedir. Yukarida detaylar1 verilen diger aga¢ olusturma yontemleri (NJ, ML
ve MP) oldugu gibi BI analizi ile olusturulan agagta da dort soy hattinin varlig
goriildii. Soy hatt1 1 yine en genis soy hattin1 olusturmakta olup bu soy hatti
icerisinde toplam 19 haplotip (Hap_1-4, Hap_7, Hap_10, Hap_12, Hap_16, Hap_19,
Hap_25, Hap_27-29, Hap_30, Hap_33, Hap_36-38) gruplanmakta ve bu haplotipleri
baglayan diigiim 0.96’lik bir olasilik degeri ile desteklenmektedir. Soy hatt1 2 ikinci
en genis soy hatti olup, bu grup icinde 11 haplotip (Hap 5, Hap 11, Hap 13-14,
Hap 17-18, Hap_21-23, Hap 31, Hap 35) yer almakta olup, bu haplotipleri
baglayan diigiim 0.70’lik orta derecede bir olasilik degeri ile desteklenmektedir. En
kiiciik soy hatt1 olan Soy hatt1 3 sadece tek bir haplotip (Hap 6) olusmakta olup, bu
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soy hatt1 Soy hatt1 1 ve Soy hatt1 2°den olusan gruba kardes grup olarak agacta
pozisyon almaktadir. Bu 3 soy hatt1 beraberce 0.97’lik bir olasilik degeri ile bir
monofiletik grup olusturmaktadir. Agacin tabaninda ise yine Soy hatt1 4 yer almakta
olup bu soy hatt1 ayr1 ayr1 kiigiik gruplar halinde pozisyon alan 7 haplotipten (Hap_8-
9, Hap 15, Hap 20, Hap 24, Hap 32, Hap 34) olusmakta olup, bunlardan Hap 20
ve Hap_34 0.95’lik bir olasilik degeri ile beraberce gruplanmaktadir.
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Sekil 4.3. Parsimoni analizi sonucu olusan uzunluklari 352 olan 7 esit olasilikta kisa agacin
toplojilerini Strict konsensus agaci. Dallar iizerindeki rakamlar 1000 replikasyon sonucu
elde edilen bootstrap degerlerini gostermektedir. Sadece %70°nin zerinde olan bootstrap
degerleri gosterilmektedir
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Sekil 4.4. GTR+I+G baz degisikligi modeli kullanilarak Bayesian analizi sonrasi elde edilen ve
V.vulpes haplotipleri arasindaki evrimsel iliskiyi gosteren %50 Majority Rule konsensus
agact. Agac lizerindeki rakamlar olasilik degerlerini gésterilmistir. 0.70 ve tizeri olan
olasilik degerleri gosterilmistir
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4.2.6. Haplotip ag1 (Network) analizi

Calisma kapsaminda tespit edilen V.vulpes’e ait 38 mtDNA haplotipi arasindaki
evrimsel iliskiyi gosteren median-joining haplotip ag1 Sekil 4.5’te gosterilmektedir.
Tipki filogenetik analizler gibi MJ haplotip ag1 analizinde de dort ana Soy hatt1 tespit
edilmis olup, bunlar ¢cogunlukla hipotetik haplotipler ile bir birine baglanmaktadir.
Soy hatt1 1 yine en genis soy hattin1 olusturmakta olup bu soy hatti icerisinde en
yaygin frekansa sahip olan Hap 1 grubun adeta ortasinda yer almakta ve diger
haplotipler (Hap_1, Hap_4; Hap 27-29, Hap 33, Hap 37) bu haplotipten yildiz
benzeri filogeni tarzinda 1-2 mutasyonel adimla alt bir grup olusturmaktadir.
Hap_1’e 1 mutasyonel adimla baglanan Haap 4 diger bir frekans: yiiksek haplotipi
olusturmakta olup bu haplotipe dogrudan veya dolayli olarak 1-3 mutasyonel adimla
baglanan haplotipler (Hap 2-3, Hap_12, Hap_19, Hap-25-26, Hap 30) diger bir alt
grubu olusturmaktadir. Bu ana soy hatt1 i¢cinde yer alan diger 3 haplotip (Hap_10,
Hap_36 ve Hap_38) bir taraftan Hap_1’e diger taraftan da Soy hatt1 2’ye hipotetik
haplotipler aracili ile baglanmaktadirlar. Soy hatti 1° bir hipotetik haplotiple
baglanan ve 4 mutasyonel adim uzaklik sergileyen Soy hatt1 2 aslinda biri birlerine
bir hipotetik haplotiple bagli iki alt grup olusturmaktadir. Alt gruplarin ilki ¢cogu
birbirine hipotetik haplotiplerle bagli 4 haplotip (Hap 11, Hap 17-18, Hap_22)
igerirken ikincisi yine birbirlerine hipotetik haplotiplerle bagli 7 haplotip (Hap 5,
Hap_13-14, Hap 21, Hap 23, Hap 31, Hap_ 35) icermektedir. Soy hatt1 2 i¢indeki
iki alt grubu birbirine baglayan hipotetik haplotipten 7 mutasyonel adim uzaklikta ise
tek bir haplotipten (Hap_6) olusan Soy hatt1 3 konumlanmakta ve bu soy hatt1 10
mutasyonel adim uzakliktaki bir hipotetik haplotip araciligi ile Soy hatt1 4°
baglanmaktadir. Soy hatt1 4” biri birlerine bir hipotetik haplotiple baglh iki alt grup
olusturmaktadir. Alt gruplarin ilki ¢ogu birbirine hipotetik haplotiplerle bagh 4
haplotip (Hap_9, Hap_20, Hap_24, Hap_34) igerirken ikincisi yine birbirlerine
hipotetik haplotiplerle bagl 3 haplotip (Hap 8, Hap 15, Hap 32) icermektedir.
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Calisma kapsaminda bulunan V.vulpes’e ait 38 mtDNA haplotipi arasindaki evrimsel
iligkiyi gosteren median-joining haplotip agi. Dallar {izerinde bulunan kisa ¢izgiler
haplotipler arsi1 pozisyon farkliligt (mutasyonel adim) gostermektedir. Dairelerini
biiyiikliigii ile ilgili haplotip frekansi orantili olarak ¢izilmistir. ici bos olan daireler
hipotetik haplotipleri gostermektedir
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4.2.7. TCS Haplotip ag1 (Network) analizi

