UNIva,

14, Re .. . . .
f %’\; TURKIYE CUMHURIYETI
‘ ANKARA UNIVERSITESI

SAGLIK BIiLIMLERIi ENSTITUSU

1946

1S3>

IC ANADOLU BOLGESI’ NIN KUZEYINDEKI BIR GECIS
HABITATI HATTI BOYUNCA YAYILIM GOSTEREN
DERMACENTOR MARGINATUS KENELERININ
POPULASYON GENETIGININ ARASTIRILMASI

Aml YILMAZ

VETERINERLIK PARAZITOLOJiSI ANABILiM DALI
YUKSEK LiSANS TEZi

DANISMAN
Doc. Dr. Omer ORKUN

ANKARA
2022



TURKIYE CUMHURIYETI
ANKARA UNIVERSITESI
SAGLIK BiLIMLERI ENSTITUSU

IC ANADOLU BOLGESI’ NIN KUZEYINDEKI BiR GECIS HABITATI

HATTI BOYUNCA YAYILIM GOSTEREN DERMACENTOR MARGINATUS
KENELERININ POPULASYON GENETiGININ ARASTIRILMASI

Aml YILMAZ

VETERINERLIK PARAZITOLOJISI ANABILiM DALI
YUKSEK LiSANS TEZi

DANISMAN
Do¢. Dr. Omer ORKUN

Bu tez, Tiirkiye Bilimsel ve Teknolojik Arastirma Kurumu tarafindan 1210615

numaral proje ile desteklenmistir.

ANKARA
2022



ETiK BEYAN
Ankara Universitesi

Saglik Bilimleri Enstittisi Midiirligii’ne,

Yiiksek Lisans tezi olarak hazirlayip sundugum “I¢ Anadolu Bélgesi’nin
kuzeyindeki bir gecis habitati hatti boyunca yayilim gosteren Dermacentor marginatus
kenelerinin popiilasyon genetiginin arastirilmasi” baslikli tez; bilimsel ahlak ve
degerlere uygun olarak tarafimdan yazilmistir. Tezimin fikir/hipotezi timiiyle tez
danigmanim ve bana aittir. Tezde yer alan deneysel calisma/arastirma tarafimdan

yapilmis olup, tiim ctiimleler, yorumlar bana aittir.

Yukarida belirtilen hususlarin dogrulugunu beyan ederim.
Ogrencinin Ad1 Soyadi: Anil YILMAZ

Tarih: 24.10.2022

Imza:



KABUL VE ONAY

Ankara Universitesi Saglik Bilimleri Enstitiisii
Parazitoloji Anabilim Dalinda
Anil Yilmaz tarafindan hazirlanan
“I¢ Anadolu Bélgesi’nin kuzeyindeki bir gegis habitat1 hatt: boyunca yayilim
gosteren Dermacentor marginatus kenelerinin popiilasyon genetiginin arastirilmasi”
adl1 tez calismasi1 asagidaki jiiri tarafindan YUKSEK LISANS olarak OY BIRLIGI /
OY COKLUGU ile kabul/reddedilmistir.

Tez Savunma Tarihi:24.10.2022

Imza
Prof. Dr. Ayse Serpil NALBANTOGLU
Ankara Universitesi

Jiiri Bagkani

Imza Imza
Dr. Ogretim Uyesi Nuriye Aycan GAZYAGCI Dog Dr. Omer ORKUN
Kirikkale Universitesi Ankara Universitesi
Raportor Uye

Tez hakkinda alinan jiiri karari, Ankara Universitesi Saglik Bilimleri Enstitiisii

Yonetim Kurulu tarafindan onaylanmustir.

Imza
Prof. Dr. Fiigen AKTAN
Saglik Bilimleri Enstitiisii Miidiiri



ICINDEKILER

Etik Beyan

Kabul ve Onay
Icindekiler

Onsoz

Simgeler ve Kisaltmalar
Sekiller

Cizelgeler

1. GIRIS

1.1. Kenelerin Tarihgesi ve Siniflandirma
1.2. Kenelerin Evrimi

1.3. Kenelerin Morfolojisi

1.4. Kenelerin Biyolojisi

1.5. Kene-Konak Iliskisi

1.6. Kene-Patojen Iliskisi

1.7. Kenelerin Vektorliigii ve Patojen Mikroorganizmalarin Nakil

Mekanizmalari
1.7.1. Transstadial Nakil
1.7.2. Transovarial Nakil
1.7.3. Es Beslenme Nakil
1.7.4. Venereal Nakil
1.8. Dermacentor Soyu
1.8.1. Dermacentor marginatus Tiir Kompleksi
1.8.1.1. Dermacentor marginatus
1.8.1.1.1. Morfoloji
1.8.1.1.2. Biyolojsi
1.8.1.1.3. Yayilis1
1.8.1.1.4. Vektorlik

o N o1 W o

12
18

21
22
23
25
26
27
29
29
30
31
33



1.9. Kenelerin Genetik Yapis1 ve Mitokondriyal DNA’ s1
1.9.1. Kenelerde Mitokondriyal DNA

1.9.2. Kenelerde Siklikla Kullanilan Mitokondriyal DNA Gen Bolgeleri

1.9.2.1. Sitokrom Oksidaz Alt Unive I (COI) Geni

1.9.2.2. 16S Ribozomal RNA (rRNA) Geni

1.10. Popiilasyon Genetigi Kavrami

1.10.1. Etkili Popiilasyon Biiyiikliigii

1.10.2. Popiilasyonda Gen Akisi-Darbogaz Etkisi

1.10.3. F Istatistigine Dayali Metotlar

1.10.4. Notralite Testleri

1.11. Kenelerin Popiilasyon Genetigi

1.11.1. Dermacentor Soyundaki Kenelerin Popiilasyon Genetigi

2. GEREC VE YONTEM

2.1. Calisma Alan1 ve Kenelerin Toplanmasi

2.2. Kenelerin Morfolojik Analizleri ve Tiir Tayini

2.3. Kenelerden Niikleik Asit Ekstraksiyonu ve PCR Analizleri
2.4. Sekans Analizi

2.5. Popiilasyon Genetigi Analizleri

2.6. Orneklerin Genbank Veritabanma Kayd:

3. BULGULAR

3.1. Lokasyonlardan Kenelerin Toplanmasi

3.2. Morfolojik Analizler

3.2.1.1. Lokasyon (Siileler-Bergincatak ana lokasyonu)
3.2.2.2. Lokasyon (Bardakg¢ilar-Aydan ana lokasyonu)
3.2.3.3. Lokasyon (Egerli Kdyler ana lokasyonu)
3.2.4.4. Lokasyon (Yildirim Kdyler ana lokasyonu)
3.2.5.5. Lokasyon (Kirkdy-Ugbas ana lokasyonu)
3.2.6.6. Lokasyon (Dogmusdren ana lokasyonu)
3.2.7.7. Lokasyon (Ugurlu ana lokasyonu)

3.2.8.8. Lokasyon (Yesilkent ana lokasyonu)

34
34
36
36
37
38
38
39
40
42
42
44

46
46
49
53
53
54
54

58
58
59
60
60
61
61
62
63
63
64



3.2.9.9. Lokasyon (Cavundur-Dagkalfat ana lokasyonu) 65

3.2.10.10. Lokasyon (Ovacik ana lokasyonu) 65
3.2.11.11. Lokasyon (Karadana ana lokasyonu) 66
3.2.12.12. Lokasyon (Elecik ana lokasyonu) 67
3.2.13.13. Lokasyon (HaciKdy-Dagdemir ana lokasyonu) 67
3.2.14.14. Lokasyon (Ahmetadil ana lokasyonu) 68
3.2.15.15. Lokasyon (Aktepe-Bugra ana lokasyonu) 69
3.3. Niikleotid Benzerligi (BLASTn) ve Popiilasyon Genetigi Analizleri 70
3.3.1. Popiilasyon Genetigi Analizleri 70
3.3.1.1. 1. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri 70
3.3.1.2. 2. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri 71
3.3.1.3. 3. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri 72
3.3.1.4. 4. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri 74
3.3.1.5. 5. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri 75
3.3.1.6. 6. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri 76
3.3.1.7. 7. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri 77
3.3.1.8. 8. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri 79
3.3.1.9. 9. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri 80
3.3.1.10. 10. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri 81
3.3.1.11. 11. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri 83
3.3.1.12. 12. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri 84
3.3.1.13. 13. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri 85
3.3.1.14. 14. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri 87
3.3.1.15. 15. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri 88
3.3.2. Haplotip Analizi 90
3.3.3. BLAST Analizi 94
3.3.4. Popiilasyon Genetigi ve Filogenetik Network Analizleri 98
4. TARTISMA 109
5. SONUC VE ONERILER 118
OZET 121
SUMMARY 122
KAYNAKLAR 123

Vi



OZGECMIS 143

vii



ONSOZ

Ulkemizde ve Diinya’ da yayilm gdsteren Dermacentor marginatus tiirii
onemli vektdr kenelerden biri olmakla birlikte ihmal edilmis bir tiirdiir. Insanlarda ve
hayvanlarda 6nemli patojenlerin naklinde rol D. marginatus ile filogenetik ve
popiilasyon genetigine yonelik detayli ¢alismalarin olmamasi literatiir de 6nemli bir
eksiklik olarak ter almaktadir. Ayrica igerisinde bulundugu tiir kompleksindeki diger
bireyler ile morfolojik olarak biiyiik benzerlikle tagimasi yanlis identifikasyonlara
neden olabilir. Bu nednele D. marginatus’ un hem detayli morfolojik analizi
araciligiyla kompleks i¢inde yer alan diger tiirler ile farkliliklarini tespit etmek, olasi
tiir i¢i varyasyonlar1 saptamak ve popiilasyon genetigine yonelik analizler ile farkli
cografyalardaki bireyler ile olan genetik iliskilerini ortaya ¢ikarmak, bu kenenin hem
morfolojik hem de popiilasyon yapisina iligkin bilgileri elde etmek i¢in son derece
Oonem arz etmektedir.

Yiiksek lisans egitimim boyunca hem laboratuvar hem de arazi ¢aligsmalari
sirasinda bana bilgi ve deneyimlerini aktararak kenelere farkli bir agcidan bakmami
saglayan danisman hocam Dog. Dr. Omer ORKUN” a, bu siirecte hem bilimsel hem
de manevi acidan her zaman desteklerini hissettigim degerli hocalarim Prof. Dr. Ayse
CAKMAK, Prof. Dr. Serpil NALBANTOGLU ve Aras. Gor. Dr. Nafiye KOC’ a,
laboratuvar caligmalar1 sirasinda yardimlarini esirgemeyen doktora ogrencisi Mert
ARSLANBAS ile lisans 6grencileri Baris ZENGIN, Canan CAKMAK ve Esra
UNLUCE’ ye tesekkiirlerimi sunuyorum.

‘Egitim ailede baslar’ soziinden yola ¢ikarak hayatimin her asamasinda
karsilagtigim sorunlara karsi miicadele etmeyi 6greten, maddi ve manevi agidan her
zaman desteklerini hissettigim sevgili aileme tesekkiir ediyorum.
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SEKILLER

Vektoriin poplilasyon yapisina bagli olarak farkli yerel etkilesim
tiirleri

Kene-konak-patojen etkilesimleri: ¢atisma ve uyum

Kene agilarinin hayvan populasyonlarini immiinize etmek, kene
enfestasyonlarin1 ve kenedeki kene kaynakli patojen prevelansini
azaltmak icin kullanimi1 (Duyarli hayvanlara ve insanlara patojen

bulasma riskinde azalma)

Ixodes scapulasris bagirsaginda OspA’ nin yukari regiilasyonu ve
kene reseptoriine baglanmast

Mikroorganizmalarin keneler tarafindan alinmasi

Kenelerde es beslenme ile patojen nakli (Nimften larvaya)
Hyalomma excavatum’da ciftlesmenin bozulmasiyla erkek agiz
pargasinin ucuna spermataforun yapismasi (3), ciftlesmeden 24 saat
sonra receptaculum seminisin diseksiyonu ile endospermatafor (4)
Calisma alanlarin1 ve ana lokasyon merkezlerini gosteren harita
Idiosoma, skutum ve Merkez festoon 6l¢iimii

Palp eklemleri ve basis kapituli 6l¢limii

4. koksanin olgiimii

1. koksadaki internal ve eksternal spurlarin 6l¢iimii

Spirakulum o6l¢iimii

1. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Erkek
bireydeki ince desen, B: Erkek bireydeki yogun desen)

Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Erkek
bireydeki hafif kalin desen ¢izgileri, B: Disi bireyin viicut
biiyiikliigii)

Lokasyondaki kene spirakulum seklindeki farklilik
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4. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Disi
bireydeki eksternal ve internal spur arasindaki yarik, B: Erkek
bireyin viicut biiytkIigii)

5. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Disi
bireydeki spirakulum, B: Erkek bireydeki spirakulum)

6. Lokasyondaki disi kenenin skutum sekli

7. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Erkek
bireydeki soniik desen rengi, B: Disi bireydeki soniik desen rengi ve
skutum tizerindeki siyah bolge)

8. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Erkek
bireydeki festoon anomalisi, B: Erkek bireydeki ince desen ¢izgileri,
C: Disi bireyin skutumu iizerindeki siyah bolge)

9. Lokasyondaki erkek kenenin ince desen ¢izgileri

10. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A:
Erkek bireydeki kalin desen cizgileri, B: Disi bireyde skutum
iizerindeki siyah bolge)

11. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Disi
bireyde skutum ftizerindeki siyah bolge, B: Disi bireyde skutum
iizerindeki siyah bolge)

12.Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farklhiliklar (A:
Erkek bireydeki ince desen ¢izgileri, B: Erkek bireyde festonlara
dogru desen yapisi, C: Disi bireyde sag festonlarin iizerinde sari
renkteki bolge)

13. Lokasyondaki erkek kenenin ince desen ¢izgileri

14. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A:
Erkek kenenin ince desen gizgileri, B: Disi kenenin skutum
iizerindeki siyah bolge)
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cizgileri, C: Disi kenenin spirakulum sekli)
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frekans dagilimi

1. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi

Xii

62

63

63

64

65

65

66

66

67

68

68

69

71

71



Sekil 3.18.

Sekil 3.19.

Sekil 3.20.

Sekil 3.21.

Sekil 3.22.

Sekil 3.23.

Sekil 3.24.

Sekil 3.25.

Sekil 3.26.

Sekil 3.27.

Sekil 3.28.

Sekil 3.29.

Sekil 3.30.

Sekil 3.31.

Sekil 3.32.

Sekil 3.33.

Sekil 3.34.

Sekil 3.35.

Sekil 3.36.

2. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bolgelerinin
frekans dagilimi

2. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi

3. poplilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bdlgelerinin
frekans dagilimi

3. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi

4. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bdlgelerinin
frekans dagilimi

4. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi

5. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bdlgelerinin
frekans dagilimi

5. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi

6. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bolgelerinin
frekans dagilimi

6. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi

7. poplilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bdlgelerinin
frekans dagilimi

7. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi

8. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bdlgelerinin
frekans dagilimi

8. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi

9. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bolgelerinin
frekans dagilimi

9. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi

10. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bolgelerinin
frekans dagilimi

10. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi

11. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bdlgelerinin
frekans dagilimi

72

72

73

73

74

75

76

76

77

77

78

78

79

80

81

81

82

82

83

xiii



Sekil 3.37.

Sekil 3.38.

Sekil 3.39.

Sekil 3.40.

Sekil 3.41.

Sekil 3.42.

Sekil 3.43.

Sekil 3.44.

Sekil 3.45.
Sekil 3.46.
Sekil 3.47.
Sekil 3.48.
Sekil 3.49.

Sekil 3.50.

Sekil 3.51.

Sekil 3.52.

11. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi

12. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bolgelerinin
frekans dagilimi

12. popiilasyonda sekans ¢iftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi

13. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bdlgelerinin
frekans dagilimi

13. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi

14. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bdlgelerinin
frekans dagilimi

14. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi

15. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bdlgelerinin
frekans dagilimi

15. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi
Lokasyonlarin haplotip ¢esitliligine gore karsilastirilmasi
Lokasyonlarin niikleotid ¢esitliligine gore karsilagtirilmasi

Ayrim bolgelerinin frekansinin dagilimi

Sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi

Mevcut ¢calismadaki sekanslarin bulundugu haplotiplerin birbiriyle
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Tez calismasi kapsaminda elde edilen ve GenBank’a kayith sekans
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birbirleriyle iliskileri gosteren haplotip ag1
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1. GIRIS

1.1. Kenelerin Tarihgesi ve Simiflandirma

Keneler ve kene kaynakli hastaliklar, Homer'e atfedilen en eski referanslarla
milattan 6nce [MO] yaklasik 850, Ulysses'in kdpegindeki kenelerin olusumundan
bahsettigi) ve bir Misir papiriis parsdmeni (MO yaklasik 1550) araciligiyla antik
caglardan beri biliniyordu(de la Fuente, 2003). Kenelerin omurgali konaklara zarar
verdigi bilinmesine ragmen Rhipicephalus (Boophylus) annulatus kenelerinin Teksas
atesi patojeni Babesia bigemina’y1 naklettiginin kesfedilmesi ile birlikte 19. yiizyilin
sonuna kadar sorunun biiylikliigli anlasilamamisti (Smith ve Killbourne, 1893). Bu
kesifle birlikte kenelerin diger artropod vektor gruplarindan olduk¢a fazla sayida
cesitli patojen mikroorganizmalari naklederek insanlar ve hayvanlar etkileyen en
onemli hastalik yapan vektorler arasinda oldugu ve 6zellesmis bu ektoparazitlerin
memeli, kus, siiriingen ve amfibilerin kanlarin1 emerek kene felcine (toksikoz) ve
alerjik reaksiyonlara da neden oldugu goriilmiistiir (Jongejan ve Uilenberg, 2004 ve

Magnarelli, 2009).

Kenelerin hayat agacindaki yerini, bu yerlesimin kesinligini ve atalarin
taksonomik yerinin belirlenmesi ile ilgili olarak kene biyolojisinin anlasilmasina
yonelik ¢ikarimlari tanimlamak oldukea ilgi ¢ekicidir (Mans ve ark., 2016). Kenelerin
sistematikteki yeri asagida oldugu gibidir (Barker ve Murrell, 2004; Estrada-Pena ve
ark., 2010; Guglielmone ve ark., 2010; Guglielmone ve ark., 2014; Horak ve ark.,
2002; Klompen ve ark., 2000; Oliver, 1989 ve Penalver ve ark., 2017).

Kok: Arthropoda
Kok alti: Chelicerata

Siif: Arachnida



Smif alti: Acari
Takim: Parasitiformes
Takim alti: Ixodida
Ust aile: Ixodoidea
Aile: Ixodidae

Aile: Argas

Aile: Nuttalliellidae

Aile: Deinocrotonidae

Ixodida alttakimi ¢ aileyi (Ixodidae, Argasidae, Nuttalliellidae)
kapsamaktadir. Ixodidae, Prostriata igerisinde tek soy olan ve 244 tiir bulunduran
Ixodes soyu ile temsil edilmektedir. Metastriata ise 14 soya ait 459 tiir
bulundurmaktadir. Ixodidae ailesi i¢erisinde 707, Argasidae ailesi igerisinde ise 4 soya
ait 190 tiir bulunmaktadir. Nuttalliellidae ise monospesifik bir aile olmakla birlikte,
sadece bir kene tiirti ile (Nuttalliella namaqua) temsil edilmektedir (Nicholson ve ark.,
2019). Bununla birlikte son ¢aligmalar Birmanya kehribar1 igerisinde yeni bir kene
tiirtiniin varligini ortaya koymustur. Deinocrotonidae olarak adlandirilan bu yeni kene
ailesi su an ig¢in giinimiizde sadece tek tiir (Deinocroton draculi) ile temsil
edilmektedir. Ancak bu kene tiirii ile ilgili herhangi bir genetik veri bulunmamaktadir
(Pefialver ve ark., 2017). S6z konusu fosil kayitlar oldugunda kenelere ait fosil
kayitlar1 oldukg¢a sinirhidir. Dermacentor reticulatus ve Ixodes sigelos fosil olarak
kaydedilmistir. Amblyomma' soyundan Amblyomma dissimile’ ye benzeyen kene
larvalar1 Dominik Cumhuriyeti kehribarinda bulunmustur. Argasid kene Ornithodoros
antiquus Dominik kehribarindan gelmistir. Kuzey Avrupa’ da ki Baltik kehribarindaki
Ixodes succineus, yeniden tanimlanarak Ixodes alt soyu olan Partipalpiger’ e dahil
edilmistir. Argasid kene Carios jerseyi New Jersey kehribarinda tespit edilmistir. Son
olarak Cornupalpatum burmanicum® ve Compluriscutata vetulum®™ Birmanya

kehribarinda tanimlanmistir. Bu iki kene tiirii bugiine kadar ki en eski kayitlar1(99



milyon y1l 6nce) temsil etmekle birlikte her ikisinin de soyu tiikenmistir(Chitimia ve

ark., 2017; Keirans ve ark., 2002 ve Sanchez ve ark., 2010).

1.2. Kenelerin Evrimi

Molekiiler belirteclerin geleneksel teknikler ile birlikte gelistirilmesi ve
kullanilmasi sonucu kenelerin kdkeninin orta Kretase 6ncesi donem (hem Argasidae
hem de Ixodidae) oldugu ortaya c¢ikmistir. Bu canlilar i¢in ilkel konaklar ise
muhtemelen amfibi ve siirlingenlerdi (Nava ve ark., 2009). Viicut biiytikliigi, spesifik
agiz organelleri ve birinci tarsus iizerinde bulunan son derece 6zellesmis reseptor
yapilar1 (Haller organi) ile akarlar arasinda essiz olan bu canlilar 6nceleri Ixodidae,
Argasidae ve Nuttalliellidae olmak iizere ii¢ aileye ayrilmisti. Yaklagik 800 tiirii
kapsayan bu aileler icerisinde sadece Nuttalliellidae monotipikti (Klompen ve ark,
1996 ve Sonenshine ve Roe, 2013). Ancak son 260 yilda dort binin iizerinde kene
tirliinliin isimlendirilmesine ve/veya tanimlanmasina ragmen bunlarin biiyiik bir
kisminin gegersiz oldugu ve giinlimiizde dokuz yiiziin lizerinde kene tiiriiniin oldugu
belirtilmistir (Dantas-Torres, 2018). Dahasi, son yillarda yapilan ¢alismalar 99 milyon
yillik Kretase kehribarinda soyu tiikenmis ve Deinocrotonidae olarak adlandirilan yeni
bir kene ailesine ait bir tiiriin varligini ortaya koymustur. Bu ailenin de Nuttalliellidae
ailesi gibi monospesifik oldugu ve tiiyli dinazorlarin kaniyla beslendigi

diistiniilmektedir (Penalver ve ark, 2017).

Ixodidae, Argasidae ve Nuttalliellidae ailelerinin, ge¢ Paleozoyik veya erken
Mesozoyik'in sicak, nemli ikliminde siiriingen parazitleri olarak Parasitiformes'in tek
bir dalindan evrimlestigi varsayilir (Hoogstraal, 1985). Ancak keneler temel olarak
Argasidae ve Ixodidae olmak iizere iki ana hat boyunca evrimlesmislerdir (Hoogstraal
ve Aeschlimann, 1982). Argasidae’ lerin biiyiik bir gogunlugu ge¢ Mesozoyik- erken
Tersiyer de biyolojik goriintiilerini korumuslardir. Argasidlerin yagsam dongiilerindeki

onemli adaptasyonlar sadece birka¢ Ornithodoros tiiriinde ve Otobinae, Antricolinae



ile Nothoaspinae ait ailelerindeki birkag tiirde goriilmektedir. Ixodidae ailesinde ise
Prostriata'nin baz1 yapisal 6zellikleri Metastriata'dan farklilik gostermekle birlikte, bu
grup igerisinde yer alan Ixodes tiirleri 6zellesmis bazi biyolojik karakterleri ile Tersiyer
boyunca ¢ogalmislardir. Metastriata i¢inde, Amblyomminae diger alt ailelere kiyasla
biyolojik ve yapisal dzellikleri bakimimdan daha ilkel kalmistir. Haemaphysalinae de
bariz bir sekilde ilkel kalmistir. Tersiyer boyunca ¢ok sayida Haemaphysalis tiirleri
kuslar ve memelilerle belirgin bir sekilde 6zellesmis bir yap1 ¢izgisi boyunca birlikte
evrimlesmislerdir. Hyalomminae'nin de ilkel yapisal 6zellikleri kalmasina ragmen
Hyalomma soyunun biiyiik ¢ogunlugu konak popiilasyonunun azligi ve zor gevresel
kosullarda yasamini siirdiirebilmek i¢in biyolojik olarak son derece Ozellesmistir.
Rhipicephalinae ise tiim keneler arasinda en yakin zamanda evrimlesmistir. U¢ Afrika
Margaropus tiirlerinin biri disinda hem Asya Anomalohimalaya tiirleri ile hem de bazi
Kuzey Amerika-Avrupa Dermacentor ve Avrupa Rhipicephalus tiirleri olmak iizere
Rhipicephalinae'lerin tamami tropikaldir (Hoogstraal ve Aeschlimann, 1982 ve
Hoogstraal, 1985).

Kene aileleri arasindaki taksonomik iligkilere ek olarak, kenelere en yakin
akraba olan kardes grubun kesfi kenelerin evrimi hakkinda bir¢ok seyi ortaya cikarir.
Bu noktada iki rakip hipotez mevcuttur. Bu hipotezler sirasiyla Ixodida takiminin
kardes grubunun Holothyrida veya Mesostigmata takimi oldugudur. Haller organinin
varligl, gnathosomay1 geri ¢ekme yetenegi ile keneler ve holotirid akarlarinda
gnathosoma'nin tabaninda benzer bir kas yapisinin varligi, Lehtinen'in kenelerin
kardes grubu Holothyrida oldugu hipotezinin temelini olusturmaktaydi. Ancak
kenelerin kardes grubunun Holohyrida oldugu kesin olmamakla birlikte daha fazla

kanita ihtiyag¢ vardir (Barker ve Murrell, 2003 ve Barker ve Murrell, 2004).



1.3. Kenelerin Morfolojisi

Keneler viicut boyutlari, lateral kisimlarin 6zellesmis yapisi (kivrilmis disler),
keliserde lateral dislerin varligi, 1. tarsus lizerinde Haller organinin varligi ve kivriml
peritrem olmadan lateral stigmanin olmasiyla karakterize canlilardir (Van der
Hammen, 1983). Genel olarak beslenmemis kenelerin goriintiisii  dorsalden
incelendiginde dar-oval, genis-oval veya yuvarlak yapida olmaktadir. Kapitulum, agiz
organelleri, duyusal yapilar1 ve basis kapitulini igermektedir. Ag1z organelleri palp,
hipostom, keliser kilifi ve keliserden olusur. Biitiin bu yapilar basis kapituli iizerinde
yer alirlar. Hipostom ve keliserler beslenme i¢in konagin derisinde bir delik
olustururlar. Ag1z organelleri pozisyon ag¢isindan ya viicudun anterior kismina dogru
cikar ya da tlimiiyle ventralde yer alir. Bunun yani sira agiz organelleri basis
kapitulinden uzun veya kisa olabilir. Ag1z organellerinin genisligi ise basis kapituline
kiyasla uzun veya kisa olabilir. Ag1z organellerinin bir pargasi olan palpler hipostomun
her iki tarafinda yeralan segmentli yapilardir. Bu segmentli yapilarin temel
fonksiyonu, kenenin konak {izerinde beslenmesi i¢in uygun alani bulmasidir. Palp

segmentlerinin sekli ve uzunlugu kene tiirleri arasinda farklilik gosterebilir (Walker ve
ark., 2003).

Hipostom kene ile konak arasinda tiikiiriik salgis1 ve kanin gegisinde gorev alir.
Bu yap1 iizerinde bulunan geriye dontik disler kenenin konagina tutunmasini saglar.
Bu dis yapilart genellikle 2+2, 3+3, 4+4 veya 5+5 seklindedir. Ayrica hipostom sekli
anterior kisma dogru dar veya genis olabilir. Keliser kilifi igerisinde yer alan
keliserlerin u¢ kisminda da konagin derisini kesmek icin yapilar bulunur. Ayrica
keliser kilifinin {izerinde de ¢ok sayida kiiciik disler mevcuttur. Agiz organellerinin
altinda yeralan basis kapituli tek pargali bir yapidir. Bu yapinin dorsalinin lateral ve
posterior kisminda cornua mevcuttur. Ancak bu yap1 bazi tiirlerde olmayabilir. Buna
ilaveten Ixodid kenelerinin disilerinde basis kapituli iizerinde porose area olarak
adlandirilan bir yap1 da yer almaktadir. Ixodid kenelerinin disilerinde viicudun dorsal-
anterior yilizeyinde skutum olarak adlandirilan sert bir yap1 vardir. Skutumun posterior

siirina dogru kiiglik oluklar dalgali bir alan olusturabilir. Skutumun posterior margini,



yuvarlak veya agisal olabilecegi gibi skutumun genel yapist da dalgali veya diiz
olabilir. Skutumun boyu, enine kiyasla daha uzun veya daha kisa da olabilir. Disi
kenelerin posterior kismi ise sklerize olmamistir. Boylelikle kan emme periyodu
sirasinda bliyiik oranda genisleyebilir ki bu kisim alloskutum olarak adlandirilir. Erkek
kenelerde ise skutum ile benzer yapida olan konskutum bulunur. Konskutum, erkek
bireylerin dorsal yiizeyinin biiyiik bir kismin1 6rtmektedir. Skutum, alloskutum ve
konskutum iizerinde setalar yer alabilir. Setalar kalin veya ince olabilecegi gibi yogun
veya seyrek de olabilir. Setalarin yan1 sira skutum, konskutum ve diger sklerize olmus
yapilar iizerinde noktalamalar da bulunabilir. Noktalamalarin biyiikligi tiirler
arasinda farklilik gosterebilir. Skutum veya conskutum iizerinde bulunan servikal
oluklar, servikal alanlar1 olusturur. Bazi keneler skutum ve konskutum iizerinde
pigment icgerebilir. Pigmentlerin rengi beyaz ve sari-kirmiz1 olabilir. Isik reseptorii
olarak modifiye edilmis yapilar olan gdzler, skutum ve konskutumun sinirinda
bulunabilir. Baz1 Argasidae tiirlerinde ise ventralde bulunabilir. Bazi kene tiirlerinde

ise gozler bulunmaz (Barker ve Walker, 2014).

Bircok disi ve erkek Ixodid kenenin viicudunun posterior kisminda feston
olarak adlandirilan katlanmis yapilar bulunur. Bu yapilar kan emmis bireylerde
kaybolmakla birlikte bazilarinda da bulunmaz. Erkek bireylerde festonlar arasindaki
oluklar genis veya dar olabilir. Erkek bireylerde konskutumun her iki tarafinda yer
alan lateral oluklar festonlar1 cevreleyebilir. Bazi bireylerde lateral oluklar
bulunmayabilir. Bazi1 kenelerin bacaklarinda renk goriintiisi olmadigi gibi
segmentlerin distalinin sonuna dogru agik renkli halkalar olabilir. Ayrica ilk iki bacak,
diger bacaklardan daha siyah renkte olabilir. Tarsuslarin u¢ kisminda bulunan
tirnaklart kavrayan pulvillum denilen yapilar Ixodidae’lerde bulunmalarina ragmen,
Argasidae’lerde bulunmaz. Kenelerin ventral yiizeyinde bulunan genital aparat iki ile
ticiincii koksa arasinda veya dordiincii koksa hizasinda olabilir. Argasidae kenelerin
genital aparati Ixodidae kenelerin genital aparati ile benzerlik gosterir. Ancak
Argasidae erkeklerinin genital aparati, disilere kiyasla daha kiigiiktiir. Ixodidae’ de ise
hem erkek hem de disi bireylerin genital aparati birbirine benzer uzunluktadir. Aniisii

cevreleyen anal oluk bazi tiirlerde belirgin olmayabilir. Ayrica anal oluk aniisiin



posterior veya anterior kisminda (Ixodes) bulunabilir. Ixodes disilerinde anal oluk
posterior kisminda ya acik ya da birlesmis bir yapida olabilir. Trakeler araciligryla
solunumunu saglayan kenelerde trakeler disariya spirakulum ile agilmaktadir.
Argasidae’lerde spirakulum basit bir agiklik olup ii¢ ve dordiincii bacak arasindadir.
Ixodidae’lerde ise spirakulum genis ve dordiincii bacagin arkasindadir. Ayrica
spirakulumun sekli virgiil, daire, oval veya iicgensel olabilir (Estrada-Pefia ve ark.,

2004).

1.4. Kenelerin Biyolojisi

Kenelerin yasam dongiisii dort gelisim agamasini (yumurta ve ii¢ aktif asama)
igerir. Ixodidae ve Argasidae keneleri arasindaki yasam dongiilerindeki farklilik, bu
kenelerin yasam donglisii stratejilerindeki farkliliklardan kaynaklanmaktadir.
Nuttalliellidae ailesi igerisinde yeralan N. namaqua’ nin yasam dongiisii hakkinda ise
az bilgi vardir (Apanaskevich ve ark, 2013). Keneler yasam dongiileri boyunca
gelisimlerini tamamlamak i¢in gereken konak sayisina bagl olarak bir konakli, iki

konakl1 ve ti¢ konakli keneler seklinde siniflandirilmaktadir (Walker ve ark., 2003).

