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ÖNSÖZ 

 

 

 

Ülkemizde ve Dünya’ da yayılım gösteren Dermacentor marginatus türü 

önemli vektör kenelerden biri olmakla birlikte ihmal edilmiş bir türdür. İnsanlarda ve 

hayvanlarda önemli patojenlerin naklinde rol D. marginatus ile filogenetik ve 

popülasyon genetiğine yönelik detaylı çalışmaların olmaması literatür de önemli bir 

eksiklik olarak ter almaktadır. Ayrıca içerisinde bulunduğu tür kompleksindeki diğer 

bireyler ile morfolojik olarak büyük benzerlikle taşıması yanlış identifikasyonlara 

neden olabilir. Bu nednele D. marginatus’ un hem detaylı morfolojik analizi 

aracılığıyla kompleks içinde yer alan diğer türler ile farklılıklarını tespit etmek, olası 

tür içi varyasyonları saptamak ve popülasyon genetiğine yönelik analizler ile farklı 

coğrafyalardaki bireyler ile olan genetik ilişkilerini ortaya çıkarmak, bu kenenin hem 

morfolojik hem de popülasyon yapısına ilişkin bilgileri elde etmek için son derece 

önem arz etmektedir.  
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‘Eğitim ailede başlar’ sözünden yola çıkarak hayatımın her aşamasında 
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ix 

 

SİMGELER VE KISALTMALAR 

A Adenin 

 

AMOVA 

 

Moleküler varyans analizi 

ATP Adenozin Trifosfat 

 

bç Baz çifti 

 

BOLD 

 

Barkod bölgesi olarak kullanılan gen 

C Sitozin 

 

COI Sitokrom c oksidaz alt ünite 1 
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51 

Şekil 2.5. 1. koksadaki internal ve eksternal spurların ölçümü 
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üzerindeki siyah bölge)  

 

66 

Şekil 3.11. 11. Lokasyondaki kenelerde görülen morfolojik farklılıklar (A: Dişi 
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Şekil 3.23. 4. popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı 

 

75 
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1. GİRİŞ 
 

 

 

1.1. Kenelerin Tarihçesi ve Sınıflandırma 

 

 

Keneler ve kene kaynaklı hastalıklar, Homer'e atfedilen en eski referanslarla 

milattan önce [MÖ] yaklaşık 850, Ulysses'in köpeğindeki kenelerin oluşumundan 

bahsettiği) ve bir Mısır papirüs parşömeni (MÖ yaklaşık 1550) aracılığıyla antik 

çağlardan beri biliniyordu(de la Fuente, 2003). Kenelerin omurgalı konaklara zarar 

verdiği bilinmesine rağmen Rhipicephalus (Boophylus) annulatus kenelerinin Teksas 

ateşi patojeni Babesia bigemina’yı naklettiğinin keşfedilmesi ile birlikte 19. yüzyılın 

sonuna kadar sorunun büyüklüğü anlaşılamamıştı (Smith ve Killbourne, 1893). Bu 

keşifle birlikte kenelerin diğer artropod vektör gruplarından oldukça fazla sayıda 

çeşitli patojen mikroorganizmaları naklederek insanlar ve hayvanları etkileyen en 

önemli hastalık yapan vektörler arasında olduğu ve özelleşmiş bu ektoparazitlerin 

memeli, kuş, sürüngen ve amfibilerin kanlarını emerek kene felcine (toksikoz) ve 

alerjik reaksiyonlara da neden olduğu görülmüştür (Jongejan ve Uilenberg, 2004 ve 

Magnarelli, 2009).  

 

 

Kenelerin hayat ağacındaki yerini, bu yerleşimin kesinliğini ve ataların 

taksonomik yerinin belirlenmesi ile ilgili olarak kene biyolojisinin anlaşılmasına 

yönelik çıkarımları tanımlamak oldukça ilgi çekicidir (Mans ve ark., 2016). Kenelerin 

sistematikteki yeri aşağıda olduğu 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 Peñalver ve ark., 2017).  

 

 

Kök: Arthropoda 

Kök altı: Chelicerata 

Sınıf: Arachnida 
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Sınıf altı: Acari 

Takım: Parasitiformes 

Takım altı: Ixodida 

Üst aile: Ixodoidea 

Aile: Ixodidae 

Aile: Argas 

Aile: Nuttalliellidae 

Aile: Deinocrotonidae 

 

 

Ixodida alttakımı üç aileyi (Ixodidae, Argasidae, Nuttalliellidae) 

kapsamaktadır. Ixodidae, Prostriata içerisinde tek soy olan ve 244 tür bulunduran 

Ixodes soyu ile temsil edilmektedir. Metastriata ise 14 soya ait 459 tür 

bulundurmaktadır. Ixodidae ailesi içerisinde 707, Argasidae ailesi içerisinde ise 4 soya 

ait 190 tür bulunmaktadır. Nuttalliellidae ise monospesifik bir aile olmakla birlikte, 

sadece bir kene türü ile (Nuttalliella namaqua) temsil edilmektedir (Nicholson ve ark., 

2019). Bununla birlikte son çalışmalar Birmanya kehribarı içerisinde yeni bir kene 

türünün varlığını ortaya koymuştur. Deinocrotonidae olarak adlandırılan bu yeni kene 

ailesi şu an için günümüzde sadece tek tür (Deinocroton draculi) ile temsil 

edilmektedir. Ancak bu kene türü ile ilgili herhangi bir genetik veri bulunmamaktadır 

(Peñalver ve ark., 2017). Söz konusu fosil kayıtlar olduğunda kenelere ait fosil 

kayıtları oldukça sınırlıdır. Dermacentor reticulatus ve Ixodes sigelos fosil olarak 

kaydedilmiştir. Amblyomma' soyundan Amblyomma dissimile' ye benzeyen kene 

larvaları Dominik Cumhuriyeti kehribarında bulunmuştur. Argasid kene Ornithodoros 

antiquus Dominik kehribarından gelmiştir. Kuzey Avrupa’ da ki Baltık kehribarındaki 

Ixodes succineus, yeniden tanımlanarak Ixodes alt soyu olan Partipalpiger’ e dahil 

edilmiştir. Argasid kene Carios jerseyi New Jersey kehribarında tespit edilmiştir. Son 

olarak Cornupalpatum burmanicum† ve Compluriscutata vetulum† Birmanya 

kehribarında tanımlanmıştır. Bu iki kene türü bugüne kadar ki en eski kayıtları(99 
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milyon yıl önce) temsil etmekle birlikte her ikisinin de soyu tükenmiştir(Chitimia ve 

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

 

 

 

1.2. Kenelerin Evrimi 

 

 

Moleküler belirteçlerin geleneksel teknikler ile birlikte geliştirilmesi ve 

kullanılması sonucu kenelerin kökeninin orta Kretase öncesi dönem (hem Argasidae 

hem de Ixodidae) olduğu ortaya çıkmıştır. Bu canlılar için ilkel konaklar ise 

muhtemelen amfibi ve sürüngenlerdi (Nava ve ark., 2009). Vücut büyüklüğü, spesifik 

ağız organelleri ve birinci tarsus üzerinde bulunan son derece özelleşmiş reseptör 

yapıları (Haller organı) ile akarlar arasında eşsiz olan bu canlılar önceleri Ixodidae, 

Argasidae ve Nuttalliellidae olmak üzere üç aileye ayrılmıştı. Yaklaşık 800 türü 

kapsayan bu aileler içerisinde sadece Nuttalliellidae monotipikti (Klompen ve ark, 

1996 ve Sonenshine ve Roe, 2013). Ancak son 260 yılda dört binin üzerinde kene 

türünün isimlendirilmesine ve/veya tanımlanmasına rağmen bunların büyük bir 

kısmının geçersiz olduğu ve günümüzde dokuz yüzün üzerinde kene türünün olduğu 

belirtilmiştir (Dantas-Torres, 2018). Dahası, son yıllarda yapılan çalışmalar 99 milyon 

yıllık Kretase kehribarında soyu tükenmiş ve Deinocrotonidae olarak adlandırılan yeni 

bir kene ailesine ait bir türün varlığını ortaya koymuştur. Bu ailenin de Nuttalliellidae 

ailesi gibi monospesifik olduğu ve tüylü dinazorların kanıyla beslendiği 

düşünülmektedir (Peñalver ve ark, 2017).  

 

 

Ixodidae, Argasidae ve Nuttalliellidae ailelerinin, geç Paleozoyik veya erken 

Mesozoyik'in sıcak, nemli ikliminde sürüngen parazitleri olarak Parasitiformes'in tek 

bir dalından evrimleştiği varsayılır (Hoogstraal, 1985). Ancak keneler temel olarak 

Argasidae ve Ixodidae olmak üzere iki ana hat boyunca evrimleşmişlerdir (Hoogstraal 

ve Aeschlimann, 1982). Argasidae’ lerin büyük bir çoğunluğu geç Mesozoyik- erken 

Tersiyer de biyolojik görüntülerini korumuşlardır. Argasidlerin yaşam döngülerindeki 

önemli adaptasyonlar sadece birkaç Ornithodoros türünde ve Otobinae, Antricolinae 
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ile Nothoaspinae ait ailelerindeki birkaç türde görülmektedir. Ixodidae ailesinde ise 

Prostriata'nın bazı yapısal özellikleri Metastriata'dan farklılık göstermekle birlikte, bu 

grup içerisinde yer alan Ixodes türleri özelleşmiş bazı biyolojik karakterleri ile Tersiyer 

boyunca çoğalmışlardır. Metastriata içinde, Amblyomminae diğer alt ailelere kıyasla 

biyolojik ve yapısal özellikleri bakımından daha ilkel kalmıştır. Haemaphysalinae de 

bariz bir şekilde ilkel kalmıştır. Tersiyer boyunca çok sayıda Haemaphysalis türleri 

kuşlar ve memelilerle belirgin bir şekilde özelleşmiş bir yapı çizgisi boyunca birlikte 

evrimleşmişlerdir. Hyalomminae'nin de ilkel yapısal özellikleri kalmasına rağmen 

Hyalomma soyunun büyük çoğunluğu konak popülasyonunun azlığı ve zor çevresel 

koşullarda yaşamını sürdürebilmek için biyolojik olarak son derece özelleşmiştir. 

Rhipicephalinae ise tüm keneler arasında en yakın zamanda evrimleşmiştir. Üç Afrika 

Margaropus türlerinin biri dışında hem Asya Anomalohimalaya türleri ile hem de bazı 

Kuzey Amerika-Avrupa Dermacentor ve Avrupa Rhipicephalus türleri olmak üzere 

Rhipicephalinae'lerin tamamı tropikaldir (Hoogstraal ve Aeschlimann, 1982 ve 

Hoogstraal, 1985). 

 

 

Kene aileleri arasındaki taksonomik ilişkilere ek olarak, kenelere en yakın 

akraba olan kardeş grubun keşfi kenelerin evrimi hakkında birçok şeyi ortaya çıkarır. 

Bu noktada iki rakip hipotez mevcuttur. Bu hipotezler sırasıyla Ixodida takımının 

kardeş grubunun Holothyrida veya Mesostigmata takımı olduğudur. Haller organının 

varlığı, gnathosomayı geri çekme yeteneği ile keneler ve holotirid akarlarında 

gnathosoma'nın tabanında benzer bir kas yapısının varlığı, Lehtinen'in kenelerin 

kardeş grubu Holothyrida olduğu hipotezinin temelini oluşturmaktaydı. Ancak 

kenelerin kardeş grubunun Holohyrida olduğu kesin olmamakla birlikte daha fazla 

kanıta ihtiyaç vardır (Barker ve Murrell, 2003 ve Barker ve Murrell, 2004). 

 

 

 

 

 

 



5 
 

1.3. Kenelerin Morfolojisi 

 
 

Keneler vücut boyutları, lateral kısımların özelleşmiş yapısı (kıvrılmış dişler), 

keliserde lateral dişlerin varlığı, 1. tarsus üzerinde Haller organının varlığı ve kıvrımlı 

peritrem olmadan lateral stigmanın olmasıyla karakterize canlılardır (Van der 

Hammen, 1983). Genel olarak beslenmemiş kenelerin görüntüsü dorsalden 

incelendiğinde dar-oval, geniş-oval veya yuvarlak yapıda olmaktadır. Kapitulum, ağız 

organelleri, duyusal yapıları ve basis kapitulini içermektedir. Ağız organelleri palp, 

hipostom, keliser kılıfı ve keliserden oluşur. Bütün bu yapılar basis kapituli üzerinde 

yer alırlar. Hipostom ve keliserler beslenme için konağın derisinde bir delik 

oluştururlar. Ağız organelleri pozisyon açısından ya vücudun anterior kısmına doğru 

çıkar ya da tümüyle ventralde yer alır. Bunun yanı sıra ağız organelleri basis 

kapitulinden uzun veya kısa olabilir. Ağız organellerinin genişliği ise basis kapituline 

kıyasla uzun veya kısa olabilir. Ağız organellerinin bir parçası olan palpler hipostomun 

her iki tarafında yeralan segmentli yapılardır. Bu segmentli yapıların temel 

fonksiyonu, kenenin konak üzerinde beslenmesi için uygun alanı bulmasıdır. Palp 

segmentlerinin şekli ve uzunluğu kene türleri arasında farklılık gösterebilir (Walker ve 

ark., 2003). 

 

 

Hipostom kene ile konak arasında tükürük salgısı ve kanın geçişinde görev alır. 

Bu yapı üzerinde bulunan geriye dönük dişler kenenin konağına tutunmasını sağlar. 

Bu diş yapıları genellikle 2+2, 3+3, 4+4 veya 5+5 şeklindedir. Ayrıca hipostom şekli 

anterior kısma doğru dar veya geniş olabilir. Keliser kılıfı içerisinde yer alan 

keliserlerin uç kısmında da konağın derisini kesmek için yapılar bulunur. Ayrıca 

keliser kılıfının üzerinde de çok sayıda küçük dişler mevcuttur. Ağız organellerinin 

altında yeralan basis kapituli tek parçalı bir yapıdır. Bu yapının dorsalinin lateral ve 

posterior kısmında cornua mevcuttur. Ancak bu yapı bazı türlerde olmayabilir. Buna 

ilaveten Ixodid kenelerinin dişilerinde basis kapituli üzerinde porose area olarak 

adlandırılan bir yapı da yer almaktadır. Ixodid kenelerinin dişilerinde vücudun dorsal-

anterior yüzeyinde skutum olarak adlandırılan sert bir yapı vardır. Skutumun posterior 

sınırına doğru küçük oluklar dalgalı bir alan oluşturabilir. Skutumun posterior margini, 
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yuvarlak veya açısal olabileceği gibi skutumun genel yapısı da dalgalı veya düz 

olabilir. Skutumun boyu, enine kıyasla daha uzun veya daha kısa da olabilir. Dişi 

kenelerin posterior kısmı ise sklerize olmamıştır. Böylelikle kan emme periyodu 

sırasında büyük oranda genişleyebilir ki bu kısım alloskutum olarak adlandırılır. Erkek 

kenelerde ise skutum ile benzer yapıda olan konskutum bulunur. Konskutum, erkek 

bireylerin dorsal yüzeyinin büyük bir kısmını örtmektedir. Skutum, alloskutum ve 

konskutum üzerinde setalar yer alabilir. Setalar kalın veya ince olabileceği gibi yoğun 

veya seyrek de olabilir. Setaların yanı sıra skutum, konskutum ve diğer sklerize olmuş 

yapılar üzerinde noktalamalar da bulunabilir. Noktalamaların büyüklüğü türler 

arasında farklılık gösterebilir. Skutum veya conskutum üzerinde bulunan servikal 

oluklar, servikal alanları oluşturur. Bazı keneler skutum ve konskutum üzerinde 

pigment içerebilir. Pigmentlerin rengi beyaz ve sarı-kırmızı olabilir. Işık reseptörü 

olarak modifiye edilmiş yapılar olan gözler, skutum ve konskutumun sınırında 

bulunabilir. Bazı Argasidae türlerinde ise ventralde bulunabilir. Bazı kene türlerinde 

ise gözler bulunmaz (Barker ve Walker, 2014).  

 

 

Birçok dişi ve erkek Ixodid kenenin vücudunun posterior kısmında feston 

olarak adlandırılan katlanmış yapılar bulunur. Bu yapılar kan emmiş bireylerde 

kaybolmakla birlikte bazılarında da bulunmaz. Erkek bireylerde festonlar arasındaki 

oluklar geniş veya dar olabilir. Erkek bireylerde konskutumun her iki tarafında yer 

alan lateral oluklar festonları çevreleyebilir. Bazı bireylerde lateral oluklar 

bulunmayabilir. Bazı kenelerin bacaklarında renk görüntüsü olmadığı gibi 

segmentlerin distalinin sonuna doğru açık renkli halkalar olabilir. Ayrıca ilk iki bacak, 

diğer bacaklardan daha siyah renkte olabilir. Tarsusların uç kısmında bulunan 

tırnakları kavrayan pulvillum denilen yapılar Ixodidae’lerde bulunmalarına rağmen, 

Argasidae’lerde bulunmaz. Kenelerin ventral yüzeyinde bulunan genital aparat iki ile 

üçüncü koksa arasında veya dördüncü koksa hizasında olabilir. Argasidae kenelerin 

genital aparatı Ixodidae kenelerin genital aparatı ile benzerlik gösterir. Ancak 

Argasidae erkeklerinin genital aparatı, dişilere kıyasla daha küçüktür. Ixodidae’ de ise 

hem erkek hem de dişi bireylerin genital aparatı birbirine benzer uzunluktadır. Anüsü 

çevreleyen anal oluk bazı türlerde belirgin olmayabilir. Ayrıca anal oluk anüsün 
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posterior veya anterior kısmında (Ixodes) bulunabilir. Ixodes dişilerinde anal oluk 

posterior kısmında ya açık ya da birleşmiş bir yapıda olabilir. Trakeler aracılığıyla 

solunumunu sağlayan kenelerde trakeler dışarıya spirakulum ile açılmaktadır. 

Argasidae’lerde spirakulum basit bir açıklık olup üç ve dördüncü bacak arasındadır. 

Ixodidae’lerde ise spirakulum geniş ve dördüncü bacağın arkasındadır. Ayrıca 

spirakulumun şekli virgül, daire, oval veya üçgensel olabilir (Estrada-Peña ve ark., 

2004). 

 

 

 

1.4. Kenelerin Biyolojisi 

 

 

Kenelerin yaşam döngüsü dört gelişim aşamasını (yumurta ve üç aktif aşama) 

içerir. Ixodidae ve Argasidae keneleri arasındaki yaşam döngülerindeki farklılık, bu 

kenelerin yaşam döngüsü stratejilerindeki farklılıklardan kaynaklanmaktadır. 

Nuttalliellidae ailesi içerisinde yeralan N. namaqua’ nın yaşam döngüsü hakkında ise 

az bilgi vardır (Apanaskevich ve ark, 2013). Keneler yaşam döngüleri boyunca 

gelişimlerini tamamlamak için gereken konak sayısına bağlı olarak bir konaklı, iki 

konaklı ve üç konaklı keneler şeklinde sınıflandırılmaktadır (Walker ve ark., 2003).  

 
 

Tek konaklı keneler, aynı konak üzerinde iki defa gömlek değiştirirler. Başka 

bir değişle, doymuş larva, konak üzerinde gömlek değiştirerek önce aç nimfe; aynı 

konak üzerinde doymuş nimf ise tekrar gömlek değiştirerek aç erişkin olur (Jongejan 

ve Uilenberg, 2004). İki konaklı kenelerde ise doymuş larva konak üzerinde gömlek 

değiştirerek aç nimf haline gelir. Ancak nimf doyduktan sonra konaktan ayrılır ve 

doğal çevrede gömlek değiştirerek aç erişkin haline gelir. Ixodid kenelerin büyük bir 

çoğunluğu üç konaklı yaşam döngüsü ile karakterizedir. Larvalar beslendikten sonra 

konaktan düşer ve gömlek değiştirerek aç nimf halini alır. Aç nimf aynı veya farklı bir 

konağa tutunduktan sonra kan ile beslenmeye devam eder. Doymuş nimf tekrardan 

konaktan ayrılır ve gömlek değiştirerek aç erişkin haline gelir. Erişkinler konağını 

bulduktan sonra beslenme ve çiftleşme gerçekleşir. Dişi kene beslenme ve çiftleşme 

sonrası konaktan ayrılarak yumurtlar ve ölür. Prostriata ve Metastriata arasındaki 
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kayda değer farklılık erişkin arasında görülmektedir. Metastriata erkeklerinin büyük 

bir çoğunluğu spermlerinin gelişimi için konak kanına ihtiyaç duyar. Ayrıca 

Metastriata’ların çoğunda çiftleşme, erkek kene beslendikten sonra gerçekleşir. 

Prostriata kenelerinin birçoğunda erkek bireyler kana ihtiyaç duymaz ve konak 

üzerinde veya dışında çiftleşme gerçekleşir. Bunun yanı sıra iklimsel değişimler, 

özellikle sıcaklık, kenelerin yaşam döngülerinde ne kadar konağı kullanacağını 

etkileyen ana faktördür. Örneğin, Hyalomma dromedarii yaz döneminde develer 

üzerinde iki veya üç konaklı bir yaşam döngüsü ile gelişebilir. Ancak sıcaklık 

düştüğünde bir konaklı gelişim de gösterebilir (Apanaskevich ve ark., 2013 ve Perveen 

ve ark., 2020). 

 
 

Argasidlerin gelişim aşamaları, yumurta, altı bacaklı larva, sekiz bacaklı birkaç 

kez gömlek değiştiren nimfler ve erişkinden oluşur. Nimf aşamasında birçok kez 

gömlek değiştirme özelliği, akarlar arasında Argasidlerde de mevcuttur. Konak kanı 

hem erişkin öncesi aşamaların gelişimi hem de üreme için gereklidir. Larvaların 

beslenmesi birkaç gün sürerken, nimf ve erişkinler için bu süre birkaç saat olabilir. 

Argasidlerin yaşam döngüsü boyunca konak üzerinde bulunduğu süre kısadır. Ayrıca 

dişiler her beslenme sezonu sonrasında küçük bir miktar yumurtayı yumurta kanalında 

depo ederek tekrar beslenebilir. Argasidlerin çoğu yuvaya bağımlı kenelerdir. 

Çiftleşme genellikle habitatta konak dışında gerçekleşir. Çünkü yuva habitatı sadece 

bir konak veya aynı türe ait birkaç konak tarafından kullanılır. Birçok Argasid yaşam 

döngüleri boyunca aynı konak veya türler üzerinden beslenir. Argasidlerin konak 

aralığı kaplumbağa, sürüngen, kuş ve memeli gibi karasal omurgalılar olabildiği gibi 

bazı Argasid türleri amfibiler üzerinden de beslenebilir (Klompen ve ark., 1996). 

 

 

 

1.5. Kene-Konak İlişkisi 

 

 

Kene-konak ilişkilerinin karmaşıklığını değerlendirmek için, etkileşimin 

düzeyleri hakkında bilgi sahibi olmak gerekir. Keneler ve konakları arasındaki bireysel 



9 
 

etkileşimler, kene ve konağa bağlı fenomenlerle yönetilebilir. Konak tercihleri, 

oportünizm (fırsatçılık) veya her ikisinin kombinasyonu kene bağımlıyken; konağın 

yaşam alanı, habitat kullanımı, sosyal davranış ve vücut büyüklüğü konak bağımlı 

fenomenlerdir (Fourie ve Kok, 1992). Bununla birlikte ağız parçaları ve koksalardaki 

çeşitli yapısal değişikliklerin, belirli konaklara özelleşme ile ilgili olduğunu ileri 

sürülmüştür. Araştırmacılar, bu karakterlerde farklı aşamalarda görülen değişikliklerin 

çeşitli konak türleriyle ilişkili olduğuna ve konak adaptasyonunun kene evriminde 

önemli bir rol oynadığı sonucuna vardılar. Ayrıca bu adaptasyonun konak özgüllüğüne 

ve sonucunda kene ile konak arasında paralel evrime yol açtığı varsayılmıştır 

(Klompen ve ark., 1996). 

 

 

Tüm sert kenelerin (Ixodidae) yaşam döngüsü yumurta ve aktif aşamayı (larva, 

tek nimf ve ergin) içermektedir. Dişi keneler konaklarından ayrıldıktan sonra yeniden 

konaklarına tutunarak beslenmeye devam etmelerine rağmen, yaşam döngüsü boyunca 

her aktif aşama da sadece bir kez beslenirler. Örneğin, Ixodes ricinus dişileri başka bir 

konağa yeniden tutunur ve beş gün sonunda kan emmeyi sonlandırarak 50 miligram 

(mg) ağırlığa ulaşır. Ixodid kenelerin büyük bir çoğunluğu üç konaklı yaşam 

döngüsüne sahiptir. Bu durumda beslenme sonrası konaktan ayrılan larva gömlek 

değiştirerek aç nimf haline gelir. Konak arayan aç nimfler aynı veya farklı konağa 

tutunarak beslenirler. Doymuş nimfler konaktan ayrılır ve gömlek değiştirme sonucu 

aç ergin haline gelirler. Erişkin kenelerin konaklarını bulmasından sonra, dişi kene 

hem beslenme hem de çiftleşme fonksiyonlarını yerine getirir, daha sonra konaktan 

ayrılır ve yumurtladıktan sonra ölür. Erkekler ise çiftleştikten sonra ölürler. Bir konaklı 

yaşam döngüsü daha az yaygın bir yaşam döngüsü türüdür, ancak Rhipicephalus 

soyunun tüm Boophilus altsoyunda ve diğer bazı soylarda görülmektedir. Konak 

dışında açılan yumurtalardan çıkan larvalar konağa tutunduktan sonra beslenmeye 

başlar. Beslenme sonucunda tutunduğu konak üzerinde gömlek değiştirerek aç nimf 

haline gelir. Aç nimfler aynı konak üzerinden beslendikten sonra yeniden gömlek 

değiştirerek aç erişkinler oluşur. Erişkin keneler de aynı konak üzerinde beslenmeye 

devam ederken çiftleşme (Ixodes soyunda konak dışı olabilir) için pozisyonlarını 

değiştirirler. Tek konaklı kenelerin yaşam döngüsü genellikle hızlıdır. İki konaklı 

yaşam döngüsü ise benzer olmakla birlikte larva ve nimfin aynı konak üzerinde 
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beslenmesi ve erişkin kenenin başka bir konak üzerinde beslenmesinden dolayı 

farklılık gösterir. Yumuşak kenelerin (Argasidae) yaşam döngüsü ise sert kenelere 

nazaran daha farklılık göstermektedir. Tüm Argasidler aynı yaşam döngüsüne 

(yumurta, larva, nimf ve ergin) sahiptir. Ancak yumuşak kenelerde birden fazla nimfal 

evre bulunmaktadır. Birçok türde bu sayı sabit değildir. Örneğin, Ornithodoros 

lahorensis kenesinde üç nimfal evre görülmektedir. Nimfal evrelerin sayısı iki ile sekiz 

arasındadır (Kleinerman ve Baneth, 2017; Sonenshine ve Roe, 2013 ve Walker ve ark., 

2003). 

 

 

Kene-kaynaklı hastalıklar alanındaki bilgi, moleküler biyoloji, genetik, 

istatistiksel modelleme ve çevresel değerlendirme tekniklerindeki ilerlemeler 

sayesinde hızla artmıştır. Bu gelişmeler, fiziksel çevre, keneler, kene-kaynaklı 

patojenler ve omurgalı konaklar arasındaki karmaşık ilişkilerin daha derin bir şekilde 

anlaşılmasını sağlamıştır (Piesman ve Eisen, 2008). Patojenler, patojeni nakleden 

keneler (vektör) ve patojen-nakledilen omurgalı konaklar(rezervuar konak) ekolojik 

sistemin üç bileşenidir. Bu bileşenler arasındaki ilişkiler çeşitli abiyotik ve biyotik 

faktörlere bağlıdır (Kahl ve ark., 2002). 

 

 

Kene-konak etkileşimi dinamiklerindeki kritik bir bileşen, konaktan ayrılan 

kenenin yeni bir konak bulma yeteneğidir. Her ne kadar bazı keneler, konak 

işaretlerine yanıt verebilir ve kısa mesafelerde konaklarına doğru hareket edebilseler 

de kuruma, avlanma ve daha hareketli konağını bulma belirsizliği riski ile karşı 

karşıyadır. Bunun yerine, birçok kene uygun mikro iklimlerde konağını bekleme 

stratejisini benimser (Kerr ve Bull, 2006). Keneler, vejetasyonda konaklarını 

beklerken kuraklığa karşı oldukça hassastırlar. Çünkü lokomotif aktivite sırasında 

kutikula ve spirakulum vasıtasıyla su kaybederler. Genellikle sıvı içeriğini geri 

kazanabilmek için periyodik olarak bitki örtüsü tabanındaki nemli koşullara geri 

dönerler. Lokomotor aktivite kene yağ depolarını, yani bir sonraki beslenmeye kadar 

yenilenemeyen enerji kaynağı, kullanır. Daha büyük yüzey/hacim oranı ve yüksek 

ağırlığa özgü metabolik hız, su stresine duyarlı larva ve nimf aşamasındaki keneler 
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için büyük bir problem haline gelmektedir. Bu kısıtlama, her aşamanın vejetasyon 

içerisinde farklı seviyelerde konaklar aramasının nedeni olarak görülmektedir. 

Böylelikle yere en yakın larvalar kemirgenlerden geyiklere kadar her büyüklükte 

konak ile temas kurabilir. Nimfler, biraz daha yüksek kısımda yer alarak küçük 

konakların çoğunu kaçırır. Erişkin keneler ise genellikle büyük konaklar ile sınırlıdır. 

Dolayısıyla konağın vücut büyüklüğü ne kadar küçük olursa, kenenin sonraki gelişim 

aşamasındaki oranı daha düşük olur. Örneğin, kemirgenlerden kan emen kenelerin 

nimf sayısı larva sayısından azdır (Randolph ve Storey, 1999). 

 

 

Birçok konak keneye karşı etkin bir bağışıklık oluştursa da kene-konak 

ilişkileri keneye karşı yetersiz veya olmayan bağışıklık ile karakterizedir (Ribeiro, 

1989). Kene beslenirken, konakçı hem fiziksel hem de kimyasal bir saldırıya maruz 

kalır. Bu durumda konak savunması üç yönden kışkırtılır. Bunlar, hemostaz (kan 

pıhtılaşması, trombosit agregasyonu ve vazokonstriksiyon), yangı ve bağışıklıktır 

(doğal veya kazanılmış). Keneler tükürük salgılarında bulunan çok çeşitli biyoaktif 

proteinleri, peptidleri ve peptid olmayan molekülleri salgılayarak karşı saldırıya geçer. 