Calisma kapsaminda bulunan V.vulpes’e ait 38 mtDNA haplotipi arasindaki evrimsel
iliskiyi gosteren TCS haplotip ag1 Sekil 4.6’de gorilmektedir. Haplotip agi
incelendiginde filogenetik ve median-joining analizlerde oldugu gibi dort ana soy
hattinin varlig1 agiktir. Soy hatt1 1 yine en genis soy hattint olusturmakta olup bu soy
hatt1 igerisinde en yaygin frekansa sahip olan haplotiplerden Hap 4 hem bu soy
hattinin hem de tiim haplotip aginin tabaninda yer almakta ve adeta atasal bir
haplotip olarak konumlamaktadir. Bu soy hatt1 i¢cinde yer alan diger haplotipler
grubun adeta ortasinda yer almakta ve diger haplotiplerden biri ve en yaygin olan
Hap 1, Hap 4 haplotipine 1 adim uzaklikta baglanmakta, soy hatt1 i¢cinde yer alan
diger haplotipler (Hap 2-3, Hap_7, Hap_10, Hap_12, Hap_16, Hap_19, Hap_25,
Hap_27-29, Hap_30, Hap_33, Hap_36-38) ya dogrudan ya da Hap 1 haplotip ve
hipotetik haplotipler aracilig1 ile Hap_4’e baglanmaktadirlar. Soy hatt1 2 olup, i¢inde
yine 11 haplotip (Hap_5, Hap_11, Hap_13-14, Hap_17-18, Hap_21-23, Hap_31,
Hap 35) barindirmakta olup, bu haplotipler bir birinden asamali bir bi¢imde
farklilasan ve birbirlerine ¢cok sayida hipotetik haplotiple bagl bir grup olusturmakta
ve yine bu grup hipotetik haplotipler ve 10 mutasyonel adim aracilig ile Soy hatti 1
icinde yer alan Hap_2’ye baglanmaktadir. Tek bir haplotipten (Hap 6) olusan Soy
hatt1 3 ¢ok sayida hipotetik haplotip ve mutasyonel adim aracilig1 ile bir taraftan Soy
hatti 1 i¢inde ki Hap 2’ye diger taraftan Soy hatti 4’de baglanacak sekilde
konumlanmaktadir. Son olarak, 20 mutasyonel adim ve ¢ok sayida hipotetik haplotip
ile Soy hattt 1 icinde yer alan Hap_2’ye baglanan Soy hatti 4, haplotip agin en
ucunda konumlanmakta ve bir birlerine hipotetik haplotiple baglanan iki alt grup
(birinci grup Hap_9, Hap_ 20, Hap_ 24, Hap_ 34’0 icerirken ikinci grup Hap_8,
Hap_15, Hap_32’yi icermektedir) halinde gruplanmaktadir.
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Sekil 4.6. Calisma kapsaminda bulunan V.vulpes’e ait 38 mtDNA haplotipi arasindaki evrimsel
iliskiyi gosteren TCS haplotip ag1. Dallar iizerinde bulunan rakamlar haplotipler arasi
pozisyon farkliligi (mutasyonel adim) gdstermektedir. Oval dairelerin biiyiikligi ile ilgili
haplotip frekans1 orantili olarak ¢izilmistir. Sihah dolu daireler hipotetik haplotipleri
gOstermektedir
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4.3. Turkiye V. vulpes tiiriinde bazi genetik parametreler

Yapilan tiim filogenetik ve haplotip agi analizleri analizler Tirkiye V. vulpes
populasyonlarinin dort ana soy hatti olusturacak sekilde bir oriintii sergiledigini
gostermektedir. Ornek sayis1 yeterli olan 3 soy hatt1 ve tiiriin tamami i¢in hesaplanan
bazi populasyon genetigi parametreleri Cizelge 4.4°te verilmektedir. Cizelge
incelendiginde Tiirkiye V. vulpes populasyonlarimin tamami i¢in elde edilen 0.975°lik
haplotip ¢esitliligin oldukca yiiksek oldugu goriilmektedir. Haplotip ¢esitligi (Hg)
Soy hatt1 1 i¢in 0.938, Soy hatt1 2 i¢in 0.956 ve Soy hatt1 4 i¢in 0.944 olarak
hesaplanmis olup, neredeyse 1’ yakin olan bu degerler oldukca yiiksek genetik
cesitliligi  gostermektedir. Buna karsin hesaplanan niikleotid c¢esitliligi  (n)
degerlerinin gerek tiirtin tamami (0.714) gerekse 3 Soy hatt1 (Soy hatt1 1 i¢in 0.1991,
Soy hatt1 2 i¢in 0.488 ve Soy hatt1 4 i¢in 0.307) i¢in diislik oldugu goriilmekte olup,
bu durum yiiksek haplotip ¢esitliligine ragmen 38 haplotip arasinda ki pozisyon

farklilik sayisinin ¢ok fazla olmadigin1 gostermektedir.

Cizelge 4.4. Tirkiye kizil tilki (V.vulpes) tiiriinde genetik ¢esitliligin 6zeti

Soy hatti N H Hq (SH) m, % (SH) S k
Soy hatt1 1 36 19 0.938 (0.023) 0.1991(0.023) 29 2.962
Soy hatt1 2 14 11 0.956 (0.045) 0.488 (0.107) 28 7.582

Soy hatt1 3 2 1 - - - -

Soy hatt1 4 9 7 0.944 (0.070) 0.307 (0.041) 14 4.778

* N, birey sayis; H, haplotip sayisi; Hy, haplotip ¢esitliligi; mt, niikleotit ¢esitliligi; S, segregasyon
gosteren pozisyon sayist; K, ortalama niikleotit farlilig1 sayis.
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Bu c¢aligma kapsaminda bulunan soy hatlarindan yeterli 6rnek biiyiikliigiine
sahip U¢ soy hattt (Soy hatt1 1, 2 ve 4) ve Tirkiye V. vulpes populasyonlarinin
tamami i¢in hesaplanan genetik parametreler (Cizelge 4.4) yayinlanmis benzer
caligmalardaki bulgularla karsilastirildiginda Tiirkiye kizil tilki tliriiniin oldukca fazla
genetik cesitlilik gosterdigini sdylemek miimkiindiir. Bu ¢alisma kapsaminda gerek
Turkiye V. vulpes populasyonlarinin tamami gerekse ii¢ soy hatti igin elde edilen
haplotip ¢esitliligi oldukga yiiksek (tiirtin tamamzi: 0.975, Soy hatt1 1: 0.938, Soy hatti
2 : 0.956 ve Soy hatt1: 0.944), niikleotid ¢esitliligi ise diisiik (tiiriin tamamai: 0.714,
Soy hatt1 1: 0.1991, Soy hatt1: 0.488 ve Soy hatt1 4: 0.307) olup, bu bulgular Ibis vd
(2014) ve Telcioglu vd (2019)’in bulgular ile paralelelik gostermekte ve yiiksek
haplotip cesitliligine ragmen {i¢ calismada da belirlenen haplotip arasinda ki
pozisyon farklilik sayisinin ¢ok fazla olmadigimi gostermektedir. S6yleki, sitokrom-b
geni (375 bg) kullanarak yaptiklar1 ¢alismada 51 bireyde 10 haplotip (H1-10)
tamimlayan Ibis vd (2014) Tiirkiye kizil tilki populasyonlar1 icin 0.7380’lik haplotip
cesitliligi ve 0.01029’luk niikleotid ¢esitliligi tanimlamislardir. Yine, Telcioglu vd
(2019) tarafindan 54 Ornek iizerinde yapilan ve kismi D-loop bolgesi (416 bg)
calismasinda 25 haplotip (Tr.Vv.D1-Tr.Vv.D25) tanimlanmis ve Tirkiye kizil tilki
populasyonlar i¢in 0.9378’lik haplotip cesitlilik ve 0.01675’lik niikleotid c¢esitlilik
vermiglerdir. Tirkiye V. vulpes populasyonlarinin genetik olarak fazla cesitlikik
gosterdigini Oneren bulgular kizil tiliki {izerinde diinyanin farkli yerlerinde yapilan
diger calismalardaki verilerle karsilastirildiginda da dogrulanmaktadir. Frati vd
(1998) oldukca genis bir cografik alan boyunca Akdeniz havzasindan toplanmis 42
kizil tilki tizerinde yaptiklari sitokrom-b (375 bg) calisgmasinda 18 haplotip
tanimlamis ve 10 farkli alt populasyon icin 0.000-1.000 arasinda degisen ama
cogunlugu 0.700°nin altinda olan haplotip cesitlilik degeri vermislerdir. Bu
arastirmacilar tarafindan 10 alt populasyon i¢in verilen niikleotid c¢esitlilik degerleri
ise 0.000- 1.427 aras1 ve ¢ogunlugu i¢in de 0.500 civarinda verilmislerdir. Perrine vd
(2007) Kaliforniya’dan topladiklart 73 kizil tilki {izerinde yaptiklari sitokrom-b (354
be) calismasinda 14 haplotip tespit etmisler ve tanimladiklar1 yedi alt populasyon igin
haplotip ¢esitlilik degerini 0.000-0.780 fakat ¢cogunlukla 0.500 civarinda, niikleotit
cesitlik degerini ise 0.000-0.010 arasinda fakat cogunlukla 0.020 civarinda
vermislerdir. Yine, Aubry vd (2009) Avrupa’dan Kanada’ya kadar genis bir alan
boyunca Ornekledikleri 220 kizil tilki iizerinde yaptiklart sitokrom-b (354 bg)
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calismasinda 29 haplotip belirlemisler ve tiiriin tamamui i¢in haplotip ¢esitliligini 0.86
(= 0.01) ve niikleotid cesitliligini 0.0094 (£ 0.0054) vermislerdir. Dolayisi ile bu
calisma, Ibis vd (2014) ve Telcioglu vd (2019) tarafindan Tiirkiye kizil tilki
populasyonlarinin tamami ve hatta alt soy hatlar1 i¢in verilen genetik parametreler
(haplotip ve niikleotid cesitliligi) diger arastirmacilar tarafindan ¢ogu durumda daha
genis bir cografik alandan ve bazen de ¢ok daha fazla 6rneklem ile elde edilen benzer
genetik pararmetrelerden daha yiiksek olup, bu durum kizil tilki tiiriiniin genetik
cesitliliginin giiniimiize kadar gelmesi, siirdiiriilmesi ve korunmasinda Tiirkiye’nin