Tek konakli keneler, ayn1 konak tizerinde iki defa gdmlek degistirirler. Bagka
bir degisle, doymus larva, konak {izerinde gémlek degistirerek 6nce a¢ nimfe; ayni
konak tizerinde doymus nimf ise tekrar gémlek degistirerek ag erigkin olur (Jongejan
ve Uilenberg, 2004). Iki konakl1 kenelerde ise doymus larva konak iizerinde gémlek
degistirerek a¢ nimf haline gelir. Ancak nimf doyduktan sonra konaktan ayrilir ve
dogal ¢evrede gomlek degistirerek a¢ erigkin haline gelir. Ixodid kenelerin biiyiik bir
¢ogunlugu ti¢ konakli yasam dongiisii ile karakterizedir. Larvalar beslendikten sonra
konaktan diiser ve gomlek degistirerek a¢ nimf halini alir. A¢ nimf ayn1 veya farkli bir
konaga tutunduktan sonra kan ile beslenmeye devam eder. Doymus nimf tekrardan
konaktan ayrilir ve gomlek degistirerek a¢ eriskin haline gelir. Erigkinler konagini
bulduktan sonra beslenme ve ¢iftlesme gerceklesir. Disi kene beslenme ve ¢iftlesme

sonras1 konaktan ayrilarak yumurtlar ve Oliir. Prostriata ve Metastriata arasindaki



kayda deger farklilik erigkin arasinda goriilmektedir. Metastriata erkeklerinin biiyiik
bir ¢ogunlugu spermlerinin gelisimi i¢in konak kanina ihtiyag duyar. Ayrica
Metastriata’larin ¢ogunda c¢iftlesme, erkek kene beslendikten sonra gerceklesir.
Prostriata kenelerinin birgogunda erkek bireyler kana ihtiyagc duymaz ve konak
lizerinde veya disinda ciftlesme gergeklesir. Bunun yani sira iklimsel degisimler,
ozellikle sicaklik, kenelerin yasam dongiilerinde ne kadar konagi kullanacaginm
etkileyen ana faktordiir. Ornegin, Hyalomma dromedarii yaz déneminde develer
tizerinde iki veya ii¢ konakli bir yasam dongiisti ile gelisebilir. Ancak sicaklik
diistiigiinde bir konakli gelisim de gosterebilir (Apanaskevich ve ark., 2013 ve Perveen
ve ark., 2020).

Argasidlerin gelisim asamalari, yumurta, alt1 bacakli larva, sekiz bacakli birkag
kez gomlek degistiren nimfler ve eriskinden olusur. Nimf asamasinda birgok kez
gomlek degistirme ozelligi, akarlar arasinda Argasidlerde de mevcuttur. Konak kani
hem erigkin Oncesi asamalarin gelisimi hem de iireme i¢in gereklidir. Larvalarin
beslenmesi birkag¢ giin siirerken, nimf ve erigkinler i¢in bu siire birkac saat olabilir.
Argasidlerin yasam dongiisti boyunca konak tizerinde bulundugu stire kisadir. Ayrica
disiler her beslenme sezonu sonrasinda kiiciik bir miktar yumurtay1 yumurta kanalinda
depo ederek tekrar beslenebilir. Argasidlerin ¢ogu yuvaya bagimli kenelerdir.
Ciftlesme genellikle habitatta konak disinda gergeklesir. Ciinkii yuva habitati sadece
bir konak veya ayni tiire ait birka¢ konak tarafindan kullanilir. Birgok Argasid yasam
dongiileri boyunca ayni konak veya tiirler {izerinden beslenir. Argasidlerin konak
aralig1 kaplumbaga, siiriingen, kus ve memeli gibi karasal omurgalilar olabildigi gibi

bazi Argasid tiirleri amfibiler {izerinden de beslenebilir (Klompen ve ark., 1996).

1.5. Kene-Konak Iliskisi

Kene-konak iligkilerinin karmasikligin1 degerlendirmek i¢in, etkilesimin

diizeyleri hakkinda bilgi sahibi olmak gerekir. Keneler ve konaklar1 arasindaki bireysel



etkilesimler, kene ve konaga bagli fenomenlerle yonetilebilir. Konak tercihleri,
oportiinizm (firsat¢ilik) veya her ikisinin kombinasyonu kene bagimliyken; konagin
yasam alani, habitat kullanimi, sosyal davranis ve viicut biiyiikliigii konak bagiml
fenomenlerdir (Fourie ve Kok, 1992). Bununla birlikte agiz parcalar1 ve koksalardaki
cesitli yapisal degisikliklerin, belirli konaklara 6zellesme ile ilgili oldugunu ileri
stiriilmiistlir. Arastirmacilar, bu karakterlerde farkli agamalarda goriilen degisikliklerin
cesitli konak tiirleriyle iliskili olduguna ve konak adaptasyonunun kene evriminde
onemli bir rol oynadig1 sonucuna vardilar. Ayrica bu adaptasyonun konak 6zgiilliigiine
ve sonucunda kene ile konak arasinda paralel evrime yol actii varsayilmistir

(Klompen ve ark., 1996).

Tiim sert kenelerin (Ixodidae) yasam dongiisii yumurta ve aktif asamayi (larva,
tek nimf ve ergin) icermektedir. Disi keneler konaklarindan ayrildiktan sonra yeniden
konaklarna tutunarak beslenmeye devam etmelerine ragmen, yasam dongiisii boyunca
her aktif asama da sadece bir kez beslenirler. Ornegin, Ixodes ricinus disileri baska bir
konaga yeniden tutunur ve bes giin sonunda kan emmeyi sonlandirarak 50 miligram
(mg) agirhiga ulasir. Ixodid kenelerin biiyiik bir ¢ogunlugu ii¢ konakli yasam
dongiisiine sahiptir. Bu durumda beslenme sonrasi konaktan ayrilan larva gémlek
degistirerek a¢ nimf haline gelir. Konak arayan a¢ nimfler ayn1 veya farkli konaga
tutunarak beslenirler. Doymus nimfler konaktan ayrilir ve gdmlek degistirme sonucu
ac ergin haline gelirler. Eriskin kenelerin konaklarini bulmasindan sonra, disi kene
hem beslenme hem de g¢iftlesme fonksiyonlarini yerine getirir, daha sonra konaktan
ayrilir ve yumurtladiktan sonra oliir. Erkekler ise ¢iftlestikten sonra oliirler. Bir konakli
yasam dongiisii daha az yaygin bir yasam dongiisii tiiriidiir, ancak Rhipicephalus
soyunun tiim Boophilus altsoyunda ve diger bazi soylarda goriilmektedir. Konak
disinda agilan yumurtalardan ¢ikan larvalar konaga tutunduktan sonra beslenmeye
baslar. Beslenme sonucunda tutundugu konak iizerinde gomlek degistirerek a¢ nimf
haline gelir. A¢ nimfler ayn1 konak iizerinden beslendikten sonra yeniden gémlek
degistirerek ac erigkinler olusur. Eriskin keneler de ayni1 konak iizerinde beslenmeye
devam ederken ¢iftlesme (Ixodes soyunda konak disi olabilir) i¢in pozisyonlarimi
degistirirler. Tek konakli kenelerin yasam dongiisii genellikle hizlidir. Iki konakl

yasam donglisii ise benzer olmakla birlikte larva ve nimfin ayni konak {izerinde



beslenmesi ve eriskin kenenin baska bir konak iizerinde beslenmesinden dolay1
farklilik gosterir. Yumusak kenelerin (Argasidae) yasam dongiisii ise sert kenelere
nazaran daha farklilik gostermektedir. Tiim Argasidler ayn1 yasam dongiisiine
(yumurta, larva, nimf ve ergin) sahiptir. Ancak yumusak kenelerde birden fazla nimfal
evre bulunmaktadir. Birgok tiirde bu sayr sabit degildir. Ornegin, Ornithodoros
lahorensis kenesinde {i¢ nimfal evre goriilmektedir. Nimfal evrelerin sayisi iki ile sekiz
arasindadir (Kleinerman ve Baneth, 2017; Sonenshine ve Roe, 2013 ve Walker ve ark.,
2003).

Kene-kaynakli hastaliklar alanindaki bilgi, molekiiler biyoloji, genetik,
istatistiksel modelleme ve ¢evresel degerlendirme tekniklerindeki ilerlemeler
sayesinde hizla artmistir. Bu gelismeler, fiziksel cevre, keneler, kene-kaynakli
patojenler ve omurgali konaklar arasindaki karmasik iligkilerin daha derin bir sekilde
anlasilmasimi saglamistir (Piesman ve Eisen, 2008). Patojenler, patojeni nakleden
keneler (vektor) ve patojen-nakledilen omurgali konaklar(rezervuar konak) ekolojik
sistemin {i¢ bilesenidir. Bu bilesenler arasindaki iliskiler ¢esitli abiyotik ve biyotik

faktorlere baghdir (Kahl ve ark., 2002).

Kene-konak etkilesimi dinamiklerindeki kritik bir bilesen, konaktan ayrilan
kenenin yeni bir konak bulma yetenegidir. Her ne kadar bazi keneler, konak
isaretlerine yanit verebilir ve kisa mesafelerde konaklarina dogru hareket edebilseler
de kuruma, avlanma ve daha hareketli konagini bulma belirsizligi riski ile kars
karsiyadir. Bunun yerine, bir¢cok kene uygun mikro iklimlerde konagini bekleme
stratejisini benimser (Kerr ve Bull, 2006). Keneler, vejetasyonda konaklarini
beklerken kurakliga karsi olduk¢a hassastirlar. Ciinkii lokomotif aktivite sirasinda
kutikula ve spirakulum vasitasiyla su kaybederler. Genellikle sivi igerigini geri
kazanabilmek i¢in periyodik olarak bitki ortlisii tabanindaki nemli kosullara geri
donerler. Lokomotor aktivite kene yag depolarini, yani bir sonraki beslenmeye kadar
yenilenemeyen enerji kaynagi, kullanir. Daha biiyiik yiizey/hacim orani ve yiiksek

agirhiga 6zgli metabolik hiz, su stresine duyarli larva ve nimf asamasindaki keneler
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icin biiylik bir problem haline gelmektedir. Bu kisitlama, her asamanin vejetasyon
icerisinde farkli seviyelerde konaklar aramasinin nedeni olarak goriilmektedir.
Boylelikle yere en yakin larvalar kemirgenlerden geyiklere kadar her biiyiikliikte
konak ile temas kurabilir. Nimfler, biraz daha yiiksek kisimda yer alarak kiigiik
konaklarin ¢ogunu kagirir. Erigkin keneler ise genellikle biiylik konaklar ile sinirlidir.
Dolayisiyla konagin viicut biiytikliigii ne kadar kiiciik olursa, kenenin sonraki gelisim
asamasindaki oran1 daha diisiik olur. Ornegin, kemirgenlerden kan emen kenelerin

nimf sayisi larva sayisindan azdir (Randolph ve Storey, 1999).

Bir¢ok konak keneye karsi etkin bir bagisiklik olustursa da kene-konak
iliskileri keneye karsi yetersiz veya olmayan bagisiklik ile karakterizedir (Ribeiro,
1989). Kene beslenirken, konak¢i hem fiziksel hem de kimyasal bir saldirtya maruz
kalir. Bu durumda konak savunmasi ii¢ yonden kigkirtilir. Bunlar, hemostaz (kan
pithtilasmasi, trombosit agregasyonu ve vazokonstriksiyon), yangi ve bagisikliktir
(dogal veya kazanilmis). Keneler tiikiiriik salgilarinda bulunan ¢ok cesitli biyoaktif
proteinleri, peptidleri ve peptid olmayan molekiilleri salgilayarak karsi saldiriya geger.
Bu molekiillerin antihemostatik, antiinflamatuvar veya antiimmdiin 6zellikleri vardir

(Nuttall ve ark., 2000).

Enfekte sigirlar tizerinde bulunan ve beslenme asamasindaki kenelerin bollugu,
belirgin sekilde kene popiilasyonundaki enfeksiyon seviyesini kontrol eder. Ayrica
kenelerin enfeksiyonu konak popiilasyonundaki keneye karsi gelisen direng seviyesi
ile kontrol edilebilir. Son derece direncli konak popiilasyonlarinda kene enfestasyonu,
kenelere kars1 olduk¢a hassas olan popiilasyonlara gore daha az olur. Bu durum iki
yolla gerceklesebilir. Bunlar hem kene beslenme basarisini hem de kan emme
miktarin1 azaltarak saglanir. Yiiksek oranda direng gelisen sigirlarda tamamen

beslenen larva ve nimfler ¢ok az sayida enfekte eritrositi alir (Norval ve ark., 1992).
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1.6. Kene-Patojen Iliskisi

Hastaliklarin dinamiklerini tahmin etmek istiyorsak, vektor araciligiyla nakle
bagli biyolojik ¢esitlilik ve bu tiirlerin popiilasyon dinamigi gibi temel faktorleri
anlamamiz gerekmektedir (Sekil 1.1) (Jones ve ark., 2008 ve McCoy, 2008).

2)Bir konak populasyonu-Bir vektor populasyonu ) Bir konak populasyonu-iki vektor populasyonu
H1 H1
¢} Birkac konak populasyonu-Bir vektor populasyonu @) Birkag konak populasyonu-Birkag vektor populsyonu
H1 H
H1 - . -,

H2
H3 w
H3

2 s .- w ......

Sekil 1.1. Vektoriin popiilasyon yapisina bagli olarak farkli yerel etkilesim tiirleri (McCoy, 2008).

Sekil 1.1°de gortildiigii gibi farkli vektor tiirleri degisik vektor yetenegi gosterebilir.

Bunlar;

1. Bir mikroorganizmanin, bir konak ile bir vektdr arasinda dongiisiiniin
gerceklestigi en basit senaryodur. Bu durumda mikroorganizma hem vektor
hem de omurgali konaktan verimli bir sekilde yararlanmak i¢in adaptasyon

saglayabilir.

2. Vektor popiilasyon yapisini gosteren ve her iki popiilasyonun da ayn1 konaktan

yararlandig1 senaryodur. Bu durumda mikroorganizma her iki vektor
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poplilasyonunda da yayilim gosterir. Ancak vektor se¢cimi bagimsiz olarak

gerceklesir(Iraksak se¢im ile iki mikroorganizma popiilasyonunun evrimi)

3. Yerel olarak birka¢ konak tiirinlin mevcut oldugu ve hepsinin vektor
tarafindan esit olarak kullanildig1 senaryodur. Bu durumda mikroorganizma

evrimi, farkli konaklar tarafindan uygulanan segilim baskisina bagli olacaktir.

4, Her omurgali konak tiiriiniin bir vektor popiilasyonu tarafindan kullanildigi ve
yerel olarak bagimsiz veya yart bagimli hastalik dongiilerinin olustugu
senaryodur. Bu etkilesimlerin sonucu, farkli vektdr popiilasyonlarinin
ozgulligline(noktal1 ¢izgi) ve mikroorganizma naklinden sonra farkli

konaklardan yararlanma yetenegine bagli olacaktir (McCoy, 2008).

Kene-patojen etkilesiminde patojen mikroorganizma kene hiicreleri veya
ekstraseliiler bosluklarda (bagirsak, hemasdl ve tiikiiriik bezi) ¢ogalarak vektori ile
etkilesime girer. Belirli bir kene tiiriiniin vektor olarak hareket etme yetenegi,
patojenin kene igerisinde hayatta kalmasina ve patojenin baslangigta kan ile alinmasi
sonucu bulundugu ince bagirsak ortami (bagirsak-enfeksiyon bariyeri ve tiikiiriik bezi-
enfeksiyon bariyeri) gibi birka¢ engelin iistesinden gelmesine baghdir (Nuttall ve
Labuda, 2004). Patojenler, ¢ogalmalarini ve aktarilmalarini kolaylastirmak i¢in konak
ve kenedeki biyolojik siirecleri manipiile ederken, keneler ise kan emme siirecini
tamamlamak i¢in konagin hemostatik, immiin ve inflamatuvar yanitlarini inhibe eder.
Konaklar ise patojen enfeksiyonunu simirlamak ve kene enfestasyonuna karsi
savasmak icin farkli mekanizmalari aktive ederek kene enfestasyonu ve/veya patojen
enfeksiyonuna tepki verir. Bu yilizden genel olarak kabul edilen goriis, kene
enfestasyonu ve patojen enfeksiyonunun kene, konak ve patojen arasindaki ¢atismaya
bagli olarak hem kene hem de konak iizerinde zararli etkiler olusturdugudur (Sekil 1.2)

(de la Fuente ve ark., 2016).
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Sekil 1.2. Kene-konak-patojen etkilesimleri: ¢atisma ve uyum (de la Fuente ve ark., 2016).

Sekil 1.2-A’da goriildiigii gibi konak, kene enfestasyonuna kars1t hem lokal
hem de sistematik tepki gosterirken kene ise konagin immiin cevabini inhibe
etmektedir. Bunun yani sira patojen organizma enfeksiyonu kolaylagtirmak, ¢ogalma
ve nakil i¢in apoptozis ile dogustan gelen immiin yanit gibi kenedeki biyolojik
stirecleri manipiile ederken; kene ise patojen enfeksiyonunu sinirlandirmak igin farkl
mekanizmalart aktive ederek tepki gosterir. Ayn1 zamanda konak da patojeni kontrol
altina alabilmek i¢in farkli mekanizmalar aktive ederek patojene tepki gosterirken;
patojen de enfeksiyonun baslamasi i¢in konak immiin yanitini inhibe eder. Sekil 1.2-
B’de ise kenenin kan emmesini saglamak i¢in konak immiin yanitindaki sapma,
kenenin konaktan yararlanmasini saglarken; konak ise patojen enfeksiyonuna karsi
artan diren¢ vasitasiyla kene enfestasyonundan yararlanabilir. Keneler, diisiik ve
yiiksek sicakliklarda artan hayatta kalma durumu ile patojen enfeksiyonlarindan
yararlanirken, patojenler ise kenenin beslenmesini ve {iremesini etkilemeden
enfeksiyonu kolaylastirmak igin kenedeki biyolojik siirecleri manipiile ederler.
Patojenler, enfeksiyonu kolaylastirmak i¢in konak cevabindan yararlanirken, konak
ise diger 6liimciil patojenler ile etkilesime girerek enfeksiyona kars1 duyarlilig1 azaltir

(de la Fuente ve ark., 2016).

Kene agilar1 da kene-patojen etkilesimi tizerinde etkili olabilir. Kene asilarinin

nihai amaci vektor enfestasyonunun kontrolii ve patojen iletimindeki azalma ile kene-
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kaynakli hastaliklara karst korumaktir. Kene asilarindaki aday antijenler kenenin
vektor kapasitesinde azalmaya neden olur. Ug proteinin kene vektor kapasitesi ile
iligskili oldugu gosterilmistir (Sekil 1.3). Bunlar; Ixodes scapularis’in Borrelia
burgdorferi ile kolonizasyonunda gerekli olan dis yiizey protein A (OspA)’nin
kenedeki reseptorii, Rhipicephalus sanguineus sement protein (P64) ve kene koruyucu
antijen subolesindir. As1 formiilasyonunda bu {i¢ antijenin kullanilmasi B. burgdorferi,
kene kokenli ensefalit viriisii ve Anaplasma phagocytophilum/Anaplasma marginale
icin kenelerdeki vektor kapasitesinin azalmasiyla sonuglanmistir. Bu sonuglar kene
kaynakl1 patojenlerin nakli ve kene enfestasyonlarinin kontrolii i¢in patojen ve kene
tirevli proteinleri hedefleyerek asi gelistirilmesinin uygunlugunu gostermistir (de la

Fuente ve ark., 2008 ve Merino ve ark., 2013).

(o)

Ken e enfestasyonunda azalma

“\ﬁ

Enfekte kene ve ken-kaynaks patojen
Rezervuar konagin immiinizasyonu entieleshjon seviyesinde aralma

"‘-..\

Kene asisi

Duyarh kanaga

kene-kaynakl
patojenin
naklinde azalma

Sekil 1.3. Kene asilarinin hayvan popiilasyonlarini immiinize etmek, kene enfestasyonlarini ve kenedeki
kene kaynakli patojen prevelansini azaltmak i¢in kullanimi (Duyarli hayvanlara ve insanlara patojen
bulasma riskinde azalma) (de la Fuente ve ark., 2008).

Borrelia burgdorferi, hem artropod vektorii hem de rezervuar konaginda
hayatta kalmak i¢in cesitli mekanizmalar gelistirmistir ve ¢evreye bagl olarak belirli
genleri farkl sekilde ifade etmektedir. Bu gen {irlinlerinin bazilar1 kene proteinleri ile
dogrudan etkilesime girerler. Enfekte Ixodes keneler doyduklarinda B. burgdorferi'nin
antijenik yapisi bilyiik dl¢iide degisir. Doymus I. scapularis nimflerinde lipoprotein ve
periplazmik proteinleri de kapsayan B. burgdorferi genleri yukari regiilasyona ugrar.
I. scapularis’in bagirsaginda bulunan spiroketler OspA’y1 sentezler (Sekil 1.4), ancak
kenenin beslenmesi sirasinda asagi regiile olur. OspA ve OspB (Dis yiizey protein B)

proteininin eksik oldugu B. burgdorferi mutanti, fareleri enfekte ederek artrite neden
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olmasina ragmen kene bagirsaginda kolonize olamamistir. Bu durum kesinlikle
spiroketin vektor igerisinde varligini siirdiirmesinde OspA ve/veya OspB’ nin dnemli
bir rolii oldugunu gosterir. Aslinda OspA icin kenede dis ylizey protein A reseptorii
(TROSPA) olarak adlandirilan bir reseptér tanimlanmistir. TROSPA, larva ve
nimflerin bagirsaklarinda oldukca ifade edilen bir reseptér olmasina ragmen ergin
kene bagirsaginda ise daha az ifade edilmistir. Enfektif kenelerdeki TROSPA ifadesi,
enfekte olmayan kenelere gore yiiksektir. Spiroketin kene igerisinde yliksek diizeyde
TROSPA iiretimini tetiklemesi avantajli bir durum olabilir. Boylelikle uzun beslenme
araliklar1 boyunca kene bagirsaginda varligini siirdiirebilir. Ayrica OspB’ nin yetersiz
oldugu B. burgdorferi mutantinin kene bagirsagina tutunma yeteneginin bozuldugu
gosterilmistir. Dolayisiyla OspA, OspB ve TROSPA nin sinerjik bir etkilesimi vardir
(Hovius ve ark., 2007).

Kene bagirsag Kene-Konak-Patojen etkilesimi
— N Salp1s
B. burgdorferi & ™ ij
BAVAVVeT, ot 1 @ Amin T ool
— .
TCR
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Salp 15, T hiicre aktivasyonunu

Osp ATROSPA' ya baglanir
inhibe eder
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Beslenen kenenin tikirik bezi .\ il S \
AVAVa VAR
O
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Sekil 1.4. Ixodes scapulasris bagirsaginda OspA’nin yukari regiilasyonu ve kene reseptoriine
baglanmasi (Hovius ve ark., 2007).

Konak-patojen etkilesiminde, bir konaktan digerine patojen sayisinda veya
virlilansindaki varyasyon, konaklar arasinda canlilik ve dogurganlik bakimindan

farkliliklara neden olur. Sonu¢ olarak, patojenle temastan kacinabilen veya
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enfeksiyona karst daha iyi direng gosterebilen konaklar daha uzun yasarlar ve duyarl

olanlardan daha fazla yavru birakirlar (Wade, 2007).

Bir¢ok mikroorganizma kenelerde kolonize olur ve bunlarin c¢ogunlugu
patojenik olmayan endosimbiyontlardir. Endosimbiyont toplulugunun kene
fizyolojisi, hayatta kalma ve daha da 6nemlisi patojen alinmasi ile naklinde 6nemli
rolii vardir. Dolayistyla kene mikrobiyomunu tanimlamak ve kene ile simbiyotik
bakterileri arasindaki etkilesimleri anlamak, kene kaynakli hastaliklar1 kontrol etmek
icin yeni anlayislar ortaya koyacaktir (Gall ve ark., 2016; Narasimhan ve Fikrig, 2015
ve Zhang ve ark., 2014). Kene igerisinde yasayan mikroorganizmalar sadece
taksonomi agisindan degil, ayn1 zamanda ekolojik olarak da farklilik gosterir. Bu
cesitlilik, mikroorganizmalarin kene popiilasyonlarin1 enfekte etmek ve varligim
stirdirmek i¢in kullandig1 stratejidir (Sekil 1.5). Kayalik daglar orman kenesinde
(Dermacentor andersoni) transovarial olarak nakledilen bir simbiyontun (Rickettsia
peacockii) benekli humma etkeni Rickettsia rickettsii’nin ¢ogalmasini ve transovarial
naklini engelledigi bildirilmistir (Bonnet ve ark., 2017). Benzer sekilde, Dermacentor
variabilis yumurtalarmin Rickettsia montana ve Rickettsia rhipicephali ile ko-

enfeksiyona karsi direncli oldugu gosterilmistir(Macaluso ve ark., 2002).
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Sekil 1.5. Mikroorganizmalarin keneler tarafindan alinmasi(Kirmizi oklar: kenenin kan emmesi ile
omurgali patojenleri almasi; mavi oklar: transovarial ve transstadial nakil ile mikroorganizmalarin
nakli; yesil oklar: ¢evreden alinan mikroorganizmalar)(Bonnet ve ark., 2017).




1.7. Kenelerin Vektorliigii ve Patojen Mikroorganizmalarin Nakil
Mekanizmalar:

Vektor-patojen etkilesimi igin birincil yer kene bagirsagidir. Bu nedenle,
patojen nakli kan ile beslenme ve sindirim fizyolojisi ile baglantilidir. Kan,
vitellogenez ve yumurta tiretimi gibi anabolik islemler igin zengin bir protein
kaynagidir. Eritrositlerden salinan hemoglobin birincil besleyici bilesendir. Kan ile
beslenen diger artropodlardan farkli olarak keneler, bagirsak iceriginin pH 6,3-6,5
altindaki degerlerde hemoglobin ve diger proteinleri hiicre i¢inde sindirirler (Horn ve

ark., 2009).

Kenenin konaga tutunmasi ve kan emme bolgesinin seg¢ilmesinin ardindan
ayrintilt beslenme islemi baslar. Kanin serbest kalmasi i¢in kan damarlarina zarar
verilmesi gerekir. Keneler, direkt olarak damardan ziyade agiz pargasi etrafinda olusan
havuzdan kan ve diger eksiidatlar1 emer. Yavas ve hizli beslenen kenelerinin, konakta
farkli seviyelerde hasara neden olan farkli agiz organelleri vardir. Ixodid kenelerde
(yavas beslenenler), lezyon, hematom olusumu ile birlikte asamali bir sekilde gelisir.
Beslenme lezyonundaki ana hasarin, yangi ve degraniilasyonun oldugu bolgeye gog
eden notrofillerden kaynaklandigr ileri siirilmiistiir. Argasid keneler ise hizli bir
sekilde beslenmekle birlikte (30 dakika ile birkag saat arasinda), larva ve nimfler
genellikle her gelisim asamasinda bir kez beslenirler. Bununla birlikte, bazen,
beslenmenin kesilmesi veya az miktarda kan emilmesi durumunda nimfler iki kez
beslenir. Eriskin keneler birkag¢ kez beslenir ve her beslenme sonrasi disi kenelerde
yumurta, erkek kenelerde ise sperm iretilir (Binnington ve Kemp, 1980; Mans ve
Neitz, 2004; Oliver, 1989 ve Ribeiro, 1987).

Kene, keliserlerini kullanarak derinin keratin tabakasini keser ve hipostomunu
epidermisten iceri sokar. Bir¢ok Ixodid tiirii hipostom etrafinda polimerize olan,
keneyi deriye sabitleyen ve kene tiikiirigii ile konak sivilarinin sizmasini 6nleyen

¢imento gibi bir madde salgilar (Nuttall ve ark., 2000). Pihtilasma, vazokonstriksiyon
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ve trombosit agregasyonu igeren hemostaz, kene agiz pargalarinin konak derisine
girmesinin ardindan olusan mekanik yaralanmaya kars1 konakta goriilen ilk savunma
mekanizmasidir. Kenenin uzun siire boyunca konaga tutunmasi hem hematofajiye
adapte olmasi hem de viicut biiyiikliigiindeki artis i¢in gereklidir. Ancak, bu durum
beslenme bolgesine farkli 16kosit popiilasyonlariin infiltrasyonu da dahil olmak iizere
konaga bagli cesitli yangi reaksiyonlarinin gelisimi icin yeterli siire saglamaktadir.
Dolayisiyla uzun siireli baglanma ve beslenme biiyiik oranda, beslenme bolgesindeki
yang1, hemostatik reaksiyonlar ve konak bagisikligina kars1 kene tiikiiriik salgisinin
sahip oldugu ozelliklerle miimkiindiir. Kan ile beslenmeye bir adaptasyon olarak
keneler, tlikiiriik salgilarinda konakta agri, kasinma ve kenenin beslendigi ortamdaki
kan akisin1 bozan hatta keneye dogrudan zarar vererek konaktan ayrilmasina ve
6liimiine neden olan konak immiin cevabini (dogustan gelen ve adaptif immiin cevap)
baskilayabilen immiinomodilator kompleks bir karisima sahiptir. Boylelikle kesintisiz
bir sekilde kan ile beslenme saglanir. Ornegin |. scapularis, yaralanma ve enfeksiyon
bolgelerine hiicre gogiinde Onemli olan hem 16kosit hem de endotel hiicre
molekiillerini baskilamak i¢in tiikiiriik adaptasyonlarini gelistirmistir. I. ricinus, Ixodes
hexagonus ve Ixodes uriae'nin tiikiiriik bezi ekstraktlarmin her biri dogal konaklarin
serumlarinda alternatif yol aktivasyonunu inhibe eder. Ayrica tiikiiriik salgisinda
bulunan ve kenenin beslenmesini saglayan faktorlerin konakta patojen varligini
stirdiirmesinde etkili olduguna dair kanitlar da vardir (Bowman ve ark., 1997; Kotal
ve ark., 2015; Lawrie ve ark., 1999; Ribeiro, 1987 ve Wikel, 2013). Lektinler hem
bakteri hem de viruslarin yani sira muhtemelen tiim Okaryotlarda bulunan
molekiillerdir. Omurgasizlardaki lektinler hiicre adezyonu, opsonizasyon, fagositoz ve
sitolizde gorev almaktadir. Ancak bu molekiiller vektorler tarafindan patojenlerin
naklinde de rol oynayabilirler. Yapilan caligmalar dort kene tiiriiniin hemolenfinde
lektin molekiiliiniin varligini ortaya koymustur (l. ricinus, Ornithodoros tartakovskyi,
Ornithodoros tholozani ve Argas polonicus). Bunlarin iginde I. ricinus hemositleri B.
burgdorferi spiroketlerini kivrilma yolu ile fagosite eder ve bu mekanizmanin lektin

tabanli bir yol oldugu diisiiniilmektedir (Grubhoffer ve Jindrak, 1998).

Kene tiikiiriik bilesenlerinin konak {iizerindeki etkileri vasitasiyla kene-

kaynakli patojenleri nakletmeleri, tiikiiriik ile aktive edilen nakil (SAT) olarak
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adlandirtlir. Bu terim ilk kez Rhipicephalus appendiculatus tiikiiriik bezi ekstrakti ile
Thogoto virusun naklini tanimlamak i¢in kullanilmistir ve daha sonra bir¢ok kene-
kaynakl1 patojen i¢in de gosterilmistir. Tiikiirtik ile aktive edilen nakil, dolayli olarak,
aymi konakta enfekte ve enfekte olmayan kenelerin birlikte beslenmesi arasinda

sistemik olmayan nakli saglar (Nuttall ve Labuda, 2004).

Kenelerin beslenme donemleri arasinin aylarca siirebilme ihtimaline karsi
kendilerini enfekte eden patojenler, bu siire igerisinde dormansi halde kalir ve bir
sonraki beslenme doneminde uyarilana kadar biiyiik Olclide enfekte degillerdir
(Katavolos ve ark., 1998). Bu patojenlerin bir konaga nakledilmeden 6nce yeniden
aktiflesme ve/veya replikasyonu gerekir. Bu yiizden kene tiikiiriik salgisinin yan1 sira
kenenin konak {izerinde tutunma siiresi de patojen nakli ile iligkilidir. Yapilan bir
calismada, B. burgdorferi sensu stricto spiroketleri ile enfekte rodentlerin, kene
tutunma siiresine bagli olarak (24 saatten 72 saate kadar) arttig1 tespit edilmistir
(Piesman ve ark., 1987). Benzer bir calismada, insan Graniilositik Ehrlichiae ajam
(NTN-1 alttiirii) ile enfekte keneler farkli siirelerde konaktan uzaklastirildiginda
tutunma siiresindeki artisa bagli olarak Ehrlichiae ile enfekte konak sayisinda artig
gbzlenmistir (Katavolos ve ark., 1998). Yine, kayalik daglar benekli hummas1 etkeni
R. rickettsi ile enfekte erkek Amblyomma aureolatum ag erigkinlerin kobaylar tizerinde
farkli siireler boyunca tutunmustur. Calisma sonucunda 10 saatin iizerinde kenenin
konaga tutunmasinin R. rickettsii’nin basarili bir sekilde nakledildigi gozlenmistir
(Saraiva ve ark., 2014). Baska bir ¢alismada ise Borrelia afzeli ve Borrelia garinii ile
enfekte 1962 Ixodes persulcatus’ta beslenme periyodunun erken evresinde tiikiiriik
bezlerinde spiroket bulunduran kenelerin oraninda veya spiroket konsantrasyonunda
artis olmamistir. Bu durum erken evrede kene bagirsagindan tiikiiriik bezlerine
Borrelia gogiiniin, tiikiiriik ile patojen nakli igin bir 6n kosul veya 6nemli olmadigini

gostermistir (Moskvitina ve Korenberg, 1995).
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1.7.1. Transstadial Nakil

Omurgal1 hayvanlardaki patojenlerin, omurgasiz vektorlerde nesiller boyunca
nakledilmesi, enfeksiyon hastaliklarinin epidemiyolojisinde olduk¢a karmagsik bir
problem olusturmaktadir. Sadece tek konakli vektdr ile nakledilen patojenlerin
(Rhipicephalus annulatus-Babesia bigemina) hayatta kalmasi vektordeki kalitsal
gecise baglidir. Bunun mantikli bir gereklilik oldugu gosterilebilir. Aksi halde, dogal
toplumlarda bu tiir naklin hastaligin korunmasindaki epidemiyolojik rolii daha az
belirgindir. Bu durum nicel bir problemdir ve ¢6ziimii, dogada meydana gelen farkli

nakil tiirlerinin dikkate alinmasina baglidir (Fine, 1975).