Bu moleküllerin antihemostatik, antiinflamatuvar veya antiimmün özellikleri vardır 

(Nuttall ve ark., 2000).  

 

 

Enfekte sığırlar üzerinde bulunan ve beslenme aşamasındaki kenelerin bolluğu, 

belirgin şekilde kene popülasyonundaki enfeksiyon seviyesini kontrol eder. Ayrıca 

kenelerin enfeksiyonu konak popülasyonundaki keneye karşı gelişen direnç seviyesi 

ile kontrol edilebilir. Son derece dirençli konak popülasyonlarında kene enfestasyonu, 

kenelere karşı oldukça hassas olan popülasyonlara göre daha az olur. Bu durum iki 

yolla gerçekleşebilir. Bunlar hem kene beslenme başarısını hem de kan emme 

miktarını azaltarak sağlanır. Yüksek oranda direnç gelişen sığırlarda tamamen 

beslenen larva ve nimfler çok az sayıda enfekte eritrositi alır (Norval ve ark., 1992). 
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1.6. Kene-Patojen İlişkisi 

 

 

Hastalıkların dinamiklerini tahmin etmek istiyorsak, vektör aracılığıyla nakle 

bağlı biyolojik çeşitlilik ve bu türlerin popülasyon dinamiği gibi temel faktörleri 

anlamamız gerekmektedir (Şekil 1.1) (Jones ve ark., 2008 ve McCoy, 2008). 

 

 

 
Şekil 1.1. Vektörün popülasyon yapısına bağlı olarak farklı yerel etkileşim türleri (McCoy, 2008). 

 

Şekil 1.1’de görüldüğü gibi farklı vektör türleri değişik vektör yeteneği gösterebilir. 

Bunlar;  

 

1. Bir mikroorganizmanın, bir konak ile bir vektör arasında döngüsünün 

gerçekleştiği en basit senaryodur. Bu durumda mikroorganizma hem vektör 

hem de omurgalı konaktan verimli bir şekilde yararlanmak için adaptasyon 

sağlayabilir. 

 

2. Vektör popülasyon yapısını gösteren ve her iki popülasyonun da aynı konaktan 

yararlandığı senaryodur. Bu durumda mikroorganizma her iki vektör 
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popülasyonunda da yayılım gösterir. Ancak vektör seçimi bağımsız olarak 

gerçekleşir(Iraksak seçim ile iki mikroorganizma popülasyonunun evrimi) 

 

3. Yerel olarak birkaç konak türünün mevcut olduğu ve hepsinin vektör 

tarafından eşit olarak kullanıldığı senaryodur. Bu durumda mikroorganizma 

evrimi, farklı konaklar tarafından uygulanan seçilim baskısına bağlı olacaktır. 

 

4. Her omurgalı konak türünün bir vektör popülasyonu tarafından kullanıldığı ve 

yerel olarak bağımsız veya yarı bağımlı hastalık döngülerinin oluştuğu 

senaryodur. Bu etkileşimlerin sonucu, farklı vektör popülasyonlarının 

özgüllüğüne(noktalı çizgi) ve mikroorganizma naklinden sonra farklı 

konaklardan yararlanma yeteneğine bağlı olacaktır (McCoy, 2008). 

 

 

Kene-patojen etkileşiminde patojen mikroorganizma kene hücreleri veya 

ekstraselüler boşluklarda (bağırsak, hemasöl ve tükürük bezi) çoğalarak vektörü ile 

etkileşime girer. Belirli bir kene türünün vektör olarak hareket etme yeteneği, 

patojenin kene içerisinde hayatta kalmasına ve patojenin başlangıçta kan ile alınması 

sonucu bulunduğu ince bağırsak ortamı (bağırsak-enfeksiyon bariyeri ve tükürük bezi-

enfeksiyon bariyeri) gibi birkaç engelin üstesinden gelmesine bağlıdır (Nuttall ve 

Labuda, 2004). Patojenler, çoğalmalarını ve aktarılmalarını kolaylaştırmak için konak 

ve kenedeki biyolojik süreçleri manipüle ederken, keneler ise kan emme sürecini 

tamamlamak için konağın hemostatik, immün ve inflamatuvar yanıtlarını inhibe eder. 

Konaklar ise patojen enfeksiyonunu sınırlamak ve kene enfestasyonuna karşı 

savaşmak için farklı mekanizmaları aktive ederek kene enfestasyonu ve/veya patojen 

enfeksiyonuna tepki verir. Bu yüzden genel olarak kabul edilen görüş, kene 

enfestasyonu ve patojen enfeksiyonunun kene, konak ve patojen arasındaki çatışmaya 

bağlı olarak hem kene hem de konak üzerinde zararlı etkiler oluşturduğudur (Şekil 1.2) 

(de la Fuente ve ark., 2016). 
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Şekil 1.2. Kene-konak-patojen etkileşimleri: çatışma ve uyum (de la Fuente ve ark., 2016). 

 

Şekil 1.2-A’da görüldüğü gibi konak, kene enfestasyonuna karşı hem lokal 

hem de sistematik tepki gösterirken kene ise konağın immün cevabını inhibe 

etmektedir. Bunun yanı sıra patojen organizma enfeksiyonu kolaylaştırmak, çoğalma 

ve nakil için apoptozis ile doğuştan gelen immün yanıt gibi kenedeki biyolojik 

süreçleri manipüle ederken; kene ise patojen enfeksiyonunu sınırlandırmak için farklı 

mekanizmaları aktive ederek tepki gösterir. Aynı zamanda konak da patojeni kontrol 

altına alabilmek için farklı mekanizmaları aktive ederek patojene tepki gösterirken; 

patojen de enfeksiyonun başlaması için konak immün yanıtını inhibe eder. Şekil 1.2-

B’de ise kenenin kan emmesini sağlamak için konak immün yanıtındaki sapma, 

kenenin konaktan yararlanmasını sağlarken; konak ise patojen enfeksiyonuna karşı 

artan direnç vasıtasıyla kene enfestasyonundan yararlanabilir. Keneler, düşük ve 

yüksek sıcaklıklarda artan hayatta kalma durumu ile patojen enfeksiyonlarından 

yararlanırken, patojenler ise kenenin beslenmesini ve üremesini etkilemeden 

enfeksiyonu kolaylaştırmak için kenedeki biyolojik süreçleri manipüle ederler. 

Patojenler, enfeksiyonu kolaylaştırmak için konak cevabından yararlanırken, konak 

ise diğer ölümcül patojenler ile etkileşime girerek enfeksiyona karşı duyarlılığı azaltır 

(de la Fuente ve ark., 2016). 

 

 

Kene aşıları da kene-patojen etkileşimi üzerinde etkili olabilir. Kene aşılarının 

nihai amacı vektör enfestasyonunun kontrolü ve patojen iletimindeki azalma ile kene-
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kaynaklı hastalıklara karşı korumaktır. Kene aşılarındaki aday antijenler kenenin 

vektör kapasitesinde azalmaya neden olur. Üç proteinin kene vektör kapasitesi ile 

ilişkili olduğu gösterilmiştir (Şekil 1.3). Bunlar; Ixodes scapularis’in Borrelia 

burgdorferi ile kolonizasyonunda gerekli olan dış yüzey protein A (OspA)’nın 

kenedeki reseptörü, Rhipicephalus sanguineus sement protein (P64) ve kene koruyucu 

antijen subolesindir. Aşı formülasyonunda bu üç antijenin kullanılması B. burgdorferi, 

kene kökenli ensefalit virüsü ve Anaplasma phagocytophilum/Anaplasma marginale 

için kenelerdeki vektör kapasitesinin azalmasıyla sonuçlanmıştır. Bu sonuçlar kene 

kaynaklı patojenlerin nakli ve kene enfestasyonlarının kontrolü için patojen ve kene 

türevli proteinleri hedefleyerek aşı geliştirilmesinin uygunluğunu göstermiştir (de la 

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

 

 
Şekil 1.3. Kene aşılarının hayvan popülasyonlarını immünize etmek, kene enfestasyonlarını ve kenedeki 

kene kaynaklı patojen prevelansını azaltmak için kullanımı (Duyarlı hayvanlara ve insanlara patojen 

bulaşma riskinde azalma) (de la Fuente ve ark., 2008).  

 

Borrelia burgdorferi, hem artropod vektörü hem de rezervuar konağında 

hayatta kalmak için çeşitli mekanizmalar geliştirmiştir ve çevreye bağlı olarak belirli 

genleri farklı şekilde ifade etmektedir. Bu gen ürünlerinin bazıları kene proteinleri ile 

doğrudan etkileşime girerler. Enfekte Ixodes keneler doyduklarında B. burgdorferi'nin 

antijenik yapısı büyük ölçüde değişir. Doymuş I. scapularis nimflerinde lipoprotein ve 

periplazmik proteinleri de kapsayan B. burgdorferi genleri yukarı regülasyona uğrar. 

I. scapularis’in bağırsağında bulunan spiroketler OspA’yı sentezler (Şekil 1.4), ancak 

kenenin beslenmesi sırasında aşağı regüle olur. OspA ve OspB (Dış yüzey protein B) 

proteininin eksik olduğu B. burgdorferi mutantı, fareleri enfekte ederek artrite neden 
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olmasına rağmen kene bağırsağında kolonize olamamıştır. Bu durum kesinlikle 

spiroketin vektör içerisinde varlığını sürdürmesinde OspA ve/veya OspB’ nin önemli 

bir rolü olduğunu gösterir. Aslında OspA için kenede dış yüzey protein A reseptörü 

(TROSPA) olarak adlandırılan bir reseptör tanımlanmıştır. TROSPA, larva ve 

nimflerin bağırsaklarında oldukça ifade edilen bir reseptör olmasına rağmen ergin 

kene bağırsağında ise daha az ifade edilmiştir. Enfektif kenelerdeki TROSPA ifadesi, 

enfekte olmayan kenelere göre yüksektir. Spiroketin kene içerisinde yüksek düzeyde 

TROSPA üretimini tetiklemesi avantajlı bir durum olabilir. Böylelikle uzun beslenme 

aralıkları boyunca kene bağırsağında varlığını sürdürebilir. Ayrıca OspB’ nin yetersiz 

olduğu B. burgdorferi mutantının kene bağırsağına tutunma yeteneğinin bozulduğu 

gösterilmiştir. Dolayısıyla OspA, OspB ve TROSPA’nın sinerjik bir etkileşimi vardır 

(Hovius ve ark., 2007). 

 

 

 
Şekil 1.4. Ixodes scapulasris bağırsağında OspA’nın yukarı regülasyonu ve kene reseptörüne 

bağlanması (Hovius ve ark., 2007). 

 

Konak-patojen etkileşiminde, bir konaktan diğerine patojen sayısında veya 

virülansındaki varyasyon, konaklar arasında canlılık ve doğurganlık bakımından 

farklılıklara neden olur. Sonuç olarak, patojenle temastan kaçınabilen veya 
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enfeksiyona karşı daha iyi direnç gösterebilen konaklar daha uzun yaşarlar ve duyarlı 

olanlardan daha fazla yavru bırakırlar (Wade, 2007). 

 

 

Birçok mikroorganizma kenelerde kolonize olur ve bunların çoğunluğu 

patojenik olmayan endosimbiyontlardır. Endosimbiyont topluluğunun kene 

fizyolojisi, hayatta kalma ve daha da önemlisi patojen alınması ile naklinde önemli 

rolü vardır. Dolayısıyla kene mikrobiyomunu tanımlamak ve kene ile simbiyotik 

bakterileri arasındaki etkileşimleri anlamak, kene kaynaklı hastalıkları kontrol etmek 

için yeni anlayışlar ortaya koyacaktır (Gall ve ark., 2016; Narasimhan ve Fikrig, 2015 

ve Zhang ve ark., 2014). Kene içerisinde yaşayan mikroorganizmalar sadece 

taksonomi açısından değil, aynı zamanda ekolojik olarak da farklılık gösterir. Bu 

çeşitlilik, mikroorganizmaların kene popülasyonlarını enfekte etmek ve varlığını 

sürdürmek için kullandığı stratejidir (Şekil 1.5). Kayalık dağlar orman kenesinde 

(Dermacentor andersoni) transovarial olarak nakledilen bir simbiyontun (Rickettsia 

peacockii) benekli humma etkeni Rickettsia rickettsii’nin çoğalmasını ve transovarial 

naklini engellediği bildirilmiştir (Bonnet ve ark., 2017). Benzer şekilde, Dermacentor 

variabilis yumurtalarının Rickettsia montana ve Rickettsia rhipicephali ile ko-

enfeksiyona karşı dirençli olduğu gösterilmiştir(Macaluso ve ark., 2002). 

 

 

 
Şekil 1.5. Mikroorganizmaların keneler tarafından alınması(Kırmızı oklar: kenenin kan emmesi ile 

omurgalı patojenleri alması; mavi oklar: transovarial ve transstadial nakil ile mikroorganizmaların 

nakli; yeşil oklar: çevreden alınan mikroorganizmalar)(Bonnet ve ark., 2017). 
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1.7. Kenelerin Vektörlüğü ve Patojen Mikroorganizmaların Nakil 

Mekanizmaları 

 
 

Vektör-patojen etkileşimi için birincil yer kene bağırsağıdır. Bu nedenle, 

patojen nakli kan ile beslenme ve sindirim fizyolojisi ile bağlantılıdır. Kan, 

vitellogenez ve yumurta üretimi gibi anabolik işlemler için zengin bir protein 

kaynağıdır. Eritrositlerden salınan hemoglobin birincil besleyici bileşendir. Kan ile 

beslenen diğer artropodlardan farklı olarak keneler, bağırsak içeriğinin pH 6,3-6,5 

altındaki değerlerde hemoglobin ve diğer proteinleri hücre içinde sindirirler (Horn ve 

ark., 2009). 

 

 

Kenenin konağa tutunması ve kan emme bölgesinin seçilmesinin ardından 

ayrıntılı beslenme işlemi başlar. Kanın serbest kalması için kan damarlarına zarar 

verilmesi gerekir. Keneler, direkt olarak damardan ziyade ağız parçası etrafında oluşan 

havuzdan kan ve diğer eksüdatları emer. Yavaş ve hızlı beslenen kenelerinin, konakta 

farklı seviyelerde hasara neden olan farklı ağız organelleri vardır. Ixodid kenelerde 

(yavaş beslenenler), lezyon, hematom oluşumu ile birlikte aşamalı bir şekilde gelişir. 

Beslenme lezyonundaki ana hasarın, yangı ve degranülasyonun olduğu bölgeye göç 

eden nötrofillerden kaynaklandığı ileri sürülmüştür. Argasid keneler ise hızlı bir 

şekilde beslenmekle birlikte (30 dakika ile birkaç saat arasında), larva ve nimfler 

genellikle her gelişim aşamasında bir kez beslenirler. Bununla birlikte, bazen, 

beslenmenin kesilmesi veya az miktarda kan emilmesi durumunda nimfler iki kez 

beslenir. Erişkin keneler birkaç kez beslenir ve her beslenme sonrası dişi kenelerde 

yumurta, erkek kenelerde ise sperm üretilir (Binnington ve Kemp, 1980; Mans ve 

Neitz, 2004; Oliver, 1989 ve Ribeiro, 1987).  

 

 

Kene, keliserlerini kullanarak derinin keratin tabakasını keser ve hipostomunu 

epidermisten içeri sokar. Birçok Ixodid türü hipostom etrafında polimerize olan, 

keneyi deriye sabitleyen ve kene tükürüğü ile konak sıvılarının sızmasını önleyen 

çimento gibi bir madde salgılar (Nuttall ve ark., 2000). Pıhtılaşma, vazokonstriksiyon 
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ve trombosit agregasyonu içeren hemostaz, kene ağız parçalarının konak derisine 

girmesinin ardından oluşan mekanik yaralanmaya karşı konakta görülen ilk savunma 

mekanizmasıdır. Kenenin uzun süre boyunca konağa tutunması hem hematofajiye 

adapte olması hem de vücut büyüklüğündeki artış için gereklidir. Ancak, bu durum 

beslenme bölgesine farklı lökosit popülasyonlarının infiltrasyonu da dahil olmak üzere 

konağa bağlı çeşitli yangı reaksiyonlarının gelişimi için yeterli süre sağlamaktadır. 

Dolayısıyla uzun süreli bağlanma ve beslenme büyük oranda, beslenme bölgesindeki 

yangı, hemostatik reaksiyonlar ve konak bağışıklığına karşı kene tükürük salgısının 

sahip olduğu özelliklerle mümkündür. Kan ile beslenmeye bir adaptasyon olarak 

keneler, tükürük salgılarında konakta ağrı, kaşınma ve kenenin beslendiği ortamdaki 

kan akışını bozan hatta keneye doğrudan zarar vererek konaktan ayrılmasına ve 

ölümüne neden olan konak immün cevabını (doğuştan gelen ve adaptif immün cevap) 

baskılayabilen immünomodilatör kompleks bir karışıma sahiptir. Böylelikle kesintisiz 

bir şekilde kan ile beslenme sağlanır. Örneğin I. scapularis, yaralanma ve enfeksiyon 

bölgelerine hücre göçünde önemli olan hem lökosit hem de endotel hücre 

moleküllerini baskılamak için tükürük adaptasyonlarını geliştirmiştir. I. ricinus, Ixodes 

hexagonus ve Ixodes uriae'nin tükürük bezi ekstraktlarının her biri doğal konakların 

serumlarında alternatif yol aktivasyonunu inhibe eder. Ayrıca tükürük salgısında 

bulunan ve kenenin beslenmesini sağlayan faktörlerin konakta patojen varlığını 

sürdürmesinde etkili olduğuna dair kanıtlar da vardır (Bowman ve ark., 1997; Kotal 

ve ark., 2015; Lawrie ve ark., 1999; Ribeiro, 1987 ve Wikel, 2013). Lektinler hem 

bakteri hem de virusların yanı sıra muhtemelen tüm ökaryotlarda bulunan 

moleküllerdir. Omurgasızlardaki lektinler hücre adezyonu, opsonizasyon, fagositoz ve 

sitolizde görev almaktadır. Ancak bu moleküller vektörler tarafından patojenlerin 

naklinde de rol oynayabilirler. Yapılan çalışmalar dört kene türünün hemolenfinde 

lektin molekülünün varlığını ortaya koymuştur (I. ricinus, Ornithodoros tartakovskyi, 

Ornithodoros tholozani ve Argas polonicus). Bunların içinde I. ricinus hemositleri B. 

burgdorferi spiroketlerini kıvrılma yolu ile fagosite eder ve bu mekanizmanın lektin 

tabanlı bir yol olduğu düşünülmektedir (Grubhoffer ve Jindrak, 1998). 

 

 

Kene tükürük bileşenlerinin konak üzerindeki etkileri vasıtasıyla kene-

kaynaklı patojenleri nakletmeleri, tükürük ile aktive edilen nakil (SAT) olarak 
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adlandırılır. Bu terim ilk kez Rhipicephalus appendiculatus tükürük bezi ekstraktı ile 

Thogoto virusun naklini tanımlamak için kullanılmıştır ve daha sonra birçok kene-

kaynaklı patojen için de gösterilmiştir. Tükürük ile aktive edilen nakil, dolaylı olarak, 

aynı konakta enfekte ve enfekte olmayan kenelerin birlikte beslenmesi arasında 

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

 
 

Kenelerin beslenme dönemleri arasının aylarca sürebilme ihtimaline karşı 

kendilerini enfekte eden patojenler, bu süre içerisinde dormansi halde kalır ve bir 

sonraki beslenme döneminde uyarılana kadar büyük ölçüde enfekte değillerdir 

(Katavolos ve ark., 1998). Bu patojenlerin bir konağa nakledilmeden önce yeniden 

aktifleşme ve/veya replikasyonu gerekir. Bu yüzden kene tükürük salgısının yanı sıra 

kenenin konak üzerinde tutunma süresi de patojen nakli ile ilişkilidir. Yapılan bir 

çalışmada, B. burgdorferi sensu stricto spiroketleri ile enfekte rodentlerin, kene 

tutunma süresine bağlı olarak (24 saatten 72 saate kadar) arttığı tespit edilmiştir 

(Piesman ve ark., 1987). Benzer bir çalışmada, İnsan Granülositik Ehrlichiae ajanı 

(NTN-1 alttürü) ile enfekte keneler farklı sürelerde konaktan uzaklaştırıldığında 

tutunma süresindeki artışa bağlı olarak Ehrlichiae ile enfekte konak sayısında artış 

gözlenmiştir (Katavolos ve ark., 1998). Yine, kayalık dağlar benekli humması etkeni 

R. rickettsi ile enfekte erkek Amblyomma aureolatum aç erişkinlerin kobaylar üzerinde 

farklı süreler boyunca tutunmuştur. Çalışma sonucunda 10 saatin üzerinde kenenin 

konağa tutunmasının R. rickettsii’nin başarılı bir şekilde nakledildiği gözlenmiştir 

(Saraiva ve ark., 2014). Başka bir çalışmada ise Borrelia afzeli ve Borrelia garinii ile 

enfekte 1962 Ixodes persulcatus’ta beslenme periyodunun erken evresinde tükürük 

bezlerinde spiroket bulunduran kenelerin oranında veya spiroket konsantrasyonunda 

artış olmamıştır. Bu durum erken evrede kene bağırsağından tükürük bezlerine 

Borrelia göçünün, tükürük ile patojen nakli için bir ön koşul veya önemli olmadığını 

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

 

 

Omurgalı hayvanlardaki patojenlerin, omurgasız vektörlerde nesiller boyunca 

nakledilmesi, enfeksiyon hastalıklarının epidemiyolojisinde oldukça karmaşık bir 

problem oluşturmaktadır. Sadece tek konaklı vektör ile nakledilen patojenlerin 

(Rhipicephalus annulatus-Babesia bigemina) hayatta kalması vektördeki kalıtsal 

geçişe bağlıdır. Bunun mantıklı bir gereklilik olduğu gösterilebilir. Aksi halde, doğal 

toplumlarda bu tür naklin hastalığın korunmasındaki epidemiyolojik rolü daha az 

belirgindir. Bu durum nicel bir problemdir ve çözümü, doğada meydana gelen farklı 

nakil türlerinin dikkate alınmasına bağlıdır (Fine, 1975).  

 

 

Transstadial nakil veya transstadial enfeksiyon, sadece geçişi değil aynı 

zamanda bir gelişim aşamasından diğerine patojenin gelişimini tanımlamak için 

yaygın olarak kullanılmaktadır. Patojenin gelişimi veya çoğalması enfektivitenin 

gerekli bir öncüsüdür. Tüm kan emen artropodlar konak kanı ile viral patojenleri 

almalarına rağmen, sadece belirli türler, bir patojeni başka bir duyarlı hayvana 

nakledebilir. Bir arthropodun biyolojik vektör olabilme yeteneği genetik olarak 

belirlenir ve bağırsak bariyeri (epitel hücrelerinin virüs çoğalmasını 

destekleyememesi), virüs-vektör özgüllüğünden sorumlu olabilir. Çünkü artropodların 

peritropik makriksi (bağırsak içerisindeki besinleri çevreleyen membranöz kese) 

omurgalıların bağırsak mukozasına benzemektedir. Bu yapı patojenlerin, bağırsak 

mikrobiyotasında bulunan bakterilere ve aşındırıcı gıda parçacıklarının bağırsak 

epiteline zarar vermesini önlemek için koruma sağlar. Bir patojenin spesifik artropod 

vektörü içinde hayatta kalması çeşitli içsel ve dışsal faktörlere bağlıdır. Örneğin, 

sivrisinek veya kenelerin enfekte olabilmesi için belirli konsantrasyonda 

mikroorganizma gerekmektedir. Bu durum bir patojenin beslenme kanalına girdikten 

sonra yeterli konsantrasyonda olmadığında üstesinden gelemeyeceği fiziksel ve 

kimyasal engeller ile karşı karşıya olduğunu göstermektedir. Bu engeller sindirim 

enzimleri aracılığıyla virüs inaktivasyonu, bağırsak hücre zarı geçirgenliğindeki 

değişiklikler, bağırsak hücreleri üzerindeki sınırlı sayıda spesifik patojen reseptör 
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bölgesi ve yüzey tipi bir savunma mekanizması olabilir (Burgdorfer ve Varma, 1967; 

Naraisman ve ark., 2014 ve Rudzinska ve ark., 1982). Transstadial nakil patojenin 

kenede bir gelişim aşamasından diğerine nakledilmesi olarak tanımlansa da patojen 

mikroorganizma kene gelişimi boyunca varlığını sürdürür. Bu durum ‘transstaddial 

hayatta kalma’ (transstadial survival) olarak da tanımlanır (Madder ve Horak, 2013 ve 

Zaher ve ark., 1977).   

 

 

 

1.7.2. Transovarial Nakil 

 

 

Enfeksiyöz ajanın kalıtsal olarak nakli tartışmalarında kullanılan terimlerin 

çoğu, geçişten sorumlu spesifik biyolojik mekanizmaların tanımlayıcısıdır, örneğin, 

transplasental, transmammal, transovum ve transovarialdir. Tüm bu nakil türleri için 

ortak payda, onları epidemiyolojik bir açıdan ele aldığımızda belirgindir. Bu durum 

1940’larda Gross ve diğerleri tarafından kabul edilmiş ve tüm bu olasılıkları 

kapsayacak şekilde ‘vertikal’ nakil kavramının oluşturulmasına yol açmıştır 

(Anderson ve May, 1981). Bu yazarları takiben, vertikal nakil, patojenin bir ana 

organizmadan onun yavrusuna aktarılması olarak tanımlanabilir (Fine, 1975). 

Transovarial nakil iki spesifik enfeksiyon oranı ile de tanımlanabilir; (i) transovarial 

enfeksiyon oranı, mikroorganizmaları yavrularına nakleden dişilerin yüzdesini, (ii) 

yavru enfeksiyon oranı, enfekte dişiden elde edilen enfekte yavru yüzdesini ifade eder 

(Socolovschi ve ark., 2009). 

 
 

Vertikal veya transovarial nakil, bazı kene kaynaklı patojenler için önemli bir 

nakil yoludur. Enfekte bir konaktan beslenen çiftleşmiş ixodid dişi kene, yumurtalarını 

bırakmak için konaktan ayrılır. Dişi kenenin bağırsağında bulunan patojenler kenenin 

üreme organlarını (çoğunlukla yumurtalıklar) enfekte edebilir ve çoğalabilir. Bu 

şekilde, patojen bir sonraki kuşağa aktarılır. Bu nakil yolu ile enfekte bir dişi, her biri 

bir enfektesiyon kaynağı olarak hizmet edebilecek yüzlerce hatta binlerce enfekte larva 

üretebilir (Orkun, 2019).  
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1.7.2. Eş Beslenme ile Nakil 

 

 

Eski zamanlarda omurgalı konak ile kene kaynaklı patojen naklinin, omurgalı 

konak içerisinde sistemik bir enfeksiyonun gelişimine bağlı olduğu düşünülmüştür. 

Birçok patojen, hayatta kalmak için kan ile beslenen artropodlara güvenir. Enfekte 

olmamış artropod vektör enfekte olmuş bir omurgalı konaktan beslendiğinde, patojen 

kan ile alınır. Sistemik enfeksiyon seviyesi yükseldikçe(viremi, bakteriyemi, 

parazitemi) kan ile beslenen artropod vektörün enfekte olma olasılığı artar veya buna 

bağlı olarak omurgalı konağın bir enjektör aracılığıyla enfeksiyonuna dayalı 

çalışmalar gerçekleşir. Keneler ile birlikte doğal nakil koşullarını taklit eden çok 

sayıda çalışma sistemik enfeksiyon ile naklin değişmezliğine meydan okumakla 

birlikte alternatif olarak sistemik olmayan bir yolun varlığını ortaya koymaktadır 

(Randolph ve ark., 1996). 

 
 

Eş beslenme ile nakil, çok sayıda vektör-kaynaklı patojen için bildirilmiş bir 

nakil mekanizmasıdır (Voordouw, 2015). Bu nakil mekanizması ilk defa Thogoto 

virüsün viremi görülmeyen kobaylar arasında enfekte olmuş keneden enfekte olmamış 

keneye nakli ile gösterilmiştir. Eş beslenme nakilde, omurgalı konakta sistemik 

enfeksiyonun yokluğunda enfekte kene ile enfekte olmayan kenenin birlikte 

beslenmesi sonucu meydana gelir (Şekil 1.6) (Jones ve Nuttall, 1989 ve Randolph ve 

ark., 1996). Eş beslenme ile nakil, genellikle, deride geçici ve lokalize bir enfeksiyona 

bağlıdır. Vektör kaynaklı patojen, vücuda girdiği bölgeden yayılarak konak 

organizmada sistemik enfeksiyon oluşturan nakil mekanizmasından (sistemik nakil) 

farklılık gösterir. Bu nakilde konak organizma patojen değişimini kolaylaştırmak için 

enfekte ve enfekte olmamış keneleri aynı zamanda ve bölgede bir araya getiren geçici 

bir köprü görevi görür. Eş beslenme ile naklin aksine sistemik nakilde ise vektörler 

konak enfekte olduktan haftalar, hatta aylar, sonra patojeni alır. Kenelerin eş beslenme 

ile enfekte olması kene kaynaklı viral patojenlerin yanı sıra Lyme hastalığı etkeni B. 

burgdorferi sensu lato’da gösterilmiştir (Gern ve Rais, 1996; Ogden ve ark., 1997 ve 

Voordouw, 2015). 
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Şekil 1.6. Kenelerde eş beslenme ile patojen nakli (Nimften larvaya) (Voordouw, 2015). 