onemli bir dagilis alan1 kismi1 oldugunu 6nermektedir.

4.4. Tuarkiye V. vulpes populasyonlarinin demografik yapisi

Filogenetik ve haplotip agi analizleri ile belirlenen Tirkiye V. vulpes
populasyonlarinin 6rnek sayisi yeterli olan 3 Soy hatti (Soy hatt1 1, 2, ve 4) ile tiirlin
tamami1 i¢in yapilan demografik analiz sonuglar1 Cizelge 4.5’te Ozetlenmektedir.
Cizelge incelendiginde Tajima’s D istatistik sonuclarinin tiim soy hatti ve tiiriin
tamamu i¢in negatif deger aldig1 ancak bunlardan sadece Soy hatt1 1 i¢cin hem negatif
hem de istatistiksel olarak anlamli -2.01279 (P = 0.00770) oldugu goriilmektedir.
Tajima’s D degerlerinin negatif olmasi genellikle genetik olarak beraberinde
stirikleme gibi bir pozitif temizleyici secilimi ya da populasyon biiyiikliiglinde ani
artis1 veya arka plan bir secilimi isaret eder. Dolayist bu degerler Soy hatt1 1 i¢in bir
ani populason biiyiikliigiinii isaret ederken, diger soy hatlar1 ve tiiriin tamami i¢in
notraliteden bir sapmanin olmadigini stabil bir populasyon yapisini isaret etmektedir.
Ani populasyon biiytimesinin belirlenmesinde Tajima’s D istatistik testine gore daha
hassas ve gucli olan Fu’s Fs notralite test degerleri incelendiginde, bu degerinde
yine tiim soy hatt1 ve tiirlin tamamu i¢in negatif deger aldig1 ancak bunlardan sadece
Soy hatt1 1 i¢in hem negatif hem de istatistiksel olarak anlamli -11.07020 (P =
0.00000) oldugu goriilmektedir. Fu’s Fs degerlerinin negatif olmasi genellikle
genetik olarak beraberinde strikleme gibi bir pozitif temizleyici secilimi ya da
populasyon biiyiikliigiinde ani aratig veya arka plan bir secilimi isaret ettiginden, bu
istatistik Soy hatt1 1 i¢in ani bir populasyonu gosterirken, diger soy hatlar1 ve tiiriin
tamami i¢in nétraliteden bir sapmanin olmadigini stabil bir populasyon yapisinm

isaret etmektedir.
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Strobeck’s S istatistigi (SS) incelendiginde {i¢ soy hatti ve tiiriin tamami i¢in 1°e
yakin oldugu (Soy hatt1 1 i¢cin Ss = 1, Soy hatt1 2 i¢in Ss = 0.975, Soy hatt1 4 igin Ss =
0.945 ve tiirtin tamamu i¢in SS = 1) goriilmektedir. Dolayisi ile 1°e yakin degerler 3
soy hatt1 ve tiirlin tamaminda gen frekansina ve mutasyon oranina bagli olarak esit
veya daha az haplotip bulma olasiliginin ¢ok yiiksek oldugunu gdstermekte olup,
genel anlamiyla se¢ilim ya da populasyon genislemesi nedeniyle noétraliteden bir
sapmanin oldugunu isaret etmektedir (Strobeck, 1987). Yine, R, istatistigi sonuglari
incelendiginde degerlerin li¢ soy hatt1 ve tliriin tamami i¢in kiigiik ve pozitif degerler
(Soy hatt1 1 i¢in R, = 0.0451, Soy hatt1 2 i¢in R, = 0.1074, Soy hatt1 4 i¢in R, =
0.1366 ve tiriin amami i¢in R, = 0.0631) gorilmektedir. R, degerlerinin diisiik
pozitif degere Olmasi 3 soy hatt1 ve tilirlin tamami i¢in ge¢miste ani bir populasyon

biiylimesinin varligini isaret eder niteliktedir (Ramos-Onsins ve Rozas, 2002).

Gegmiste ani bir populasyon biiylimesi yasanip yasanmadigini test etmek igin
yapilan mismatch analizi sonuglar1 Cizelge 4.6’de verilmektedir. Cizelge
incelendiginde Sum of squared differences (SSD) istatistigi sonuclart incelendiginde
bu analizin hem {i¢ soy hatt1 hem de tiirlin tamami i¢in istatistiksel olarak onemli
olmayan (P>0.05) degerler aldigi bununda ani bir populasyon genislemesini isaret
ettigi goriilmektedir. Ayni sekilde Raggedness index (rg) degerlerine bakildiginda bu
istatistik sonuglarinin da hem ii¢ soy hatt1 hem de tiirlin tamami i¢in diisiik degerler
aldig1 istatistiksel 6nem degerlerinin ise P>0.05 oldugu goriilmektedir. Ancak rg
degerlerinin sadece Soy hatt1 1 ve tiim veri i¢in 0,05’ten daha kiigiik oldugu Soy hatt1
2 ve Soy hatt1 4 icin ise 0,05 ten biiyiik oldugu goriilmektedir. Bu durum Soy hatt1 1
ve tlim veri i¢in ge¢miste meydana gelen ani bir populasyon biiylimesini isaret
ederken Soy hatt1 2 ve Soy hatt1 4 i¢in nispeten stabil bir populasyon yapisini
onermektedir. Filogeni ile belirlenen ve 6rnek sayisinin yeterli oldugu 3 Soy hatt1 ve
tiirlin tamami i¢in olusturulan mismatch dagilim grafikleri Sekil 4.7’de verilmektedir.
Sekil incelendiginde sadece Soy hattt 1 ve Soy hatt1 4 i¢in ¢an egrisi seklinde
(unimodel) bir dagilimin elde edildigi, diger bir ifade ile goézlenen dagilim ile
gecmisteki ani bir populasyon genislemesinin yasandigini onerir sekildeki neredeyse
beklenen dagilim ile biiyiik oranda ortiistiigii goriilmektedir. Diger taraftan Soy hatti
2 ve tlriin tamami icin elde edilen grafikler incelendiginde bunlarin birden fazla
kiimelenme (multimodal) seklinde bir dagilim gosterdikleri, bu durumun geg¢miste

