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Bu calismada Poecilimon similis Retowski, 1889 (Orthoptera: Tettigoniidae)’nin
Firtina Vadisi’nde (Camlihemsin-Rize) yayilis gésteren populasyonlarinda gérilen
morfolojik ve genetik varyasyon 6rantuleri, hem kantitatif hem de ndétral marker

kullanimi ile incelenmistir.

Bu amagcla vicut blyUdklGgu ve vicut sekli gibi morfolojik karakterler kantitatif
marker, mtCOIl gen bdlgesine ait DNA dizisi ise nétral genetik marker olarak
kullaniimigtir. Galismanin yapildigi 9 6rnekleme istasyonu, 475-1930 m’ler
arasinda kalacak sekilde artan yUksekliklerden segilmig, bu sayede degdisen ¢evre
kosullarinin  populasyon Uzerindeki etkileri, yukarida sayillan markerlardaki
degisikliklerin incelenmesiyle arastinlmistir. Gézlenen morfolojik ve genetik
varyasyon o6rintlsu, hem ekosistemin iklimsel yapisi ve vejetasyon 6zellikleriyle

hem de P. similis'in biyo-ekolojik &zellikleriyle kiyaslanarak degerlendirilmigtir.

Morfometrik analizler 239 bireyin hem klasik uzunluk élgimleri hem de geometrik
morfometri yaklasimi kullanilarak gergeklestirilirken, genetik analizler ise 28
bireyin mtDNA COI bélgesinden elde edilen sekans verisiyle gerceklestiriimigtir.

Firtina Vadisi’'ndeki P. similis populasyonlarinin ytkseklige bagli olarak hem vicut
bldyUkligh hem de vicut sekli bakimindan istatistiksel olarak anlamli bir
varyasyon g0sterdigi tespit edilmistir. Genetik analizlerde de benzer sonuglar elde
edilmis olup, uzakliga ve / veya yukseklige bagli genetik izolasyon ile buna bagli
olarak farkli yUksekliklerdeki alt populasyonlarin yiksek Fsr degerlerine sahip
oldugu belirlenmistir. Bu, farkli yUksekliklerdeki alt populasyonlarin birbirinden
blyUk oranda izole olduklarini géstermektedir ve genetik verilerden elde edilen alt
populasyonlar arasi gé¢ oranlarinin disik olmasi bu savi desteklemektedir.



Kantitatif (morfolojik) ve nétral (genetik) markerlar beraber degerlendirildiginde,
yukseklige bagl olarak her bir alt populasyonun birbirinden farkli ekolojik ve
tarihsel slreglerin etkisi altinda oldugu ve her bir alt populasyonun maruz kaldigi

evrimsel sureclerin kismen birbirinden bagimsiz oldugu sdylenebilir.

Anahtar Kelimeler: Poecilimon similis, Orthoptera, Tettigoniidae, klasik
morfometri, geometrik morfometri, populasyon genetigi, mtDNA, evrimsel ekoloji,
Firtina Vadisi

Danisman: Prof. Dr. Selim Stalp CAGLAR, Hacettepe Universitesi, Biyoloji
BolGmU, Ekoloji Anabilim Dali
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MOLECULAR ECOLOGICAL RESEARCH ON THE LOCAL POPULATIONS OF
POECILIMON SIMILIS RETOWSKI, 1889 (ORTHOPTERA: TETTIGONIIDAE) IN
THE FIRTINA VALLEY

Safak Mert
Hacettepe University, Department of Biology Ecology Section

ABSTRACT

In this study, the morphological and the genetic variation pattern of Poecilimon
similis Retowski, 1889 (Orthoptera: Tettigoniidae) which is situated in the Firtina
Valley (Camlihemsin-Rize), were examined by quantitative and neutral markers.

To achieve this goal, morphological characters like the body size and body shape
were taken as quantitative markers and the DNA sequences of mtCOI gene were
taken as neutral genetic markers. The 9 sampling station of this study were
chosen between the elevations of 475-1930 m and this enabled us to examine for
the effects of changing environmental factors on populations using the markers
mentioned above. The observed patterns of genetic and morphologic variation
were evaluated by comparing the climatic and vegetative properties of the
ecosystem with the bio-ecologic properties of P. similis.

Morphometric analysis were conducted by using traditional size measurements as
well as the use of geometric morphometry on 239 individuals, and genetic
analysis were conducted via sequence information on mtCOIl gene site obtained
from 28 individuals.

We determined statistically significant variation of body size and body shape
contingent with the elevation of P. similis populations in the Firtina Valley. We
obtained similar results from the genetic analysis and we determined high Fsr
values for sub-populations at different elevations. This can be interpreted as high
genetic isolation related to distance and / or elevation. This observation reveals
the high isolation ratio of sub-populations from different elevations and this
proposition is also supported by the low migration rates between sub-populations,
which are obtained from the genetic data.
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When quantitative (morphologic) and neutral (genetic) markers are taken into
account together, we can say that, every sub-population is under the effects of
different ecological and historical processes, and hence every sub-population is
partially under independent evolutionary processes.

Keywords: Poecilimon similis, Orthoptera, Tettigoniidae, classical morphometry,

geometric morphometry, population genetics, mtDNA, evolutionary ecology,
Firtina Valley.

Advisor: Prof. Dr. Selim Stalp CAGLAR, Hacettepe University, Department of
Biology, Ecology Section
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TESEKKUR

Bu calismanin ortaya ¢ikmasinda, pek c¢ok kisinin cémertge sundugu destek ve
yardimlarin 6nemli katkisi oldu. Asagida sadece bazilarinin adi var. Hepsine

sonsuz tesekkdrlerimi sunarim.

Oncelikle Uzman Hasan Unal’a son 10 yildir bana katlandigi ve dgrettigi her sey
icin ¢cok tesekklr ederim. Ayrica tezle ilgili ¢calismalarin blyik ¢codunlugu onun
sorumlulugundaki laboratuarda gerceklestiriimistir. Hasan agabey olmasaydi bu

tez olmazdi kuskusuz.

ismail Kudret Saglam ise, cok degerli dostlugu ve her umutsuziuga kapildigimda
sagladigi essiz manevi desteginin 6tesinde, bu tez calismasina ciddi bilimsel
katkida bulunmustur. Biyoistatistik gibi uzmanlik gerektiren bir konuda sadece
uygulayarak degil her bildigini paylasarak cok biylk yol kat etmemi sagladi, sag

olsun.

Tezle ilgili okuma yazma c¢alismalarinin biyidk kismi Altan Gérkem Gircan ve
Fethi Gircan’in evlerinde gerceklestirildi. Dostluklari, tesekklre sigmayacak kadar

blyUk.

Ayni sekilde Dilara Karadeniz de bu teze dostlugundan 6te katki koymustur. Eger

Dilara’nin akillica elestirileri olmasaydi tezin tartisma kismi gayet tartisilir olacakti.

Ayrica Prof. Dr. Cihan Oner ve Dog. Dr. Celal Ulger yillardir paylastiklar bilgi ve
deneyimleri ile egitimime ¢ok dnemli katkilarda bulunmuslardir. Bu birikimden tiim
tez calismam boyunca yararlandim. Her ikisine de ¢ok tesekklr ederim.

Doc. Dr. Hasan Sevgili tir teshislerini yaparak, Aras. Gér. Cagasan Karacaoglu
ise ismail Kudret Saglam ile birlikte érneklerimi toplayarak destek oldular. ikisine
de cok tesekkir ederim.

Bu tez calismasi sirasindan bana 6nemli élclide destek olan baska insanlar da
var. Prof. Dr. Haluk Ataoglu hi¢ beklemedigim bir destek verdi. Nilifer ve Abdullah
Ecevit ise bekledigim bir destegdi verdiler. Beni verdigi bursla destekleyen Pro-Tip
A.$. sahibi A. Faruk Gllenc’e de tesekkirlerimi sunarim. Sik sik laboratuarini
dagittigim Aras. Gor. Sibel Kigukyildirim’a da sabri ve destegi nedeniyle tesekkir
ediyorum. Benzeri sekilde tim EBAL ahalisi de her zaman yanimda oldu, destek

verdi. Sag olsunlar.



Danigsmanim Prof. Dr. Selim Stalp Gaglar'a gelince... Dogaldir ki hocam bu tezin
sahiplerinden biridir. Bu nedenle kendisine tesekklr etmeye kalkismayacagim
ama bir konuya deginmeden gegemem. Eger kendisinin mevcut yaklasimi
olmasaydi bdéyle bir tez yapilamazdi. Bir calismayi érgutlemek, ekip olusturup
uzun dénemli bir is ortaya koymak ve bir igin farkh kisimlari igin farkl kisilerin
uzmanlasmasini saglamak Ulkemizde pek sik gorilen bir yaklagim degil. Bu tarzi
nedeniyle sadece benim degil pek ¢ok arkadasimizin da sevgi ve saygisini

kazanmigtir. Umarim ilerleyen dénemlerde de kendisiyle ¢alisma firsati buluruz.

Ve... yillardir yaptigi tim fedakarliklar icin anneme tesekkir etmem hem yetersiz

hem de olmazsa olmazdir. Ellerinden éperim.
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1. GIRIS

Organik evrim, populasyonlarin genetik kompozisyonlarindaki kismi veya butinsel
ve geri dénlsstz degisimlerdir. Bu degisimler, prensip olarak, populasyonlarin
cevreleri ile olan etkilesimleri Gzerine gelisir (Dobzhansky et al., 1977). Bu
uyumsal (adaptif) acilimlarin ortak 6zelligi, genetik bir temellerinin olmasidir.
Kalitsal olmayan, diger bir degisle DNA (zerinde degisiklik yaratmayan,
farkhliklarin yeni kugaklara aktariimasi s6z konusu olmadigindan evrimsel degisim
slrecinde de her hangi bir énemleri yoktur. Canllar, gevreleriyle etkilesirken
kazandiklari uyumsal acilimi bilin¢gli olarak edinmezler. Canlilarda var olan
cesitliligin nasil olup da uyumsal olan &zelliklerin segilmesi ile yeni populasyonlar
drettigi ilk olarak C.R.Darwin ve A.R.Wallace tarafindan agiklanmigtir (Linnean
Society Meeting, 1858). Dogal secilim olarak adlandirilan bu mekanizma canli
populasyonlarinin dogal cesitliligi Gzerinden is gorir. Her ne kadar dogal secilim
icin ham madde gorevi géren bu gesitliligi olusturan mutasyonlar rastgele olsa da
evrim, cevre ile girilen etkilesimler sonucu olarak gelisen uyumsal acilimlarin
toplami olmasi nedeniyle rastgele olmaktan uzak bir olgudur. Cevresel sartlardaki
degisim, canlilarin dogal secilim slrecleri etkisiyle strekli olarak bazi ézellikleri ile
ilgili genetik bilgiyi yitirmelerine neden olurken, bazi yeni Ozellikler kazandiran
genetik degisikliklerin de populasyonda sabitlenmesi sonucunu doguracaktir. Bu
nedenle bir populasyonun alel frekanslarinda zamanla meydana gelen degisim
yani evrimlesme, temel olarak canlinin ekolojik iligkilerinin bir sonucu olarak gelisir

(Klug and Cummings, 2000; Freeman and Herron, 2001).

Dogdal secilimin populasyonu yénlendirecegi dogrultu, hem ¢evresel degisiklik veya
duraganhgin dogasina hem de populasyonun gen havuzunun igerigine baglidir
(Dobzhansky et al., 1977). Yani gevresel etki, populasyonun gen havuzundaki
alellerin canliya kazandirdiklari farklh uyum yeteneklerinin kimdlatif sonucu
Uzerinden bir dogal bir secilim baskisi yaratir (Beebee and Rowe, 2005). Bu
nedenle bir canlinin ekolojik 6zelliklerinin iyi bilinmesi, karsi karsiya kaldigi
muhtelif secilim baskilari hakkinda fikir verebilir.



Molekdler biyoloji, canlilari temel yapi taglar olan molekdlleri itibariyle inceleyen
bir bilim dalidir. Tim canli hiicrelerde yasamsal bilginin tasiyicisi olan molekulin
DNA oldugunun anlasgildigi 1944 yilindan beri bu alanda pek ¢ok atilim
gerceklestirilmistir (Avery et al, 1944; Watson and Crick, 1953; Maxam, and
Gilbert, 1977; Sanger et al. 1977; Mullis, and Faloona, 1987). Bu atilimlardan biri
de, DNA (zerindeki bilginin evrim ve ekoloji g¢alismalari icin kullaniimasiyla
gerceklestirilmistir.

Canlilar segilim baskisi nedeniyle evrimsel bir degisim gecirirken aslinda igerdikleri
yasamsal bilgi degismektedir ki bu bilgi de DNA molekllli Uzerindedir. Bbylece
secilim baskisi ve daha fazlasi, kalitim materyali olan DNA (zerindeki degisiklikler
izlenerek incelenebilir. Bu tir calismalardaki temel yaklasim kalitsal olmayan
varyasyonlarin populasyonda evrimsel bir degisime neden olamayacagi
dislncesidir. Dogaldir ki kalitsal olmayan herhangi bir farkliida sahip bir bireyin
dogal sireclerce secilmesi veya elenmesi bir sonraki kusagin gen frekansi
Uzerinde herhangi bir degisiklik yaratmayacak ve sonu¢ olarak evrimsel bir
degisime neden olmayacaktir. Aksi durumda ise kusaklar boyunca DNA Uzerindeki
farkhlik birikecek ve atasal populasyonla soy populasyon arasinda belirli bir
genetik farklilk ortaya cikacaktir. iste bu farkhiliga dayali incelemeler, molekiiler
filogeni calismalarinin temelini olusturur (Zuckerkandl and Pauling, 1962). Madem
tim canllar ortak bir atadan gelmektedir, o halde iki canli populasyonunun DNA

dizleri arasindaki farklilik evrimsel mesafeleri ile orantili olmalidir.

Tdm bu yaklagimlar, ekolojik iligkileri ve biyolojisi dikkate alindiginda populasyon
ici veya metapopulasyon dizeyinde bdéyle bir farklilagsmanin olusabilecegi uygun
bir model organizmanin varligi kosulunda populasyon ici dizeyde de kullanilabilir
nitelik tasir. Aksi takdirde dar bir alandaki bireylerden olusan bir populasyon,
dreme esnasinda farkl alellerin farkli bireyler arasinda rastgele dagiimasi
nedeniyle genetik acidan ilgili cografyanin her bdélgesinde homojen bir cesitlilik
dagihmi (alel frekansi dagilimi) gésterecektir.

Ulkemizin dogu Karadeniz Bélgesi’ndeki Firtina Vadisi’nde, 300-2500 m arasinda
dagihm gésteren Poecilimon similis Retowski, 1889 (Orthoptera: Tettigoniidae), bu
acidan ele alindiginda dikkate deger biyolojik ve ekolojik &zelliklere sahip bir
canhdir. Poecilimon similis hareket kabiliyeti dislUk, kanatlari kérelmis ve
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vejetasyonu mikro habitat olarak aktif bicimde kullanan bir tirdir. Bu nedenle,
farkl yUkseklik ve vejetasyon alanlarina dagiimis yerel populasyonlari arasindaki
gen akisi kisith olan bir tdr izlenimi vermektedir. Bu durum molekiler diizeyde
incelenebilecek olasi bir evrimsel ekolojik farklilagsmaya sebep olabilir. Bu
farklilagsma ister secilim baskisi nedeniyle isterse de rastgele genetik striklenme
gibi kurucu etkisine bagli sebeplerle gelismis olsun, yerel populasyonlarin
birbirinden genetik ve/veya morfolojik olarak farklilagsmasi sonucunu doguracaktir.

Sunulan bu tez ¢aligmasindaki temel amag; P. similis'in farkli yerel populasyonlari
arasinda bu 6ng6riye uygun morfolojik ve/veya genetik bir farkhhdin olup
olmadigini ortaya koymak ve bu farkliligin canlinin ekolojik iligkileri ile olan
baglantisi hakkinda yorum yapabilecek bilgiler elde edebilmektir.



GENEL BILGILER

2.1 Caligsma Alaninin Genel Ozellikleri

Calisma alani, cografi konum olarak 41° 02’ 14,9" — 40,7915 kuzey enlemleri ile 41°
00’ 29,9" — 40,9574 dogu boylamlari arasinda ve Dogu Karadeniz Bélgesinin Rize Ili
Camlihemsgin ilgesinden baglayarak Firtina Vadisi boyunca Gigekli Yaylasi’na kadar

uzanan alani kapsamaktadir (Kagkar Daglari MP Analitik Etiid Raporu, 2006).

Camlihemsin ligesi'nin deniz seviyesinden ylksekligi 350 m, Cigekli Yaylasi'nin deniz
seviyesinden yuksekligi ise 2300 m’'dir. Bu yUkseklikler arasinda yer alan c¢alisma
alani, Dogu Karadeniz Bélgesi'nin genelinde oldugu gibi 300 ile 2000 m’ler arasinda
akarsular ile yarilmis platolar, daha yukarilarda da buz, kar ve buzullar ile kapl sarp
ve yalcin doruklu yiksek daglik bir yapidadir (Kagkar Daglarn MP Analitik Etud
Raporu, 2006).

2.1.1 iklimsel dzellikler

Bélgedeki topografik yapi nedeniyle yagdis sartlan kisa mesafelerde degisiklik
gbstererek mikroklimatik alanlar olusturmaktadir. Bu nedenle ilde gerek kiyi boyu ve
gerekse i¢ kesimler arasinda yillk yagis miktarlarinda 6nemli farkhliklar

g6rulmektedir.

Firtina Vadisi genelinde Dogu Karadeniz'de her mevsimi yagisli, kislari serin yazlari
az sicak bir iklim hikim strmektedir. Ancak yérenin topografik ézellikleri tim Dogu
Karadeniz i¢in genellenen bu iklim tanimlamasinin her yere uygulanmasini olanaksiz
kilar. Topografyanin kiyidan itibaren hizla yikselmesi ve yaklasik 40 km kadar iceride
yUksekligin 4000 m’'ye yaklasmasi iklim elemanlarinda hizl degismeye neden
olurken, yine ydrenin kiylya dik ve derin vadilerle yarilmasi ézellikle yagis gibi iklim
elemanlarinin hizla degismesine sebep olmaktadir (Kagkar Daglart MP Analitik Etid
Raporu, 2006).



Ancak bdélgede bu iklim degisikligini yansitacak istasyon agi bulunmadigindan, hiikiim
stren iklim kosullarini tam olarak yansitabilmek mumkdn degildir. Firtina Deresi
havzasinda 4 adet istasyon bulunmakla birlikte bu istasyonlardan su anda c¢alisan bir
istasyon yoktur. Bu nedenle, aralarinda veri benzerligi ve dénem sureleri agisindan
6nemli farkhhklar olsa da, ginimuzde veri toplayan Rize ve Pazar istasyonlarinda
tim klimatolojik gbzlemler yapilmaktadir. Ayrica havza disinda olsa da, gerek
bulundugu vadinin jeomorfolojik dzelliklerindeki benzerlik gerekse iklim kosullarindaki
benzerlik degerlendirildiginde, Ikizdere istasyonunun kullaniimasi da uygun olabilir.
Bu istasyonlara ait degerlerin karsilastiriimasi, topografyaya bagl olarak sicaklik ve

yagisin nasil degistigi hakkinda fikir verebilir (Kagkar Daglan MP Analitik Etid
Raporu, 2006).

2.1.1.1 Sicakhk

Bdlgede genel olarak denizel etkilerin kuvvetli oldugu bir sicaklik rejimi hakimdir. Bu
durum 6zellikle kis aylarinda kendini belli eder. Kis aylarinda kiyr kesimin ortalama
sicakhgi higcbir ay 0 °C’nin altina diismez, yaz aylarinda ise ¢ok ylkselmez. Bu durum
yaz ile kis aylari arasindaki sicaklik farkinin az ve sicaklik degisimlerinin yavas ve
dizenli olmasina neden olur. Kiyi kesiminde mutlak maksimum sicakliklarin hicbir
ayda 40 °C’yi bulmamasi ve mutlak minimum sicakliklarin ise ancak -7,0 °C’ye kadar
dismesi, kiyi kesiminde okyanussal bir termik rejime yakin sicaklik kosullarinin
hikim sOrdigini géstermektedir (Sekil 2.1a-b) (Kackar Daglan MP Analitik Etid
Raporu, 2006).

YUkseltinin kiyidan itibaren ani artisi, sicaklik kosullarinda da degismelere neden olur.
Kiyr kesiminde yagsanan okyanussal kosullar sonucunda en soguk aylarda (Ocak ve
Subat) ortalama sicaklik; Rize’de 6,6 °C Pazar'da ise 5,8 °C iken, 800 m yUkseklikteki
ikizdere’de Ocak ay! ortalama sicakh@ 3,5 °C'dir (Sekil 4.1c). Ancak, yine de yasanan
okyanussal kosullar sicakligin 0 °C altina dismesini engeller. Mutlak sicakliklar
incelendiginde, ydredeki denizel kosullarin ikizdere’de hala etkili oldugu gérilmektedir
(Kagkar Daglar MP Analitik Etid Raporu, 2006).