 

Canlılar, patojen mikroorganizmalar tarafından enfeksiyon tehdidine karşı çok 

yönlü bir bağışıklık sistemi geliştirmelerine rağmen, bakteri, protozoon ve fungal 

patojenler konakları tarafından yok edilmeyi önlemek için aynı derecede sistemler 

geliştirerek yanıt vermişlerdir (Deitsch ve ark., 2009). Konak immün sistemden 

kaçınılması, uzun süre sistemik enfeksiyon oluşturan vektör kaynaklı patojenler için 

öneme sahiptir. Birçok vektör kaynaklı patojen antijenik değişim vasıtasıyla konağın 

immün cevabından kaçınabilir. Patojenin artropod vektöründe daha uzun süre 

bulunurken, buna karşılık omurgalı konağında daha az süre bulunması, konağının 

immün sisteminden kaçınma mekanizmalarından biri olabilir. Bu durumda eş 

beslenme mekanizması potansiyel olarak bağışıklık sisteminden kaçınma stratejisi 

olabilir. Çünkü bu mekanizma patojenin, omurgalı konağında bulunduğu süreyi en aza 

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

 

 

Eş beslenme ile naklin başarılı bir şekilde gerçekleşebilmesi için larva ve nimf 

kenelerin aynı konak üzerinde aynı zamanda beslenmesi gerekmektedir. Bu yüzden eş 

beslenme ile nakil iki gerekli ekolojik koşula sahiptir. Bunlar, larva ve nimflerin konak 

arama aktivitesindeki senkronizasyon ve aynı konakta birlikte bulunmalarıdır. Kuzey 

Amerika ve Avrupa arasındaki iklim farklılıkları eş beslenme ile nakil için önemli 

sonuçları olan farklı kene aktivite modelleri oluşturur. Kuzey Amerika’da I. 

scapularis’in larva ve nimfleri, yılın farklı zamanlarında (sırasıyla yaz başı ve yaz 

sonu) konak arama davranışı sergilerler. Avrupa’da ise I. ricinus’un larva ve nimfleri 



25 
 

ilkbahardan sonbahara aynı zamanda aktiftir. Bu yüzden spiroketlerin eş beslenme ile 

nakledilme potansiyeli muhtemelen Kuzey Amerika’ya kıyasla Avrupa’da daha 

fazladır (Voordouw, 2015). 

 

 

 

1.7.3. Venereal Nakil 

 

 

Ixodid kenelerin çiftleşmesi konakları üzerinde gerçekleşmektedir. Ancak 

Ixodes türleri konağın üzerinde veya dışında çiftleşirler ve spermatidlerin oluşumu 

nimf veya erişkin aşamanın başlangıcında olur. Erişkin keneler çiftleşmede genellikle, 

konağa tutunmuş halde bulunurlar. Dişi birey beslenmeyi çiftleşmeden sonra 

tamamlar. Eğer dişi birey çiftleşmezse tam olarak büyüyemez ve birkaç hafta boyunca 

konakta kalır. Argasid kenelerde ise çiftleşme her zaman konak dışında gerçekleşir. 

Çiftleşme sırasında spermatafor (Şekil 1.7) dişi kenenin genital kanalına iletilir 

(Feldman-Muhsam ve Borut, 1971 ve Oliver ve ark., 1974).  

 

 
Şekil 1.7. Hyalomma excavatum’da çiftleşmenin bozulmasıyla erkek ağız parçasının ucuna 

spermataforun yapışması (3), çiftleşmeden 24 saat sonra receptaculum seminisin diseksiyonu ile 

endospermatafor (4) (Feldman-Muhsam ve Borut, 1971).  

 

Venereal nakil enfekte erkek kenelerin çiftleşme sırasında enfekte olmayan dişi 

keneye patojeni aktarmasıdır. Venereal nakil erkek kene tarafından üretilen 

spermatoforun dişi kenenin genital açıklığına nakledilmesi sırasında gerçekleşir. 
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Kırım Kongo kanamalı ateşi virüsünün venereal nakli bazı vektör kene türlerinde 

gösterilmiştir (Madder ve ark., 2013).  

 
 

Keneden-keneye nakil düşünülürken, transovarial ve venereal nakil (erkekten 

dişiye) Ornithodoros porcinus popülasyonlarında Afrika domuz ateşi virüsünün 

korunmasına katkıda bulunan en önemli mekanizmalardır. Venereal nakil oranı 

%10’dan %90’a kadar değişebilir. İlginç bir şekilde, enfekte olmayan dişi kenelerin 

enfekte erkekler ile çiftleşmesi sonrasında dişinin yumurtlaması sonucu meydana 

gelen ilk yumurta kütlesindeki yavrular enfekte değildir. Ancak bu dişilerin %15’i 

ikinci yumurta kütlesinde enfekte olmuş yavrular üretmiştir. Bunun yanı sıra dişiden 

erkeğe venereal nakil ile ilgili bildirim de mevcuttur. Ancak, bu nadir bir olaydır ve 

patojenin kene popülasyonunda varlığı korumasını önemli ölçüde etkilemediğini 

düşündürmektedir (Endris ve Hess, 1994 ve Kleiboeker ve Scoles, 2001). Başka bir 

çalışma ise Borrelia crocidurae ile enfekte Ornithodoros erraticus erkek birey dişiye 

çiftleşme sırasında spiroketleri nakletmiştir. Erkek bireyin birçok dişi ile çiftleşmesi 

B. crocidurae popülasyonun varlığını sürdürmesine katkı sağlamaktadır (Gaber ve 

ark., 1982).  

 

 

 

1.8. Dermacentor Soyu  

 

 

Keneler içerisinde önemli vektörleri bulunduran ve tür çeşitliğine sahip olan 

Ixodidae ailesi içeresindeki Dermacentor soyunun üyeleri, özellikle Amerika, Asya ve 

Avrupa’daki insan ve hayvan sağlığı açısından hayli önem arz etmektedirler (Estrada-

Peña ve ark., 2004). Bu soyda dünya çapında şimdiye kadar 36 tür tanımlanmış olup 

bu sayının taksonomik olarak muamma olan bazı türlerin detaylı analizleri neticesinde 

daha da artacağı tahmin edilmektedir (Wang ve ark., 2019). Dermacentor soyundaki 

kenelerin morfolojisine baktığımızda; skutumları ve konskutumları nakışlı bir 

görünüme sahiptir. Belirgin gözler mevcut olup (D. nitens’ de gözler belirgin değildir) 

festonlar erkek bireylerde bulunur ve 11 tanedir. Kapitulum dört köşeli ve eni 

boyundan uzundur. Hipostomun median çizgisinin her iki tarafında üçer sıra diş 
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bulunur. Palpler kısa ve geniş olup birinci eklem ikinci birleşmiş durumdadır. 

Koksaların büyüklüğü birinciden dördüncüye kadar artmaktadır. Dördüncü koksa çok 

geniştir. Erkek ve dişinin birinci koksaları ortasından yarıktır. Bacaklar incedir ve açık 

renkli halkalar bulunmamaktadır ancak pulvillumlar daima mevcuttur. Stigmalar 

yuvarlağa yakın veya virgül şeklindedir. Erkeklerde ventral plak bulunmamaktadır. 

Anal oluk anüsün arkasındadır (D. nitens’ de anal oluk belirgin değildir). Aç kenelerin 

büyüklüğü genelde 4-5 mm arasındadır (D. nitens 3 mm)(Arthur, 1960; Walker ve 

ark., 2003 ve Estrada-Peña ve ark., 2004). 

 

 

 

1.8.1. Dermacentor marginatus Tür Kompleksi 

 
 

Açığa kavuşturulmayı bekleyen ve göreceli olaraktan hakkında daha az genetik 

veriye sahip olduğumuz soylardan biri de Dermacentor soyudur (Kloch ve ark., 2018 

ve Paulaukas ve ark., 2018). Dünya çapında şu ana kadar tanımlanmış 36 tür ile temsil 

edilen Dermacentor soyundaki keneler, morfolojik özellikleri, yaşam döngüsü, sezon 

aktiviteleri, konak çeşitliliği ile ekolojik bakımından benzerlik gösterirler ve özellikle 

bazı yakından ilişkili türlerin morfolojik identifikasyonunda zorluklar veya 

yanlışlıklar söz konusu olabilir (Wang ve ark., 2019). Estrada-Peña ve Estrada-Peña 

(1991), Palearktik fauna bölgesinin belirgin bir kenesi olan D. marginatus’ u toplanan 

941 örnek üzerinden morfolojik olarak yeniden tanımlanmıştır. Dermacentor 

türlerinin özellikle palp, dorsal spur, kornua boyutu, spiraküler plaka, skutal kalıp ve 

dişi genital açıklık düzeyinde çok yüksek intraspesifik morfolojik varyasyon 

sergilediğini ve D. niveus ile D. daghestanicus’ un, D. marginatus’ un sinonimleri 

olduğu sonucuna varmıştır. Halen birçok bilinmezlik içeren Serdjukovia altsoyu 

içerisinde birbirine yakın ilişkili çeşitli türler (D. raskemensis, D. niveus, D. 

ushakovae, D. pomerantzevi, D. marginatus, D. silvarum ve D. nuttalli) yer almakta 

(Filippova, 1977), bu türlerden özellikle morfolojik olarak çok benzer bazılarının 

taksonomik geçerliliği halen tartışılmakta olup geçmişteki identifikasyonlarda yaygın 

bir şekilde hatalar olabileceği belirtilmektedir (Guglielmone ve ark., 2014).  
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Dermacentor marginatus, D. nuttalli, D. silvarum D. ushakovae ve D. niveus 

türleri D. marginatus kompleksini oluşturmaktadır (Filippova ve Plaksina, 2005). 

Bunun yanında çok yeni olarak en son bulunuşundan uzunca bir aradan sonra varlığı 

aktif bir popülasyondan yeniden keşfedilen bir Dermacentor olan D. raskemensis’ in 

Türkiye’den toplanan örneklerinin barkodlanması ve detaylı filogenetik analizleri 

göstermiştir ki bu türün D. marginatus ile monofiletik bir türleşmeye sahip olabileceği 

ve bu kompleksin içinde yer aldığı ortaya konmuştur (Orkun ve Vatansever, 2021). 

Bazı morfolojik özellikler erişkin olmayan Dermacentor kenelerinin identifikasyonu 

için yararlı olsa da D. marginatus kompleksinin morfolojik tür tanımlamaları bazı 

türlerde hayli zor olmakta ve kolaylıkla karıştırmalara sebep verebilmektedir. Bu 

yüzden bu gruptaki kenelerin güçlü bir genetik karakterizasyonuna ve 

popülasyonlarının yapısını ortaya koymaya ihtiyaç vardır. Aksi halde özellikle kene 

taksonomisinde dolayısıyla ilgili türlerin coğrafik dağılımlarında ve 

vektörlüklerindeki bilgilerde ciddi yanlışlıklar içten bile değildir. Bunlardan, Barker 

ve Murrell (2004), D. ushakovae’ yi D. marginatus’ tan ayrı bir tür olarak listelemiştir. 

Guglielmone ve ark. (2009), türlerin karşılaştırma durumu netleşinceye kadar D. 

ushakovae' yi geçici olarak kabul etmiştir ve yine Guglielmone ve ark. (2014)’ deki 

kitapta her ne kadar yazarlar arasında farklı görüşler olsa da D. ushakovae geçerli bir 

tür olarak yer almıştır. Estrada-Pena ve Estrada-Pena (1991), yapılan morfolojik 

analizler neticesinde D. niveus ve D. daghestanicus’ un D. marginatus’ un sinonimi 

olduğunu iddia etmişlerdir. Ancak Guglielmone ve ark. (2014), aksi ortaya konan 

kadar D. niveus’ u geçerli bir tür olarak listelemiş ve D. daghestanicus’ un bu türün 

sinonimi olarak belirtmişlerdir. Moshaverinia ve ark. (2009), D. marginatus ve D. 

niveus türleri arasında ciddi problemlerin olduğunu ve bu türlerin aralıklarla sinonim 

olarak kullanıldıklarını belirtmiş ve Internal Transcribed Space (ITS) bölgesinin 

sekans analizi sonucu D. marginatus ile D. niveus arasında %99 oranında sekans 

homolojisi tespit edildiğini ve bunların konsipesifik olduğunu iddia etmişlerdir. Ayrıca 

D. marginatus’ un ITS-2 bölgesinin nükleotid sekansı GenBank’a kayıtlı diğer D. 

marginatus ITS-2 sekansı ile karşılaştırıldığında %98 sekans homoloji olduğu da 

belirtilmiş. Bogdanov ve ark. (2017), da D. marginatus, D. niveus, D. silvarum, D. 

nuttalli ve D. reticulatus’ un sitokrom c oksidaz (COI) gen bölgesinin filogenisinde D. 

marginatus kompleksin üç belirgin kümeye ayrıldıklarını ve ilk kümede D. 
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marginatus, ikinci kümede D. niveus, üçüncü kümede ise D. nuttalli ve D. silvarum 

olduğunu belirtmişlerdir. Ancak Jizhou ve ark. (2014)’nın yapmış olduğu bir çalışma 

ise COI ve 16S rDNA sekans analizine göre D. marginatus ile D. nuttalli türlerinin 

birlikte kümelendiğini göstermişlerdir. Ancak yukarı da bahsedildiği üzere D. 

raskemensis’in genetik verisi (COI ve 16S rDNA) ilk defa ortaya konup Dermacentor 

filogenisine dahil edildiğinde bu türün her iki gen seviyesinde de D. marginatus ile 

aynı koldan dallandığı (monofiletik) ve D. nuttalli ve D. silvarum keneleri ile 

kompleksin ana kladesi içerisinde ayrı bir dallanma yaptığı ortaya konmuştur (Orkun 

ve Vatansever, 2021). Dermacentor türlerinin mitokondrial genom analizleri ve 

farklılıkları göz önüne alındığında; Zhang ve ark. (2019), bir D. marginatus örneğinin 

mitokondriyon genomunu dizilemiş ve diğer Metastriata keneleri ile aynı düzene sahip 

olduğunu, ancak rrnS ve tRNA-Val arasındaki kodlanmamış bölgenin diğer 

Dermacentor türlerinden kısa olduğunu bildirmiştir. Guo ve ark. (2016), ise D. 

silvarum ile D. nitens’ in mitokondriyal genom sekanslarını karşılaştırdıklarında D. 

silvarum genomunun 106 kb daha uzun olduğunu ve hem nükleotid (%15.46-35.14) 

hem de aminoasit (%6.05-48.98) açısından dizi farklılığının mevcut olduğunu 

göstermişlerdir. Kartashov ve ark. (2020), D. reticulatus’ un mitokondriyal genom 

analizini yapmış ve genomunun D. marginatus, D. silvarum, D. nuttalli ve D. 

everestianus ile benzerliğini sırasıyla; %85,1, %84,8, %85,4, %85,7 olduğu tespit 

etmiştir. Son olarak, Chen ve ark. (2020), yeni nesil sekans analizi kullanarak D. 

marginatus, D. nuttalli ve D. silvarum mitokondriyon genomları karşılaştırdıklarında 

yüksek sekans benzerliğe sahip olduklarını (%95) ve gen dizilimlerinin aynı tipte (tip 

3) olduğunu bildirmişleridir. 

 

 

 

1.8.1.1 Dermacentor marginatus 

 

 

1.8.1.1.1 Morfoloji 

 

 

Dermacentor marginatus’un morfolojik karakteristiğine bakıldığında; dişi 

bireylerinde porose areaların şekli dar-oval ve genital açıklık ise ‘V’ şeklindedir ve de 
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kapitulum 774-948 mikrometre (µm) civarındadır. Erkek bireylerde ise kornua ve palp 

eklemindeki posterior spur kısadır, kapitulum 700-900 µm civarındadır. Her iki 

cinsiyette de basis kapitulum dörtgen, anal oluk anüsün arkasında ve birinci koksadaki 

internal ile eksternal spur aralığı ortadır. Ayrıca eksternal spur, internal spurdan kısadır 

(Estrada-Peña ve Estrada-Peña, 1991; Estrada-Peña ve ark., 2004 ve Ioniţă ve ark., 

2008). Morfolojik olarak yakın ilişkili bir diğer tür olan D. niveus’un (her ne kadar 

taksonomisi karışık bir tür olsada) morfolojik karakteristiğinde ise spirakulum oval ve 

dorsale doğru daralır. Dorsal palp eklemindeki spur belirgindir. Ayrıca dişi bireylerde 

trohanter iki ve üç ventral spur yoktur (Estrada-Peña ve Estrada-Peña, 1991). 

 

 

 

1.8.1.1.2 Biyoloji 

 

 

Dermacentor marginatus’un biyolojisi ve konak tercihi göz önünde 

bulundurulduğunda üç konaklı bir gelişim (yaşam döngüsü) gösterdiği ve tüm yaşam 

döngüsünü 1-2 yıl içerisinde tamamlayabildiği kaydedilmiştir (Hornok, 2017; Ioniţă 

ve ark., 2008; Rubel ve ark., 2016 ve Walker ve ark., 2003). Aç erişkinlerin ana aktivite 

dönemleri ilkbahar ve sonbahar ayları olup daha güney bölgelerde kış boyunca 

uzayabildiği bildirilmiştir (Rubel ve ark., 2016). Ayrıca bu durum bu çalışmanın 

planlandığı coğrafik bölge de daha önceden görülmüş olup kış aylarında dahi hem aç 

erişkinlere hem de konak üzerinde D. marginatus’ ların tespit edildiği kaydedilmiştir 

(Orkun, 2015). D. marginatus antropofilik bir kene olarak da kabul edilir(Selmi ve 

ark., 2009) ve bu kene kaynaklı insan enfestasyonlarına ülkemizde özellikle sonbahar-

ilkbahar aylarında sık karşılaşıldığı bildirilmiştir (Karaer ve ark., 2011 ve Orkun ve 

ark., 2014b). Erişkin keneler genelde sığır, koyun, keçi, at gibi evcil ve özellikle yaban 

domuzları gibi yabani tırnaklıları konak olarak tercih etmektedirler. Erişkin olmayan 

(larva ve nimfler) D. marginatus keneleri ise endofilik (yuvaya bağımlı) karakterde 

olup genellikle küçük memeliler (özellikle rodentler), insektivorlar (kirpiler) ve 

tavşanlar üzerinden beslenirler (Hornok, 2017 ve Walter ve ark., 2016). 
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1.8.1.1.3 Yayılışı 

 

 

Dermacentor marginatus türü nakışlı koyun kenesi olarak da bilinir (Estrada-

Peña ve ark., 2004; Hornok, 2017 ve Walker ve ark., 2003). Bu türün ekolojisine ve 

coğrafik dağılımına baktığımızda; kozmopolit bir kene türü olup ve Afrika’nın kuzey 

kesimlerinden (Fas, Cezayir, Tunus), Avrupa’nın güney kesimlerinden Fransa’nın 

kuzeyine, Türkiye (Anadolu) ve Suriye’nin kuzeyinden Rusya ve Çin’e kadar geniş 

coğrafik dağılıma sahip olduğu bilinmektedir. Ayrıca bu türün İran’ın kuzey, 

kuzeybatı ve batısında da yayılım gösterdiği kaydedilmiştir (Darvishi ve ark., 2014; 

Hornok, 2017 ve Walter ve ark., 2016).  

 

 

Dermacentor marginatus’un güney enlemlerde daha sıcak ve kuru bir iklime 

adapte olduğu iyi bilinmektedir ve buralardaki genellikle bozkırlarda, Alp steplerinde, 

orman bozkırlarında ve yarı çöl alanlarında popülasyonlarının aktif bir şekilde 

sürdürürler. Almanya'da kserofilik bozkır benzeri bitki örtüsünü, özellikle açık koyun 

meralarını tercih ettiği bildirilmiştir (Walter ve ark., 2016). İtalya'nın orta ve yüksek 

rakımlarında, açık meşe ormanları ve kuru çayırlar tipik yaşam alanları iken, güney 

İtalya'da ormanlık alanlarda yaşamaktadır. Güney Fransa'da, kıyıdan 960 metre (m) 

yüksekliğe kadar olan alanlarda da yerleşim gösterdiği bildirilmiştir (Rubel ve ark., 

2016). Ülkemizde ise özellikle yarı kurak alanlara geçiş, yarık kurak alanlar ve daha 

seyrek olaraktan da orman vejetasyonlarının bulunduğu habitatlarda yayılım 

gösterdiği bilinmektedir (Kurtpınar, 1954; Merdivenci, 1969 ve Orkun, 2015). 

 

 

Dermacentor marginatus'un varlığı ülkemizde özellikle step habitata sahip 

coğrafik alanlardaki ağırlıklı olarak omurgalı konaklar üzerinden bildirilmiş olup 

erişkinlerinin başlıca sığır, koyun, keçi, at, eşek, yaban domuzunda ve gelişmemiş 

formlarının (larva ve nimf) ise yabani küçük memelilerde tespit edildiği rapor 

edilmiştir (Açıcı ve Celep, 1997; Arslan ve ark., 1999; Aydın, 2000; Aydın ve ark., 

2012; Bakırcı ve ark., 2012; Bursalı ve ark., 2015; Çiçek, 2000; Eser, 2012; Hoffmann 

ve ark., 1971; Khan, 1972; Kurtpınar; 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; Sayın ve ark., 1982; Sayın ve Dumanlı, 1982; Sayın ve ark., 1997; 

Zeybek ve Kalkan 1984; Taşcı, 1989; Yay ve ark., 2004; Yeşilbağ ve ark., 2013 ve 

Yukarı ve Umur, 2002). Bunun yanında ülkemizde genelde D. marginatus’un aktif 

olarak yayılım gösterdiği yerlerdeki insanlardan da kan emdiği rapor edilmiştir 

(Bakırcı ve ark., 2014; Bursalı ve ark., 2010; Bursalı ve ark., 2011; Bursalı ve ark., 

2013; Gargılı 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). Ayrıca 

bu tezde belirlenen çalışma alanlarının da içinde yer aldığı Bolu, Ankara, Kırşehir hattı 

boyunca D. marginatus kenelerinin erişkinlerinin Ağustos-Mayıs ayları arasında sığır, 

koyun, keçi, yaban domuzlarından, insanlardan ve de vejetasyondan toplandığı 

bildirilmiştir (Orkun, 2015). Bunun yanında taksonomik olarak halen tartışmalı olan 

D. niveus (Guglielmone ve ark., 2014) türünün varlığı da Türkiye’nin çeşitli 

bölgelerindeki evcil ruminantlardan ve insanlardan morfolojik olarak bildirilmiştir 

(Akdemir, 2002; Arslan ve ark., 1999; Bursalı ve ark., 2010; Bursalı ve ark., 2011; 

Bursalı ve ark., 2013; Çiçek, 2000; Değer ve ark., 2016, Eser, 2012; Hoffmann ve ark., 

1971; İça ve ark., 2007; Karataş, 2020; Keskin ve ark., 2017; Khan, 1972; Kurtpınar, 

1954; Mamak ve ark., 2006; Merdivenci, 1969; Oytun, 1956; Sayın ve ark., 1997 ve 

Yukarı ve Umur, 2002). Ancak bu türün orijinal tanımlamasında dahi D. marginatus 

ile morfolojik ayırımı çok yüzeysel ve kolaylıkla karıştırmaya (yanlış identifikasyona) 

müsait ve de genetik olaraktan net bir ayırım henüz ortaya konmadığından bu 

bildirimler onaylanmaya (konfirmasyon) ihtiyaç duymaktadır. Ek olarak, her ne kadar 

ülkemizde D. daghestanicus varlığını morfolojik olarak bildirilmiş olsa da (Bursalı ve 

ark., 2010; Bursalı ve ark., 2011 ve Özkan, 1978) daha sonra Bursalı ve ark. (2012), 

kendi identifikasyonlarının tekrar incelediklerinde bunların D. marginatus’un varyantı 

olduğunu bildirerek düzeltmişlerdir. Keza D. daghestanicus türünün taksonomik 

olarak durumu net olmamakla birlikte bazı yazarlar bunun D. niveus’un sinonimi 

olduğunu belirtmişlerdir (Guglielmone ve ark., 2014). Bunların haricinde D. 

marginatus kompleksinde yer alan diğer türlerin (D. ushakovae, D. silvarum ve D. 

nuttalli) varlığı ülkemizden bildirilmemiştir. 
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1.8.1.1.4 Vektörlük 

 

 

Dermacentor marginatus kenelerinin birtakım kene-kaynaklı patojenlerin 

naklinde vektör olarak rol oynadığı kanıtlanmış olup bazı patojenler içinse potansiyel 

vektör olarak kabul edilmektedir (Hornok, 2017 ve Walter ve ark., 2016). Bu 

patojenler içerisinde D. marginatus’un farklı coğrafyalarda farklı patojenleri 

kompetent (yetenekli) vektör olarak naklettiği bilinmekte olup, bunlar: virüslerden; 

KKKA virüsü, KKE virüsü, Omsk Kanamalı Ateşi virüsü (Hornok, 2017), Benekli 

Ateşi riketsiyalarından; Rickettsia slovaca, Rickettsia raoultii, Rickettsia sibirica 

subsp. sibirica (Oteo and Portillo, 2012 ve Parola ve ark., 2013), ve protozoonlardan; 

Babesia caballi ve Theileria equi türleridir (Nosek, 1972). Bunun yanında, D. 

marginatus kenelerinin Coxiella burnetii, Rickettsia massiliae, Ehrlichia canis, 

Borrelia afzelii ve Batı Nil virüsünün naklinde potansiyel olarak rol oynayabileceği 

rapor edilmiştir (Hornok, 2017). 

 
 

Ülkemizde yukarıda belirtilen patojenler içerisinde R. slovaca ve R. raoultii 

varlığı aç ve konaklardan toplanmış D. marginatus kenelerinde tespit edilmiştir 

(Çelebi ve ark., 2019; Gargılı ve ark., 2012; Keskin ve ark., 2016; Orkun, 2014a; 

Orkun 2014b; Orkun, 2019; Orkun ve Çakmak, 2019 ve Orkun ve ark., 2020). Ayrıca 

R. slovaca’nın D. marginatus kenelerindeki doğal transovarial nakli ve bir yaban 

domuzunun kanında varlığı da gösterilmiştir (Orkun, 2019 ve Orkun ve Çakmak, 

2019). Ancak Rickettsia sibirica subsp. sibirica ve R. massiliae henüz rapor 

edilmemiştir. Bunun yanı sıra B. caballi ve T. equi, farklı bölgelerdeki atlardan rapor 

edilmesine rağmen (Karatepe ve ark., 2009; Kızılarslan ve ark., 2015 ve Sevinç ve 

ark., 2008) henüz D. marginatus kenelerinden bildirilmemiştir. Q ateşi etkeni C. 

burnetii bazı ülkelerde vejetasyondan ve konak üzerinden (koyun ve keçi) örneklenen 

D. marginatus bireylerinde tespit edilse de ülkemizde sadece ruminantlarda 

saptanmıştır (Bonnet ve ark., 2013; Chaligiannis ve ark., 2018; Kılıç ve ark., 2016; 

Kirkan ve ark., 2008; Psaroulaki ve ark., 2006; Rehacek ve ark., 1991 ve Spitalska ve 

Kocianova, 2003). Viral patojenler arasında Omsk kanamalı ateşi virüsü ülkemizde 

henüz rapor edilmemiş olup KKKA virüsü ise yaban domuzu ve ruminantlardan 
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toplanan D. marginatus kenelerinde tespit edildiği bildirilmiştir (Orkun ve ark., 2017 

ve Yesilbağ ve ark., 2013). 

 
 
 

1.9. Kenelerin Genetik Yapısı ve Mitokondriyal DNA’sı 

 

 

Genomik ve proteomik araçlar, vektörlerinin biyolojisini naklettikleri 

patojenler ile ilişkilerini anlamak için güçlü yaklaşımlar sağlamaktadırlar. Vektörün 

genom dizilimi, vektör biyolojisinin önemli yönleriyle ilişkili genler hakkında bilgi 

vermektedir. Kene DNA’ sı içerisinde katlanır diziler, yüksek oranda tekrarlanan 

diziler ve orta düzeyde tekrarlanan diziler bulunmaktadır. Genom boyutu taksonlar 

arasında ve hatta soylar arasında büyük farklılıklar gösterir (Geraci ve ark., 2007). 

Örneğin I. 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’dır 

(Palmer ve ark., 1994 ve Ullmann ve ark., 2005). 

 

 

 

1.9.1 Kenelerde Mitokondriyal DNA  

 

 

Kenelerden elde edilecek nükleotid dizileri, ilgili türler arasındaki filogenetik 

ilişkiyi belirlemek, türleşme ve evrimsel süreçlerini ortaya koymak için önemli veri 

kaynağı olarak kullanılmakta ve böylece morfolojik özelliklere dayalı taksonomik 

sınıflandırmayı tamamlamakta ve popülasyondaki varyasyonları ortaya koymaktadır 

(Araya-Anchetta ve ark., 2015 ve Erster ve ark., 2013). Bu kapsamda mitokondriyal 

DNA, haploid, çok kopyalı, hızla gelişen ve anneden miras kaldığı için popülasyon 

çalışmalarında faydalı genetik belirteçler sağlar (Movila ve ark., 2013). Bununla 

birlikte mitokondriyal genom kenelerin filogenetiği, popülasyon genetiği ve evrim 

çalışmaları için zengin ve kullanışlı bir kaynaktır. Mitokondriyal DNA’nın, farklı 

taksonomik seviyelerdeki organizmalar arasındaki filogenetik ilişkilerinin 

belirlenmesi ve türlerin genetik karakterizasyonu için yararlı belirteçler sağladığı da 
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halihazırda ortaya konmuştur (Chitimia ve ark., 2010 ve Shao ve Barker, 2007). 

Yapılan çalışmalar, mitokondriyal DNA'nın nükleer genlerden daha yüksek bir 

mutasyon oranına sahip olduğunu ve morfolojik olarak benzer kene türlerinin genetik 

karakterizasyonu ve farklılaşması için yararlı bilgiler sağladığını göstermiştir çünkü 

mitokondriyal genler birçok nükleer genlerden daha hızlı evrilir bu da özellikle daha 

alt taksonomik seviyelerde (tür bazında) daha kullanışlıdır (Shao ve Barker, 2007 ve 

Zhang ve Zhang, 2014). Bu durum kenelerin genetik analizler sırasında da ortaya 

konmuş olup çok kullanılan nükleer genlerden 18S ribozomal ribonükleik asit(rRNA) 

soy bazında tanımlamada ve bu seviyedeki evrimsel ilişkileri anlamada kullanışlı iken 

tür bazında ayırımı sağlayamamaktadır. Buna karşın tür bazında mitokondriyal genler 

(özellikle COI, 16S rRNA, 12S rRNA) varyatif özellik gösterir. Bu genler 

barkodlamada ve evrimsel ilişkiler ile popülasyon genetiğinde başarıyla kullanılmıştır. 