ani bir populasyon genislemesi yasandigi var sayimi ile uyusmadigi goriillmektedir.
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Ancak, genetik altyapr ve mutasyon hizi heterojenliginin demografik olarak stabil
populasyonlarda bile multimodal bir dagilima neden olabilecegini vurgulamak
gerekir (Aris-Brosou ve Excoffier, 1996; Marjoram ve Donnelly, 1994). Soy hatt1 2
ve tiirlin tamami i¢in elde edilen multimodal dagilimlar demografik olarak stabil
populasyon biiylikliigii yerine daha ¢ok farkli haplogruplarin varligindan
kaynaklaniyor goriilmektedir. Bu durum o&zellikle haplotip agalari incelendiginde
daha da net olarak goéziikmektedir (Sekil 4.5 ve 4.6). Soyle ki, tim veri
incelendiginde farkli evrimsel yoriinge izlemis olan 4 Soy hattinin (Soy hatt1 1-4),
Soy hatt1 4 incelendiginde ise aslinda bu ana soy hatti i¢inde iki alt soy hattinin (ilki
cogu birbirine hipotetik haplotiplerle bagli 4 haplotip (Hap 9, Hap 20, Hap_24,
Hap 34) igerirken ikincisi yine birbirlerine hipotetik haplotiplerle bagli 3 haplotip
(Hap_8, Hap 15, Hap 32) icermektedir. Eger nétralite testlerinin bazilarinin (Fu’s
Fs), diger istatistik testlerin (Ss, Ry, SSD, rg) ve mismatch dagilimlarin az da olsa
geemisteki ani populasyon biiylimesi onerdigini kabulden yola ¢ikarak, 3 soy hatt1 ve
tiirlin tamamu i¢in bu populasyon genislemesinin ne zaman meydana geldigi ile ilgili
hesaplama sonuglar1 Cizelge 4.6’de verilmektedir. Buna gore yaklasik olarak Soy
hatt1 1 i¢in 7.574,82 (+4.349,08-17.901,31) yil 6nce, Soy hatt1 2 i¢in 29.749,63
(£15.403,85-43.751,88) yil dnce, Soy hatt1 4 i¢in 18.674,25 (£9.340,56-26.671,61)
y1l Once ve tiiriin tamami i¢in 3.246,35 (+0.000-48.736,49) yil 6nce populasyon
biiyiikliigiinde bir genisleme olmus olma olasiligi goriilmektedir. Hesaplanan bu
degerler Tiirkiye kizil tilki populasyonlarinin genetik yapist ve dagilimlarinin
giinlimiizden yaklasik 21.000 y1l 6nce baslatip 10.000 y1l 6nce sona eren Weichselian
buzullasmaninin Son Buzul Dénemi (Mix vd, 2001) ya da Geng¢ Dryas olarak
adlandirilan ve gilinlimiizden yaklagik bunu takip eden daha sonraki olaylan ile
11.600-12.900 yi1l 6ncesini ifade eden ve Kuzey Yarimkiire’deki bir¢ok bdlgeyi
tekrar soguk buz devri kosullarma geri dondiiren (Steffensen vd, 2008) donemlerle

etkilenmis/sekillenmis olabilecegini dnermektedir.
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Cizelge 4.5. Tiirkiye kizil tilki tiiriinde tespit edilen mtDNA soy hatlar1 igin yapilan nétralite testlerin 6zeti.

Soy hatti Tajima’s D Fu’s Fs Ss R

Soy hatt1 1 -2.01279 -11.07020 1.0 0.0451
(*P = 0.00770) (*P = 0.00000)

Soy hatt1 2 -0.59336 -2.29072 0.975 0.1074
(P =0.30150) (P =0.12030)

Soy hatt1 3 - - - .

Soy hatt1 4 -0.34788 -1.33809 0.945 0.1366
(P =0.38610) (P =0.18590)

Toplam -1.20941 -13.23500 1.0 0.0631
(P =0.09450) (P =0.00250)

*Istatistiksel 5Snem derecesi 0.05’e goredir
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Cizelge 4.6. Tirkiye kizil tilki mtDNA verileri kullanilarak yapilan mismatch analiz sonuglari. T: Y1l olarak giiniimiiz dncesi

T
Soy hatti 0o 0, 7 (%95 GA) SSD Rg
(%95 GA)
2,205 0.01120 0,0544 7.574,82
0,949 99999,000
Soy hatt1 1 (1,266-5,211) (P = 0,13220) (P = 0,12930) (4.349,08-17.901,31)
8,660 0,03113 0,07076 29.749,63
0,487 39,097
Soy hatt1 2 (4,484-12,736) (P=0,11670) (P = 0,12750) (15.403,85-43.751,88)
5,436 0,02825 0,07407 18.674,25
Soy hatt14 0,000 99999,000
(2,719-7,764) (P= 0,29280) (P= 0,37540) (9.340,56-26.671,61)
Toplam 13,249 99999,000 0,945 0,01157 0,01103 3.246,35
(0,00-14,187) (P = 0,58190) (P = 0,39500) (0.000-48.736,49)
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Sekil 4.7. Turkiye V. vulpes populasyonlarinda tespit edilen ve ana soy hatlari ve tiiriin tamami i¢in mismatch dagilim grafikleri
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4.5. Filogeni ve cografik oriintii

Filogenetik ve network analizleri bir biri ile ¢akisan ancak yine de bir dereceye kadar
cografik bir yapilanma ya da oriintii sergilemistir (Sekil 4.8). Bu soy hatlarindan Soy
hatti 1 Anadolu Yarim Adasi’na 6zgi olup daha cok Anadolu Diyagonali’nin
batisinda dagilis gostermektedir. Soy hatti 2 hem Anadolu’da hem de Trakya
Bolgesinde yayilis gostermektedir. Soy hatt1 3 6zgiin bir grup olup sadece Amasya
ve Corum illerinden tespit edilen tek haplotipi (Hap_6) icermekte olup Anadolu
Diyagonali’nin batisinda bir yayilis sergilemektedir. Soy hatti 4 ise Anadolu’da
Anadolu Diyagonali’nin dogusunda bir yayilis sergilerken bu grup ayni zamanda
Kibris’tan belirlenen haplotipi de icermektedir. Anadolu Diyagonali’nin en azindan 3
soy hatinin (Soy hatt1 1, 3 ve 4) dagilisinda belirleyici bir faktor gibi gériinmektedir.
Davis (1971) tarafindan ilk defa ortaya atilan ve i¢ ve Dogu Anadolu arasinda
cografik bir ayrilma hatti olusturan Anadolu Diyagonali bir cografik ve genetik
kirilma noktasi olarak ¢ok farkli organizmalar i¢in gosterilmistir (Arslan vd, 2020;
Ciplak, 2003; Gundlz vd, 2007; Kapli vd, 2013; Mutun, 2010; Stimpel vd, 2016;
Van Riemsdijk vd, 2017). Giir (2016) tarafindan tartisildig1 gibi, bu cografik kirilma
durumu buyuk 6lgide Son Buzul Maksimum sirasinda ve muhtemelen daha 6nce de

var olan sicaklik mevsimsellik farkliliklarindan kaynaklaniyor gibi goriinmektedir.
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4.6. Gen Bankasi’nda mevcut Tiirkiye kizil tilki mtDNA verileri ile bu calisma