2.1.1.1.1 Sicakhk dagilisi

Sicaklik, hem ylUkseklige hem de denizden uzakliga bagl olarak degdismektedir.
Calisma alani icerisinde sicaklik, daha ¢ok ylUkseklige bagll olarak degdismektedir.
YUkseklige bagh olarak sicaklik degisme oranina dikey sicaklik gradyani
denilmektedir. Dikey sicaklik gradyani sabit bir deger degildir. Clnkl dikey sicaklik
degisiminde havanin icerisindeki su buhari miktari énemlidir. Bu degder yaz ve kis
arasinda havadaki neme bagh olarak degismektedir. Kis aylarinda havanin doyma
noktasina yakin olmasi nedeniyle, sicaklik gradyani diser. Bu deder kis aylarinda
ortalama 0,39 °C/100 m'dir. Yaz aylarinda ise havanin doyma noktasindan
uzaklasmasi! nedeniyle sicaklik gradyani ylkselerek ortalama 0,65 °C/100 m
civarinda olur (Erol 1993).

Sekil 2.1 incelen istasyonlarin Bilesik Sicaklik Grafikleri
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Bolgedeki sicaklik gradyanini hesaplayabilmek icin Pazar Meteoroloji Istasyonu ile
Ikizdere Meteoroloji istasyonu arasindaki sicaklik gradyani hesaplanmigtir. Sicaklik
gradyanini yansitan Cizelge 2.1 incelendiginde, y6redeki nemli kosullarin etkisi
nedeniyle degerlerin ¢ok kiglk oldugu gérilmektedir. Yiksek bagil nem havanin
doyma noktasina ¢abuk erismesini saglamakta, bu da yéredeki sicaklik degisimin
nemli adyabatik kosullarina gbére dismesine neden olmaktadir. CUnkl ylkselen
doygun havanin iginde olusan yogunlasma c¢evreye gizli 1s1 yayllmasina neden olarak
sicaklhklarin yavas dismesini saglamaktadir (Kackar Daglan MP Analitik Etid
Raporu, 2006).

Cizelge 2.1 Aylik ve Yillik Ortalama Dikey Sicaklik Gradyani

I I 11} v V' Vi vit | vil | IX X XI | Xl | Yilik

ikizdere 35|38 | 64 |10,7|134|16,3|18,7| 19 | 164|124 | 81 5 11,1
Pazar 59 | 658 | 74 |11,3|152|19,1 216 |21,7| 186|148 | 106 | 7,6 | 13,3
Fark 24 2 1 06 | 1,828 |29 |27 |22 |24 |25 |26 | 22
Gradyan | 0,33 | 0,28 | 0,14 | 0,08 | 0,25 | 0,39 | 0,40 | 0,38 | 0,31 | 0,33 | 0,35 | 0,36 | 0,31

Ikizdere Meteoroloji Istasyonu’nun verilerinin kullaniimasi, baki kosullarina bagl
olarak sicakhk dagilimini yansitmakta yetersiz kalmaktadir. Bu nedenle yutkseklige
bagl sicakhk dagilimini incelemek icin yikseklige bagh sicaklik haritasi ve aylik ve
yilhk ortalama sicaklik degisimi yUkseklige bagh cizelge olusturulmus (Cizelge 2.2) ve
sicakhk degisimini yansitan izoplet sicaklik grafigi cizilerek (Sekil 2.2), sadece yillk
ortalama sicaklik dagilisi yerine 12 aylik sicaklik dagilisinin da degerlendirilmesi
olanakh kilinmigtir. Cizelge 2.2 olusturulurken 2000 m yiUkseklige kadar Pazar ve
Ikizdere arasindaki sicaklik gradyani kullanilmig, ancak 2000 m yiikseklikten sonraki
sicakhk degisimi icin, havadaki nemin azalmasina bagl olarak, 0,56 °C/100 m
katsayisi kullaniimistir (Kagkar Daglar MP Analitik Etid Raporu, 2006).

Burada 6zellikle iki farkh olgu Uzerinde durulmustur. Bunlardan ilki 6ézellikle kar
yagislan ile ilgisi bakimindan 0 °C ortalama sicakligin yil icerisinde zamansal ve
yUkseklige bagh dagilisi incelenmis ve kirmizi olarak g&sterilmistir. Vejetasyon

dénemi, bitki tirine gbére degismekle birlikte, genel olarak 8 °C olarak kabul



edilmektedir (Atalay, 1998). ikinci olarak da vejetasyon ddneminin zamansal ve

yUkseklige bagli dagilisi incelenmis ve kirmizi olarak gésterilmistir.

Cizelge 2.2 Aylik ve yillik sicaklik ortalamalarinin yikseklige baglh degisimi

Y“'&e)"'"‘ I I m v | v v ovn | v | ix X | x| xn | vk
1000 28 | 32 | 61 179 183 158 74 | 43 | 105
1200 22 | 27 | 58 171 175 152 67 | 36 | 99
1400 15 | 21 | 56 163 168 14,6 60 | 28 | 93
1600 08 | 16 | 53 155 160 14,0 53 | 21 | 87
1800 147 153 133 46 | 14 | 80
2000 139 145 7.4

2200 13,4 6,3
2400 5,2

2600 4,1

2800 3,0

3000 1,8

3200 0,7

3400 -0,4

3600

3800

4000

Sekil 2.2 Bolgedeki aylik ortalama sicaklik de@erlerinin yukseklige bagh degisimi
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0°C’den dusuk sicakliklarin 2000 m civarinda aralik ayinda bagladigr gérilmektedir.
Bu metrelerde 2 ay civarinda sicakliklar 0°C altinda iken, 3000 m’nin Uzerinde
sicaklklarin yasandigi dénem 5 ayi gecer. Sicakliklar kis aylarinda 0 - 4 °C civarinda
degisirken ilkbahar ve sonbahar aylarinda hizh bir degisim yasanir ve yaz
mevsiminde 18 °C’nin Uzerine c¢ikar. Oysa 3000 m’nin Uzerinde kis aylarinda
sicakliklar -6 °C’ye kadar diserken yaz aylarinda 6 - 9 °C arasinda degisir. 3000 m’de
vejetasyon dénemi 2 aya kadar diser. Bu metrenin Uzerinde higbir ayda vejetasyon
dénem sicakligina ulasiimaz (Cizelge 2.2; Sekil 2.2). Alpin floranin yayilisi ile
yUkseklerdeki diusik sicakliklar arasinda blylUk bir paralellik vardir (Kagkar Daglari
MP Analitik Etid Raporu, 2006).

Sicaklik dagilisini vejetasyon agisindan degerlendirdigimizde, ¢alisma alaninin asagi
kesimlerinde sicakliklar 7 ay sureyle 8 °C’nin Uzerinde oldudu tespit edilmistir. 2600
m’lerde vejetasyon dénemi 4 aya inmekte olup, zaten bu dénem aga¢ Ust sinirina
karsilik gelmektedir (Sekil 2.2). Bodur ve cal formu haline gelmis bazi ardi¢ ve
kihzagag tdrleri bu seviyelere kadar cikar. Ayrica kuzeye bakan nemli yamaclar
Uzerinde Kafkas Orman Guli’'ne (Rhododendron caucasicum) rastlanir. 3000 m
yUkseklikte ise vejetasyon 2 aya kadar iner. 3200 m’nin Gzerinde sicakliklar uzun sure
5 °C’nin altinda gergeklesir. Bu sicaklik kosullari ydrede periglasyal sekillerin
gb6rulmesine neden olur (Kagkar Daglari MP Analitik Etlid Raporu, 2006).

2.1.1.2 Yagis

Bdlgede, hikim siren Karadeniz yagis rejiminde, ekim ayinda baglayan yagis artisi,
ocak ayl sonuna kadar devam etmektedir. Subatta baslayan aylik yagis miktarlarinda
azalma, en az degerlere nisan—mayista ulasir ve hazirandan itibaren tekrar artis

gOsterir (Kogman 1993).

Ikizdere ve Meydan istasyonlarinin ya@is rejimleri, yagis miktarlarn acgisindan
kiyaslandiginda ylksek kesimlerde aylik yagis tutarlarinin ¢ok dusik oldugu goéralar.
Rize'de en yagisl ay miktari 286,8 mm iken Meydan'da 124,9 mm Ikizdere ise 136
mm’dir. Diger farkllik ise yadis rejimlerinde izlenmekte olup, yagdis rejimi Uzerinde
yliksek daglardaki basing kosullarinin biylk etkisi oldugu sdylenebilir. Sahil
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kesiminde tek maksimum ve minimumlu yagis rejimi varken daglk alanda cift

maksimum ve minimumlu yagis rejimi vardir (Sekil 2.3).
2.1.1.2.1 Yagisin Dagihsi

Yersekillerinin yadis miktarina olumlu etkileri yaninda dulda bdlgelerde yagisin
azalmasina neden olarak olumsuz etkileri de vardir. Genel bir kural olarak belirli bir
dlzeye kadar ylkseldikgce yagis artar. Yer sekillerinin ézellikleri bu artisa olumlu ya
da olumsuz etki yapar. Bu bakimdan yikseklige bagh yagis artisi belirli bir deger
gbstermez. Her yuksekligin yeri genigligi ve diger kosullara bagl olarak yagis artisi
50-400 mm/100 m arasinda degismektedir (Erol 1993).

Fazla nemli sicak hava kutlelerinde, algaklardan baslayan yagdis fazladir, fakat oldukc¢a
az bir yUkseklige kadar devam eder. Yani, en ¢ok yagis dizeyi algaktir. Calisma
bélgesinde, ylkseklige bagh yagis dedisiminin incelenebilmesi igin ihtiyag duyulan
yUksek istasyonlarin ¢ok az olmasi, bdyle bir genelleme yapmamizi olanaksiz
kilmaktadir. Bu ¢alismada, yagisin 2000 m’ye kadar arttigi, daha sonra da azalmaya
basladigi varsayimi kabul edilmistir (Sekil 2.4) (Kagkar Daglart MP Analitik Etid
Raporu, 2006).

Sekil 2.3 incelenen istasyonlarin aylik ortalama yagis grafigi

IR T
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Sekil 2.4 Bolgede ¢ok sik yasanan sis, yogunlasma seviyesini géstermesi agisindan 6nemlidir.

Yagisin yUkseklige bagl degisimi icin farkl formller geligtirilmistir. Bunlardan en ¢ok
bilineni Schrieber ile Hubber tarafindan gelistirilen formullerdir. Schrieber formali

uygulama kolayligi nedeniyle tGlkemizde ¢ok yaygin olarak kullaniimaktadir.

Bu formil:  Yn=Yo+(54*h) seklindedir.
Formiilde: 'Yy yagis degeri bulunacak nokta
Yo ylksekligi ve yagigi bilinen nokta

h hektometre olarak yagisi bilinen ile bilinmeyen nokta arasindaki yikseklik farki

Bu formdl, Meydan istasyonunun bulundugu yuUkseklikteki yagisi bulmak icin Rize,
Pazar ve Ikizdere istasyonlarina uyguladiginda asagidaki sonug ¢cikmistir.

Rize verilerini kullanarak 1100 m yiksekligin yagisi: Yy= 2300,6+(54%10,96)=2892,4 mm’dir.
Pazar verilerini kullanarak 1100 m ylksekligin yagigi: Yn=2019,1+(54710,21)=2570,4 mm’dir.
Ikizdere verilerini kullanarak 1100 m yiksekligin yagisi: Yn= 1094,7+(54*3)=1256,7 mm’dir.

Her (i¢ istasyonun yagis degeri de Meydan istasyonu’nun 1185,4 mm yagis degeri ile
kiyaslandiginda cok fazladir. Ozellikle Rize ve Pazar Meteoroloji Istasyonlar’nin
verileri kullanilarak c¢aligma alani i¢in yapilacak yagis hesaplamalarinin ¢ok yanhs
sonuglara neden olabilecegi gibi bir sonuca variimistir (Kacgkar Daglari MP Analitik
Etld Raporu, 2006).
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2.2 Tettigoniidae (Orthoptera: Ensifera) Familyasinin Genel Ozellikleri
2.2.1 Sistematigi

Poecilimon similis Retowski, 1889 Orthoptera takimi Tettigoniidae familyasi i¢erisinde
siniflandirilan  bir eklembacaklidir. Tettigoniidae familyasi, Orthoptera takiminin
Ensifera alt takimi icerisinde yer almaktadir. Glinimizde Ensifera alt takiminda yer
alan 10 familyanin (Cizelge 2.3) hepsi, atasal formlardan gelen bir takim ortak
karakterlere sahiptir (Gwynne, 1995).

Ensifera, bu alttakim icerisinde yer alan canhlarda, ¢ok belirgin bir karakter olan dig
ovipozitdéri tanimlamak icin kullanilan ve “kili¢ seklinde” anlamina gelen “Ensiform”
kelimesinden tiremistir. Bu alt takim Gyelerinin bir baska énemli ortak karakterleri de,
Caelifera alt takimindan sahip olduklari uzun iplik seklindeki antenleri yoluyla ayirt
edilebilmeleridir. Ensifera Uyelerinin bircogu, bu karakterlerin yaninda thorasik
pleuray érten kalkan seklinde bir pronotuma (Gwynne, 2001) ve bir takim ortak DNA

sekanslarina sahiptirler (Flook et al. 1999).

Ensifera’ya ait familyalarin filogenetik iligkilerine dair her hangi bir ortak kani yoktur.
Fakat burada, bOtin cinsleri kapsayan blyluk bir érneklem grubu ile yapilmis
olmasindan dolayr, Gwynne (1995)‘in ¢izmis oldugu siniflandirma verilmistir (Sekil
2.5).

Cizelge 2.3. Orthoptera takimina ait Ensifera alt takimi igerisinde yer alan iki blyUk Ust familya ve
familyalar (Gwynne, 2001)

Tettigonioidea Grylloidea
Haglidae Gryllidae
Tettigoniidae Gryllotalpidae

Stenopelmatidae Mogoplistidae
Cooloolidae Schizodactylidae

Gryllacrididae
Rhaphidophoridae

Tettigonidae familyasi Gyeleri, 6 familya iceren Tettigonioidea Ust familyasi icerisinde
yer alir (Cizelge 2.3). Butin Tettigoniidae Uyelerinde ortak olan baslica karakterler;

kiig seklini almis bir ovipozitériin varligi ve olduk¢ca bulylk ve yenilebilir olan

12



spermatofor Uretimidir. Tettigoniidae Uyeleri, belki de en cok, erkeklerin tegminal
stridilasyon yoluyla c¢ikarttiklari ¢agri sesleri ve 6n tibia dirseginin hemen altinda
bulunan ses organlar ile bilinirler. Fakat bu karakterler sadece Tettigoniidae tyelerine
6zgl olamayip, Gryllidae ve Gryllotalpidae gibi baska familyalarda da bulunur
(Gwynne, 2001). Tettigonioidea Ust familyasina dahil Tettigoniidae, Haglidae ve
Stenopelmatidae familyalarinin  hepsinde tibial kulaklar yer alirken, tegminal
stridilasyon sadece Tettigoniidae ve Haglidae familyalarinda bulunur (Gwynne,
2001).

Steno-

Gryl-  Rhaphidophoridae Schizodactylidae Gryllidae  Gryliotalpidae

acrididae

Haglidae Tettigoniidae

o

Other Orthoptera

Sekil 2.5. Ensifera takimina ait 9 familya arasindaki filogenetik iligski (Gwynne, 1995).

Tettigoniidae familyasinin bu 6zelliklerinin yaninda, kendine 6zgl bazi karakterleri de
vardir. Mesela; erkeklerde sol tegminal kanadin sag tegminal kanadi értmesi, sol
tegmenin altinda yer alan stridulatér cizgi ve dért tarsal segment bu duruma érnek
olarak sayilabilir (Gwynne, 2001).

Tettigoniidae familyasinin yasam Oykileri diagnostik karakter olarak kullanilabilir.
Gogu Tettigoniidae tarleri, 6zellikle inaktif olduklari dénemlerde, bitki yapraklarinin
arasina veya bitkiler arasi bosluklara c¢ekilerek vejetasyonu mikrohabitat olarak
kullanirlar (Gwynne, 2001).
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2.2.2 Cegsitlilikleri ve ozellikleri

Permian déneminde ortaya ¢ikan atasal formlar bugiin 1070 genus igerisinde yer alan
6000 yasayan tiir ile temsil edilmektedir (Otte, 1997). Ulkemizde “Cayircekirgesi”
olarak adlandinimaktadirlar. Tettigoniidae icerisinde yer alan alt familyalarin listesi
Cizelge 2.4’de, bunlarin filogenetik iligkileri ise Sekil 2.6'da verilmistir. Burada
gbruldagu gibi Tettigoniidae familyasi icerisindeki en zengin grup, dunya Uzerine
yayilmis 2000 civarinda tdr ile temsil edilen Phaneropterinae alt familyasidir (Cizelge
2.4).

Cizelge 2.4. Tettigoniidae familyasina ait alt familyalar ve igerdikleri tiir sayilar (Otte, 1997)

Alt Familya Tir sayisi
Austrosaginae 33
Bradyporinae 56
Conocephalinae 962
Hetrodinae 77
Lipotactinae 25
Listroscelidinae 50
Meconematinae 445
Mecopodinae 159
Microtettigoniinae 2
Phaneropterinae 2,013
Phasmodinae 3
Phyllophorinae 69
Pseudophyllinae 1,051
Saginae 50
Tettigoniinae 868
Tympanophorinae 7
Zaprochilinae 18
HAGLIDAE 4
@ —————— Phaneropterinae

Phyliophorinae
l:l -_E—Acridoxeninae
== Lipotactinae
Mecopodinae
Pseudophyllinae

Listroscelidinae
Austrosaginae
Tympanophorinae
Saginae

-- Microtettigoniinae
Conocephalinae
Hetrodinae
Tettigoniinae
Bradyporinae

Phasmodinae
== Zaprochilinae

Meconematinae

Sekil 2.6 Tettigoniidae alt familyalar arasindaki filogenetik iliski (Gwynne, 2001).
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Cayir cekirgeleri diinya geneline yayilmis bir gruptur. Ayni zamanda ¢ok ciddi yUkselti
farkliigr bulunan bélgelere de yayilmis durumdadirlar. Oyle ki Antarktika haricindeki
tim kitalarda bulunan bu hayvanlar, tropikal alanlardan c¢ok yilkseklerdeki alpin
zonlara kadar dagilmis durumdadirlar (Heller, 1995). Ancak yayilim alani ile
kurduklar asil énemli iligki vejetasyonu bir mikrohabitat olarak etkin bigcimde
kullanmalaridir. Oyle ki kanatlari, yapraklari (Nickle and Castner, 1995) ya da dallari
taklit eden pek ¢ok kriptik tir bilinmektedir.

Cayir cekirgelerinin biyuk c¢ogunlugu omnivordur. Populasyon yogunluklar disik
oldugundan ciddi bir tarim zararlisi degildirler. Yine de Tettigoniinae ve
Conocephaline gibi gruplara dahil olan bazi siOri olusturucu tirler potansiyel
zararhidirlar (Jago 1997; Mbata, 1992). Bunlarin en bilinen &érnegi ise Kuzey
Amerika’nin ugamayan Mormon ¢ekirgesidir (Anabrus simplex).

2.2.3 Ureme gelisme biyolojileri ve hayat déngiisii

Cayir cekirgelerinin Greme davranisinda sesin yeri ve 6énemi blyUktlr. Ciftlesme
cagrisi olan bu sesleri erkekler c¢ikarir ve sesler disileri ¢ceker. Bdylece Ureme
davranislarinin baglamasini saglamis olurlar. Hayvan kanatlarini yukari dogru agip
sag tegmende bulunan dorsal taragi, sol tegmenin alt kisminda bulunan bir ¢izgiye
surterek ses cikarir. Tum bu etkilesimler icin gerekli olan tibial kulaklar her iki eseyde
de bulunur ve én bacaklarindadir (timpana). Ses timpana’ya hem arkadan hem de
6nden ulasabilir (Morris, 1998). Bu canlilarda ilging bicimde ciftlesme esnasinda
erkekler disilerin altinda bulunur. Spermler Orthoptera takiminin timinde oldugu gibi
bir sperm kesesi (spermatofor) icerisinde disiye aktariir (Demirsoy, 1999).
Ciftlesmeden hemen sonra baglayan yumurta birakma davranisi ilkbahardan giizin
sonuna kadar surebilir. Genelde 150 — 200 arasinda yumurta, ovipozitér yardimi ile
uygun yerlere birakilir.

Tettigoniidae tdrlerinde kislama, yumurta seklinde gerceklestirilir (Gywnne, 2001).
Ulkemizin Dogu Karadeniz Bélgesi gibi daglik ve soduk yerlerde, yilda bir kusak
gb6rulmesi tipik hayat déngist modelidir Yumurtalar ertesi yil baharda agilir, ancak
bazi tlrlerde yumurtalarin birakildigi mevsime gére diyapoz sdresi 2 yila ¢ikabilir
(Ingrish, 1984). Daha sicak iklimlerde bu tipik monovoltin hayat déngisinden ciddi

sapmalar hatta hayat dénglsinin tim evrelerinin tim yil boyunca gérildigu surekli
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cakisan kusaklar gézlenebilir (Ando, 1991). Bu yumurtalardan ¢ikacak olan nimfler 4
ila 9 deri degisiminin ardindan erginlige ulasacaklardir. Eseysel erginlige ulasim igin
ise erkeklerin kopulasyon organlarinin sertlesmesi yeterliyken digilerin erginlesmesi
daha ¢ok zaman almaktadir (Demirsoy, 1999).