Transstadial nakil veya transstadial enfeksiyon, sadece gecisi degil ayni
zamanda bir gelisim asamasindan digerine patojenin gelisimini tanimlamak igin
yaygin olarak kullanilmaktadir. Patojenin gelisimi veya cogalmasi enfektivitenin
gerekli bir Onciisiidiir. Tiim kan emen artropodlar konak kani ile viral patojenleri
almalarina ragmen, sadece belirli tiirler, bir patojeni baska bir duyarli hayvana
nakledebilir. Bir arthropodun biyolojik vektor olabilme yetenegi genetik olarak
belirlenir ve bagirsak bariyeri (epitel hiicrelerinin  virlis  ¢ogalmasini
destekleyememesi), viriis-vektor 6zgiilliigiinden sorumlu olabilir. Clinkii artropodlarin
peritropik makriksi (bagirsak icerisindeki besinleri ¢evreleyen membrandz kese)
omurgalilarin bagirsak mukozasina benzemektedir. Bu yap1 patojenlerin, bagirsak
mikrobiyotasinda bulunan bakterilere ve asindirict gida pargaciklarinin bagirsak
epiteline zarar vermesini 6nlemek i¢in koruma saglar. Bir patojenin spesifik artropod
vektorii icinde hayatta kalmas: cesitli igsel ve dissal faktdrlere baglidir. Ornegin,
sivrisinek veya kenelerin enfekte olabilmesi i¢in belirli konsantrasyonda
mikroorganizma gerekmektedir. Bu durum bir patojenin beslenme kanalina girdikten
sonra yeterli konsantrasyonda olmadiginda iistesinden gelemeyecegi fiziksel ve
kimyasal engeller ile kars1 karsiya oldugunu gostermektedir. Bu engeller sindirim
enzimleri araciligiyla virlis inaktivasyonu, bagirsak hiicre zar1 gecirgenligindeki

degisiklikler, bagirsak hiicreleri tizerindeki siirli sayida spesifik patojen reseptor
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bdlgesi ve yiizey tipi bir savunma mekanizmasi olabilir (Burgdorfer ve Varma, 1967;
Naraisman ve ark., 2014 ve Rudzinska ve ark., 1982). Transstadial nakil patojenin
kenede bir gelisim asamasindan digerine nakledilmesi olarak tanimlansa da patojen
mikroorganizma kene gelisimi boyunca varligini stirdiiriir. Bu durum ‘transstaddial
hayatta kalma’ (transstadial survival) olarak da tanimlanir (Madder ve Horak, 2013 ve
Zaher ve ark., 1977).

1.7.2. Transovarial Nakil

Enfeksiydz ajanin kalitsal olarak nakli tartismalarinda kullanilan terimlerin
cogu, gecisten sorumlu spesifik biyolojik mekanizmalarin tanimlayicisidir, 6rnegin,
transplasental, transmammal, transovum ve transovarialdir. Tiim bu nakil tiirleri igin
ortak payda, onlar1 epidemiyolojik bir agidan ele aldigimizda belirgindir. Bu durum
1940’larda Gross ve digerleri tarafindan kabul edilmis ve tiim bu olasiliklari
kapsayacak sekilde ‘vertikal’ nakil kavraminin olusturulmasina yol a¢mustir
(Anderson ve May, 1981). Bu yazarlar1 takiben, vertikal nakil, patojenin bir ana
organizmadan onun yavrusuna aktarilmasi olarak tanimlanabilir (Fine, 1975).
Transovarial nakil iki spesifik enfeksiyon orani ile de tanimlanabilir; (i) transovarial
enfeksiyon orani, mikroorganizmalar1 yavrularina nakleden disilerin yiizdesini, (ii)
yavru enfeksiyon orani, enfekte disiden elde edilen enfekte yavru ylizdesini ifade eder

(Socolovschi ve ark., 2009).

Vertikal veya transovarial nakil, bazi kene kaynakli patojenler igin 6nemli bir
nakil yoludur. Enfekte bir konaktan beslenen ¢iftlesmis ixodid disi kene, yumurtalarini
birakmak i¢in konaktan ayrilir. Disi kenenin bagirsaginda bulunan patojenler kenenin
tireme organlarin1 (¢ogunlukla yumurtaliklar) enfekte edebilir ve cogalabilir. Bu
sekilde, patojen bir sonraki kusaga aktarilir. Bu nakil yolu ile enfekte bir disi, her biri
bir enfektesiyon kaynagi olarak hizmet edebilecek yiizlerce hatta binlerce enfekte larva

tiretebilir (Orkun, 2019).
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1.7.2. Es Beslenme ile Nakil

Eski zamanlarda omurgali konak ile kene kaynakli patojen naklinin, omurgali
konak igerisinde sistemik bir enfeksiyonun gelisimine bagli oldugu diistiniilmiistiir.
Birgok patojen, hayatta kalmak i¢in kan ile beslenen artropodlara giivenir. Enfekte
olmamis artropod vektor enfekte olmus bir omurgali konaktan beslendiginde, patojen
kan ile alinir. Sistemik enfeksiyon seviyesi yiikseldik¢e(viremi, bakteriyemi,
parazitemi) kan ile beslenen artropod vektoriin enfekte olma olasilig1 artar veya buna
bagli olarak omurgali konagin bir enjektdr aracilifiyla enfeksiyonuna dayali
calismalar gerceklesir. Keneler ile birlikte dogal nakil kosullarini taklit eden ¢ok
sayida calisma sistemik enfeksiyon ile naklin degismezligine meydan okumakla
birlikte alternatif olarak sistemik olmayan bir yolun varligini ortaya koymaktadir
(Randolph ve ark., 1996).

Es beslenme ile nakil, ¢ok sayida vektor-kaynakli patojen i¢in bildirilmis bir
nakil mekanizmasidir (Voordouw, 2015). Bu nakil mekanizmas1 ilk defa Thogoto
virlislin viremi goriilmeyen kobaylar arasinda enfekte olmus keneden enfekte olmamis
keneye nakli ile gosterilmistir. Es beslenme nakilde, omurgali konakta sistemik
enfeksiyonun yoklugunda enfekte kene ile enfekte olmayan kenenin birlikte
beslenmesi sonucu meydana gelir (Sekil 1.6) (Jones ve Nuttall, 1989 ve Randolph ve
ark., 1996). Es beslenme ile nakil, genellikle, deride gegici ve lokalize bir enfeksiyona
baghdir. Vektdr kaynakli patojen, viicuda girdigi bolgeden yayilarak konak
organizmada sistemik enfeksiyon olusturan nakil mekanizmasindan (sistemik nakil)
farklilik gosterir. Bu nakilde konak organizma patojen degisimini kolaylastirmak igin
enfekte ve enfekte olmamis keneleri ayn1 zamanda ve bdlgede bir araya getiren gegici
bir koprii gorevi goriir. Es beslenme ile naklin aksine sistemik nakilde ise vektorler
konak enfekte olduktan haftalar, hatta aylar, sonra patojeni alir. Kenelerin es beslenme
ile enfekte olmasi kene kaynakli viral patojenlerin yan1 sira Lyme hastalig etkeni B.
burgdorferi sensu lato’da gosterilmistir (Gern ve Rais, 1996; Ogden ve ark., 1997 ve
Voordouw, 2015).
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Sekil 1.6. Kenelerde es beslenme ile patojen nakli (Nimften larvaya) (Voordouw, 2015).

Canlilar, patojen mikroorganizmalar tarafindan enfeksiyon tehdidine karsi cok
yonlii bir bagisiklik sistemi gelistirmelerine ragmen, bakteri, protozoon ve fungal
patojenler konaklar1 tarafindan yok edilmeyi onlemek i¢in ayni derecede sistemler
gelistirerek yanit vermislerdir (Deitsch ve ark., 2009). Konak immiin sistemden
kaginilmasi, uzun siire sistemik enfeksiyon olusturan vektdr kaynakli patojenler igin
Ooneme sahiptir. Birgok vektdr kaynakli patojen antijenik degisim vasitasiyla konagin
immiin cevabindan kacmabilir. Patojenin artropod vektoriinde daha uzun siire
bulunurken, buna karsilik omurgali konaginda daha az siire bulunmasi, konaginin
immiin sisteminden kacinma mekanizmalarindan biri olabilir. Bu durumda es
beslenme mekanizmasi potansiyel olarak bagisiklik sisteminden kaginma stratejisi
olabilir. Cilinkii bu mekanizma patojenin, omurgali konaginda bulundugu siireyi en aza

indirir (Brunham ve ark., 1993 ve Jacquet ve ark., 2016).

Es beslenme ile naklin basaril1 bir sekilde gerceklesebilmesi i¢in larva ve nimf
kenelerin ayn1 konak iizerinde ayn1 zamanda beslenmesi gerekmektedir. Bu yiizden es
beslenme ile nakil iki gerekli ekolojik kosula sahiptir. Bunlar, larva ve nimflerin konak
arama aktivitesindeki senkronizasyon ve ayni konakta birlikte bulunmalaridir. Kuzey
Amerika ve Avrupa arasindaki iklim farkliliklar1 es beslenme ile nakil i¢in onemli
sonuglart olan farkli kene aktivite modelleri olusturur. Kuzey Amerika’da I.
scapularis’in larva ve nimfleri, yilin farkli zamanlarinda (sirasiyla yaz basi ve yaz

sonu) konak arama davranisi sergilerler. Avrupa’da ise I. ricinus’un larva ve nimfleri
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ilkbahardan sonbahara ayni zamanda aktiftir. Bu yiizden spiroketlerin es beslenme ile
nakledilme potansiyeli muhtemelen Kuzey Amerika’ya kiyasla Avrupa’da daha

fazladir (Voordouw, 2015).

1.7.3. Venereal Nakil

Ixodid kenelerin ciftlesmesi konaklar1 iizerinde gerceklesmektedir. Ancak
Ixodes tiirleri konagin iizerinde veya disinda ciftlesirler ve spermatidlerin olusumu
nimf veya eriskin asamanin baslangicinda olur. Eriskin keneler ¢iftlesmede genellikle,
konaga tutunmus halde bulunurlar. Disi birey beslenmeyi ciftlesmeden sonra
tamamlar. Eger disi birey ¢iftlesmezse tam olarak biiyliyemez ve birkag hafta boyunca

konakta kalir. Argasid kenelerde ise ¢iftlesme her zaman konak disinda gerceklesir.

Ciftlesme sirasinda spermatafor (Sekil 1.7) disi kenenin genital kanalina iletilir
(Feldman-Muhsam ve Borut, 1971 ve Oliver ve ark., 1974).

Sekil 1.7. Hyalomma excavatum’da c¢iftlesmenin bozulmasiyla erkek agiz pargasinin ucuna
spermataforun yapismasi (3), ciftlesmeden 24 saat sonra receptaculum seminisin diseksiyonu ile
endospermatafor (4) (Feldman-Muhsam ve Borut, 1971).

Venereal nakil enfekte erkek kenelerin ciftlesme sirasinda enfekte olmayan disi

keneye patojeni aktarmasidir. Venereal nakil erkek kene tarafindan iiretilen

spermatoforun disi kenenin genital agiklifina nakledilmesi sirasinda gerceklesir.
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Kirim Kongo kanamali atesi viriisiiniin venereal nakli bazi vektor kene tiirlerinde

gosterilmigtir (Madder ve ark., 2013).

Keneden-keneye nakil diisiiniiliirken, transovarial ve venereal nakil (erkekten
disiye) Ornithodoros porcinus popiilasyonlarinda Afrika domuz atesi viriisiiniin
korunmasina katkida bulunan en 6nemli mekanizmalardir. Venereal nakil orani
%10’dan %90’a kadar degisebilir. Ilging bir sekilde, enfekte olmayan disi kenelerin
enfekte erkekler ile ¢iftlesmesi sonrasinda disinin yumurtlamasi sonucu meydana
gelen ilk yumurta kiitlesindeki yavrular enfekte degildir. Ancak bu disilerin %15’
ikinci yumurta kiitlesinde enfekte olmus yavrular iiretmistir. Bunun yani sira disiden
erkege venereal nakil ile ilgili bildirim de mevcuttur. Ancak, bu nadir bir olaydir ve
patojenin kene popiilasyonunda varligt korumasini 6nemli 6l¢iide etkilemedigini
diisiindiirmektedir (Endris ve Hess, 1994 ve Kleiboeker ve Scoles, 2001). Baska bir
calisma ise Borrelia crocidurae ile enfekte Ornithodoros erraticus erkek birey disiye
ciftlesme sirasinda spiroketleri nakletmistir. Erkek bireyin bir¢ok disi ile ¢iftlesmesi
B. crocidurae popiilasyonun varligini siirdiirmesine katki saglamaktadir (Gaber ve

ark., 1982).

1.8. Dermacentor Soyu

Keneler icerisinde onemli vektorleri bulunduran ve tiir ¢esitligine sahip olan
Ixodidae ailesi i¢eresindeki Dermacentor soyunun iiyeleri, 6zellikle Amerika, Asya ve
Avrupa’daki insan ve hayvan saglhigi agisindan hayli 6nem arz etmektedirler (Estrada-
Pena ve ark., 2004). Bu soyda diinya ¢apinda simdiye kadar 36 tiir tanimlanmis olup
bu sayinin taksonomik olarak muamma olan baz tiirlerin detayli analizleri neticesinde
daha da artacagi tahmin edilmektedir (Wang ve ark., 2019). Dermacentor soyundaki
kenelerin morfolojisine baktigimizda; skutumlart ve konskutumlart nakislt bir
goriiniime sahiptir. Belirgin gézler mevcut olup (D. nitens’ de gozler belirgin degildir)
festonlar erkek bireylerde bulunur ve 11 tanedir. Kapitulum dort koseli ve eni

boyundan uzundur. Hipostomun median ¢izgisinin her iki tarafinda tiger sira dis
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bulunur. Palpler kisa ve genis olup birinci eklem ikinci birlesmis durumdadir.
Koksalarin biiytikliigli birinciden dordiinciiye kadar artmaktadir. Dordiincii koksa ¢cok
genistir. Erkek ve disinin birinci koksalar1 ortasindan yariktir. Bacaklar incedir ve agik
renkli halkalar bulunmamaktadir ancak pulvillumlar daima mevcuttur. Stigmalar
yuvarlaga yakin veya virgiil seklindedir. Erkeklerde ventral plak bulunmamaktadir.
Anal oluk aniisiin arkasindadir (D. nitens’ de anal oluk belirgin degildir). A¢ kenelerin
biiyiikliigii genelde 4-5 mm arasindadir (D. nitens 3 mm)(Arthur, 1960; Walker ve
ark., 2003 ve Estrada-Pefia ve ark., 2004).

1.8.1. Dermacentor marginatus Tiir Kompleksi

Ac18a kavusturulmay1 bekleyen ve goreceli olaraktan hakkinda daha az genetik
veriye sahip oldugumuz soylardan biri de Dermacentor soyudur (Kloch ve ark., 2018
ve Paulaukas ve ark., 2018). Diinya ¢apinda su ana kadar tanimlanmis 36 tiir ile temsil
edilen Dermacentor soyundaki keneler, morfolojik 6zellikleri, yasam dongiisii, sezon
aktiviteleri, konak c¢esitliligi ile ekolojik bakimindan benzerlik gosterirler ve 6zellikle
baz1 yakindan iligkili tiirlerin morfolojik identifikasyonunda zorluklar veya
yanligliklar s6z konusu olabilir (Wang ve ark., 2019). Estrada-Pefia ve Estrada-Pena
(1991), Palearktik fauna bolgesinin belirgin bir kenesi olan D. marginatus’ u toplanan
941 oOrnek Tlzerinden morfolojik olarak yeniden tanimlanmistir. Dermacentor
tiirlerinin 6zellikle palp, dorsal spur, kornua boyutu, spirakiiler plaka, skutal kalip ve
disi genital agiklik diizeyinde ¢ok yiiksek intraspesifik morfolojik varyasyon
sergiledigini ve D. niveus ile D. daghestanicus’ un, D. marginatus’ un sinonimleri
oldugu sonucuna varmistir. Halen bir¢ok bilinmezlik igeren Serdjukovia altsoyu
igerisinde birbirine yakin iligkili ¢esitli tiirler (D. raskemensis, D. niveus, D.
ushakovae, D. pomerantzevi, D. marginatus, D. silvarum ve D. nuttalli) yer almakta
(Filippova, 1977), bu tiirlerden 6zellikle morfolojik olarak ¢ok benzer bazilarinin
taksonomik gegcerliligi halen tartisilmakta olup ge¢misteki identifikasyonlarda yaygin
bir sekilde hatalar olabilecegi belirtilmektedir (Guglielmone ve ark., 2014).
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Dermacentor marginatus, D. nuttalli, D. silvarum D. ushakovae ve D. niveus
tirleri D. marginatus kompleksini olusturmaktadir (Filippova ve Plaksina, 2005).
Bunun yaninda ¢ok yeni olarak en son bulunusundan uzunca bir aradan sonra varligi
aktif bir popiilasyondan yeniden kesfedilen bir Dermacentor olan D. raskemensis’ in
Tiirkiye’den toplanan orneklerinin barkodlanmasi ve detayli filogenetik analizleri
gostermistir ki bu tiiriin D. marginatus ile monofiletik bir tiirlesmeye sahip olabilecegi
ve bu kompleksin i¢inde yer aldig1 ortaya konmustur (Orkun ve Vatansever, 2021).
Bazi morfolojik 6zellikler eriskin olmayan Dermacentor kenelerinin identifikasyonu
icin yararli olsa da D. marginatus kompleksinin morfolojik tiir tanimlamalar1 bazi
tirlerde hayli zor olmakta ve kolaylikla karistirmalara sebep verebilmektedir. Bu
ylizden bu gruptaki kenelerin giiclii bir genetik karakterizasyonuna ve
poplilasyonlarin yapisini ortaya koymaya ihtiyac¢ vardir. Aksi halde 6zellikle kene
taksonomisinde  dolayistyla ilgili tiirlerin  cografik  dagilimlarinda  ve
vektorliiklerindeki bilgilerde ciddi yanlisliklar igten bile degildir. Bunlardan, Barker
ve Murrell (2004), D. ushakovae’yi D. marginatus’ tan ayri bir tiir olarak listelemistir.
Guglielmone ve ark. (2009), tiirlerin karsilastirma durumu netlesinceye kadar D.
ushakovae' yi gegici olarak kabul etmistir ve yine Guglielmone ve ark. (2014)’ deki
kitapta her ne kadar yazarlar arasinda farkli goriisler olsa da D. ushakovae gegerli bir
tir olarak yer almigtir. Estrada-Pena ve Estrada-Pena (1991), yapilan morfolojik
analizler neticesinde D. niveus ve D. daghestanicus’ un D. marginatus’ un sinonimi
oldugunu iddia etmislerdir. Ancak Guglielmone ve ark. (2014), aksi ortaya konan
kadar D. niveus’ u gegerli bir tiir olarak listelemis ve D. daghestanicus’ un bu tiiriin
sinonimi olarak belirtmiglerdir. Moshaverinia ve ark. (2009), D. marginatus ve D.
niveus tiirleri arasinda ciddi problemlerin oldugunu ve bu tiirlerin araliklarla sinonim
olarak kullanildiklarin1 belirtmis ve Internal Transcribed Space (ITS) bdlgesinin
sekans analizi sonucu D. marginatus ile D. niveus arasinda %99 oraninda sekans
homolojisi tespit edildigini ve bunlarin konsipesifik oldugunu iddia etmislerdir. Ayrica
D. marginatus’ un ITS-2 boélgesinin niikleotid sekanst GenBank’a kayith diger D.
marginatus ITS-2 sekansi ile karsilastirildiginda %98 sekans homoloji oldugu da
belirtilmis. Bogdanov ve ark. (2017), da D. marginatus, D. niveus, D. silvarum, D.
nuttalli ve D. reticulatus’ un sitokrom c oksidaz (COI) gen bolgesinin filogenisinde D.

marginatus kompleksin {i¢ belirgin kiimeye ayrildiklarmi ve ilk kiimede D.
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marginatus, ikinci kiimede D. niveus, ligiincii kiimede ise D. nuttalli ve D. silvarum
oldugunu belirtmislerdir. Ancak Jizhou ve ark. (2014)’nin yapmis oldugu bir ¢alisma
ise COI ve 16S rDNA sekans analizine gére D. marginatus ile D. nuttalli tiirlerinin
birlikte kiimelendigini gostermislerdir. Ancak yukar1 da bahsedildigi tizere D.
raskemensis’in genetik verisi (COI ve 16S rDNA) ilk defa ortaya konup Dermacentor
filogenisine dahil edildiginde bu tiiriin her iki gen seviyesinde de D. marginatus ile
aym koldan dallandig1 (monofiletik) ve D. nuttalli ve D. silvarum keneleri ile
kompleksin ana kladesi igerisinde ayr1 bir dallanma yaptig1 ortaya konmustur (Orkun
ve Vatansever, 2021). Dermacentor tiirlerinin mitokondrial genom analizleri ve
farkliliklar1 géz 6niine alindiginda; Zhang ve ark. (2019), bir D. marginatus 6rneginin
mitokondriyon genomunu dizilemis ve diger Metastriata keneleri ile ayn1 diizene sahip
oldugunu, ancak rrmS ve tRNA-Val arasindaki kodlanmamis bolgenin diger
Dermacentor tiirlerinden kisa oldugunu bildirmistir. Guo ve ark. (2016), ise D.
silvarum ile D. nitens’ in mitokondriyal genom sekanslarini karsilastirdiklarinda D.
silvarum genomunun 106 kb daha uzun oldugunu ve hem niikleotid (%15.46-35.14)
hem de aminoasit (%6.05-48.98) agisindan dizi farkliiginin mevcut oldugunu
gostermislerdir. Kartashov ve ark. (2020), D. reticulatus’ un mitokondriyal genom
analizini yapmis ve genomunun D. marginatus, D. silvarum, D. nuttalli ve D.
everestianus ile benzerligini sirasiyla; %85,1, %84,8, %85,4, %85,7 oldugu tespit
etmistir. Son olarak, Chen ve ark. (2020), yeni nesil sekans analizi kullanarak D.
marginatus, D. nuttalli ve D. silvarum mitokondriyon genomlari karsilastirdiklarinda
yiiksek sekans benzerlige sahip olduklarini (%95) ve gen dizilimlerinin ayni tipte (tip
3) oldugunu bildirmisleridir.

1.8.1.1 Dermacentor marginatus

1.8.1.1.1 Morfoloji

Dermacentor marginatus’un morfolojik karakteristigine bakildiginda; disi

bireylerinde porose arealarin sekli dar-oval ve genital agiklik ise ‘V’ seklindedir ve de
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kapitulum 774-948 mikrometre (um) civarindadir. Erkek bireylerde ise kornua ve palp
eklemindeki posterior spur kisadir, kapitulum 700-900 um civarindadir. Her iki
cinsiyette de basis kapitulum dortgen, anal oluk aniisiin arkasinda ve birinci koksadaki
internal ile eksternal spur aralig1 ortadir. Ayrica eksternal spur, internal spurdan kisadir
(Estrada-Pena ve Estrada-Pefia, 1991; Estrada-Pena ve ark., 2004 ve Ionita ve ark.,
2008). Morfolojik olarak yakin iligkili bir diger tiir olan D. niveus’un (her ne kadar
taksonomisi karisik bir tiir olsada) morfolojik karakteristiginde ise spirakulum oval ve
dorsale dogru daralir. Dorsal palp eklemindeki spur belirgindir. Ayrica disi bireylerde

trohanter iki ve ii¢ ventral spur yoktur (Estrada-Pefia ve Estrada-Pena, 1991).

1.8.1.1.2 Biyoloji

Dermacentor marginatus’un biyolojisi ve konak tercihi gbéz Oniinde
bulunduruldugunda ii¢ konakl: bir gelisim (yasam dongiisii) gosterdigi ve tiim yasam
dongiisiinii 1-2 yil icerisinde tamamlayabildigi kaydedilmistir (Hornok, 2017; Ionita
ve ark., 2008; Rubel ve ark., 2016 ve Walker ve ark., 2003). Ag eriskinlerin ana aktivite
donemleri ilkbahar ve sonbahar aylari olup daha giiney bélgelerde kis boyunca
uzayabildigi bildirilmistir (Rubel ve ark., 2016). Ayrica bu durum bu caligmanin
planlandig1 cografik bolge de daha dnceden goriilmiis olup kis aylarinda dahi hem ag
erigkinlere hem de konak {izerinde D. marginatus’ larin tespit edildigi kaydedilmistir
(Orkun, 2015). D. marginatus antropofilik bir kene olarak da kabul edilir(Selmi ve
ark., 2009) ve bu kene kaynakli insan enfestasyonlarina tilkemizde 6zellikle sonbahar-
ilkbahar aylarinda sik karsilasildig: bildirilmistir (Karaer ve ark., 2011 ve Orkun ve
ark., 2014b). Eriskin keneler genelde sigir, koyun, keci, at gibi evcil ve 6zellikle yaban
domuzlar1 gibi yabani tirnaklilar1 konak olarak tercih etmektedirler. Erigkin olmayan
(larva ve nimfler) D. marginatus keneleri ise endofilik (yuvaya bagimli) karakterde
olup genellikle kiigiik memeliler (6zellikle rodentler), insektivorlar (Kirpiler) ve

tavsanlar tizerinden beslenirler (Hornok, 2017 ve Walter ve ark., 2016).
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1.8.1.1.3 Yayihs1

Dermacentor marginatus tiirii nakisli koyun kenesi olarak da bilinir (Estrada-
Pena ve ark., 2004; Hornok, 2017 ve Walker ve ark., 2003). Bu tiiriin ekolojisine ve
cografik dagilimina baktigimizda; kozmopolit bir kene tiirii olup ve Afrika’nin kuzey
kesimlerinden (Fas, Cezayir, Tunus), Avrupa’nin giiney kesimlerinden Fransa’nin
kuzeyine, Tiirkiye (Anadolu) ve Suriye’nin kuzeyinden Rusya ve Cin’e kadar genis
cografik dagilima sahip oldugu bilinmektedir. Ayrica bu tiiriin iran’in kuzey,
kuzeybat1 ve batisinda da yayilim gosterdigi kaydedilmistir (Darvishi ve ark., 2014;
Hornok, 2017 ve Walter ve ark., 2016).

Dermacentor marginatus’un giiney enlemlerde daha sicak ve kuru bir iklime
adapte oldugu iyi bilinmektedir ve buralardaki genellikle bozkirlarda, Alp steplerinde,
orman bozkirlarinda ve yari ¢6l alanlarinda popiilasyonlarinin aktif bir sekilde
stirdiiriirler. Almanya'da kserofilik bozkir benzeri bitki ortiisiinii, 6zellikle agik koyun
meralarini tercih ettigi bildirilmistir (Walter ve ark., 2016). italya'nin orta ve yiiksek
rakimlarinda, agik mese ormanlar1 ve kuru ¢ayirlar tipik yasam alanlar1 iken, giiney
Italya'da ormanlik alanlarda yasamaktadir. Giiney Fransa'da, kiyidan 960 metre (m)
yiikseklige kadar olan alanlarda da yerlesim gosterdigi bildirilmistir (Rubel ve ark.,
2016). Ulkemizde ise dzellikle yar1 kurak alanlara gegis, yarik kurak alanlar ve daha
seyrek olaraktan da orman vejetasyonlarmin bulundugu habitatlarda yayilim

gosterdigi bilinmektedir (Kurtpinar, 1954; Merdivenci, 1969 ve Orkun, 2015).

Dermacentor marginatus'un varligi iilkemizde ozellikle step habitata sahip
cografik alanlardaki agirlikli olarak omurgali konaklar {izerinden bildirilmis olup
erigskinlerinin baslica sigir, koyun, kegi, at, esek, yaban domuzunda ve gelismemis
formlarinin (larva ve nimf) ise yabani kiigiik memelilerde tespit edildigi rapor
edilmistir (Acic1 ve Celep, 1997; Arslan ve ark., 1999; Aydin, 2000; Aydin ve ark.,
2012; Bakarci ve ark., 2012; Bursal1 ve ark., 2015; Cicek, 2000; Eser, 2012; Hoffmann
ve ark., 1971; Khan, 1972; Kurtpinar; 1954; Mamak ve ark., 2006; Merdivenci, 1969;
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Orkun ve ark., 2014a; Orkun, 2015; Orkun ve ark., 2017; Orkun ve ark., 2020; Oytun,
1956; Parrish, 1961; Sayin ve ark., 1982; Sayin ve Dumanli, 1982; Sayin ve ark., 1997;
Zeybek ve Kalkan 1984; Tasci, 1989; Yay ve ark., 2004; Yesilbag ve ark., 2013 ve
Yukar1 ve Umur, 2002). Bunun yaninda iilkemizde genelde D. marginatus’un aktif
olarak yayilim gosterdigi yerlerdeki insanlardan da kan emdigi rapor edilmistir
(Bakirci ve ark., 2014; Bursali ve ark., 2010; Bursal1 ve ark., 2011; Bursal1 ve ark.,
2013; Gargili ve ark., 2010; Kar ve ark., 2013; Karaer ve ark., 2011; Orkun ve ark.,
2014a, Orkun ve ark., 2014b, Orkun ve ark., 2017 ve Vatansever ve ark., 2008). Ayrica
bu tezde belirlenen galisma alanlarinin da iginde yer aldig1 Bolu, Ankara, Kirsehir hatti
boyunca D. marginatus kenelerinin erigkinlerinin Agustos-Mayis aylari arasinda sigir,
koyun, ke¢i, yaban domuzlarindan, insanlardan ve de vejetasyondan toplandigi
bildirilmistir (Orkun, 2015). Bunun yaninda taksonomik olarak halen tartismali olan
D. niveus (Guglielmone ve ark., 2014) tiriiniin varhigr da Tirkiye'nin gesitli
bolgelerindeki evcil ruminantlardan ve insanlardan morfolojik olarak bildirilmistir
(Akdemir, 2002; Arslan ve ark., 1999; Bursali ve ark., 2010; Bursal1 ve ark., 2011;
Bursali ve ark., 2013; Cigek, 2000; Deger ve ark., 2016, Eser, 2012; Hoffmann ve ark.,
1971; Ica ve ark., 2007; Karatas, 2020; Keskin ve ark., 2017; Khan, 1972; Kurtpnar,
1954; Mamak ve ark., 2006; Merdivenci, 1969; Oytun, 1956; Sayin ve ark., 1997 ve
Yukar1 ve Umur, 2002). Ancak bu tiiriin orijinal tanimlamasinda dahi D. marginatus
ile morfolojik ayirimi ¢ok yiizeysel ve kolaylikla karigtirmaya (yanlis identifikasyona)
miisait ve de genetik olaraktan net bir ayirim heniiz ortaya konmadigindan bu
bildirimler onaylanmaya (konfirmasyon) ihtiya¢ duymaktadir. Ek olarak, her ne kadar
tilkemizde D. daghestanicus varligin1 morfolojik olarak bildirilmis olsa da (Bursal1 ve
ark., 2010; Bursali ve ark., 2011 ve Ozkan, 1978) daha sonra Bursali ve ark. (2012),
kendi identifikasyonlarinin tekrar incelediklerinde bunlarin D. marginatus’un varyanti
oldugunu bildirerek diizeltmislerdir. Keza D. daghestanicus tiiriiniin taksonomik
olarak durumu net olmamakla birlikte bazi yazarlar bunun D. niveus’un sinonimi
oldugunu belirtmislerdir (Guglielmone ve ark., 2014). Bunlarin haricinde D.
marginatus kompleksinde yer alan diger tiirlerin (D. ushakovae, D. silvarum ve D.

nuttalli) varlig: ilkemizden bildirilmemistir.
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1.8.1.1.4 Vektorliik

Dermacentor marginatus kenelerinin birtakim kene-kaynakli patojenlerin
naklinde vektor olarak rol oynadigi kanitlanmis olup bazi patojenler iginse potansiyel
vektor olarak kabul edilmektedir (Hornok, 2017 ve Walter ve ark., 2016). Bu
patojenler igerisinde D. marginatus’un farkli cografyalarda farkli patojenleri
kompetent (yetenekli) vektor olarak naklettigi bilinmekte olup, bunlar: viriislerden;
KKKA viriisii, KKE viriisti, Omsk Kanamali Atesi viriisii (Hornok, 2017), Benekli
Atesi riketsiyalarindan; Rickettsia slovaca, Rickettsia raoultii, Rickettsia sibirica
subsp. sibirica (Oteo and Portillo, 2012 ve Parola ve ark., 2013), ve protozoonlardan;
Babesia caballi ve Theileria equi tiirleridir (Nosek, 1972). Bunun yaninda, D.
marginatus kenelerinin Coxiella burnetii, Rickettsia massiliae, Ehrlichia canis,
Borrelia afzelii ve Bat1 Nil viriisiiniin naklinde potansiyel olarak rol oynayabilecegi

rapor edilmistir (Hornok, 2017).

Ulkemizde yukarida belirtilen patojenler icerisinde R. slovaca ve R. raoultii
varligi a¢ ve konaklardan toplanmis D. marginatus kenelerinde tespit edilmistir
(Celebi ve ark., 2019; Gargili ve ark., 2012; Keskin ve ark., 2016; Orkun, 2014a;
Orkun 2014b; Orkun, 2019; Orkun ve Cakmak, 2019 ve Orkun ve ark., 2020). Ayrica
R. slovaca’nin D. marginatus kenelerindeki dogal transovarial nakli ve bir yaban
domuzunun kaninda varligi da gosterilmistir (Orkun, 2019 ve Orkun ve Cakmak,
2019). Ancak Rickettsia sibirica subsp. sibirica ve R. massiliae heniiz rapor
edilmemistir. Bunun yani sira B. caballi ve T. equi, farkl: bolgelerdeki atlardan rapor
edilmesine ragmen (Karatepe ve ark., 2009; Kizilarslan ve ark., 2015 ve Seving ve
ark., 2008) heniiz D. marginatus kenelerinden bildirilmemistir. Q atesi etkeni C.
burnetii bazi iilkelerde vejetasyondan ve konak iizerinden (koyun ve kegi) 6rneklenen
D. marginatus bireylerinde tespit edilse de iilkemizde sadece ruminantlarda
saptanmistir (Bonnet ve ark., 2013; Chaligiannis ve ark., 2018; Kili¢ ve ark., 2016;
Kirkan ve ark., 2008; Psaroulaki ve ark., 2006; Rehacek ve ark., 1991 ve Spitalska ve
Kocianova, 2003). Viral patojenler arasinda Omsk kanamali atesi viriisii iilkemizde

heniiz rapor edilmemis olup KKKA viriisii ise yaban domuzu ve ruminantlardan
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toplanan D. marginatus kenelerinde tespit edildigi bildirilmistir (Orkun ve ark., 2017
ve Yesilbag ve ark., 2013).