Bunlar içerisinde de gen bazında en öne çıkanı ve yapılan karşılaştırmalı analizlerde 

en başarı gösteren bölgenin aynı zaman da barkod bölgesi de olan COI gen bölgesi 

olduğu görülmüştür (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). Ayrıca 

son yıllarda giderek artan sayıda kenelerin mitokondriyal genom sekanslama ile ilgili 

genomdaki tüm geneler ortaya çıkarılarak daha geniş kapsamda veri elde etme yoluyla 

tür bazında çalışmalar yapılmaktadır. Her ne kadar tüm genom verisi elde etmek tek 

veya birkaç genden daha üstün olsa da gerek yüksek maliyet ve elde dilen verinin 

büyüklüğünden dolayı zaman da göz önüne alındığında mitokondriyal genom 

sekanslamaları daha çok taksonomik ve filogenetik analizlerde daha ön plana çıkmakta 

olup popülasyon genetiği analizlerinde henüz yaygınlaşamamaktadır (Burnard ve 

Shao, 2019; Guo ve ark., 2016; Mans ve ark., 2019; Wang ve ark., 2019 ve Zhang ve 

ark., 2019). 

 

 

Kenelerin mitokondriyal genomlarının uzunluğu ortalama olarak 14.633 baz 

çiftidir (bç). Ayrıca en uzun mitokondriyal genom 15.227 bç (Ixodes tasmani) ve en 

küçüğü ise sadece 14,307 bç (Argas boueti) ulaşmaktadır. Genel olarak, sert 

kenelerdeki mitokondriyal genom uzunluğu, yumuşak kenelerden (sırasıyla 14.796 ve 

14.429 bç) biraz daha uzundur. Keneler arasındaki mitokondriyal genom uzunluk 

farklılıkları, genin yeniden düzenlenmesinden ve kodlamayan bölgelerin 
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uzunluğundan etkilenebilir. Metazoa’ların mitokondriyal genomu 36 veya 37 gen 

içerimektedir. Bu genlerin ikisi rRNA (16S rRNA ve 12S rRNA), 22 tanesi tRNA ve 

12 veya 13 tanesi mitokondri iç membran proteinlerini kodlayan genlerdir (Hwang ve 

Kim., 1999 ve Wang ve ark., 2019). Ayrıca adenin (A) ve timin (T) oranı da 

Metazoanların mitokondriyal genomunda yüksektir. Kenelerde de A ve T oranı 

yaklaşık %75 civarındadır. Mitokondriyal genom analizine bakıldığında ise, örneğin, 

R. sanguineus’un mitokondriyal genom analizi yapıldığında, 13 protein kodlayan gen 

(COI-3, NAD1-6, NAD4L, ATP6, ATP8 ve cytb), 2 rRNA geni, 22 tRNA geni ve 2 

tane kodlamayan bölge tespit edilmiştir. Dahası, Çin ve Amerika izolatlarının 

mitokondriyal genom dizileri karşılaştırıldığında, Çin izolatının dört baz çifti daha 

uzun ve genomdaki aminoasit sekans farklılığının %9,3 olduğu tespit edilmiştir. Bu 

durum, Çin ve Amerika izolatlarının farklı kene türlerini temsil ettiğine dair 

mitokondriyal kanıt ortaya koymuştur (Liu ve ark., 2013 ve Wang ve ark, 2019).  

 

 

 

1.9.2. Kenelerde Sıklıkla Kullanılan Mitokondriyal DNA Gen Bölgeleri 

 

 

1.9.2.1. Sitokrom Oksidaz Alt Ünite I (COI) Geni 

 

 

            Mitokondriyal DNA'nın nükleer genomdan çok daha hızlı evrimleştiği 

bilinmektedir. Dolayısıyla mitokondriyal protein kodlayan genlerin çoğu, aile, cins ve 

tür gibi nispeten daha düşük taksonomik seviyelerde filogenetik ilişkileri incelemek 

için kullanılmıştır. Protein kodlayan genlerin üçüncü kodon konumlarında (sallanma 

konumları) meydana gelen yüksek yer değiştime oranı nedeniyle, protein kodlayan 

genlerin DNA dizileri, tür veya popülasyon düzeyinde filogeni için sıklıkla 

kullanılmıştır (Navajas ve ark., 1996). Mitokondriyal genomda protein kodlayan 

genler genelde rRNA-kodlayan (protein kodlamayan bölge) genlere göre daha fazla 

çeşitlilik sunmakta olup bunlardan da COI geni kenelerin popülasyon yapısını 

belirlemede ve haplotiplerinin çeşitliliğini ortaya koymada en kullanışlı gen olduğu 

görülmüştür. Ayrıca COI geni hem omurgalılarda hem de omurgasızlarda ana barkod 
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bölgesi olarak kullanılan gen (BOLD) olmasından ötürü bu tip popülasyon genetiği ve 

barkodlama çalışmalarında mitokondriyal genomda ilk tercih edilmesi gereken bölge 

olarak önerilmiştir (Lv ve ark., 2014; Mechai ve ark., 2013 ve Zhang ve Zhang, 2014). 

Ayrıca COI gen evriminin, yakından ilişkili türlerin ayrımına izin verecek kadar hızlı 

olduğu ve filocoğrafik olarak farklı grupların intraspesifik farklılaşmasını 

saptayabileceği gösterilmiştir (Amzati ve ark., 2018; Kanduma ve ark., 2016 ve Li ve 

ark., 2019). Örneğin, Amzati ve ark. (2018), Afrika’daki altı agro-ekolojik bölgedeki 

sığırlardan topladıkları 218 R. appendiculatus bireylerinin COI ve 12S rRNA gen 

bölgelerine göre yaptıkları sekans analizi sonucu, COI gen bölgesine göre 22 haplotip; 

12S rRNA gen bölgesine göre ise dokuz haplotip tespit etmişlerdir. Benzer şekilde 

Kanada’daki Dermacentor albipictus kenelerinde iki mitokondriyal (COI ve 16S 

rRNA) ve iki nükleer (lizozom ve ITS-2) gen kullanılmış ve bu genler arasında en 

yüksek nükleotid varyasyonu COI geninde tespit edildiği bildirilmiştir (Leo ve ark., 

2010). Keza benzer sonuçlar Kenya’daki R. appendiculatus örneklerinde de COI 

geninin diğer genlere nazaran aynı kenelerde daha fazla sayıda haplotip çeşitliliğini 

gösterdiğini ortaya konmuş olup (Kanduma ve ark., 2016) bu örnekleri daha da 

artırmak mümkündür.  

 

 

 

1.9.2.2. 16 S Ribozomal RNA(rRNA) Geni 

 
 

Son yıllarda, 16S rRNA, ITS2, 12S rRNA ve 18S rRNA gibi mitokondriyal ve 

nükleer genlerin kullanımıyla kenelerin evrimi ve filogenisi konusunda çok ilerleme 

kaydedilmiştir. Bu genler arasında 16S rRNA en sık kullanılan belirteçtir ve bazı 

kenelerin türlerini ayırt edebildiği gösterilmiştir (Lv ve ark., 2014). Ayrıca bu gen 

bölgesi, yakından ilişkili türler arasındaki veya türler içindeki filogenetik ilişkileri 

çözme potansiyeline sahiptir. Gylfe ve ark. (2001), tarafından yapılan çalışmada 

Kuzey ve Güney yarımküredeki Ixodes uriae’nin 16S rRNA analizine göre bu kenenin 

üreme yoluyla ayrılabileceği gösterilmiştir. Ayrıca Mangold ve ark. (1998), bu 

mitokondriyal genin, yakından ilişkili kene türleri arasındaki genetik ilişkilerin 

kurulması açısından iyi bir belirteç olduğunu ancak uzaktan ilişkili taksonların 

karşılaştırılması için yararlı olmadığını belirtmiştir. Bununla birlikte Vial ve ark. 
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(2006), bu moleküler belirteç ile yumuşak keneler arasındaki filogenetik ilişkileri soy 

düzeyinde karşılaştırmış ve Ornithodoros sonrai’ nin yüksek düzeyde polimorfizm 

gösterdiğini ortaya koymuşlardır.   

 

 

 

1.10. Popülasyon Genetiği Kavramı 

 

 

Popülasyon genetiği, seleksiyon, mutasyon, akraba arası çiftleşme, göç ve 

diğer olaylarla popülasyonların genetik yapısında meydana gelen değişikliklerin, 

tesadüfi olaylardan kaynaklanan rastgele değişikliklerle birlikte matematiksel açıdan 

incelenmesidir. Evrimsel ilerlemenin temel bileşenleri olan bu değişikliklerin evrimin 

nedenleri ve doğası üzerine etkilerinin anlaşılması gereklidir (Ewens, 2013). 

 

 

 

1.10.1. Etkili Popülasyon Büyüklüğü 

 

 

Sonsuz büyüklükteki bir popülasyonda, mutasyon, göç ve seçilimin olmadığı 

durumlarda gen ve genotip frekansları nesiller boyunca sabit kalır. Ancak sonlu 

popülasyonlarda, gametlerin sınırlı örneklenmesi durumunda jenerasyonlar boyunca 

gen frekansında rastgele olarak dalgalanmalar olur (Caballero, 1994). Ayrıca sonlu 

popülasyon büyüklüğü akrabalar arası çiftleşme ve genetik varyasyon kaybı ile 

sonuçlanır. Genetik etkilerinin gerçek boyuttan ziyade etkin popülasyon boyutuna 

(Ne) bağlı olduğu tahmin edilmektedir. Etkili popülasyon büyüklüğü ile genetik 

varyasyon ve akrabalar arası çiftleşmenin tahmin edilen ilişkileri denklem ile 

verilmektedir.  

 

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

 

Ht, t jenerasyon sonrası heterozigositeyi, Ho başlangıçtaki heterozigositeyi, F ise 

akraba evliliği katsayısını temsil etmektedir (Frankham, 1995).  
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Etkili popülasyon büyüklüğü, genetik sürüklenmenin tek faktör olduğu ve 

nesiller arası alelik ile genotipik frekans dinamiklerinin yalnızca nüfus boyutuna bağlı 

olduğu çok basitleştirici özelliklere sahip varsayımsal bir popülasyon olan Wright-

Fisher idealleştirilmiş popülasyona atıfta bulunularak tanımlanır. Etkili popülasyon 

büyüklüğü genlerin popülasyon dinamiklerini tanımlayan önemli kavramlardan 

birisidir. Gerçek bir popülasyonun etkin büyüklüğü, daha sonra, akrabalı evliliği 

katsayısı ve söz konusu popülasyonda fiilen gözlemlenen gen frekanslarının 

varyansındaki değişim oranını artıracak olan idealleştirilmiş bir popülasyonun 

büyüklüğü olarak tanımlanır. Wright tarafından türetilen, sabit büyüklükte (N) olan bir 

popülasyonda ebeveynlerden yavruya katkıların varyansını hesaplandığında, 

 

    Ne = 4N / 2 + S2
K 

bu ifade sadece hermafrodit ya da eşit sayıda erkek ve dişi içeren, diploid otozomal 

kalıtım ve rastgele çiftleşmenin (hermafroditler için kendi kendine üreme dahil) 

olduğu bir popülasyonu varsayar (Nei ve Tajima, 1981 ve Wang ve ark., 2016).  

 

 

 

          1.10.2. Popülasyonda Gen Akışı – Darboğaz Etkisi 

 

 

          Gen akışı, bir popülasyondan diğer popülasyona, genlerin hareketine neden olan 

tüm mekanizmaları içeren toplu bir terimdir. Gen akışı genellikle tür-içi meydana 

gelmektedir. Göç terimi de bazen gen akışı ile aynı anlamda kullanılmaktadır. Bu 

durum yerleşik popülasyonlar arasındaki göç, gen akışı olduğunda doğrudur. Gen 

akışı, gametlerin hareketinin yanı sıra mitokondri ve plazmid gibi ekstraselüler DNA 

segmentlerinin hareketinden de kaynaklanabilir (Slatkin, 1985). 

 

 

          Türleri sınırlandırmak için genetik belirteçleri seçerken, araştırmacılar 

çoğunlukla değişkenliklerine odaklandılar. Ancak belirteçler ile gözlenen gen akışı 
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seviyesi ihmal edilen bir kritedir. Ancak gen akışı türlerin tanımlayıcı bir özelliğidir. 

Ayrıca, cinsiyet-tabanlı dağılım prevalansı nedeniyle, farklı DNA bölgeleri, kalıtım 

biçimlerinin(biparental, maternal veya babasal) bir sonucu olarak değişen düzeylerde 

gen akışına tabidir. Bu nedenle, tür tanımlaması ve sınırlandırılması için belirteçleri 

seçerken sadece mutasyon oranı veya etkin popülasyon boyutunu değil, gen akışının 

etkisini de dikkate almak mantıklı görünmektedir (Petit ve Excoffier, 2009). 

 

 

          Popülasyon darboğazı, doğal popülasyonlardaki düşük düzeydeki genetik 

varyasyonu açıklamak için sıklıkla kullanılmaktadır. Popülasyon darboğazlarının 

doğal popülasyonların çeşitliliği ve uygunluğu üzerindeki etkisi hem evrimsel süreç 

hem de koruma biyolojisi bağlamında önemli bir sorudur. Popülasyonlar bu durumda 

geçici ve büyük azalmalara maruz kalmaktadırlar. Rastgele sürüklenme yoluyla 

genetik çeşitliliklerini kaybederler. Bu nedenle darboğaz etkisinin türleşme olayına 

dahil olduğu düşünülmektedir. Bununla birlikte, doğal popülasyonlardaki bilinen ve 

varsayılan darboğaz olaylarının etkisini değerlendiren çalışmaların çoğu, türler veya 

türdeş popülasyonlar arasında karşılaştırmalı analizlere dayanmaktadır. Aynı 

popülasyonun bir darboğazdan önce ve sonra doğrudan karşılaştırılması nispeten 

nadirdir. Bunların arasında, bir türün mevcut popülasyonlarından birindeki bir 

darboğaz olayından önce ve sonra varyasyonları karşılaştırmıştır. Bununla birlikte, 

darboğaz sonrası popülasyonlarda genetik varyasyonun iyileşme hızı üzerinde önemli 

bir etkiye sahip olabilen göçün olası etkisini kontrol etmek ise genellikle zordur 

(Hoelzel ve ark., 2002; Keller ve ark., 2001 ve Weber ve ark, 2000). 

 

 

 

          1.10.3. F İstatistiğine Dayalı Metodlar 

 

 

          Birçok popülasyondan oluşan kümeler arasında paylaşılan genetik sürüklenmeyi 

ölçen ve popülasyonlar arasındaki karışımlar ile ilgili basit ve karmaşık hipotezleri test 

etmek için F istatistikleri kullanılabilmektedir. F istatistiği terimi, Reich ve diğerleri 

tarafından tanıtılan genel çerçeveye atıfta bulunulduğunda kullanılır. Ayrıca Wright'ın 
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istatistiklerine fiksasyon indeksi veya f olarak olarak atıfta bulunulur. F istatistiği 

uygulama açısından; 

 

1. Popülasyonlar ağaç benzeri bir şekilde ilişki gösteriyor mu? 

 

2. Belirli bir popülasyon, birden fazla ata popülasyonunun soyundan mı 

geliyor? 

 

3. Farklı popülasyonların bir odak popülasyona katkıları nelerdir? 

 

4. Belirli bir bölge için kaç tane kurucu popülasyon vardır? 

 

5. Modern veya eski bir popülasyona en yakın akraba nedir? 

 

sorularına cevap vermek için kullanılmaktadır (Peter, 2016; Raghavan ve ark., 2014 

ve Reich ve ark., 2009). 

 

 

Popülasyon yapısının ölçümünde kullanılan fiksasyon indeksi, genetik 

varyansların bir oranı olarak tanımlandığında popülasyonlar arasındaki genetik 

varyasyon miktarını tüm popülasyonlar üzerindeki toplam genetik varyasyonla 

ilişkilendirerek çalışır. Biallelik belirteçler, FST'nin sıfır ile bir arasında sınırlanmasını 

sağlar ki, sıfır farklılaşmayı temsil etmez. Bununla birlikte, çok alelik belirteçler için, 

mümkün olan maksimum değer mutlaka 1’ e eşit değildir, bunun yerine popülasyon 

çeşitliliği içindeki miktar tarafından belirlenir, 

GST = (HT – HS) / HT 

 

HT toplam gen çeşitliliği iken, HS ise popülasyon içi gen çeşitliliğini (diploitler 

için beklenen heterozigositeye eşittir) ifade eder. HT'nin gerçek popülasyon değeri, 

HS'den zorunlu olarak daha büyük veya ona eşit olduğundan ve HT için mümkün olan 

maksimum değer bir olduğundan, GST'nin maksimum değerinin de 1-HS'ye eşit olduğu 

sonucu ortaya çıkmaktadır (Meirmans ve Hendrick, 2011). 
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           1.10.4. Nötralite Testleri 

 

 

          Moleküler evrim tahmininin nötral teorisine dayanarak, genom içerisinde 

yüksek hızda evrimleşen bölgelerin de türler içinde yüksek düzeyde polimorfizm 

sunmaktadır (Rozas ve Rozas, 1999). DNA sekans çiftleri arasındaki ortalama fark 

sayısının, bir numunede gözlemlenen ayırma bölgelerinin sayısıyla uyumlu olup 

olmadığına karar vermek için nötrlük testleri kullanılabilir (Excoffier ve Heckel, 

2006). Popülasyon genetik verilerini kullanan nütrlük testleri, bireysel lokuslardaki 

alelik frekans konfigürasyonlarına, çoklu lokuslardaki ayırma alanlarının frekans 

dağılımına, haplotiplerin sayısına, haplotip çeşitliliğine, haplotip bölümlerine, bağlantı 

dengesizliği ile haplotip yapısına ve bunların yanı sıra alt popülasyonlar arasındaki 

alelik frekanslarındaki farklılıklara dayanmaktadır (Zhai ve ark., 2009). 

 

 

 

1.11. Kenelerin Popülasyon Genetiği 

 

 

Popülasyon genetiği çalışmaları dağılma modellerini ve bu modellerin 

patojenleri yayma potansiyellerini tahmin ederek artropod hastalık vektörlerinin temel 

biyolojisi hakkında bilgi sağlar. Keneler gibi kanatsız vektörlerde, gen akışı büyük 

ölçüde konakçılarının hareketliliği ile tanımlanmaktadır. Bununla birlikte, kene 

davranışları ve yaşam döngüsü stratejileri, oldukça hareketli konakçılarda bile 

dağılmalarını sınırlayabilir ve genetik yapıda bir artışa yol açabilir (Araya-Anchetta 

ve ark., 2015).  

 

 

Kan emen artropodların popülasyon genetik yapısını araştıran çalışmalar 

kenelerin ve naklettikleri patojenlerin ekolojilerini anlamamızda yardım ederler ve bu 

vektörlerinin vektör-kaynaklı hastalıklardaki rollerini anlamak ve daha etkili kontrol 

stratejileri geliştirmek için fırsatlar sağlar (Tabachnick ve Black, 1995). Hatta vektör 

kaynaklı hastalıkların evrimsel ekolojilerinin anlaşılabilmesi için ilgili vektörün 

popülasyon genetiklerinin bilinmesi öncelikli esastır (Krakowetz ve ark., 2010 ve 

Lado ve ark., 2019). Çünkü bireysel genetik kümelenme ve değerlendirme yöntemleri 
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gibi popülasyon genetiği yaklaşımları, popülasyonlar arasında gen değişimi ve bu 

popülasyonlar arasında patojen yayılma riski hakkında çıkarım yapılmasına olanak 

tanır (Kozakiewicz ve ark., 2018). En önemli iki vektörden biri olan kenelerdeki 

popülasyon genetiği çalışmaları kenelerin şu anki ve geçmişteki evrimsel 

süreçlerindeki gen akışını (aktarımını), türlerin yayılımını, konaklarına 

adaptasyonlarını, patojenleri nakletmedeki yeteneklerini ve hatta kimyasallara karşı 

dirençleri hakkında önemli veriler ortaya koyma potansiyeline sahiptir. Ayrıca bu tip 

çalışmalar kenelerin dağılım şekillerini ve hastalığı yaymadaki potansiyellerini 

hesaplayarak temel biyolojilerinin iç yüzünü anlamada katkı sağlayacak önemli 

verileri de ortaya koyarlar (Araya-Anchetta ve ark., 2015; Lado ve ark., 2019 ve Lado 

ve ark., 2020). Keneler ve konakçıları arasındaki etkileşim, sonuçta kenelerde genetik 

farklılaşmaya ve türleşmeye yol açabilecek genetik adaptasyonlara ve ıraksamaya 

neden olabilir (Kanduma ve ark., 2016). Bu anlamda kenelerin popülasyon genetiğinin 

ortaya konması coğrafi bölgeler içinde ve arasında kene türlerinin karakterizasyonu ve 

kenelerde genetik farklılaşma sürecini anlamak, daha etkili entegre kontrol stratejileri 

geliştirmeye yardımcı olabilir (de la Fuente ve ark., 2005). Kene kontrolü veya anti-

kene aşı stratejileri yoluyla keneyle bulaşan kene kaynaklı hastalıklara karşı etkili 

yöntemler geliştirmek için vektör popülasyonlarının genetik değişkenliğinin daha iyi 

anlaşılması çok önemlidir. Aynı zamanda bunlar kene türlerinin taksonomik durumu, 

popülasyonların mekânsal sınırları, popülasyonlar arasındaki gen akışının doğası ve 

farklı habitatlardaki haplotip çeşitliliği hakkında önemli bilgi sağlar (Noureddine ve 

ark., 2011). Yani kenelerin popülasyon genetiği üzerine çalışmalar vektörlerin temel 

biyolojileri ve kene-kaynaklı patojenleri çalışmaları arasındaki köprü görevini de 

görürler ve bundan dolayı tür bazında çalışmalara hayli ihtiyaç duyulmaktadır. Ancak 

kene popülasyon genetiğine odaklanan çalışmalar bugün bile çok az ve yetersizidir. 

Bireysel gen sekansları protein verilerinden daha yüksek çözünürlüklü veri sunarlar ve 

bunlar kenelerin genetik çalışmalarında yaygın olarak kullanılmaya başlanmıştır. Bu 

anlamda mitokondriyal genler çoğu zaman tür bazında filogenetik ve taksonomik 

çalışmalarında ve popülasyon genetiklerinde hayli bilgi vericidir ve nükleer genlere 

göre daha üstün olup daha efektiftir. Bunun yanında genel anlamda popülasyon 

genetiği çalışmaları için yaygın olarak tercih edilen diğer gurup markerler 

mikrosatellitler olup yüksek evrim hızına sahip tekrarlı yapıya sahip olan bu bölgeler 
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daha yakın evrimsel süreçleri anlamada hayli işe yarar bilgiler sunsa da gerek yüksek 

maliyet gerekse analiz sürecindeki birtakım zorluklar/potansiyel aksaklıklar gibi 

dezavantajları da bulunmaktadır (Araya-Anchetta ve ark., 2015). Bu nedenle 

mikrosatellitler sadece kenelerin popülasyon genetiği çalışmalarında özellikle birkaç 

kene türünde son yıllarda kullanılmaya başlanmış (Hekimoğlu ve ark., 2020; 

Ogrzewalska ve ark., 2016; Paulaukas ve ark., 2018 ve Van Oosteen ve ark., 2014;) 

ancak henüz yaygınlaşamamıştır. 

 

 

 

1.11.1. Dermacentor Soyundaki Kenelerin Popülasyon Genetiği  

 

 

Dermacentor kenelerinin popülasyon genetiklerine yönelik çalışmalar çok yeni 

ve sınırlı olmakla birlikte bazı türlerin belirli coğrafyalardaki popülasyonları 

arasındaki genetik çeşitliliği araştırmaya yönelik çalışmalar da yapılmıştır. Örneğin, 

Crosbie vd., (1998), 16S rRNA sekans analizine göre örneklenen 11 D. hunteri 

üzerinden beş farklı haplotip tanımlanmıştır. Leo ve ark. (2010), orta ve doğu 

Alberta’nın üç lokasyonunda Odocoileus virginianus (Ak kuyruklu geyik) ve 

Odocoileus hemionus (Katır geyiği) üzerinden örnekledikleri 42 D. albopictus ile diğer 

lokalitelerden örneklenen D. albopictus bireylerini morfolojik olarak incelediklerinde 

spiraculum şekline göre üç gruba ayırmışlardır. Moleküler çalışmalarda COI sekansına 

göre 18 haplotip varlığı ortaya koyulmuştur. Ancak COI sekansına göre elde edilen 

haplotipler 16S rRNA sekansına göre 14 haplotip şeklinde gruplandırılırmıştır. Bu 

durum COI genindeki heterojenitenin daha fazla olduğunu göstermiştir. Ayrıca Leo ve 

ark. (2014), aynı kene türünü farklı konaklardan (geyik, at ve fare) örneklediklerinde 

kene popülasyonları arasında genetik farklılık gözlemlemişlerdir. Amerikan köpek 

kenesi olarak da bilinen D. variabilis ile ilgili yapılan bir çalışma da dört farklı 

lokasyondan örneklenen keneler 16S rRNA sekansına göre 9 haplotipe ayrılmıştır. 

Patterson ve ark. (2014), Kanada bozkırlarından örnekledikleri iki farklı D. andersoni 

popülasyonunu 16S rRNA gen bölgesine göre yaptıkları analiz sonucunda her 

popülasyonda 5 haplotip tespit edilmiştir. Benzer olarak Zhu ve ark. (2018), Çin’ in üç 
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farklı lokasyonundan 562 D. niveus örneklemiş ve COI gen sekans analizi sonucu 12 

farklı haplotip tanımlanmıştır.  

 

 

Dermacentor marginatus kompleksinde yer alan üyelerinin ve özellikle de bu 

türün popülasyon genetiğine yönelik spesifik ve detaylı bir araştırma 

bulunmamaktadır. Bununla birlikte birkaç çalışmanın içerinde yer alan az sayıda D. 

marginatus örneklerindeki saptanan haplotipler üzerine birtakım veriler ortaya 

konmuştur. Bunlar; Chitimia ve ark. (2009), Romanya’daki dört farklı lokasyondan 

örnekledikleri dört D. marginatus bireyleri arasında ITS1 sekans analizi sonucu %0,7-

1,4; ITS2 sekans analizi sonucu ise %0,9-1,2 arasında varyasyon tespit etmiştir. 

Benzer şekilde, Romanya’daki koyunlar üzerinden örneklenen yedi D. marginatus 

kenesinin COI ve nad5 bölgeleri açısından karşılaştırıldığında tür içi varyasyon 

sırasıyla %0,1-1,2 ve %0,2-1,2 olarak bildirilmiştir (Chitimia ve ark., 2010). Son 

olarak, Abdigoudarzi ve ark. (2011), İran’daki koyun ve keçi üzerinden örnekledikleri 

beş D. marginatus bireyinde ITS2 gen sekansına göre beş baz çifti açısından farklılık 

gözlemlendiğini bildirmişleridir.  

 

 

Literatür çalışmalarında görüldüğü üzere D. marginatus ve kompleks 

içerisinde yer alan diğer kene türlerine yönelik popülasyon genetiği çalışmaları son 

derece sınırlıdır. Bu araştırma kapsamında ise İç Anadolu Bölgesi’ndeki bir geçiş 

habitatı boyunca seçilen 15 farklı lokasyondan örneklenen D. marginatus kenelerinin 

morfoloji ve popülasyon genetiğine dayalı veriler elde edilerek bu verilerin birbiri ile 

karşılaştırılması sonucu, kompleks içerisinde yer alan diğer türlerin olası varlığı ve D. 

marginatus popülasyonları arasındaki morfolojik ve genetik farklılığın araştırılması 

amaçlanmıştır. 
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2. GEREÇ VE YÖNTEM 

 

 

 

2.1. Çalışma Alanı ve Kenelerin Toplanması 

 

 

Bu tez çalışması kapsamındaki coğrafik lokasyonlar, daha önceden aktif D. 

marginatus popülasyonlarının varlığının bilindiği (Orkun, 2015 ve aynı araştırıcının 

devam eden saha araştırmalarında) ve kenelerin evriminde önemli rol oynadığı bilinen 

geçiş habitatı üzerinde olması ve de birden fazla ekoton ve çeşitli omurgalı konakları 

içermesi göz önüne alınarak seçilmiştir. Tüm bunlar dikkate alınarak belirlenen 

çalışma alanı, D. marginatus türleri için uygun habitat teşkil eden, İç Anadolu’nun 

kuzeyinde yer alan ve Karadeniz Ormanlık fitocoğrafyasından başlayıp ve yarı kurak 

(step) İran-Turan fitocoğrafyasına geçiş yaparak Kızılırmak deltasına kadar uzanan bir 

yay üzerinde planlamıştır . Üç konaklı bir gelişim gösteren D. marginatus kenelerinin 

larva ve nimfleri yuvaya bağımlı (endofilik) bir karakter gösterirler ve genelde küçük 

kemirgenlerden beslenip onların yaşam alanından ayrılmazlar. Erişkinleri ise başlıca 

büyük tırnaklıları (sığır, koyun ve keçi gibi evcil ruminantları ve atları ve de yaban 

domuzu gibi yabani memelileri) konak olarak tercih ederler (Hornok, 2017). Bu 

kenenin doğal konak tercihleri arasında göç eden kuşlar veya çok sık yer değiştiren 

yerli kuşlar gibi kanatlılar olmadığından genelde hareket yetenekleri çok kısıtlıdır ve 

başlıca büyük hayvan hareketlerine bağlıdır. Bundan dolayı dar alanlarda daha izole 

popülasyonların olması beklenir. Tüm bunlar göz önüne alındığında ilgili arazide daha 

önce yapılan gözlemler ve araştırmalar neticesinde D. marginatus’un hareketinde en 

çok rol oynayabilecek hayvanların başında sığır, koyun, keçi ve yaban domuzları 

gelmektedir. Küçük kemirgenlerin hareket yetenekleri ve yer değiştirmeleri daha 

sınırlı olduğu için ihmal edilmiştir. Bu bağlamda özellikle evcil ruminantların otlama 

mesafeleri ve yaban domuzlarının yer değiştirmeleri dikkate alınarak kenelerin 

toplanacağı her bir ana lokasyon alanı, merkezinden beş kilometrelik (km) yarı çaplı 

bir daire (her biri yaklaşık 78.54 km2 alana tekabül edecek şekilde) içerisinde olacak 

şekilde 15 farklı alan belirlenmiştir. Belirlenen alanlar coğrafik bilgi sistemi (CBS) 

üzerinden ArcGISn (Esri, 2011) kullanılarak haritalandırılmıştır. Böylece bu yay 
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üzerindeki habitat geçişinin farklı D. marginatus popülasyonları üzerindeki potansiyel 

genetik varyasyonlarını azami düzeyde görmek amaçlanmıştır (Şekil 2.1). 