verilerinin beraberce degerlendirilmesi

Bu yaygin karnivor tiir ilizerinde global veya lokal Olg¢ekte yapilmis birgok
MIDNA’ya dayali filogenetik veya filocografik ¢alisma yapilmis olsa da, Tirkiye
kizil tilki populasyonlar1 {izerine yapilmig sadece iki mtDNA ¢alismasi
bulunmaktadir. Bunlardan ilki Ibis vd (2014) tarafindan Tiirkiye’'nin 51 farkli
lokalitesinden toplanan 51 6rnek {izerinde yapilan ve kismu sitokrom-b geni (375 bg)
calismasidir. Ikincisi ise Telcioglu vd (2019) tarafindan yapilan ve ayni arastirmaci
grubunu icermekte olup, Tlrkiye’nin 54 farkli lokalitesinden toplanan 54 Ornek
tizerinde yapilan ve kismi D-loop bdlgesi (416 bg) calismasidir. Bu tez kapsaminda
bulunan mtDNA haplotiplerinin yaymlanmis haplotipler ile bir arada analiz edip
yorumlamak i¢in bu ¢alisma kapsamindaki haplotipler bir sitokrom-b digeri ise D-
loop bolgesi verilerini igerecek sekilde kisaltilarak iki veri matrisi olusturulmustur.
Yayimlanmis verilerin kism1 olmasi nedeniyle bu kisaltma islemleri 6nemli derecede
bilgi iceren pozisyon kaybina neden oldugu i¢in sadece Median-Joining yontemi
kullanilarak  haplotip aglar1t  olusturulup, bunlarin topolojileri incelenerek

yorumlanmustir.

4.6.1. Sitokrom-b geni verileri

Bu kapsamda Ibis vd (2014) tarafindan Tiirkiye’nin 51 farkli lokalitesinden toplanan
51 ornek tlizerinde yapilan ve kismi sitokrom-b geni (375 bg) kullanilarak belirlenen
10 haplotip (TR1-10; GenBank KM068792 — KM068801) bu ¢alisma kapsaminda
belirlenen 38 MtDNA haplotipi (1555 bg) ile bir araya getirilerek elde edilen haplotip
matrisi sitokrom-b geninin 5’dan 375 b¢’lik kismi igerecek sekilde kesilerek kisa
ikinci bir matris elde edilmistir. Elde edilen bu kisa matris Gen Bankasi’nda bulunan
referans V. vulpes tim mtDNA’indaki GenBank: GQ374180, (Zhong vd, 2010)
14186 ile 14560 nolu pozisyonlar arasina denk gelmektedir. Hazirlanan bu matriste
benzer olan haplotiplerin ne oldugu belirlendikten sonra, benzer haplotiplerden
sadece bir tanesinin tutulup digerlerinin uzaklastirilmasi ile ii¢iincti bir veri matrisi
hazirlanmistir. Bu yeni veri matris incelendiginde matriste 16 kismi sitokrom-b

haplotipinin kaldig1 goriilmiistiir (Cizelge 4.7).
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Cizelge 4.7. Bu g¢alisgma kapsaminda tespit edilen haplotipleri ile Gen Bankasindan elde edilen
haplotiplerin hizalanip kesilmesi sonucu Sitokrom-b geninin 375 b¢’lik kismui igin
benzer hala gelen haplotipler ve frekanslari. Ilgili haplotipin kaydedildigi lokaliteler
koseli parantez iginde verilmistir

Haplotip 1D

Sitokrom-b geninin 375 b¢’lik kism icin benzer hala gelen haplotipler

Hap_1 (frek.= 53)

Hap_5 (frek.= 6)

Hap_6 (frek.=2)
Hap_8 (frek.=15)

Hap_10 (frek.= 3)

Hap_11 (frek.= 4)
Hap_13 (frek.=15)

Hap_17 (frek.=1)
Hap_26 (frek.= 2)

Hap_28 (frek.= 3)

Hap_30 (frek.= 1)
Hap_38 (frek.= 1)

KMO068798_TR7
(frek.=1)
KM068801_TR10
(frek.=1)
KMO068794_TR3
(frek.=1)
KM068795_TR4
(frek.=3)

Bu ¢alisma: Hap_2; Hap_3; Hap_4; Hap_12; Hap_16; Hap_19; Hap_25;
Hap_27; Hap_29; Hap_33; Hap_37 [Sivas, Yozgat, Burdur, Eskisehir, Tokat,
Corum, Bolu, Konya, Kirikkale, Amasya, Nigde, Karaman, Samsun, Ankara,
Zonguldak, Nevsehir]

ibis vd (2014): KM68792 TR1 [Yozgat, Corum, Nigde, Karabiik, Nevschir,
Konya, Tokat, Amasya, Samsun, Isparta, Aksaray, Karaman, Kirsehir,
Ankara, Eskiisehir, Kayseri]

Bu ¢alisma [Sivas, Tokat]

ibis vd (2014): KM068797_TR6 [Nigde, Kahramanmaras, Kayseri]

Bu calisma [Amasya, Corum]

Bu ¢ahsma: Hap_9; Hap_15; Hap_20; Hap_24; Hap_32; Hap_34 [Adana,
Sivas, Erzurum, Hatay, Van, Kibris]

ibis vd (2014): KM068800_TR9 [Ordu, Sivas, Erzurum, Giimiishane]

Bu calisma: Hap 36 [Karman, Bartin, Konya]

Bu ¢alisma: Hap 18; Hap 22 [Kirikkale, Bolu, Konya, Antalya]

Bu ¢alisma: Hap_14; Hap_21; Hap_23; Hap_31; Hap_35 [Konya, Bayburt,
Burdur, Diyarbakir, Ardahan, Kars]

ibis vd (2014): KM068796_TRS5 [Yozgat, Isparta, Malatya, Kirklareli,
Diyarbakir]

Bu ¢alisma [Kirklareli]

Bu ¢alisma [Sivas]

ibis vd (2014): KM068799_TRS [Kayseri]

Bu ¢alisma [Kirikkale]

ibis vd (2014): KM068793 TR2 [Cankir1, Kirikkale]
Bu ¢alisma [Kayseri]

Bu ¢alisma [Erzurum]

ibis vd (2014) [Denizli]
ibis vd (2014) [Mugla]
ibis vd (2014) [Kocaeli]

ibis vd (2014) [Isparta, Afyon, Konya]

*Toplam haplotip: 16 ve toplam birey: 112
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Bu 375 be¢’lik 16 kismi sitokrom-b geni haplotip matrisi toplamada 25 (%6.66)
pozisyonda varyasyon gostermekte olup, bu varyasyon gosteren 25 pozisyondan 15
tanesi (%60) ise parsimonik olarak bilgi igermektedir. Bu 16 haplotip ve bunlarin
frekanslar1 kullanilarak olusturulan Median-Joining haplotip ag1 Sekil 4.9’te
gosterilmektedir. Bu haplotip ag1 incelendiginde 4 ana soy hattinin varligi goze
carpmaktadir. Bunlardan Soy hatti 1 en yaygin dagilis gosteren soy hatti olup, bu soy
hatt1 hem ¢alisma kapsaminda (Hap 1) hem de Ibis vd (2014) tarafindan (TR1)
bulunan frekans bakimindan en yiiksek haplotipi igermektedir. Bu soy hatt1 Tarakya
Bolgesi dahil hemen hemen Turkiye’nin tamaminda yayilis géstermektedir. Soy hatti
2 ise sadece Amasya ve Corum illerinden birer bireyde bulunan tek bir haplotipten
(Hap_6) olugmaktadir. Tek bir haplotip (Hap 8) olusan Soy hatt1 3 yine genis bir
yayilisa sahip olup, bu ¢alisma kapsaminda Adana, Sivas, Erzurum, Hatay, Van ve
Kibris’tan; Ibis vd (2014) tarafindan ise Erzurum, Giimiishane, Ordu ve Sivas
illerinden ¢aligilan bireylerde tespit edilmistir. Oldukga farkli bir gruplanma gosteren
ve bir hipotetik haplotip ve 7 mutasyonel adim ile Soy hatt1 2 ve Soy hatt1 3’e
baglanan Soy hatt1 4 sadece Ibis vd (2014) tarafindan Denizli’den tek bir bireyde
tespit edilen TR7 ve yine Mugla’dan yine tek bir bireyde tespit edilen TR10
haplotipini icermekte olup, Ege Bélgesi’ile sinirli bir soy hatt1 gibi goriilmektedir,

ancak bu durum daha fazla drnek galigilarak dogrulanmalidir.
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KM068801_TR10