1.9. Kenelerin Genetik Yapisi ve Mitokondriyal DNA’s1

Genomik ve proteomik araglar, vektorlerinin biyolojisini naklettikleri
patojenler ile iligkilerini anlamak i¢in giiclii yaklasimlar saglamaktadirlar. Vektoriin
genom dizilimi, vektor biyolojisinin 6nemli yonleriyle iligkili genler hakkinda bilgi
vermektedir. Kene DNA’ s1 icerisinde katlanir diziler, yiiksek oranda tekrarlanan
diziler ve orta diizeyde tekrarlanan diziler bulunmaktadir. Genom boyutu taksonlar
arasinda ve hatta soylar arasinda biiyiik farkliliklar gosterir (Geraci ve ark., 2007).
Omegin 1. scapularis’ in genom boyutu 2,15 pikogram(pg) olmakla birlikte,
Rhipicephalus microplus ’ta ise 7,5 pg ve Amblyomma americanum’da ise 1,08 pg’dir
(Palmer ve ark., 1994 ve Ullmann ve ark., 2005).

1.9.1 Kenelerde Mitokondriyal DNA

Kenelerden elde edilecek niikleotid dizileri, ilgili tiirler arasindaki filogenetik
iliskiyi belirlemek, tiirlesme ve evrimsel siireclerini ortaya koymak i¢in dnemli veri
kaynag1 olarak kullanilmakta ve bdylece morfolojik 6zelliklere dayali taksonomik
siniflandirmay1 tamamlamakta ve popiilasyondaki varyasyonlari ortaya koymaktadir
(Araya-Anchetta ve ark., 2015 ve Erster ve ark., 2013). Bu kapsamda mitokondriyal
DNA, haploid, ¢ok kopyali, hizla gelisen ve anneden miras kaldig1 i¢in popiilasyon
caligmalarinda faydali genetik belirtegler saglar (Movila ve ark., 2013). Bununla
birlikte mitokondriyal genom kenelerin filogenetigi, popiilasyon genetigi ve evrim
calismalari i¢in zengin ve kullaniglt bir kaynaktir. Mitokondriyal DNA’nin, farklh
taksonomik seviyelerdeki organizmalar arasindaki filogenetik iligkilerinin

belirlenmesi ve tiirlerin genetik karakterizasyonu i¢in yararh belirtegler sagladig: da
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halihazirda ortaya konmustur (Chitimia ve ark., 2010 ve Shao ve Barker, 2007).
Yapilan caligmalar, mitokondriyal DNA'nin niikleer genlerden daha yiiksek bir
mutasyon oranina sahip oldugunu ve morfolojik olarak benzer kene tiirlerinin genetik
karakterizasyonu ve farklilasmasi i¢in yararh bilgiler sagladigin1 gostermistir ¢iinkii
mitokondriyal genler bir¢ok niikleer genlerden daha hizli evrilir bu da 6zellikle daha
alt taksonomik seviyelerde (tiir bazinda) daha kullanishidir (Shao ve Barker, 2007 ve
Zhang ve Zhang, 2014). Bu durum kenelerin genetik analizler sirasinda da ortaya
konmus olup ¢ok kullanilan niikleer genlerden 18S ribozomal riboniikleik asit(rRNA)
soy bazinda tanimlamada ve bu seviyedeki evrimsel iliskileri anlamada kullanish iken
tiir bazinda ayirimi saglayamamaktadir. Buna karsin tiir bazinda mitokondriyal genler
(ozellikle COI, 16S rRNA, 12S rRNA) varyatif ozellik gosterir. Bu genler
barkodlamada ve evrimsel iliskiler ile popiilasyon genetiginde basariyla kullanilmistir.
Bunlar igerisinde de gen bazinda en 6ne ¢ikani ve yapilan karsilastirmali analizlerde
en bagar1 gosteren bdlgenin ayni zaman da barkod bolgesi de olan COI gen bolgesi
oldugu goriilmistiir (Amzati ve ark., 2018; Araya-Anchetta ve ark., 2015; Kanduma
ve ark., 2016; Li ve ark., 2019; Lv ve ark., 2014 ve Zhang ve Zhang, 2014). Ayrica
son yillarda giderek artan sayida kenelerin mitokondriyal genom sekanslama ile ilgili
genomdaki tiim geneler ortaya ¢ikarilarak daha genis kapsamda veri elde etme yoluyla
tiir bazinda calismalar yapilmaktadir. Her ne kadar tiim genom verisi elde etmek tek
veya birka¢ genden daha iistiin olsa da gerek yliksek maliyet ve elde dilen verinin
biiyiikliigiinden dolayr zaman da goz Oniine alindiginda mitokondriyal genom
sekanslamalar1 daha ¢ok taksonomik ve filogenetik analizlerde daha 6n plana ¢ikmakta
olup popiilasyon genetigi analizlerinde heniiz yayginlagamamaktadir (Burnard ve
Shao, 2019; Guo ve ark., 2016; Mans ve ark., 2019; Wang ve ark., 2019 ve Zhang ve
ark., 2019).

Kenelerin mitokondriyal genomlarinin uzunlugu ortalama olarak 14.633 baz
ciftidir (bg). Ayrica en uzun mitokondriyal genom 15.227 bg (Ixodes tasmani) ve en
kiigtigi ise sadece 14,307 b¢ (Argas boueti) ulasmaktadir. Genel olarak, sert
kenelerdeki mitokondriyal genom uzunlugu, yumusak kenelerden (sirasiyla 14.796 ve
14.429 bg) biraz daha uzundur. Keneler arasindaki mitokondriyal genom uzunluk

farkliliklari, genin yeniden diizenlenmesinden ve kodlamayan bdlgelerin
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uzunlugundan etkilenebilir. Metazoa’larin mitokondriyal genomu 36 veya 37 gen
icerimektedir. Bu genlerin ikisi rRNA (16S rRNA ve 12S rRNA), 22 tanesi tRNA ve
12 veya 13 tanesi mitokondri i¢ membran proteinlerini kodlayan genlerdir (Hwang ve
Kim., 1999 ve Wang ve ark., 2019). Ayrica adenin (A) ve timin (T) oran1 da
Metazoanlarin mitokondriyal genomunda yiiksektir. Kenelerde de A ve T orani
yaklasik %75 civarindadir. Mitokondriyal genom analizine bakildiginda ise, rnegin,
R. sanguineus’un mitokondriyal genom analizi yapildiginda, 13 protein kodlayan gen
(COI-3, NAD1-6, NADAL, ATP6, ATP8 ve cyth), 2 rRNA geni, 22 tRNA geni ve 2
tane kodlamayan bolge tespit edilmistir. Dahasi, Cin ve Amerika izolatlarinin
mitokondriyal genom dizileri karsilastirildiginda, Cin izolatinin dort baz ¢ifti daha
uzun ve genomdaki aminoasit sekans farkliliginin %9,3 oldugu tespit edilmistir. Bu
durum, Cin ve Amerika izolatlarinin farkli kene tiirlerini temsil ettigine dair

mitokondriyal kanit ortaya koymustur (Liu ve ark., 2013 ve Wang ve ark, 2019).

1.9.2. Kenelerde Sikhikla Kullanilan Mitokondriyal DNA Gen Bolgeleri

1.9.2.1. Sitokrom Oksidaz Alt Unite I (COT) Geni

Mitokondriyal DNA'nin niikleer genomdan c¢ok daha hizli evrimlestigi
bilinmektedir. Dolayistyla mitokondriyal protein kodlayan genlerin ¢ogu, aile, cins ve
tiir gibi nispeten daha diisiik taksonomik seviyelerde filogenetik iliskileri incelemek
icin kullanilmistir. Protein kodlayan genlerin ii¢lincli kodon konumlarinda (sallanma
konumlar1) meydana gelen yiiksek yer degistime orani nedeniyle, protein kodlayan
genlerin DNA dizileri, tiir veya popiilasyon diizeyinde filogeni i¢in siklikla
kullanilmistir (Navajas ve ark., 1996). Mitokondriyal genomda protein kodlayan
genler genelde rRNA-kodlayan (protein kodlamayan bdlge) genlere gore daha fazla
cesitlilik sunmakta olup bunlardan da COI geni kenelerin popiilasyon yapisin
belirlemede ve haplotiplerinin gesitliligini ortaya koymada en kullanigh gen oldugu

goriilmiistiir. Ayrica COI geni hem omurgalilarda hem de omurgasizlarda ana barkod
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bolgesi olarak kullanilan gen (BOLD) olmasindan 6tiirii bu tip poplilasyon genetigi ve
barkodlama ¢alismalarinda mitokondriyal genomda ilk tercih edilmesi gereken bolge
olarak onerilmistir (Lv ve ark., 2014; Mechai ve ark., 2013 ve Zhang ve Zhang, 2014).
Ayrica COI gen evriminin, yakindan iligkili tiirlerin ayrimina izin verecek kadar hizli
oldugu ve filocografik olarak farkli gruplarin intraspesifik farklilagmasini
saptayabilecegi gosterilmistir (Amzati ve ark., 2018; Kanduma ve ark., 2016 ve Li ve
ark., 2019). Ornegin, Amzati ve ark. (2018), Afrika’daki alt1 agro-ekolojik bolgedeki
sigirlardan topladiklar1 218 R. appendiculatus bireylerinin COIl ve 12S rRNA gen
bolgelerine gore yaptiklari sekans analizi sonucu, COI gen bolgesine gore 22 haplotip;
12S rRNA gen bolgesine gore ise dokuz haplotip tespit etmislerdir. Benzer sekilde
Kanada’daki Dermacentor albipictus kenelerinde iki mitokondriyal (COI ve 16S
rRNA) ve iki niikleer (lizozom ve ITS-2) gen kullanilmis ve bu genler arasinda en
yiiksek niikleotid varyasyonu COI geninde tespit edildigi bildirilmistir (Leo ve ark.,
2010). Keza benzer sonuglar Kenya’daki R. appendiculatus 6rneklerinde de COI
geninin diger genlere nazaran ayni kenelerde daha fazla sayida haplotip ¢esitliligini
gosterdigini ortaya konmus olup (Kanduma ve ark., 2016) bu 6rnekleri daha da

artirmak mumkiindir.

1.9.2.2. 16 S Ribozomal RNA(rRNA) Geni

Son yillarda, 16S rRNA, ITS2, 12S rRNA ve 18S rRNA gibi mitokondriyal ve
niikleer genlerin kullanimiyla kenelerin evrimi ve filogenisi konusunda cok ilerleme
kaydedilmistir. Bu genler arasinda 16S rRNA en sik kullanilan belirtegtir ve bazi
kenelerin tiirlerini ayirt edebildigi gosterilmistir (Lv ve ark., 2014). Ayrica bu gen
bolgesi, yakindan iliskili tiirler arasindaki veya tiirler i¢indeki filogenetik iliskileri
¢dzme potansiyeline sahiptir. Gylfe ve ark. (2001), tarafindan yapilan calismada
Kuzey ve Giiney yarimkiiredeki Ixodes uriae nin 16S rRNA analizine gére bu kenenin
iireme yoluyla ayrilabilecegi gosterilmistir. Ayrica Mangold ve ark. (1998), bu
mitokondriyal genin, yakindan iliskili kene tiirleri arasindaki genetik iligkilerin
kurulmasi agisindan iyi bir belirte¢ oldugunu ancak uzaktan iligkili taksonlarin

karsilastirilmast i¢in yararli olmadigini belirtmistir. Bununla birlikte Vial ve ark.
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(2006), bu molekiiler belirteg ile yumusak keneler arasindaki filogenetik iligkileri soy
diizeyinde karsilastirmis ve Ornithodoros sonrai’ nin yliksek diizeyde polimorfizm

gosterdigini ortaya koymuslardir.

1.10. Popiilasyon Genetigi Kavrami

Popiilasyon genetigi, seleksiyon, mutasyon, akraba arasi c¢iftlesme, goc ve
diger olaylarla popiilasyonlarin genetik yapisinda meydana gelen degisikliklerin,
tesadiifi olaylardan kaynaklanan rastgele degisikliklerle birlikte matematiksel agidan
incelenmesidir. Evrimsel ilerlemenin temel bilesenleri olan bu degisikliklerin evrimin

nedenleri ve dogasi lizerine etkilerinin anlasilmasi gereklidir (Ewens, 2013).

1.10.1. Etkili Popiilasyon Biiyiikliigii

Sonsuz biiyiikliikteki bir popiilasyonda, mutasyon, go¢ ve segilimin olmadigi
durumlarda gen ve genotip frekanslar1 nesiller boyunca sabit kalir. Ancak sonlu
popiilasyonlarda, gametlerin sinirli 6rneklenmesi durumunda jenerasyonlar boyunca
gen frekansinda rastgele olarak dalgalanmalar olur (Caballero, 1994). Ayrica sonlu
popiilasyon biiyilikligii akrabalar arasi ciftlesme ve genetik varyasyon kaybi ile
sonuglanir. Genetik etkilerinin gergek boyuttan ziyade etkin popiilasyon boyutuna
(Ne) bagl oldugu tahmin edilmektedir. Etkili popiilasyon biiyiikligii ile genetik
varyasyon ve akrabalar arasi ¢iftlesmenin tahmin edilen iligkileri denklem ile

verilmektedir.

Ht/ Ho = [1-1/2Ne]t = | -F

Ht, t jenerasyon sonras1 heterozigositeyi, Ho baslangigtaki heterozigositeyi, F ise

akraba evliligi katsayisini temsil etmektedir (Frankham, 1995).
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Etkili popiilasyon biiyiikliigli, genetik siiriiklenmenin tek faktor oldugu ve
nesiller arasi alelik ile genotipik frekans dinamiklerinin yalnizca niifus boyutuna bagl
oldugu cok basitlestirici 6zelliklere sahip varsayimsal bir popiilasyon olan Wright-
Fisher ideallestirilmis popiilasyona atifta bulunularak tanimlanir. Etkili popiilasyon
biiylikliigii genlerin popiilasyon dinamiklerini tanimlayan 6nemli kavramlardan
birisidir. Gerg¢ek bir popiilasyonun etkin biiyiikliigii, daha sonra, akrabali evliligi
katsayis1 ve soz konusu popiilasyonda fiilen gozlemlenen gen frekanslarinin
varyansindaki degisim oranmi artiracak olan ideallestirilmis bir popiilasyonun
biiyiikliigii olarak tanimlanir. Wright tarafindan tiiretilen, sabit biiyiikliikte (N) olan bir

popiilasyonda ebeveynlerden yavruya katkilarin varyansini hesaplandiginda,

Ne=4N /2 + S%

bu ifade sadece hermafrodit ya da esit sayida erkek ve disi igeren, diploid otozomal
kalitim ve rastgele ciftlesmenin (hermafroditler icin kendi kendine iireme dahil)

oldugu bir popiilasyonu varsayar (Nei ve Tajima, 1981 ve Wang ve ark., 2016).

1.10.2. Popiilasyonda Gen Akis1 — Darbogaz Etkisi

Gen akisi, bir popiilasyondan diger popiilasyona, genlerin hareketine neden olan
tim mekanizmalar1 iceren toplu bir terimdir. Gen akis1 genellikle tiir-i¢i meydana
gelmektedir. Gog terimi de bazen gen akisi ile ayni anlamda kullanilmaktadir. Bu
durum yerlesik popiilasyonlar arasindaki gog, gen akisi oldugunda dogrudur. Gen
akisi, gametlerin hareketinin yani sira mitokondri ve plazmid gibi ekstraseliiler DNA

segmentlerinin hareketinden de kaynaklanabilir (Slatkin, 1985).

Tiirleri sinirlandirmak i¢in genetik belirtegleri secerken, arastirmacilar

cogunlukla degiskenliklerine odaklandilar. Ancak belirtegler ile gozlenen gen akisi
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seviyesi ithmal edilen bir kritedir. Ancak gen akis tiirlerin tanimlayici bir 6zelligidir.
Ayrica, cinsiyet-tabanli dagilim prevalansi nedeniyle, farklt DNA bolgeleri, kalitim
bi¢cimlerinin(biparental, maternal veya babasal) bir sonucu olarak degisen diizeylerde
gen akigina tabidir. Bu nedenle, tiir tanimlamasi ve sinirlandirilmasi i¢in belirtegleri
secerken sadece mutasyon orani veya etkin popiilasyon boyutunu degil, gen akisinin

etkisini de dikkate almak mantikli gériinmektedir (Petit ve Excoffier, 2009).

Popiilasyon darbogazi, dogal popiilasyonlardaki diisiik diizeydeki genetik
varyasyonu agiklamak i¢in siklikla kullanilmaktadir. Popiilasyon darbogazlarinin
dogal popiilasyonlarin ¢esitliligi ve uygunlugu tlizerindeki etkisi hem evrimsel siireg
hem de koruma biyolojisi baglaminda 6nemli bir sorudur. Popiilasyonlar bu durumda
gecici ve biiyliik azalmalara maruz kalmaktadirlar. Rastgele siiriiklenme yoluyla
genetik cesitliliklerini kaybederler. Bu nedenle darbogaz etkisinin tiirlesme olayina
dahil oldugu diistiniilmektedir. Bununla birlikte, dogal popiilasyonlardaki bilinen ve
varsaylilan darbogaz olaylarinin etkisini degerlendiren ¢aligmalarin ¢ogu, tiirler veya
tirdes popiilasyonlar arasinda karsilastirmali analizlere dayanmaktadir. Ayni
popiilasyonun bir darbogazdan 6nce ve sonra dogrudan karsilastirilmasi nispeten
nadirdir. Bunlarin arasinda, bir tlirlin mevcut popiilasyonlarindan birindeki bir
darbogaz olayindan once ve sonra varyasyonlar1 karsilagtirmistir. Bununla birlikte,
darbogaz sonrasi popiilasyonlarda genetik varyasyonun iyilesme hizi {izerinde 6nemli
bir etkiye sahip olabilen gogiin olasi etkisini kontrol etmek ise genellikle zordur
(Hoelzel ve ark., 2002; Keller ve ark., 2001 ve Weber ve ark, 2000).

1.10.3. F istatistigine Dayahh Metodlar

Birgok popiilasyondan olusan kiimeler arasinda paylasilan genetik siiriiklenmeyi
6l¢en ve popiilasyonlar arasindaki karigimlar ile ilgili basit ve karmagik hipotezleri test
etmek icin F istatistikleri kullanilabilmektedir. F istatistigi terimi, Reich ve digerleri

tarafindan tanitilan genel ¢erceveye atifta bulunuldugunda kullanilir. Ayrica Wright'in
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istatistiklerine fiksasyon indeksi veya f olarak olarak atifta bulunulur. F istatistigi

uygulama agisindan;

1. Popiilasyonlar agag¢ benzeri bir sekilde iliski gosteriyor mu?

2. Belirli bir popiilasyon, birden fazla ata popiilasyonunun soyundan mi
geliyor?

3. Farkl1 popiilasyonlarin bir odak popiilasyona katkilar1 nelerdir?

4, Belirli bir bolge i¢in kag tane kurucu popiilasyon vardir?

5. Modern veya eski bir popiilasyona en yakin akraba nedir?

sorularina cevap vermek i¢in kullanilmaktadir (Peter, 2016; Raghavan ve ark., 2014
ve Reich ve ark., 2009).

Popiilasyon yapisinin Ol¢iimiinde kullanilan fiksasyon indeksi, genetik
varyanslarin bir orani1 olarak tanimlandiginda popiilasyonlar arasindaki genetik
varyasyon miktarin1 tim popiilasyonlar iizerindeki toplam genetik varyasyonla
iliskilendirerek calisir. Biallelik belirtecler, Fst'nin sifir ile bir arasinda sinirlanmasini
saglar ki, sifir farklilasmay1 temsil etmez. Bununla birlikte, ¢ok alelik belirtegler icin,
miimkiin olan maksimum deger mutlaka 1’ e esit degildir, bunun yerine popiilasyon

cesitliligi igindeki miktar tarafindan belirlenir,

Gst= (Ht-Hs) / Ht

Ht toplam gen ¢esitliligi iken, Hs ise popiilasyon igi gen ¢esitliligini (diploitler
icin beklenen heterozigositeye esittir) ifade eder. Hr'nin gergek popiilasyon degeri,
Hs'den zorunlu olarak daha biiyiik veya ona esit oldugundan ve Ht i¢in miimkiin olan
maksimum deger bir oldugundan, Gst'nin maksimum degerinin de 1-HS'ye esit oldugu

sonucu ortaya ¢ikmaktadir (Meirmans ve Hendrick, 2011).
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1.10.4. Notralite Testleri

Molekiiler evrim tahmininin ndétral teorisine dayanarak, genom igerisinde
yuksek hizda evrimlesen bolgelerin de tiirler i¢inde yliksek diizeyde polimorfizm
sunmaktadir (Rozas ve Rozas, 1999). DNA sekans ciftleri arasindaki ortalama fark
sayisinin, bir numunede goézlemlenen ayirma bolgelerinin sayisiyla uyumlu olup
olmadigina karar vermek i¢in nétrliikk testleri kullanilabilir (Excoffier ve Heckel,
2006). Popiilasyon genetik verilerini kullanan niitrliik testleri, bireysel lokuslardaki
alelik frekans konfigiirasyonlarina, ¢oklu lokuslardaki ayirma alanlarinin frekans
dagilimina, haplotiplerin sayisina, haplotip ¢esitliligine, haplotip boliimlerine, baglanti
dengesizligi ile haplotip yapisina ve bunlarin yani sira alt popiilasyonlar arasindaki

alelik frekanslarindaki farkliliklara dayanmaktadir (Zhai ve ark., 2009).

1.11. Kenelerin Popiilasyon Genetigi

Popiilasyon genetigi c¢alismalart dagilma modellerini ve bu modellerin
patojenleri yayma potansiyellerini tahmin ederek artropod hastalik vektorlerinin temel
biyolojisi hakkinda bilgi saglar. Keneler gibi kanatsiz vektorlerde, gen akisi biiyiik
Olclide konakcilarinin hareketliligi ile tanimlanmaktadir. Bununla birlikte, kene
davraniglar1 ve yasam donglisii stratejileri, olduk¢a hareketli konakgilarda bile
dagilmalarini sinirlayabilir ve genetik yapida bir artisa yol agabilir (Araya-Anchetta
ve ark., 2015).

Kan emen artropodlarin popiilasyon genetik yapisini arastiran caligmalar
kenelerin ve naklettikleri patojenlerin ekolojilerini anlamamizda yardim ederler ve bu
vektorlerinin vektor-kaynakli hastaliklardaki rollerini anlamak ve daha etkili kontrol
stratejileri gelistirmek i¢in firsatlar saglar (Tabachnick ve Black, 1995). Hatta vektor
kaynakli hastaliklarin evrimsel ekolojilerinin anlagilabilmesi i¢in ilgili vektdriin
popiilasyon genetiklerinin bilinmesi Oncelikli esastir (Krakowetz ve ark., 2010 ve

Lado ve ark., 2019). Ciinkii bireysel genetik kiimelenme ve degerlendirme yontemleri
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gibi popiilasyon genetigi yaklagimlari, popiilasyonlar arasinda gen degisimi ve bu
poplilasyonlar arasinda patojen yayilma riski hakkinda ¢ikarim yapilmasina olanak
tanir (Kozakiewicz ve ark., 2018). En 6nemli iki vektorden biri olan kenelerdeki
popiilasyon genetigi c¢alismalar1 kenelerin su anki ve ge¢misteki evrimsel
sireclerindeki gen akismi  (aktarimini), tiirlerin ~ yayilimini, konaklarina
adaptasyonlarini, patojenleri nakletmedeki yeteneklerini ve hatta kimyasallara karsi
direngleri hakkinda 6nemli veriler ortaya koyma potansiyeline sahiptir. Ayrica bu tip
caligmalar kenelerin dagilim sekillerini ve hastaligit yaymadaki potansiyellerini
hesaplayarak temel biyolojilerinin i¢ yiiziinii anlamada katki saglayacak onemli
verileri de ortaya koyarlar (Araya-Anchetta ve ark., 2015; Lado ve ark., 2019 ve Lado
ve ark., 2020). Keneler ve konakgilar1 arasindaki etkilesim, sonugta kenelerde genetik
farklilasmaya ve tiirlesmeye yol agabilecek genetik adaptasyonlara ve iraksamaya
neden olabilir (Kanduma ve ark., 2016). Bu anlamda kenelerin popiilasyon genetiginin
ortaya konmasi cografi bolgeler i¢cinde ve arasinda kene tiirlerinin karakterizasyonu ve
kenelerde genetik farklilagma siirecini anlamak, daha etkili entegre kontrol stratejileri
gelistirmeye yardimci olabilir (de la Fuente ve ark., 2005). Kene kontrolii veya anti-
kene as1 stratejileri yoluyla keneyle bulasan kene kaynakli hastaliklara karsi etkili
yontemler gelistirmek icin vektor popiilasyonlarinin genetik degiskenliginin daha iyi
anlasilmasi ¢ok 6nemlidir. Ayn1 zamanda bunlar kene tiirlerinin taksonomik durumu,
popiilasyonlarin mekansal sinirlari, popiilasyonlar arasindaki gen akisinin dogasi ve
farkli habitatlardaki haplotip gesitliligi hakkinda 6nemli bilgi saglar (Noureddine ve
ark., 2011). Yani kenelerin popiilasyon genetigi lizerine ¢alismalar vektorlerin temel
biyolojileri ve kene-kaynakli patojenleri ¢alismalari arasindaki koprii gérevini de
goriirler ve bundan dolay tiir bazinda ¢alismalara hayli ihtiya¢ duyulmaktadir. Ancak
kene popiilasyon genetigine odaklanan calismalar bugiin bile ¢ok az ve yetersizidir.
Bireysel gen sekanslari protein verilerinden daha yiiksek ¢oziintirliiklii veri sunarlar ve
bunlar kenelerin genetik ¢alismalarinda yaygin olarak kullanilmaya baslanmistir. Bu
anlamda mitokondriyal genler ¢ogu zaman tiir bazinda filogenetik ve taksonomik
caligmalarinda ve popiilasyon genetiklerinde hayli bilgi vericidir ve niikleer genlere
gbre daha tiistliin olup daha efektiftir. Bunun yaninda genel anlamda popiilasyon
genetigi calismalar1 i¢in yaygin olarak tercih edilen diger gurup markerler

mikrosatellitler olup yiiksek evrim hizina sahip tekrarli yapiya sahip olan bu bdlgeler
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daha yakin evrimsel siire¢leri anlamada hayli ise yarar bilgiler sunsa da gerek yiiksek
maliyet gerekse analiz siirecindeki birtakim zorluklar/potansiyel aksakliklar gibi
dezavantajlar1 da bulunmaktadir (Araya-Anchetta ve ark., 2015). Bu nedenle
mikrosatellitler sadece kenelerin popiilasyon genetigi calismalarinda 6zellikle birkag
kene tiirlinde son yillarda kullanilmaya baslanmis (Hekimoglu ve ark., 2020;
Ogrzewalska ve ark., 2016; Paulaukas ve ark., 2018 ve Van Oosteen ve ark., 2014;)

ancak heniiz yaygimlasamamustir.

1.11.1. Dermacentor Soyundaki Kenelerin Popiilasyon Genetigi

Dermacentor kenelerinin popiilasyon genetiklerine yonelik caligmalar ¢ok yeni
ve smirli olmakla birlikte bazi tiirlerin belirli cografyalardaki popiilasyonlar
arasmdaki genetik cesitliligi arastirmaya yonelik calismalar da yapilmistir. Ornegin,
Crosbie vd., (1998), 16S rRNA sekans analizine gore orneklenen 11 D. hunteri
tizerinden bes farkli haplotip tanimlanmistir. Leo ve ark. (2010), orta ve dogu
Alberta’nin ii¢ lokasyonunda Odocoileus virginianus (Ak kuyruklu geyik) ve
Odocoileus hemionus (Katir geyigi) izerinden 6rnekledikleri 42 D. albopictus ile diger
lokalitelerden 6rneklenen D. albopictus bireylerini morfolojik olarak incelediklerinde
spiraculum sekline gore ti¢ gruba ayirmislardir. Molekiiler ¢alismalarda COI sekansina
gore 18 haplotip varlig1 ortaya koyulmustur. Ancak COI sekansina gore elde edilen
haplotipler 16S rRNA sekansina gore 14 haplotip seklinde gruplandirtlirmigtir. Bu
durum COI genindeki heterojenitenin daha fazla oldugunu gostermistir. Ayrica Leo ve
ark. (2014), ayni kene tiirtinii farkli konaklardan (geyik, at ve fare) 6rneklediklerinde
kene popiilasyonlar1 arasinda genetik farklilik gézlemlemislerdir. Amerikan kopek
kenesi olarak da bilinen D. variabilis ile ilgili yapilan bir ¢alisma da dort farkl
lokasyondan 6rneklenen keneler 16S rRNA sekansina gore 9 haplotipe ayrilmistir.
Patterson ve ark. (2014), Kanada bozkirlarindan 6rnekledikleri iki farkli D. andersoni
popiilasyonunu 16S rRNA gen bdlgesine gore yaptiklari analiz sonucunda her

popiilasyonda 5 haplotip tespit edilmistir. Benzer olarak Zhu ve ark. (2018), Cin’ in ii¢

44



farkli lokasyonundan 562 D. niveus 6rneklemis ve COI gen sekans analizi sonucu 12

farkli haplotip tanimlanmustir.

Dermacentor marginatus kompleksinde yer alan tiyelerinin ve 6zellikle de bu
tirtin - popiilasyon genetigine yonelik spesifik ve detayli bir aragtirma
bulunmamaktadir. Bununla birlikte birkag¢ ¢alismanin igerinde yer alan az sayida D.
marginatus orneklerindeki saptanan haplotipler iizerine birtakim veriler ortaya
konmustur. Bunlar; Chitimia ve ark. (2009), Romanya’daki dort farkli lokasyondan
ornekledikleri dort D. marginatus bireyleri arasinda ITS1 sekans analizi sonucu %0,7-
1,4; ITS2 sekans analizi sonucu ise %0,9-1,2 arasinda varyasyon tespit etmistir.
Benzer sekilde, Romanya’daki koyunlar tizerinden 6rneklenen yedi D. marginatus
kenesinin COI ve nad5 bolgeleri agisindan karsilastirildiginda tiir i¢i varyasyon
sirastyla %0,1-1,2 ve %0,2-1,2 olarak bildirilmistir (Chitimia ve ark., 2010). Son
olarak, Abdigoudarzi ve ark. (2011), iran’daki koyun ve keci iizerinden rnekledikleri
bes D. marginatus bireyinde ITS2 gen sekansina gore bes baz ¢ifti agisindan farklilik

gbzlemlendigini bildirmisleridir.

Literatiir c¢alismalarinda goriildigii tizere D. marginatus ve kompleks
icerisinde yer alan diger kene tiirlerine yonelik popiilasyon genetigi ¢alismalar1 son
derece sirhdir. Bu arastirma kapsaminda ise I¢ Anadolu Bélgesi’ndeki bir gegis
habitat1 boyunca segilen 15 farkli lokasyondan 6rneklenen D. marginatus kenelerinin
morfoloji ve popiilasyon genetigine dayali veriler elde edilerek bu verilerin birbiri ile
karsilastirilmasi sonucu, kompleks icerisinde yer alan diger tiirlerin olas1 varligi ve D.
marginatus popiilasyonlar1 arasindaki morfolojik ve genetik farkliligin arastirilmasi

amaclanmustir.
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2. GEREC VE YONTEM

2.1. Calisma Alam ve Kenelerin Toplanmasi

Bu tez calismasi1 kapsamindaki cografik lokasyonlar, daha 6nceden aktif D.
marginatus popiilasyonlarinin varliginin bilindigi (Orkun, 2015 ve ayni arastiricinin
devam eden saha arastirmalarinda) ve kenelerin evriminde 6nemli rol oynadig1 bilinen
gecis habitati lizerinde olmasi ve de birden fazla ekoton ve ¢esitli omurgali konaklari
icermesi g6z Oniine alinarak secilmistir. Tiim bunlar dikkate alinarak belirlenen
calisma alani, D. marginatus tiirleri icin uygun habitat teskil eden, I¢ Anadolu’nun
kuzeyinde yer alan ve Karadeniz Ormanlik fitocografyasindan baslayip ve yar1 kurak
(step) Iran-Turan fitocografyasina gecis yaparak Kizilirmak deltasina kadar uzanan bir
yay iizerinde planlamistir . Ug konakli bir gelisim gésteren D. marginatus kenelerinin
larva ve nimfleri yuvaya bagimli (endofilik) bir karakter gosterirler ve genelde kiiciik
kemirgenlerden beslenip onlarin yasam alanindan ayrilmazlar. Eriskinleri ise baslica
bliyiik tirnaklilart (s181r, koyun ve ke¢i gibi evcil ruminantlar1 ve atlar1 ve de yaban
domuzu gibi yabani memelileri) konak olarak tercih ederler (Hornok, 2017). Bu
kenenin dogal konak tercihleri arasinda go¢ eden kuslar veya ¢ok sik yer degistiren
yerli kuslar gibi kanathilar olmadigindan genelde hareket yetenekleri ¢cok kisithdir ve
baslica biiylik hayvan hareketlerine baglidir. Bundan dolay1 dar alanlarda daha izole
popiilasyonlarin olmasi beklenir. Tiim bunlar géz 6niine alindiginda ilgili arazide daha
once yapilan gbézlemler ve arastirmalar neticesinde D. marginatus’un hareketinde en
cok rol oynayabilecek hayvanlarin basinda sigir, koyun, ke¢i ve yaban domuzlari
gelmektedir. Kiiciik kemirgenlerin hareket yetenekleri ve yer degistirmeleri daha
siirlt oldugu i¢in ihmal edilmistir. Bu baglamda 6zellikle evcil ruminantlarin otlama
mesafeleri ve yaban domuzlarimin yer degistirmeleri dikkate alinarak kenelerin
toplanacagi her bir ana lokasyon alani, merkezinden bes kilometrelik (km) yar1 ¢capli
bir daire (her biri yaklagik 78.54 km? alana tekabiil edecek sekilde) icerisinde olacak
sekilde 15 farkli alan belirlenmistir. Belirlenen alanlar cografik bilgi sistemi (CBS)
tizerinden ArcGISn (Esri, 2011) kullanilarak haritalandirilmistir. Boylece bu yay
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tizerindeki habitat gecisinin farkli D. marginatus popiilasyonlari tizerindeki potansiyel

genetik varyasyonlarin1 azami diizeyde gérmek amacglanmistir (Sekil 2.1).