 

 

Belirlenen ana lokasyon alanları: 

1. Süleler-Berçinçatak ana lokasyonu (E: 40°40'18.38"K, B: 32°33'31.79"D) 

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

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

4. Yıldırım köyler ana lokasyonu (E: 40°28'17.06"K, B: 32°50'23.71"D) 

5. Kırköy-Üçbaş ana lokasyonu (E: 40°26'1.04"K, B: 32°43'28.29"D) 

6. Doğmuşören ana lokasyonu (E: 40°22'56.69"K, B: 32°33'6.22"D) 

7. Uğurlu ana lokasyonu (E: 40°21'44.15"K, B: 32°39'49.45"D) 

8. Yeşilkent ana lokasyonu (E: 40°25'35.97"K, B: 32°57'10.03"D) 

9. Çavundur-Dağkalfat ana lokasyonu (E: 40°21'48.94"K, B: 33° 5'9.95"D) 

10. Ovacık ana lokasyonu (E: 40°18'32.02"K, B: 32°58'30.66"D) 

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

12. Elecik ana lokasyonu (E: 40°12'14.06"K, B: 33°16'31.63"D) 

13. HacıKöy-Dağdemir ana lokasyonu (E: 40° 6'44.35"K, B: 33°16'47.15"D) 

14. Ahmetadil ana lokasyonu (E: 40°12'47.41"K, B: 33°25'44.29"D) 

15. Aktepe-Buğra ana lokasyonu (E: 40° 9'40.85"K, B: 33°32'5.16"D) 
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Şekil 2.1. Çalışma alanlarını ve ana lokasyon merkezlerini gösteren harita (Her bir daire 5 km’lik 

yarıçapa sahip olup bir ana çalışma alanı olarak belirlenmiştir). 

 

Yukarıda sunulan haritada gösterilen işaretli 15 farklı ana çalışma alanından 

mümkün olduğunca daire içerisindeki farklı alanlardan toplanmak üzere beş ile altı 

arasında konak arayan D. marginatus erişkinin kene örnekleri toplanmıştır. Toplamda 

da 80 kene tez çalışmasına dahil edilmiştir. Her bir daire içerisindeki hedef kene sayısı 

D. marginatus’un hareket kabiliyeti ve yaklaşık 78 km2 alandaki farklı popülasyonları 

asgari düzeyde temsil edebilecek sayı göz ününe alınarak belirlenmiştir. Saha 

çalışmaları literatür verileri neticesinde elde edilen D. marginatus kenelerinin 

bölgedeki aktiviteleri baz alınarak 2021 yılı Eylül-Kasım ayları ve 2022 yılı Mart-

Haziran ayları arasında yağmursuz ve karsız günlerde iki ile üç gün arasında seferler 

düzenleyip, yaklaşık 78 km2 daire içerisindeki alandan mümkün olduğunca dağınık ve 

farklı alt lokasyonlardan olmak üzere olmak üzere  her bir ana lokasyon alanından 

yukarıda belirtilen sayılarda konak arayan aç D. marginatus erişkinlerini araziden 

toplanmıştır. D. marginatus örneklerinin toplanması amacıyla 1,5 x 1 m ebatlarında 

beyaz renkteki pamuklu bez parçasının gündüz saatlerinde vejetasyonun üzerinde 

sürüklenmesi (bez sürme tekniği, dragging) işlemi ve gözle-görerek toplama ile 

gerçekleştirilerek her 10 m’de ters çevirmek suretiyle beze gelen keneler toplanmıştır.  
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Her bir lokasyondan toplanan keneler ayrı vida kapaklı (ağzı hava alacak 

şekilde delinmiş) plastik (falcon) tüplere konularak üzeri etiketlenmiş olup aynı 

zamanda bir el GPS cihazı yardımıyla toplanma yerinin noktasal koordinatları 

kaydedilmiştir. Toplanan keneler aynı gün içerisinde uygun koşullar altında 

morfolojik ve moleküler çalışmaların yapılması amacıyla Ankara Üniversitesi 

Veteriner Fakültesi Parazitoloji Anabilim Dalında bulunan Keneler ve Kene-Kaynaklı 

Hastalıklar Araştırma Laboratuvarı’na nakledilmiştir. 

 

 

 

2.2. Kenelerin Morfolojik Analizleri ve Tür Tayini 

 

 

Laboratuvara getirilen kenelerin +13°C ayarındaki bir inkübatöre geçici olarak 

konulduktan sonra aynı gün içerisinde morfolojik tür tayinleri gerçekleştirilmiştir. 

Morfolojik tür identifikasyonu stereo mikroskop (Stemi 2000-C, Zeiss, Almanya) 

(üzerine montelenmiş AxioCam dijital kamera ve ZEN yazılımı ile birlikte) altında 

morfolojik kriterlere göre (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) tür bazında yapılmıştır. Tür tayini sonucunda 

D. marginatus olarak teşhis edilen keneler detaylı morfolojik analize tabi tutulmuştur. 

Detaylı morfolojik analiz kapsamında; 

a. İdiosomanın uzunluğu, genişliği (hem göz hem de feston hizasında) ve alanı, merkez 

feston genişliği, skutum uzunluğu, genişliği ve alanı (Şekil 2.2.) 

b. 2. ve 3. palp segmentlerinin uzunluk ve genişliği, basis kapituli uzunluğu, genişliği, 

alanı ve kornua uzunluğu (Şekil 2.3.) 
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Şekil 2.2. İdiosoma, skutum ve merkez feston ölçümü (Kırmızı çizgi: idiosoma boyu, Altın çizgi: 

İdiosoma eni(göz) ve skutum eni, Açık yeşil çizgi: İdiosoma eni(feston), Yeşil çizgi: İdiosoma alanı, 

Açık mavi çizgi: Skutum alanı, Koyu mavi çizgi: Skutum boyu ve Sarı çizgi: Merkez feston eni 

ölçümünü temsil etmektedir) (skala 1mm). 

 

Şekil 2.3. Palp eklemleri ve basis kapituli ölçümü (Kırmızı çizgi: 3. Palp eklemi eni, Açık mavi çizgi: 

3. Palp eklemi boyu, Açık yeşil çizgi: 2. Palp eklemi eni, Sarı çizgi: 2. Palp eklemi boyu, Koyu mavi 

çizgi: Basis kapituli boyu, Açık mavi çizgi: Basis kapituli eni, Mor çizgi: Basis kapituli alanı ve Altın 

çizgi: Kornua boyunu temsil etmektedir) (skala 0,2 mm).  
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c. 4. koksanın uzunluğu, genişliği ve alanı (Şekil 2.4.) 

d. 1. koksa internal ve eksternal spurların uzunluğu, genişliği, yarık uzunluğu ve 

uzaklığı (Şekil 2.5.) 

 

 

Şekil 2.4. 4. koksanın ölçümü (Kırmızı çizgi: 4. koksanın boyu, Altın çizgi: 4. koksanın eni ve Koyu 

mavi çizgi: 4. koksanın alanını temsil etmektedir) (skala 1 mm). 

 

Şekil 2.5. 1. koksadaki internal ve eksternal spurların ölçümü (Kırmızı çizgi: eksternal spur boyu, Sarı 

çizgi: Eksternal spur eni, Açık mavi çizgi: İnternal spur boyu, Açık yeşil çizgi: İnternal spur eni, Mor 

çizgi: Yarık uzunluğu ve Altın çizgi: Yarık uzaklığını temsil etmektedir) (skala 0,2 mm). 
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e. Spirakulum uzunluğu, genişliği ve alanı (Şekil 2.6.) hesaplanmıştır. 

 

 

Şekil 2.6. Spirakulum ölçümü (Kırmızı çizgi: Büyük kısmın boyu, Sarı çizgi: Büyük kısmın eni, Yeşil 

çizgi: Küçük kısmın boyu, Açık mavi çizgi: Küçük kısmın eni ve Koyu mavi çizgi: Spirakulum alanını 

temsil etmektedir) (skala 0,2). 

 

Araziden örneklenen her D. marginatus bireyi için ayrı ayrı ölçüm ve 

hesaplamalar yapıldıktan sonra elde edilen veriler kaydedilmiştir. Bunun yanı sıra 

farklı morfolojik yapılar açısından dişilerde, porose arae, genital açıklık, alloskutum 

yapılarıda kaydedilmiştir. Her iki cinsiyette ise nakış görüntülerindeki farklılık (renk 

ve desen açısından), bacak segmentlerindeki farklılık, spirakulum şekli ile koksal 

dikenlerin yapısı da kaydedilmiştir. Her bir örnek için detaylı belirtilen morfolojik 

yapıların çoklu fotoğrafları çekilerek kaydedilmiştir. Akabinde her bir kene 

yüzeyindeki olası katı çevresel partiküllerden uzaklaştırma amacıyla etanol ve 

DNase/RNase su ile yıkanmış ve steril kurutma kağıdında kurutularak akabinde steril 

bir tüp içerisine konulup moleküler analizler yapılıncaya kadar -80°C’de saklanmıştır. 
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2.3. Kenelerden Nükleik Asit Ekstraksiyonu ve PCR Analizleri 

 

 

Morfolojik analizi tamamlanan keneler bireysel olarak seramik boncuklar ve 

lizis buffer solüsyonu ihtiva eden tüplerin içerisine konularak bir soğutmalı 

homojenizatör (SpeedMill PLUS, Analytik Jena, Jena, Almanya) yardımıyla 

homojenize edilmiştir. Elde edilen homojenizatlar kullanılarak, keneler için optimize 

edilmiş ticari bir kit vasıtasıyla (blackPREP Tick DNA/RNA kit, Analytik Jena) her 

bir örnekten genomik DNA elde edilmiştir. Ekstrakte edilen DNA örnekleri -20°C’de 

PCR analizleri yapılana kadar muhafaza edilmiştir. Elde edilen DNA örnekleri 

kullanılarak kenelerin mitokondriyal genomunda yer alan COI geninin yaklaşık 850 

bç’lik bölgesini (barkod bölgesi) amplifiye eden PCR analizleri(Song ve ark., 2011) 

Biometra TProfessionel (Analytik Jena) cihazında yapılmıştır. Genetik analiz 

kapsamında HCO2064 (5′-GGT GGG CTC ATA CAA TAA ATC C-3′) ve HCO1215 

(5′-GCC ATT TTA CCG CGA TGA-3′) primerleri kullanılmıştır. PCR toplam olarak 

30 mikrolitle (µl) hacimde yapılmıştır. Her reaksiyonda 3 µl genomik DNA, 

kullanılmıştır. Termal profil; 95 °C’de 2 dk. enzim aktivasyon basamağı ve takiben 35 

siklus 95 °C’de 30 sn, 48 °C’de 30 sn, 72 °C’de 50 sn olarak ayarlanmıştır. PCR 

ürünlerinden 5 µl alındıktan sonra %1,5’lik agaroz jelde yürütülmüş ve UV altında 

uygun büyüklükteki bantların varlığı kontrol edilmiştir. 

 

2.4. Sekans ve Benzerlik Analizleri 

 

 

Elde edilen amplikonlar ticari bir kit (PureLink™ Quick Gel Extraction Kit, 

Invitrogen, Löhne, Almanya) yardımıyla pürifiye edildikten sonra Sanger sekansı 

yöntemi ile ticari bir kit (BigDye™ Terminator V3.1 Cycle Sequencing Kit, Applied 

Biosystems, Foster City, CA, ABD) kullanılarak Applied Biosystems™ 3130xl 

Genetic Analyzer (Applied Biosystems) cihazında çift yönlü olarak sekanslanmıştır. 

Elde edilen ham sekans verileri kromatogram’da kontrol edilmiş, düzenlenmiştir ve 

her iki yön birleştirilmiştir. Daha sonra bu diziler GenBank (National Center for 

Biotechnology Information, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank) veri tabanında 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank
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nükleotid karşılaştırma/benzerlik analizleri (BLASTn) (01/10/2022) yapılarak 

identifikasyonları ortaya konmuştur.  

 

 

 

2.5. Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

 

Çalışma kapsamında, COI gen-tabanlı popülasyon genetiği analizlerinde; 

nükleotid çeşitliliği (π), gözlemlenen haplotip sayısı (H), haplotip çeşitliliği (Hd), 

haplotipler arasındaki ilişkiler ve haplotiplerin popülasyonlara dağılımı DnaSP 

v.5.10.1(Rozas ve ark, 2017) hesaplanmıştır. Ayrıca popülasyondaki gen seçimi ve 

demografik değişimlerin test edilmesinde, Tajima’nın D ve Fu ve Li’ nin D-F istatistiği 

kullanılmıştır. Bunun için analiz sırasında sekans verilerinden elde edilen 

popülasyondaki ikili nükleotid farklılığının ortalaması (K) ve ayrım alanlarının sayısı 

(S) değerlerinden yararlanılmıştır. Popülasyonlar arasındaki ve popülasyonlar 

içerisindeki genetik varyansı ve ikili genetik farklılığı (FST) hesaplamak için moleküler 

varyans analizi (AMOVA) Arlequin v3.5.2.2(Excoffier ve Lischer, 2015) programı 

kullanılarak 1000 tekrarlı olacak şekilde yapılmıştır. Popülasyonların varyans 

analizleri Weir ve Cockerham(1984) tarafından geliştirilen varyans analizi ile 

hesaplanmıştır. Haplotipler arasındaki farklılık ve network analizi için PopART 

v1.7(Leigh ve Bryant, 2015) programından yararlanılmıştır. Medyan birleştirme 

ağı(Bandelt ve ark, 1999) yöntemi ile haplotiplerdeki mutasyon düzeyleri dikkate 

alınarak birbirleriyle bağlantılarının gösterilmesini sağlayan ilişki ağları 

oluşturulmuştur. 

 

 

 

2.6. Örneklerin GenBank Veritabanına Kaydı 

 

 

Her bir örneğe ait birleştirilmiş parsiyel COI gen bölgesi verisi GenBank veri 

tabanına yeni kayıt olarak OP581250-OP581329 aksesyon kodları altında 
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kaydedilmiştir. Tüm örneklere ait erişim numaralarını gösteren çizelge (Çizelge 2.1) 

aşağıda sunulmuştur. 

Çizelge 2.1. Lokasyonlara göre kenelerin dağlımı ve erişim numaraları.  

Lokasyon Örnek Adı Erişim Numaraları 

1. Lokasyon 

(Süleler-Berçinatak Ana 

Lokasyonu) 

Cm-111 OP581250 

Cm-112 OP581251 

Cm-131 OP581252 

Cm-141 OP581253 

Cm-156 OP581254 

2. Lokasyon 

(Bardakçılar-Avdan) 

Cm-221 OP581255 

Cm-231 OP581256 

Cm-232 OP581257 

Cm-241 OP581258 

Cm-242 OP581259 

Cm-243 OP581260 

3. Lokasyon 

(Eğerli Köyler) 

Cm-313 OP581261 

Cm-316 OP581262 

Cm-322 OP581263 

Cm-325 OP581264 

Cm-351 OP581265 

4. Lokasyon 

(Yıldırım Köyler) 

Cm-431 OP581266 

Cm-433 OP581267 

Cm-441 OP581268 

Cm-451 OP581269 

Cm-452 OP581270 

5. Lokasyon 

(Kırköy-Üçbaş) 

Cm-541 OP581271 

Cm-542 OP581272 

Cm-543 OP581273 

Cm-551 OP581274 

Cm-552 OP581275 

Cm-561 OP581276 

Cm-567 OP581277 

6. Lokasyon 

(Doğmuşören) 

Cm-611 OP581278 

Cm-612 OP581279 

Cm-614 OP581280 

Cm-631 OP581281 

Cm-637 OP581282 

Cm-641 OP581283 
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Çizelge 2.1. Devam. Lokasyonlara göre kenelerin dağlımı ve erişim numaraları. 

7. Lokasyon 

(Uğurlu) 

Cm-722 OP581284 

Cm-751 OP581285 

Cm-757 OP581286 

Cm-761 OP581287 

Cm-763 OP581288 

8. Lokasyon 

(Yeşilkent) 

Cm-813 OP581289 

Cm-816 OP581290 

Cm-831 OP581291 

Cm-883 OP581292 

Cm-8101 OP581293 

9. Lokasyon 

(Çavundur-Dağkalfat) 

Cm-911 OP581294 

Cm-921 OP581295 

Cm-923 OP581296 

Cm-951 OP581297 

Cm-954 OP581298 

10. Lokasyon 

(Ovacık) 

Cm-1041 OP581299 

Cm-1042 OP581300 

Cm-1045 OP581301 

Cm-1051 OP581302 

Cm-10111 OP581303 

11. Lokasyon 

(Karadana) 

Cm-1141 OP581304 

Cm-1171 OP581305 

Cm-1172 OP581306 

Cm-1173 OP581307 

Cm-1175 OP581308 

12. Lokasyon 

(Elecik) 

Cm-1221 OP581309 

Cm-1224 OP581310 

Cm-1232 OP581311 

Cm-1235 OP581312 

Cm-1241 OP581313 

13. Lokasyon 

(Hacıköy-Dağdemir) 

Cm-1322 OP581314 

Cm-1323 OP581315 

Cm-1371 OP581316 

Cm-1381 OP581317 

Cm-1387 OP581318 
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Çizelge 2.1. Devam. Lokasyonlara göre kenelerin dağlımı ve erişim numaraları.  

14. Lokasyon 

(Ahmetadil) 

 

 

 

 

Cm-1411 OP581319 

Cm-1412 OP581320 

Cm-1417 OP581321 

Cm-1431 OP581322 

Cm-1432 OP581323 

Cm-1433 OP581324 

15. Lokasyon 

(Aktepe-Buğra) 

 

Cm-1531 OP581325 

Cm-1532 OP581326 

Cm-1533 OP581327 

Cm-1534 OP581328 

Cm-1535 OP581329 
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3. BULGULAR 
 

 

 

3.1. Lokasyonlardan Kenelerin Toplanması 

 

 

Tez çalışması kapsamında 2021 yılı Eylül-Kasım ayları ve 2022 yılı Mart-

Haziran ayları arasında 15 lokasyonlardan olmak üzere toplam 80 D. marginatus 

erişkinleri araziden bez ile sürükleme ve gözle görerek toplama şeklinde 

örneklenmiştir (Çizelge 3.1). 

 

Çizelge 3.1. Kenelerin lokasyonlara göre dağılımı, erişim numaraları ve gruplandıkları haplotipler. 

 

Lokasyon Örnek Adı Erişim Numaraları Gruplandıkları 

Haplotipler 

1. Lokasyon 

(Süleler-Berçinatak Ana 

Lokasyonu) 

Cm-111 OP581250 H30 

Cm-112 OP581251 H28 

Cm-131 OP581252 H15 

Cm-141 OP581253 H30 

Cm-156 OP581254 H21 

2. Lokasyon 

(Bardakçılar-Avdan) 

Cm-221 OP581255 H30 

Cm-231 OP581256 H30 

Cm-232 OP581257 H30 

Cm-241 OP581258 H21 

Cm-242 OP581259 H30 

Cm-243 OP581260 H28 

3. Lokasyon 

(Eğerli Köyler) 

Cm-313 OP581261 H24 

Cm-316 OP581262 H29 

Cm-322 OP581263 H28 

Cm-325 OP581264 H30 

Cm-351 OP581265 H30 

4. Lokasyon 

(Yıldırım Köyler) 

Cm-431 OP581266 H4 

Cm-433 OP581267 H30 

Cm-441 OP581268 H17 

Cm-451 OP581269 H23 

Cm-452 OP581270 H29 

5. Lokasyon 

(Kırköy-Üçbaş) 

Cm-541 OP581271 H1 

Cm-542 OP581272 H14 

Cm-543 OP581273 H28 

Cm-551 OP581274 H13 

Cm-552 OP581275 H30 

Cm-561 OP581276 H21 

Cm-567 OP581277 H3 

6. Lokasyon 

(Doğmuşören) 

Cm-611 OP581278 H16 

Cm-612 OP581279 H30 

Cm-614 OP581280 H16 

Cm-631 OP581281 H30 

Cm-637 OP581282 H30 

Cm-641 OP581283 H30 
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Çizelge 3.1. Devam. Kenelerin lokasyonlara göre dağılımı, erişim numaraları ve gruplandıkları haplotipler. 

 

7. Lokasyon 

(Uğurlu) 

Cm-722 OP581284 H30 

Cm-751 OP581285 H30 

Cm-757 OP581286 H30 

Cm-761 OP581287 H26 

Cm-763 OP581288 H24 

8. Lokasyon 

(Yeşilkent) 

Cm-813 OP581289 H28 

Cm-816 OP581290 H28 

Cm-831 OP581291 H28 

Cm-883 OP581292 H28 

Cm-8101 OP581293 H25 

9. Lokasyon 

(Çavundur-Dağkalfat) 

Cm-911 OP581294 H22 

Cm-921 OP581295 H30 

Cm-923 OP581296 H18 

Cm-951 OP581297 H19 

Cm-954 OP581298 H28 

10. Lokasyon 

(Ovacık) 

Cm-1041 OP581299 H28 

Cm-1042 OP581300 H30 

Cm-1045 OP581301 H30 

Cm-1051 OP581302 H2 

Cm-10111 OP581303 H5 

11. Lokasyon 

(Karadana) 

Cm-1141 OP581304 H6 

Cm-1171 OP581305 H8 

Cm-1172 OP581306 H28 

Cm-1173 OP581307 H20 

Cm-1175 OP581308 H30 

12. Lokasyon 

(Elecik) 

Cm-1221 OP581309 H30 

Cm-1224 OP581310 H28 

Cm-1232 OP581311 H30 

Cm-1235 OP581312 H10 

Cm-1241 OP581313 H21 

13. Lokasyon 

(Hacıköy-Dağdemir) 

Cm-1322 OP581314 H28 

Cm-1323 OP581315 H28 

Cm-1371 OP581316 H7 

Cm-1381 OP581317 H30 

Cm-1387 OP581318 H27 

14. Lokasyon 

(Ahmetadil) 

Cm-1411 OP581319 H30 

Cm-1412 OP581320 H24 

Cm-1417 OP581321 H22 

Cm-1431 OP581322 H23 

Cm-1432 OP581323 H11 

Cm-1433 OP581324 H28 

15. Lokasyon 

(Aktepe-Buğra) 

 

Cm-1531 OP581325 H9 

Cm-1532 OP581326 H12 

Cm-1533 OP581327 H29 

Cm-1534 OP581328 H29 

Cm-1535 OP581329 H28 

 

3.2. Morfolojik Analizler 

 

 

Tez çalışması kapsamında İç Anadolu’nun kuzeyinde yer alan 15 lokasyondan 

örneklenen toplam 80 D. marginatus erişkininin morfolojik özellikleri göz önüne 

alınarak öncelikle popülasyonlar arasında değerlendirilerek karşılaştırılmaları 

yapılmıştır. Morfolojik bulgular lokasyonlara göre aşağıda sunulmuştur. 
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3.2.1. ‘1. Lokasyon’ (Süleler-Berçinçatak ana lokasyonu) 
 
 

Örneklerin hiçbirinde morfolojik olarak herhangi bir anomali 

gözlemlenmemiştir. Dişi ve erkek kenelerde skutum ve konskutum desenleri gümüş 

renktedir. Erkek ve dişiler kendi aralarında desen görüntüleri incelendiğinde dişi 

bireylerde desen görüntüsü açısından herhangi bir farklılık gözlemlenmemiştir. Ancak 

erkeklere bakıldığında, bireylerden birisinin desen çizgileri festonlara doğru hafif bir 

şekilde incelirken, diğer erkek bireyde ise desenin aşırı yoğun olduğu gözlemlenmiştir 

(Şekil 3.1). 

 

 
 

Şekil 3.1. 1. Lokasyondaki kenelerde görülen morfolojik farklılıklar (A: Erkek bireydeki ince desen, B: 

Erkek bireydeki yoğun desen) (skala, 1mm (A), 1 mm (B)). 

 

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

 

 

Örneklerin hiçbirinde morfolojik olarak herhangi bir anomali 

gözlemlenmemiştir. Dişi ve erkeklerde skutum ve konskutum desenleri gümüş 

renktedir. Erkek ve dişiler kendi aralarında desen görüntüleri incelendiğinde dişi 

bireylerde desen görüntüsü açısından herhangi bir farklılık gözlemlenmemiştir. Ancak 

erkeklere bakıldığında, bireylerden birisinin desen çizgilerinin hafif kalın olduğu 

gözlemlenmiştir. Bununla birlikte dişi kenelerden birisinin diğer dişi bireylere kıyasla 

küçük bir kene olduğu görülmüştür (Şekil 3.2). 



61 
 

 
 

Şekil 3.2. 2. Lokasyondaki kenelerde görülen morfolojik farklılıklar (A: Erkek bireydeki hafif kalın 

desen çizgileri, B: Dişi bireyin vücut büyüklüğü) (skala 1 mm (A), 1 mm (B)). 

 

3.2.3. ‘3. Lokasyon’ (Eğerli Köyler ana lokasyonu) 

 

 

Örneklerin hiçbirinde morfolojik olarak herhangi bir anomali 

gözlemlenmemiştir. Dişi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri gümüş 

renktedir. Erkek ve dişiler kendi aralarında desen görüntüleri yönünden incelendiğinde 

hem dişi hem de erkek bireylerde herhangi bir farklılık gözlemlenmemiştir. Ancak 

dişilere bakıldığında, bireylerden birisinde spirakulum şeklinde farklılık olduğu 

görülmüştür (Şekil 3.3). 

 

 
 

Şekil 3.3. 3. Lokasyondaki kene spirakulum şeklindeki farklılık (skala 0,5 mm).  

 

3.2.4. ‘4. Lokasyon’ (Yıldırım Köyler ana lokasyonu) 

 

 

Örneklerin hiçbirinde morfolojik olarak herhangi bir anomali 

gözlemlenmemiştir. Dişi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri gümüş 

renktedir. Erkek ve dişi bireylerin kendi aralarında desen görüntüleri incelendiğinde 
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hem dişi hem de erkek bireylerde herhangi bir farklılık gözlemlenmemiştir. Ancak 

dişilere bakıldığında, bireylerden birisinde eksternal ve internal spurlar arasında 

bulunan yarığın daha kısa olduğu gözlemlenmiştir. Bununla birlikte erkek kenelerden 

birisinin diğer erkeklere kıyasla daha büyük olduğu görülmüştür (Şekil 3.4). 

 

 
 

Şekil 3.4. 4. Lokasyondaki kenelerde görülen morfolojik farklılıklar (A: Dişi bireydeki eksternal ve 

internal spur arasındaki yarık, B: Erkek bireyin vücut büyüklüğü) (skala 0,2 mm (A), 1 mm (B)). 

 

3.2.5. ‘5. Lokasyon’ (Kırköy-Üçbaş ana lokasyonu) 

 

 

Örneklerin hiçbirinde morfolojik olarak herhangi bir anomali 

gözlemlenmemiştir. Dişi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri gümüş 

renktedir. Erkek ve dişilerin kendi aralarında desen görüntüleri incelendiğinde hem 

dişi hem de erkek bireylerde herhangi bir farklılık gözlemlenmemiştir. Ayrıca her iki 

cinsiyette de basis kapitulumun üzerindeki desenlerin yoğun olduğu görülmüştür. 

Ancak dişilere bakıldığında, bireylerden birisinde spirakulum şeklinde farklılık olduğu 

görülmüştür. Benzer olarak erkek bireylerin birisinde de spirakulum şeklinde farklılık 

görülmüştür (Şekil 3.5). 
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Şekil 3.5. 5. Lokasyondaki kenelerde görülen morfolojik farklılıklar (A: Dişi bireydeki spirakulum, B: 

Erkek bireydeki spirakulum) (skala 0,5 mm(A), 0,5 mm (B)). 

 

3.2.6. ‘6. Lokasyon’ (Doğmuşören ana lokasyonu) 

 

 

Örneklerin hiçbirinde morfolojik olarak herhangi bir anomali 

gözlemlenmemiştir. Dişi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri gümüş 

renktedir. Erkek ve dişilerin kendi aralarında desen görüntüleri incelendiğinde erkek 

bireylerde herhangi bir farklılık gözlemlenmemiştir. Ancak dişi bireylerin birisinde 

skutum üzerinde siyah renkli bölgenin oldukça az olduğu görülmüştür (Şekil 3.6). 

 

 
             

             Şekil 3.6. 6. Lokasyondaki dişi kenenin skutum şekli (skala 0,5 mm). 

 

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

 

 

Örneklerin hiçbirinde morfolojik olarak herhangi bir anomali 

gözlemlenmemiştir. Dişi ve erkek bireylerde skutum ve conskutum desenleri gümüş 
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renktedir. Erkek ve dişilerin kendi aralarında desen görüntüleri incelendiğinde erkek 

bireylerin birisinde gümüş desen renginin daha sönük olduğu, dişi bireylerin birisinde 

ise hem gümüş desen renginin sönük ve skutum üzerinde siyah renkli bölgenin oldukça 

fazla olduğu gözlemlenmiştir (Şekil 3.7). Boyut olarak incelendiklerinde, her iki 

cinsiyete ait birer kenenin de diğer kenelere oranla büyük olduğu görülmüştür. 

 

 
 

Şekil 3.7. 7. Lokasyondaki kenelerde görülen morfolojik farklılıklar (A: Erkek bireydeki sönük desen 

rengi, B: Dişi bireydeki sönük desen rengi ve skutum üzerindeki siyah bölge) (skala 1 mm (A), 1 mm 

(B)). 

 

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

 

 

Örneklerin hiçbirinde morfolojik olarak bariz bir anomali gözlemlenmemiştir. 

Ancak erkek bireylerin birisinde dört-beş ve yedi-sekiz festonların birleşik olduğu 

gözlemlenmiştir. Dişi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri gümüş 

renktedir. Erkek ve dişilerin kendi aralarında desen görüntüleri incelendiğinde erkek 

bireylerin birisinde gümüş desen çizgilerinin daha ince, dişi bireylerin birisinde ise 

skutum üzerinde siyah renkli bölgenin oldukça fazla olduğu gözlemlenmiştir. Boyut 

olarak incelendiklerinde, erkek bireylerinden birisinin diğer kenelere oranla büyük 

olduğu görülmüştür (Şekil 3.8). 
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Şekil 3.8. 8. Lokasyondaki kenelerde görülen morfolojik farklılıklar (A: Erkek bireydeki festoon 

anomalisi, B: Erkek bireydeki ince desen çizgileri, C: Dişi bireyin skutumu üzerindeki siyah bölge) 

(skala 0,5 mm (A), 1 mm (B), 0,5 mm (C)). 