2.3. Poecilimon Fischer, 1854 Cinsi

Poecilimon Fischer, 1854 (Orthoptera, Tettigoniidae) cinsi, yaklasik 136 tir ile
Phaneropterinae alt familyasi icerisindeki en zengin cinslerden biridir

(http:/data.qgbif.org/species/browse/ taxon/13189070). Ulkemizde bu canlilarin teshis

edilip bilim diinyasina kazandiriimasinda, basta Prof. Dr. Tevfik Karabag (18 tur), Yrd.
Dog. Dr. Mustafa UNAL (12 tiir) ve Dog. Dr. Hasan Sevgili olmak iizere silkemizden
pek cok bilim insani da sayilabilir (http://www.biolib.cz/cz/taxon/id106).

2.3.1. Poecilimon cinsinin dagilimi
Cinsin Turkiye’deki genel dagihmi, “Catalogue of Life: 2007 Annual Checklist on the
classification of Poecilimon” adli yayina goére Sekil 2.7’de verildigi gibidir

(http:/data.gbif.org/species/13189070). Sadece bu seklin ortaya ¢ikmasina sebep

olan veri seti bile, Poecilimon cinsi igerisinde siniflandirilan canlilarin vejetasyon ile
ne kadar yakin iligkili olduklarini ortaya koymaktadir. Zira dagihmlar belirgin sinirlar
icinde kalmakta ve c¢ok vyakin cevrelerde bile bulunmamalar séz konusu

olabilmektedir.

Sekil 2.7. Poecilimon cinsine ait tirlerin Tlrkiye ve yakin gevresindeki (24 °E, 36°N, 44 °E, 46°N arasi
alanda) bulunurlugu (http:/data.gbif.org/species/13189070).
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24  Poecilimon similis Retowski, 1889

2.4.1 Sistematik durumu ve teshis karakterleri
Takim : Orthoptera
Alt Takim  : Ensifera
Ust Familya : Tettigonioidea
Familya . Tettigoniidae
Alt Familya : Phaneropterina
Genus . Poecilimon Fischer, 1854
Tar . Poecilimon similis Retowski, 1889

Poecilimon tarlerini ayirt etmek icin kullanilan diagnostik karakterler, morfolojide
gbrulen kagik farkhliklara dayanir. Kullanilan morfolojik karakterler arasinda en
énemlileri pronotum, tegmina, erkek serkuslari ve subgenital plakasi, disi subgenital
plakasi ve ovipozitérdir (Bei-Bienko, 1954; Salman, 1978).

Poecilimon cinsinde vicut rengi yesilin tonlarindadir. Ovipositor ventralde daima diz,
yalniz u¢ kisimda yukari dogru kivrik ve diglidir. Vertexin fastigiumu antenin birinci
segmentinden dar ve antenler viicuttan ¢ok uzundur. Bu genel 6zelikler P.similis i¢in
de gecerli olmakla birlikte, genel renk yesil, kirli yesil ve kizilimsi yesil olabilmektedir.
Bu calismada da belirtildigi gibi P.similis’in erkeklerinde pronotum orta kisimda

konkav (icbikey), disilerde ise silindiriktir (Salman, 1978).
2.4.2 Biyo-ekolojik 6zellikleri

Bu turln bireyleri orman kommuinitesi icerisinde yer alir ve algak kesimlerde genellikle
ormanin yol kenari acikliklarindaki egrelti otlarinin arasinda ve calilar (zerinde
bulunurken, ylksek kesimlerde ise subalpin caliliklarda veya cayirlarda bulunur. Bu
tar algak kesimlerde Poecilimon schmidti, Isophya rizeensis, |. redtenbacheri,
Pholoidoptera griseoptera; subalpin ve alpin zonlarda ise Psorodonotus spp. ve
Phonochorion uvarovi, Ph. satunini, Ph. artvinensis, gibi diger cayirgekirgeleri ile
simpatrik olarak bulunmaktadir. Isophya rizeensis ‘de oldugu gibi, nimfler genel olarak
Haziran ayinin basi ile beraber gériilmeye baslar, fakat yiksek kesimlerde nimf ¢ikisi
Haziranin sonunu bulabilir. Erginler temmuz ve agustos aylari arasinda gorulir ve

eylll ile beraber ortadan kalkarlar (Sevgili, 2004; Saglam, 2004).
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2.5 Cekirgelerin Dagilimini Belirleyen Faktérler (Habitat Secimi)

Cekirge tlrlerinin habitatlarinda gértlen farkliliklar birgcok sekilde agiklanmaya
calisiimistir. 1930-1970 yillarn arasinda yapilan ¢ogu ¢alismalar (van Wingerden et al.
1991) bu farkin nimflerin mikroklimatik ihtiyaclarindan dogdugunu belirtirken, sonraki
yilllarda arastirmacilar besin varligi, rekabet, predasyon gibi etkilesimlerin ve
cekirgelerin vejetasyon igerisindeki hareket yeteneklerinin yaninda yumurtlama alani
ve uygun termoregulatér bdélgelerin secimi gibi biyotik faktérlerin de énemli rol

oynadigini belirlemislerdir (Quinn et al. 1991).

Termal ortam ¢ekirgeler icin gok dnemlidir. GCUnkU sicaklik ¢ekirgelerin bitin biyolojik
fonksiyonlarini ve sonug olarak da uyumunu etkiler (Willot and Hassal, 1998). Hayatta
kalabilmek ve Ureyebilmek igin ¢ekirgelerin vicut sicakliklarini belirli bir derecede
tutmalari gerekir. DlsUk vlcut sicakliklarinda (<15°C) cekirgeler ¢cok yavas hareket
ederler ve beslenemezler, ylksek vicut sicakliklarinda ise (>45°C) enzimler denatire
olur ve canl élir (Chappel and Whitman, 1990). Bundan dolay! ¢ekirgelerin maruz
kaldiklar sicaklik rejimleri, bunlarin yagsam o6ykuleri Uzerinde etkili olan en dénemli
unsur olarak ele alinabilir. Cekirgelerin bulunduklar habitattaki sicaklik rejimleri,
bélgenin maruz kaldigi gines 1s1ginin yanisira vejetasyon yapisi tarafindan da
belirlenir. YUksek ve yodun vejetasyon 6rtisu ile kaph alanlarda ylzey veya toprak
sicakhgi, vejetasyonsuz veya vejetasyon seviyesi az alanlara gére oldukca disUktir
[Barkman and Stoutjesdijk, 1987 (van Wingerden et al. 1991)]. Toprak ve ylzey
sicakhgi, hem embriyonik gelisme hem de yumurta acilimi igin son derece énemlidir.
(Ingrish, 1984, 1986) Yapilan calismalar, c¢ekirgelerde diyapoz sonrasi yumurta
gelisimi ile sicaklik ve alandaki vejetasyon yapisi arasinda dogrudan bir iligki
oldugunu ortaya koymustur (Ingrish, 1986; van Wingerden et al. 1991). Bati
Avrupa’da yayilmis on Acridid tarinin diyapoz sonrasi embriyonik gelisimi ile sicaklik
arasindaki iliski incelendiginde, diyapoz sonrasi embriyonik gelismenin buyuk él¢ide
sicakhk tarafindan belirlendigi ve diyapoz sonrasi gelisim slresi uzun olan tirlerin
dagilimi sicak cayirlik alanlarla sinirli iken, diyapoz sonrasi geligsimi kisa olan tirlerin
daha soguk cayirlik alanlarda da bulunabilecedi saptanmistir (van Wingerden et al.
1991). Buradan yola c¢ikarak, vejetasyon—sicaklik-yumurta agihm ve gelisim orani

arasindaki iliskinin ¢ekirgelerin habitat secimini etkiledigi sdylenebilir.
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Tercih edilen vicut sicakliklarina gére, farkll ortamlarda bulunan cekirgeler tercih
ettikleri sicakliklara ulagabilmek icin 6zel termoregulasyon davranislarina sahiptirler.
Cogu cevrelerde cekirgeler glnes 1s131 yoluyla vicut sicakhklarini arttirirlar ve
konveksiyon yoluyla 1s1 kaybederler (Chappel and Whitman, 1990). Dolayisiyla
cekirgeler bulunduklan alandaki konumlarini i1si kazanmak veya kaybetmek igin
degistirebilirler. Cekirgeler sicak ve nispeten kurak iklimlerde vejetasyonun alt
kademelerine inerek gblgelik alanlara siginirlar, aksine daha serin ortamlarda daha
fazla 1sinabilmek icin vejetasyonun Ust kademelerine ¢ikarlar (Harrison and Fewell,
1995).

Bunun yaninda vejetasyon 6rtlisiinin yapisi, predasyondan korunma agisindan da
son derece 6nemlidir. Potansiyel av olan butiin canlilar, predasyon riskini azaltmak
icin besin arama sikliklarini veya uyumsal diger faaliyetlerini belirli bir dengede
tutmalidirlar (Lima and Dill; 1990; McNamara and Houston, 1994; Peckarsky and
Mclintosh, 1998). Ornegin cekirgeler yiksek viicut sicakligina ulasabilmek icin
vejetasyonun Ust kademesine c¢ikma zorunlulugu ile bundan dolayl artabilecek
predasyon oranini dengelemek durumundadirlar (Pitt, 1999). Cekirgelerin bir ¢ok
predatérleri vardir. Bunlar arasinda en &nemlileri kuslar, kigcik memeliler,
kertenkeleler ve érimceklerdir. (Belovsky et al. 1990; Bock et al., 1992; Joern, 1986,
1992; Schmitz et al,, 1997) Cayirhk vegetayonunun farkli kademelerinde farkli
predasyon baskisina, besin kalitesine ve mikroiklimlere maruz kalabilirler. Kus
predasyonundan kagmak icin vejetasyonun daha alt kademelerine kayabilir veya

karasal predatérlerden kagcmak icin vejetasyon Ust kademelerine ¢ikabilirler.

Bunun yaninda vejetasyon kademesi daha uygun besin kaynaklari bulmalari
bakimindan da énemlidir (Ritchie and Tilman, 1992; Harrison and Fewell, 1995; Pitt,
1999). Bitki dokusunun Kkalitesi, dokunun kimyasal icerigine, evaporasyonla su
kaybetme oranina ve dokunun fiziksel yapisina baghdir (Champman, 1990; Bernays
and Bright, 1993). Bitki yapraklari, bitki saplarina gére daha yiiksek kaliteye sahiptirler
ve geng dokular yash dokulara gére daha kalitelidirler. Bitki saplar ve yash dokularin
protein icerikleri daha dusUktlir ve daha ylksek oranda sindirilemeyen dokulara
sahiptirler (Anten et al. 1998; Field, 1983). Buna ek olarak, ylksek kaliteli dokular

(6rnegin daha yuksek nitrojene sahip olanlar) vejetasyon kademesinin st taraflarinda
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bulunurlar (Hirose et al. 1989; Werger and Hirose, 1991). Ortii olusturan birgok
bitkide, yapraklarin ¢cogu ve daha gen¢ dokular vejetasyonun (st kademesinde
bulunur (Hirose et al. 1989).

Cekirgelerin mikrohabitat kullanimindaki bu gibi kig¢ik 6lcekli farkliliklar, vejetasyon
kompozisyonu tarafindan belirlenen mikrohabitatlarin Orthoptera turlerinin bolluklar
ve dagilimlan Gzerinde ¢ok 6nemli etkileri oldugunu gésterir (Guido and Gianella,
2001).

Sonug olarak yukarida belirtildigi gibi ¢ekirgelerde ovipozisyon, yumurta, nimf ve ergin
gelisimi habitatin termal 6zellikleri ile yakindan iligkilidir. Habitatin termal 6zellikleri ise
temel olarak alanin iklimsel ve vejetasyon yapisi tarafindan belirlenir. Buna ek olarak
vejetasyon yapisi predasyondan korunma ile yakindan iligkili olup, canhlarin alandaki
hayatta kalma basarisi Gzerinde 6nemli etkisi vardir. Bundan dolay! vejetasyon
yapisindaki kiguk degisiklikler bile, c¢ekirgelerin yasam faaliyetlerini etkileyebilir.
Sicaklik tabakalagsmalari ve buna paralel olarak gorilen vejetasyon farkliliklar,
nispeten yakin alanlarda tlrler arasi gérulen farkliklari yénlendirdigi (belirledigi) gibi

ayni tlre ait bireylerin yasam éykUsu stratejilerinde de é6nemli farklliklara yol agabilir.
2.6 Cekirgelerin Yasam Oykiileri ve Fenotipik Varyasyon

Cekirgelerde yasam OykisU karakterleri bakimindan populasyonlar arasinda gérilen
farkhhklar, bircok arastirmaci tarafindan ortaya konmustur. Telfer ve Hassal (1999),
Chortippus. brunneus’un Britanya adasina dagiimis 27 populasyonu arasinda yasam
6ykusi bakimindan (kuzey bélgelerdeki populasyonlar daha hizli gelisip daha az deri
degistirirken, gineydekilere oranla daha klguk bireyler olusturmaktadir) farkhliklar
ortaya koymuslardir. Melanoplus sanguinipes’in Kaliforniya populasyonlarinin hayat
déngulerinde; diyapoz suresi ve orani ile nimf ve ergin gelisim sirelerinin, yikseklik
gradienti boyunca degistigi belirlenmistir (Dingle et al. 1990). Bunun gibi nispeten
buylk capl ekotipik farkhliklarin yaninda, daha kigik capl alanlar arasinda da
cekirge populasyonlart bakimindan farklar gézlemlenmistir. Monk (1985), farkl
habitatlarda bulunan C. brunneus ve C. paralellus populasyonlarinin; yumurta ve nimf
gelisimi ile Greme basarisi, gibi yasam 6éykulsu karakterleri arasinda farkliliklar tespit

etmistir. Yine Sibly ve Monk (1987), 8 km uzakliktaki C. brunneus populasyonlari
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arasinda yumurta blyukligu ve nimf gelisim slresi bakimindan farklar bulmuslardir.
Atkinson ve Begon (1987a, 1987b) M. maculatus’un birbirinden bir ka¢ kilometre ile
ayrilmis populasyonlari arasinda yumurta, batin bayUkligi ve ergin vicut blyUkligu
bakimindan farklar oldugunu ortaya koymuslardir. Thorens (1991), iki bélgede yaptigi
calismada C. mollis bireylerinin gelisimleri arasinda fark oldugunu, hatta bir bélgede

digerine oranla bir fazla deri degistirme gerceklestirildigini saptamistir.

Belirli bir alanda yagayan canlinin yasam &ykusU, evrimin o canliyr Greme basarisina
ulasabilmek icin nasil sekillendirdigini belirtir (Stearns, 2000). Dolayisiyla canlinin
uyumunu belirleyen hayatta kalma basarisi, ¢iftlesme basarisi ve yavru sayisi gibi
uyumsal 6gelerin her biri, yasam 6éykisinin sekillenmesinde rol oynar. Eger farkli iki
alanda yasayan ayni tlre ait populasyonlarin yasam dykulerinde bir farklilik varsa, bu
durum iki populasyonun uyumsal birimlerinde ve onu yénlendiren secilim slrecinde

bir fark oldugu anlamina gelebilir (Futuyma, 1998).

Dogal secilim sureci fenotipler Gzerinden etkisini gdsterdigine gére, canllarin yasam
dykuleri arasindaki farkin fenotipik bir bileseninin olmasi gerekmektedir. Bir baska
degisle, dogal secilim sonucunda uyumluluk 6lcitl olarak kullanilabilen bir fenotipik

karakterin glclendigi varsayilir (Roff, 2001).

Vicut buyUklagu, birgok arastirmaci tarafindan en énemli yasam &ykisu karakteri
olarak ele alinmistir. Birgcok canlida disi Uretkenligi ve erkeklerin ciftlesme basarisi
vicut blyuklaga ile dogru orantihdir (Forrest, 1987; Higgins, 2000; Sokolovska et al.
2000). Buyuk bireyler, kuglk bireylere oranla avcilara daha az yem olurlar (King,
1992; Sparkes, 1996). Bunun yanisira gelisimin zamani ile ergin vicut blyUkligu
arasindaki iliskiden dolayi, vicut blyUkligi artisi daha uzun bir erginlesme stresi
anlamina gelir (Abrams et al. 1996; Atkinson, 1994; Blanckenhorn, 1997; Roff, 2000).
Durum bdyle oldugunda, blylk bireyler erginlesme tamamlanana ve Uretken evreye
gecene kadar daha ylUksek 6lim oranlarina maruz kalacaklardir. Kisacas! ergin vicut
blyUkligu ve canlinin vicut blyUGkligana belirleyen (yénlendiren) faktérler, canlilarin

yasadiklari alanda gergceklesen uyumsal sireclerin bir géstergesi olarak ele alinabilir.

Cekirgeler ve diger ektotermik organizmalar vicut sicakliklarini kontrol edebilmek igin

glnes gibi dis sicaklik kaynaklarina ihtiyag duyarlar ve metabolizma, blylime ve
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gelisim gibi yasamsal faaliyetler siki sikiya vicut sicakligina baghdir (Bennet, 1984;
Huey and Hertz, 1984; Huey and Kingsolver, 1989). Dolayisiyla ektotermlerin gelisim
sureleri boyunca maruz kaldiklar sicaklik rejimleri, hem erginlige ulasma yasi hem de
ergin vicut bOyUkligu Gzerinde etkili olup (Atkinson, 1994; Blanckenhorn, 1997;
Forrest, 1987; Higgins, 2000; Partridge et al. 1995), bireylerin vicut sicakliklarini
arttirmaya yarayabilecek herhangi bir varyasyon bu canlilar igin ¢ok buyik bir éneme

sahip olacaktir.
2.7 Populasyon Yapisi ve Evrimsel Siire¢ Uzerindeki Etkisi

Evrimsel ekoloji en temelinde bir populasyon incelemesidir. Ginkl dogal secilim
bireyler Uzerinden c¢aligsa da sonuglari populasyonda ortaya c¢ikar (Freeman and
Herron, 2001 ). Dahasi bir populasyonda temel bir tip yoktur ve populasyonun en
temel niteligi icerdigi varyasyondur ki bu da evrimin ham maddesidir (Mayr, 1963;
Hedrick, 2005). Tum bunlarin dogal sonucu olarak evrimsel olaylar yalnizca
populasyonlar icinde gelisir (Sisli, 1999). Benzeri sekilde ekolojinin temel birimi de
birey degil populasyondur (Lowe, Harris and Ashton, 2006). Sonu¢ olarak inceledigi
canlinin populasyon yapisini ortaya koymaya calismayan bir evrimsel ekoloji

calismasi hayal etmek guctdr.

Bir populasyonun yapisi demek aslinda iki temel &zelliginin bir dékimd demektir.
Bunlar, populasyonun demografik yapisi ve genetik yapisidir (Slatkin, 1994; Koderick,
1996). Populasyonun demografik yapisi, bireylerin olusturdugu fenotipik siniflarin
sayisini ve dagilimini etkileyen her olgudur ki bunlar dogum, &lim, dispersal,
ciftesme ve hayat-donglst ile iligkili tim sOregleri kapsar. Genetik yapi ise
populasyondaki genetik varyasyonun dagihmi seklinde tanimlanabilir. Hem
demografik yapi hem de genetik yapinin birbiri Gzerine etkisi vardir ancak bu etki
dolaysiz degildir. Cevresel etkilesimler burada anahtar bir rol oynar. Oyle ki genetik
yap!, demografik ézelliklerin girdigi ¢evresel etkilesimler nedeniyle yasanan, segilim
basta olmak Uzere evrimsel sirecler tarafindan sekillendirilir. Bu siregler nedeniyle
genetik varyasyonun bir kismi kaybedilebilir veya yerel dagihmi degisebilir. Benzeri
sekilde genetik yapinin degismesi 6rnegin yeni bir allelin populasyonda yayilmasi
demografik yapiyi etkileyip degistirebilir. Kimi zaman canlinin yeni yerlere dagiimasini
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tetikleyebilir veya ciftlesme etkinliginde degisimlere neden olabilir vs. Bdylece bir
populasyonun yapisini olusturan temel degiskenler birbirleriyle dogrudan dogruya
ekolojik ve evrimsel iligkiler agi araciligi ile iligkilenirler. Bu bizi bir alanda gecgeklesen
evrimsel siUrecin mekanizmasini ve nedenlerini anlayabilmek igin organizmanin
ekolojisi ve biyolojisi hakkinda detayli bilgi edinilmesinin sart oldugu sonucuna gétarar
(Endler, 1986).