Belirlenen ana lokasyon alanlari:

1.

10.

11.

12.

13.

14.

15.

Siileler-Bercingatak ana lokasyonu (E: 40°40'18.38"K, B: 32°33'31.79"D)

Bardakgilar-Avdan ana lokasyonu (E: 40°31'57.72"K, B: 32°31'54.11"D)

. Egerli Koyler ana lokasyonu (E: 40°34'44.91"K, B: 32°45'15.48"D)

Yildirim kdyler ana lokasyonu (E: 40°28'17.06"K, B: 32°50'23.71"D)
Kirkdy-Ugbas ana lokasyonu (E: 40°26'1.04"K, B: 32°43'28.29"D)
Dogmusoren ana lokasyonu (E: 40°22'56.69"K, B: 32°33'6.22"D)
Ugurlu ana lokasyonu (E: 40°21'44.15"K, B: 32°39'49.45"D)

Yesilkent ana lokasyonu (E: 40°25'35.97"K, B: 32°57'10.03"D)
Cavundur-Dagkalfat ana lokasyonu (E: 40°21'48.94"K, B: 33° 5'9.95"D)
Ovacik ana lokasyonu (E: 40°18'32.02"K, B: 32°58'30.66"D)

Karadana ana lokasyonu (E: 40°15'42.32"K, B: 33° 9'35.16"D)

Elecik ana lokasyonu (E: 40°12'14.06"K, B: 33°16'31.63"D)
HaciKdy-Dagdemir ana lokasyonu (E: 40° 6'44.35"K, B: 33°16'47.15"D)
Ahmetadil ana lokasyonu (E: 40°12'47.41"K, B: 33°25'44.29"D)

Aktepe-Bugra ana lokasyonu (E: 40° 9'40.85"K, B: 33°32'5.16"D)
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Sekil 2.1. Calisma alanlarini ve ana lokasyon merkezlerini gosteren harita (Her bir daire 5 km’lik
yarigapa sahip olup bir ana ¢alisma alan1 olarak belirlenmistir).

Yukarida sunulan haritada gosterilen isaretli 15 farkli ana ¢aligma alanindan
miimkiin oldugunca daire igerisindeki farkli alanlardan toplanmak iizere bes ile alti
arasinda konak arayan D. marginatus eriskinin kene 6rnekleri toplanmistir. Toplamda
da 80 kene tez ¢alismasina dahil edilmistir. Her bir daire igerisindeki hedef kene sayis1
D. marginatus’un hareket kabiliyeti ve yaklasik 78 km? alandaki farkli popiilasyonlart
asgari diizeyde temsil edebilecek say1r goz tiiniline alinarak belirlenmistir. Saha
caligmalar1 literatiir verileri neticesinde elde edilen D. marginatus kenelerinin
bolgedeki aktiviteleri baz alinarak 2021 yili Eyliil-Kasim aylar1 ve 2022 yili Mart-
Haziran aylar1 arasinda yagmursuz ve karsiz giinlerde iki ile li¢ giin arasinda seferler
diizenleyip, yaklasik 78 km? daire icerisindeki alandan miimkiin oldugunca daginik ve
farkli alt lokasyonlardan olmak iizere olmak iizere her bir ana lokasyon alanindan
yukarida belirtilen sayilarda konak arayan a¢ D. marginatus eriskinlerini araziden
toplanmigtir. D. marginatus 6rneklerinin toplanmasi amaciyla 1,5 x 1 m ebatlarinda
beyaz renkteki pamuklu bez parcasinin giindiiz saatlerinde vejetasyonun tizerinde
siiriklenmesi (bez siirme teknigi, dragging) islemi ve gozle-gorerek toplama ile

gerceklestirilerek her 10 m’de ters ¢evirmek suretiyle beze gelen keneler toplanmastir.

48




Her bir lokasyondan toplanan keneler ayr1 vida kapakli (agz1 hava alacak
sekilde delinmis) plastik (falcon) tiiplere konularak iizeri etiketlenmis olup ayni
zamanda bir el GPS cihaz1 yardimiyla toplanma yerinin noktasal koordinatlari
kaydedilmistir. Toplanan keneler ayni giin igerisinde uygun kosullar altinda
morfolojik ve molekiiler caligmalarin yapilmasi amaciyla Ankara Universitesi
Veteriner Fakiiltesi Parazitoloji Anabilim Dalinda bulunan Keneler ve Kene-Kaynakl

Hastaliklar Arastirma Laboratuvari’na nakledilmistir.

2.2. Kenelerin Morfolojik Analizleri ve Tiir Tayini

Laboratuvara getirilen kenelerin +13°C ayarindaki bir inkiibatore gegici olarak
konulduktan sonra aymi giin igerisinde morfolojik tiir tayinleri gerceklestirilmistir.
Morfolojik tiir identifikasyonu stereo mikroskop (Stemi 2000-C, Zeiss, Almanya)
(lizerine montelenmis AxioCam dijital kamera ve ZEN yazilimi ile birlikte) altinda
morfolojik kriterlere gore (Arthur, 1960; Estrada-Pena ve Estrada-Pena, 1991;
Estrada-Pena ve ark., 2004; Estrada-Pena ve ark., 2017; Filippova, 1997; Filippova ve
Plaksina, 2005 ve Pomerantzev, 1950) tiir bazinda yapilmistir. Tiir tayini sonucunda
D. marginatus olarak teshis edilen keneler detayli morfolojik analize tabi tutulmustur.

Detayl1 morfolojik analiz kapsaminda;

a. Idiosomanin uzunlugu, genisligi (hem gdz hem de feston hizasinda) ve alani, merkez

feston genisligi, skutum uzunlugu, genisligi ve alan1 (Sekil 2.2.)

b. 2. ve 3. palp segmentlerinin uzunluk ve genisligi, basis kapituli uzunlugu, genisligi,

alan1 ve kornua uzunlugu (Sekil 2.3.)
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Sekil 2.2. Idiosoma, skutum ve merkez feston dlciimii (Kirmizi ¢izgi: idiosoma boyu, Altin ¢izgi:
Idiosoma eni(gdz) ve skutum eni, Acik yesil cizgi: idiosoma eni(feston), Yesil ¢izgi: Idiosoma alan,
Acik mavi ¢izgi: Skutum alani, Koyu mavi ¢izgi: Skutum boyu ve Sari ¢izgi: Merkez feston eni
6l¢limiinii temsil etmektedir) (skala 1mm).

Sekil 2.3. Palp eklemleri ve basis kapituli 6l¢iimii (Kirmizi1 ¢izgi: 3. Palp eklemi eni, A¢ik mavi ¢izgi:
3. Palp eklemi boyu, Acik yesil ¢izgi: 2. Palp eklemi eni, Sari ¢izgi: 2. Palp eklemi boyu, Koyu mavi
cizgi: Basis kapituli boyu, Ag¢ik mavi ¢izgi: Basis kapituli eni, Mor ¢izgi: Basis kapituli alan1 ve Altin
¢izgi: Kornua boyunu temsil etmektedir) (skala 0,2 mm).
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C. 4. koksanin uzunlugu, genisgligi ve alan1 (Sekil 2.4.)

d. 1. koksa internal ve eksternal spurlarin uzunlugu, genisligi, yarik uzunlugu ve
uzakligi (Sekil 2.5.)

Sekil 2.4. 4. koksanin 6l¢iimii (Kirmizi ¢izgi: 4. koksanin boyu, Altin ¢izgi: 4. koksanin eni ve Koyu

mavi ¢izgi: 4. koksanin alanini temsil etmektedir) (skala 1 mm).

Sekil 2.5. 1. koksadaki internal ve eksternal spurlarin 6l¢timii (Kirmizi ¢izgi: eksternal spur boyu, Sart
cizgi: Eksternal spur eni, Acik mavi ¢izgi: Internal spur boyu, Acik yesil cizgi: internal spur eni, Mor

¢izgi: Yarik uzunlugu ve Altin ¢izgi: Yarik uzakligini temsil etmektedir) (skala 0,2 mm).
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e. Spirakulum uzunlugu, genisligi ve alani (Sekil 2.6.) hesaplanmustir.

Sekil 2.6. Spirakulum 6l¢limii (Kirmizi ¢izgi: Biiyiik kismin boyu, Sari ¢izgi: Biiyiik kismin eni, Yesil
cizgi: Kiigiik kismin boyu, A¢ik mavi ¢izgi: Kiiciik kismin eni ve Koyu mavi ¢izgi: Spirakulum alanin

temsil etmektedir) (skala 0,2).

Araziden Orneklenen her D. marginatus bireyi igin ayr1 ayri olgiim ve
hesaplamalar yapildiktan sonra elde edilen veriler kaydedilmistir. Bunun yani sira
farkli morfolojik yapilar agisindan disilerde, porose arae, genital agiklik, alloskutum
yapilarida kaydedilmistir. Her iki cinsiyette ise nakis goriintiilerindeki farklilik (renk
ve desen agisindan), bacak segmentlerindeki farklilik, spirakulum sekli ile koksal
dikenlerin yapist da kaydedilmistir. Her bir 6rnek i¢in detayli belirtilen morfolojik
yapilarin ¢oklu fotograflar1 ¢ekilerek kaydedilmistir. Akabinde her bir kene
ylizeyindeki olas1 kat1 cevresel partikiillerden uzaklastirma amaciyla etanol ve
DNase/RNase su ile yikanmis ve steril kurutma kagidinda kurutularak akabinde steril

bir tilip igerisine konulup molekiiler analizler yapilincaya kadar -80°C’de saklanmustir.
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2.3. Kenelerden Niikleik Asit Ekstraksiyonu ve PCR Analizleri

Morfolojik analizi tamamlanan keneler bireysel olarak seramik boncuklar ve
lizis buffer soliisyonu ihtiva eden tiiplerin igerisine konularak bir sogutmali
homojenizatér (SpeedMill PLUS, Analytik Jena, Jena, Almanya) yardimiyla
homojenize edilmistir. Elde edilen homojenizatlar kullanilarak, keneler i¢in optimize
edilmis ticari bir kit vasitasiyla (blackPREP Tick DNA/RNA kit, Analytik Jena) her
bir 6rnekten genomik DNA elde edilmistir. Ekstrakte edilen DNA 6rnekleri -20°C’de
PCR analizleri yapilana kadar muhafaza edilmistir. Elde edilen DNA O6rnekleri
kullanilarak kenelerin mitokondriyal genomunda yer alan COI geninin yaklasik 850
bg’lik bolgesini (barkod bolgesi) amplifiye eden PCR analizleri(Song ve ark., 2011)
Biometra TProfessionel (Analytik Jena) cihazinda yapilmistir. Genetik analiz
kapsaminda HCO2064 (5'-GGT GGG CTC ATA CAA TAA ATC C-3") ve HCO1215
(5'-GCC ATT TTA CCG CGA TGA-3’) primerleri kullanilmistir. PCR toplam olarak
30 mikrolitle (ul) hacimde yapilmistir. Her reaksiyonda 3 ul genomik DNA,
kullanilmistir. Termal profil; 95 °C’de 2 dk. enzim aktivasyon basamag ve takiben 35
siklus 95 °C’de 30 sn, 48 °C’de 30 sn, 72 °C’de 50 sn olarak ayarlanmistir. PCR
trlinlerinden 5 pl alindiktan sonra %1,5’lik agaroz jelde yiiriitiilmiis ve UV altinda

uygun biiyiikliikteki bantlarin varligi kontrol edilmistir.

2.4. Sekans ve Benzerlik Analizleri

Elde edilen amplikonlar ticari bir kit (PureLink™ Quick Gel Extraction Kit,
Invitrogen, Lohne, Almanya) yardimiyla piirifiye edildikten sonra Sanger sekansi
yontemi ile ticari bir kit (BigDye™ Terminator V3.1 Cycle Sequencing Kit, Applied
Biosystems, Foster City, CA, ABD) kullanilarak Applied Biosystems™ 3130xl
Genetic Analyzer (Applied Biosystems) cihazinda ¢ift yonlii olarak sekanslanmustir.
Elde edilen ham sekans verileri kromatogram’da kontrol edilmis, diizenlenmistir ve
her iki yon birlestirilmistir. Daha sonra bu diziler GenBank (National Center for

Biotechnology Information, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank) veri tabaninda
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niikleotid karsilastirma/benzerlik analizleri (BLASTn) (01/10/2022) yapilarak

identifikasyonlar1 ortaya konmustur.

2.5. Popiilasyon Genetigi Analizleri

Calisma kapsaminda, COI gen-tabanli popiilasyon genetigi analizlerinde;
niikleotid c¢esitliligi (m), gozlemlenen haplotip sayis1 (H), haplotip cesitliligi (Hd),
haplotipler arasindaki iliskiler ve haplotiplerin popiilasyonlara dagilimi DnaSP
v.5.10.1(Rozas ve ark, 2017) hesaplanmistir. Ayrica popiilasyondaki gen se¢imi ve
demografik degisimlerin test edilmesinde, Tajima’nin D ve Fu ve Li’ nin D-F istatistigi
kullanilmistir. Bunun i¢in analiz sirasinda sekans verilerinden elde edilen
popiilasyondaki ikili niikleotid farkliliginin ortalamasi (K) ve ayrim alanlarinin sayisi
(S) degerlerinden yararlanilmistir. Popiilasyonlar arasindaki ve popiilasyonlar
icerisindeki genetik varyansi ve ikili genetik farkliligi (FsT) hesaplamak i¢cin molekiiler
varyans analizi (AMOVA) Arlequin v3.5.2.2(Excoffier ve Lischer, 2015) programi
kullanilarak 1000 tekrarli olacak sekilde yapilmistir. Popiilasyonlarin varyans
analizleri Weir ve Cockerham(1984) tarafindan gelistirilen varyans analizi ile
hesaplanmistir. Haplotipler arasindaki farklilik ve network analizi i¢in PopART
v1.7(Leigh ve Bryant, 2015) programindan yararlanilmistir. Medyan birlestirme
agi(Bandelt ve ark, 1999) yontemi ile haplotiplerdeki mutasyon diizeyleri dikkate
alinarak birbirleriyle baglantilarinin ~ gosterilmesini  saglayan iligki aglan

olusturulmustur.

2.6. Orneklerin GenBank Veritabanina Kaydi

Her bir 6rnege ait birlestirilmis parsiyel COI gen bdlgesi verisi GenBank veri
tabanina yeni kayit olarak OP581250-OP581329 aksesyon kodlar1 altinda
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kaydedilmistir. Tiim 6rneklere ait erisim numaralarini1 gosteren gizelge (Cizelge 2.1)

asagida sunulmustur.

Cizelge 2.1. Lokasyonlara gore kenelerin daglimi ve erisim numaralar.

Lokasyon Ornek Adi Erisim Numaralar1
1. Lokasyon Cm-111 OP581250
(Siileler-Berginatak ~ Ana | Cm-112 OP581251
Lokasyonu) Cm-131 OP581252

Cm-141 OP581253
Cm-156 OP581254
2. Lokasyon Cm-221 OP581255
(Bardakgilar-Avdan) Cm-231 OP581256
Cm-232 OP581257
Cm-241 OP581258
Cm-242 OP581259
Cm-243 OP581260
3. Lokasyon Cm-313 OP581261
(Egerli Koyler) Cm-316 OP581262
Cm-322 OP581263
Cm-325 OP581264
Cm-351 OP581265
4. Lokasyon Cm-431 OP581266
(Y1ldirim Ké&yler) Cm-433 OP581267
Cm-441 OP581268
Cm-451 OP581269
Cm-452 OP581270
5. Lokasyon Cm-541 0OP581271
(Kirkdy-Ugbas) Cm-542 OP581272
Cm-543 OP581273
Cm-551 OP581274
Cm-552 OP581275
Cm-561 OP581276
Cm-567 OP581277
6. Lokasyon Cm-611 OP581278
(Dogmusoren) Cm-612 OP581279
Cm-614 0OP581280
Cm-631 OP581281
Cm-637 OP581282
Cm-641 OP581283
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Cizelge 2.1. Devam. Lokasyonlara gore kenelerin daglimi ve erisim numaralari.

7. Lokasyon Cm-722 OP581284
(Ugurlu) Cm-751 OP581285
Cm-757 OP581286
Cm-761 0OP581287
Cm-763 0OP581288
8. Lokasyon Cm-813 OP581289
(Yesilkent) Cm-816 OP581290
Cm-831 OP581291
Cm-883 0OP581292
Cm-8101 OP581293
9. Lokasyon Cm-911 OP581294
(Cavundur-Dagkalfat) Cm-921 OP581295
Cm-923 OP581296
Cm-951 OP581297
Cm-954 OP581298
10. Lokasyon Cm-1041 OP581299
(Ovacik) Cm-1042 OP581300
Cm-1045 0OP581301
Cm-1051 0OP581302
Cm-10111 OP581303
11. Lokasyon Cm-1141 OP581304
(Karadana) Cm-1171 OP581305
Cm-1172 OP581306
Cm-1173 OP581307
Cm-1175 OP581308
12. Lokasyon Cm-1221 OP581309
(Elecik) Cm-1224 OP581310
Cm-1232 OP581311
Cm-1235 OP581312
Cm-1241 OP581313
13. Lokasyon Cm-1322 OP581314
(Hacikdy-Dagdemir) Cm-1323 OP581315
Cm-1371 OP581316
Cm-1381 OP581317
Cm-1387 OP581318
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Cizelge 2.1. Devam. Lokasyonlara gore kenelerin daglimi ve erisim numaralari.

14. Lokasyon Cm-1411 OP581319
(Ahmetadil) Cm-1412 OP581320
Cm-1417 OP581321
Cm-1431 OP581322
Cm-1432 OP581323
Cm-1433 OP581324
15. Lokasyon Cm-1531 OP581325
(Aktepe-Bugra) Cm-1532 OP581326
Cm-1533 OP581327
Cm-1534 OP581328
Cm-1535 OP581329
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3. BULGULAR

3.1. Lokasyonlardan Kenelerin Toplanmasi

Tez calismasi kapsaminda 2021 yili Eyliil-Kasim aylar1 ve 2022 yili Mart-

Haziran aylari arasinda 15 lokasyonlardan olmak iizere toplam 80 D. marginatus

eriskinleri araziden bez ile siirikleme ve gozle gorerek toplama seklinde

orneklenmistir (Cizelge 3.1).

Cizelge 3.1. Kenelerin lokasyonlara gore dagilimi, erisim numaralar1 ve gruplandiklar haplotipler.

Lokasyon Ornek Adi Erisim Numaralar1 Gruplandiklart
Haplotipler

1. Lokasyon Cm-111 0OP581250 H30
.. . Cm-112 OP581251 H28
f_so‘ﬂgl‘;,gnBlf)”matak Ana o1 OP581252 H15
Cm-141 0OP581253 H30
Cm-156 OP581254 H21
2. Lokasyon Cm-221 OP581255 H30
Cm-231 OP581256 H30
(Bardakgilar-Avdan) =51 55 OP581257 H30
Cm-241 0OP581258 H21
Cm-242 OP581259 H30
Cm-243 OP581260 H28
3. Lokasyon Cm-313 0OP581261 H24
(Egerli Koyler) Cm-316 OP581262 H29
Cm-322 OP581263 H28
Cm-325 OP581264 H30
Cm-351 OP581265 H30

4. Lokasyon Cm-431 0OP581266 H4
. Cm-433 OP581267 H30
(Yildinm Kdyler) Cm-441 OP581268 H17
Cm-451 OP581269 H23
Cm-452 0OP581270 H29

5. Lokasyon Cm-541 OP581271 H1
. Cm-542 OP581272 H14
(Kurk6y-Ugbas) Cm-543 OP581273 H28
Cm-551 0OP581274 H13
Cm-552 0OP581275 H30
Cm-561 OP581276 H21

Cm-567 OP581277 H3
6. Lokasyon Cm-611 OP581278 H16
(Dogmusdren) Cm-612 OP581279 H30
Cm-614 0OP581280 H16
Cm-631 0OP581281 H30
Cm-637 0OP581282 H30
Cm-641 0OP581283 H30
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Cizelge 3.1. Devam. Kenelerin lokasyonlara gore dagilimi, erisim numaralari ve gruplandiklar haplotipler.

7. Lokasyon Cm-722 OP581284 H30
(Ugutln) Cm-751 0P581285 H30
Cm-757 0P581286 H30

Cm-761 0OP581287 H26

Cm-763 0OP581288 H24

8. Lokasyon Cm-813 OP581289 H28
(Yesilkent) Cm-816 0P581290 H28
Cm-831 0P581291 H28

Cm-883 0OP581292 H28

Cm-8101 0OP581293 H25

9. Lokasyon Cm-911 OP581294 H22
) Cm-921 0OP581295 H30
(Gavundur-Dagkalfa) == 553 0OP581296 H18
Cm-951 OP581297 H19

Cm-954 OP581298 H28

10. Lokasyon Cm-1041 OP581299 H28
(Ovacil) Cm-1042 0OP581300 H30
Cm-1045 0OP581301 H30

Cm-1051 0OP581302 H2

Cm-10111 0OP581303 H5

11. Lokasyon Cm-1141 OP581304 H6
Cm-1171 0OP581305 H8

(Karadana) Cm-1172 OP581306 H28
Cm-1173 OP581307 H20

Cm-1175 0OP581308 H30

12. Lokasyon Cm-1221 OP581309 H30
. Cm-1224 OP581310 H28
(Elecik) Cm-1232 OP581311 H30
Cm-1235 OP581312 H10

Cm-1241 OP581313 H21

13, Lokasyon Cm-1322 OP581314 H28
. Cm-1323 0P581315 H28
(Hacikdy-Dagdemir) Cm-1371 OP581316 H7
Cm-1381 OP581317 H30

Cm-1387 OP581318 H27

14. Lokasyon Cm-1411 OP581319 H30
. Cm-1412 OP581320 H24
(Ahmetadil) Cm-1417 OP581321 H22
Cm-1431 0OP581322 H23

Cm-1432 OP581323 H11

Cm-1433 OP581324 H28

15, Lokasyon Cm-1531 0OP581325 H9
) Cm-1532 OP581326 H12
(Aktepe-Bugra) Cm-1533 OP581327 H29
Cm-1534 0OP581328 H29

Cm-1535 0OP581329 H28

3.2. Morfolojik Analizler

Tez ¢alismasi kapsaminda I¢ Anadolu’nun kuzeyinde yer alan 15 lokasyondan
orneklenen toplam 80 D. marginatus eriskininin morfolojik 6zellikleri gbz Oniine
alimarak Oncelikle popiilasyonlar arasinda degerlendirilerek karsilastirilmalar

yapilmistir. Morfolojik bulgular lokasyonlara gore asagida sunulmustur.
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3.2.1. ‘1. Lokasyon’ (Siileler-Ber¢in¢atak ana lokasyonu)

Orneklerin  higbirinde  morfolojik  olarak  herhangi  bir anomali
gozlemlenmemistir. Disi ve erkek kenelerde skutum ve konskutum desenleri giimiis
renktedir. Erkek ve disiler kendi aralarinda desen goriintiileri incelendiginde disi
bireylerde desen goriintiisii agisindan herhangi bir farklilik gézlemlenmemistir. Ancak
erkeklere bakildiginda, bireylerden birisinin desen ¢izgileri festonlara dogru hafif bir
sekilde incelirken, diger erkek bireyde ise desenin asir1 yogun oldugu gézlemlenmistir
(Sekil 3.1).

Sekil 3.1. 1. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Erkek bireydeki ince desen, B:
Erkek bireydeki yogun desen) (skala, 1mm (A), 1 mm (B)).

3.2.2. ‘2. Lokasyon’ (Bardakgilar-Avdan ana lokasyonu)

Orneklerin ~ higbirinde ~ morfolojik  olarak  herhangi  bir  anomali
gozlemlenmemistir. Disi ve erkeklerde skutum ve konskutum desenleri giimiis
renktedir. Erkek ve disiler kendi aralarinda desen goriintiileri incelendiginde disi
bireylerde desen goriintiisii agisindan herhangi bir farklilik gézlemlenmemistir. Ancak
erkeklere bakildiginda, bireylerden birisinin desen ¢izgilerinin hafif kalin oldugu
gbzlemlenmistir. Bununla birlikte disi kenelerden birisinin diger disi bireylere kiyasla

kiigiik bir kene oldugu goriilmistiir (Sekil 3.2).
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Sekil 3.2. 2. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Erkek bireydeki hafif kalin
desen ¢izgileri, B: Disi bireyin viicut biyiikligii) (skala 1 mm (A), 1 mm (B)).

3.2.3. 3. Lokasyon’ (Egerli Koyler ana lokasyonu)

Orneklerin  higbirinde  morfolojik olarak  herhangi  bir  anomali
gozlemlenmemistir. Disi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri glimiis
renktedir. Erkek ve disiler kendi aralarinda desen goriintiileri yoniinden incelendiginde
hem disi hem de erkek bireylerde herhangi bir farklilik gozlemlenmemistir. Ancak
digilere bakildiginda, bireylerden birisinde spirakulum seklinde farklilik oldugu
goriilmiistiir (Sekil 3.3).

Sekil 3.3. 3. Lokasyondaki kene spirakulum seklindeki farklilik (skala 0,5 mm).

3.2.4. ‘4. Lokasyon’ (Yildirnm Kéyler ana lokasyonu)
Orneklerin ~ higbirinde =~ morfolojik  olarak  herhangi bir  anomali

gozlemlenmemistir. Disi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri giimiis

renktedir. Erkek ve disi bireylerin kendi aralarinda desen goriintiileri incelendiginde
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hem disi hem de erkek bireylerde herhangi bir farklilik gézlemlenmemistir. Ancak
digilere bakildiginda, bireylerden birisinde eksternal ve internal spurlar arasinda
bulunan yarigin daha kisa oldugu gozlemlenmistir. Bununla birlikte erkek kenelerden

birisinin diger erkeklere kiyasla daha biiyiik oldugu gorilmistiir (Sekil 3.4).

Sekil 3.4. 4. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Disi bireydeki eksternal ve
internal spur arasindaki yarik, B: Erkek bireyin viicut biiyiikliigi) (skala 0,2 mm (A), 1 mm (B)).

3.2.5. 5. Lokasyon’ (Kirkéy-Ucbas ana lokasyonu)

Orneklerin ~ higbirinde ~ morfolojik  olarak  herhangi bir  anomali
gbzlemlenmemistir. Disi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri giimiis
renktedir. Erkek ve disilerin kendi aralarinda desen goriintiileri incelendiginde hem
disi hem de erkek bireylerde herhangi bir farklilik gdzlemlenmemistir. Ayrica her iki
cinsiyette de basis kapitulumun tizerindeki desenlerin yogun oldugu gorilmiistiir.
Ancak disilere bakildiginda, bireylerden birisinde spirakulum seklinde farklilik oldugu
goriilmiistiir. Benzer olarak erkek bireylerin birisinde de spirakulum seklinde farklilik

gorlilmiistiir (Sekil 3.5).
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Sekil 3.5. 5. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Disi bireydeki spirakulum, B:
Erkek bireydeki spirakulum) (skala 0,5 mm(A), 0,5 mm (B)).

3.2.6. 6. Lokasyon’ (Dogmusoren ana lokasyonu)

Orneklerin  higbirinde =~ morfolojik  olarak  herhangi bir anomali
gbzlemlenmemistir. Disi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri giimiis
renktedir. Erkek ve disilerin kendi aralarinda desen goriintiileri incelendiginde erkek
bireylerde herhangi bir farklilik gézlemlenmemistir. Ancak disi bireylerin birisinde

skutum tizerinde siyah renkli bolgenin olduk¢a az oldugu gorilmiistiir (Sekil 3.6).

Sekil 3.6. 6. Lokasyondaki disi kenenin skutum sekli (skala 0,5 mm).

3.2.7. ‘7. Lokasyon’ (Ugurlu ana lokasyonu)

Orneklerin ~ higbirinde ~ morfolojik  olarak  herhangi bir  anomali

gbzlemlenmemistir. Disi ve erkek bireylerde skutum ve conskutum desenleri giimiis
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renktedir. Erkek ve disilerin kendi aralarinda desen goriintiileri incelendiginde erkek
bireylerin birisinde giimiis desen renginin daha soniik oldugu, disi bireylerin birisinde
ise hem giimiis desen renginin soniik ve skutum lizerinde siyah renkli bélgenin olduk¢a
fazla oldugu gozlemlenmistir (Sekil 3.7). Boyut olarak incelendiklerinde, her iki

cinsiyete ait birer kenenin de diger kenelere oranla biiyiik oldugu goriilmiistiir.

Sekil 3.7. 7. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Erkek bireydeki soniik desen
rengi, B: Disi bireydeki soénilk desen rengi ve skutum iizerindeki siyah bolge) (skala 1 mm (A), 1 mm

(B))-

3.2.8. ‘8. Lokasyon’ (Yesilkent ana lokasyonu)

Orneklerin higbirinde morfolojik olarak bariz bir anomali gézlemlenmemistir.
Ancak erkek bireylerin birisinde dort-bes ve yedi-sekiz festonlarin birlesik oldugu
gbzlemlenmistir. Disi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri giimiis
renktedir. Erkek ve disilerin kendi aralarinda desen goriintiileri incelendiginde erkek
bireylerin birisinde giimils desen ¢izgilerinin daha ince, disi bireylerin birisinde ise
skutum tizerinde siyah renkli bolgenin oldukc¢a fazla oldugu gozlemlenmistir. Boyut
olarak incelendiklerinde, erkek bireylerinden birisinin diger kenelere oranla biiyiik

oldugu goriilmistiir (Sekil 3.8).
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Sekil 3.8. 8. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Erkek bireydeki festoon
anomalisi, B: Erkek bireydeki ince desen ¢izgileri, C: Disi bireyin skutumu tizerindeki siyah bolge)
(skala 0,5 mm (A), 1 mm (B), 0,5 mm (C)).

3.2.9. 9. Lokasyon’ (Cavundur-Dagkalfat ana lokasyonu)

Orneklerin  higbirinde  morfolojik  olarak herhangi bir anomali
gbzlemlenmemistir. Disi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri giimiis
renktedir. Erkek ve disiler kendi aralarinda desen goriintiileri agisindan incelendiginde
erkek bireylerin birisinde giimiis desen ¢izgilerinin daha ince oldugu gozlemlenmistir

(Sekil 3.9).

Sekil 3.9. 9. Lokasyondaki erkek kenenin ince desen ¢izgileri (skala 1 mm).

3.2.10. ¢10. Lokasyon’ (Ovacik ana lokasyonu)

Orneklerin ~ higbirinde ~ morfolojik  olarak  herhangi bir  anomali

gbzlemlenmemistir. Disi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri giimiis
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renktedir. Erkek ve disilerin kendi aralarinda desen goriintiileri incelendiginde erkek
bireylerin birisinde glimiis desen ¢izgilerinin hafif kalin oldugu, disi bireylerin

birisinde ise skutum iizerinde siyah renkli bodlgenin olduk¢a fazla oldugu

gbzlemlenmistir (Sekil 3.10).

Sekil 3.10. 10. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Erkek bireydeki kalin desen
cizgileri, B: Disi bireyde skutum tizerindeki siyah bolge) (skala 1 mm (A), 0,5 mm (B)).

3.2.11. “11. Lokasyon’ (Karadana ana lokasyonu)

Orneklerin  higbirinde ~ morfolojik  olarak  herhangi bir  anomali
gozlemlenmemistir. Disi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri glimiis
renktedir. Ancak disi bireylerin ikisinde skutum tizerindeki siyah renkli bolgenin fazla

oldugu gozlemlenmistir (Sekil 3.11).

Sekil 3.11. 11. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Disi bireyde skutum
tizerindeki siyah bolge, B: Disi bireyde skutum iizerindeki siyah bolge) (skala 0,5 mm (A), 0,5 mm (B)).
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3.2.12. “12. Lokasyon’ (Elecik ana lokasyonu)

Orneklerin ~ higbirinde ~ morfolojik  olarak  herhangi  bir  anomali
gbzlemlenmemistir. Disi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri giimiis
renktedir. Erkek ve disilerin kendi aralarinda desen goriintiileri incelendiginde erkek
bireylerin birisinde giimiis desen g¢izgilerinin hafif ince oldugu, diger bireyde ise
festonlara dogru desenin kayboldugu, disi bireylerin birisinde ise festonun dorsal

ylizeyinde sar1 renkte bir bolgenin oldugu gézlemlenmistir (Sekil 3.12).

Sekil 3.12. 12.Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Erkek bireydeki ince desen
cizgileri, B: Erkek bireyde festonlara dogru desen yapisi, C: Disi bireyde sag festonlarin iizerinde sar1
renkteki bolge) (skala 1 mm (A), 1 mm (B), 0,5 mm (C)).

3.2.13. ¢13. Lokasyon’ (Hacikoy-Dagdemir ana lokasyonu)

Bireylerin  higbirinde = morfolojik  olarak  herhangi bir anomali
gbzlemlenmemistir. Disi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri giimiis
renktedir. Erkek ve disi bireylerin kendi aralarinda desen goriintiileri incelendiginde
erkek bireylerin birisinde giimiis desen ¢izgilerinin hafif ince oldugu gozlemlenmistir

(Sekil 3.13).
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Sekil 3.13. 13. Lokasyondaki erkek kenenin ince desen ¢izgileri (skala 1 mm).

3.2.14. 14. Lokasyon’ (Ahmetadil ana lokasyonu)

Omeklerin ~ higbirinde  morfolojik olarak  herhangi bir  anomali
gozlemlenmemistir. Disi ve erkeklerde skutum ve konskutum desenleri giimiis
renktedir. Erkek ve disi bireylerin kendi aralarinda desen goriintiileri incelendiginde
erkek bireylerin birisinde giimiis desen ¢izgilerinin hafif ince oldugu, disi bireylerin
birisinde ise skutum iizerinde siyah renkli bdlgenin fazla oldugu goézlemlenmistir
(Sekil 3.14). Ayrica disi bireylerden birisinin, diger bireylere kiyasla kii¢iik oldugu

goriilmiistiir.