KM068798_TR7
Soy hatti 4

Hap_8

Soy hatti 3 °

Frekans

Soy hatt1 2 {

KM068794_TR3

Hap_26

Hap_30
Hap_5

KM068795_TR4

|

Soy hatti 1

Sekil 4.9. Bu calisma kapsaminda tespit edilen haplotipleri ile Gen Bankasindan elde edilen
haplotiplerin hizalanip kesilmesi sonucu Sitokrom-b geninin 375 b¢’lik kismu i¢in benzer
hala gelen haplotipler kullanilarak olusturulan Median-Joining haplotip agi. Dallar
Uzerinde bulunan kisa ¢izgiler haplotipler arasi pozisyon farkliligi (mutasyonel adim)
gostermektedir. Dairelerin  biiyiikliigi ile ilgili haplotip frekansi orantili olarak
cizilmistir. I¢i bos olan daireler hipotetik haplotipleri gdstermektedir (detay igin bkz.

Cizelge 4.3)
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4.6.2. D-loop bolgesi verileri

D-loop bdlgesi veri analizi igin (Telcioglu vd, 2019) tarafindan Tiirkiye’nin 54 farkli
lokalitesinden toplanan 54 ornek iizerinde yapilan ve D-loop bdlgesinin yiksek
varyasyon gosteren sol tarafi (416 bg) i¢in tamimlanan 25 haplotip (Tr.Vv.D1-
Tr.Vv.D25, GenBank MK728736- MK728760) bu ¢alisma kapsaminda belirlenen 38
mtDNA haplotipi (1555 bg) ile bir araya getirilerek elde edilen haplotip matrisi iki
veri arasinda konsensiis saglamak i¢in ¢akisan bolgeyi icerecek sekilde kesildi.
Sonugta elde edilen ve Median-Joining haplotip ag1 olusturmak i¢in kullanilan kisa
matris 375 b¢ uzunluktadir. Bu fragment Gen Bankasi’nda bulunan referans V.
vulpes tim mtDNA’indaki GenBank: GQ374180, (Zhong vd, 2010) 15366 ile 15740
nolu pozisyonlar arasina denk gelmekte olup, tRNA-Thr (29 bg); tRNA-Pro (66 bg)
ve D-loop bdlgesi’nin sol tarafi (280 bg) igermektedir. Hazirlanan bu matriste benzer
olan haplotiplerin ne oldugu belirlendikten sonra, benzer haplotiplerden sadece bir
tanesinin tutulup digerlerinin uzaklastirilmasi ile son bir veri matrisi hazirlanmistir.
Bu yeni veri matris incelendiginde matriste 43 kidmi D-loop bdlgesi haplotipinin

kaldig1 goriilmiistiir (Cizelge 4.8).

Bu 43 haplotipten olusan ve 375 b¢’lik tRNAs + D-loop boélgesi veri matrisi
toplamada 41 (%10.9) pozisyonda varyasyon gostermekte olup, bu varyasyon
gosteren 41 pozisyondan 26 tanesi (%63.41) ise parsimonik olarak bilgi
icermektedir. Bu 43 haplotip ve bunlarin frekanaslart kullanilarak olusturulan

Median-Joining haplotip ag1 Sekil 4.10°de gosterilmektedir.

Bu haplotip ag1 incelendiginde 5 ana soy hattinin varlig1 géze goriilmektedir.
Bunlardan Soy hatt1i 1 en yaygin dagilis gosteren soy hatti olup, bu soy hatti
toplamda 17 haplotip i¢cermekte olup, bu grup iginde hem bu c¢aligma kapsaminda
(Hap_1 ve 3) hem de (Telcioglu vd, 2019) tarafindan (MK728743 Tr.Vv.D.8 ve
MK728744 Tr.Vv.D.9) belirlenen nispeten yaygin haplotipler de yer almaktadir.

Bu soy hatt1 I¢ Anadolu agirlikli olmak iizere Kuzey’de Kars’tan Bursa’ya
kadar Anadolu’da genis bir yayilis gostermektedir. Soy hatt1 2 ise 13 haplotipten
olugsmakta olup, Anadolu boyunca Kars’tan Trakya’da Edirne ve Kirklareli’de genis
bir yayilis gostermektedir. iki haplotipten (Hap 22-23) olusan Soy hatt1 3 ise sadece
Antalya ve Diyarbakir’dan kaybedilmistir. Soy hatt1 4, 7 haplotipten olusan bir grup
olup, Kuzey Kibris Cumhuriyeti’den belirlenen tek haplotip (Hap_15) dahil olmak
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tizere kismen Karadeniz sahil boyunca olmak iizere daha ¢ok Dogu ve Giiney Dogu
haplotiplerini i¢cermektedir. Tipk1 sitokrom-b tabanli haplotip aginda oldugu gibi
yine, oldukg¢a farkli bir gruplanma gosteren ve bir hipotetik haplotip ve 6 mutasyonel
adim ile Soy hatt1 3’e baglanan Soy hatt1 5 sadece (Telcioglu vd, 2019) tarafindan
Denizli, Izmir, Konya ve Mugla illerinden toplanan 5 bireyde tespit edilen 4 haplotip
(MK728757_Tr.Vv.D.22, MK728758 Tr.\Vv.D.23, MK728759 Tr.Vv.D.24 ve
MK728760_Tr.Vv.D.25) igermekte olup, Kismen I¢ Anadolu olamak (izere daha gok
Ege Bolgesi’ile siirli bir soy hatt1 gibi goriilmektedir.
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Cizelge 4.8. Bu galigma kapsaminda tespit edilen haplotipleri ile Gen Bankasindan elde edilen
haplotiplerin hizalanip kesilmesi sonucu D-loop boélgesi ve bitisik tRNA (375 bg)
bolgesi icin benzer hala gelen haplotipler ve frekanslari. lgili haplotipin kaydedildigi
lokaliteler koseli parantez i¢inde verilmistir

Haplotip ID

D-loop bdlgesinin 375 b¢’lik kismi icin benzer hala gelen
haplotipler

Hap_1 (frek.= 17)

Hap_2 (frek.=7)

Hap_3 (frek.=22)

Hap_5 (frek.=4)
Hap_6 (frek.= 2)

Hap_8 (frek.= 2)
Hap_9 (frek.=7)

Hap_16 (frek.= 2)

Hap_11 (frek.=2)
Hap_13 (frek.= 4)

Hap_14 (frek.= 1)
Hap_15 (frek.= 1)
Hap_17 (frek.= 1)
Hap_18 (frek.= 1)
Hap_20 (frek.= 6)

Hap_21 (frek.= 5)

Hap_22 (frek.= 1)
Hap_23 (frek.= 1)
Hap_25 (frek.= 1)

Bu c¢alisma: Hap_7; Hap_10; Hap 27 [Sivas, Yozgat, Burdur,
Eskisehir, Tokat, Corum, Karaman, Bartin, Kirikkale]

Telcioglu vd (2019): MK728743 Tr.Vv.D.8 [Yozgat, Karaman,
Eskisehir, Tokat]