2.7.1. Populasyonun genetik yapisi

Dogal populasyonlar ¢ogu zaman genetik, ekolojik, davranigsal veya cografi
nedenlerle birbirleri ile iletisimi az veya hi¢ olmayan yerel gruplara bélinmdislerdir. Bu
dispersalin dogal bir sonucudur. Ancak bu ayrisma gen havuzunu da ayiracagindan
farkli alt gruplar arsindaki gen akisini da kisitlamig olacaktir. Kisitlanmig gen akisi her
alt populasyonun gen havuzunun igerigini 6zgUnlestirebilir. Eger gen akisi ¢ok
duslkse genetik suriklenme, segilim ve hatta mutasyon bile gruplar arasinda genetik
farklilasmaya neden olabilir (Hedrick, 2005). Populasyonlar arasi genetik
farklilasmayl ortaya koymakta en sik basvurulan yoéntemlerden biri Wright'in
gelistirmis oldugu Fg (Fisasyon indeksi) istatistigidir. Bu istatistik yerel populasyon
icerisindeki kendilesme oranini kullanarak, yerel populasyondaki genetik yapinin
populasyonun genel genetik yapisindan farklilasma duzeyine iligkin bilgi verir [(Wright
1951) Slatkin 1994].

Efektif populasyon blyUkliga de alt populasyonlari birbiri ile karsilastirmakta son
derece iglevsel bir parametredir. Bunun nedeni populasyonlarin genetik yapilarini
tanimlarken uygulanan olasihiga dayali temel hesaplamalarin aslinda sonsuz
blyUklikteki populasyonlar icin gecerli olmasidir. Sonsuzdan kuigik her
populasyonda ve populasyon kiglldikce artacak sekilde, él¢llen parametrelerin
degerlerinde sansa baglh sapmanin etkisi artar (érnegin belirli bir allelin frekansinda)
(Hedrick, 2005). Bu sansa bagl olaylarn alt populasyonlarda tamamen sans eseri
olarak birbirine benzer druntller olusturmasi ihtimali yok denecek kadar azdir. Bu
nedenle alt populasyonlarin herhangi bir genetik 6ériintd igin beklenen degerden sansa
bagll sapmalarinin birbirlerinden farki, bu alt gruplarin birbirlerinden farklilagma ve
izole olma dlzeyi hakkinda 6nemli bilgiler verir. Ayni sekilde fakat biraz farklh bir
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yaklagimla sinirli buyUklikteki bir populasyonun, cifttesme sirasinda 6rneklenen
gametlerden kaynaklanan sansa bagh allel frekansi degisimleri de genetik
struklenme olarak bilinir (Hedrick, 2005). Aslinda yukaridaki yaklagimin temeli bir
populasyonun icinde birbirinden bagimsizca gelisen farkli genetik striklenme

modellerinin ve / veya 6érintilerinin olup olmadiginin analizidir.

Fs ve efektif populasyon biyUkligu degerleri yerel populasyonlar karsilastirmakta
son derece kullanishdirlar. Fakat bu karsilastirma sonucu gérilebilecek olasi
farklilasmalarin nedenleri ancak canlinin biyolojisinin ¢aligiimasiyla ortaya konabilir.
Bu nedenlerin basinda dispersal gelir ki alt populasyonlar arasinda gen akisi
yaratarak genetik yapinin homojenize olmasina sebep olabilir (Nunney, 2001).
Bdylece genetik farklilasma ile dispersal diizeyi arasinda ters bir oranti bulunur. Bu
durumda bir populasyonun genetik yapisini ortaya koymak icin dispersalin veya diger

bir degisle gen akisi miktarinin él¢timesi gerekir.

Slatkin (1985)’e gbre dispersal dlgcim yéntemleri, dogrudan ve dolayli olmak tzere iki
tirddr. Dogrudan élcim ydntemleri, 6érnegin yakalama, isaretleme, birakma, yeniden
yakalama gibi, dispersali gergeklestiren canlilarin sayisini ve dispersal mesafesini
ortaya koyarak uygulanir. Buna karsin dolayli yéntemler populasyonun gézlenen
yapisinin ortaya ¢ikmasi i¢in gereken gen akisi miktarinin mevcut genetik yapinin
incelenmesiyle ortaya konuldugu bazi matematiksel yaklasimlardan olusur. Ornegin
belirli bir haplotipin frekansinin alt populasyonlar arasindaki dagiliminin incelenmesi
bu yaklasimin tipik bir érnegidir. Burada amag¢ bir kdkenden gelen genetik bir
orantdnin, daha farkli genetik érantdler sergileyen alt gruplara ne kadar yayildigini ve
buradan da ne kadar gen akisi gerceklestigini ortaya koymaktir. iste Fg istatistigi,
yerel populasyonlar arasi gé¢ orani (Nm) ve gen akigi verilerine ulasmanin en etkili
yollarindan biridir.

2.7.2. Populasyonun demografik yapisi

Bir populasyonun demografik yapisi ve bu yapiyi ortaya koyan siregler bilinmeden bu
canli Uzerindeki evrimsel glgler hakkinda s6z sdylemek zordur. CUnkl evrimsel
degisimler fenotipik bir varyasyona neden olduklarinda bu degisimin nedenleri

organizmanin demografik gecmisinde saklidir. Ornegin bu evrimsel degisimin, secilim
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nedeniyle oldugunun sdylenebilmesi igin, gelisen yeni fenotipik varyasyonun canlinin
uyumuna yaptigi katki ortaya konulmalidir. Demografik yapinin ortaya konulmasinda
siklikla kullanilan hayat dénglsU parametrelerinin, farkh alt populasyonlar arasindaki
olasi farkliliklar bu konuda bilgi verebilir. Ornegin belirli bir fenotipik degisimin
frekansinin artigi ile paralel giden bir efektif populasyon buyukligl artisinin
g6zlenmesi, bu ézelligin canlinin uyumu veya bir diger degisle gelecek nesile yaptigi
katkiyr artirici dzellikte oldugunun sdylenmesini saglayabilir. iste bu, pozitif segcilimi
ortaya koyan bir durumdur. Bu amag igin sadece efektif populasyon bulyukligu degil
hayat déngusinl olusturan her parametre (dogum ve élim orani, erginlesme slresi,
toplam émir uzunlugu, ciftlesme dénemi, dogurganlik ve aktivite periyotlari, dispersal
dénemleri ve dispersal uzakliklari gibi) incelenebilir. Bu parametreler bireylerin
hayatta kalma basarilan Uzerinden uyumsal niteliklerine dair bilgi edinilmesini
saglayacaktir. Elbette ki ilgili fenotipin hayatta kalma basarini nasil etkiledigine iliskin
dogrudan calismalar da bu yaklagima eklenebilir. Canlinin es veya av bulmasinda
dogrudan iglevsel olan organ ve / veya yapilarindaki fenotipik degisimlerin s6z konusu
islevi nasil etkiledigini incelemek bu tip dogrudan ¢alismalara érnek olarak verilebilir.

2.7.3. Populasyonun genetik yapisi ile cografya arasindaki iligki

Populasyonun genetik yapisini anlamakta son derece &énemli olan gen akisi
miktarinin hesaplanmasi, mevcut gen akisi dizeyinin neden bdyle oldugu hakkinda
bilgi veremez. Bu bilgiye ancak canlinin yasadidi fiziki ortamin ézellikleri ile genetik
yapisi arasindaki iliskileri arastirarak varabiliriz. Oyle ki kisith gen akisi, disik
hareketlilik ve ylksek mesafe iligkisinden veya alt populasyonlar arasindaki ciddi bir
cografi engelden kaynaklaniyor olabilir. Son dénemde hangisinin gecerli oldugunu

o gy

anlamak i¢in yeni bir calisma alani olan “yer sekilleri genetigi’nin (landscape genetics)
yontemleri kullaniimaktadir (Manel et al. 2003). Yer sekilleri genetiginde, calisilan
populasyonun bulundugu ortamin tim fiziksel bilegsenleri ile populasyonun genetik
yapisina iligkin 6rinti kiyaslanarak populasyonda gbézledigimiz genetik yapi ile

g6zlenen cevresel faktdrler arasinda bir iligki olup olmadigi arastirilr.

Bu calismalarda siklikla kullanilan istatistiksel yéntemlerin basinda “mantel testi”
olarak bilinen yaklagim gelir. Mantel testi, iki matris arasindaki korelasyonu inceleyen
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istatistiksel bir analiz yéntemidir (Mantel, 1967; Sokal & Rohlf, 1995). Ayni dereceden
(mertebeden) ve aralarinda iliski bulundugu dasUndlen verilerin, ayni yén ve
buyUklikte dizildigi matrisler arasinda uygulanir. Mantel testinin, genetik yapi ve
cografya iligkisinin belirlenmesinde kullanimina érnek vermek gerekirse, biri genetik
yapinin gruplara gére dagilimini iceren (6rnegin Fst degerlerini) digeri ise cografi bir
6zelligin gruplara gbére dagihmini betimleyen (6rnegin istasyonlar arasi uzakhgi) iki
matrisin karsilastirimasinda kullanilabilir. Dahasi bu tip ikili kargilastirmalarin pek ¢ok
tirG yapilabilir ve hangi genetik &6rintl ile hangi cografi 6érintinin birbiri ile
korelasyon goésterdigi anlasilabilir. Varilan bu sonuglar evrimsel ekolojinin en temel
sorularina iligkin cevaplari barindirir. Zira 6érnegin uzaklikla 6értisen bir genetik
farklilagsma 6rtntUsd, rastgele genetik striklenme gibi segilim digi bir evrimsel olaya
isaret eder. Uzaklikla értismeyen bir genetik 6riintl ise canlinin demografik tarihinde
yatan ve secilim de dahil olmak lzere daha baska streclerin yasandigina isaret eder.
Sonug olarak uygulanan asil strateji, fenotipik ve genotipik varyasyonun alansal
yapisinin, bu varyasyonun adaptif olmasi ve olmamasi durumlarinda karsilasilacak
olan alansal yapi ile karsilastiriimasidir (Reznick ve Travis, 2001). Bu tip bir yaklagim,
farkl evrimsel glgclerin mevcut populasyon yapisinin sekillenmesinde ne derece etkili

oldugunu analiz etme imkani sunar.
2.8. Filogeni Yaklagimi

Canlilarin tir veya daha yuksek bir taksonomik grubunun evrimsel gelisimi ve tarihine
filogeni denir. Bu baglamda filogeni hem akrabalik ve tirlesme iliskilerini, hem de
tarihsel gelisimi yansitir. Filogeni haritalarinda filogeni kavraminin kdken alindigi iki
temel bilgiden (akrabalik ve tarihsel gelisim) en az birinin verilmis olmasi beklenir.
Ancak bu zor bir igtir. CUnkl evrimsel ¢esitlenmenin bir yéni olmamasi nedeniyle
canlilar arasindaki iligkiler zaman faktér( ile dogru orantil olacak sekilde artip
azalmaz. Dahasi ¢ogu durumda geg¢en uzun zaman geride kalan izlerin takibini ve

analizini gUclestirir.

Tdm bu gUglikleri yenebilmek igin c¢esitli yaklasimlar gelistiriimistir. Bunlar genellikle
bir arada kullanilabilen yéntemler olmalarina ragmen birbirinden farkli dért temel
filogenetik yaklasim halinde siniflandirilabilirler. Bunlar (1) klasik evrimsel taksonomi
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(2) fenetik veya numerik taksonomi, (3) kladistik taksonomi ve (4) molekuller

taksonomi olarak sayilabilir.

Klasik Evrimsel Taksonomi, anatomi, morfoloji ve embriyoloji verilerinin analizine
dayall yéntemler toplulugudur. Fenetik (NUmerik) Taksonomi daha sayisal ve bu
nedenle daha guvenli bir yaklasimdir. Temelde ilgilenilen canli grubu igcin énemli
oldugu dusulen ve / veya bilinen bir morfolojik karaktere iliskin élgiimlerin istatistiksel
olarak analizine dayal ydntemler toplulugudur. Kladistik Taksonomi, canhlari ortak
ata ve tireme kavramlarini kullanarak gruplandirir. Temel énermesi sudur; eger bir
canli grubu tek bir ortak atay paylasiyorlarsa, o zaman hepsinde ortak olan en az bir

veya bir grup 6zellik bulunmasi gerekir.

Molekiler Taksonomi, iki canli ne kadar yakin akraba ise molekiler dizeyde de o
kadar benzer olmalidir seklindeki temel dislince Uzerine oturur. Gercekten de eger
bir canli grubu ortak bir atadan kéken almissa, bu ortak atadan turlestikleri zamandan
bugline kadar biriken uyumsal ve nétral mutasyonlarin toplami kadar molekuiler
farkliik sergilemeleri beklenir. Bu farkhliklari belirlemek amaciyla tasarlanan
molekiler analizler, yaklasik tarinsel sirasiyla séyledir.

e imminolojik galismalar: Serum ve anti serum iftleri arasindaki reaksiyon zamanlarina bagli

olarak ilgili canlilarin molekiler diizeyde ne kadar benzer veya farkl olduklarinin analizi igin

uygulanmigtir.

e Protein dizlerine dayal calismalar: Ozellikle cytokrom ¢ oksidaz ve hemoglobin gibi gayet
genis gruplarda ifade olan ve evrimsel olarak homolog oldugu bilinen proteinlerin amino asit
dizilerinin kiyaslanmasi ile baslamig, ginimizde ise biyoinformatk ydntemlerinin

gelismesine paralel olarak protein domainleri ve korunmus dizilerin analizine kayiimistir.

e DNA hibridizasyonu: DNA’nin genetik bilginin tasiyicisi oldugu anlasildiktan ve yapisi
¢ozuldikten sonra yayginlasan bu calisma alani, temel olarak DNA’nin birbirinin
tamamlayicisi olan iki zincirden olustugu bilgisine dayanir. Bir arada denatire edilip ortam
sartlarin yeniden dizeltiimesi ile tekrar ¢ift sarmal olusturan uzun DNA molekdlleri arasinda

olugan hibrit molekdllerin, komplementer olma ytzdesi Gzerinden benzerlik verisi Gretilir.

e DNA ve RNA dizi analizleri: Bu tekniklerin gelisimi 6zellikle kodlayici bdlgeler disindaki

nétral mutasyonlarin analiz edilebilmesini saglamistir.
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Molekdiler saat: Notral mutasyonlarin birikim hizinin tespit edilebilmesi ile geriye ddnlk
zamanlamalarin yapilabilmesinin 6nd agilmistir. Bu ¢alismalar molekiler saat analizi olarak

bilinirler.

Daha bilgi verici bdlgelerin analizi: Ginimizde 6zellikle biyoinformatik gibi dallarin da
gelismesine paralel olarak, ister protein olsun ister DNA, farkli diziler arasinda en dogru

sonucu verecek olan bélgelerin segilmesi ve analizine dogru bir yénelis vardir.

Tdm bu yaklasimlar sonucu Uretilen bilgi farkli bicimlerde gdrsellestirilebilir. Bu

gorsellestirmelere filogeni agaci veya filogeni haritasi denir. Filogeni haritalarinda

kullanilan temel terim ve semalar Sekil 2.8’de verilmistir.

Terminal Nod (Diigiim)
Operasyonel Taksonomik Birim (OTU)

—_—

— Hipotetik
Ata

—=Kik

A B C D D C B A B C D A
\Y hY4
7 -

Apomorfi  Plesiyomorfi Parafili / Parafiletik

I [ T |  (Autapomorphy) Sarangenler "Reptilia”
Kertenkele |
Kuslar * Timsahlar Kaplumbaga

Sinapomorti Homoplazi Polifili / Polifiletik
Monoflll / Monofiletik

Sekil 2.8 Filogeni haritalarinda kullanilan temel terim ve sekiller.
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Filogeni haritalarinda kullanilan temel aga¢ morfolojileri G¢ grup altinda toplanabilir.
Bunlar Kladogram, Eklemeli Aga¢ ve Ultrametrik Agag olarak siralanabilir (Sekil 2.9).
Kladogramlarda “x” ve “y” ekseni herhangi bir veri icermez. Bu tip agaclarin tek amaci
kladlari ve birbirleriyle olan tirlesme iligkilerini sematize edebilmektir. “x” ekseni diger
tir agaclarda da bir anlam ifade etmez. Ancak “y” ekseni eklemeli agaglarda farklihk

miktarini, ultrametrik agaclarda ise ayrisma zamanini belirtir.

Kladogram Eklemeli Agac Ultrametrik Aga¢

v | T b T

* v v
-

R <

Sekil 2.9  Filogeni agaci morfolojileri.

Filogeni haritalari, temelde kokll ve kéksliz aga¢ (Sekil 2.10) olarak iki farkh sekilde
dallandirihir. Dogaldir ki kdékslUz agacglar filogeni bilgisi vermez, sadece tir veya
gruplarin birbirlerine olan uzakliklarini belirtir. Kékstiz agaglarda ata bulunmaz. Kokli
bir agac ise her zaman icin ortak ata veya atalar gérsellestirir. BOylece bir filogeni
bilgisi verir. Kokli agaglar bir dis grup ile iligkili olarak da verilebilir. Béylece filogenisi
belirtilen tim tirler bu dis grup dikkate alindiginda tek bir monofiletik grup halinde

sekillenir.

Sekil 2.10 Kokl ve koksiiz agag morfolojileri. KOk ATAG, — Koksdz Agac

Bir filogeni haritasindaki her bir terminal nod’a (digim’e) bir “Operasyonel
Taksonomik Birim” (OTU) denir. Her bir OTU bir canliyr veya canli grubunu temsil
eder. Bu tUr haritalarda her bir grup bulundugu dal tizerinde ¢evrilebilir ve bu durumda
bilgi degismez. Tum dallanma noktalari dikkate alindiginda, olasi farkli dallanmal

agaclarin sayisinin OTU sayisi ile birlikte artacagr acgiktir. OTU sayisi ile farkh
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dallanmali agaclarin sayisini veren matematiksel bagintilar séyledir [(Cavalli-Sforza
and Edwards, 1967) Page and Holmes, 2000]

e n = herhangi bir agagtaki OTU’larin sayisi ise;

e n22;Un = (2n-5)(2n-7)(2n-9)...(3)(1), OlasI kdksliz agaglarin sayisi

e n23;Rn = (2n-3)(2n-5)(2n-7)...(3)(1), OlasI kdkll agaclarin sayisi = (2n - 3)Un
OTU sayisi arttikga, farkli dallanmalara sahip olasi agacglarin sayisi da inanilmaz bir
hizla artmaktadir (Cizelge 2.5).

OoTuU Olasi Kéksuiz Agac Sayisi Olasi Kékli Agac Sayisi
2 1 1
3 1 3
4 3 15
5 15 105
6 105 945
7 945 10.395
8 10.395 135.135
9 135.135 2.027.025
10 2.027.025 34.459.425

Cizelge 2.5 Farkl dallanmalara sahip olasi filogenetik aga¢ sayisinin, OTU sayisindaki artisa paralel
olarak degisimi [(Cavalli-Sforza and Edwards 1967) Page and Holmes, 2000]

2.8.1 Molekuler filogeni yaklagimi

Molekiiler dizeyde evrim galismasi, organizmalarin evrimsel gegmislerinin yeniden
ingasi ve evrimin mekanizmalarinin arastiriimasi seklinde iki kisma ayrilabilir (Nei and
Kumar, 2000). Ancak her durumda evrimin birincil sebebi genlerin mutasyonel
degisimleridir. Bir mutant gen veya DNA dizisi nUkleotid substitisyonu, insersiyon ve
delesyon olaylari, rekombinasyon gibi olaylar sonucunda ortaya ¢ikabilir. Bu mutant
allel genetik surtklenme ve / veya dogal secilim ile populasyon igerisinde yayilabilir
(Nei, 1987; Hartl ve Clark, 1997) ve nihayetinde fikse olabilir. Bdylece evrimsel slire¢
canlilar arasinda mutasyonel bir mesafe vyaratir. Bu mutasyonel mesafenin
incelenmesi bize istedigimiz veriyi sunacaktir. Ancak bunun yapilabilmesi igin eldeki
verinin inceleme ve kiyaslama yapilabilecek hale getiriimesi gereklidir. Bu amagla bas

vurulan ilk uygulama DNA (veya amino asit) dizilerinin uygun sekilde hizalanmasidir.
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2.8.1.1 iki ve daha fazla sayidaki DNA dizisinin hizalanmasi
Elimizde bulunan iki farkli DNA dizisinin dogru bi¢cimde hizalanmasi mutasyonel
mesafe hesaplarinda ve dizi homolojisini belirlemede ilk adimdir. Asagida verilen ayni
uzunluktaki iki farkl diziyi ele alirsak bunlar arasindaki mutasyonel mesafe nedir?

(1) AAA

2) ATA
Bu soruya cevap vermek zordur. GUnku bu iki dizi, 2.siradaki nikleotidin degisimini
iceren tek mutasyonu temsil ediyor olabilecegi gibi, tim nuUkleotidlerin bir defa
degismesi ve ardindan da 1. ve 3.siralardaki iki nikleotidin tekrar degisimlerini
icerecek sekilde bes farkli mutasyon olayini temsil ediyor da olabilir. Ancak asagidaki
ikinci érnek incelendiginde goérllecektir ki bu yeni durumda tek mutasyon ihtimali
belirgin bicimde daha yUksektir. Zira tim ntkleotidlerin bu kadar ylksek bir mutasyon
frekansi ile degisip ardindan da yeniden degdiserek tek bir nikleotid farkla ayni diziyi
verme ihtimalleri cok daha disUk olacaktir.