Sekil 3.14. 14. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Erkek kenenin ince desen
cizgileri, B: Disi kenenin skutum iizerindeki siyah bolge) (skala 1 mm (A), 0,5 mm (B)).
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3.2.15. “15. Lokasyon’ (Aktepe-Bugra ana lokasyonu)

Orneklerin  higbirinde  morfolojik  olarak  herhangi bir  anomali
gozlemlenmemistir. Disi ve erkeklerde skutum ve conskutum desenleri glimiis
renktedir. Erkek ve disi bireylerin kendi aralarinda desen goriintiileri incelendiginde
erkek bireylerin birisinde festonlara dogu gidildikce sag bolgedeki desenin
kayboldugu, diger iki bireyde ise giimiis desen cizgilerinin hafif kalin oldugu
gozlemlenmistir. Disi bireylerin birisinde ise spirakulum seklinde farklilik

goriilmistiir (Sekil 3.15).

Sekil 3.15. 15. Lokasyondaki kenelerde goriilen morfolojik farkliliklar (A: Erkek kenedeki desen
cizgileri, B: Erkek kenedeki yogun desen ¢izgileri, C: Disi kenenin spirakulum sekli) (skala 1 mm (A),
1 mm (B), 0,2 mm (C)).

Tim  lokasyonlardan =~ Orneklenen  keneler = morfolojik  agidan
degerlendirildiginde desen renginin giimiis renkli olmasina karsilik 1. 8. 9. 12. 13. ve
14. lokasyonlardan 6rneklenen erkeklerin bazilarinda konskutum iizerinde bulunan
desen ¢izgilerinin daha ince oldugu gozlemlenmistir. Disilerde ise 1. ve 6.
lokasyonlardan drneklenen bazi kenelerin skutum iizerindeki desen yogunlugunun
fazla oldugu goriilmiistiir. Her iki cinsiyet i¢in viicut biiytikliikleri incelendiginde
disilerde 2.ve 14. lokasyondaki bazi kenelerin kiigiik 7. lokasyondaki disilerin birisinin
ise biiyiik oldugu, bununla birlikte erkeklerde 4. 7. ve 8. lokasyonlardan 6rneklenen
baz1 kenelerin digerlerine gore daha biiylik oldugu tespit edilmistir. Spirakulum
sekilleri goz oniinde bulunduruldugunda 3. 5. ve 15. lokasyondaki bazi disilerde

yuvarlak veya yuvarlaga yakin sekilde oldugu gbézlemlenmistir.
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3.3. Niikleotid Benzerligi (BLASTN) ve Popiilasyon Genetigi Analizleri

3.3.1. Popiilasyon Genetigi Analizleri

Popiilasyon analizleri yapilmadan once veri seti hizalanmigs ve FASTA
formatina doniistiiriilmiistiir. Ayrica AMOVA igin veri seti ARP formatina gore
yeniden diizenlenmistir. Calisilan gen bdlgesi (mitokondrion) ve genomik durum
(haploid) dikkate alinarak program ici diizenlemeler yapildiktan sonra veri seti
lizerinde popiilasyon genetigine yoOnelik hesaplamalar yapilmistir. Farkh
lokasyonlardan Orneklenen popiilasyonlardaki bireyler oncelikle kendi aralarinda

karsilastirilmistir.

3.3.1.1. 1. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri

Birinci popiilasyonda yer alan bireyler popiilasyon genetigi analizleri
sonucunda dért haplotipe (H15, H21, H28 ve H30) ayrilmustir (Cizelge 3.2). Ornekler
igerisinde yalniz bir birey (Cm-131) bir haplotipin (H15) tek 6rnegini olusturmaktadir.
Yapilan nétralite testleri (Tajima’nin D, Fu ve Li’nin D ve F) sonuglarinin istatistiksel

olarak anlamsiz oldugu (P>0,10) gézlemlenmistir.

Cizelge 3.2. 1. popiilasyonun haplotip ¢esitliligi ve ndtralite testlerinin analiz sonuglart.

n H Hd Hd Varyans Hd Standart =« Tajima’ Fu ve
Sapma nin D Li’nin D
degeri ve F
degerleri
5 4 0,9000 0,02592 0,161 0,00173 -0,17475 -0,17475
-0,17531

Tanim: n=birey sayisi, H=haplotip sayisi, Hd=haplotip ¢esitliligi, n=niikleotid ¢esitliligi

Sekanslar birbirleriyle karsilastirildiginda ii¢ ayrim bolgesi oldugu (478. 533.
ve 596. niikleotidler) (Sekil 3.16) ve ikili karsilastirilmalar sonucunda ¢ogunlukla bir
baz ¢ifti yoniinden (0,50000) farklilik gosterdigi goriilmiistiir (Sekil 3.17).
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Sekil 3.16. 1. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bélgelerinin frekans dagilimi.
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Sekil 3.17. 1. popiilasyonda sekans ¢iftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi.

3.3.1.2. 2. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri

Ikinci popiilasyonda bulunan bireylerin popiilasyon genetigi analizleri
sonucunda ti¢ haplotipe(H21, H28 ve H30) ayrilmistir (Cizelge 3.3). Notralite testleri
(Tajima’nin D, Fu ve Li’nin D ve F) sonuglari incelendiginde sadece Fu ve Li’ nin D

ve F degerlerinin istatistiksel olarak anlamsiz oldugu (P>0,10) gézlemlenmistir.

Cizelge 3.3. 2. popiilasyonun haplotip ¢esitliligi ve ndtralite testlerinin analiz sonuglart.

n H Hd Hd Varyans Hd Standart = Tajima’ Fuve LV’
Sapma nin D ninDveF

degeri degerleri

6 3 0,600 0,04630 0,215 0,00082 -1,13197 -1,15529

-1,19511
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Sekanslar birbirleriyle karsilastirildiginda iki ayrim bolgesi oldugu (478. ve
596. niikleotidler) (Sekil 3.18) ve ikili karsilastirilmalar sonucunda ¢ogunlukla bir baz
¢ifti yoniinden (0,53333) farklilik gosterdigi goriilmiistiir (Sekil 3.19).
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Sekil 3.18. 2. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bolgelerinin frekans dagilimi.
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Sekil 3.19. 2. popiilasyonda sekans ¢iftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimai.

3.3.1.3. 3. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri

Ucgiincii popiilasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda dort haplotipe(H24,
H28, H29 ve H30) ayrilmistir (Cizelge 3.4). Notralite testleri (Tajima’nin D, Fu ve
Li’'nin D ve F) sonucglarinin istatistiksel olarak anlamsiz oldugu (P>0,10)

gozlemlenmistir.
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Cizelge 3.4. 3. popiilasyonun haplotip ¢esitliligi ve ndtralite testlerinin analiz sonuglart.

n H Hd Hd Varyans Hd Standart =« Tajima’ Fu ve
Sapma nin D Li’nin D
degeri ve F
degerleri
5 4 0,900 0,02592 0,161 0,00148 -1,04849 -1,04849
-1,05189

Sekanslar birbirleriyle karsilagtirildiginda ii¢ ayrim bolgesi oldugu (199. 214
ve 596 ‘ nc1 niikleotidler) (Sekil 3.20) ve ikili karsilastirilmalar sonucunda ¢ogunlukla

bir baz ¢ifti yoniinden (0,60000) farklilik gosterdigi goriilmiistiir (Sekil 3.21)
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Sekil 3.20. 3. popiilasyonda bireylerin sekanslarindaki ayrim bolgelerinin frekans dagilimi.
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Sekil 3.21. 3. popiilasyonda sekans giftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimu.
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3.3.1.4. 4. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri

Dérdiincii popiilasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda bes haplotipe (H4,
H17, H23, H29 ve H30) ayrilmistir (Cizelge 3.5). Notralite testleri (Tajima’nin D, Fu
ve Li’nin D ve F) sonuglari incelendiginde sadece Fu ve Li’ nin D ve F degerlerinin

istatistiksel olarak anlamsiz oldugu (P>0,10) gézlemlenmistir.

Cizelge 3.5. 4. popiilasyonun haplotip ¢esitliligi ve ndtralite testlerinin analiz sonuglart.

n H Hd Hd Varyans Hd Standart = Tajima’ Fu ve
Sapma nin D Li’nin D
degeri ve F
degerleri
5 5 1,00000 0,01600 0,126 0,00320 -0,66823  -0,66823
-0,69243

Sekanslar birbirleriyle karsilastirildiginda alti ayrim bolgesi oldugu (49. 199.
302. 640. 673. ve 596’nct niikleotidler) (Sekil 3.22) ve ikili karsilastirilmalar
sonucunda ¢ogunlukla iki baz ¢ifti yoniinden(0,40000) farklilik gosterdigi goriilmiistiir
(Sekil 3.23)
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Sekil 3.22. 4. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bolgelerinin frekans dagilimi.
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Sekil 3.23. 4. popiilasyonda sekans giftleri arasindaki ikili farkliligin dagilima.

3.3.1.5. 5. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri

Besinci popiilasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda yedi haplotipe (H1,
H3, H13, H14, H21, H28 ve H30) aynlmistir (Cizelge 3.6). Notralite testleri

(Tajima’nin D, Fu ve Li’nin D ve F) sonuglarinin istatistiksel olarak anlamsiz oldugu

(P>0,10) goézlemlenmistir.

Cizelge 3.6. 5. popiilasyonun haplotip ¢esitliligi ve notralite testlerinin analiz sonuglart.

n H Hd Hd Varyans Hd Standart = Tajima’ Fuve LV’
Sapma nin D ninDveF

degeri degerleri

7 7 1,00000 0,00583 0,076 0,00364 -1,04329  -0,97111

-1,08105

Sekanslar birbirleriyle karsilastirildiginda dokuz ayrim bdlgesi oldugu (53.
133. 232. 302. 478. 751. 811. 685. ve 596°nc1 niikleotidler) (Sekil 3.24) ve ikili
karsilagtirilmalar sonucunda ¢ogunlukla ii¢ baz cifti yoniinden (0,33333) farklilik

gosterdigi goriilmiistiir (Sekil 3.25).

75



1 I Freq Obs.
Freq. Bxp.

3 4 5 6
Allelic Frequency
Sekil 3.24. 5. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bdlgelerinin frekans dagilimi.
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Sekil 3.25. 5. popiilasyonda sekans ¢iftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimai.
3.3.1.6. 6. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri

Altinci popiilasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda iki haplotipe (H16 ve
H30) ayrilmistir (Cizelge 3.7). Notralite testleri (Tajima’nin D, Fu ve Li’nin D ve F)

sonuclarinin istatistiksel olarak anlamsiz oldugu (P>0,10) gézlemlenmistir.

Cizelge 3.7. Altinc1 popiilasyonun haplotip gesitliligi ve nétralite testlerinin analiz sonuglari.

n H Hd Hd Varyans Hd Standart = Tajima’ Fuve Li’
Sapma nin D ninDveF
degeri degerleri
6 2 0,53333 0,02963 0,172 0,00066 0,85057 1,05247
1,02905
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Sekanslar birbirleriyle karsilagtirildiginda bir ayrim bdlgesi oldugu (596’nc1
niikleotid) (Sekil 3.26) ve ikili karsilastirilmalar sonucunda ¢ogunlukla bir baz ¢ifti
yoniinden (0,53333) farklilik gosterdigi goriilmiistiir (Sekil 3.27).
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Sekil 3.26. 6. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bolgelerinin frekans dagilimi.
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Sekil 3.27. 6. popiilasyonda sekans ¢iftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimai.
3.3.1.7. 7. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri

Yedinci popiilasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda ii¢ haplotipe (H24,
H26 ve H30) ayrilmistir (Cizelge 3.8). Notralite testleri (Tajima’nin D, Fu ve Li’nin

D ve F) sonuglarinin istatistiksel olarak anlamsiz oldugu (P>0,10) gézlemlenmistir.
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Cizelge 3.8. 7. popiilasyonun haplotip ¢esitliligi ve ndtralite testlerinin analiz sonuglart.

n H Hd Hd Varyans Hd Standart = Tajima’ Fu ve
Sapma nin D Li’nin D
degeri veF
degerleri
5 3 0,70000 0,04768 0,218 0,00099 -0,97256  -0,97256
-0,95440

Sekanslar birbirleriyle karsilastirildiginda iki ayrim bdolgesi oldugu (82 ve
214’{inci niikleotidler) (Sekil 3.28) ve ikili karsilastirilmalar sonucunda ¢ogunlukla

bir baz ¢ifti yoniinden (0,60000) farklilik gosterdigi goriilmiistiir (Sekil 3.29).
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Sekil 3.28. 7. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bélgelerinin frekans dagilimi.
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Sekil 3.29. 7. popiilasyonda sekans ¢iftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimai.
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3.3.1.8. 8. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri

Sekizinci popiilasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda iki haplotipe (H25
ve H28) ayrilmistir (Cizelge 3.9). Nétralite testleri (Tajima’nin D, Fu ve Li’nin D ve

F) sonuglariin istatistiksel olarak anlamsiz oldugu (P>0,10) gézlemlenmistir.

Cizelge 3.9. 8. popiilasyonun haplotip ¢esitliligi ve ndtralite testlerinin analiz sonuglart.

n H Hd Hd Varyans Hd Standart = Tajima’ Fuve Li’
Sapma nin D ninDveF

degeri degerleri

5 2 0,40000 0,05632 0,237 0,00049 -0,81650  -0,81650

-0,77152

Sekanslar birbirleriyle karsilagtirildiginda bir ayrim bolgesi oldugu (196’nc1
niikleotid) (Sekil 3.30) ve ikili karsilastirilmalar sonucunda c¢ogunlukla birbirine

benzer olduklari (0,60000) goriilmistiir (Sekil 3.31).
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Sekil 3.30. 8. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bélgelerinin frekans dagilimi.
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Sekil 3.31. 8. popiilasyonda sekans ¢iftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi.

3.3.1.9. 9. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri

Dokuzuncu popiilasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda bes haplotipe
(H18, H19, H22, H28 ve H30) ayrilmistir (Cizelge 3.10). Notralize testleri (Tajima’nin
D, Fu ve Li’'nin D ve F) sonuglart incelendiginde sadece Fu ve Li’ nin D ve F

degerlerinin istatistiksel olarak anlamsiz oldugu (P>0,10) gézlemlenmistir.

Cizelge 3.10. 9. popiilasyonun haplotip ¢esitliligi ve notralite testlerinin analiz sonuglari.

n H Hd Hd Varyans Hd Standart = Tajima’ Fuve Li’
Sapma nin D ninDveF

degeri degerleri

5 5 1,00000 0,01600 0,126 0,00246 -1,12397  -1,12397

-1,15583

Sekanslar birbirleriyle karsilastirildiginda bes ayrim bolgesi oldugu (91. 214.
274. 596. ve 685’inci niikleotidler) (Sekil 3.32) ve ikili karsilastirilmalar sonucunda
cogunlukla iki baz ¢ifti yoniinden (0,40000) farklilik gosterdigi gorilmiistiir(Sekil
3.33).
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Sekil 3.32. 9. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bélgelerinin frekans dagilimi.
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Sekil 3.33. 9. popiilasyonda sekans ¢iftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimai.

3.3.1.10. 10. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri

Onuncu popiilasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda dort haplotype (H2,
HS5, H28 ve H30) ayrilmistir (Cizelge 3.11). Nétralite testleri(Tajima’nin D, Fu ve
Li’'nin D ve F) sonucglarinin istatistiksel olarak anlamsiz oldugu (P>0,10)

gdzlemlenmistir.
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Cizelge 3.11. 10. popiilasyonun haplotip ¢esitliligi ve noétralite testlerinin analiz sonuglari.

n H Hd Hd Hd b3 Tajima’ Fuve Li’
Varyans Standart nin D nin D ve

Sapma degeri F
degerleri
5 4 0,90000 0,02592 0,161 0,00320 -0,66823 -0,66823
-0,69243

Sekanslar birbirleriyle karsilastirildiginda alti ayrim bolgesi oldugu (82. ve
214’{incii niikleotidler) (Sekil 3.34) ve ikili karsilastirilmalar sonucunda ¢ogunlukla

bir, iki, ti¢ ve dort baz ¢ifti yoniinden (0,20000) farklilik gosterdigi gortilmistiir(Sekil
3.35).
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Sekil 3.34. 10. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bdlgelerinin frekans dagilima.
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Sekil 3.35. 10. popiilasyonda sekans giftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi.
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3.3.1.11. 11. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri

Onbirinci popiilasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda bes haplotipe (H6,
H8, H20, H28 ve H30) ayrilmistir (Cizelge 3.12). Notralite testleri (Tajima’nin D, Fu
ve Li’'nin D ve F) sonuglarinin istatistiksel olarak anlamsiz oldugu (P>0,10)

gozlemlenmistir.

Cizelge 3.12. 11. popiilasyonun haplotip cesitliligi ve noétralite testlerinin analiz sonuglari.

n H Hd Hd Varyans Hd Standart = Tajima’ Fuve Li’
Sapma nin D ninDveF

degeri degerleri

5 5 1,00000 0,01600 0,126 0,00296 -1,14554  -1,14554

-1,18702

Sekanslar birbirleriyle karsilastirildiginda alti ayrim bolgesi oldugu (302 304
358. 388. 596. ve 757’nci niikleotidler) (Sekil 3.36) ve ikili karsilastirilmalar
sonucunda ¢ogunlukla ii¢ baz ¢ifti yoniinden farklililk gosterdigi (0,40000)
goriilmistir (Sekil 3.37).
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Sekil 3.36. 11. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bolgelerinin frekans dagilima.
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Sekil 3.37. 11. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimai.

3.3.1.12. 12. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri

Onikinci popiilasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda dort haplotipe (H10,
H21, H28 ve H30) ayrilmistir (Cizelge 3.13). Notralite testleri (Tajima’nin D, Fu ve

Li'nin D ve F) sonuclarinin istatistiksel olarak anlamsiz oldugu (P>0,10)

gbzlemlenmistir.

Cizelge 3.13. 12. popiilasyonun haplotip ¢esitliligi ve notralite testlerinin analiz sonuglari.

n H Hd Hd Varyans Hd Standart = Tajima’ Fuve Li’
Sapma nin D ninDveF

degeri degerleri

5 4 0,90000 0,02592 0,161 0,00197 -1,09380  -1,09380

-1,11335

Sekanslar birbirleriyle karsilastirildiginda dort ayrim bolgesi oldugu (250. 302.
478. ve 596’nc1 niikleotid) (Sekil 3.38) ve ikili karsilastirilmalar sonucunda

cogunlukla bir baz ¢ifti yoniinden farklilik gosterdigi (0,40000) gortilmiistiir(Sekil
3.39).
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Sekil 3.38. 12. Popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bélgelerinin frekans dagilimu.
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Sekil 3.39. 12. Popiilasyonda sekans ¢iftleri arasindaki ikili farkliligin dagilima.

3.3.1.13. 13. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri

Onii¢iincii popiilasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda dort haplotipe (H7,

H27, H28 ve H30) ayrilmistir (Cizelge 3.14). Notralite testleri (Tajima’nin D, Fu ve

Li’'nin D ve F) sonuglarimin istatistiksel olarak anlamsiz oldugu (P>0,10)

gozlemlenmistir.
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Cizelge 3.14. 13. popiilasyonun haplotip cesitliligi ve noétralite testlerinin analiz sonuglari.

n H Hd Hd Varyans Hd Standart = Tajima’ Fuve Li’
Sapma nin D ninDveF

degeri degerleri

5 4 0,90000 0,02592 0,161 0,00222 -0,41017 -0,41017

-0,41751

Sekanslar birbirleriyle karsilastirildiginda dort ayrim bolgesi oldugu (196. 21.1
302. ve 596°’nc1 niikleotidler) (Sekil 3.40) ve ikili karsilagtirilmalar sonucunda
cogunlukla bir, iki ve {i¢ baz ¢ifti yoniinden farklilik gosterdigi(0,30000) goriilmiistiir
(Sekil 3.41).
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Sekil 3.40. 13. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bolgelerinin frekans dagilimi.
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Sekil 3.41. 13. popiilasyonda sekans ciftleri arasindaki ikili farkliligin dagilima.
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3.3.1.14. 14. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri

Ondordiincii  popiilasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda alti
haplotipe(H11, H22, H23, H24, H28 ve H30) ayrilmistir (Cizelge 3.15). Notralite
testleri (Tajima’nin D, Fu ve Li’nin D ve F) sonuglarinin istatistiksel olarak anlamsiz

oldugu (P>0,10) gdzlemlenmistir.

Cizelge 3.15. 14. popiilasyonun haplotip cesitliligi analizinin sonuglari.

n H Hd Hd Varyans Hd Standart = Tajima’ Fuve Li’
Sapma nin D ninDveF

degeri degerleri

6 6 1,00000 0,00926 0,096 0,00271 -0,93169  -0,90815

-0,97660

Sekanslar birbirleriyle karsilastirildiginda alti ayrim bélgesi oldugu (91. 214.
376. 515. ve 673™linci niikleotidler) (Sekil 3.42) ve ikili karsilagtirilmalar sonucunda
cogunlukla iki ve li¢ baz cifti yoniinden farklilik gosterdigi (0,33333) goriilmiistiir
(Sekil 3.43).
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Sekil 3.42. 14. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bdlgelerinin frekans dagilimi.
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Sekil 3.43. 14. popiilasyonda sekans giftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi.

3.3.1.15. 15. Popiilasyonun Popiilasyon Genetigi Analizleri

Onbesinci popiilasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda dort haplotipe (H9,
H12, H28 ve H29) ayrilmistir (Cizelge 3.16). Notralite testleri (Tajima’nin D, Fu ve
Li'nin D ve F) sonuglarinin istatistiksel olarak anlamsiz oldugu (P>0,10)
gozlemlenmistir.

Cizelge 3.16. 15. popiilasyonun haplotip ¢esitliligi analizinin sonuglari.

n H Hd Hd Varyans Hd Standart = Tajima’ Fuve Li’
Sapma nin D ninDveF

degeri degerleri

5 4 0,90000 0,02592 0,161 0,00320 -0,66823  -0,66823

-0,69243

Sekanslar birbirleriyle karsilastirildiginda alt1 ayrim bolgesi oldugu (4. 37. 305.
596. 643. ve 199’uncu niikleotidler) (Sekil 3.44) ve ikili karsilastirilmalar sonucunda

cogunlukla ti¢ baz ¢ifti yoniinden farklilik gosterdigi (0,60000) goriilmiistiir (Sekil
3.45).
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Sekil 3.44. 15. popiilasyondaki bireylerin sekanslarindaki ayrim bolgelerinin frekans dagilima.
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Sekil 3.45. 15. popiilasyonda sekans giftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi.

Lokasyonlarin  kendi aralarinda karsilasgtirllmast  sonucunda haplotip
cesitliliginin  0,40-1,0 arasinda oldugu goézlemlenmistir. En yiliksek haplotip
cesitliliginin 4. 5. 9. 11. ve 14’lincii lokasyonlarda olmasina (Sekil 3.46) karsilik 8.
lokasyonun da ise bu ¢esitliligin en az oldugu goriilmiistiir. Niikleotid ¢esitliliginin ise
4. 5. 10. ve 15’inci lokasyonlarda yiiksek, 2. 6. 7. ve 8’inci lokasyonlarda oldukca
diisiik oldugu tespit edilmistir (Sekil 3.47).
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Sekil 3.46. Lokasyonlarin haplotip cesitliligine gore karsilastiriimasi.

Niikleotid Cesitliligi
0,004
0,003
0,002
0,001
0
p q\o: éoib q\o:> q\oi’b ($oi% Lﬁoi'b °’\\0:_'z> ‘$oi® Cﬁo:) C;\O(\'b c;\o\; éo:) q\oi'b q\oi’b ($o°
N N N N N S N N N N N N R VY

Sekil 3.47. Lokasyonlarin niikleotid gesitliligine gore karsilagtirilmasi.

3.3.2. Haplotip Analizi

15 farkl1 lokasyondan 6rneklenen 80 D. marginatus kenelerinin mitokondriyal
COI gen bolgesinin 812 baz c¢iftlik hizalanmis kismi analiz edilmistir. Analiz
sonucunda 80 bireyin 30 farkli haplotip igerisinde gruplandigi gézlemlenmistir
(Cizelge 3.17).

Cizelge 3.17. Sekans verilerinin haplotiplere gore dagilimi.

Haplotip Numarasi Birey/Ornek Sayist Haplotipte Haplotiplerde gruplanan
gruplanan érnek kenelerin érneklendigi
kodlar lokasyonlar

H1 1 Cm-541 5. Lokasyon 4. Alt
Lokasyon

H2 1 Cm-1051 10. Lokasyon 5. Alt
lokasyon

H3 1 Cm-567 5. Lokasyon 6. Alt
Lokasyon

H4 1 Cm-431 4. Lokasyon 3. Alt
Lokasyon

H5 1 Cm-10111 10. Lokasyon 11. Alt
Lokasyon
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Cizelge 3.17. Devam. Sekans verilerinin haplotiplere gore dagilimi.

H6 1 Cm-1141 11. Lokasyon 4. Alt
Lokasyon
H7 1 Cm-1371 13. Lokasyon 7. Alt
Lokasyon
H8 1 Cm-1171 11. Lokasyon 7. Alt
Lokasyon
H9 1 Cm-1531 15. Lokasyon 3. Alt
Lokasyon
H10 1 Cm-1235 12. Lokasyon 3. Alt
Lokasyon
H11 1 Cm-1432 14. Lokasyon 3. Alt
Lokasyon
H12 1 Cm-1532 15. Lokasyon 3. Alt
Lokasyon
H13 1 Cm-551 5. Lokasyon 5. Alt
Lokasyon
H14 1 Cm-542 5. Lokasyon 4. Alt
Lokasyon
H15 1 Cm-131 1. Lokasyon 3.Alt
Lokasyon
H16 2 Cm-611, Cm-614 6. Lokasyon 1. Alt
Lokasyon
H17 1 Cm-441 4. Lokasyon 4. Alt
Lokasyon
H18 1 Cm-923 9. Lokasyon 2. Alt
Lokasyon
H19 1 Cm-951 9. Lokasyon 5. Alt
Lokasyon
H20 1 Cm-1173 11. Lokasyon 7. Alt
Lokasyon
H21 4 Cm-241, Cm-156, 2. Lokasyon 4. Alt
Cm-561, Cm-1241 Lokasyon, 1. Lokasyon 5.
Alt Lokasyon, 5. Lokasyon
6. Alt Lokasyon, 12.
Lokasyon 4. Alt Lokasyon
H22 2 Cm-911, Cm-1417 9. Lokasyon 1. Alt
Lokasyon, 14. Lokasyon 1.
Alt Lokasyon
H23 2 Cm-451, Cm-1431 4. Lokasyon 5. Alt
Lokasyon, 14. Lokasyon 3.
Alt Lokasyon
H24 3 Cm-763, Cm-313, 7. Lokasyon 6. Alt
Cm-1412 Lokasyon, 3. Lokasyon 1.
Alt Lokasyon, 14.
Lokasyon 1. Alt Lokasyon
H25 1 Cm-8101 8. Lokasyon 10. Alt
Lokasyon
H26 1 Cm-761 7. Lokasyon 6. Alt
Lokasyon
H27 1 Cm-1387 13. Lokasyon 8. Alt
Lokasyon

91



Cizelge 3.17. Devam. Sekans verilerinin haplotiplere gore dagilimi.

H28 16 Cm-1535, Cm-1433, 15. Lokasyon 3. Alt
Cm-1323, Cm-1172, Lokasyon, 14. Lokasyon3.
Cm-954, Cm-816, Alt Lokasyon, 13.
Cm-813, Cm-322, Lokasyon 2. Alt lokasyon,
Cm-112, Cm-243, 11. Lokasyon, 7. Alt

Cm-543, Cm-831, Lokasyon, 9. Lokasyon 5.
Cm-883, Cm-1041, | Alt Lokasyon, 8. Lokasyon
Cm-1224, Cm-1322 1.,3.Ve8. Alt
Lokasyonlar, 3. Lokasyon
2. Alt Lokasyon, 1.
Lokasyon 1. Alt Lokasyon,
2. Lokasyon 4. Alt
Lokasyon, 10 Lokasyon 4.
Alt Lokasyon, 12.
Lokasyon 2. Alt Lokasyon
H29 4 Cm-1533, Cm-3186, 15. Lokasyon 3. Alt
Cm-452, Cm-1534 Lokasyon, 3. Lokasyon 1.
Alt Lokasyon, 4. Lokasyon
5. Alt Lokasyon

H30 25 Cm-1411, Cm-1381, 14. Lokasyon 1. Alt
Cm-1232, Cm-1221, | Lokasyon, 13. Lokasyon 8.
Cm-1045, Cm-1042, Alt Lokasyon, 12.

Cm-921, Cm-757, Lokasyon 2. ve 3. Alt
Cm-751, Cm-641, Lokasyonlar, 10 Lokasyon
Cm-612, Cm-552, 4. Alt Lokasyon, 9.
Cm-433, Cm-242, Lokasyon 2. Alt Lokasyon,
Cm-231, Cm-111, 7. Lokasyon 2. ve 5. Alt
Cm-141, Cm-221, Lokasyonlar, 6. Lokasyon
Cm-232, Cm-325, 1.,3.ved. Alt
Cm-351, Cm-631, Lokasyonlar, 5. Lokasyon
Cm-637, Cm-722, 2. Alt Loksayon, 4.
Cm-1175 Lokasyon 3. Alt Lokasyon,

2. Lokasyon 2., 3. ve 4. Alt
Lokasyonlar, 1. Lokasyon
1. ve 4. Alt Lokasyonlar, 3.
Lokasyon 5. Alt Lokasyon,
11. Lokasyon 7. Alt
Lokasyon

Haplotip analizi sonuglarina gére kenelerin biiyiik bir kism1 H30 (25 kene) ve
H28 (16 kene) haplotiplerinde toplanmistir (Cizelge 3.16). Haplotipler arasi iliski goz
oniinde bulunduruldugunda, haplotipler arasinda bir (H15-H28, H17-H28, H25-H28,
H16-H28, H23-H28, H13-H13, H21-H30, H27-H30, H9-H30, H29-H30, H24-H30,
H14-H30, H26-H30), iki (H12-H30, H11-H30, H8-H30, H9-H30, H5-H30, H23-H30,
H7-H30, H4-H30, H6-H30, H10-H30, H3-H30) ve ii¢ (H2-H28, H1-H28) mutasyon
yoniinden farklilik gézlenmistir. Mutasyon ile birlikte ortaya ¢ikan farklilik aminoasit
bazinda karakterize edildiginde ise 5 aminoasit agisindan degisim gozlemlenmistir.
Buna gore H1 haplotipinde 18. 44. ve 181. aminoasitler sirastyla 16sin, lizin ve alanin
diger tiim haplotiplerde ise metiyonin, asparajin ve treonindir. H12 haplotipindeki 102.
aminoasit izoldsin iken, diger tiim haplotiplerde valin aminoasiti oldugu gorilmustiir.

Bununla birlikte 16. haplotipte ise diger tiim haplotiplerden farkli olarak 199.

92



Aminoasit 16sin yerine valindir. Bu durum niikleotidlerde goriilen farkliliklarin,

aminoasit farkliligi tizerine etkisinin az oldugunu gostermektedir.

3.3.3. BLAST analizi

GenBank BLAST analizi (BLASTN) neticesinde bu calismada tespit edilen
hi¢bir haplotipin GenBank veritabanina kayitli sekanlar ile %100 benzer(identik)
olmadig1 goriilmistiir(Cizelge 3.18).

Cizelge 3.18. Haplotiplerde bulunan kenelerin GenBank’taki D. marginatus’lar ile niikleotid benzerlikleri.