Bu ¢alisma [Bolu, Sivas, Konya]

Telcioglu vd (2019): MK728746_Tr.Vv.D.11 [Karabilk, Konya,
Tokat]

Bu cahsma: Hap_4; Hap_12; Hap_19; Hap_26 [Yozgat, Kirikkale,
Corum, Amasya, Nigde, Sivas, Samsun,

Telcioglu vd (2019): MK728744 Tr.Vv.D.9 [Amasya, Samsun,
Isparta, Aksaray, Kayseri, Kirsehir, Konya, Antalya, izmir, Bursa]
Bu ¢alisma: [Sivas, Tokat]

Telcioglu vd (2019): MK728740 Tr.Vv.D.5 [Kahramanmaras]

Bu calisma: [Amasya, Corum]

Bu ¢alisma: [Adana]

Bu ¢alisma: Hap_24 [Erzurum, Sivas, ]

Telcioglu vd (2019): MK728751 _Tr.Vv.D.16 [Erzurum, Ordu,
Sivas]

Bu ¢alisma [Tokat]

Telcioglu vd (2019): MK728756_Tr.VVv.D.21 [Tokat]

Bu calisma [Bolu, Kirklareli]

Bu ¢ahisma [Konya]

Telcioglu vd (2019): MK728738 Tr.Vv.D.3 [Antalya, Mugla,
Konya]

Bu ¢alisma [Bayburt]

Bu cahisma [Kuzey Kibris Cumhuriyeti]
Bu calisma [Kirklareli]
Bu ¢alisma [Konya]

Bu ¢alisma: Hap_34 [Erzurum, Van]

Telcioglu vd (2019): MK728752_Tr.\Vv.D.17;
MK?728754 Tr.Vv.D.19 [Erzurum, Kars, Giimiishane]

Bu ¢alisma: [Burdur]

Telcioglu vd (2019): MK728737_Tr.\VVv.D.2 [Isparta, Manisa]

Bu ¢cahisma: [Antalya]

Bu calisma: [Diyarbakar]

Bu ¢ahisma: [Ankara]
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Cizelge 4.8. (Devamu)

Hap_28 (frek.= 2) Bu ¢alisma: [Kirikkale]

Telcioglu vd (2019): MK728755 Tr.Vv.D.20 [Kirikkale]
Hap_29 (frek.= 1) Bu ¢alisma: [Zonguldak]
Hap_30 (frek.= 1) Bu calisma: [Kayseri]
Hap_31 (frek.= 1) Bu ¢alisma: [Ardahan]
Hap_32 (frek.= 1) Bu calisma: [Hatay]
Hap_33 (frek.= 1) Bu ¢alisma: [Nevsehir]
Hap_35 (frek.= 1) Bu calisma: [Kars]
Hap_36 (frek.= 1) Bu calisma: [Konya]
Hap_37 (frek.= 1) Bu calisma: [Corum]
Hap_38 (frek.= 1) Bu ¢alisma: [Erzurum]
MK728736_Tr.Vv.D.1 (frek.= Telcioglu vd (2019): [Edirne]
1)
MK728739_Tr.Vv.D.4 (frek.= Telcioglu vd (2019): [Kirklareli]
1)
MK728741_Tr.Vv.D.6 (frek.= Telcioglu vd (2019): [Trabzon]
1)
MK728742_Tr.Vv.D.7 (frek.= Telcioglu vd (2019): [Malatya]
1)
MK728745_Tr.\Vv.D.10 Telcioglu vd (2019): [Cankiri]
(frek.=1)
MK728747_Tr.\Vv.D.12 Telcioglu vd (2019): [Ankara]
(frek.= 1)
MK728748_Tr.\Vv.D.13 Telcioglu vd (2019): [Ankara]
(frek.= 1)
MK728749 Tr.\Vv.D.14 Telcioglu vd (2019): [Erzincan]
(frek.= 1)
MK728750_Tr.Vv.D.15 Telcioglu vd (2019): [Ardahan, Kars]
(frek.=1)
MK728753_Tr.\Vv.D.18 Telcioglu vd (2019): [Erzurum]
(frek.=1)
MK728757_Tr.\Vv.D.22 Telcioglu vd (2019): [izmir, Konya]
(frek.= 2)
MK728758_Tr.Vv.D.23 Telcioglu vd (2019): [izmir, Aydin]
(frek.= 1)
MK728759_Tr.Vv.D.24 Telcioglu vd (2019): [Denizli]
(frek.= 1)
MK728760_Tr.Vv.D.25 Telcioglu vd (2019): [Mugla]
(frek.= 1)

*Toplam haplotip: 43 ve toplam birey: 115
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Sekil 4.10.

Bu caligma kapsaminda tespit edilen haplotipleri ile Gen Bankasindan elde edilen
Haplotiplerin hizalanip kesilmesi sonucu D-loop bdlgesinin 375 b¢’lik kismu igin benzer
hala gelen haplotipler kullanilarak olusturulan Median-Joining haplotip ag1. Dairelerin
biiyiikliigii ile ilgili haplotip frekansi orantili olarak cizilmistir. Ici bos olan daireler
hipotetik haplotipleri gostermektedir (detay igin bkz. Cizelge 4.8)
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4.6.3. Bu ¢calismanin Gen Bankasi’nda mevcut Tiirkiye kizil tilki mtDNA

verilerilerine katkisi

Daha uzun mtDNA ve daha fazla 6rnek iizerinde yapilan bu ¢alisma ile daha 6nce
MIDNA’nin kisa bolgeleri ve daha az sayida 6rnek kullanilarak Tiirkiye kizil tilkileri
tizerinde yapilan calismalara gore haplotipler arasi evrimsel iliskide ¢ok daha iyi bir
¢oziiniirliik saglanmustir. Soyleki, Ibis vd (2014) yaptiklari ¢alismada kismi
sitokrom-b geni (375 bg) kullanarak yaptiklari ¢alismada 51 bireyde sadece 10
haplotip (H1-10) bulmuslar ve bu haplotipler ile GenBankasi’ndan elde ettikleri
haplotiplerin beraberce filogenetik ve network analizlerinde dort ana grup
tamimlamiglardir:  Grup 1 (Giiney Bati  Anadolu’dan TR7 ve TR10
haplotipleri+Japonya’nin Hokkaido adasi), Grup 2 (Turki’yenin hemen hemen her
bélgesinden TR1-6, TR8-9 haplotiplerini de iceren Avrasya ve Kuzey Amerika)
Grup 3 (sadece Kuzey Amerika) ve Grup 4 (Vietnam). Goriildiigii gibi Ibis vd (2014)
tarifindan bulunan 10 haplotip iki grup (Grup 1 ve 2) i¢inde konumlanmisken bu
calismada tespit edilen 38 haplotip bile kendi i¢inde en az dort soy hatti iginde
konumlanmis olup, bu durum daha uzun DNA segmenti kullanilarak yapilan
filogenetik analizlerde haplotipler aras1 iliskinin daha 1iy1 ¢6zlimlendigini
gostermektedir. Benzer sekilde, Telcioglu vd (2019) tarafindan Tiirkiye nin 54 farkl
lokalitesinden toplanan 54 6rnek iizerinde yapilan ve kismi D-loop bdlgesi’nin (416
b¢) kullanildigr diger yakin zamandaki ¢alismada toplamda 25 haplotip (Tr.Vv.D1-
Tr.Vv.D25) tespit edilmis ve bu haplotipler ile GenBankasi’nda bulunan D-loop
bolgesi haplotiplerinin (238 bg) berbarce kullanilmasi ile olusturulan haplotip aginda
tig ana klad ayirt edilmistir: 1.Palearktik+Afrika, 2. Holoarktik ve 3. Nearktik.
Turki’ye haplotiplerinin ise Palearktik+Afria ve Holoarktik kladlar icinde
gruplandig1 bulunmustur. Yine bu calismada daha uzun DNA segmentini igerecek
sekilde sitokrom-b+D-loop boélgesi kullanimi bu ikinci ¢alismaya gorede daha fazla
¢Oziiniirliik saglamis ve en az dort ana soy hattinin varligin1 6nermistir. Bu durum
ister tiir i¢i isterse daha yliksek hiyerarsili calismalarda daha uzun DNA segmentine
dayali filogenetik/genetik analizlerin daha bilgi igerebilecegini gostermektedir.
Bunun i¢indir ki 6zellikle son yilarda molekiiler tekniklerdeki gelismelere paralel
olarak daha fazla ¢oziiniirliik saglamak i¢in mtDNA’nin tamami icerecek veri
setleri kullanilmaya baslanmistir (Barbosa vd, 2018; Botero-Castro vd, 2013; Yu vd,
2011).
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5. SONUC VE ONERILER