 

3.2.9. ‘9. Lokasyon’ (Çavundur-Dağkalfat ana lokasyonu) 

 

 

Örneklerin hiçbirinde morfolojik olarak herhangi bir anomali 

gözlemlenmemiştir. Dişi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri gümüş 

renktedir. Erkek ve dişiler kendi aralarında desen görüntüleri açısından incelendiğinde 

erkek bireylerin birisinde gümüş desen çizgilerinin daha ince olduğu gözlemlenmiştir 

(Şekil 3.9). 

  

 
 

Şekil 3.9. 9. Lokasyondaki erkek kenenin ince desen çizgileri (skala 1 mm). 

 

3.2.10. ‘10. Lokasyon’ (Ovacık ana lokasyonu) 

 

 

Örneklerin hiçbirinde morfolojik olarak herhangi bir anomali 

gözlemlenmemiştir. Dişi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri gümüş 
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renktedir. Erkek ve dişilerin kendi aralarında desen görüntüleri incelendiğinde erkek 

bireylerin birisinde gümüş desen çizgilerinin hafif kalın olduğu, dişi bireylerin 

birisinde ise skutum üzerinde siyah renkli bölgenin oldukça fazla olduğu 

gözlemlenmiştir (Şekil 3.10). 

 

 
 

Şekil 3.10. 10. Lokasyondaki kenelerde görülen morfolojik farklılıklar (A: Erkek bireydeki kalın desen 

çizgileri, B: Dişi bireyde skutum üzerindeki siyah bölge) (skala 1 mm (A), 0,5 mm (B)). 

 

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

 

 

Örneklerin hiçbirinde morfolojik olarak herhangi bir anomali 

gözlemlenmemiştir. Dişi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri gümüş 

renktedir. Ancak dişi bireylerin ikisinde skutum üzerindeki siyah renkli bölgenin fazla 

olduğu gözlemlenmiştir (Şekil 3.11). 

 
Şekil 3.11. 11. Lokasyondaki kenelerde görülen morfolojik farklılıklar (A: Dişi bireyde skutum 

üzerindeki siyah bölge, B: Dişi bireyde skutum üzerindeki siyah bölge) (skala 0,5 mm (A), 0,5 mm (B)). 
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3.2.12. ‘12. Lokasyon’ (Elecik ana lokasyonu) 

 

 

Örneklerin hiçbirinde morfolojik olarak herhangi bir anomali 

gözlemlenmemiştir. Dişi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri gümüş 

renktedir. Erkek ve dişilerin kendi aralarında desen görüntüleri incelendiğinde erkek 

bireylerin birisinde gümüş desen çizgilerinin hafif ince olduğu, diğer bireyde ise 

festonlara doğru desenin kaybolduğu, dişi bireylerin birisinde ise festonun dorsal 

yüzeyinde sarı renkte bir bölgenin olduğu gözlemlenmiştir (Şekil 3.12). 

 

 
 

Şekil 3.12. 12.Lokasyondaki kenelerde görülen morfolojik farklılıklar (A: Erkek bireydeki ince desen 

çizgileri, B: Erkek bireyde festonlara doğru desen yapısı, C: Dişi bireyde sağ festonların üzerinde sarı 

renkteki bölge) (skala 1 mm (A), 1 mm (B), 0,5 mm (C)). 

 

3.2.13. ‘13. Lokasyon’ (Hacıköy-Dağdemir ana lokasyonu) 

 

 

Bireylerin hiçbirinde morfolojik olarak herhangi bir anomali 

gözlemlenmemiştir. Dişi ve erkek bireylerde skutum ve konskutum desenleri gümüş 

renktedir. Erkek ve dişi bireylerin kendi aralarında desen görüntüleri incelendiğinde 

erkek bireylerin birisinde gümüş desen çizgilerinin hafif ince olduğu gözlemlenmiştir 

(Şekil 3.13). 
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Şekil 3.13. 13. Lokasyondaki erkek kenenin ince desen çizgileri (skala 1 mm). 

 

3.2.14. ‘14. Lokasyon’ (Ahmetadil ana lokasyonu) 

 

 

Örneklerin hiçbirinde morfolojik olarak herhangi bir anomali 

gözlemlenmemiştir. Dişi ve erkeklerde skutum ve konskutum desenleri gümüş 

renktedir. Erkek ve dişi bireylerin kendi aralarında desen görüntüleri incelendiğinde 

erkek bireylerin birisinde gümüş desen çizgilerinin hafif ince olduğu, dişi bireylerin 

birisinde ise skutum üzerinde siyah renkli bölgenin fazla olduğu gözlemlenmiştir 

(Şekil 3.14). Ayrıca dişi bireylerden birisinin, diğer bireylere kıyasla küçük olduğu 

görülmüştür. 

  

 
 

Şekil 3.14. 14. Lokasyondaki kenelerde görülen morfolojik farklılıklar (A: Erkek kenenin ince desen 

çizgileri, B: Dişi kenenin skutum üzerindeki siyah bölge) (skala 1 mm (A), 0,5 mm (B)). 
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3.2.15. ‘15. Lokasyon’ (Aktepe-Buğra ana lokasyonu) 

 

 

Örneklerin hiçbirinde morfolojik olarak herhangi bir anomali 

gözlemlenmemiştir. Dişi ve erkeklerde skutum ve conskutum desenleri gümüş 

renktedir. Erkek ve dişi bireylerin kendi aralarında desen görüntüleri incelendiğinde 

erkek bireylerin birisinde festonlara doğu gidildikçe sağ bölgedeki desenin 

kaybolduğu, diğer iki bireyde ise gümüş desen çizgilerinin hafif kalın olduğu 

gözlemlenmiştir. Dişi bireylerin birisinde ise spirakulum şeklinde farklılık 

görülmüştür (Şekil 3.15). 

 

 
 

Şekil 3.15. 15. Lokasyondaki kenelerde görülen morfolojik farklılıklar (A: Erkek kenedeki desen 

çizgileri, B: Erkek kenedeki yoğun desen çizgileri, C: Dişi kenenin spirakulum şekli) (skala 1 mm (A), 

1 mm (B), 0,2 mm (C)). 

 

Tüm lokasyonlardan örneklenen keneler morfolojik açıdan 

değerlendirildiğinde desen renginin gümüş renkli olmasına karşılık 1. 8. 9. 12. 13. ve 

14. lokasyonlardan örneklenen erkeklerin bazılarında konskutum üzerinde bulunan 

desen çizgilerinin daha ince olduğu gözlemlenmiştir. Dişilerde ise 1. ve 6. 

lokasyonlardan örneklenen bazı kenelerin skutum üzerindeki desen yoğunluğunun 

fazla olduğu görülmüştür. Her iki cinsiyet için vücut büyüklükleri incelendiğinde 

dişilerde 2.ve 14. lokasyondaki bazı kenelerin küçük 7. lokasyondaki dişilerin birisinin 

ise büyük olduğu, bununla birlikte erkeklerde 4. 7. ve 8. lokasyonlardan örneklenen 

bazı kenelerin diğerlerine göre daha büyük olduğu tespit edilmiştir. Spirakulum 

şekilleri göz önünde bulundurulduğunda 3. 5. ve 15. lokasyondaki bazı dişilerde 

yuvarlak veya yuvarlağa yakın şekilde olduğu gözlemlenmiştir. 
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3.3. Nükleotid Benzerliği (BLASTn) ve Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

 

3.3.1. Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

 

Popülasyon analizleri yapılmadan önce veri seti hizalanmış ve FASTA 

formatına dönüştürülmüştür. Ayrıca AMOVA için veri seti ARP formatına göre 

yeniden düzenlenmiştir. Çalışılan gen bölgesi (mitokondrion) ve genomik durum 

(haploid) dikkate alınarak program içi düzenlemeler yapıldıktan sonra veri seti 

üzerinde popülasyon genetiğine yönelik hesaplamalar yapılmıştır. Farklı 

lokasyonlardan örneklenen popülasyonlardaki bireyler öncelikle kendi aralarında 

karşılaştırılmıştır.  

 

 

3.3.1.1. 1. Popülasyonun Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

 

Birinci popülasyonda yer alan bireyler popülasyon genetiği analizleri 

sonucunda dört haplotipe (H15, H21, H28 ve H30) ayrılmıştır (Çizelge 3.2). Örnekler 

içerisinde yalnız bir birey (Cm-131) bir haplotipin (H15) tek örneğini oluşturmaktadır. 

Yapılan nötralite testleri (Tajima’nın D, Fu ve Li’nin D ve F) sonuçlarının istatistiksel 

olarak anlamsız olduğu (P>0,10) gözlemlenmiştir.  

 
Çizelge 3.2. 1. popülasyonun haplotip çeşitliliği ve nötralite testlerinin analiz sonuçları. 

 
n H Hd Hd Varyans Hd Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

Fu ve 

Li’nin D 

ve F 

değerleri 

5 4 0,9000 0,02592 0,161 0,00173 -0,17475 -0,17475 

-0,17531 

 

Tanım: n=birey sayısı, H=haplotip sayısı, Hd=haplotip çeşitliliği, π=nükleotid çeşitliliği 

 

Sekanslar birbirleriyle karşılaştırıldığında üç ayrım bölgesi olduğu (478. 533. 

ve 596. nükleotidler) (Şekil 3.16) ve ikili karşılaştırılmalar sonucunda çoğunlukla bir 

baz çifti yönünden (0,50000) farklılık gösterdiği görülmüştür (Şekil 3.17). 
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Şekil 3.16. 1. popülasyondaki bireylerin sekanslarındaki ayrım bölgelerinin frekans dağılımı. 

 
Şekil 3.17. 1. popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 

 

3.3.1.2. 2. Popülasyonun Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

 

İkinci popülasyonda bulunan bireylerin popülasyon genetiği analizleri 

sonucunda üç haplotipe(H21, H28 ve H30) ayrılmıştır (Çizelge 3.3). Nötralite testleri 

(Tajima’nın D, Fu ve Li’nin D ve F) sonuçları incelendiğinde sadece Fu ve Li’ nin D 

ve F değerlerinin istatistiksel olarak anlamsız olduğu (P>0,10) gözlemlenmiştir.  

 
Çizelge 3.3. 2. popülasyonun haplotip çeşitliliği ve nötralite testlerinin analiz sonuçları. 

 
n H Hd Hd Varyans Hd Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

Fu ve Li’ 

nin D ve F 

değerleri 

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

-1,19511 

 



72 
 

Sekanslar birbirleriyle karşılaştırıldığında iki ayrım bölgesi olduğu (478. ve 

596. nükleotidler) (Şekil 3.18) ve ikili karşılaştırılmalar sonucunda çoğunlukla bir baz 

çifti yönünden (0,53333) farklılık gösterdiği görülmüştür (Şekil 3.19). 

 

 
Şekil 3.18. 2. popülasyondaki bireylerin sekanslarındaki ayrım bölgelerinin frekans dağılımı. 

 

 
Şekil 3.19. 2. popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 

 

3.3.1.3. 3. Popülasyonun Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

 

Üçüncü popülasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda dört haplotipe(H24, 

H28, H29 ve H30) ayrılmıştır (Çizelge 3.4). Nötralite testleri (Tajima’nın D, Fu ve 

Li’nin D ve F) sonuçlarının istatistiksel olarak anlamsız olduğu (P>0,10) 

gözlemlenmiştir. 
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Çizelge 3.4. 3. popülasyonun haplotip çeşitliliği ve nötralite testlerinin analiz sonuçları. 

 
n H Hd Hd Varyans Hd Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

Fu ve 

Li’nin D 

ve F 

değerleri 

5 4 0,900 0,02592 0,161 0,00148 -1,04849 -1,04849   

-1,05189 

 

Sekanslar birbirleriyle karşılaştırıldığında üç ayrım bölgesi olduğu (199. 214 

ve 596 ‘ ncı nükleotidler) (Şekil 3.20) ve ikili karşılaştırılmalar sonucunda çoğunlukla 

bir baz çifti yönünden (0,60000) farklılık gösterdiği görülmüştür (Şekil 3.21) 

 

 
Şekil 3.20. 3. popülasyonda bireylerin sekanslarındaki ayrım bölgelerinin frekans dağılımı. 

 
Şekil 3.21. 3. popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 
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3.3.1.4. 4. Popülasyonun Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

 

Dördüncü popülasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda beş haplotipe (H4, 

H17, H23, H29 ve H30) ayrılmıştır (Çizelge 3.5). Nötralite testleri (Tajima’nın D, Fu 

ve Li’nin D ve F)  sonuçları incelendiğinde sadece Fu ve Li’ nin D ve F değerlerinin 

istatistiksel olarak anlamsız olduğu (P>0,10) gözlemlenmiştir.  

  

Çizelge 3.5. 4. popülasyonun haplotip çeşitliliği ve nötralite testlerinin analiz sonuçları. 

 
n H Hd Hd Varyans Hd Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

Fu ve 

Li’nin D 

ve F 

değerleri 

5 5 1,00000 0,01600 0,126 0,00320 -0,66823 -0,66823  

-0,69243 

 

Sekanslar birbirleriyle karşılaştırıldığında altı ayrım bölgesi olduğu (49. 199. 

302. 640. 673. ve 596’ncı nükleotidler) (Şekil 3.22) ve ikili karşılaştırılmalar 

sonucunda çoğunlukla iki baz çifti yönünden(0,40000) farklılık gösterdiği görülmüştür 

(Şekil 3.23) 

 

 
Şekil 3.22. 4. popülasyondaki bireylerin sekanslarındaki ayrım bölgelerinin frekans dağılımı. 
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Şekil 3.23. 4. popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 

 

3.3.1.5. 5. Popülasyonun Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

 

Beşinci popülasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda yedi haplotipe (H1, 

H3, H13, H14, H21, H28 ve H30) ayrılmıştır (Çizelge 3.6). Nötralite testleri 

(Tajima’nın D, Fu ve Li’nin D ve F)  sonuçlarının istatistiksel olarak anlamsız olduğu 

(P>0,10) gözlemlenmiştir. 

 
Çizelge 3.6. 5. popülasyonun haplotip çeşitliliği ve nötralite testlerinin analiz sonuçları. 

 
n H Hd Hd Varyans Hd Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

Fu ve Li’ 

nin D ve F 

değerleri 

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

-1,08105 

 

Sekanslar birbirleriyle karşılaştırıldığında dokuz ayrım bölgesi olduğu (53. 

133. 232. 302. 478. 751. 811. 685. ve 596’ncı nükleotidler) (Şekil 3.24) ve ikili 

karşılaştırılmalar sonucunda çoğunlukla üç baz çifti yönünden (0,33333) farklılık 

gösterdiği görülmüştür (Şekil 3.25). 
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Şekil 3.24. 5. popülasyondaki bireylerin sekanslarındaki ayrım bölgelerinin frekans dağılımı. 

 
Şekil 3.25. 5. popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 

 

 

3.3.1.6. 6. Popülasyonun Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

 

Altıncı popülasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda iki haplotipe (H16 ve 

H30) ayrılmıştır (Çizelge 3.7). Nötralite testleri (Tajima’nın D, Fu ve Li’nin D ve F) 

sonuçlarının istatistiksel olarak anlamsız olduğu (P>0,10) gözlemlenmiştir. 

 
Çizelge 3.7. Altıncı popülasyonun haplotip çeşitliliği ve nötralite testlerinin analiz sonuçları. 

 
n H Hd Hd Varyans Hd Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

Fu ve Li’ 

nin D ve F 

değerleri 

6 2 0,53333 0,02963 0,172 0,00066 0,85057   1,05247 

1,02905 
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Sekanslar birbirleriyle karşılaştırıldığında bir ayrım bölgesi olduğu (596’ncı 

nükleotid) (Şekil 3.26) ve ikili karşılaştırılmalar sonucunda çoğunlukla bir baz çifti 

yönünden (0,53333) farklılık gösterdiği görülmüştür (Şekil 3.27). 

 

 
Şekil 3.26. 6. popülasyondaki bireylerin sekanslarındaki ayrım bölgelerinin frekans dağılımı. 

 

 
Şekil 3.27. 6. popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 

 

 

3.3.1.7. 7. Popülasyonun Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

Yedinci popülasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda üç haplotipe (H24, 

H26 ve H30) ayrılmıştır (Çizelge 3.8). Nötralite testleri (Tajima’nın D, Fu ve Li’nin 

D ve F) sonuçlarının istatistiksel olarak anlamsız olduğu (P>0,10) gözlemlenmiştir. 
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Çizelge 3.8. 7. popülasyonun haplotip çeşitliliği ve nötralite testlerinin analiz sonuçları. 

 

n H Hd Hd Varyans Hd Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

Fu ve 

Li’nin D 

ve F 

değerleri 

5 3 0,70000 0,04768 0,218 0,00099 -0,97256 -0,97256 

-0,95440 

 

Sekanslar birbirleriyle karşılaştırıldığında iki ayrım bölgesi olduğu (82 ve 

214’üncü nükleotidler) (Şekil 3.28) ve ikili karşılaştırılmalar sonucunda çoğunlukla 

bir baz çifti yönünden (0,60000) farklılık gösterdiği görülmüştür (Şekil 3.29). 

 

 
Şekil 3.28. 7. popülasyondaki bireylerin sekanslarındaki ayrım bölgelerinin frekans dağılımı. 

 
Şekil 3.29. 7. popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 
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3.3.1.8. 8. Popülasyonun Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

 

Sekizinci popülasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda iki haplotipe (H25 

ve H28) ayrılmıştır (Çizelge 3.9). Nötralite testleri (Tajima’nın D, Fu ve Li’nin D ve 

F) sonuçlarının istatistiksel olarak anlamsız olduğu (P>0,10) gözlemlenmiştir. 

 
Çizelge 3.9. 8. popülasyonun haplotip çeşitliliği ve nötralite testlerinin analiz sonuçları. 

 

n H Hd Hd Varyans Hd Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

Fu ve Li’ 

nin D ve F 

değerleri 

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

-0,77152 

 

Sekanslar birbirleriyle karşılaştırıldığında bir ayrım bölgesi olduğu (196’ncı 

nükleotid) (Şekil 3.30) ve ikili karşılaştırılmalar sonucunda çoğunlukla birbirine 

benzer oldukları (0,60000) görülmüştür (Şekil 3.31). 

 

 
Şekil 3.30. 8. popülasyondaki bireylerin sekanslarındaki ayrım bölgelerinin frekans dağılımı. 
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Şekil 3.31. 8. popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 

 

3.3.1.9. 9. Popülasyonun Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

 

Dokuzuncu popülasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda beş haplotipe 

(H18, H19, H22, H28 ve H30) ayrılmıştır (Çizelge 3.10). Nötralize testleri (Tajima’nın 

D, Fu ve Li’nin D ve F) sonuçları incelendiğinde sadece Fu ve Li’ nin D ve F 

değerlerinin istatistiksel olarak anlamsız olduğu (P>0,10) gözlemlenmiştir.   

Çizelge 3.10. 9. popülasyonun haplotip çeşitliliği ve nötralite testlerinin analiz sonuçları. 

 

n H Hd Hd Varyans Hd Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

Fu ve Li’ 

nin D ve F 

değerleri 

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

-1,15583 

 

Sekanslar birbirleriyle karşılaştırıldığında beş ayrım bölgesi olduğu (91. 214. 

274. 596. ve 685’inci nükleotidler) (Şekil 3.32) ve ikili karşılaştırılmalar sonucunda 

çoğunlukla iki baz çifti yönünden (0,40000) farklılık gösterdiği görülmüştür(Şekil 

3.33). 
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Şekil 3.32. 9. popülasyondaki bireylerin sekanslarındaki ayrım bölgelerinin frekans dağılımı. 

 
Şekil 3.33. 9. popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 

 

3.3.1.10. 10. Popülasyonun Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

 

Onuncu popülasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda dört haplotype (H2, 

H5, H28 ve H30) ayrılmıştır (Çizelge 3.11). Nötralite testleri(Tajima’nın D, Fu ve 

Li’nin D ve F) sonuçlarının istatistiksel olarak anlamsız olduğu (P>0,10) 

gözlemlenmiştir. 
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Çizelge 3.11. 10. popülasyonun haplotip çeşitliliği ve nötralite testlerinin analiz sonuçları. 

 

n H Hd Hd 

Varyans 

Hd 

Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

 Fu ve Li’ 

nin D ve 

F 

değerleri 

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

-0,69243 

 

Sekanslar birbirleriyle karşılaştırıldığında altı ayrım bölgesi olduğu (82. ve 

214’üncü nükleotidler) (Şekil 3.34) ve ikili karşılaştırılmalar sonucunda çoğunlukla 

bir, iki, üç ve dört baz çifti yönünden (0,20000) farklılık gösterdiği görülmüştür(Şekil 

3.35). 

 

 
Şekil 3.34. 10. popülasyondaki bireylerin sekanslarındaki ayrım bölgelerinin frekans dağılımı. 

 
Şekil 3.35. 10. popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 
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3.3.1.11. 11. Popülasyonun Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

Onbirinci popülasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda beş haplotipe (H6, 

H8, H20, H28 ve H30) ayrılmıştır (Çizelge 3.12). Nötralite testleri (Tajima’nın D, Fu 

ve Li’nin D ve F) sonuçlarının istatistiksel olarak anlamsız olduğu (P>0,10) 

gözlemlenmiştir. 

 

Çizelge 3.12. 11. popülasyonun haplotip çeşitliliği ve nötralite testlerinin analiz sonuçları. 

 

n H Hd Hd Varyans Hd Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

Fu ve Li’ 

nin D ve F 

değerleri 

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

-1,18702 

 

Sekanslar birbirleriyle karşılaştırıldığında altı ayrım bölgesi olduğu (302 304 

358. 388. 596. ve 757’nci nükleotidler) (Şekil 3.36) ve ikili karşılaştırılmalar 

sonucunda çoğunlukla üç baz çifti yönünden farklılık gösterdiği (0,40000) 

görülmüştür (Şekil 3.37). 

 

 
Şekil 3.36. 11. popülasyondaki bireylerin sekanslarındaki ayrım bölgelerinin frekans dağılımı. 
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Şekil 3.37. 11. popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 

 

 

3.3.1.12. 12. Popülasyonun Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

Onikinci popülasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda dört haplotipe (H10, 

H21, H28 ve H30) ayrılmıştır (Çizelge 3.13). Nötralite testleri (Tajima’nın D, Fu ve 

Li’nin D ve F) sonuçlarının istatistiksel olarak anlamsız olduğu (P>0,10) 

gözlemlenmiştir. 

 

Çizelge 3.13. 12. popülasyonun haplotip çeşitliliği ve nötralite testlerinin analiz sonuçları. 

 

n H Hd Hd Varyans Hd Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

Fu ve Li’ 

nin D ve F 

değerleri 

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

-1,11335 

 

Sekanslar birbirleriyle karşılaştırıldığında dört ayrım bölgesi olduğu (250. 302. 

478. ve 596’ncı nükleotid) (Şekil 3.38) ve ikili karşılaştırılmalar sonucunda 

çoğunlukla bir baz çifti yönünden farklılık gösterdiği (0,40000) görülmüştür(Şekil 

3.39). 



85 
 

 
Şekil 3.38. 12. Popülasyondaki bireylerin sekanslarındaki ayrım bölgelerinin frekans dağılımı. 

 
Şekil 3.39. 12. Popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 

 

3.3.1.13. 13. Popülasyonun Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

 

Onüçüncü popülasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda dört haplotipe (H7, 

H27, H28 ve H30) ayrılmıştır (Çizelge 3.14). Nötralite testleri (Tajima’nın D, Fu ve 

Li’nin D ve F) sonuçlarının istatistiksel olarak anlamsız olduğu (P>0,10) 

gözlemlenmiştir. 
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Çizelge 3.14. 13. popülasyonun haplotip çeşitliliği ve nötralite testlerinin analiz sonuçları. 

 
n H Hd Hd Varyans Hd Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

Fu ve Li’ 

nin D ve F 

değerleri 

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

-0,41751 

 

Sekanslar birbirleriyle karşılaştırıldığında dört ayrım bölgesi olduğu (196. 21.1 

302. ve 596’ncı nükleotidler) (Şekil 3.40) ve ikili karşılaştırılmalar sonucunda 

çoğunlukla bir, iki ve üç baz çifti yönünden farklılık gösterdiği(0,30000) görülmüştür 

(Şekil 3.41). 

 
Şekil 3.40. 13. popülasyondaki bireylerin sekanslarındaki ayrım bölgelerinin frekans dağılımı. 

 
Şekil 3.41. 13. popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 
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3.3.1.14. 14. Popülasyonun Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

 

Ondördüncü popülasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda altı 

haplotipe(H11, H22, H23, H24, H28 ve H30) ayrılmıştır (Çizelge 3.15). Nötralite 

testleri (Tajima’nın D, Fu ve Li’nin D ve F) sonuçlarının istatistiksel olarak anlamsız 

olduğu (P>0,10) gözlemlenmiştir. 

 
Çizelge 3.15. 14. popülasyonun haplotip çeşitliliği analizinin sonuçları. 

 

n H Hd Hd Varyans Hd Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

Fu ve Li’ 

nin D ve F 

değerleri 

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

-0,97660 

 

Sekanslar birbirleriyle karşılaştırıldığında altı ayrım bölgesi olduğu (91. 214. 

376. 515. ve 673’üncü nükleotidler) (Şekil 3.42) ve ikili karşılaştırılmalar sonucunda 

çoğunlukla iki ve üç baz çifti yönünden farklılık gösterdiği (0,33333) görülmüştür 

(Şekil 3.43). 

 
Şekil 3.42. 14. popülasyondaki bireylerin sekanslarındaki ayrım bölgelerinin frekans dağılımı. 
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Şekil 3.43. 14. popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 

 

3.3.1.15. 15. Popülasyonun Popülasyon Genetiği Analizleri 

 

 

Onbeşinci popülasyonda bulunan bireyler analiz sonucunda dört haplotipe (H9, 

H12, H28 ve H29) ayrılmıştır (Çizelge 3.16). Nötralite testleri (Tajima’nın D, Fu ve 

Li’nin D ve F) sonuçlarının istatistiksel olarak anlamsız olduğu (P>0,10) 

gözlemlenmiştir. 

Çizelge 3.16. 15. popülasyonun haplotip çeşitliliği analizinin sonuçları. 

 

n H Hd Hd Varyans Hd Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

Fu ve Li’ 

nin D ve F 

değerleri 

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

-0,69243 

 

Sekanslar birbirleriyle karşılaştırıldığında altı ayrım bölgesi olduğu (4. 37. 305. 

596. 643. ve 199’uncu nükleotidler) (Şekil 3.44) ve ikili karşılaştırılmalar sonucunda 

çoğunlukla üç baz çifti yönünden farklılık gösterdiği (0,60000) görülmüştür (Şekil 

3.45). 
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Şekil 3.44. 15. popülasyondaki bireylerin sekanslarındaki ayrım bölgelerinin frekans dağılımı. 

 
Şekil 3.45. 15. popülasyonda sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 

 

Lokasyonların kendi aralarında karşılaştırılması sonucunda haplotip 

çeşitliliğinin 0,40-1,0 arasında olduğu gözlemlenmiştir. En yüksek haplotip 

çeşitliliğinin 4. 5. 9. 11. ve 14’üncü lokasyonlarda olmasına (Şekil 3.46) karşılık 8. 

lokasyonun da ise bu çeşitliliğin en az olduğu görülmüştür. Nükleotid çeşitliliğinin ise 

4. 5. 10. ve 15’inci lokasyonlarda yüksek, 2. 6. 7. ve 8’inci lokasyonlarda oldukça 

düşük olduğu tespit edilmiştir (Şekil 3.47). 
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Şekil 3.46. Lokasyonların haplotip çeşitliliğine göre karşılaştırılması. 

 

 
 
Şekil 3.47. Lokasyonların nükleotid çeşitliliğine göre karşılaştırılması. 

 

3.3.2. Haplotip Analizi 

 

 

15 farklı lokasyondan örneklenen 80 D. marginatus kenelerinin mitokondriyal 

COI gen bölgesinin 812 baz çiftlik hizalanmış kısmı analiz edilmiştir. Analiz 

sonucunda 80 bireyin 30 farklı haplotip içerisinde gruplandığı gözlemlenmiştir 

(Çizelge 3.17). 

 
Çizelge 3.17. Sekans verilerinin haplotiplere göre dağılımı. 

 
Haplotip Numarası Birey/Örnek Sayısı Haplotipte 

gruplanan örnek 

kodları 

Haplotiplerde gruplanan 

kenelerin örneklendiği 

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 

0
0,2
0,4
0,6
0,8

1
1,2

Haplotip Çeşitliliği

0

0,001

0,002

0,003

0,004

Nükleotid Çeşitliliği
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Çizelge 3.17. Devam. Sekans verilerinin haplotiplere göre dağılımı. 

 

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, 

Cm-561, Cm-1241 

2. Lokasyon 4. Alt 

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, 

Cm-1412 

7. Lokasyon 6. Alt 

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 
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Çizelge 3.17. Devam. Sekans verilerinin haplotiplere göre dağılımı. 

 

H28 16 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 

15. Lokasyon 3. Alt 

Lokasyon, 14. Lokasyon3. 

Alt Lokasyon, 13. 

Lokasyon 2. Alt lokasyon, 

11. Lokasyon, 7. Alt 

Lokasyon, 9. Lokasyon 5. 

Alt Lokasyon, 8. Lokasyon 

1., 3. Ve 8. 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-316, 

Cm-452, Cm-1534 

15. Lokasyon 3. Alt 

Lokasyon, 3. Lokasyon 1. 

Alt Lokasyon, 4. Lokasyon 

5. Alt Lokasyon 

H30 25 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, 

Cm-1175 

14. Lokasyon 1. Alt 

Lokasyon, 13. Lokasyon 8. 

Alt Lokasyon, 12. 

Lokasyon 2. ve 3. Alt 

Lokasyonlar, 10 Lokasyon 

4. Alt Lokasyon, 9. 

Lokasyon 2. Alt Lokasyon, 

7. Lokasyon 2. ve 5. Alt 

Lokasyonlar, 6. Lokasyon 

1., 3. ve 4. Alt 

Lokasyonlar, 5. Lokasyon 

2. Alt Loksayon, 4. 

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 sonuçlarına göre kenelerin büyük bir kısmı H30 (25 kene) ve 

H28 (16 kene) haplotiplerinde toplanmıştır (Çizelge 3.16). Haplotipler arası ilişki göz 

önünde bulundurulduğunda, haplotipler arasında 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 üç (H2-H28, H1-H28) mutasyon 

yönünden farklılık gözlenmiştir. Mutasyon ile birlikte ortaya çıkan farklılık aminoasit 

bazında karakterize edildiğinde ise 5 aminoasit açısından değişim gözlemlenmiştir. 