(1) CTACGTATGCTAATCGTA

(2) CTACGTATACTAATCGTA
Bu nedenlerle molekiler benzerlik indeksleri olusturulurken olasilik hesaplamalari
yapilir. Peki ya hizalanarak incelenecek DNA dizileri ayni uzunlukta degillerse? Bu
durumlara tipik bir 6rnek asagida verilmigtir (verilen diziler hipotetiktir).

(1) ATGCGTCGTT

(2) ATCCGCGAT

Béyle bir durumda yapilmasi gereken is sadece en uygun hizalamayi yapmak degil
ayni zamanda olabilecek hizalamalarin tamamini dikkate alarak her birini,
gerceklesme olasiliklari itibariyle degerlendirmeyi ve bu degerlendirmeyi
sayisallastirmayi da basarabilmektir. Bu sekildeki iki farkli diziyi hizalamanin bir yolu
eldeki veriyi bir nokta matriksi (dot matrix) UGzerinde incelemektir. Bu hipotetik diziler
icin yapilmis olan bir nokta matriksi, Sekil 2.11°de gdsterilmistir.

Bu tir matriksler eger tamamen es DNA dizileri igin gizilecek olsalar noktalar ksegen
olusturacak sekilde bir dogru tzerinde siralanirlar. Eger bir nikleotid eksik veya fazla
ise 0 zaman o noktada dogru asagi veya yana dogru olacak sekilde ilerler. Fakat

cogu DNA dizisi sadece in-del (insersiyon ve delesyon) bdlgeleri icermez ayni
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zamanda substitlisyon mutasyonu da igerir. iste bu durumda hem kdsegeni olusturan
dogrudan sapma hem de bazi noktalarin olmasi gerek yerde bosluklar olur. Kimi
zaman bu durum birbirinden farkli hizalanmalarin gindeme gelmesine neden olur.
Dahasi bu birbirinden farkli hizalamalar gercekte gerceklesmis olan tim mutasyonel
degisimleri ortaya koymaktan da uzaktirlar. Oyle ki yukaridaki 6rnek dikkate
alindiginda bahsi gecen en ¢okla en az arasinda olmak Uzere daha farkl sayida
mutasyon sonucu bu gézledigimiz diziler ile kargilasmis olma ihtimalimiz de vardir ki

yeterli uzunluktaki diziler ele alindiginda ¢ogunlukla durum budur.

AT G C G T C G T T
A
T °
C
C
G
C
G
A o
T ° ° °

Sekil 2.11 lligkili, fakat farkli iki DNA dizisini kiyaslayarak en ideal hizalamanin ne olmasi gerektigine
karar vermekte kullanilan Nokta matriksi (Nei and Kumar, 2000).
Eldeki veriler ve Sekil 2.11’de gbésterilen nokta matriks kullanilarak Cizelge 2.6’da

gosterildigi gibi iki farkl hizalama yapmak olasidir. Hangi hizalamanin gegerli
olduguna karar vermek igin de cesitli matematiksel ydntemler kullanilir. Tim bu
yontemlerdeki temel yaklasim, en yiUksek ihtimalli olguyu tespit etmektir. Burada
verilen 6rnek gibi kisa dizilerde ihtimaller birbirlerine gérece daha yakin olmakta,
calisilan dizi uzayip karsilastirmada kullanilan birey ve / veya dizi sayisi arttikga ¢ok

yUksek ihtimalli bir veya birkag¢ hizalamaya ulasiimasi ihtimali de artmaktadir.

Hizalama - 1 Hizalama - 2
(1) ATGC-GTCGTT (1) ATGCGTCGTT
(2) AT-CCG-CGAT (2) ATCCG-CGAT

Cizelge 2.6 iki farkh DNA dizisine ait farkli hizalamalar olabilir. Burada olabilecek farkli
hizalamalardan sadece ikisi 6rnek olarak verilmistir. Diziler hizalanirken kullanilan “—*
isareti indel (insersiyon/delesyon) bdlgelerine karsilik gelir (Nei and Kumar, 2000).
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Gizelge 2.6'da verilen hizalamalar igin matematiksel bir degerlendirme yapmanin bir

yolu asagida verilen denklemi kullanmaktir;

E = Min (w4 + wzy)

“_ "

Burada “B” (beta) hizalama sonrasinda hatali eslesen ciftlerin toplam sayisini, “y
(gamma) ise boslugun uzunluguna bakmaksizin bosluk bulunduran eslestirmelerin
sayisini vermektedir. “w+” ve “wy” degerleri sirasiyla yanlis eslesen ve bosluk iceren
eslesmeler icin ceza katsayilaridir. Bu sekilde yapilan hesaplamalardan denklemdeki
“Min” ifadesinin de isaret ettigi sekilde en disik degerli olani tzerinde karar kilinan
hizalama olur. Burada E, hizalamanin gecerliligi hakkindaki karar degeri anlaminda
kullaniimistir ve degeri ne kadar disukse ilgili hizalama o kadar yuksek bir ihtimalle
dogru kabul edilir. Hizalama 1 ve 2 icin wi= 1 ve wy= 4 degerleri kullanilarak
yapilacak bir hesaplama, hizalama 1 i¢in 13, hizalama 2 igin 6 degerlerini verecektir.
Bu durumda hizalama 2 daha guvenilir kabul edilir. Bu minimum yaklasimi nedeniyle
pek cok farkl hizalama arasindan se¢im yapan ve en disik sayisal degere ulasan
hizalamayi segmeye yarayan pek ¢ok farkl algoritma gelistiriimigtir. Ginumaz de bu

tlr hesaplar bilgisayar ortaminda yapiimaktadir.

Ancak dikkatlice bakildiginda kolayca fark edilebilecek bir sikinti vardir. Bir
hizalamada bulunan indel bdlgelerinin (“—* isareti ile gdsterilen) alacadi ceza
katsayisinin bu bdlgelerin uzunlugundan bagimsiz olmasi mantikh degildir. Toplam
bosluk sayisi ayni olmasina ragmen diger bir hizalamaya gére daha uzun bosluklar
iceren bir hizalama, daha disUk bir iliski durumuna isaret edebilir veya bu bosluklar
korunan bdélgeler arasinda kalan DNA dizilerine karsilik gelebilir. Bu nedenle bosluk
ceza katsayilarn uzunlugun bir fonksiyonu olarak ele alinir (Gotoh 1982; Gu ve Li
1995). Ayrica yanlis eslesmis nikleotidler i¢in de benzeri bir sikinti vardir. DNA’daki
tim bazlarin birbirlerine déntisme sikliklar ayni degildir. Bu nedenle yanls eslesmis
bazlar igin birbirinden farkli ceza katsayilari kullanilmasi gerekir. Benzeri sekilde
protein kodlayan bdlgeler s6z konusu oldugunda da yanlis eslesmis amino asitlerin
hepsi icin ayni ceza katsayisini kullanmak hatali bir yaklasimdir. Ornegin bir polar
amino asidin bir apolar amino asitle hizalandigi bir hatali eslesme durumu, ayni

6zellikteki ama yine farkli olan amino asitlerin yanhs eslestigi bir duruma gére daha
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yiksek bir uyumsuzluga isaret ettiginden, cesitli amino asit degisimi matriksleri
kullanilarak farkli degisim olaylari igin farkh ceza katsayilari kullanilir (Dayhoff et al.
1978).

Bu farkli ceza katsayilarinin tespit edilebilmesi igin eldeki verinin kékeni hakkinda bilgi
sahibi olunmahdir ki, veri setindeki hangi mutasyonel degisimin hangi siklikla
gerceklestigi belirlenebilsin. DNA degisimlerinin dért temel tlrlG vardir. Bunlar, bir
nikleotidin bir digerine degisimi olan substitlisyon (yer degistirme), bir veya daha ¢ok
sayida nukleotidin diziden ¢ikmasi seklindeki delesyon, diziye yeni nikleotidlerin
girmesi seklindeki insersiyon ve bir grup ndkleotidin dizi igerisindeki yerlesimlerinin
tersine dbénmesi seklinde gb6rilen inversiyon mutasyonlandir. Substitisyon
mutasyonlarn da kendi aralarinda, bir pUrinin bir diger purine veya bir pirimidinin bir
diger pirimidine dénlsimi olan transisyon (gecis) ve diger tir degisimler olan
transversiyon (degisim) mutasyonlari olacak sekilde siniflandirilirlar (Klug and
Cummings, 2000).

Dogal populasyonlarin yapisinda her tir mutasyonu gézlemlemek mimkindir ancak
her tir mutasyonun sikligi ayni degildir. Kimi zaman olusum sikliklari molekillerin salt
kimyasal ve fiziksel etkilesimleri nedeniyle degisse bile, mutasyon sikliklarini farkl
kilan asil olgu degisimin etkisinde saklidir. Ozellikle protein kodlayan bélgelerdeki
esanlaml (sinonim) mutasyonlarla, es anlamli olmayan (non-sinonim) mutasyonlarin
ayni siklikla gérilmemeleri secilim nedeniyledir. Ayni sekilde anlamsiz (non-sense /
dur kodonu olusturan) mutasyonlarin sayisi da nétral mutasyon hizi ile olusmasini
bekledigimiz mutasyon rakamin ¢ok daha altindadir. Eger genomdaki tim kodonlarin
kullanim frekanslarini esit ve tim nikleotid ciftleri icin substitisyon olasiliklarini da
ayni kabul edersek, sinonim, nonsinonim ve nonsense mutasyonlarin oranlan
sirasiyla %25, %71 ve %4 olur (Nei, 1975; Li, 1997; Nei and Kumar, 2000). Bir diger
gercek, yine protein kodlayan bdlgelerle sinirli olmak Uzere genetik kodun dejenere
dogas! nedeniyle gbzlenen bir mutasyon frekansi farklihgidir. Buna “biasli mutasyon
baskisi” denir ve genomun GC icerigi ile yakindan iligkilidir. Ornegin bilinen
bakterilerde G ve C nikleotidlerinin géreli frekanslari % 25'den %75’ degisen bir
aralik icerisindedir (Osawa, 1995). Bu varyasyonun blylk ¢ogunlugunun nukleotid

dizisi igerisindeki AT ve GC ciftlerinin ileri ve geri mutasyon oranlarinin farkhiigindan
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kaynaklandigina inaniimaktadir (Sueoka,1962). Genomunun AT iceridi yluksek olan
bazi bakterilerde dyle ylksek bir mutasyon baskisi vardir ki neredeyse her kodonun
dclncl pozisyonundaki niikleotid A veya T’dir (Muto and Osawa, 1987). Zaten genel
olarak Uglncl kodonlardaki bazin tirl, organizmanin GC icerigine yakin degerler

almaktadir.

Gozlenen mutasyon frekansi ile gergeklesen mutasyon frekansi arasinda fark yaratan
tim olgular protein kodlayan dizilerle iligkili olaylar degildir. DNA (zerinde ylksek
dlzeyde korunan pek ¢ok regulatér bdlge (cis-akting element) vardir. Evrimsel olarak
iligkili bir grup protein veya protein domaininin, farkli genlerin yukari bélge dizilerinde
(upstream’inde) bulunan ve birbirine benzeyen regullatér bdlgelerle iliski kurmak
durumunda olduklari distnUlirse, bu tir bélgelerde DNA dizi igeriginin blyuk élgide

korunacag! kolayca gorulebilir.

Bunun en iyi bilinen érneklerinden biri “TATA kutusu” (TATA box) diye anilan
regUlator bélgedir. Sekil 2.12, TATA kutusundaki dizi homolojisi ve ylksek dizeyde
korunan uzlagi dizisini, 502 farkli dkaryotik protein kodlayan genden elde edilen veri
seti Uzerinden Ozetlemektedir. Yine sekil 2.12’de transkripsiyon baslama bdlgesinde
bulunan ilk bazin tirQ icin de benzeri bir mutasyonel baskinin varligina isaret eden

frekans verisi gOsterilmigtir.

ikiden ¢ok sayidaki DNA dizisinin hizalanmasi igin de sadece iki dizinin
karsilastirilmasinda kullanilanlara benzer yaklasimlar uygulanir. Bunun igin de pek
cok farkh matematiksel algoritma gelistirilmisti. Cogunun dayandiklari temel ilke
karsilastirmanin yiksek benzerlik gdsteren dizilerden daha disik benzerlik gdsteren
dizilere dogru sirali olarak yapilmasidir. Yani 6nce yiksek diizeyde farklilik gbsteren
diziler hizalanir ardindan da bu hizalanmis gruplar diger dizilerle hizalanir. Bu iglem
yapilirken daha énceden hizalanmig olan gruptaki tim diziler tek bir girdi olarak ele
alinir. Bu nedenle 6rnegin bosluk gerektiren bir hizalama yapilirsa, bosluk yerlestirme
islemi o gruptaki tUm dizilere uygulanir. Bu g¢alismalarin sonunda tim filogenetik
iliskiler icin olmasa da 6nemli bir kisim iligki icin, olasihdinin yUksekligi dikkate
alindiginda neredeyse kaginilmaz olan bir iligki bicimini veya haritasini ortaya
koyabilecek bilgiler seti elde edilmis olur.
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TATA Kutusu mRNA baslar

A = 50%
A 21 16| 491 095 67 97 52 41|16 24 At
%Baz C 2339/10 0 0 0 O 0O O 9|35 37 C,U=25%
Frekanst . oo 3513 0 0 0 0 3 12 40|38 30 i
T 28 10/83 9100 5 33 0 36 10|11 9 Transkripsiyon
N\NNN—
T A TAA AR AAA :
> | ! e +1 3

_35  Uzlagi DNA Dizisi
to —25 (Consensus sequence)

Sekil 2.12 -35 ila -25 arasindaki bolgede yer alan homolojiyi maksimize etmek i¢in hizalanmisg, birbiri
ile iliskisiz 502 farkli dkaryotik genin, RNA polimeraz Il icin promotor olan bélgesine ait
nukleotid dizisi. Verilmis rakamlar her pozisyondaki her bazin "%" cinsinden sikligina
isaret eder. Maksimum homoloji gésteren ve diziye adini veren 8 bazlik bdlge cergeve
icinde gosterilmistir. Bir TATA kutusu igeren genlerden dretilen mRNA'larnn ilk bazi yiksek
siklikla adenindir [(Bucher, 1990) Lodish et al. 2003]

2.8.1.2. Hizalanmisg DNA dizilerinden evrimsel mesafe verisi elde etme

Evrimsel degisimin élciminde ilk yapilmasi gereken is dizilerin birbirlerine ve / veya
ortak ataya olan mesafelerinin belirlenmesidir. Dizilerin birbirlerine olan mesafelerinin
6lctilmesinde en sik kullanilan yéntem bir mesafe matrisi olusturmaktir. Cizelge 2.7
hizalanmig 4 farkli DNA dizisini ve bu hizalamay! esas alarak hazirlanmis olan bir

mesafe matrisini géstermektedir.

Hizalanmis dizileri icerisinde indel bélgesi iceren diziler s6z konusu oldugunda ise bu
tir uzakhk matrislerinin olusturulmasinda iki farkl yaklagimdan yararlanilir. Bunlar
tamamlanmis (complete) delesyon metodu ve Karsilikh (pairwise) delesyon
metodudur. Tamamlanmis delesyon metodunda hizalanmig DNA dizileri arasinda
bosluk bulunan sitiin tamamen delesyona ugramis kabul edilerek hesaplama disi
birakilir. Pek ¢ok durumda DNA’ni farkli bélimleri farkh bicimde evrimlesir ve bunlan
kalibre etmek ¢cok da mimkin degildir. Ancak karsilikli delesyon metodunda diziler
ikili olarak karsilastinlirken ilgili bogluklar dikkate alinir. Bu dizilerden biri bir diger dizi
ile karsilastirilirken o pozisyon igin aralarinda indel durumu yoksa degerlendirilir. Bu
yontem indel bdlgelerinin gbrece olarak az ve dagilimlarinin gelisi gizel oldugu
hizalamalarda kullaniimaktadir.
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Niikleotid Pozisyonu

Mesafeler
1 2 3 4 5 6 7 3
Kaynak 1| T T A T T A A Diziler 5 4
Dizi 2/ A AT T T A A 5 4
- 3|A A A A A T A 1 2
4 A A A A AT T Diziler

Cizelge 2.7 Dort hipotetik DNA dizisine ait olan Ustteki hizalamaya gére olusturulan uzaklik matrisi
altta goralmektedir. Matristeki sayilar, karsilastinlan dizilerin aralarinda farkli olan
nikleotid sayini vermektedir (Page and Holmes, 2000).

Ortak ataya olan mesafeyi belirlemek, dizilerin birbirlerine olan uzakliklarini

belirlemekten daha zordur. Clnkil ortak ata olarak kabul edilecek gavenilir bir diziye

ihtiya¢ vardir. Boyle bir diziyi tespit etmenin iki yolu vardir. Bunlardan biri bir uzlasi

(konsensis) dizisi belirlemek digeri ise var olan diziler arasindaki iligskiyi dikkate

alarak en parsimonik atasal dizinin tahminidir (Sekil 2.13).

¢ C A T T C C A T T
G G T G G T G G
A A T G A A T T G
1 2 6

1 2 3 -4 S 6

= -
-0
===

3

Iy
th

C
Her pozisyon -t G
lgnsenyilescls T Max. Parsinomik [C A
stlshietalil G| UZLASI atasal dizi G
bazdan tiiretilen | ’ A

uzlas dizisi

Sekil 2.13 Atasal diziyi belirlemekte kullanilan farkli yaklasimlar. Bir uzlasi dizisi, ayni pozisyondaki
bazlar dikkate alindiginda en ylUksek siklikla goérilen bazin seg¢ilmesi ile belirlenir.
Maksimum parsinomik atasal dizi ise gbzlenen ¢esitliligin olusmasini saglayacak en az

sayidaki mutasyondan geriye dogru gidilerek tiretilir (Page and Holmes, 2000).

2.8.1.3 Filogeni haritalarinin olugturulmasi ve incelenmesi

Filogeni haritalarinin olusturulmasinda iki temel yaklasim vardir. Birincisi mesafe
metotlari ikincisi ise kesikli (devamsiz) metotlardir. UPGMA ve komsu birlestirme
(neighbour joining) uygulamalari mesafe metotlari i¢cerisinde incelenirken, minimum
evrim, maksimum parsimoni ve maksimum olabilirlik (maximum likelihood) gibi

uygulamalar da kesikli (devamsiz) metotlar arasinda siniflandirilir (Hall, 2005).
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Sekil 2.14 UPGMA evrimsel agaglan olusturmanin en basit yoludur. Burada verilen érnek Fitch,
W.M. ve Margoliash 1967’den alinmis verilerdeki citokrom c dizileri farkliligina dayanilarak
yaplimis mesafe matrisi ile gergceklestiriimistir. Bu amagla mesafe matrisindeki uzakliklar
en az olan iki OTU eslenir ve bu esleme yeni bir OTU olarak matrise yazilir. Bu yeni
grubun mesafe matrisine yeni bir bilesen olarak eklenmesi sirasinda grubun Gg¢tincl bir
OTU’e uzakhgi olarak da daha dnce ayri ayri ele alinan ilk iki OTU’in bu Gglinci OTU’ya
olan mesafelerinin aritmetik ortalamasi kullanilir. Ortalamasi alinacak gruplar ayni renkte

gOsterilmigtir.

Mesafe metotlarinin dayandigi temel disince sudur: Eger bir diziler setinin tim
dyeleri arasindaki gercek evrimsel mesafeyi biliyorsak o zaman bu dizilerin evrimsel

gecmislerini kolayca yeniden insa edebiliriz. UPGMA (Unweighted Pair Group Method
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with Arithmetic mean / Aritmetik ortalama kullanimi ile Agirliklandiriimamis ikili Grup
Metodu) en eski mesafe metotlarindan birisidir. Mesafe matrisleri kullanarak
uygulanir. Bu amagla matris igerisinde birbirine uzakhgi en disik olan iki OTU (grup
veya birey) aralarindaki uzakligin yarisini yansitan uzunlukta birer dogru ile gruplanir.
Bu yeni grubun mesafe matrisine yeni bir bilesen olarak eklenmesi i¢in de grubun
dclncl bir OTU’e uzakh@r olarak daha énce ayri ayri ele alinan ik iki OTU’in bu

dcinct OTU’ya olan mesafelerinin ortalamasi kullanilir (Sekil 2.14).

UPGMA ile kiimeleme islemi yukarida acgiklanan mantiksal ve matematiksel yapisi
nedeniyle OTU’larin esit olmayan evrimsel degisim hizlarina karsi 6zellikle hassastir

(nttp://www.icp.ucl.ac.be/~opperd/private/upgma.html). Zira UPGMA metodu sabit

evrimsel hiz 6n kabulline dayali bir kimeleme yéntemidir. Bu nedenle farkll dallardaki
iliski bicimi ve gruplarin yerlesimi, farkli OTU’larin farkli evrimsel hizlara sahip olmasi

durumunda ¢ogunlukla hatali hesaplanir.