Bu tez Tirkiye’de kizil tilki populasyonlari igin sitokrom-b+D-loop bdlgesi
mitokondriyal DNA verilerini beraberce elde eden ve degerlendiren ilk ¢alisma olup,
daha uzun diziler ve ilave ornekler kullanilarak bu tiiriin genetik yapisinin daha iyi
anlasilmast miimkiin olmustur. Tirkiye’den 52 lokalite 60 birey ve Kibristan 1
lokalite 1 birey i¢in toplam uzunlugu 1555 bg (sitokrom-b geninin tamami, 1140 bg;
tRNA-Thr, 70 bg; tRNA-Pro 66 bg ve D-loop bolgesinin sol tarafi, 280 bg) mtDNA
kismi tiim bireyler dizilenmistir. Toplamda 38 (Hap_ 1-38) mtDNA (sitokrom-b+D-
loop bdlgesi) haplotipi tespit edilmistir. Bu haplotiplerin cografik dagilimlari ve
frekanslar1 incelendiginde, en yayagin haplotipin 7 lokaliteden 7 bireyden tespit
edilen Hap 1 oldugu belirlenmistir. Diger haplotiplerden Hap 2 ve Hap_3’ln her
ikiside 4 lokaliteden 4 bireyde; Hap 4, 2 lokaliteden 3 bireyde ve Hap 5 ise 3
lokaliteden 3 bireyde tespit edilmistir. Geri kalan haplotiplerin (Hap 6-38) ise
frekanslar1 daha diisiik olup, bunlarin ¢ogu 1 lokaliteden 1 veya 2 bireyde tespit
bulunmustur. Yapilan birebir haplotip karsilastirmasi haplotipler arasi farkliligin 1
baz (%0,06) ile 29 baz (%1,87) arasinda degistigini, haplotipler aras1 ortalama
genetik uzakligin ise %0,83 oldugunu gostermistir. Bu haplotipler kullanilarak
yapilan filogenetik ve haoplotip agi analizleri Tiirkiye’de yayailis alanlar1 bir
dereceye kadar cakisan 4 Soy hattinin oldugunu goztermistir. Soy hattt 1 Anadolu
Yarim Adasi’na 6zgl olup daha ¢ok Anadolu Diyagonali’nin batisinda dagilis
gosterken, Soy hatt1i 2 hem Anadolu’da hem de Trakya Bolgesinde yayilis
gostermektedir. Soy hatt1 3 6zgiin bir grup olup sadece Amasya ve Corum illerinden
tespit edilen tek haplotipi icermekte olup Anadolu Diyagonali’nin batisinda bir
yayilis sergilemektedir. Soy hatti 4 ise Anadolu’da Anadolu Diyagonali’nin
dogusunda bir yayilis sergilerken bu grup ayni zamanda Kibris’tan belirlenen
haplotipi de icermektedir. Soy hatlarinin bu dagilis 6riintiisii bir ¢ok organizma grubu
icin rapor edilen Anadolu Diyagonali’nin bir dereceye kadar Tirkiye kizil tilki
populasyonlarinin  filocografik yapilanmasinda da etkin olmus olabilecegini
onermektedir. Belirlenen haplotipler ve bunlarin frekanslar1 kullanilarak yapilan
demografik analizler 6zelikle Soy hatti 1 ve Soy hatt1 4 i¢in ge¢miste meydana

gelmis bir ana populayon biiylimesi varligin1 6nermekedir. Daha 6nce yapilan benzer
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calismalar ile karsilastirildiginda o6zellikle haplotip ¢esitligi olmak {izere genetik

parametrelerin Tiirkiye kizil tilki tiiri iiclin olduk¢a yiiksek oldugu goriilmiis olup,

bu durum kizil tilki tiiriinlin genetik c¢esitliliginin glinlimiize kadar gelmesi,

stirdiiriilmesi ve korunmasinda Tiirkiye’nin énemli bir dagilis alan1 kismi oldugunu

onermektedir. Bu bulgular kapsaminda Tiirkiye kizil tilki tiiriniin evrimsel genetigi

ve filocografyasini daha iyi anlama ve yorumlamak igin ileride yapilacak caligsmalar

i¢in sunlar1 6nermek miimkiin géziikmektedir:

Benzer molekiiler belirtegler kullanilarak daha fazla lokaliteden daha fazla
ornegin calisilmasi gerekir. Boylece bu ¢alisma kapasmninda belirlenen bazi
soy hatlarinin (6rnegin Soy hatt1 3) tam dagilis alanlar1 belirlenerek, bu soy
hatlar1 i¢in 6rnek sayisinda azlik nedeniyle yapilamayan populasyon genetigi
analizlerini yapmak mumkin olabilir.

Benzer molekiiler belirtegler kullanilarak daha fazla lokaliteden daha fazla
ornegin calisilmasi gerekir. Boylece bu c¢alisggama kapasmninda belirlenen
bazi soy hatlarinin evrimsel siirecte sekillenmesini saglayan olasi siginak
alanlar1 (Balkanlar, Akdeniz Bolgesi ve Kafkaslar gibi) tanimlamak mimkin
olabilir.

Bu calisma kapsaminda kullanilan ornekler ve yeni toplanacak ornekler
tizerinde farkli kalitm sekli ve populasyon biiytikliigne sahip (6rnegin
niiklear) belirtegler kullanilar, bu ¢alismada belirlenen ana soy hatlarinin ne
derece genetik yapilanma gosterdigi test edilebilir.

Morfolojik ozelliklere dayanarak, Tirkiye kizil tilkileri V.v. anatolica
Thomas, 1920 ve Kibris kizil tilkileri ise V.v. anatolica Thomas, 1920 ve V.v.
indutus Miller, 1907 olarak verilmektedir (Wilson ve Reeder, 2005). Ancak
bu tez kapsaminda calisilan Kuzey Kibris Tiirk Cumhuriyeti’nden bir 1 kizil
tilkide tespit edilen Hap 15 haplotipi her ne kadar sadece Kibris drnegine
0zglin olarak bulunmugsa da bu haplotip filogenetik ve haplotip agai
analizlerinde Anadoluda oldukca genis dagilis alanina sahip Soy hatti 4
icinde konumlanmistir. Dolayisi ile Anadolu ve Kibris kizil tilki
populasyonlarinin farkli altiirler olarak verilmesi durumunun gegerliliginin
teyid edilmesi i¢in Ozellikle Kibris’tan ¢ok daha fazla 6rnegin calisilmasi

gerektigini gosteren bir bulgu olarak géziikmektedir.
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