Haplotipler Sekanslanan Gen Niikleotid Eslesen Kene Tiirii | Erisim Numarasi
Bolgesi Benzerligi
H1 COl %99,27 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,27 D. marginatus MK905212
H2 Col 999,29 D. marginatus MN907848
isolate GY7
299,29 D. marginatus MK905212
%99,05 D. marginatus NC_062069
isolate E1
H3 COl %99,52 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,52 D. marginatus MK905212
H4 COl 999,52 D. marginatus MN907848
isolate GY7
999,52 D. marginatus MK905212
H5 COl %99,52 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,52 D. marginatus MK905212
H6 COl %99,52 D. marginatus MN907848
isolate GY7
999,52 D. marginatus MK905212
H7 COl %99,53 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,53 D. marginatus MK905212
H8 COl %99,53 D. marginatus MN907848
isolate GY7
999,53 D. marginatus MK905212
H9 COl 999,76 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,76 D. marginatus MK905212
H10 Col %99,53 D. marginatus MN907848
isolate GY7
999,53 D. marginatus MK905212
H11 COl 999,53 D. marginatus MN907848
isolate GY7
999,53 D. marginatus MK905212
H12 Col %99,53 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,53 D. marginatus MK905212

93



Cizelge 3.18. Devam. Haplotiplerde bulunan kenelerin GenBank’taki D. marginatus’lar ile niikleotid

benzerlikleri.
H13 COl %099,52 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%099,52 D. marginatus MK905212
%99,06 D. marginatus NC_062069
isolate E1
H14 COl 299,64 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,64 D. marginatus MK905212
H15 COl 999,52 D. marginatus MN907848
isolate GY7
999,52 D. marginatus MK905212
H16 Col %99,64 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,64 D. marginatus MK905212
H17 Col 999,52 D. marginatus MN907848
isolate GY7
299,52 D. marginatus MK905212
H18 COl 299,64 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,64 D. marginatus MK905212
H19 COl %99,52 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,52 D. marginatus MK905212
H20 COl %99,64 D. marginatus MN907848
isolate GY7
299,64 D. marginatus MK905212
H21 Col 999,65 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,65 D. marginatus MK905212
998,94 D. marginatus NC_062069
isolate E1
H22 COl %99,64 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,64 D. marginatus MK905212
H23 COl %99,53 D. marginatus MN907848
isolate GY7
999,53 D. marginatus MK905212
H24 COl %99,65 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,65 D. marginatus MK905212
H25 COl %99,53 D. marginatus MN907848
isolate GY7
999,53 D. marginatus MK905212
H26 COl %99,65 D. marginatus MN907848
isolate GY7
999,65 D. marginatus MK905212
H27 Col 999,65 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,65 D. marginatus MK905212
H28 COl 999,65 D. marginatus MN907848
isolate GY7
999,65 D. marginatus MK905212
H29 Col 999,65 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,65 D. marginatus MK905212
298,94 D. marginatus NC_062069

isolate E1
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Cizelge 3.18. Devam. Haplotiplerde bulunan kenelerin GenBank’taki D. marginatus’lar ile niikleotid

benzerlikleri.
H30 COl 999,77 D. marginatus MN907848
isolate GY7
%99,77 D. marginatus MK905212

H1 haplotipinin (Cm-541) %99,27 (815/821 baz cifti, 6 farkli niikleotid) ile
Kazakistan’daki D. marginatus isolate GY7 (erisim numarast MN907848) ve
Slovakya’daki D. marginatus (erisim nu. MK905212) sekanslari ile en benzer oldugu
tespit edilmistir. H2 haplotipinin (Cm-1051) %99,29 (842/848 bg., 6 farkli niikleotid)
benzerlik ile yukarida belirtilen D. marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve
D. marginatus (erisim nu. MK905212) sekanslar1 ve akabinde ise %99,05 (833/841
be. 8 farkli niikleotid) ile Cin’deki D. marginatus isolate E1 (erisim nu. NC_062069)
sekansi ile yakindan iliskili oldugu tespit edilmistir. H3 haplotipinin (Cm-567) %99,52
(837/841 bg. 4 farkli niikleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848)
ve D. marginatus (erisim nu. MK905212) sekanslar1 ile yakin iligkili oldugu
goriilmistiir. H4 haplotipinin (Cm-431) %99,52 (837/841bg¢. 4 farkl1 niikleotid) ile D.
marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu.
MK905212) sekanslari ile en benzer oldugu tespit edilmistir. HS haplotipinin (Cm-
10111) %99,52 (834/838 bg. 3 farkli niikleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erisim
nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu. MK905212) sekanslari ile yakin iliskili
oldugu tespit edilmistir. H6 haplotipinin (Cm-1141) %99,52 (838/842 b¢. 4 farkli
niikleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D. marginatus
(erisim nu. MK905212) sekanslar1 ile yakindan iliskili oldugu gorilmiistir. H7
haplotipinin (Cm-1371) %99,53 (841/845 bg. 4 farkli niikleotid) ile D. marginatus
isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu. MK905212)
sekanslari ile en benzer oldugu tespit edilmistir. H8 haplotipinin (Cm-1171) %99,53
(842/846 bg. 4 farkl1 niikleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848)
ve D. marginatus (erisim nu. MK905212) sekanslar ile yakin iligkili oldugu tespit
edilmistir. H9 haplotipinin (Cm-1531) %99,76 (844/846 bg. 2 farkli niikleotid) ile D.
marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu.
MK905212) sekanslari ile yakindan iligkili oldugu goriilmiistiir. H10 haplotipinin
(Cm-1235) %99,53 (845/849 bg. 4 farkli niikleotid) ile D. marginatus isolate GY7
(erisim nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu. MK905212) sekanslari ile en
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benzer oldugu tespit edilmistir. H11 haplotipinin (Cm-1432) %99,53 (844/848 bg. 3
farkli niikleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D.
marginatus (erisim nu. MK905212) sekanslar1 ile yakin iligkili oldugu tespit
edilmistir. H12 haplotipinin (Cm-1532) %99,53 (846/850 bg. 4 farkli niikleotid) ile D.
marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu.
MK905212) sekanslar1 ile yakin iligkili oldugu goriilmiistiir. H13 haplotipinin (Cm-
551) %99,52 (823/827 bg. 4 farkl niikleotid) benzerlik ile D. marginatus isolate GY7
(erisim nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu. MK905212) sekanslar
ve %99,06 (839/847 bg. 8 farkli niikleotid) ile Cin’deki D. marginatus isolate E1
(erisim nu. NC_062069) sekansi ile yakindan iliskili oldugu tespit edilmistir.H14
haplotipinin (Cm-542) %99,64 (824/827 bg. 3 farkli niikleotid) ile D. marginatus
isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu. MK905212)
sekanslar1 ile yakindan iliskili oldugu goriilmistir. H15 haplotipinin  (Cm-
131) %99,52 (829/833 bg. 4 farkli niikleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erisim
nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu. MK905212) sckanslar1 ile en benzer
oldugu tespit edilmistir. H16 haplotipinin (Cm-611 ve Cm-614) %99,64 (839/842 bg.
3 farkli niikleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D.
marginatus (erisim nu. MK905212) sekanslar1 ile yakin iligkili oldugu tespit
edilmistir. H17 haplotipinin (Cm-441) %99,52 (838/842 bg. 4 farkli niikleotid) ile D.
marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu.
MK905212) sekanslari ile yakindan iliskili oldugu goriilmiistiir. H18 haplotipinin
(Cm-923) %99,64 (839/842 b¢. 3 farkli niikleotid) ile D. marginatus isolate GY7
(erisim nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu. MK905212) sekanslari ile en
benzer oldugu tespit edilmistir. H19 haplotipinin (Cm-951) %99,52 (838/842 bg. 4
farkli niikleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D.
marginatus (erisim nu. MK905212) sekanslar1 ile yakin iligkili oldugu tespit
edilmistir. H20 haplotipinin (Cm-1173) %99,64 (840/843 bg. 3 farkl niikleotid) ile D.
marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu.
MK905212) sekanslari ile yakin iligkili oldugu gorilmiistiir. H21 haplotipinin (Cm-
241, Cm-156, Cm-561, Cm-1241) %99,65 (844/847 bg. 3 farkli niikkleotid) benzerlik
ile D. marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu.
MK905212) sekanslar1 ve %98,94 (838/847 bg. 9 farkli niikleotid) ile Cin’deki D.
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marginatus isolate E1 (erisim nu. NC 062069) sekansi ile yakindan iligkili oldugu
tespit edilmistir. H22 haplotipinin (Cm-911 ve Cm-1417) %99,64 (842/845 bg. 3 farkli
niikleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D. marginatus
(erisim nu. MK905212) sekanslar1 ile yakindan iligkili oldugu goriilmiistiir. H23
haplotipinin (Cm-451 ve Cm-1431) %99,53 (841/845 bg. 4 farkli niikleotid) ile D.
marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu.
MK905212) sekanslari ile en benzer oldugu tespit edilmistir. H24 haplotipinin (Cm-
763, Cm-313 ve Cm-1412) %99,65 (844/847 bg. 3 farkl niikleotid) ile D. marginatus
isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu. MK905212)
sekanslar1 ile yakin iligkili oldugu tespit edilmistir. H25 haplotipinin (Cm-
8101) %99,53 (841/845 bg. 4 farkl niikleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erisim
nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu. MK905212) sekanslari ile yakindan
iligkili oldugu goriilmistiir. H26 haplotipinin (Cm-761) %99,65 (843/846 bg. 3 farkli
niikleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D. marginatus
(erisim nu. MK905212) sekanslar1 ile en benzer oldugu tespit edilmistir. H27
haplotipinin (Cm-1387) %99,65 (846/849 b¢. 3 farkli niikleotid) ile D. marginatus
isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D. marginatus (erisim nu. MK905212)
sekanslari ile yakin iliskili oldugu tespit edilmistir. H28 haplotipinin (Cm-1535, Cm-
1433, Cm-1323, Cm-1172, Cm-954, Cm-816, Cm-813, Cm-322, Cm-112, Cm-243,
Cm-543, Cm-831, Cm-883, Cm-1041, Cm-1224 ve Cm-1322) %99,65 (850/853 bg. 3
farkli niikleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D.
marginatus (erisim nu. MK905212) sekanslari ile yakin iligkili oldugu goriilmiistiir.
H29 haplotipinin (Cm-1533, Cm-316, Cm-452 ve Cm-1534) %99,65 (850/853 bg. 3
farkl1 niikleotid) benzerlik ile D. marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve
D. marginatus (erisim nu. MK905212) sekanslar1 ve %98,94 (844/853 bg. 9 farkli
niikleotid) ile Cin’deki D. marginatus isolate E1 (erisim nu. NC_062069) sekansi ile
yakindan iligkili oldugu tespit edilmistir. H30 haplotipinin (Cm-1411, Cm-1381, Cm-
1232, Cm-1221, Cm-1045, Cm-1042, Cm-921, Cm-757, Cm-751, Cm-641, Cm-612,
Cm-552, Cm-433, Cm-242, Cm-231, Cm-111, Cm-141, Cm-221, Cm-232, Cm-325,
Cm-351, Cm-631, Cm-637, Cm-722 ve Cm-1175) %99,77 (851/853 bg. 2 farkli
niikleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erisim nu. MN907848) ve D. marginatus
(erisim nu. MK905212) sekanslari ile yakindan iligkili oldugu goriilmiistiir.
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3.3.4. Popiilasyon Genetigi ve Filogenetik Network Analizleri

Sitokrom c oksidaz alt {inite I gen bolgesi esas alinarak yapilan popiilasyon
genetigi analizlerinde tiim lokasyonlardaki kenelerin bir arada degerlendirilmesi
sonucu (n = 80) haplotip ¢esitliligi, Hd:0. 0,861, haplotip ¢esitliligi varyansi: 0,00086,
haplotip ¢esitliliginin standart sapmasi: 0,029, niikleotid ¢esitliligi: 0,00216, ortalama
ntikleotid farkliligi, k: 1,75190 olarak tespit edilmistir(Cizelge 3.19).

Cizelge 3.19. Tiim popiilasyonlarin bir arada degerlendirilmesi sonucu haplotip ¢esitliliginin sonuglart.

n H Hd Hd Varyans Hd Standart = Tajima’ Fuve Li’
Sapma nin D ninDveF

degeri degerleri

80 30 0,861 0,00086 0,029 0,00216 -2,38385 -5,20829

-4,93325

Sekanslar karsilastirildiklarinda, 35 ayrim bolgesi (4. 37. 49. 53. 82. 133. 142.
211. 232. 250. 274. 304. 305. 358. 376. 385. 388. 515. 533. 542. 640. 643. 751. 757.
787. 811. 91. 196. 199. 214. 302. 478. 673. 685. ve 596‘nc1 niikleotidler) oldugu
gbzlenmistir. Bu ayrim bolgeleri icerisinde 4. 37. 49. 53. 82. 133. 142. 211. 232. 250.
274. 304. 305. 358. 376. 385. 388. 515. 533. 542. 640. 643. 751. 757. 787. 811. 91.
196. 199. 214. 302. 478. 673. ve 685’inci niikleotidler de iki niikleotid (T-Sitozin(C),
Guanin(G)-T ve A-T), 596’nc1 niikleotid de ise ii¢ niikleotid agisindan (T-C-G)
farklilik go6zlemlenmistir. Sekanslarda tek niikleotid degisim alanlarinin yiiksek

oldugu gozlemlenmistir. (Sekil 3.48).
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Sekil 3.48. Ayrim bolgelerinin frekansinin dagilimi.

Ayrica sekanslar arasi ikili farklilik(K) g6z oniinde bulunduruldugunda 80
sekansin kendi igerisinde birbirleri ile ikili gruplar olusturacak sekilde eslestirilmesi
sonucu (3160 eslesme) biiyiik 6l¢iide bir ve iki baz ¢ifti yoniinden farklilik gostermekle
birlikte frekanslar sirasiyla 0,32152 ve 0,29051 seklindedir (Sekil 3.49).
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Sekil 3.49. Sekans ¢iftleri arasindaki ikili farkliligin dagilimi.

Notralite test istatistigi sonucunda elde edilen Tajima’s D degeri istatistiksel
olarak anlamli olmakla birlikte ‘-2,38385° olarak bulunmustur. Ayrica Tajima’ya
kiyasla daha giiclii bir test istatistigi olan Fu ve Li’nin D ve F degerlerinin ayrim
alanlar1 esas alinarak yapilan hesaplamalar sonucunda sirasiyla -5,20829° ve °-
4,93325’ olarak hesaplanmistir. Her iki notralize testlerinin istatistiksel olarak 6nemli

oldugu (P<0,02) goriilmiistiir.

Mevcut ¢alismada tespit edilen farkli 30 haplotipin COI (812 bg.) birbirleri ile
iligkilerini grafiksel olarak gostermek amaciyla medyan birlestirme haplotip agi

(epsilon=0) kullanilmistir (Sekil 3.50).
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Sekil 3.50. Mevcut ¢alismadaki sekanslari bulundugu haplotiplerin birbiriyle iliskilerini gosteren
haplotip ag1 (Her dairenin boyutu, haplotipi paylasan bireysel dizilerin sayisiyla orantili olmakla
birlikte, haplotipler arasindaki her ¢izgi bir mutasyonu temsil etmektedir)(epsilon=0).

Sekil 3.50° de goriildiigli tizere mevcut ¢alismada analizi yapilan kenelerin

cogunlukla H28 ve H30 haplotiplerinde gruplandigi goriilmistiir. Niikleotid

cesitliligine baglh olarak haplotiplerin ¢ogunlukla 1 veya 2 niikleotid bakimindan fark

gosterdigi tespit edilmistir.

Tez ¢alismasinda kapsaminda analizi yapilan D. marginatus 6rneklerinin COI

sekans verileri GenBank’da yer alan diger tiim D. marginatus sekanslart ile birlikte (n

= 170) haplotip analizlerinin yapilmas1 sonucunda Hd: 0,805434’e baglh olarak 34

haplotip (Ha) gozlemlenmistir (Cizelge 3.20).
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Cizelge 3.20. Genbank D. marginatus COIl sekans verilerinin tezdeki sekans verileriyle birlikte yapilan haplotip
analizi sonucunda kenelerin haplotiplere dagilimi.

Haplotip Numarasi Birey/Ornek Sayist Haplotipte gruplanan é6rnek kodlar:
Hal 1 [KU880571.1]
Ha2 8 [KU880588.1 KU880561.1 KU880562.1
OM638636.1 MT890492.1 MK813859.1
MK?213075.1 KU364300.1]
Ha3 1 [JQ625698.1]
Ha4 2 [JF758637.1 JQ625696.1]
Ha5 8 [MK863424.1 Cm-1371 Cm-1235 Cm-567
MK863422.1 KT877442.1 KT877443.1 Cm-431]
Ha6 1 [MN907832.1]
Ha7 1 [AF132828.1]
Ha8 5 [MZ305507.1 MZ305508.1 KT877428.1
KT877432.1 KT877433.1]
Ha9 1 [OM638641.1]
Hal0 1 [MN964343.1]
Hall 1 [OM368304.1:1145-2683]
Hal2 13 [MN964347.1 MN907836.1 MN907833.1
MN907839.1 MN964339.1 MN380031.1
MN517831.1 OM368303.1:1145-2683
MW193711.1 MN964338.1 MN907825.1
MN907826.1 MN907834.1]
Hal3 3 [JX051153.1 JX051151.1 JX051152.1]
Hal4 3 [MN964336.1 MN868560.1 MN868592.1]
Hal5 6 [MN270986.1 MN586594.1 MZ364000.1
MN517830.1 KF583568.1 KF583569.1]
Hal6 1 [FN394329.1]
Hal7 24 [KT877427.1 Cm-541 Cm-1322 Cm-1224 Cm-
1041 Cm-883 Cm-831 Cm-543 Cm-243 Cm-112
Cm-322 Cm-813 Cm-816 Cm-954 Cm-1172 Cm-
1323 Cm-1433 Cm-1535 Cm-441 Cm-8101
MT230036.1 Cm-451 Cm-1431 KT877441.1]
Hal8 2 [KT877437.1 KT877439.1]
Hal9 1 [Cm-1051]
Ha20 1 [KT877435.1]
Ha2l 1 [Cm-131]
Ha22 2 [Cm-611 Cm-614]
Ha23 69 [FN394328.1 FN394331.1 Cm-951 Cm-763 Cm-
313 Cm-1412 Cm-1533 Cm-316 Cm-452 Cm-
1534 OM638642.1 OM638640.1 OM638639.1
MK905212.1:6969-8507 MN907848.1
MN907838.1 MN964340.1 FN394330.1
MZ305506.1 MN817302.1 FN394327.1
MK863421.1 MZ305509.1 KT877426.1
KT877431.1 LC508348.1 KT877440.1
KT877438.1 KT877436.1 Cm-1531 KT877430.1
KT877444.1 Cm-1417 Cm-911 Cm-1175 Cm-722
Cm-637 Cm-631 Cm-351 Cm-325 Cm-232 Cm-
221 Cm-141 Cm-111 Cm-231 Cm-242 Cm-433
Cm-552 Cm-612 Cm-641 Cm-751 Cm-757 Cm-
921 Cm-1042 Cm-1045 Cm-1221 Cm-1232 Cm-
1381 Cm-1411 Cm-551 Cm-542 Cm-923 Cm-761
Cm-1387 LC508345.1 LC508347.1 LC508344.1
KT877429.1 LC508346.1]
Ha24 1 [FN394333.1]
Ha25 1 [Cm-1432]
Ha26 1 [MT230037.1]
Ha27 1 [KT877434.1]
Ha28 1 [Cm-1141]
Ha29 1 [Cm-10111]
Ha30 1 [Cm-1171]
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Cizelge 3.20. Devam. Genbank D. marginatus COI sekans verilerinin tezdeki sekans verileriyle birlikte
yapilan haplotip analizi sonucunda kenelerin haplotiplere dagilimi.

Ha31l 1 [Cm-1532]

Ha32 1 [FN394332.1]

Ha33 1 [Cm-1173]

Ha34 4 [Cm-241 Cm-156 Cm-561 Cm-1241]

Sekil 3.51” de D. marginatus haplotiplerinin birbiriyle olan iliskilerini gosteren

haplotip ag1 verilmistir.

Hal3
Hab
Hall
Hal5 Ha10
Hal2
Ha28
Hag Hal4 i
o a
Ha4 Has Ha26 Ha34
Ha3
Hal6
Ha2
Hal9 Ha1

Sekil 3.51. Tez ¢alismasi kapsaminda elde edilen ve GenBank’a kayitli sekans verilerinin birlikte
analizi sonucu ortaya ¢ikan haplotiplerin birbirleriyle iligkileri gdsteren haplotip ag1 (Kirmizi renkli
daireler tez ¢alismasinda yer alan kenelerin de bulundugu haplotipleri temsil etmektedir)(epsilon=0).

Sekil 3.51°de goriildigii lizere tez ¢alismasinda analizi yapilan D. marginatus
kenelerinin farkli cografyalardan 6rneklenen D. marginatus keneleri ile ortak haplotipi
paylastig1 goriilmektedir. Buna gore 13. 12. 5. ve 4. lokasyonlardan 6rneklenen bazi
kenelerin(Cm-1371, Cm-1235, Cm-567 ve Cm-431) iran’ dan oOrneklenen
keneler(erisim nu. MK863424 ve MKS863422) ile ayni haplotip(Ha5) igerisinde
gruplandiklar tespit edilmistir. Bununla birlikte ¢aligmadaki baz1 kenelerin biiyiik bir

¢ogunlugunun Romanya(erisim nu. FN394328, FN394327, FN394330 ve FN394331),
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Cin(erisim nu. OM638642, OM638640 ve OM638639), iran(erisim nu. MK863421),
Hirvatistan(erisim nu. MZ305506 ve MZ305509), Portekiz(erisim nu. LC508348,
LC508345, LC508347, LC508344 ve LC508346.) ve Kazakistan’ dan(erisim nu.
MN964340, MN964340 ve MN817302) drneklenen D. marginatus keneleri ile ortak
haplotipi paylastiklari(Ha28) goriilmustiir.

D. marginatus veri setine ilaveten D. niveus’un COI genine ait Genbank’ta
bulunan sekanslarin eklenmesiyle olusan veri setinin (n = 176) analizi sonucunda ise
Hd: 0,817°e bagh olarak toplam haplotip sayisinin  37(Hb) oldugu
goriilmiistiir(Cizelge 3.21).

Cizelge 3.21. Genbank D. marginatus ve D. niveus COI sekans verilerinin tezdeki sekans verileriyle birlikte yapilan
haplotip analizi sonucunda kenelerin haplotiplere dagilimi.

Haplotip Numarasi Birey/Ornek Sayisi Haplotipte gruplanan 6rnek kodlari
Hbl 1 [MK863423.1]
Hb2 1 [KU880571.1]
Hb3 1 [MN836695.1]
Hb4 1 [MN836692.1]
Hb5 11 [KUB80588.1 KU880561.1 KU880562.1

MNB836694.1 OM638636.1 MK813859.1
MT890492.1 MN836693.1 MK213075.1
KU364300.1 OM368305.1:1145-2683]

Hb6 1 [JQ625698.1]

Hb7 2 [JF758637.1 JQ625696.1]

Hb8 8 [MK863424.1 Cm-1371 Cm-1235 Cm-567

MK863422.1 KT877442.1 KT877443.1 Cm-431]

Hb9 1 [MN907832.1]

Hb10 1 [AF132828.1]

Hb11 5 [MZ305507.1 MZ305508.1 KT877428.1

KT877432.1 KT877433.1]

Hb12 1 [OM638641.1]

Hb13 1 [MN964343.1]

Hb14 1 [OM368304.1:1145-2683]

Hb15 13 [MN964339.1 MN907839.1 MN907836.1
MN964347.1 MN907833.1 MN380031.1
MN517831.1 MW193711.1 MN964338.1
MN907834.1 MN907826.1 MN907825.1

OM368303.1:1145-2683]

Hb16 3 [JX051153.1 JX051151.1 JX051152.1]

Hb17 3 [MN964336.1 MN868560.1 MN868592.1]

Hb18 6 [MN586594.1 MN270986.1 MZ364000.1
MN517830.1 KF583569.1 KF583568.1]

Hb19 1 [FN394329.1]

Hb20 24 [KT877427.1 Cm-541 Cm-441 Cm-8101 Cm-1535

Cm-1433 Cm-1323 Cm-1172 Cm-954 Cm-816 Cm-
813 Cm-322 Cm-112 Cm-243 Cm-543 Cm-831
Cm-883 Cm-1041 Cm-1224 Cm-1322 MT230036.1
KT877441.1 Cm-451 Cm-1431]
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Cizelge 3.21. Devam. Genbank D. marginatus ve D. niveus COI sekans verilerinin tezdeki sekans verileriyle
birlikte yapilan haplotip analizi sonucunda kenelerin haplotiplere dagilimi.

Hb21 2 [KT877437.1 KT877439.1]

Hb22 69 [FN394328.1 FN394331.1 Cm-951 Cm-763 Cm-
313 Cm-1412 Cm-1417 Cm-911 FN394327.1
MK863421.1 MZ305509.1 Cm-1175 Cm-722 Cm-
637 Cm-631 Cm-351 Cm-325 Cm-232 Cm-221
Cm-141 Cm-111 Cm-231 Cm-242 Cm-433 Cm-552
Cm-612 Cm-641 Cm-751 Cm-757 Cm-921 Cm-
1042 Cm-1045 Cm-1221 Cm-1232 Cm-1381 Cm-
1411 Cm-542 Cm-923 LC508348.1 MN964340.1
MN907838.1 MN907848.1 MK905212.1:6969-
8507 OM638639.1 OM638640.1 OM638642.1
FN394330.1 MZ305506.1 MN817302.1
KT877440.1 KT877438.1 KT877436.1 Cm-1531
LC508344.1 KT877430.1 KT877444.1 Cm-761
LC508347.1 KT877426.1 KT877431.1 Cm-1533
Cm-316 Cm-452 Cm-1534 Cm-551 Cm-1387
LC508345.1 KT877429.1 LC508346.1]

Hb23 1 [FN394333.1]
Hb24 1 [Cm-1432]
Hb25 1 [MT230037.1]
Hb26 1 [Cm-1051]
Hb27 1 [KT877434.1]
Hb28 1 [KT877435.1]
Hb29 1 [Cm-1141]
Hb30 1 [Cm-131]
Hb31 2 [Cm-611 Cm-614]
Hb32 1 [Cm-10111]
Hb33 1 [Cm-1171]
Hb34 1 [Cm-1532]
Hb35 1 [FN394332.1]
Hb36 1 [Cm-1173]
Hb37 4 [Cm-241 Cm-156 Cm-561 Cm-1241]

Sekil 3.52°de gortldigi tzere Haplotip analizleri sonucu bazi D. niveus
kenelerinin (erisim numaralari: MK863423, MN836695 ve MN836692) ayri
haplotipler olusturdugu, ancak bazilarinin ise (erisim numaralari, MN836694,
MN836693 ve OM368305) D. marginatus keneleri ile ayni haplotip (Hb5) i¢inde

gruplandiklar1 goriilmustiir.
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Sekil 3.52. Tez ¢aligmasi kapsaminda elde edilen ve GenBank’a kayitli D. marginatus ve D. niveus
sekans verilerinin birlikte analizi sonucu ortaya ¢ikan haplotiplerin birbirleriyle iliskileri gdsteren
haplotip ag1 (Yesil renkli daireler tez ¢aligmasinda yer alan kenelerin de bulundugu haplotipleri temsil
etmektedir)(epsilon=0).

Mitokondriyal COI gen bolgesine gore calismadaki D. marginatus(n:80)
kenelerine yonelik yapilan AMOVA analizi sonucunda, popiilasyon i¢i ve
popiilasyonlar arasinda olmak iizere 2 farkli diizeyde varyasyon elde edilmistir
(Cizelge 3.22). Varyasyonlar incelendiginde popiilasyonlar arasindaki varyasyon
ylzdesi %1,45, popiilasyonlar i¢indeki varyasyon yiizdesi ise %98,55, Fst degeri ise
0.01449 olarak tespit edilmistir.

Cizelge 3.22. COI gen bolgesine gore popiilasyonlar arasindaki ve icindeki AMOVA varyasyon degerleri.

Varyasyon Kaynagi Serbestlik Derecesi Kareler Toplami Varyanslarin Yiizdesi
Popiilasyonlar arasinda 14 13,043 1,45
Popiilasyonlar icinde 65 56,157 98,55

AMOVA testi ile popiilasyonlardaki gozlemlenen varyasyonlara ilaveten
popiilasyonlar arasindaki ikili karsilastirma degerleri analizi de hesaplanmistir. Bu

durumda D. marginatus popiilasyonlari arasinda gézlemlenen Fst degerleri Cizelge
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3.23de verilmistir. Analizlerin sonucunda, 8. popiilasyonun Fst degerleri %62,5-
16,667 arasinda degisim gostermistir. Diger popiilasyonlarda ise Fst degerinin en

fazla %9,898 oldugu saptanmistir.
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Cizelge 3.23. COI gen bolgesine gore D. marginatus popiilasyonlar: arasindaki Fst degerleri.

Popdlasyonlar 1. 2. 3. 4. 5. 6. 7. 8. 9. 10. 11. 12. 13. 14. 15.
Populasyon Populasyon Popilasyon Popllasyon Popiilasyon Populasyon Popilasyon Populasyon Popilasyon Populasyon Popilasyon Populasyon Populasyon Populasyon Populasyon

1.Poptlasyon 0,00000 - - - = - = - R - R R _ R _
2.Popilasyon -0,09537 0.00000 - - - 7 . - - - - _ _ _ _
3.Popilasyon -0,04839 -0.06706 0.00000 - - - - - - - - _ _ _ _
4.Popilasyon -0.06383 0.00162 -0.07955 0.00000 - - - - - - - - R B R
5.Popiilasyon -0.06353 -0.04210 -0.03404 -0.03747 0.00000 - - - - - - - R B R
6.Poplilasyon 0.05102 0.01818 0.01466 0.04700 0.01867 0.00000 - - - - - - - - -
7.Popllasyon 0.08333 0.00339 -0.08696 0.05556 0.01302 0.09898 0.00000 - - - - - - - -
8.Popiilasyon 0.25000 0.54694 0.42857 0.16667 0.18677 0.60656 0.62500 0.00000 - - - - - - -
9.Popiilasyon -0.03659 -0.03448 -0.11111 -0.02679 -0.06780 0.02240 -0.06061 0.33333 0.00000 - - - - - -
10.Popdlasyon -0.06383 0.00162 -0.03261 -0.08333 -0.01605 0.04700 0.05556 0.16667 -0.02679 0.00000 - - - - -
11.Popdlasyon -0.03261 -0.02465 -0.04651 -0.05932 -0.03546 0.02473 -0.00000 0.30000 -0.03774 -0.02459 0.00000 - - - -
12.Popilasyon -0.10294 -0.12020 -0.06061 -0.07143 -0.07865 0.01923 -0.00000 0.37500 -0.04651 -0.02941 -0.08696 0.00000 - - -
13.Popdlasyon -0.08108 -0.01066 -0.04167 -0.10000 -0.05358 0.04925 0.07143 0.16667 -0.03261 -0.05769 -0.07143 -0.08974 0.00000 - -
14.Popdlasyon -0.06638 -0.03200 -0.09469 -0.07179 -0.01491 0.01600 -0.01671 0.20755 -0.10680 -0.07179 -0.02829 -0.04192 -0.05609 0.00000 -
15.Popilasyon 0.01961 0.04334 -0.07955 -0.04839 0.02425 0.08696 0.05556 0.31818 0.00862 0.01515 0.00794 0.00943 0.01786 0.01685 0.00000
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4. TARTISMA

Kenelerde tiir tayini geleneksel olarak morfolojik Ozelliklere dayanmaktadir
(Mangold ve ark., 1998). Identifikasyonda kullanilan morfolojik 6zellikler gelisimin
belirli asamasinda hayli fayda saglar (Caporale ve ark., 1995). Ornegin, eriskin kenelerin
morfolojik ozellikleri kenelerin identifikasyonu i¢in ¢ogu zaman ana kriterleri
saglamaktadir (Lv ve ark., 2014). Bu 6zelliklere dayanan fenotipik teknikler, karakteristik
farkliliklarin olas1 varyansi ile biiyiik Olgiide sinirlidir (Mangold ve ark., 1998).
Rhipicephalus sanguineus kompleksinin morfolojik olarak ¢ok yakin iliskili tiirleri
icermesi, yanlis identifikasyon sonucu kompleks igerisinde yer alan bazi tiirlerin
biyosistematik durumunu hayli karistirmistir (Moraes-Filho ve ark., 2011). Ayn1 durum
D. marginatus kompleksi icerisinde de gecerlidir. Morfolojik olarak bes farkl: tiirden (D.
marginatus, D. ushakovae, D. niveus, D. silvarum ve D. nuttallii) olustugu belirtilmis olan
D. marginatus kompleksi (Filippova ve Plaksina, 2005) icerisinde morfolojik olarak
birbirine ¢cok benzer tiirlerin olmasi ve 6énceden yapilan morfolojik raporlarda da yaygin
bir sekilde hatalarin oldugu bildirilmistir (Guglielmone ve ark., 2014). Tim bu
komplekslerdeki fenotipik olarak birbirleriyle benzer tiirlerin olmasi ve gegmisten gelen
identifikasyon hatalar1 neticesinde giiniimiizde bu tiirlerin taksonomik durumu ve gercek
yayilisin1 ortaya koymak ve de gelecekteki arastirmalar i¢in rehber olarak kullanmak
adina detayli morfo-molekiiler karsilastirmali  arastirmalara  siddetle ihtiyag
duyulmaktadir. Ancak literatiir caligsmalar1 g6z oniinde bulunduruldugunda D. marginatus
ile ilgili yonelik detayli morfolojik analizler olduk¢a siirhidir. Ulkemizde D.
marginatus 'un yani sira kompleks igerinde yer alan tiirlerden biri olan D. niveus'un da
varlig1 bildirilmesine ragmen bu tiiriin orijinal tanimlamasinda dahi D. marginatus ile
morfolojik ayirimimin ¢ok yiizeysel olup kolaylikla karistirmaya (yanlis identifikasyona)
miisaittir. Ayrica genetik olarak net bir ayirim heniiz ortaya konmadigindan ge¢misteki
bildirimler onaylanmaya (konfirmasyon) ihtiya¢c duymaktadir. Bunlarin haricinde D.
marginatus kompleksinde yer alan diger tiirlerin (D. ushakovae, D. silvarum ve D.

nuttallii) varhigr iilkemizden bildirilmemistir. Bununla birlikte, literatiir caligsmalari
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incelendiginde D. marginatus popiilasyonlarina yonelik karsilastirmali morfolojik
analizlerin olduk¢a sinirlt oldugu goriilmektedir. Bu sebeplerden dolayi, tez ¢alismasi
kapsaminda oncelikle gecis habitati {izerinde belirlenen lokasyonlardan orneklenen D.
marginatus popllasyonlart morfolojik agidan hem kendi igerisinde hem de popiilasyonlar

arasinda dlgtimlere ve gozlemlere dayali detayli olarak karsilastirildi.

Literatiirde yer alan morfolojik kayitlar ile bu tez ¢alismada elde edilen bulgular
karsilastirildiginda; Jafari ve ark. (2020), Kuzeydogu Iran’da yaban koyunlari {izerinden
ornekledikleri D. marginatus disi ve erkek bireylerinin morfolojik analizlerini
yaptiklarinda beslenmemis kenelerin ortalama 4-5 mm boyutunda, lateral suturun
olmadigi, ikinci palp ekleminin genis ve basis kapitulinin dikdortgen seklinde oldugunu
gbzlemlemislerdir. Ayrica skutum ve konskutum {izerindeki desenlerin beyaz renkte,
spirakulumlarin genis ve 4. koksanin biiyiik, 1. koksa da ise eksternal ve internal spurlarin
esit uzunlukta oldugunu belirtmislerdir. Ancak ¢aligma kapsaminda viicut yapilarina dair
detayli bir Olglim yapilmamistir. Mevcut c¢alismamizda ise morfolojik yapilar
incelendiginde hem popiilasyon i¢i hem de popiilasyonlar arasinda viicut biiytikligi,
desen ve spirakulum sekilleri, internal ve eksternal spur uzunluklari acisinda net
morfolojik farkliliklarin oldugu gézlemlenmistir. Bu farkliliklar incelendiginde viicut
blytikliigliniin 2., 8. ve 12. popiilasyonlardaki disi bireylerden birinin (Cm-231, Cm-813
ve Cm-1232) diger disilere kiyasla daha kii¢iik oldugu gézlemlenmistir. Desen ¢izgilerinin
ozellikle erkek bireylerde festonlara dogru gidildik¢e daha kalin (Cm-241, Cm-1045, Cm-
1534 ve Cm-1535) veya ince (Cm-141, Cm-816, Cm-923, Cm-1224, Cm-1323 ve Cm-
1417) oldugu tespit edilmistir. Yukaridaki ¢alismada oldugu gibi desen renkleri beyaz
olmakla birlikte sadece iki bireyde (Cm-722, Cm-763) rengin daha soniik, bir bireyde
(Cm-156) ise ¢ok yogun oldugu gozlemlenmistir. Bununla birlikte 1. koksada bulunan
eksternal ve internal spur uzunlugu agisindan erkek ve disilerde genel olarak internal

spurun, eksternal spurdan daha uzun oldugu goriilmiistiir.