Bir diger mesafe tabanli yaklasim olan “komsu birlestirme” (Neighbour-Joining)
metodu parsimoni gibi bir minimum degisim metodu olmasina ragmen UPGMA gibi
uzaklik matrisi Uzerinden yapilan hesaplamalara dayanir. Bu yéntemde UPGMA igin
kullanilan uzaklik matrisi kullanilarak bir tirev matris olusturulur. Bu “Q” matrisini
yapmaktaki amac her bir taksonun diger tim taksonlara olan mesafesini yinelemeli
olarak 6lcerek mesafe verisini daha belirgin ve givenilir yapmaktir. Ornegin “r’
taksonlu bir mesafe matrisinden bir “Q” matrisi olusturmak icin kullanilan

matematiksel esitlik asagida verilmigtir.
k=1 k=1

Burada “d(i,j)” ifadesi takson “i” ile takson “|” arasindaki mesafeyi belirtir. Bu islemden
sonra en dustk degeri alarak en yakin kabul edilen iki takson tek bir grup halinde
birlestirilir. Ardindan bu yeni grubun tim diger taksonlarla mesafesi de hesaplanip
yeni bir mesafe matrisi elde edilir. Bu islemlerin tim taksonlar gruplanincaya kadar

tekrar edilmesiyle komsu birlestirme yoluyla bir aga¢ olusturulmus olur.

Kesikli (devamsiz / ayrik / discrete) metotlar ise ayrik filogenetik karakterler igin
olusturulmus bir matrisin kullanimina dayal ve karakter tabanh agac¢ tahmini yapan
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metotlardir. Temel amaglarn bir veri setinden bir veya birka¢ tane optimal 6zellikte
filogenetik agac¢ cikarabilmektir. Temel yaklasimlari ise “Occam’in usturasi” diye
bilinen bilimsel mantigi esas alir. Bu yaklasima gére olasi aciklamalar arasindan en
dogrusu en kisa ve 6z olanidir. Yani agiklayici hipotez veya teoriye dayali gézlenebilir
Ozelliklerin  6ngdrilmesinde herhangi bir fark yaratmayan her olgu agiklama
icerisinden elenir. Bir diger deyisle “olasi acgiklamalar arasinda en basit agiklama

blylk olasilikla en iyi agiklamadir”.

“Minimum evrim” metodu bu mantigin evrimsel bir agacin insasina uygulanmasini
temel alarak, olasi aga¢ modelleri igerisinden dal uzunluklari toplami en az olan
agacin secilmesi esasina dayanir (Gascuel et al. 2001; Page and Holmes, 2000).
Kdkslz bir agacta “2n — 3” adet dal bulunur. Bu dallarin toplam uzunlugu asagidaki

formUlle hesaplanir;

Burada “L” dallarin toplam uzunlugu, “e” her bir dalin uzunlugu olup L’'nin en distk

degeri aldi§i aga¢c minimum evrimsel agac olarak kabul edilir.

Maksimum parsimoni metodunda ise veriler her bir bireysel nikleotid bdlgesini tek tek
icerecek sekilde incelenir. Burada temel olan bakis agisi mevcut hizalamada
gb6zlenen veriyi olusturacak en az sayidaki mutasyonun ve bu mutasyonlara iliskin
filogeninin tespit edilmesidir. Bu yaklasim Sekil 2.15°de mesafe metodu ile
kiyaslanarak 6zetlenmistir.

Maksimum Parsimoni Mesafe

Sekil 2.15 Dort farkli nlkleotid dizisi (Gizelge 2.7) ve buna baglh mesafe verisinden tlretilen
maksimum parsimoni ve minimum mesafe tabanl filogeni agaglarinin her ikisi de topoloji
olarak aynidir. Ancak maksimum parsimonik agag, dallar Gzerinde isaretiendigi sekilde bu
4 dizinin olabilecek en az sayida mutasyondan nasil tiretilebilecedi hesabi Uzerine
kurulur. Dallarin Gzerindeki her bir sayi ilgili pozisyondaki niikleotid degisimine isaret eder.
Bu degisimler takip edilerek bir diziden bir digeri adim adim tiretilebilir.
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3. YONTEM

Bu tez kapsaminda hedeflenen galisma morfometrik ve genetik olmak Gzere iki
kisimdan olugsmaktadir. Bu kisimlar ile ilgili olarak yapilan ¢alisma ve uygulanan
yéntemlerin ana basliklari asagida maddeler halinde verilmistir.

A- Morfometrik calismalar

1. Farkli yUksekliklerden 6&rneklenen bireyler morfometrik olarak
incelenmis ve aralarindaki farkhliklar belirlenmigstir. Analizler erkekler
ve disiler Gzerinde ayri ayri gergeklestirilmistir.

2. Morfometrik calismalarda erkekler icin vicut blydkluga, disiler icin
ise hem vicut bulydkligi hem de vicut sekli degerlendiriimeye
alinmistir.

3. Erkek ve disi bireylerde gdzlemlenen morfometrik farkliliklarin,
ylkseklik ve yukseklige bagli iklimsel parametreler ile olan iligkisi

irdelenmistir.

B- Genetik calismalar

1. mtDNA haplotipleri kullanilarak P. similis populasyonunun genetik
yapisli incelenmistir.

2. mtDNA haplotipleri kullanilarak farklh yUksekliklerdeki yerel populas-
yonlar arasi genetik uzaklik ve farklilagsma derecesi incelenmigtir.

3.1 Ornekleme istasyonlarinin Genel Ozellikleri

Poecilimon similis tarinan, Firtina Vadisi igerisindeki yayiliminin tamamini
kapsayacak sekilde, Camlihemsin ilcesi ile Cicekli Yayla arasinda kalan bélgede
yUkseklige bagli olarak 9 istasyon belirlenmigtir (Sekil 3.1)

Ornekleme istasyonlarinin ¢alisma alanina dagilimi Sekil 3.1'de, koordinatlari ve
yUkseklikleri ise Cizelge 3.1’de verilmistir.
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Sekil 3.1. Galisma alani haritasi ve istasyonlarin alana dagilimi.
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Cizelge 3.1. Ornekleme istasyonlarinin konum ve yiikseklikleri.

) . Koordinat
Istasyon No Istasyon Adi Yikseklik (m)
Kuzey Dogu

istasyon 1 Uk kdy 4539017 665264 475
istasyon 2 Cesme basi 4532426 665331 745
istasyon 3 Palovit yolu 4533926 666660 789
istasyon 4 Palovit yolu 2 4534237 667118 837
istasyon 5 Meydan 4528170 662552 1050
istasyon 6 Kale yol ayrimi 4520835 663556 1636
istasyon 7 Kale yolu 4520240 663299 1713
istasyon 8 Kale koy girisi 4520358 664004 1810
istasyon 9 Vergenik yolu 4517553 660826 1930

3.2 Arazi Calismalan

Arazi galismalari 2005 ve 2006 yillarinda Haziran, Temmuz ve Agdustos aylarini
kapsayacak sekilde gerceklestirilmistir.

3.2.1 iklimsel yapinin belirlenmesi

Calisma alanin genel iklim 6zellikleri sicaklik, nem ve yagis seklinde ele alinarak
degerlendirilmistir. Bu amacla, ¢alisma alanina en yakin meteoroloji istasyonu olan
Pazar Meteoroloji istasyonu’ndan 1964-2003 yillar arasini kapsayan sicaklik, nem
ve yagis degerleri Saglam (2004)’dan alinarak degerlendirilmistir. Ayrica sadece
yagis verisi toplayan ve su anda kapali olan Camlihemsin Meteoroloji istasyonu’na
ait veriler de Guner vd. (1987)’den alinmigtir.

Bunun yaninda calisma alani igerisindeki mikrohabitatlarin yUkseklige bagh
iklimsel &zellikleri arasindaki farkliliklari ortaya koyabilmek icin 450 — 2300 m
arasina her 200 m yukseklige bir adet olacak sekilde uygun vejetasyon igerisine
10 adet veri kayit cihazi (iButton, Hygrochron™) yerlestirilmistir. Veri cihazlan,
aktif sezon boyunca (Haziran— Agustos) her U¢ saatte bir (8 kez/gin) sicaklik ve

nem degerlerini kayit etmesi icin programlanmigtir.
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3.2.2 Orneklerin toplanmasi

Morfometrik calismalarda kullanilacak bireyler toplanirken, yasa bagli vicut
blydkligu etkisini ortadan kaldirabilmek igin, bitin bireyler AJustos ayinda
toplanmistir. Bdylece buatin yUksekliklerde bulunan bireylerde erginlesmenin
tamamlandigindan emin olunmustur. istasyonlarda yapilan bitin érneklemeler,
erkek bireylerin giin icerisinde aktif olarak ses cikardiklari 11°-18% saatleri
arasinda yapilmigtir. Firtina Vadisi igerisinde farkli yUksekliklerde bulunan 9
istasyondan, toplam 144 erkek ve 95 disi birey toplanmistir (Cizelge 3.2).
Toplanan batin 6rnekler bireysel kafesler icerisinde laboratuara getirilmis ve
burada siyanirli éldtirme siseleri kullanilarak éldtrtimis, morfometrik ve genetik
calismalarda kullaniimak Uzere %96’lik alkol icerisinde 4 °C’de saklanmigtir.

3.3 Laboratuar Calismalari
3.3.1 Fenotipik varyasyon analizleri

Morfometrik g¢alismalarda kullaniimak Uzere toplanan erkek ve disi bireylerin
sayillari ve istasyonlara dagilimlari Cizelge 3.2’de verilmektedir. Morfometrik

analizler erkekler ve disiler igin ayri ayri gergeklestirilmistir.
3.3.1.1 Erkeklerde morfometrik analizler

Erkeklerde geometrik morfometri yaklasimina uygun bir vicut bdlgesi
bulunamadigi icin morfometrik calismalar klasik uzunluk &lgtimleri (zerinden
gerceklestirilmistir. Erkeklerde morfometrik karakter olarak, cekirgelerde vicut
blyUdkligu indeksi seklinde adlandirilan ve uygunlugu oldukga iyi bilinen pronotum
uzunlugu kullaniimigtir (Castillo et al. 1999; Castillo and Nunez-Farfan, 1999;
Remis, 2002; Saglam, 2004).

Pronotum uzunlugu tim bireylerde vicudun sol yan tarafindan $ekil 3.2°de
gOsterildigi gibi élciimustir. Butin bireyler Leica MZ75 Model stereo-mikroskop
kullanilarak 0.64 blUyUtme oraninda fotograflanmig, 1 mm’ye gére 6lgeklendirilmis
ve bilgisayar ortamina aktariimigtir. Pronotum uzunluk &lgimleri bilgisayar
ortaminda TPSDig (Version 1.34) (Rohlf, 2003) programi kullanilarak ve yine Sekil
3.2°de gosterildigi gibi yapilmigtir.
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Cizelge 3.2.  Morfometrik 6lgiimlerde kullanilan erkek ve disi bireylerin istasyonlara gére

dagilimi ve sayilar.

istasyon Yiikseklik Ornek Sayisi
Disi Erkek

1 475 17 ”
2 745 5 g
3 789 o4 20
4 837 8 i
5 1050 9 03
6 1636 5 9
7 1713 11 i
8 1810 6 i3
9 1930 10 17

Toplam — 95 124

{8 tpsDig: AA_AM ERKEKLER - tpsiicin. TPS
File Modes Edit Options Help

|4l Bl sfufr /] B& |- ® &

<
[1002,1245=1C1C3|Length = 81.00 |n=8

Sekil 3.2.  Erkek bireylerin fotograflanma agisi ve élgimlerin alindigi referans noktalari.

45



3.3.1.2 Disilerde morfometrik analizler

Disilerde morfometrik calismalar, hem vicut sekli hem de vicut bOyUklGga
farkhliklarini  ortaya koyabilen geometrik morfometrik analizler kullanilarak
gerceklestirilmigtir. Butln bireyler Leica MZ75 Model stereo-mikroskop kullanilarak
0.64 blyutme oraninda fotograflanmis, 1 mm’ye gére Olgeklendirilmis ve bilgisayar
ortamina aktarilmistir. Geometrik morfometrik ¢alismalar igin disi pronotumunun
dorsal ylzeyinde TPSDig (Version 1.34) (Rohlf, 2003) programi kullanilarak 9
referans noktasi (landmark) belirlenmistir (18 koordinat; Sekil 3.3). Vicut
bayUkligh ve sekil analizleri, bu belirlenen 9 referans noktasi U(zerinden
gerceklestirilmistir.

iE tpsDig: GOL_IL DiSiLER. TPS

File Modes Edit Options Help

o) Bl walr s .-

I;14,8?1:DCC1EI?H 1:G0.jpg |Iﬁ=24 ".#LM=11 || || |

Sekil 3.3. Disi bireylerin fotograflanma agisi ve élgimlerin alindigi referans noktalari.
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3.3.2 Genetik caligmalar
3.3.2.1 DNA izolasyonu ve cogaltiimasi

Genetik calismalarda kullanilmak Uzere her istasyondan 2 erkek ve 2 disi olmak
Uzere toplam 4 adet birey rastgele secilmisti. DNA izolasyon protokoll
Subramanian and Mohankumar (2006)’'dan alinarak modifiye edilmis bir CTAB
DNA izolasyon protokoll olup, uygulanan protokol basamaklar halinde asagida

verilmistir:

e Hayvanlarin bacaklarinin femur bdlgesi 1XTE tamponu igerisinde
homojenize edilip 13000 rpm hizda 3 dakika santrif(j edilerek
homojenize dokular ¢okertilmigtir.

e Peletin Uzerine daha dnceden 65°C’a kadar isitilmis olan CTAB
tamponu 600pl hacimde eklenmigtir. CTAB tamponu:5xTE (pH:8)
ve 1,4M NaCl igerisinde %2 CTAB (Cetyl Trimethyl Ammonium
Bromide / hexyldecyltrimethylammonium bromide) ve 9%0,2 B-
mercaptoethanol igerir.

e 65°Cda 1,5 saat inklbe edilen &rneklere esit hacimde
kloroform:izoamil alkol (24:1) katilip alt Ust edilerek muamele
edilmistir.

e 13000 rpm’da 3 dakika santriflj sonrasinda su fazi aradaki protein
katmanini icermeyecek sekilde dikkatlice temiz bir ependorf tlpe
alinmigtir. Bu yikama iglemi sadece kloroform kullanilarak bir kere
daha tekrarlanmistir.

e DNA, sulu fazin iki kati hacimde soguk (-20°C) izopropanol (2-
propanol) ilavesi ile ¢okertiimis, 13000rpm’da 3 dakika santrifij
edilerek DNA peletler halinde tipin dibinde toplanmis ve alkol
DNA’dan uzaklastiriimistir.

e  %70’lik etanol ile yikanan DNA peletleri kurutma isleminin ardindan

50ul steril deiyonize su igerisinde ¢éztlmustar.

Calisma kapsaminda hem populasyon ici hem de yakin tlrler arasindaki
filogenetik analizler icin uygun oldugu bilinen mtDNA COI gen bdlgesi kullaniimisgtir
(Hebert, et al. 2003; Ratnasingham and Hebert, 2007).
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Asagida maddeler halinde verilen PCR (Polymerase Chain Reaction [Polimeraz
Zincir Reaksiyonu; PZR]) protokolu ve LCO1490/HCO2198 primer cifti (Folmer et
al. 1994; Hebert, P.D.N., et al. 2003) kullanilarak mtDNA COIl gen bdlgesinin
658b¢’lik bir kismi amplifiye edilmistir.

Forward Primer: LCO1490 5-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3’
Reverse Primer: HCO2198 5-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3’

Uygulanan PCR Protokol(:

1. 94°C’da 2 dakika baslangi¢c denatlirasyonu;
2. 94°C, 45 saniye denatiirasyon; primere 6zgul sicaklik ve sire ile
annealing;
72°C, kb basina 1 dakika ile polimerizasyon;
1 ile 3 arasI basamaklar 30 déngu tekrar edilir;
Yarim veya yetersiz polimerize olmus bélgelerin tamamlanmasi icin

72°C’da 5 dakika son polimerizasyon yapilir.

Elde edilen PCR Urinleri %1,5’lik ethidium bromarlt agaroz jelde ydratilerek UV
transilluminatér (izerinde incelenmistir. Uriiniin boyutu kullanilan marker (SIGMA
Direct Load Step Ladder, 50bp D3812) ile tespit edilip PCR GrGni boyutunun

beklentiler ile uyumlu oldugu gérilmistar.
3.3.2.2 DNA dizi analizi

Her bir istasyondan toplanan bireylerin haplotipleri (DNA dizileri) PCR ile ¢ogaltilan
mtDNA COIl bélgesi kullanilarak elde edilmistir. DNA dizi analizi ¢alismalari
MACROGEN firmasi (908 World Meridian Center #60-24 Gasan-dong,Geumchun-
gu Seoul, Korea, 153-023) tarafindan yapilmistir.

3.4. Istatistiksel Analizler

Calismada elde edilen verilerin istatistiksel degerlendirmelerinde kullanilan
metodoloji, asagida alt basliklar seklinde verilmistir. Yapilan tim istatistiksel
analizlerde %95 guven araligi kullanilmig ve énem degerleri p = 0.05 anlamlilik
derecesinde belirlenmistir.

3.4.1 iklimsel analizler

Mikrohabitatlardaki sicaklik ve nem parametrelerinin yUkseklige bagl olarak

gosterdikleri farklilik derecesini ve varyasyonu ortaya koyabilmek icin, her
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ylkseklige &6zgl ortalama ve varyasyon katsayisi (VK: standart sapmanin
ortalamaya olan orani) deg@erleri hesaplanmistir. YUksekligin sicaklik ve nem
Uzerine olan etkisi tek yonli varyans analizi ve bu analizi takiben yapilan Post-Hoc
sinamalar (farkli N HSD yéntemi) kullanilarak ortaya konmustur. Bitin analizler
paket istatistik programi Statistica v.7.1 (StatSoft) kullanilarak gerceklestiriimigtir.

3.4.2 Morfometrik analizler

Butin analizler paket istatistik programi Statistica v.7.1  kullanilarak
gerceklestirilmistir. Geometrik morfometri ile ilgili analizlerde ise Statistica v.7.1’in

yani sira Integrated Morphometrics Package (IMP) programi kullaniimisgtir.
3.4.2.1 Erkek Bireyler

Erkek bireylerde yikseklik ile vicut bOyukligu arasindaki iliski, regresyon ve tek
yonll varyans analizi kullanilarak belirlenmistir. Regresyon ve tek yonll varyans
analizlerinde, vicut blydkligu indeksi olarak secilen pronotum uzunlugu bagimli
degisken ylkseklik ise bagimsiz degisken olarak ele alinmistir. istasyonlar
arasindaki karsilastirmalar ise tek yonli varyans analizini takiben yapilan olan
Post-Hoc testler (farkli N HSD yéntemi) ile ortaya konmustur.

3.4.2.2 Disi bireyler

Disi bireylerde gerek vicut blyUkligl ve gerekse sekli ile ilgili batin analizler,
geometrik morfometrik yéntemler (Bookstein, 1991; Dryden & Mardia, 1998)
kullanilarak analiz edilmistir. Analizin ilk basamagi, Least-Squares Procrustes
Superimposition (Dryden & Mardia, 1998) ydntemi yardimiyla istatistiksel
analizlerde kullanilmak Uzere sekil koordinatlarini ortaya koymaktir. Procusters
metodolojisi vicut bulydklaginin sekil Gzerindeki etkisini kaldirir ve &6rnekler
arasindaki konum ve yoénelim (oryantasyon) bakimindan varyasyonu yok eder.
Ornekler ilk 6nce birim kiitle merkezi (birim centroid) bly(kligine 6lceklenmistir.
Olgeklenmis konfiglirasyonlar daha sonra ortak kiitle merkezine (ortak centroid)
sahip olacak sekilde sUperimpoze edilmigstir (birbiri Gstine ayni yénelimde olacak
sekilde yerlestirilmistir), least-squares kriterine gbre optimal &értisme bulunana
kadar cevriimis ve son olarak da lineer tanjant sekil uzamina yansitilmiglardir
(Rohlf & Slice, 1990; Dryden & Mardia, 1998; Rohlf, 1999). Daha sonra geometrik
morfometrik sekil degiskenleri (Partial warp scores), thin-plate spline (thin-plate
egri cetveli) denklemi kullanilarak (Bookstein 1991) elde edilmistir. Bu degiskenler
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genel sekil degiskenligini sayisallastirip tek bir degiskene indirgedidi icin
sonrasinda yapilacak geleneksel istatistiksel analizler icin veri olarak kullanilabilir.

3.4.2.2.1 Vicut bayuklagu

Vicut blyUkligu indeksi olarak Procusters analizi esnasinda hesaplanan centroid
blydklikleri kullanilmistir. Centroid bOy0kligl, her bir referans noktasindan
drneklemin centroidine (agirhk merkezine) olan uzakliklarin karelerinin toplami
seklinde hesaplanir. Her bir birey igin hesaplanan centroid buyUkltkleri
kullanilarak yUkseklige baglh vicut buydklGginde gérdlen &rintd (pattern),
regresyon analizi ve tek yoénli varyans analizi kullanilarak belirlenmistir.
Regresyon ve tek yoénli varyans analizlerinde, centroid bUyUkligi bagimli
degisken ylkseklik ise bagimsiz degisken olarak ele alinmistir. istasyonlar
arasindaki ikili karsilastirmalar ise tek yénll varyans analizini takiben yapilacak
olan Post-Hoc testler ile ortaya konmustur.