Buna göre H1 haplotipinde 18. 44. ve 181. aminoasitler sırasıyla lösin, lizin ve alanin 

diğer tüm haplotiplerde ise metiyonin, asparajin ve treonindir. H12 haplotipindeki 102. 

aminoasit izolösin iken, diğer tüm haplotiplerde valin aminoasiti olduğu görülmüştür. 

Bununla birlikte 16. haplotipte ise diğer tüm haplotiplerden farklı olarak 199. 
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Aminoasit lösin yerine valindir. Bu durum nükleotidlerde görülen farklılıkların, 

aminoasit farklılığı üzerine etkisinin az olduğunu göstermektedir. 

 

 

 

3.3.3. BLAST analizi 

 

 

GenBank BLAST analizi (BLASTn) neticesinde bu çalışmada tespit edilen 

hiçbir haplotipin GenBank veritabanına kayıtlı sekanlar ile %100 benzer(identik) 

olmadığı görülmüştür(Çizelge 3.18).  

 

Çizelge 3.18. Haplotiplerde bulunan kenelerin GenBank’taki D. marginatus’lar ile nükleotid benzerlikleri.  

Haplotipler Sekanslanan Gen 

Bölgesi 

Nükleotid 

Benzerliği 

Eşleşen Kene Türü Erişim Numarası 

H1 COI %99,27 

 

%99,27 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H2 COI %99,29 

 

%99,29 

 

%99,05 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

 

D. marginatus 

isolate E1 

MN907848 

 

MK905212 

 

NC_062069 

H3 COI %99,52 

 

%99,52 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H4 COI %99,52 

 

%99,52 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H5 COI %99,52 

 

%99,52 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H6 COI %99,52 

 

%99,52 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H7 COI %99,53 

 

%99,53 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H8 COI %99,53 

 

%99,53 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H9 COI %99,76 

 

%99,76 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H10 COI %99,53 

 

%99,53 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H11 COI %99,53 

 

%99,53 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H12 COI %99,53 

 

%99,53 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 
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Çizelge 3.18. Devam. Haplotiplerde bulunan kenelerin GenBank’taki D. marginatus’lar ile nükleotid 

benzerlikleri.  

 

H13 COI %99,52 

 

%99,52 

 

%99,06 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

 

D. marginatus 

isolate E1 

MN907848 

 

MK905212 

 

NC_062069 

H14 COI %99,64 

 

%99,64 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H15 COI %99,52 

 

%99,52 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H16 COI %99,64 

 

%99,64 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H17 COI %99,52 

 

%99,52 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H18 COI %99,64 

 

%99,64 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H19 COI %99,52 

 

%99,52 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H20 COI %99,64 

 

%99,64 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H21 COI %99,65 

 

%99,65 

 

%98,94 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

 

D. marginatus 

isolate E1 

MN907848 

 

MK905212 

 

NC_062069 

H22 COI %99,64 

 

%99,64 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H23 COI %99,53 

 

%99,53 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H24 COI %99,65 

 

%99,65 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H25 COI %99,53 

 

%99,53 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H26 COI %99,65 

 

%99,65 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H27 COI %99,65 

 

%99,65 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H28 COI %99,65 

 

%99,65 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

H29 COI %99,65 

 

%99,65 

 

%98,94 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

 

D. marginatus 

isolate E1 

MN907848 

 

MK905212 

 

NC_062069 
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Çizelge 3.18. Devam. Haplotiplerde bulunan kenelerin GenBank’taki D. marginatus’lar ile nükleotid 

benzerlikleri.  

H30 COI %99,77 

 

%99,77 

D. marginatus 

isolate GY7 

D. marginatus 

MN907848 

 

MK905212 

 

H1 haplotipinin (Cm-541) %99,27 (815/821 baz çifti, 6 farklı nükleotid) ile 

Kazakistan’daki D. marginatus isolate GY7 (erişim numarası MN907848) ve 

Slovakya’daki D. marginatus (erişim nu. MK905212) sekansları ile en benzer olduğu 

tespit edilmiştir. H2 haplotipinin (Cm-1051) %99,29 (842/848 bç., 6 farklı nükleotid) 

benzerlik ile yukarıda belirtilen D. marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve 

D. marginatus (erişim nu. MK905212) sekansları ve akabinde ise %99,05 (833/841 

bç. 8 farklı nükleotid) ile Çin’deki D. marginatus isolate E1 (erişim nu. NC_062069) 

sekansı ile yakından ilişkili olduğu tespit edilmiştir. H3 haplotipinin (Cm-567) %99,52 

(837/841 bç. 4 farklı nükleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) 

ve D. marginatus (erişim nu. MK905212) sekansları ile yakın ilişkili olduğu 

görülmüştür. H4 haplotipinin (Cm-431) %99,52 (837/841bç. 4 farklı nükleotid) ile D. 

marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. 

MK905212) sekansları ile en benzer olduğu tespit edilmiştir. H5 haplotipinin (Cm-

10111) %99,52 (834/838 bç. 3 farklı nükleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erişim 

nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. MK905212) sekansları ile yakın ilişkili 

olduğu tespit edilmiştir. H6 haplotipinin (Cm-1141) %99,52 (838/842 bç. 4 farklı 

nükleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. marginatus 

(erişim nu. MK905212) sekansları ile yakından ilişkili olduğu görülmüştür. H7 

haplotipinin (Cm-1371) %99,53 (841/845 bç. 4 farklı nükleotid) ile D. marginatus 

isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. MK905212) 

sekansları ile en benzer olduğu tespit edilmiştir. H8 haplotipinin (Cm-1171) %99,53 

(842/846 bç. 4 farklı nükleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) 

ve D. marginatus (erişim nu. MK905212) sekansları ile yakın ilişkili olduğu tespit 

edilmiştir. H9 haplotipinin (Cm-1531) %99,76 (844/846 bç. 2 farklı nükleotid) ile D. 

marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. 

MK905212) sekansları ile yakından ilişkili olduğu görülmüştür. H10 haplotipinin 

(Cm-1235) %99,53 (845/849 bç. 4 farklı nükleotid) ile D. marginatus isolate GY7 

(erişim nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. MK905212) sekansları ile en 
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benzer olduğu tespit edilmiştir. H11 haplotipinin (Cm-1432) %99,53 (844/848 bç. 3 

farklı nükleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. 

marginatus (erişim nu. MK905212) sekansları ile yakın ilişkili olduğu tespit 

edilmiştir. H12 haplotipinin (Cm-1532) %99,53 (846/850 bç. 4 farklı nükleotid) ile D. 

marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. 

MK905212) sekansları ile yakın ilişkili olduğu görülmüştür. H13 haplotipinin (Cm-

551) %99,52 (823/827 bç. 4 farklı nükleotid) benzerlik ile D. marginatus isolate GY7 

(erişim nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. MK905212) sekansları 

ve %99,06 (839/847 bç. 8 farklı nükleotid) ile Çin’deki D. marginatus isolate E1 

(erişim nu. NC_062069) sekansı ile yakından ilişkili olduğu tespit edilmiştir.H14 

haplotipinin (Cm-542) %99,64 (824/827 bç. 3 farklı nükleotid) ile D. marginatus 

isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. MK905212) 

sekansları ile yakından ilişkili olduğu görülmüştür. H15 haplotipinin (Cm-

131) %99,52 (829/833 bç. 4 farklı nükleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erişim 

nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. MK905212) sekansları ile en benzer 

olduğu tespit edilmiştir. H16 haplotipinin (Cm-611 ve Cm-614) %99,64 (839/842 bç. 

3 farklı nükleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. 

marginatus (erişim nu. MK905212) sekansları ile yakın ilişkili olduğu tespit 

edilmiştir.H17 haplotipinin (Cm-441) %99,52 (838/842 bç. 4 farklı nükleotid) ile D. 

marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. 

MK905212) sekansları ile yakından ilişkili olduğu görülmüştür. H18 haplotipinin 

(Cm-923) %99,64 (839/842 bç. 3 farklı nükleotid) ile D. marginatus isolate GY7 

(erişim nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. MK905212) sekansları ile en 

benzer olduğu tespit edilmiştir.  H19 haplotipinin (Cm-951) %99,52 (838/842 bç. 4 

farklı nükleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. 

marginatus (erişim nu. MK905212) sekansları ile yakın ilişkili olduğu tespit 

edilmiştir. H20 haplotipinin (Cm-1173) %99,64 (840/843 bç. 3 farklı nükleotid) ile D. 

marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. 

MK905212) sekansları ile yakın ilişkili olduğu görülmüştür. H21 haplotipinin (Cm-

241, Cm-156, Cm-561, Cm-1241) %99,65 (844/847 bç. 3 farklı nükleotid) benzerlik 

ile D. marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. 

MK905212) sekansları ve %98,94 (838/847 bç. 9 farklı nükleotid) ile Çin’deki D. 
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marginatus isolate E1 (erişim nu. NC_062069) sekansı ile yakından ilişkili olduğu 

tespit edilmiştir. H22 haplotipinin (Cm-911 ve Cm-1417) %99,64 (842/845 bç. 3 farklı 

nükleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. marginatus 

(erişim nu. MK905212) sekansları ile yakından ilişkili olduğu görülmüştür. H23 

haplotipinin (Cm-451 ve Cm-1431) %99,53 (841/845 bç. 4 farklı nükleotid) ile D. 

marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. 

MK905212) sekansları ile en benzer olduğu tespit edilmiştir. H24 haplotipinin (Cm-

763, Cm-313 ve Cm-1412) %99,65 (844/847 bç. 3 farklı nükleotid) ile D. marginatus 

isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. MK905212) 

sekansları ile yakın ilişkili olduğu tespit edilmiştir. H25 haplotipinin (Cm-

8101) %99,53 (841/845 bç. 4 farklı nükleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erişim 

nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. MK905212) sekansları ile yakından 

ilişkili olduğu görülmüştür. H26 haplotipinin (Cm-761) %99,65 (843/846 bç. 3 farklı 

nükleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. marginatus 

(erişim nu. MK905212) sekansları ile en benzer olduğu tespit edilmiştir. H27 

haplotipinin (Cm-1387) %99,65 (846/849 bç. 3 farklı nükleotid) ile D. marginatus 

isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. marginatus (erişim nu. MK905212) 

sekansları ile yakın ilişkili olduğu tespit edilmiştir. 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 bç. 3 

farklı nükleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. 

marginatus (erişim nu. MK905212) sekansları ile yakın ilişkili olduğu görülmüştür. 

H29 haplotipinin (Cm-1533, Cm-316, Cm-452 ve Cm-1534) %99,65 (850/853 bç. 3 

farklı nükleotid) benzerlik ile D. marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve 

D. marginatus (erişim nu. MK905212) sekansları ve %98,94 (844/853 bç. 9 farklı 

nükleotid) ile Çin’deki D. marginatus isolate E1 (erişim nu. NC_062069) sekansı ile 

yakından ilişkili olduğu tespit edilmiştir. 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 bç. 2 farklı 

nükleotid) ile D. marginatus isolate GY7 (erişim nu. MN907848) ve D. marginatus 

(erişim nu. MK905212) sekansları ile yakından ilişkili olduğu görülmüştür. 
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3.3.4. Popülasyon Genetiği ve Filogenetik Network Analizleri 

 

 

Sitokrom c oksidaz alt ünite I gen bölgesi esas alınarak yapılan popülasyon 

genetiği analizlerinde tüm lokasyonlardaki kenelerin bir arada değerlendirilmesi 

sonucu (n = 80) haplotip çeşitliliği, Hd:0. 0,861, haplotip çeşitliliği varyansı: 0,00086, 

haplotip çeşitliliğinin standart sapması: 0,029, nükleotid çeşitliliği: 0,00216, ortalama 

nükleotid farklılığı, k: 1,75190 olarak tespit edilmiştir(Çizelge 3.19).  

Çizelge 3.19. Tüm popülasyonların bir arada değerlendirilmesi sonucu haplotip çeşitliliğinin sonuçları. 

n H Hd Hd Varyans Hd Standart 

Sapma 

π Tajima’ 

nın D 

değeri 

Fu ve Li’ 

nin D ve F 

değerleri 

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

-4,93325 

 

Sekanslar karşılaştırıldıklarında, 35 ayrım bölgesi (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‘ncı nükleotidler) olduğu 

gözlenmiştir. Bu ayrım bölgeleri içerisinde 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 nükleotidler de iki nükleotid (T-Sitozin(C), 

Guanin(G)-T ve A-T), 596’ncı nükleotid de ise üç nükleotid açısından (T-C-G) 

farklılık gözlemlenmiştir. Sekanslarda tek nükleotid değişim alanlarının yüksek 

olduğu gözlemlenmiştir. (Şekil 3.48).  
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Şekil 3.48. Ayrım bölgelerinin frekansının dağılımı. 

 

Ayrıca sekanslar arası ikili farklılık(K) göz önünde bulundurulduğunda 80 

sekansın kendi içerisinde birbirleri ile ikili gruplar oluşturacak şekilde eşleştirilmesi 

sonucu (3160 eşleşme) büyük ölçüde bir ve iki baz çifti yönünden farklılık göstermekle 

birlikte frekansları sırasıyla 0,32152 ve 0,29051 şeklindedir (Şekil 3.49).  
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Şekil 3.49. Sekans çiftleri arasındaki ikili farklılığın dağılımı. 

 

Nötralite test istatistiği sonucunda elde edilen Tajima’s D değeri istatistiksel 

olarak anlamlı olmakla birlikte ‘-2,38385’ olarak bulunmuştur. Ayrıca Tajima’ya 

kıyasla daha güçlü bir test istatistiği olan Fu ve Li’nin D ve F değerlerinin ayrım 

alanları esas alınarak yapılan hesaplamalar sonucunda sırasıyla ‘-5,20829’ ve ‘-

4,93325’ olarak hesaplanmıştır. Her iki nötralize testlerinin istatistiksel olarak önemli 

olduğu (P<0,02) görülmüştür.  

 

 

Mevcut çalışmada tespit edilen farklı 30 haplotipin COI (812 bç.) birbirleri ile 

ilişkilerini grafiksel olarak göstermek amacıyla medyan birleştirme haplotip ağı 

(epsilon=0) kullanılmıştır (Şekil 3.50). 
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Şekil 3.50. Mevcut çalışmadaki sekansların bulunduğu haplotiplerin birbiriyle ilişkilerini gösteren 

haplotip ağı (Her dairenin boyutu, haplotipi paylaşan bireysel dizilerin sayısıyla orantılı olmakla 

birlikte, haplotipler arasındaki her çizgi bir mutasyonu temsil etmektedir)(epsilon=0). 

 

Şekil 3.50’ de görüldüğü üzere mevcut çalışmada analizi yapılan kenelerin 

çoğunlukla H28 ve H30 haplotiplerinde gruplandığı görülmüştür. Nükleotid 

çeşitliliğine bağlı olarak haplotiplerin çoğunlukla 1 veya 2 nükleotid bakımından fark 

gösterdiği tespit edilmiştir. 

 

 

Tez çalışmasında kapsamında analizi yapılan D. marginatus örneklerinin COI 

sekans verileri GenBank’da yer alan diğer tüm D. marginatus sekansları ile birlikte (n 

= 170) haplotip analizlerinin yapılması sonucunda Hd: 0,805434’e bağlı olarak 34 

haplotip (Ha) gözlemlenmiştir (Çizelge 3.20).  
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Çizelge 3.20. Genbank D. marginatus COI sekans verilerinin tezdeki sekans verileriyle birlikte yapılan haplotip 

analizi sonucunda kenelerin haplotiplere dağılımı. 

 

Haplotip Numarası Birey/Örnek Sayısı Haplotipte gruplanan örnek kodları 

Ha1 1 [KU880571.1] 

Ha2 8 [KU880588.1 KU880561.1 KU880562.1 

OM638636.1 MT890492.1 MK813859.1 

MK213075.1 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] 

Ha10 1 [MN964343.1] 

Ha11 1 [OM368304.1:1145-2683] 

Ha12 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] 

Ha13 3 [JX051153.1 JX051151.1 JX051152.1] 

Ha14 3 [MN964336.1 MN868560.1 MN868592.1] 

Ha15 6 [MN270986.1 MN586594.1 MZ364000.1 

MN517830.1 KF583568.1 KF583569.1] 

Ha16 1 [FN394329.1] 

Ha17 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] 

Ha18 2 [KT877437.1 KT877439.1] 

Ha19 1 [Cm-1051] 

Ha20 1 [KT877435.1] 

Ha21 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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Çizelge 3.20. Devam. Genbank D. marginatus COI sekans verilerinin tezdeki sekans verileriyle birlikte 

yapılan haplotip analizi sonucunda kenelerin haplotiplere dağılımı. 

 

Ha31 1 [Cm-1532] 

Ha32 1 [FN394332.1] 

Ha33 1 [Cm-1173] 

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

  

Şekil 3.51’ de D. marginatus haplotiplerinin birbiriyle olan ilişkilerini gösteren 

haplotip ağı verilmiştir.  

 
Şekil 3.51. Tez çalışması kapsamında elde edilen ve GenBank’a kayıtlı sekans verilerinin birlikte 

analizi sonucu ortaya çıkan haplotiplerin birbirleriyle ilişkileri gösteren haplotip ağı (Kırmızı renkli 

daireler tez çalışmasında yer alan kenelerin de bulunduğu haplotipleri temsil etmektedir)(epsilon=0). 

 

Şekil 3.51’de görüldüğü üzere tez çalışmasında analizi yapılan D. marginatus 

kenelerinin farklı coğrafyalardan örneklenen D. marginatus keneleri ile ortak haplotipi 

paylaştığı görülmektedir. Buna göre 13. 12. 5. ve 4. lokasyonlardan örneklenen bazı 

kenelerin(Cm-1371, Cm-1235, Cm-567 ve Cm-431) İran’ dan örneklenen 

keneler(erişim nu. MK863424 ve MK863422) ile aynı haplotip(Ha5) içerisinde 

gruplandıkları tespit edilmiştir. Bununla birlikte çalışmadaki bazı kenelerin büyük bir 

çoğunluğunun Romanya(erişim nu. FN394328, FN394327, FN394330 ve FN394331), 
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Çin(erişim nu. OM638642, OM638640 ve OM638639), İran(erişim nu. MK863421), 

Hırvatistan(erişim nu. MZ305506 ve MZ305509), Portekiz(erişim nu. LC508348, 

LC508345, LC508347, LC508344 ve LC508346.) ve Kazakistan’ dan(erişim nu. 

MN964340, MN964340 ve MN817302) örneklenen D. marginatus keneleri ile ortak 

haplotipi paylaştıkları(Ha28) görülmüştür. 

 

 

D. marginatus veri setine ilaveten D. niveus’un COI genine ait Genbank’ta 

bulunan sekansların eklenmesiyle oluşan veri setinin (n = 176) analizi sonucunda ise 

Hd: 0,817’e bağlı olarak toplam haplotip sayısının 37(Hb) olduğu 

görülmüştür(Çizelge 3.21). 

 

Çizelge 3.21. Genbank D. marginatus ve D. niveus COI sekans verilerinin tezdeki sekans verileriyle birlikte yapılan 

haplotip analizi sonucunda kenelerin haplotiplere dağılımı. 

  
Haplotip Numarası Birey/Örnek Sayısı Haplotipte gruplanan örnek kodları 

Hb1 1 [MK863423.1] 

Hb2 1 [KU880571.1] 

Hb3 1 [MN836695.1] 

Hb4 1 [MN836692.1] 

Hb5 11 [KU880588.1 KU880561.1 KU880562.1 

MN836694.1 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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Çizelge 3.21. Devam. Genbank D. marginatus ve D. niveus COI sekans verilerinin tezdeki sekans verileriyle 

birlikte yapılan haplotip analizi sonucunda kenelerin haplotiplere dağılımı. 

 

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] 

 

Şekil 3.52’de görüldüğü üzere Haplotip analizleri sonucu bazı D. niveus 

kenelerinin (erişim numaraları: MK863423, MN836695 ve MN836692) ayrı 

haplotipler oluşturduğu, ancak bazılarının ise (erişim numaraları, MN836694, 

MN836693 ve OM368305) D. marginatus keneleri ile aynı haplotip (Hb5) içinde 

gruplandıkları görülmüştür. 
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Şekil 3.52. Tez çalışması kapsamında elde edilen ve GenBank’a kayıtlı D. marginatus ve D. niveus 

sekans verilerinin birlikte analizi sonucu ortaya çıkan haplotiplerin birbirleriyle ilişkileri gösteren 

haplotip ağı (Yeşil renkli daireler tez çalışmasında yer alan kenelerin de bulunduğu haplotipleri temsil 

etmektedir)(epsilon=0). 

 

Mitokondriyal COI gen bölgesine göre çalışmadaki D. marginatus(n:80) 

kenelerine yönelik yapılan AMOVA analizi sonucunda, popülasyon içi ve 

popülasyonlar arasında olmak üzere 2 farklı düzeyde varyasyon elde edilmiştir 

(Çizelge 3.22). Varyasyonlar incelendiğinde popülasyonlar arasındaki varyasyon 

yüzdesi %1,45, popülasyonlar içindeki varyasyon yüzdesi ise %98,55, FST değeri ise 

0.01449 olarak tespit edilmiştir. 

 

Çizelge 3.22. COI gen bölgesine göre popülasyonlar arasındaki ve içindeki AMOVA varyasyon değerleri. 

 

Varyasyon Kaynağı Serbestlik Derecesi Kareler Toplamı Varyansların Yüzdesi 

Popülasyonlar arasında  14 13,043 1,45 

Popülasyonlar içinde 65 56,157 98,55 

 

AMOVA testi ile popülasyonlardaki gözlemlenen varyasyonlara ilaveten 

popülasyonlar arasındaki ikili karşılaştırma değerleri analizi de hesaplanmıştır. Bu 

durumda D. marginatus popülasyonları arasında gözlemlenen FST değerleri Çizelge 
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3.23de verilmiştir. Analizlerin sonucunda, 8. popülasyonun FST değerleri %62,5-

16,667 arasında değişim göstermiştir. Diğer popülasyonlarda ise FST değerinin en 

fazla %9,898 olduğu saptanmıştır. 
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Çizelge 3.23. COI gen bölgesine göre D. marginatus popülasyonları arasındaki FST değerleri. 

Popülasyonlar 1. 
Popülasyon 

2. 
Popülasyon 

3. 
Popülasyon 

4. 
Popülasyon 

5. 
Popülasyon 

6. 
Popülasyon 

7. 
Popülasyon 

8. 
Popülasyon 

9. 
Popülasyon 

10. 
Popülasyon 

11. 
Popülasyon 

12. 
Popülasyon 

13. 
Popülasyon 

14. 
Popülasyon 

15. 
Popülasyon 

1.Popülasyon 0,00000 - - - - - - - - - - - - - - 

2.Popülasyon -0,09537 0.00000 - - - - - - - - - - - - - 

3.Popülasyon -0,04839 -0.06706 0.00000 - - - - - - - - - - - - 

4.Popülasyon -0.06383 0.00162 -0.07955 0.00000 - - - - - - - - - - - 

5.Popülasyon -0.06353 -0.04210 -0.03404 -0.03747 0.00000 - - - - - - - - - - 

6.Popülasyon 0.05102 0.01818 0.01466 0.04700 0.01867 0.00000 - - - - - - - - - 

7.Popülasyon 0.08333 0.00339 -0.08696 0.05556 0.01302 0.09898 0.00000 - - - - - - - - 

8.Popülasyon 0.25000 0.54694 0.42857 0.16667 0.18677 0.60656 0.62500 0.00000 - - - - - - - 

9.Popülasyon -0.03659 -0.03448 -0.11111 -0.02679 -0.06780 0.02240 -0.06061 0.33333 0.00000 - - - - - - 

10.Popülasyon -0.06383 0.00162 -0.03261 -0.08333 -0.01605 0.04700 0.05556 0.16667 -0.02679 0.00000 - - - - - 

11.Popülasyon -0.03261 -0.02465 -0.04651 -0.05932 -0.03546 0.02473 -0.00000 0.30000 -0.03774 -0.02459 0.00000 - - - - 

12.Popülasyon -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.Popülasyon -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.Popülasyon -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.Popülasyon 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. TARTIŞMA 

 

 

 

Kenelerde tür tayini geleneksel olarak morfolojik özelliklere dayanmaktadır 

(Mangold ve ark., 1998). İdentifikasyonda kullanılan morfolojik özellikler gelişimin 

belirli aşamasında hayli fayda sağlar (Caporale ve ark., 1995). Örneğin, erişkin kenelerin 

morfolojik özellikleri kenelerin identifikasyonu için çoğu zaman ana kriterleri 

sağlamaktadır (Lv ve ark., 2014). Bu özelliklere dayanan fenotipik teknikler, karakteristik 

farklılıkların olası varyansı ile büyük ölçüde sınırlıdır (Mangold ve ark., 1998). 

Rhipicephalus sanguineus kompleksinin morfolojik olarak çok yakın ilişkili türleri 

içermesi, yanlış identifikasyon sonucu kompleks içerisinde yer alan bazı türlerin 

biyosistematik durumunu hayli karıştırmıştır (Moraes-Filho ve ark., 2011). Aynı durum 

D. marginatus kompleksi içerisinde de geçerlidir. Morfolojik olarak beş farklı türden (D. 

marginatus, D. ushakovae, D. niveus, D. silvarum ve D. nuttallii) oluştuğu belirtilmiş olan 

D. marginatus kompleksi (Filippova ve Plaksina, 2005) içerisinde morfolojik olarak 

birbirine çok benzer türlerin olması ve önceden yapılan morfolojik raporlarda da yaygın 

bir şekilde hataların olduğu bildirilmiştir (Guglielmone ve ark., 2014). Tüm bu 

komplekslerdeki fenotipik olarak birbirleriyle benzer türlerin olması ve geçmişten gelen 

identifikasyon hataları neticesinde günümüzde bu türlerin taksonomik durumu ve gerçek 

yayılışını ortaya koymak ve de gelecekteki araştırmalar için rehber olarak kullanmak 

adına detaylı morfo-moleküler karşılaştırmalı araştırmalara şiddetle ihtiyaç 

duyulmaktadır. Ancak literatür çalışmaları göz önünde bulundurulduğunda D. marginatus 

ile ilgili yönelik detaylı morfolojik analizler oldukça sınırlıdır. Ülkemizde D. 

marginatus’un yanı sıra kompleks içerinde yer alan türlerden biri olan D. niveus’un da 

varlığı bildirilmesine rağmen bu türün orijinal tanımlamasında dahi D. marginatus ile 

morfolojik ayırımının çok yüzeysel olup kolaylıkla karıştırmaya (yanlış identifikasyona) 

müsaittir. Ayrıca genetik olarak net bir ayırım henüz ortaya konmadığından geçmişteki 

bildirimler onaylanmaya (konfirmasyon) ihtiyaç duymaktadır. Bunların haricinde D. 

marginatus kompleksinde yer alan diğer türlerin (D. ushakovae, D. silvarum ve D. 

nuttallii) varlığı ülkemizden bildirilmemiştir. Bununla birlikte, literatür çalışmaları 
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incelendiğinde D. marginatus popülasyonlarına yönelik karşılaştırmalı morfolojik 

analizlerin oldukça sınırlı olduğu görülmektedir. Bu sebeplerden dolayı, tez çalışması 

kapsamında öncelikle geçiş habitatı üzerinde belirlenen lokasyonlardan örneklenen D. 

marginatus popülasyonları morfolojik açıdan hem kendi içerisinde hem de popülasyonlar 

arasında ölçümlere ve gözlemlere dayalı detaylı olarak karşılaştırıldı. 

 

 

Literatürde yer alan morfolojik kayıtlar ile bu tez çalışmada elde edilen bulgular 

karşılaştırıldığında; Jafari ve ark. (2020), Kuzeydoğu İran’da yaban koyunları üzerinden 

örnekledikleri D. marginatus dişi ve erkek bireylerinin morfolojik analizlerini 

yaptıklarında beslenmemiş kenelerin ortalama 4-5 mm boyutunda, lateral suturun 

olmadığı, ikinci palp ekleminin geniş ve basis kapitulinin dikdörtgen şeklinde olduğunu 

gözlemlemişlerdir. Ayrıca skutum ve konskutum üzerindeki desenlerin beyaz renkte, 

spirakulumların geniş ve 4. koksanın büyük, 1. koksa da ise eksternal ve internal spurların 

eşit uzunlukta olduğunu belirtmişlerdir. Ancak çalışma kapsamında vücut yapılarına dair 

detaylı bir ölçüm yapılmamıştır. Mevcut çalışmamızda ise morfolojik yapılar 

incelendiğinde hem popülasyon içi hem de popülasyonlar arasında vücut büyüklüğü, 

desen ve spirakulum şekilleri, internal ve eksternal spur uzunlukları açısında net 

morfolojik farklılıkların olduğu gözlemlenmiştir. Bu farklılıklar incelendiğinde vücut 

büyüklüğünün 2., 8. ve 12. popülasyonlardaki dişi bireylerden birinin (Cm-231, Cm-813 

ve Cm-1232) diğer dişilere kıyasla daha küçük olduğu gözlemlenmiştir. Desen çizgilerinin 

özellikle erkek bireylerde festonlara doğru gidildikçe daha kalın (Cm-241, Cm-1045, Cm-

1534 ve Cm-1535) veya ince (Cm-141, Cm-816, Cm-923, Cm-1224, Cm-1323 ve Cm-

1417) olduğu tespit edilmiştir. Yukarıdaki çalışmada olduğu gibi desen renkleri beyaz 

olmakla birlikte sadece iki bireyde (Cm-722, Cm-763) rengin daha sönük, bir bireyde 

(Cm-156) ise çok yoğun olduğu gözlemlenmiştir. Bununla birlikte 1. koksada bulunan 

eksternal ve internal spur uzunluğu açısından erkek ve dişilerde genel olarak internal 

spurun, eksternal spurdan daha uzun olduğu görülmüştür.    