Nadim ve ark. (2021) ise Iran’daki koyunlardan 6rnekledikleri 300 D. marginatus
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erkek bireylerini morfolojik acidan karsilagtirdiklarinda dorsal alanda yer alan
noktalamalarin belirgin veya soluk oldugunu bununla birlikte baz1 bireylerde desen
cizgilerinin kalin veya ince oldugunu gozlemlemislerdir. Ancak c¢alisma kapsaminda
sadece erkekler morfolojik olarak incelenmistir. Morfolojik analizler kapsaminda ise
sadece konskutumdaki desen sekilllerindeki farkliliklar ortaya konulmustur. Mevcut
calisgmamizda ise erkeklerin yani sira disiler de desendeki farkliliklara ilaveten diger
morfolojik yapilarda dikkate alinarak detayli bir sekilde analiz edilmistir. Erkeklerin desen
goriintiileri karsilastirildiginda yukaridaki ¢alisma ile benzer sonuglar elde edilmistir. Yani
1. 7. 8. ve 9. lokasyonlardan 6rneklenen erkeklerin bazilarinda desen ¢izgilerinin oldukga
ince oldugu bununla birlikte 1. 2. 6. 10. ve 15. lokasyonlardan 6rneklenen bazi erkeklerin
desen cizgilerinin kalin oldugu goézlemlenmistir. Ancak yukaridaki ¢alismadan farkl
olarak 12. ve 15. lokasyonlardan 6rneklenen iki erkegin sag festona dogru gidildikce desen
cizgilerinin kayboldugu gézlemlenmistir. Erkeklerin yani sira disiler arasinda da 6zellikle
skutum tizerindeki desen yapisinin bireyler arasinda farklilik gosterdigi goriilmiistiir. Bu
farklilik skutumun anterior kismindan posterior kismina dogu siyah alanlarin yogun veya
seyrek olmasi seklinde gdzlemlenmistir. Ozellikle 6. lokasyondan &rneklenen disilerin
birisinde desen yogunlugunun tiim lokasyonlardaki disi bireylere kiyasla ¢ok yogun
oldugu goriilmiistiir. 2. lokasyondan 6rneklenen disilerin birisin ise oldukga kiiciik oldugu
(3.879 mm) gozlemlenmistir. Disilerdeki spirakulum sekillerinin de 3. 5. ve 15.
lokasyonlardan orneklenen bazi disi bireylerde yuvarlak veya elips seklinde oldugu
gozlemlenmistir. Morfolojik farkliliklar molekiiler bulgular ile karsilastirildiginda
Iran’dan 6rneklenen farkli desen sekline sahip D. marginatus bireylerinin BLAST analizi
sonucu ITS2 gen bdlgesi agisindan diger sekanslar ile %100 benzerlik gosterdigi
goriiliirken, bu ¢alisma da ise farkli bir mitokondriyal gen bolgesi olan COI’ in BLAST
analizi sonucu haplotipler arasinda %99 benzerlik gozlemlenmistir. Bununla birlikte 6.
lokasyondaki yogun desen goriintiilerine sahip disi ve erkeklerin ayni haplotip (H16)
igcerisinde gruplanmislardir. Ancak 2. lokasyonda bulunan kii¢iik disi bireyin ise diger
lokasyonlardaki biiylik disi bireyler ile ayni haplotip (H30) i¢inde gruplandiklar
gorlilmiistiir. Erkeklerde gozlemlenen desen farklilasmasinda ise kalin desen ¢izgilerine

sahip kenelerin ¢ogunlukla ayni haplotipi(H30) paylastiklar1 gézlemlenmistir. Bu bireyler
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icerisinde sadece bir erkegin (Cm-1534) farkli haplotipte (H29) gruplandig: goriilmiistiir.
Bununla birlikte desen ¢izgilerinin giderek kayboldugu erkeklerin (Cm-1531 ve Cm-
1235) her biri ise ayr1 haplotiplerde ve tek birey olarak sekilde (H9 ve H10) gruplandiklari

gorilmiistir.

Estrada-Pefia ve Estrada-Pefia (1992), ispanya, Fransa, Arnavutluk, Avusturya,
Bulgaristan, Cekoslovakya, iran, italya, Liibnan, Fas, Polonya, Romanya, Isvicre ve
Tiirkiye’ den gelen ve konak arayan veya konak iizerinden toplanan D. marginatus erkek
ve disilerin morfolojik analizini yaptiklarinda Akdeniz, Kuzey, Bati, Dogu ve Merkez
gruplarinin kladistik analiz sonucu basis kapituli uzunlugu ve genisligi agisindan 6nemli
farkliliklarin oldugunu belirtmiglerdir. Basis kapitulinin erkeklerde (0,363 mm) disilere
(0,333 mm) kiyasla daha uzun oldugu, ancak basis kapituli genisliginin ise erkeklere
kiyasla (0,566 mm) disilerde (0,670 mm) daha uzun oldugunu bildirmislerdir. Mevcut
calismamizda da basis kapituli uzunlugu ortalamasi erkeklerde 0,406 mm, disiler de ise
0,322 mm olarak tespit edilmistir. Basis kapitulinin genisligi ise erkeklerde 0,574 mm,
disilerde 0,669 mm olarak gozlenmistir. Basis kapitulinin uzunlugunun erkeklerde
Akdeniz (italya, Fransanmin dogusu ve Ispanya'min biiyiik kismi), Kuzey (Avrupa’nin
iliman yerleri, Fransa ve Ispanya'nin kuzeyi), Dogu (Iran, Liibnan ve Eski Sovyetler
Birligi) ve merkez (Arnavutluk, Isvigre, Cekoslovakya, Polonya ve Romanya)
gruplarindan daha yiiksek oldugu, buna karsilik disilerde ise merkez grup disinda diger
tiim gruplardan diisiik oldugu gozlenmistir. Basis kapituli eninin erkeklerde Kuzey grubu
ile karsilastirlldiginda duisiik, ancak diger gruplara kiyasla yiliksek oldugu, disilerde ise
sadece dogu grubundan yiiksek oldugu tespit edilmistir. Calismamizdaki lokasyonlar
kendi aralarinda karsilastirildiklarinda basis kapituli uzunlugu ve genisliginin lokasyonlar
arasindaki degerlerin birbirine yakin oldugu goriilmiis olsa da basis kapituli uzunlugu ve
genisligi acgisindan disilerde 3. ve 8. lokasyonun yiiksek, 14. lokasyonun ise diger
lokasyonlara kiyasla diisiikk oldugu gozlemlenmistir. Erkeklerde ise basis kapituli
uzunlugunun 10. ve 13. Lokasyonlarda yiiksek, 5. ve 6. lokasyonlarda diisiik oldugu, basis
kapitulinin genisliginin ise 7. ve 8. lokasyonlarda yiiksek, 5. ve 14. lokasyonlarda diisiik

oldugu tespit edilmistir. Ancak disi ve erkeklerin lokasyonlarda esit bir sekilde dagilim
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gbstermemesi bu sonucu etkilemektedir.

Tiir tanimlama anahtarlari, ilk etapta kene soylarinin morfolojik 6zellikleri ve
ikinci etapta tiirlerin morfolojik ozellikleri tizerine genisletilir. Bu anahtarlar iyi
hazirlanmis olsa bile, D. marginatus ve D. niveus gibi tiirler arasindaki giiglii ortlisen
ozellikler nedeniyle, ciddi sorunlar teskil edebilir (Moshaverinia ve ark., 2009). Ornegin,
tilkemizde Dermacentor daghestanicus varligi morfolojik olarak bildirilmis olsa da
(Bursali ve ark. 2010; Bursali ve ark., 2011 ve Ozkan, 1978) daha sonra Bursal1 ve ark.
(2012), kendi identifikasyonlarinin tekrar incelediklerinde bunlarin D. marginatus’un
varyanti oldugunu bildirerek diizeltmislerdir. Keza D. daghestanicus tiiriiniin taksonomik
olarak durumu net olmamakla birlikte bazi yazarlar bunun D. niveus’un sinonimi
oldugunu belirtmislerdir (Guglielmone ve ark., 2014). Akdemir, 2002; Arslan ve ark.,
1999; Bursali ve ark., 2010; Bursal1 ve ark., 2011; Bursal1 ve ark., 2013; Cicek, 2000;
Deger ve ark., 2016; Eser, 2012; Hoffmann ve ark., 1971; I¢a ve ark., 2007; Karatas, 2020;
Keskin ve ark., 2017; Khan, 1972; Kurtpinar, 1954; Mamak ve ark., 2006; Merdivenci,
1969; Oytun, 1956; Sayin ve ark., 1997 ve Yukar1 ve Umur, 2002 iilkemizde D. niveus’un
varlig1 bildirmis olsa da bu keneye ait goriintiiye dayali herhangi bir morfolojik veri veya
molekiiler bulgu sunmamiglardir. Mevcut ¢alismada ise morfolojik agidan D. marginatus
olarak teshis edilen bireyler iizerinde yapilan detayli analiz sonucu birtakim farkliliklarin
goriildiigii kenelerin D. marginatus veya tiir kompleksi igerisinde yer alan diger
kenelerden biri olup olmadigini degerlendirmek igin COI gen bolgesi (812 bg)
incelendiginde, tiim bireylerin D. marginatus oldugu, boylelikle, gézlemlenen morfolojik
farkliliklarin tiir-ici  varyasyon oldugu ortaya konmustur. Dolayisiyla calismamiz
kapsaminda D. marginatus’ a bagli birgcok morfolojik varyasyonun molekiiler veriler ile
desteklenerek bu kene tiiriine ait varyasyonlar oldugunun ortaya konmasi, ilkemizde daha
once bildirilen D. niveus tiiriiniin yalnizca morfolojiye dayali teshisinde yanlis

identifikasyona yonelik sorunlar olabilecegini gostermektedir.

Dermacentor marginatus ve kompleks i¢inde yer alan iiyelerin ve popiilasyon

113



genetigi lizerine spesifik ve detayli bir arastirma bulunmamasi ve yapilan ¢aligmalarda
cok az sayida D. marginatus Orneklerine yonelik birtakim verilerin ortaya konmasi
literatiirde 6nemli bir agik olarak yer almaktadir. Bunlardan, Chitimia ve ark. (2010), D.
marginatus bireyinde COI genine dayali analiz yaptiklarinda 7 bireyde %0,1-1,2 arasinda
varyasyon oldugunu tespit etmislerdir. Mevcut ¢alismamizda ise ¢ok c¢esitli omurgali
konaklarin ve de 6zellikle D. marginatus iligkili olan/olabilecek patojenlerin sirkiiler halde
oldugu ve kenelerin gesitlenmesi agisinda da zengin bir gecis habitat1 tizerindeki 15 farkl
lokasyon merkezli calisma alanindan elde edilen a¢ D. marginatus kenelerinin COI genine
dayal1 analizi sonucunda kenelerin mevcut ¢alismalara kiyasla hem baz ¢ifti ¢esitliliginin
yiiksek oldugu hem de daha fazla haplotip cesitliligi (80 keneye ait 30 haplotip)
gbzlemlenmistir. Lokasyonlardan Orneklenen bireyler kendi aralarinda gen akist ve
genetik cesitlilik yoniinden karsilastirildiklarinda en fazla haplotip ¢esitliliginin Yildirim
kdyler (4. Lokasyon), Kirkdy-Ugbas (5. Lokasyon), Cavundur-Dagkalfat (9. Lokasyon),
Karadana (11. Lokasyon) ve Ahmetadil (14. Lokasyon) lokasyonlarda oldugu sirasiyla, 5
7 5 ve 6 haplotip tespit edilmistir. Haplotiplerin dagilimi da bu sonucu desteklemistir. Yani
4. lokasyondan oOrneklenen kenelerin tamami (5) H4, H17, H23, H29 ve H30
haplotiplerinde, 5. lokasyondaki keneler (7) H1, H3, H13, H14, H21, H28 ve H30
haplotiplerinde, 9. lokasyondaki keneler (5) H18, H19, H22, H28 ve H30 haplotiplerinde,
11. lokasyondaki keneler (5) H6, H8, H20, H28 ve H30 haplotiplerinde ve 14.
lokasyondaki keneler (6) H11, H22, H23, H24, H28 ve H30 haplotiplerinde gruplanmustir.
Bununla birlikte her bir lokasyon i¢in niikleotid ¢esitliligi hesaplandiginda 2. 6. 7. ve 8.
lokasyonlarda olduk¢a diisiik oldugu gozlemlenmistir. Bu durumun ayrim alanlarinin
sayist ile orantili oldugu goriilmiistiir. Ancak biitiin bireyler bir arada degerlendirildiginde
haplotip cesitliliginin yiiksek (Hd:0,861) olmasina karsilik niikleotid ¢esitliliginin diisiik
(:0,0216) oldugu gozlemlenmistir. Niikleotid cesitliliginin diisiitk olmas1 haplotiplerin
birbiriyle yakindan iligkili oldugunu gostermistir. Bu durumda haplotipler arasindaki
iligkiler incelendiginde biiyiik bir cogunlugunun birbiri ile bir veya iki niikleotid agisindan
farklilik gosterdigi tespit edilmistir. Bununla birlikte haplotip ¢esitliliginin yiiksek olmasi
ise diisiik etkili popiilasyon biiyiikliigii doneminden (heterozigotlugun az olmasi) sonra

popiilasyonda yakin zamanda bir genisleme olabilecegini diisiindiirmektedir (Grant ve
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Bowen, 1998 ve Mendez-Harclerode ve ark., 2007). Ayrica Tajima D degeri de istatistiksel
olarak anlamli ve teta-pi degerinin teta-k degerinden az oldugu tespit edilmistir.
Dolayisiyla bu durum darbogaz etkisinden sonra popiilasyon genislemesinin oldugunu
anlamina gelmektedir (Tajima, 1989). Ayrica elde edilen bu deger ortalama
heterozigositenin diisiik oldugunu da ifade etmektedir. Bu durumda ayrim alanlarinin
sayisindan daha az haplotipin oldugu ortaya ¢ikmaktadir. Mevcut calismada da ayrim
alanlar1 sayisinin (35) haplotip sayisindan (30) fazla oldugu tespit edilmistir. Ayrim
alanlarinin aminoasit ¢esitliligi iizerine etkisi goz Oniline alindiginda yalnizca bes
niikleotidde (53. 142. 305. 542. ve 596. niikleotidler) meydana gelen degisimin etkili
oldugu goriilmiistiir. Bu durumda diger ayrim alanlarindaki niikleotid farklilasmasinin
aminoasit ¢esitliligi iizerine herhangi bir etkisinin olmadig1 (sessiz mutasyon) tespit

edilmistir.

Cografik bariyerlerin popiilasyonlar arasindaki ve popiilasyon i¢indeki genetik
yapilara olan etkisi goz oniine alindiginda Anadolu cografyasi dag zincirlerini (Anadolu
diyagonali), Orta Anadolu Platosu ve Marmara denizi gibi gen akisina kars1 birgok engeli
icermektedir. Bu engeller Anadolu’yu tiir i¢i genetik farklilasmanin gézlenmesi igin iyi
bir aday yapmaktadir (Bilgin 2011). Tez calismast kapsaminda da c¢aligma alanlarinin
cesitli ekoton ve omurgali konaklar: igermesi popiilasyonlar arasi genetik farkliligin iyi
bir sekilde gozlenebilmesi igin O6nem tagimaktadir. Bununla birlikte lokasyonlarda
bulunan keneler arasindaki ikili genetik mesafe degerleri incelendiginde 8. Lokasyon
(Yesilkent) ile diger lokasyonlar arasindaki genetik mesafenin 0,16-0,62 degerleri
arasinda degisim gosterdigi tespit edilmistir. Diger popiilasyonlar ile karsilastirildiginda
elde edilen bu degerlerin 8. lokasyonda bulunan tiirlerin diger lokasyorda bulunan
tirlerden ne kadar fazla farklilagtigimi ortaya koymaktadir. Lokasyonlar arasinda
gozlemlenen negatif degerler popiilasyonlar i¢indeki genetik varyasyonun (%98,55)
popiilasyonlar arasindaki genetik varyasyondan (%1,45) biiyiik oldugunu gostermektedir.
Popiilasyonlarda haplotip ¢esitliliginin yiiksek olmasi, yani ayn1 lokasyondan 6rneklenen
kenelerin farkli haplotipler igerisinde toplanmasi ikili genetik uzakliktaki bu durumu

desteklemektedir. Fst degerinin de 0,01449 olarak hesaplanmasi1 popiilasyonlar arasindaki
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genetik varyansin diisiik oldugunu ifade etmektedir.

Yang ve ark. (2021), Giiney ve Doga Kazakistan’ da 2 farkli lokaliteden
ornekledikleri D. marginatus kenelerini (erisim nu. MN868592 ve MN868560) COI gen
bolgelerine (647 bg) gore karsilastirmis ve sonug olarak iki sekansin da birbiri ile %100
oraninda benzerlik gosterdigini bildirmistir. Ancak bu sekanslar calismamizdaki D.
marginatus haplotipleri ile karsilastirildiginda her iki kenenin H14, HI8 ve H30
haplotipleri ile %99,69 (645/647 2 farkli niikleotid) oranda en benzer oldugu tespit
edilmistir. Bununla birlikte ¢alismamizdaki sekanslar, Lv ve ark. (2014), tarafindan Cin’in
Xinjiang sehrinde sigirdan toplanmis D. marginatus sekansi (erisim nu. JX051151) (658
be) ile karsilastirildiginda H12, H14 ve H30 haplotipleri ile %99,09 (652/658 6 farkli
niikleotid) en benzer olduklar1 goriilmiistiir. Her iki blast analizi sonucunda en az benzerlik
HI haplotipinde, sirastyla %99,23 (642/647 5 farkli niikleotid) ve %98,48 (648/658 10
farkli niikleotid) goriilmiistiir. Caligma kapsaminda haplotipler arasindaki iligkiler
incelendiginde de H1 haplotipinin diger haplotipler ile arasindaki niikleotid farkliliginin
yiiksek oldugu tespit edilmistir. H1 haplotipinin Iran’ dan 6rneklenen D. marginatus
keneleri(erisim nu. MKS863422 ve MKR&863424) ile ayr1 haplotipler igerisinde
gruplandiklar1 ve blast analizi sonucunda benzerlik sirasiyla %99,07 (637/643 6 farklh
niikleotid) ve %95,18(612/643 31 farkli niikleotid) oldugu (hedef sekans
tarafindan %78’inin kapsandigi) goriilmiistiir. Bununla birlikte Romanya ve Cin’ den
orneklenen D.marginatus keneleri ile yapilan blast analzileri sonucu (erisim nu.
FN394328, FN394331, OM638642, OM638640 ve OM638639) benzerliklerin
sirastyla  9%99,04  (725/732 7 farkhi niikleotid), %99,18 (726/732 6 farkh
niikleotid), %99,24 (726/732 6 farkli niikleotid), %99,24 (651/656 5 farkli niikleotid)
ve %99,24 (651/656 5 farkli niikleotid) oldugu goriilmesine ragmen hedef sekans

tarafindan %79 ile %89 arasinin kapsandig tespit edilmistir.

Haplotiplerdeki kenelerin dagilimi incelendiginde ¢cogunlukla her bir kenenin tek

basina bir haplotipi temsil ettigi goriilmiistiir. Mevcut veriler GenBank i¢inde yeralan

116


https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

diger D. marginatus keneleri (90 kene) ile birlikte Blast analizleri sonucunda haplotip
dagilimlar yeniden incelenmesiyle H2, H15, H16, H11, H6, H5, H8, H12, H20 ve H21
haplotiplerinin ayn1 sekilde dagilim gosterdikleri goriilmiistiir. Ancak H13, H18, H19,
H20, H22, H24, H26, H27 ve H30 haplotiplerinde bulunan kenelerin Filipe ve ark (2021),
tarafindan Portekiz’ de yaban domuzu ve vejetasyondan orneklenen D. marginatus
keneleri (erisim nu. LC508344, LC508345, LC508346, LC508347) ile ayn1 haplotipi
paylastiklar1 gozlenmistir. Tiirkiye’ den orneklenen bir D. marginatus (erisim nu.
MT230036) ile calismada elde ettigimiz keneler blast analizi sonucu bazi keneler ile (Cm-
1041,Cm-8101 ve Cm-441) ayni1 haplotip i¢inde gruplandiklar: (Hal7) ve %100 benzerlik

gosterdigi tespit edilmistir. Ancak benzerlik analizi 472 bg. esas alinarak yapilmuistir.

Mevecut veriler ile D. niveus sekanslar ile karsilastirildiginda, “D. niveus isolate
XJIDN-1” (erisim nu. MN836692), “D. niveus” isolate XJDN-2 (erisim nu. MN836693),
“D. niveus isolate XJDN-3” (erisim nu. MN836694) ve “D. niveus isolate XJDN-4”
(erisim nu. MN836695) sekanslart COI gen bolgelerinin, sirastyla 760, 744, 752 ve 754
be, haplotipler ile blast analizlerinin sonucunda H1 haplotipi disinda %96,32-95,92
arasinda benzerlik gozlenmistir. Ancak iic D. niveus sekansinin (erisim nu.MN836694,
MN836693 ve OM368305) Cin’ den 6rneklenen D. marginatus sekanslari ile ayn1 haplotip
icerisinde gruplandiklar1 gézlemlenmistir. Bu durum GenBank igerisinde yer alan ve D.
niveus olarak belirtilen bu kenelerin muhtemelen yanlis kayit oldugunu gostermektedir.
Bununla birlikte diger D. niveus sekanslarin ise (erigim nu. MN836692, MN836695 ve
MK®863423) D. marginatus’lardan ayr1 sekilde haplotiplere ayrildiklari goriilmiustiir.
Ayrica haplotip analizi sonucunda bu kenelerin hicbiri ¢alismadaki D. marginatus
bireyleri ile ortak bir haplotipi paylasmamistir. Dolayisiyla calisma kapsaminda
ornekledigimiz kenelerin tamaminin tiir olarak D. marginatus keneleri oldugu hem
morfolojik hem de molekiiler bulgular ile desteklenmistir. Kenelerde gozlemlenen
morfolojik farkliliklarin D. niveus veya kompleks igerisinde bulunan diger tiirlere 6zgii

yapilar olmadigi, bu kene tiiriine ait tiir i¢i varyasyonlar oldugu ortaya konulmustur.
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5. SONUC VE ONERILER

Elde edilen veriler dogrultusunda;

1. Gegis habitat1 lizerinde belirlenen 15 lokasyondan elde edilen 80 D. marginatus
bireylerinin tamaminin detayli morfolojik analiz yapilmasi sonucunda hem disi hem
de erkeklerde viicut biiyiikliigiiniin disiler igin 3,879-5,665 mm arasinda erkeklerde ise

4,371-6,210 mm arasinda oldugu tespit edilmistir.

2. Palp ekstremiteleri, basis kapituli, bacak segmentleri, skutum ve konskutum
lizerinde yer alan desen rengi ve yogunlugu acisindan belirgin farklilagmalar
gbzlemlenmistir. Desen goriintiisiindeki ana farklilik erkek bireylerde viicudun
neredeyse tamamini kapsayacak sekilde ve festonlara kadar ulasan ¢izgilerin kalin
veya ince olmasi seklindeyken, disilerde ise skutumun ortasinda ve marjinal sinira

dogru yogunlasmasi seklinde goriilmiistiir.

3. Spirakulum sekli incelendiginde bazi bireylerde yuvarlaga yakin, bazilarinda ise
elipsoid sekilde oldugu gozlemlenmistir. Koksa I iizerinde yer alan ekternal ve internal
spurlar incelendiginde, bireylerin biiyiik bir kisminda internal spurun eksternal spura
kiyasla daha biiylik oldugu gozlemlenmistir. Morfolojik analize alinan bireyler

arasinda sadece bir bireyde feston anomalisi gdzlemlenmistir.

6. Morfolojik agidan D. marginatus olarak tiir teshisi yapilan bireylerin filogenetik
analizi yapildiginda, tiim bireylerin D. marginatus oldugu onaylanmigtir. Bu durum
yukarida belirtildigi tizere bireyler arasinda goriilen hem morfolojik hem de
Olgtimlerde dayali farkliliklarin D. marginatus’ un polimorfik bir tiir oldugunu ve tiir-

i¢i varyasyonlar oldugunu ortaya koymustur.

7. Popiilasyon genetigi analizleri 80 bireyin 30 haplotipi paylastigini géstermistir.
Bununla birlikte bireylerin biiyiik bir kism1 H28 ve H30 haplotipleri igerisinde yer

almistir. Bu durum niikleotid ¢esitliliginin diisiik olmas ile iliskilendirilebilir. Ciinkii
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haplotip ¢esitliligi yiiksek olmasimna ragmen, diisiik niikleotid g¢esitlilik degeri,
haplotipler arasinda sadece kiiglik farkliliklarin oldugunu (1 veya 2 niikleotid)
gostermistir. Baska bir ifadeyle bu durum kiiciik etkin popiilasyon biiyiikliiglinden

hizl1 bir popiilasyon genislemenin olabilecegini gostermektedir.

9. Nétralite testleri uygulandiginda hem Fu ve Li’nin D-F degerleri hem de Tajima’nin
D degerinin istatistiksel olarak anlamli ve negatif oldugu tespit edilmistir. Bu durum
ayirma alanlarinin sayisindan daha az haplotip oldugunu ve yakin zamanda
gerceklesen popiilasyon dar bogaz etkisinden sonra popiilasyonlarda genigslemenin

oldugunu gostermektedir.

10. AMOVA ile elde edilen veriler popiilasyonlar i¢i genetik varyasyonun
popiilasyonlar arasi genetik varyasyondan yiiksek oldugunu ortaya koymustur.
Lokasyonlar arasindaki genetik mesafe incelendiginde ise 8. lokasyonun 6. ve 7.
lokasyonlar ile arasindaki genetik farkliligin yiiksek oldugu ve ayni haplotip iginde

gruplanmadiklar1 goriilmiistiir.

Giintimiizde halen tartismali bir grup olarak belirtilen D. marginatus tiir
kompleksi igerisinde yer alan bireylerden biri olan D. marginatus kenelerinin birgok
cografyada farkli patojenleri vektor olarak nakletmesinin hem insan hem de hayvan
saglig1 agisindan oldukg¢a dnemlidir. D. marginatus’un ve kompleks i¢inde yer alan
diger bireylerin popiilasyon genetigine yonelik spesifik organize edilmis detayl
filogenetik ve popiilasyon genetigi ¢aligmasi bulunmamasi literatiirde 6nemli bir agik
olarak yer almaktadir. Mevcut calisma ile elde edilen morfolojik, filogenetik ve
popiilasyon genetigine yonelik veriler literatiire onemli katki saglamustir. Zira
tilkemizde kompleks icerisinde yer alan tiirlerden birisi olan D. niveus un varlig
bildirilmesine ragmen bu keneye ait herhangi bir morfolojik goriintii ve molekiiler
verilerin paylasilmamasi ve bu kene tiirtiniin D. marginatus ile morfolojik ayriminin
ylizeysel ve yanlis identifikasyona miisait olmasi, genetik agidan da net bir ayriminin
ortaya konmamasi bu kene tiirliniin varlig1 ile ilgili siipheler ortaya koymaktadir.
Dolayisiyla D. marginatus tiir kompleksi igerisinde yer alan bireylerin morfolojisi,

filogenisi ve poplilasyon genetigine yonelik daha detayl bilgiler elde edebilmek icin
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daha fazla lokasyon ve gen bolgesinin analiz edilecegi caligmalara ihtiyag

duyulmaktadir.
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OZET

I¢ Anadolu Bélgesi’nin Kuzeyindeki Bir Gecis Habitat1 Hatti Boyunca Yayilim
Gosteren Dermacentor marginatus Kenelerinin Popiilasyon Genetiginin Arastiriimasi

Palearktik cografyanin 6nemli vektor kenelerinden biri olan Dermacentor
marginatus tiirii hem iilkemizde hem de yayilim gosterdigi diger iilkelerde ihmal
edilmis bir tiirdiir. Her ne kadar insan ve hayvanlarda onemli hastalifa sebep olan
patojenlerin naklinde rol oynayabilecegi gosterilmise de bugiine kadar bu kenenin
filogenetigi ve popiilasyon genetigi lizerine detayli arastirma yapilmamistir. Bu tez
calisma ile i¢ Anadolu Bélgesi’nin kuzeyindeki bir gecis habitat1 boyunca yayilim
gosteren D. marginatus kenelerinin popiilasyon genetigini aragtirmak amaglanmaistir.
Bu kapsamda, orman habitatindan stepe dogru ilerleyen ve yar1 kurak alanlara gecerek
irmak deltasinda son bulan ¢ok cesitli ekotonlarin var oldugu 15 farkli ana lokasyon
merkezlerinden elde edilen farkli D. marginatus popiilasyonlarinin genetik yapisi
arastirilmistir. Calisma sonucunda morfo-molekiiler olarak karakterize edilerek
orneklerinin detayli morfolojik analizleri yapildiginda viicut biiytikligii, palp, basis
kapituli, skutum ve konskutum tizerinde bulunan desen seklinde belirgin degisimler
gozlemlenmistir. Ayrica spirakulum sekli ile internal ve eksternal spurlarin bireyler
arasinda farklilik gosterdigi tespit edildi. Genetik analizler sonucunda da elde edilen
tiim 6rneklerin D. marginatus oldugu tespit edilmistir. Bu durum morfoloji de goriilen
farkliliklarin tiir i¢i varyasyon oldugunu ortaya koymustur. Tiiriin mitokondriyal COI
gen bolgesine gore popiilasyon genetigi analizi yapildiginda 80 bireyin 30 haplotipte
gruplandig1 ortaya konmustur. Ancak haplotipler arasindaki niikleotid farkliliginin
aminoasit degisimi lizerine etkisi incelendiginde sadece bes aminoasit agisindan
degisim gozlenmistir. Haplotip c¢esitliliginin yiiksek olmasina karsilik niikleotid
cesitliliginin disiik oldugu tespit edilmistir. Bu durum hizli bir popiilasyon
genislemenin olabilecegini gostermektedir. Ayrica Tajima’nin D ve Fu ve Li’ nin D-F
degerinin istatistiksel olarak anlamli ve negatif olmasi popiilasyonlarin ge¢miste
darbogaz etkisine maruz kalmasi sonucu popiilasyonlarda genisleme oldugunu
gostermektedir. AMOVA sonucu elde edilen bulgular popiilasyonlar arasi genetik
varyasyonun popiilasyonlar i¢i genetik varyasyondan diisiik oldugunu gostermektedir.
Sonug olarak, elde edilen bulgular D. marginatus’ un polimorfik bir tiir oldugunu ve
popiilasyonlar igerisinde ciddi genetik farklilik gdsterdigini ortaya koymustur. D.
marginatus’ un morfolojisi ve popiilasyon genetigi yapisina yonelik daha fazla bilgi
elde edebilmek i¢in farkli lokasyonlarin ve gen bdlgelerinin analizine de ihtiyag
duyulmaktadir.

Anahtar Sozciikler: COIl, Dermacentor marginatus, Morfoloji, Popiilasyon Genetigi, Sert
Kene, Tiirkiye.
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SUMMARY

Investigation on the Population Genetics of Dermacentor marginatus Ticks
Spreading Along a Line of Transitional Habitat in the North of Central Anatolia
Region

Dermacentor marginatus is one of the important vector tick species of
Palearctic geography and has been neglected both in our country and in other countries
where it spreads. The phylogeny and population genetics of this tick has not been
studied in detail, although it has been suggested that it may play a role in the
transmission of pathogens that cause significant human and animal disease. In this
research, the population genetics of D. marginatus ticks was examined. These ticks
are widely distributed in a transitional ecosystem in the northern Central Anatolian
Region. A variety of ecotones ranging from the forest habitat to the steppe, passing
through semi-arid areas, and ending in the river delta are present in this context, and
the genetic structure (haplotype diversity) of various D. marginatus populations was
obtained from 15 different main location centers. The potential impact of these
geographic changes on haplotypes was then examined. At the conclusion of the
investigation, when thorough morphological analyses of D. marginatus samples were
carried out, changes in the body size, the palp pattern, the base capitula, scutum, and
the conscutum were clearly visible. As a result of the study, the shape of the spiraculum
and the internal and external spurs were found to vary between individuals. As a result
of genetic analysis of the individuals, it was found that they were all D. marginatus.
This situation suggests that the differences observed in morphology are within-species
differences. When population genetic analysis was performed based on the
mitochondrial COI gene region of this species, 80 individuals were observed to share
30 haplotypes. However, when examining the effect of nucleotide differences between
haplotypes on amino acid changes, only five amino acids changed. Despite high
haplotype diversity, nucleotide diversity was found to be low. This suggests that rapid
population growth is likely to occur. Furthermore, the fact that Tajima's D and Fu and
Li’s D-F values are statistically significant and negative suggests that the population
is increasing due to the fact that the population has historically been subject to
bottleneck effects. Findings from AMOVA show that genetic variation between
populations is lower than within populations. In conclusion, the findings revealed that
D. marginatus is a polymorphic species and it shows significant genetic variation
within populations. Analysis of different locations and gene regions is also needed to
obtain more information on the morphology and population genetic structure of D.
marginatus.

Keywords: COI, Dermacentor marginatus, Hard Tick, Morphology, Population Genetics,
Turkey
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