3.4.2.2.2 Vicut sekli analizleri

Farkh yudksekliklerde bulunan populasyonlar arasindaki sekil varyasyonu birkag
istatistiksel yéntem kullanilarak gerceklestirilmistir. ilk dnce seklin yiikseklige bagli
olarak farkhlik gbésterip gdstermedigini belirlemek icin ve vicut blydkliginin
(centroid buydkligl) sekil degisikligi Gzerindeki etkisini (allometri) ortaya
koyabilmek icin cok degiskenli co-varyans analizi gerceklestiriimistir (MANCOVA).
Vicut blydkligu indeksi olarak centroid blayukliga kullaniimistir. MANCOVA’da
farkli yUkseklikler temel faktér, centroid blyUklUkleri co-varyant, partial warp
skorlari ise bagimh degisken olarak ele alinmistir. Hangi Istasyonlarin
(yUksekliklerin) birbirlerinden anlamli derecede farklilik gdésterdigini ortaya
koyabilmek icin istasyonlar arasinda ikili karsilastirmalar Kanonik Varyans Analizi
(KVA) sonucunda hesaplanan standartlastirilmis Mahalanobis uzakliklari (DF)
Uzerinden gerceklestiriimistir. Bu testler icin kullanilan kritik a degeri Bonferroni
yontemi kullanilarak belirlenmistir. Bu yontemde birkag a degeri olan 0.05 toplam
karsilastirma sayisina (36) bolinir ve bu da bize analiz igin uygun olan kritik a
degerini (0,00138) verir.

ikinci olarak istasyonlar arasi sekil farkliliklar “Goéreli Bizilme Analizi” (GBA
[Relative Warp Analysis — RWA]) kullanilarak gercgeklestiriimistir. Bu analizde Rohlf
(1993)’Gn onerdigi gibi olgcek parametresi (a) 0.00'a ayarlanmigtir. Batin sekil
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degiskenleri analiz icerisine dahil edildiginde ve a = 0 oldugunda GBA, “kismi
blzilme” (partial warp) skorlarini kullanilarak yapilan “Temel Bilesenler
Analiz’inden (TBA — [PCA — principle component analysis]) farksizdir. GBA'ni
kullanarak sekil degiskenligini 6zetleyen temel bilesenler olusturulmustur. Normal
bir TBA de oldugu gibi goéreli bluzilmeler, bircok degiskendeki varyasyonu birkag
temel bilesene indirgeyerek 6zetler.

Farkh ylUksekliklere denk gelen istasyonlar arasindaki temel bilegsen skorlarinin
ortalamalari arasindaki fark, tek yénli varyans analizini takip eden Post-Hoc
testler sonucunda ortaya konmustur. Temel bilesen skorlarinin yikseklige baglh bir
orantl (artis veya azalis seklinde) gOsterip gostermedigini ortaya koyabilmek igin,
temel bilesenlerin bagimli yiksekligin ise bagimsiz degisken olarak kullanildigi
regresyon analizi uygulanmistir. Bunlara ek olarak temel bilesenler tarafindan
Ozetlenen sekil degiskenligini gorsel bir hale getirebilmek igin, thin-plate spline
deformasyon gridleri olusturulmustur. Bu gridlerde baslangic¢ sekli olarak (referans
sekli) batin bireylerin ortalama degerlerinden olusan konfiglrasyon secilmigtir.
Grid 0Ozerindeki oklar temel bilesen skorlarina gére bireylerde goérilen sekil
degisikliginin yonina ve derecesini belirtmektedir.

Bunun yaninda populasyonda gérllen sekil varyasyonun vicut blytkligine ne
derece bagl oldugunu ortaya koyabilmek icin, kismi bizilme skorlari ve kuitle
merkezi blydkligu kullanilarak ¢oklu regresyon yapilmistir (Monteiro, 1999). Buna
ek olarak thin-plate spline yéntemi kullanilarak ve en kiglk bireyi referans alarak,
en kiclkten en blylgde dogru vicut seklinin nasil degistigini gdsteren

deformasyon gridleri olusturulmustur.
3.4.3 Genetik analizler
3.4.3.1 Populasyonun genetik yapisi ve cesitliligi

Populasyon ici ve populasyonlar arasi nikleotid cesitligi 8 (theta) (Watterson,
1975) ve m (pi) (Tajima, 1983) istatistiklerinin hesaplanmasi ile ortaya konmustur.
Bu hesaplamalar igin Arlequin v.3.1.1 (Excoffier et al. 2005) programi

kullaniimigtir.

Populasyonlarin genetik yapisi ve populasyonlar arasi farklilagsmanin hiyerarsik

analizi, varyans analizi yaklasimi kullanilarak gergeklestirilecektir (Cockerham,
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1969, 1973; Weir and Cockerham, 1984; Long, 1986). Molekller varyans analizi
haplotipler arasindaki mutasyon sayisini temel alarak Arlequin programi (Excoffier
et al. 2005) kullanilarak gerceklestirilecektir. Varyansin hiyerarsik analizi toplam
varyasyonu populasyon ici bireysel farkliliklar ve populasyonlar arasi farkhliklardan
kaynaklanan kovaryans birimlerine ayirir. Bu kovaryans birimleri (o?ler) ilkin
kendilesme oranlarina gére Wright (1951, 1965) tarafindan daha sonradan da
coalescent zamanlarina goére (Slatkin, 1991) tanimlanmis olan fiksasyon
indekslerinin  hesaplanmasinda  kullanilir.  Haplotip  verisinin  kullaniimasi
durumunda K’inci gruptaki jninci populasyondaki i'inci haplotip frekansinin asagida

verilen lineer denklem ile tanimlandidi varsayilir.
X,jk=X+8.k+ bjk+C,'jk

Toplam molekiiler varyans (o°), populasyon ici haplotip farklilasmasindan (oc?),
populasyonlar arasi haplotip farklilasmasindan (oy°) ve populasyon gruplari arasi
haplotip farklilasmasindan (o°) kaynaklanan kovaryans birimlerinin toplamindan
elde edilir. Toplam molekdler varyansin bu sekilde populasyondaki farkli hiyerarsik
seviyeler arasinda paylastiriimasi bize Fsr indeksini hesaplama olanagi verir. Fsr
indeksi kendilesme katsayisi ve coalescent zamanlari bakimindan asagidaki gibi
ifade edilebilir:

Fy = = (Slatkin, 1991)

Burada f, ayni populasyon icerisinden érneklenen iki farkli genin ortak bir atadan
tiremis olma olasihgi, f; farkh populasyonlar icerisinden &rneklenen iki farkli
genin ortak bir atadan tiremis olma olasihgi, t; iki farkli populasyon igerisinden
orneklenen iki genin ortalama coalescence zamani ve t, ayni populasyon
icerisinden 6rneklenen iki genin ortalama coalescence zamanidir. Fiksasyon
indekslerin istatistiksel olarak anlamliligi non-parametrik permutasyon yaklasimi
kullanilarak sinanacaktir (Excoffier et al. 1992). Ozetlenen ydntem altinda bu tez
kapsaminda yapilacak olan Molekuller Varyans Analizi’nin tasarimi Cizelge 3.3’te

verilmistir.
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Cizelge 3.3. Tek bir gruba ait populasyonlar igin yapilan Hiyerarsik Molekller Varyans

Analizi’nin haplotip verisi icin dlizenlenmis dzeti.

Varyasyon Kaynagi  Serbestlik derecesi  Kareler toplami (KT)  Beklenen ortalama kareler

Populasyonlar arasi P-1 KT (PA) no.’ + O
Populasyon igi N-P KT (PI) Oy
Toplam N -1 KT (T) o7’

P = Toplam populasyon sayisi

N = Toplam farkh haplotip sayisi

NZ
Ny
"=
2
O-a
F, =2
st 0_7%

Alt populasyonlara 6zgl Fs degerleri (her bir alt populasyonun kendilesme degeri),
AMOVA sonucunda elde edilen ve tim populasyonu temsil edilen Fg degerini
kullanarak asagida verilen formul yoluyla hesaplanacaktir (Excoffier et al. 2006).

Burada n; i’'inci populasyondaki gen kopyasi (haplotip) sayisidir.

1[ 1 1 N :

FSTi = 2
or

Alt populasyonlar arasi ikili Fs; deg@erleri, Slatkin’in yukarida formuli verilen Fg
degerinin (sayfa 52) lineerize edilmis formu Gzerinden hesaplanacaktir. ikili Fg
degerleri populasyonlar arasi kisa donemli genetik farklilagsma indeksi olarak kabul
edilebilir ve populasyonlar arasi farklilagsma zamanlarinin bir uzaklik matriksi
olusturacak sekilde dénistirtilmesi sonucunda hesaplanir (Reynolds et al. 1983;
Slatkin, 1995). Fg degerleri arasindaki farkliliklarin istatistiksel anlamhlig
permitasyon sinamalari sonucunda hesaplanacaktir. Bultliin hesaplamalar

Arlequin v.3.1.1 (Excoffier et al. 2005) programi kullanilarak yapilacaktir.
3.4.3.2 Filogenetik analizler

mtDNA dizileri (veya haplotipleri) arasindaki filogenetik iligkiler ortaya konacak ve
ortaya cikan agaclarda bireylerin dagihmi ile istasyonlarin dagilimi arasindaki
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ortismeye bakilacaktir. Filogenetik agacglar hem wuzaklik tabanli teknikler
kullanilarak hem de ayrik (discerete) veri analizine dayali (parsimoni tabanh)
teknikler kullanilarak cizilecektir. Cizilecek olan filogenetik agaclarin birbirleri ile
olan uyumlari karsilastirilacaktir.

Uzakhk matriksi olusturmak igin kullanilan DNA Mutasyon Modeli Arlequin v.3.1.1

(Excoffier et al. 2005) programi kullanilarak belirlenmigtir.

Uzakhk Tabanh Filogenetik Agaclar: Neighbour-doining yontemi
kullanilarak (Nei and Kumar 2000) MEGA4 (Tamura et al. 2007) programi ile
cizilmistir.
Parsimoni Tabanli Filogenetik Agaclar: Maximum-Likelihood y&ntemi
kullanilarak (Nei & Kumar, 2000) MEGA4 (Tamura et al. 2007) programi ile
cizilmistir.

3.4.3.3 Populasyon demografisi

Alt populasyonlar arasindaki gen akis oranlari populasyon blyUkligu basina gé¢
oranini veren ikili M degerlerinin hesaplanmasi ile ortaya konacaktir. Haploit
populasyonlar icin M = Nmdir. Burada N populasyon baydkligd m ise
populasyonlar arasi gé¢ oranidir. Bu durumda gé¢ orani ile populasyona katilan
yeni allel frekansi ile genetik suriiklenme ile populasyondan elenen allel frekanslari
arasinda bir denge oldugu kosulu altinda Fs degerleri ile M degeri arasinda
asagidaki baglanti gegerlidir.

Fst =

2M +1
Bu durumda M degeri (iki populasyon arasinda degis tokus edilen birey sayisi)
asagidaki gibi hesaplanabilir.

_ 1— Fst
~ 2Fst

Her populasyon icin Tajima’nin D indeksi (Tajima, 1989) hesaplanarak
populasyonlar birbirleri ile karsilastinlmistir. Populasyon yayillimi altinda
(expansion) Tajima’nin D degeri negatif (-) olurken, populasyon bdlinmesi modeli

altinda bu deger pozitif (+) olmaktadir (Aris-Brosou and Excoffier, 1996).
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Yukaridaki iki baslkta verilen bitin analizler icin, Arlequin v.3.1.1 (Excoffier et al.
2005) ve MEGA4 (Tamura et al. 2007) programlari kullaniimisgtir.

3.4.3.4 Populasyonlar arasi farklilagsmada etkili olan faktorlerin analizi

Populasyonlar arasi izolasyon derecesinin cografi uzakliga paralel olarak artip
artmadigini élgcmek igin alt populasyonlar arasi ikili genetik farkhilasma oranlarini
belirten Slatkin’in lineerize Fs matrisi ile alt populasyonlar arasi km cinsinden
cografi uzaklik matrisi arasindaki korelasyona bakilmistir. Alt populasyonlar arasi
cografi uzaklik matrisi “Geographic Distance Matrix Generator” (Ersts, [Internet]
version 1.2.2) programi kullanilarak dogrudan her bir alt populasyonun koordinat
verileri kullanilarak olusturulmustur. Genetik farklilasma oranlan ile cografi
uzakliklar arasindaki korelasyonlarin istatistiksel anlamliligi ise Arlequin programi
kullanilarak 10000 permuitasyonlu mantel testi sonucunda ortaya konmustur.

Alt populasyonlar arasi genetik farklilasma 6rintis0 ile alt populasyonlar arasi
vicut sekli ve bly0kligl oruntlleri arasindaki iligkinin varligi ayri ayri mantel
testlerinin uygulanmasi sonucunda ortaya konmustur. Alt populasyonlar arasi
genetik farklilasma matrisi olarak Slatkin’in lineerize edilmis ikili Fg degerleri
kullanilirken vicut sekli matrisi olarak alt populasyonlara arasi Mahalanobis
uzakliklari ve vicut blyUkligl matriksi olarak ise alt popularin agirlik merkezleri
arasindaki ikili uzakliklar kullaniimistir.

Mantel testleri 10000 permitasyon Uzerinden Arlequin programi kullanilarak
gerceklestirilmistir.

Populasyonlar arasi genetik farklilasma ile vicut sekli ve blyUklagu farkhlagmasi
arasindaki iliskinin uzakliktan bagimsiz olup olmadigini ortaya koyabilmek icin
kismi mantel testi uygulanmistir. Kismi Mantel testinde alt populasyonlar arasi
genetik farkhlagma matrisi (Slatkin’in lineerize ikili Fs; degerleri) bagimli degisken,
cografi uzakhk (km), vicut sekli (Mahalanobis uzakliklarl) ve vicut buyUdklGgu
(agirhk merkezi uzakliklar) matrisleri ise bagimsiz degisken olarak ele alinmistir.
Alt populasyonlar arasi genetik farklilasma oranlari ile uzaklik, vicut sekli ve vicut
blyUkliga arasindaki kismi korelasyon katsayilarinin istatistiksel olarak anlamliligi
ise 10000’li permitasyon sinamas! sonucunda elde edilen P degerleri ile ortaya

konmustur. Kismi mantel testi S-plus programi kullanilarak gergeklestirilmistir.
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4. BULGULAR

4.1. iklimsel Yapinin Analizi

Karadeniz Uzerinden gelen nemli hava, Kuzey Anadolu Daglarinin denize bakan
yamagclarinda yutkselerek yogunlasir ve kiyllarda yaz mevsiminde de yagis birakir.
Yurdumuzun en ¢ok yagis alan bdlgesi Karadeniz'dir. Rize ve cevresinde yillik

yagis miktari 2200 mm’yi bulmaktadir (http:/www.meteor.gov.tr).

Arastirma alaninin genelinde, Dogu Karadeniz iklim tipi (Okyanus iklimi) hakimdir.
Bélge her mevsim bol yagis aldigindan kiglar ihk, yazlar serin ge¢mektedir.
Yagislar sonbahar, ilkbahar ve yaz aylarinda genellikle yagmur seklinde olup,
yuksek kesimlerde kar seklindedir. (Glner vd., 1987). Kisin calisma alaninin
hemen hemen tamaminin karla kaplandigi tespit edilmisgtir (Duman, 2003).

Galisma alaninin genel iklim 6zelliklerinin degerlendiriimesi Pazar Meteoroloji
istasyonu’ndan alinan uzun dénemli iklim verilerine dayanilarak yapilmistir
(Cizelge 4.1). Ancak calisma alanina daha yakin olmasi ve ¢alisma alanini daha
iyi temsil etmesi bakimindan, yagis 6zelliklerinin degerlendiriimesi Guner vd.
(1987)’den alinan Camlihemsin Meteoroloji istasyonu’na ait uzun dénemli yagis
verilerine dayanilarak yapilmig ve sonuglar Cizelge 4.3’te verilmistir.

Camlihemsin Meteoroloji istasyonu verilerine gére, Gamlihemsin ilcesi’nde
yillik ortalama yagis 1296.5 mm’dir. En yagigh dénem ortalama 416.2 mm ile
sonbahar iken, en kurak dénem ise 256.1 mm ile ilkbahar olarak tespit edilmistir
(Cizelge 4.2). Yilik ortalamasi 13,5°C olacak sekilde genel olarak disik bir
sicaklik vardir. Kaydedilmis en yuksek sicakliklar temmuz ve agustos aylarina aittir
ve ortalama degeri 21,7°C civarindadir. Ancak gun icerisindeki sicaklik

degiskendir ve blyuk élctide havanin giinesli veya yagmurlu olmasina baglidir.

Pazar Meteoroloji istasyonu verileri incelendiginde, en yiiksek ve en diisiik nisbi
nem degerlerinin %73-82 arasinda degistigi ve dlsUk dizeyde bir sapma
gOsterdigi belirlenmigstir. En ylksek degerlere (%79-82) yaz aylarinda rastlanmistir
(Gizelge 4.1). Nitekim Guner vd. (1987), kis mevsiminde daglarin st kesimlerinde
biriken karlarin, ilkbahar ve yaz basinda erimesi ile zengin akarsu sebekesine
sahip bu alanin daha nemli bir hale geldigini ve orman katinda olusan buharlasma

nedeniyle
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Cizelge 4.1 1964-2003 yillari arasi Pazar Meteoroloji istasyonu uzun dénemli iklim verileri

1964 - 2003 Ocak Subat Mart Nisan Mayis Haziran Temmuz Agustos Eyliil Ekim Kasim Aralhk Yilhk
Ortalama Nem (%) 69.7 69.4 717 729 75.9 75.4 77.5 77.5 76.6 74.8 71.3 69.1 73.4
Ortalama Sicaklik (°C) 5.9 6 7.6 11.5 15.4 19.3 21.7 21.6 18.8 15 10.9 7.8 13.5
Ortalama Toplam Yagis (mm)  189.7 1459 120.5 69.8 81.3 141.6 129.7 174.2 227.2 278.8 229.7 2111 166.6
Cizelge 4.2 Camlihemsin Meteoroloji Istasyonu uzun dénemli yagis verileri
ilkbahar Yaz Sonbahar Kig Yillik Toplam
Camlihemsin mm % mm % mm % mm % mm
259.1 20 320 247 4162 321 3008 23.2 1296.5
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hemen her gln sis olusumuna neden oldugunu belirtmektedirler. Bu sis kitlelerinin

vadi yamagclarindan alpin doruklara dogru gel-gitleri gtinlik olaylardandir.

Galisma alanindaki mikrohabitatlarin sicaklik ve nem degerlerinde yiikseklige bagli
gosterdikleri farklar Cizelge 4.3’te verilmistir. Beklendigi Uzere yUksekligin hem

sicaklik hem de nem Uizerinde anlamli bir etkisi vardir.

Cizelge 4.3. Firtina vadisi igerisinde farkli yUksekliklerde yer alan mikrohabitatlarin sicaklik ve
gobreceli nem degerlerinin ortalama, standart hata ve varyasyon katsayilar (VK).

Sicaklik (°C)* Nem (%)*

Ykseklik N
Ortalama Std. Hat. VK Ortalama Std. Hat. VK
450 m 689 20.95° 0.13 0.11 109.96% 0.12 0.02
900 m 689 18.10° 0.09 0.14 99.55° 0.21 0.06
1100 m 689 17.74° 0.19 0.28 90.94° 0.63 0.18
1300 m 684 17.59° 0.19 0.28 90.72° 0.56 0.16
1900 m 701 15.50° 0.21 0.35 95.05¢ 0.59 0.16
2100 m 703 13.45° 0.17 0.33 89.03° 0.58 0.17
2300 m 701 13.75¢ 0.19 0.37 82.29° 0.59 0.19

1 Ylksekligin sicaklik Gzerine etkisi: F5 4473 = 181.4892, p < 0.001
1t Yilksekligin nem Gzerine etkisi: Fg 4473 = 188.5341, p < 0.001
§ Farkl harfler ortalamalar arasinda anlamli bir farkin oldugunu belirtir (p < 0.001; coklu
karsilagtirmalar icin HSD sinamasi kullaniimigtir).
Mikrohabitat icerisindeki sicaklik degerleri ylkseklik arttikca azalmis ve benzer bir
azalma nem degerleri icin gérilse de nem degerleri genel olarak yiksek olup
%80-%100 arasinda degismistir. iklimsel degerlerdeki en carpici sonug varyasyon
katsayisi degerlerinde gbézlemlenmistir. 450 — 1000 metre arasinda hem sicaklik
hem de nem ile iligkili VK degerleri distik olmasina ragmen bu degerlerde 1000
metre ve lzerinde bilylik oranda bir artis gériimiistir. Ornegin ortalama sicakliklar
bakimindan 900 metre ile 1100 metre arasinda kayda deger bir farklilk
g6zlemlenmese de VK degerleri 2 kat artmistir. Bu 1000 metre ve Uzerinde
bulunan yulksekliklerde iklimsel degerlerin degiskenliginin daha blyik oldugunu
belirtir.
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4.2. Laboratuar Caligmalari
4.2.1 Morfometrik analizler
4.2.1.1 Erkeklerde morfometrik analizler

Morfometrik dl¢iimlerden elde edilen verilere dayanilarak yapilan regresyon analizi
sonucunda, yukseklik ile vicut blyUkliga arasinda istatistiksel olarak anlaml
(Fy137 = 54.61 P < 0.001, /# = 0,28) pozitif bir iliski oldugu gériilmis (Sekil 4.1),
buna ragmen yUkseklik erkeklerde vicut blyOkligl bakiminda goérulen

varyasyonun sadece % 28'’ini aciklayabilmistir.