 
 

Nadim ve ark. (2021) ise İran’daki koyunlardan örnekledikleri 300 D. marginatus 
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erkek bireylerini morfolojik açıdan karşılaştırdıklarında dorsal alanda yer alan 

noktalamaların belirgin veya soluk olduğunu bununla birlikte bazı bireylerde desen 

çizgilerinin kalın veya ince olduğunu gözlemlemişlerdir. Ancak çalışma kapsamında 

sadece erkekler morfolojik olarak incelenmiştir. Morfolojik analizler kapsamında ise 

sadece konskutumdaki desen şekilllerindeki farklılıklar ortaya konulmuştur. Mevcut 

çalışmamızda ise erkeklerin yanı sıra dişiler de desendeki farklılıklara ilaveten diğer 

morfolojik yapılarda dikkate alınarak detaylı bir şekilde analiz edilmiştir. Erkeklerin desen 

görüntüleri karşılaştırıldığında yukarıdaki çalışma ile benzer sonuçlar elde edilmiştir. Yani 

1. 7. 8. ve 9. lokasyonlardan örneklenen erkeklerin bazılarında desen çizgilerinin oldukça 

ince olduğu bununla birlikte 1. 2. 6. 10. ve 15. lokasyonlardan örneklenen bazı erkeklerin 

desen çizgilerinin kalın olduğu gözlemlenmiştir. Ancak yukarıdaki çalışmadan farklı 

olarak 12. ve 15. lokasyonlardan örneklenen iki erkeğin sağ festona doğru gidildikçe desen 

çizgilerinin kaybolduğu gözlemlenmiştir. Erkeklerin yanı sıra dişiler arasında da özellikle 

skutum üzerindeki desen yapısının bireyler arasında farklılık gösterdiği görülmüştür. Bu 

farklılık skutumun anterior kısmından posterior kısmına doğu siyah alanların yoğun veya 

seyrek olması şeklinde gözlemlenmiştir. Özellikle 6. lokasyondan örneklenen dişilerin 

birisinde desen yoğunluğunun tüm lokasyonlardaki dişi bireylere kıyasla çok yoğun 

olduğu görülmüştür. 2. lokasyondan örneklenen dişilerin birisin ise oldukça küçük olduğu 

(3.879 mm) gözlemlenmiştir. Dişilerdeki spirakulum şekillerinin de 3. 5. ve 15. 

lokasyonlardan örneklenen bazı dişi bireylerde yuvarlak veya elips şeklinde olduğu 

gözlemlenmiştir. Morfolojik farklılıklar moleküler bulgular ile karşılaştırıldığında 

İran’dan örneklenen farklı desen şekline sahip D. marginatus bireylerinin BLAST analizi 

sonucu ITS2 gen bölgesi açısından diğer sekanslar ile %100 benzerlik gösterdiği 

görülürken, bu çalışma da ise farklı bir mitokondriyal gen bölgesi olan COI’ in BLAST 

analizi sonucu haplotipler arasında %99 benzerlik gözlemlenmiştir. Bununla birlikte 6. 

lokasyondaki yoğun desen görüntülerine sahip dişi ve erkeklerin aynı haplotip (H16) 

içerisinde gruplanmışlardır. Ancak 2. lokasyonda bulunan küçük dişi bireyin ise diğer 

lokasyonlardaki büyük dişi bireyler ile aynı haplotip (H30) içinde gruplandıkları 

görülmüştür. Erkeklerde gözlemlenen desen farklılaşmasında ise kalın desen çizgilerine 

sahip kenelerin çoğunlukla aynı haplotipi(H30) paylaştıkları gözlemlenmiştir. Bu bireyler 
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içerisinde sadece bir erkeğin (Cm-1534) farklı haplotipte (H29) gruplandığı görülmüştür. 

Bununla birlikte desen çizgilerinin giderek kaybolduğu erkeklerin (Cm-1531 ve Cm-

1235) her biri ise ayrı haplotiplerde ve tek birey olarak şekilde (H9 ve H10) gruplandıkları 

görülmüştür. 

 

 

Estrada-Peña ve Estrada-Peña (1992), İspanya, Fransa, Arnavutluk, Avusturya, 

Bulgaristan, Çekoslovakya, İran, İtalya, Lübnan, Fas, Polonya, Romanya, İsviçre ve 

Türkiye’ den gelen ve konak arayan veya konak üzerinden toplanan D. marginatus erkek 

ve dişilerin morfolojik analizini yaptıklarında Akdeniz, Kuzey, Batı, Doğu ve Merkez 

gruplarının kladistik analiz sonucu basis kapituli uzunluğu ve genişliği açısından önemli 

farklılıkların olduğunu belirtmişlerdir. Basis kapitulinin erkeklerde (0,363 mm) dişilere 

(0,333 mm) kıyasla daha uzun olduğu, ancak basis kapituli genişliğinin ise erkeklere 

kıyasla (0,566 mm) dişilerde (0,670 mm) daha uzun olduğunu bildirmişlerdir. Mevcut 

çalışmamızda da basis kapituli uzunluğu ortalaması erkeklerde 0,406 mm, dişiler de ise 

0,322 mm olarak tespit edilmiştir. Basis kapitulinin genişliği ise erkeklerde 0,574 mm, 

dişilerde 0,669 mm olarak gözlenmiştir. Basis kapitulinin uzunluğunun erkeklerde 

Akdeniz (İtalya, Fransa'nın doğusu ve İspanya'nın büyük kısmı), Kuzey (Avrupa’nın 

ılıman yerleri, Fransa ve İspanya'nın kuzeyi), Doğu (İran, Lübnan ve Eski Sovyetler 

Birliği) ve merkez (Arnavutluk, İsviçre, Çekoslovakya, Polonya ve Romanya) 

gruplarından daha yüksek olduğu, buna karşılık dişilerde ise merkez grup dışında diğer 

tüm gruplardan düşük olduğu gözlenmiştir. Basis kapituli eninin erkeklerde Kuzey grubu 

ile karşılaştırıldığında düşük, ancak diğer gruplara kıyasla yüksek olduğu, dişilerde ise 

sadece doğu grubundan yüksek olduğu tespit edilmiştir. Çalışmamızdaki lokasyonlar 

kendi aralarında karşılaştırıldıklarında basis kapituli uzunluğu ve genişliğinin lokasyonlar 

arasındaki değerlerin birbirine yakın olduğu görülmüş olsa da basis kapituli uzunluğu ve 

genişliği açısından dişilerde 3. ve 8. lokasyonun yüksek, 14. lokasyonun ise diğer 

lokasyonlara kıyasla düşük olduğu gözlemlenmiştir. Erkeklerde ise basis kapituli 

uzunluğunun 10. ve 13. Lokasyonlarda yüksek, 5. ve 6. lokasyonlarda düşük olduğu, basis 

kapitulinin genişliğinin ise 7. ve 8. lokasyonlarda yüksek, 5. ve 14. lokasyonlarda düşük 

olduğu tespit edilmiştir. Ancak dişi ve erkeklerin lokasyonlarda eşit bir şekilde dağılım 
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göstermemesi bu sonucu etkilemektedir.  

 

 

Tür tanımlama anahtarları, ilk etapta kene soylarının morfolojik özellikleri ve 

ikinci etapta türlerin morfolojik özellikleri üzerine genişletilir. Bu anahtarlar iyi 

hazırlanmış olsa bile, D. marginatus ve D. niveus gibi türler arasındaki güçlü örtüşen 

özellikler nedeniyle, ciddi sorunlar teşkil edebilir (Moshaverinia ve ark., 2009). Örneğin, 

ülkemizde Dermacentor daghestanicus varlığı morfolojik olarak bildirilmiş olsa da 

(Bursalı ve ark. 2010; Bursalı ve ark., 2011 ve Özkan, 1978) daha sonra Bursalı ve ark. 

(2012), kendi identifikasyonlarının tekrar incelediklerinde bunların D. marginatus’un 

varyantı olduğunu bildirerek düzeltmişlerdir. Keza D. daghestanicus türünün taksonomik 

olarak durumu net olmamakla birlikte bazı yazarlar bunun D. niveus’un sinonimi 

olduğunu belirtmişlerdir (Guglielmone ve ark., 2014). Akdemir, 2002; Arslan ve ark., 

1999; Bursalı ve ark., 2010; Bursalı ve ark., 2011; Bursalı ve ark., 2013; Çiçek, 2000; 

Değer ve ark., 2016; Eser, 2012; Hoffmann ve ark., 1971; İça ve ark., 2007; Karataş, 2020; 

Keskin ve ark., 2017; Khan, 1972; Kurtpınar, 1954; Mamak ve ark., 2006; Merdivenci, 

1969; Oytun, 1956; Sayın ve ark., 1997 ve Yukarı ve Umur, 2002 ülkemizde D. niveus’un 

varlığı bildirmiş olsa da bu keneye ait görüntüye dayalı herhangi bir morfolojik veri veya 

moleküler bulgu sunmamışlardır. Mevcut çalışmada ise morfolojik açıdan D. marginatus 

olarak teşhis edilen bireyler üzerinde yapılan detaylı analiz sonucu birtakım farklılıkların 

görüldüğü kenelerin D. marginatus veya tür kompleksi içerisinde yer alan diğer 

kenelerden biri olup olmadığını değerlendirmek için COI gen bölgesi (812 bç) 

incelendiğinde, tüm bireylerin D. marginatus olduğu, böylelikle, gözlemlenen morfolojik 

farklılıkların tür-içi varyasyon olduğu ortaya konmuştur. Dolayısıyla çalışmamız 

kapsamında D. marginatus’ a bağlı birçok morfolojik varyasyonun moleküler veriler ile 

desteklenerek bu kene türüne ait varyasyonlar olduğunun ortaya konması, ülkemizde daha 

önce bildirilen D. niveus türünün yalnızca morfolojiye dayalı teşhisinde yanlış 

identifikasyona yönelik sorunlar olabileceğini göstermektedir. 

 

 

Dermacentor marginatus ve kompleks içinde yer alan üyelerin ve popülasyon 
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genetiği üzerine spesifik ve detaylı bir araştırma bulunmaması ve yapılan çalışmalarda 

çok az sayıda D. marginatus örneklerine yönelik birtakım verilerin ortaya konması 

literatürde önemli bir açık olarak yer almaktadır. Bunlardan, Chitimia ve ark. (2010), D. 

marginatus bireyinde COI genine dayalı analiz yaptıklarında 7 bireyde %0,1-1,2 arasında 

varyasyon olduğunu tespit etmişlerdir. Mevcut çalışmamızda ise çok çeşitli omurgalı 

konakların ve de özellikle D. marginatus ilişkili olan/olabilecek patojenlerin sirküler halde 

olduğu ve kenelerin çeşitlenmesi açısında da zengin bir geçiş habitatı üzerindeki 15 farklı 

lokasyon merkezli çalışma alanından elde edilen aç D. marginatus kenelerinin COI genine 

dayalı analizi sonucunda kenelerin mevcut çalışmalara kıyasla hem baz çifti çeşitliliğinin 

yüksek olduğu hem de daha fazla haplotip çeşitliliği (80 keneye ait 30 haplotip) 

gözlemlenmiştir. Lokasyonlardan örneklenen bireyler kendi aralarında gen akışı ve 

genetik çeşitlilik yönünden karşılaştırıldıklarında en fazla haplotip çeşitliliğinin Yıldırım 

köyler (4. Lokasyon), Kırköy-Üçbaş (5. Lokasyon), Çavundur-Dağkalfat (9. Lokasyon), 

Karadana (11. Lokasyon) ve Ahmetadil (14. Lokasyon) lokasyonlarda olduğu sırasıyla, 5 

7 5 ve 6 haplotip tespit edilmiştir. Haplotiplerin dağılımı da bu sonucu desteklemiştir. Yani 

4. lokasyondan örneklenen kenelerin tamamı (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 gruplanmıştır. 

Bununla birlikte her bir lokasyon için nükleotid çeşitliliği hesaplandığında 2. 6. 7. ve 8. 

lokasyonlarda oldukça düşük olduğu gözlemlenmiştir. Bu durumun ayrım alanlarının 

sayısı ile orantılı olduğu görülmüştür. Ancak bütün bireyler bir arada değerlendirildiğinde 

haplotip çeşitliliğinin yüksek (Hd:0,861) olmasına karşılık nükleotid çeşitliliğinin düşük 

(π:0,0216) olduğu gözlemlenmiştir. Nükleotid çeşitliliğinin düşük olması haplotiplerin 

birbiriyle yakından ilişkili olduğunu göstermiştir. Bu durumda haplotipler arasındaki 

ilişkiler incelendiğinde büyük bir çoğunluğunun birbiri ile bir veya iki nükleotid açısından 

farklılık gösterdiği tespit edilmiştir. Bununla birlikte haplotip çeşitliliğinin yüksek olması 

ise düşük etkili popülasyon büyüklüğü döneminden (heterozigotluğun az olması) sonra 

popülasyonda yakın zamanda bir genişleme olabileceğini düşündürmektedir (Grant ve 
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Bowen, 1998 ve Mendez-Harclerode ve ark., 2007). Ayrıca Tajima D değeri de istatistiksel 

olarak anlamlı ve teta-pi değerinin teta-k değerinden az olduğu tespit edilmiştir. 

Dolayısıyla bu durum darboğaz etkisinden sonra popülasyon genişlemesinin olduğunu 

anlamına gelmektedir (Tajima, 1989). Ayrıca elde edilen bu değer ortalama 

heterozigositenin düşük olduğunu da ifade etmektedir. Bu durumda ayrım alanlarının 

sayısından daha az haplotipin olduğu ortaya çıkmaktadır. Mevcut çalışmada da ayrım 

alanları sayısının (35) haplotip sayısından (30) fazla olduğu tespit edilmiştir. Ayrım 

alanlarının aminoasit çeşitliliği üzerine etkisi göz önüne alındığında yalnızca beş 

nükleotidde (53. 142. 305. 542. ve 596. nükleotidler) meydana gelen değişimin etkili 

olduğu görülmüştür. Bu durumda diğer ayrım alanlarındaki nükleotid farklılaşmasının 

aminoasit çeşitliliği üzerine herhangi bir etkisinin olmadığı (sessiz mutasyon) tespit 

edilmiştir. 

 

 

Coğrafik bariyerlerin popülasyonlar arasındaki ve popülasyon içindeki genetik 

yapılara olan etkisi göz önüne alındığında Anadolu coğrafyası dağ zincirlerini (Anadolu 

diyagonali), Orta Anadolu Platosu ve Marmara denizi gibi gen akışına karşı birçok engeli 

içermektedir. Bu engeller Anadolu’yu tür içi genetik farklılaşmanın gözlenmesi için iyi 

bir aday yapmaktadır (Bilgin 2011). Tez çalışması kapsamında da çalışma alanlarının 

çeşitli ekoton ve omurgalı konakları içermesi popülasyonlar arası genetik farklılığın iyi 

bir şekilde gözlenebilmesi için önem taşımaktadır. Bununla birlikte lokasyonlarda 

bulunan keneler arasındaki ikili genetik mesafe değerleri incelendiğinde 8. Lokasyon 

(Yeşilkent) ile diğer lokasyonlar arasındaki genetik mesafenin 0,16-0,62 değerleri 

arasında değişim gösterdiği tespit edilmiştir. Diğer popülasyonlar ile karşılaştırıldığında 

elde edilen bu değerlerin 8. lokasyonda bulunan türlerin diğer lokasyorda bulunan 

türlerden ne kadar fazla farklılaştığını ortaya koymaktadır. Lokasyonlar arasında 

gözlemlenen negatif değerler popülasyonlar içindeki genetik varyasyonun (%98,55) 

popülasyonlar arasındaki genetik varyasyondan (%1,45) büyük olduğunu göstermektedir. 

Popülasyonlarda haplotip çeşitliliğinin yüksek olması, yani aynı lokasyondan örneklenen 

kenelerin farklı haplotipler içerisinde toplanması ikili genetik uzaklıktaki bu durumu 

desteklemektedir. FST  değerinin de 0,01449 olarak hesaplanması popülasyonlar arasındaki 
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genetik varyansın düşük olduğunu ifade etmektedir.  

 

 

Yang ve ark. (2021), Güney ve Doğa Kazakistan’ da 2 farklı lokaliteden 

örnekledikleri D. marginatus kenelerini (erişim nu. MN868592 ve MN868560) COI gen 

bölgelerine (647 bç) göre karşılaştırmış ve sonuç olarak iki sekansın da birbiri ile %100 

oranında benzerlik gösterdiğini bildirmiştir. Ancak bu sekanslar çalışmamızdaki D. 

marginatus haplotipleri ile karşılaştırıldığında her iki kenenin H14, H18 ve H30 

haplotipleri ile %99,69 (645/647 2 farklı nükleotid) oranda en benzer olduğu tespit 

edilmiştir. Bununla birlikte çalışmamızdaki sekanslar, Lv ve ark. (2014), tarafından Çin’in 

Xinjiang şehrinde sığırdan toplanmış D. marginatus sekansı (erişim nu. JX051151) (658 

bç) ile karşılaştırıldığında H12, H14 ve H30 haplotipleri ile %99,09 (652/658 6 farklı 

nükleotid) en benzer oldukları görülmüştür. Her iki blast analizi sonucunda en az benzerlik 

H1 haplotipinde, sırasıyla %99,23 (642/647 5 farklı nükleotid) ve %98,48 (648/658 10 

farklı nükleotid) görülmüştür. Çalışma kapsamında haplotipler arasındaki ilişkiler 

incelendiğinde de H1 haplotipinin diğer haplotipler ile arasındaki nükleotid farklılığının 

yüksek olduğu tespit edilmiştir. H1 haplotipinin İran’ dan örneklenen D. marginatus 

keneleri(erişim nu. MK863422 ve MK863424) ile ayrı haplotipler içerisinde 

gruplandıkları ve blast analizi sonucunda benzerlik sırasıyla %99,07 (637/643 6 farklı 

nükleotid) ve %95,18(612/643 31 farklı nükleotid) olduğu (hedef sekans 

tarafından %78’inin kapsandığı) görülmüştür.  Bununla birlikte Romanya ve Çin’ den 

örneklenen D.marginatus keneleri ile yapılan blast analzileri sonucu (erişim nu. 

FN394328, FN394331, OM638642, OM638640 ve OM638639) benzerliklerin 

sırasıyla %99,04 (725/732 7 farklı nükleotid), %99,18 (726/732 6 farklı 

nükleotid), %99,24 (726/732 6 farklı nükleotid), %99,24 (651/656 5 farklı nükleotid) 

ve %99,24 (651/656 5 farklı nükleotid) olduğu görülmesine rağmen hedef sekans 

tarafından %79 ile %89 arasının kapsandığı tespit edilmiştir. 

 

 

Haplotiplerdeki kenelerin dağılımı incelendiğinde çoğunlukla her bir kenenin tek 

başına bir haplotipi temsil ettiği görülmüştür. Mevcut veriler GenBank içinde yeralan 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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diğer D. marginatus keneleri (90 kene) ile birlikte Blast analizleri sonucunda haplotip 

dağılımları yeniden incelenmesiyle H2, H15, H16, H11, H6, H5, H8, H12, H20 ve H21 

haplotiplerinin aynı şekilde dağılım gösterdikleri görülmüştür. Ancak H13, H18, H19, 

H20, H22, H24, H26, H27 ve H30 haplotiplerinde bulunan kenelerin Filipe ve ark (2021), 

tarafından Portekiz’ de yaban domuzu ve vejetasyondan örneklenen D. marginatus 

keneleri (erişim nu. LC508344, LC508345, LC508346, LC508347) ile aynı haplotipi 

paylaştıkları gözlenmiştir. Türkiye’ den örneklenen bir D. marginatus (erişim nu. 

MT230036) ile çalışmada elde ettiğimiz keneler blast analizi sonucu bazı keneler ile (Cm-

1041,Cm-8101 ve Cm-441) aynı haplotip içinde gruplandıkları (Ha17) ve %100 benzerlik 

gösterdiği tespit edilmiştir. Ancak benzerlik analizi 472 bç. esas alınarak yapılmıştır. 

 

 

Mevcut veriler ile D. niveus sekansları ile karşılaştırıldığında, “D. niveus isolate 

XJDN-1” (erişim nu. MN836692), “D. niveus” isolate XJDN-2 (erişim nu. MN836693), 

“D. niveus isolate XJDN-3” (erişim nu. MN836694) ve “D. niveus isolate XJDN-4” 

(erişim nu. MN836695) sekansları COI gen bölgelerinin, sırasıyla 760, 744, 752 ve 754 

bç, haplotipler ile blast analizlerinin sonucunda H1 haplotipi dışında %96,32-95,92 

arasında benzerlik gözlenmiştir. Ancak üç D. niveus sekansının (erişim nu.MN836694, 

MN836693 ve OM368305) Çin’ den örneklenen D. marginatus sekansları ile aynı haplotip 

içerisinde gruplandıkları gözlemlenmiştir. Bu durum GenBank içerisinde yer alan ve D. 

niveus olarak belirtilen bu kenelerin muhtemelen yanlış kayıt olduğunu göstermektedir. 

Bununla birlikte diğer D. niveus sekanslarının ise (erişim nu. MN836692, MN836695 ve 

MK863423) D. marginatus’lardan ayrı şekilde haplotiplere ayrıldıkları görülmüştür. 

Ayrıca haplotip analizi sonucunda bu kenelerin hiçbiri çalışmadaki D. marginatus 

bireyleri ile ortak bir haplotipi paylaşmamıştır. Dolayısıyla çalışma kapsamında 

örneklediğimiz kenelerin tamamının tür olarak D. marginatus keneleri olduğu hem 

morfolojik hem de moleküler bulgular ile desteklenmiştir. Kenelerde gözlemlenen 

morfolojik farklılıkların D. niveus veya kompleks içerisinde bulunan diğer türlere özgü 

yapılar olmadığı, bu kene türüne ait tür içi varyasyonlar olduğu ortaya konulmuştur. 
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5. SONUÇ VE ÖNERİLER 

 

 

 

Elde edilen veriler doğrultusunda; 

 

1. Geçiş habitatı üzerinde belirlenen 15 lokasyondan elde edilen 80 D. marginatus 

bireylerinin tamamının detaylı morfolojik analiz yapılması sonucunda hem dişi hem 

de erkeklerde vücut büyüklüğünün dişiler için 3,879-5,665 mm arasında erkeklerde ise 

4,371-6,210 mm arasında olduğu tespit edilmiştir. 

 

2. Palp ekstremiteleri, basis kapituli, bacak segmentleri, skutum ve konskutum 

üzerinde yer alan desen rengi ve yoğunluğu açısından belirgin farklılaşmalar 

gözlemlenmiştir. Desen görüntüsündeki ana farklılık erkek bireylerde vücudun 

neredeyse tamamını kapsayacak şekilde ve festonlara kadar ulaşan çizgilerin kalın 

veya ince olması şeklindeyken, dişilerde ise skutumun ortasında ve marjinal sınıra 

doğru yoğunlaşması şeklinde görülmüştür. 

 

3. Spirakulum şekli incelendiğinde bazı bireylerde yuvarlağa yakın, bazılarında ise 

elipsoid şekilde olduğu gözlemlenmiştir. Koksa I üzerinde yer alan ekternal ve internal 

spurlar incelendiğinde, bireylerin büyük bir kısmında internal spurun eksternal spura 

kıyasla daha büyük olduğu gözlemlenmiştir. Morfolojik analize alınan bireyler 

arasında sadece bir bireyde feston anomalisi gözlemlenmiştir. 

 

6. Morfolojik açıdan D. marginatus olarak tür teşhisi yapılan bireylerin filogenetik 

analizi yapıldığında, tüm bireylerin D. marginatus olduğu onaylanmıştır. Bu durum 

yukarıda belirtildiği üzere bireyler arasında görülen hem morfolojik hem de 

ölçümlerde dayalı farklılıkların D. marginatus’ un polimorfik bir tür olduğunu ve tür-

içi varyasyonlar olduğunu ortaya koymuştur. 

 

7. Popülasyon genetiği analizleri 80 bireyin 30 haplotipi paylaştığını göstermiştir. 

Bununla birlikte bireylerin büyük bir kısmı H28 ve H30 haplotipleri içerisinde yer 

almıştır. Bu durum nükleotid çeşitliliğinin düşük olması ile ilişkilendirilebilir. Çünkü 
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haplotip çeşitliliği yüksek olmasına rağmen, düşük nükleotid çeşitlilik değeri, 

haplotipler arasında sadece küçük farklılıkların olduğunu (1 veya 2 nükleotid) 

göstermiştir. Başka bir ifadeyle bu durum küçük etkin popülasyon büyüklüğünden 

hızlı bir popülasyon genişlemenin olabileceğini göstermektedir. 

 

9. Nötralite testleri uygulandığında hem Fu ve Li’nin D-F değerleri hem de Tajima’nın 

D değerinin istatistiksel olarak anlamlı ve negatif olduğu tespit edilmiştir. Bu durum 

ayırma alanlarının sayısından daha az haplotip olduğunu ve yakın zamanda 

gerçekleşen popülasyon dar boğaz etkisinden sonra popülasyonlarda genişlemenin 

olduğunu göstermektedir. 

 

10. AMOVA ile elde edilen veriler popülasyonlar içi genetik varyasyonun 

popülasyonlar arası genetik varyasyondan yüksek olduğunu ortaya koymuştur. 

Lokasyonlar arasındaki genetik mesafe incelendiğinde ise 8. lokasyonun 6. ve 7. 

lokasyonlar ile arasındaki genetik farklılığın yüksek olduğu ve aynı haplotip içinde 

gruplanmadıkları görülmüştür. 

 
 

Günümüzde halen tartışmalı bir grup olarak belirtilen D. marginatus tür 

kompleksi içerisinde yer alan bireylerden biri olan D. marginatus kenelerinin birçok 

coğrafyada farklı patojenleri vektör olarak nakletmesinin hem insan hem de hayvan 

sağlığı açısından oldukça önemlidir. D. marginatus’un ve kompleks içinde yer alan 

diğer bireylerin popülasyon genetiğine yönelik spesifik organize edilmiş detaylı 

filogenetik ve popülasyon genetiği çalışması bulunmaması literatürde önemli bir açık 

olarak yer almaktadır. Mevcut çalışma ile elde edilen morfolojik, filogenetik ve 

popülasyon genetiğine yönelik veriler literatüre önemli katkı sağlamıştır. Zira 

ülkemizde kompleks içerisinde yer alan türlerden birisi olan D. niveus’un varlığı 

bildirilmesine rağmen bu keneye ait herhangi bir morfolojik görüntü ve moleküler 

verilerin paylaşılmaması ve bu kene türünün D. marginatus ile morfolojik ayrımının 

yüzeysel ve yanlış identifikasyona müsait olması, genetik açıdan da net bir ayrımının 

ortaya konmaması bu kene türünün varlığı ile ilgili şüpheler ortaya koymaktadır. 

Dolayısıyla D. marginatus tür kompleksi içerisinde yer alan bireylerin morfolojisi, 

filogenisi ve popülasyon genetiğine yönelik daha detaylı bilgiler elde edebilmek için 
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daha fazla lokasyon ve gen bölgesinin analiz edileceği çalışmalara ihtiyaç 

duyulmaktadır. 
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ÖZET 

 

 
İç Anadolu Bölgesi’nin Kuzeyindeki Bir Geçiş Habitatı Hattı Boyunca Yayılım 

Gösteren Dermacentor marginatus Kenelerinin Popülasyon Genetiğinin Araştırılması 

 

Palearktik coğrafyanın önemli vektör kenelerinden biri olan Dermacentor 

marginatus türü hem ülkemizde hem de yayılım gösterdiği diğer ülkelerde ihmal 

edilmiş bir türdür. Her ne kadar insan ve hayvanlarda önemli hastalığa sebep olan 

patojenlerin naklinde rol oynayabileceği gösterilmişe de bugüne kadar bu kenenin 

filogenetiği ve popülasyon genetiği üzerine detaylı araştırma yapılmamıştır. Bu tez 

çalışma ile İç Anadolu Bölgesi’nin kuzeyindeki bir geçiş habitatı boyunca yayılım 

gösteren D. marginatus kenelerinin popülasyon genetiğini araştırmak amaçlanmıştır. 

Bu kapsamda, orman habitatından stepe doğru ilerleyen ve yarı kurak alanlara geçerek 

ırmak deltasında son bulan çok çeşitli ekotonların var olduğu 15 farklı ana lokasyon 

merkezlerinden elde edilen farklı D. marginatus popülasyonlarının genetik yapısı 

araştırılmıştır. Çalışma sonucunda morfo-moleküler olarak karakterize edilerek 

örneklerinin detaylı morfolojik analizleri yapıldığında vücut büyüklüğü, palp, basis 

kapituli, skutum ve konskutum üzerinde bulunan desen şeklinde belirgin değişimler 

gözlemlenmiştir. Ayrıca spirakulum şekli ile internal ve eksternal spurların bireyler 

arasında farklılık gösterdiği tespit edildi. Genetik analizler sonucunda da elde edilen 

tüm örneklerin D. marginatus olduğu tespit edilmiştir. Bu durum morfoloji de görülen 

farklılıkların tür içi varyasyon olduğunu ortaya koymuştur. Türün mitokondriyal COI 

gen bölgesine göre popülasyon genetiği analizi yapıldığında 80 bireyin 30 haplotipte 

gruplandığı ortaya konmuştur. Ancak haplotipler arasındaki nükleotid farklılığının 

aminoasit değişimi üzerine etkisi incelendiğinde sadece beş aminoasit açısından 

değişim gözlenmiştir. Haplotip çeşitliliğinin yüksek olmasına karşılık nükleotid 

çeşitliliğinin düşük olduğu tespit edilmiştir. Bu durum hızlı bir popülasyon 

genişlemenin olabileceğini göstermektedir. Ayrıca Tajima’nın D ve Fu ve Li’ nin D-F 

değerinin istatistiksel olarak anlamlı ve negatif olması popülasyonların geçmişte 

darboğaz etkisine maruz kalması sonucu popülasyonlarda genişleme olduğunu 

göstermektedir. AMOVA sonucu elde edilen bulgular popülasyonlar arası genetik 

varyasyonun popülasyonlar içi genetik varyasyondan düşük olduğunu göstermektedir. 

Sonuç olarak, elde edilen bulgular D. marginatus’ un polimorfik bir tür olduğunu ve 

popülasyonlar içerisinde ciddi genetik farklılık gösterdiğini ortaya koymuştur. D. 

marginatus’ un morfolojisi ve popülasyon genetiği yapısına yönelik daha fazla bilgi 

elde edebilmek için farklı lokasyonların ve gen bölgelerinin analizine de ihtiyaç 

duyulmaktadır. 

 
Anahtar Sözcükler: COI, Dermacentor marginatus, Morfoloji, Popülasyon Genetiği, Sert 

Kene, Türkiye. 
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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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