Vicut Blyiklagl = 3,7653+0,0003*x; 0,95 Conf.Int.

5,0

2 = 0,2850; r=0,5339; p = 0,0000; y = 3,7653 + 0,0003"x

4,8

46 o o 5

Vicut Blyuklagu

3,4

3.2 . . . . . . .
400 600 800 1000 1200 1400 1600 1800 2000

YikseKik

Sekil 4.1.  Poecilimon similis erkek bireylerinde, yUkseklik ile vicut blyUkliGga arasindaki iligkiyi
gosteren regresyon analizi.

Erkek bireylerde vicut blyUkligl indeksi olarak secilen pronotum uzunlugunun
ortalama degerlerinin farkh yiksekliklere gére dagihmi ve given araliklar Sekil 4.2
de verilmektedir. Tek yonll varyans analizi farkli yiksekliklerdeki vicut bayUklGga
ortalamalari arasindaki farkin anlamli oldugunu gdéstermistir (Fg 30 = 11,70, P <
0.001).
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Yikseklik; LS Means
Current effect: F(8, 130)=11,702, p=,00000
Effective hypothesis decomposition
Vertical bars denote 0,95 confidence intervals
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Sekil 4.2.  Poecilimon similis erkek bireylerinde, vicut blyUkligi ortalamalarinin yikseklige gore
dagihmi. Disey cizgiler tek yonli varyans analizi sonucunda hesaplanan %95 glven
araliklarini gdstermekte olup, bu cizgilerin gakismadidi istasyonlar birbirlerinden a =
0.05 anlamlilk diizeyinde farklilik gdstermektedir.

Tek yonlU varyans analizini takiben yapilan Post-hoc Testler sonucunda 1100 m
ve Uzerinde dagilim gésteren bireylerin vicut blytklUklerinin, 1100 m’nin altinda
dagilim gdsteren bireylerden anlamli derecede farkli oldugu belirlenmistir. Sadece
745 m'den toplanan bireyler bu &érintinin disinda kalmistir. Bu ylkseklikten
toplanan bireylerin ortalama vicut buytkltkleri 1100 m ve Ustlindeki bireylerden
istatistiksel olarak anlaml bir farklilik géstermemistir (Sekil 4.2).

4.2.1.2 Disilerde morfometrik analizler

4.2.1.2.1 Viicut biyikligi

Vicut blyUkligi indeksi olarak Procusters Analizi esnasinda hesaplanan agirlik
merkezi bOyUklUkleri kullaniimigtir. Agirlik merkezi bayUklUkleri ile ylUkseklik
arasinda yapilan regresyon analizi sonucunda, vicut blyUukligu ile yUtkseklik
arasinda, erkek bireylerde oldugu gibi, istatistiksel olarak anlamli ve pozitif (F1g9 =
33.50 P < 0.001, # = 0,27) bir iliski oldugu belirlenmistir (Sekil 4.3).
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¥ = 0.2735; r=0.5229, p = 0.0000001; y = 5.234 + 0.0007*x
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Sekil 4.3.  Poecilimon similis disilerinde, yUkseklik ile viicut blyUkliga arasindaki iligkiyi gosteren

regresyon analizi.

Buna ragmen yuUkseklik, disilerde vicut bOy0kligl bakiminda goérllen
varyasyonun sadece % 27’sini acgiklayabilmistir. Disi bireylerde vicut blyUklagu
indeksi olarak kullanilan agirlik merkezi biyudklUklerinin ortalama degerlerinin farkli
yUksekliklere gére dagihmi ve guiven araliklar Sekil 4.4’te verilmektedir. Tek yonll
varyans analizi farkli yUksekliklerdeki vicut blyUkligl ortalamalar arasindaki

farkin anlamli oldugunu géstermistir (Fgg2= 12,15, P < 0.001).

Tek yoénlG varyans analizini takiben yapilan post-hoc testler sonucunda genel
olarak 1100 m ve Uzerinde dagilim gdsteren bireylerin vicut blyUkliklerinin, 1100
m altinda dagilim gésteren bireylerden anlamli derecede farkl ve yiksek oldugu
belirlenmis, ancak 475 ve 745 m’den toplanan bireyler bu &6rintinin disinda
kalmistir Bu ylksekliklerden toplanan bireylerin ortalama vicut bayutkltkleri 1100
m ve Ustlndeki bireylerden istatistiksel olarak anlamli bir farklihk géstermemistir
(Sekil 4.4).

4.2.1.2.2 Vicut sekli analizleri

Yapilan MANCOVA analizi sonucunda disi bireylerin vicut sekli bakimindan
ylksekliklere gére farkhlik gdsterdigi belirlenmistir (Wilk’s A = 0.020, F1460 = 2.888,
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P < 0,001; Cizelge 4.4). Bunun yaninda analize co-varyant olarak eklenen agirlik
merkezi blyUukliginin (AMB) etkisinin istatistiksel olarak anlamli olmasi (Wilk’s A
= 0.432, Fi460 = 5.629, P < 0,001) disi bireylerde allometri gértldigi anlamina
gelir. Bir bagka degisle vicut blyukliginde goérilen degisim ile vicut seklinde

g6ralen degisimler birbirleri ile iligkilidir.

YUKSEKLIK; LS Means
Current effect: F(8, 82)=12,152, p=,00000
Effective hypothesis decomposition
Vertical bars denote 0,95 confidence intervals
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Sekil 4.4.  Poecilimon similis disi bireylerinde vicut blyUkligu ortalamalarinin yikseklige gére
dagihmi. Dasey cizgiler tek yoénli varyans analizi sonucunda hesaplanan %95 glven
araliklarini gdstermekte olup, bu cizgilerin gakismadidi istasyonlar birbirlerinden a =
0.05 anlamlilhk diizeyinde farklilik gdstermektedir.

YUkseklikler arasinda vicut sekli acgisindan gérilen farklihklarin ikili
karsilastirmalari Kanonik Varyans Analizi sonucunda elde edilen Mahalanobis
Uzakliklar (D) (izerinden gerceklestiriimis olup, sonuclar Cizelge 4.5'te verilmistir.
Bu cizelge incelediginde genel olarak ylksek rakimlarda bulunan bireylerin, digtk
rakimlarda bulunan bireylerden vicut sekli bakimindan anlamli farkliliklar
gOsterdigi sdylenebilir. Fakat vicut buydklaga analizlerinde oldugu gibi 745 m’den
toplanan bireyler buydk Olgide, 475 m’den toplanan bireyler ise kismen bu

genellemenin disinda kalmaktadir (Cizelge 4.5).
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Cizelge 4.4. Ylkseklik ve vicut blylkliginun vicut sekli Uzerindeki etkisini 6zetleyen ¢ok
degiskenli kovaryans analizi (MANCOVA) 6zet tablosu. Vicut sekil degiskenleri
olarak Procusters Analizi sonucunda elde edilen Kismi Biizilme Puanlari (Partial
Warp Skorlari) kullanilmistir.

Sinama Deger F Etki sd Hata sd P
Yikseklik Wilk’s A 0.020 2.888 112 432.375 <0.001
AMB Wilk’s A 0.432 5.629 14 60.000 <0.001
istasyon*AMB Wilk’s A 0.270 0.792 112 432.375 0.932

Cizelge 4.5. YUkseklikler arasi vicut sekil farkini gbésteren Mahalanobis Uzakliklari (D2) (alt
matris) ve anlamhlik degerleri (Ust matris). Kritik a degeri coklu karsilastirmalara
gbre Bonferroni Yéntemi kullanilarak diizeltilmis olup, 0.00138 olarak belirlenmistir.

475 745 789 837 1050 1636 1713 1810 1930
475 0.094 0.0127 <0.001 0.022 <0.001 0.004 <0.001 <0.001
745 7.092 0.1216  0.0360  0.308 0.079 0.032 <0.001 0.001
789 4.013 6.221 0.0054 0.158 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001
837 13.259 11.092  7.882 0.284 0.009 0.003 <0.001 <0.001
1050 6.075 6.125  3.708 5.141 0.019 <0.001 0.002 <0.001
1636 16.970 12.598 15.210 15.645 12.878 0.095 0.076 0.112
1713 6.770 9.598 10.961 10.648 10.033 9.202 < 0.001 0.009
1810 | 20.988 18.695 23.496 16.108 13.126 11.760 14.598 0.069
1930 16.306 14.607 18.373 15.142 12.813 9.105 7.598 7.673

YUkseklikler — arasinda  vicut sekli  bakimindan  gértlen  farkliliklari
gorsellestirebilmek ve sekil degiskenlerini daha az sayiya indirgeyebilmek igin,
kismi blOzilme (partial warp) puanlari Gzerinden géreli blzlilme analizi (GBA)
(relative warp analizi) gergeklestiriimistir. GBA sonuglart Cizelge 4.6’da
6zetlenmektedir. Sonuclara gore istatistiksel olarak anlamli tek GB bileseni GB1
olup, bu bilesen tek basina sekil degdiskenligindeki varyasyonun %62’sini
aciklamaktadir ve dolayisiyla vicut seklinde gortlen varyasyonu buyidk oranda
Ozetlemektedir. Bu nedenle takip eden analizler bu degisken (zerinden
gerceklestiriimistir. GB1’in yUkselti ile olan iligkisi regresyon analizi yapilarak
ortaya konmus olup, sonucglar Sekil 4.5te verilmistir. Regresyon analizi
sonugclarina gére yikseklik ile GB1 arasinda anlamli bir iligki oldugu (F7,g9 = 24.033
P < 0.001, # = 0,21) ve ylkseklik artisinin vilcut seklinde gériilen varyasyonun
%21 kadarini agikladigi tespit edilmigtir.
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Cizelge 4.6.  Poecilimon similis bireylerinin kismi biizilme puanlar Gzerinden yapilan goéreceli
blzilme analizi sonuglari. GB 6zdegerleri ve toplam varyansin % kagini

acikladiklar verilmisgtir.

GB Ozdeger % Toplam varyans Kimaulatif %
1 16.02 x 10™ 62.405 62.406
2 257 x10* 10.008 72.413
3 1.68x 10™ 6.552 78.965
4 1.53x 10™ 5.964 84.929
5 1.02x 10™ 3.976 88.905
6 0.70x 10* 2.729 91.634
7 0.57 x 10™ 2.231 93.865
8 0.38x 10™ 1.484 95.350
9 0.35x 10* 1.372 96.722
10 0.29 x 10™ 1.147 97.869
11 0.18 x 10™ 0.703 98.572
12 0.17x 10™ 0.644 99.217
13 0.11x 10™* 0.414 99.631
14 0.09x 10* 0.369 100.000
Scatterplot (Spreadsheet1 10v*92c)
Temel Bilesen 1 =-0,9683+0,0009*x; 0,95 Conf.Int.
| r?=0.2126; r=0.4611,p = 0.000004; y=-0.9683 + 0.0009*x
1,4170
0,8487 |
~ 03112
Q) -
£ -0,2317
D
= -0,7956 [
m -
5 -1,3578
o
5 -1,9232
(0]
-2,5247 0
-4,1790 | o
475 745 1050 1636 1810 1930
Yikseklik (m)

Sekil 4.5.  Poecilimon similis populasyonlarinda, yuUkseklik ile vicut sekli degiskenligini
tanimlayan goéreli bikilme 1 (GB1) puanlari arasi iligkiyi gdsteren regresyon analizi.
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Farkh yudkseklikteki bireylere ait GB1 puanlarinin ortalama degerleri arasindaki
farkin anlamhgi, tek yoénli varyans analizi kullanilarak smnanmis ve farkli
ylksekliklerdeki GB1 puanlar arasinda anlamli bir farkin oldugu belirlenmistir
(Fgg2 = 9,987, P < 0.001). GB1 puanlarinin ortalama degerlerinin yikseklige gore
dagihmina baktigimizda; 475 — 837 m araliginda azalma egilimi gézlemlenirken,
837 - 1636 m araliginda bu egilim artis yéninde degismektedir (Sekil 4.6).

YUKSEKLIK; LS Means
Current effect: F(8, 82)=9,9873, p=,00000
Effective hypothesis decomposition
Vertical bars denote 0,95 confidence intervals
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Sekil 4.6. Poecilimon similis populasyonlarinda, vicut sekli degiskenligini tanimlayan goéreceli
bikilme (GB1) puanlarinin ortalama degerlerinin yUkseklige gbre dagihmi. Yatay
gizgiler % 95 glven araliklarini betimlemektedir.

Vicut baydkluginin vicut sekli Gzerindeki etkisinin derecesini anlayabilmek igin,
agirlik merkezi buyUklugu ile gbreceli bukilme puanlari arasinda yapilan c¢oklu
regresyon analizleri, vicut seklindeki degiskenligin blylk oranda vicut blaydkligu
ile iliskili oldugunu ortaya koymustur (Wilks A = 0.276, F476 = 14.264 P < 0.001, I
= 0.724; Sekil 4.7). GB1 puanlari kullanilarak ve en kiglk bireyi referans alarak
olusturulan Thin-Plate Spline deformasyon gridleri GB1’in yansittigi  sekil
degiskenligini godrsel hale getirmekte olup, Sekil 4.7’de verilmistir. Sekli
inceledigimizde pronotumun uzunlugundaki bir artisin pronotumda bir daralmaya
yol actigini, yine benzer bir sekilde pronotum uzunlugundaki bir kisalmanin ise
pronotum genisliginde bir artmaya neden oldugu sdylenebilir. Bir baska degisle
kicUk bireylerde pronotum kisa ve tiknaz olurken buyik bireyler de pronotum uzun
fakat dar olmaktadir.
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Sekil 4.7. En kiguk bireyi referans alarak, goéreceli bikilme (GB1) puanlarini {zerinden
olusturulan thin-plate spline deformasyon gridleri. Bu gridler GB1'in yansittigi sekil
degiskenliginin gdrsel bir ifadesidir.

4.2.2 Genetik Analizler
4.2.2.1 DNA izolasyonu ve mtCOI amplifikasyonu

Calismanin yaratildaga Firtina Vadisi’ndeki 9 istasyonun her birinden, érneklenen
bireyler icerisinden segilen iki erkek iki disi bireyin, CTAB DNA izolasyon protokol
uyarinca saflastirilan DNA 6rneklerinden mtCOI gen bdlgesi LCO1490 / HCO2198

primer ¢iftinin kullanimi ile amplifiye edilmigtir.

Mitokondriyal DNA’'nin yetersiz miktari ve kolay degrede olabilir bir yapida oldugu
bilinmektedir. Bu durum PCR slrecine zorlastirdigindan bu durumu giderebilmek
icin 6ncelikle dusltk sicaklikta bir 6n amplifikasyon basamagi gerceklestiriimig,
hedef molekdl sayisinin artirlmasinin ardindan da primere spesifik sicaklik
derecesinde PCR sireci tamamlanmistir. Her PCR uygulamasi negatif ve pozitif
kontrol érnekleriyle birlikte gerceklestiriimis ve olusan Urlnler %1,5’lik agaroz jel
Uzerinde marker egliginde yurUtilerek incelenmistir (Sekil 4.8).
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Sekil 4.8. LCO1490 / HCO2198 primer cifti ile yapilan PCR sonuglari. Uriinlerin marker'in 700
bazlik bandina ¢ok yakin boyda goériinmeleri, istenen bdlgenin amplifiye edildigini
goOstermektedir.

4.2.2.2 Populasyonun genetik yapisi ve cesitliligi

PCR amplifikasyonlari yapilan 36 bireyden 28’ine iligkin saglikh DNA dizi analizi
verisi elde edilmis ve bu veriler populasyon genetigi ¢alismalarinda kullaniimigtir.
Dizi analizleri her 6rnek icin hem ileri (forward) hem de geri (reverse) istikamette
yapilmis ve MEGA4 yaziliminin kullanimi ile farkli istikametteki okumalar
kiyaslanip okumalarin birinde tanimlanamayan ancak digerinde tanimlanmis
durumda olan bazlarin belirlenmesiyle tek ve olabildigince saglikl bir dizi verisi
elde edilmeye calisiimigtir. Son olarak elde edilen DNA dizilerinin MEGA4 yazilimi
ile hizalanmas! (alignment) yapilmis ve bu hizalanmis veriler fasta (.fas), mega
(.meg) ve arlequin (.arp) formatlarina doénUstirllerek ileriki analizlerde
kullaniimistir (Sekil 4.9a ve b).

Orneklere iliskin DNA dizileri A-T’ce zengin olup %62.75 oraninda A-T, %37.25
oraninda ise G-C icerir. Toplam 81 polimorfik bdlge icerisinden 84 nlkleotid
substitisyonu gézlemlenmistir. Bu substitiisyonlardan 55’i transisyon iken 29’u
transversiyondur. Nikleotid cesitliligi hem s hem 6 indekslerine gbre yUksek
olup, sirasiyla 20.300 + 6.655 ve 17.092 + 8.724 olarak belirlenmigtir.
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DNA Sequences | Translated Protein Sequences

= 1=l | [5] [lele ] [EREERRE] R B RREERE D EE] ] EEE ] EE] EE R L R [EEE | [ (2] [l [l [l

kL 475w E B
k2 475uw
k64750
E7_475uu
[vz_745uu
ve_745uu
L7800
27650
67890
E7_ 730m
T
Fz_&37uw
R6_&37mm
BL 10500w
Bz_10500
B6_10500
B7_1050m
TL 1636w
Tz_1e36u
T7_1636u
mz_1713m
7 17130
Z1_lglin
Zz_lglin
Z6_1510n
z7_lglin
C6_Loain
C7_la3in

Sekil 4.9a. Farkl bireylere ait DNA dizilerinin hizalanmasi. Bilinmeyen niikleotidler “N”, indel
bolgeleri ise “-“ isareti ile belirtiimistir.
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Sekil 4.9b. DNA dizileri arasindaki benzerlik ve farkliliklarin mega formatinda (.meg)
incelenmesi. Burada, tim o&rneklerde ortak olarak korunmus olan nikleotid

pozisyonlari sari ile gosterilmistir. Referans dizi en Ustteki satirda verilmistir.
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Populasyonun timandn, rastgele (nétral) veya yonll / dengeleyici segilim ya da
populasyon yayilimi / kiigilmesi gibi rastgele olmayan surecler altinda mi
evrildigini anlamak i¢in yapilan nétralite sinamalari Cizelge 4.7’de verilmistir. Her
iki notralite indeksi negatif degerler vermekle birlikte, sadece Fu’'nun Fs sinamasi

istatistiksel olarak anlamli bir sonug vermigtir.

Cizelge 4.7 Populasyondaki tiim bireylerin DNA dizi verilerinden elde edilen ve dizilerin
istasyonlara dagilimina bakilmaksizin yapilan nétralite testi sonuglari.

Notralite Testleri

Istatistik P.similis Ortalama s.s.

Tajima’'nin D testi
Orneklem biiyiikliigii 28 28.00000 0.00000
] 79 79.00000 0.00000
Pi 17.09259 17.09259 0.00000
Tajima’'nin D’si -0.63316 -0.63316 0.00000
Tajima’'nin D’si p-degeri 0.27900 0.27900 0.00000

Fu'nun FS testi

Alel sayisi 28 28.00000 0.00000
Theta_pi 17.09259 17.09259 0.00000
Beklenen alel sayisi 16.89570 16.89570 0.00000
FsS -15.25492 -15.25492 0.00000
FS p-degeri 0.00100 0.00100 0.00000

Tim sekanslar arasinda ortalama nukleotid farklilagsmasi p = 0.033 # 0.004 olarak
hesaplanmigtir. Populasyonlar arasi farklilasma ve akrabalik derecelerini
incelerken hangi nukleotid uzaklik indeksinin kullanildigi énem kazanir (Nei and
Kumar 2000). Fakat p degerinin 0.1 dlzeyinin altinda oldugu calismalarda butin
farkli uzaklik indekslerinin verdikleri sonucglar hemen hemen ayni olup bu durumda
en dusik standart hata degerini veren p uzakliginin (p = nd/n; nd: sekanslar
arasindaki farkli ntkleotid sayisi, n: toplam nikleotid sayisi) kullaniimasi tavsiye
edilir (Nei and Kumar 2000). Dolayisiyla populasyonlar arasindaki butin

karsilastirmalarda nakleotid uzaklik indeksi olarak p degeri kullaniimistir.
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Firtina Vadisi’'nde farkh yUksekliklerden toplanan Poecilimon similis bireyleri

arasindaki filogenetik iliskiler, MEGA4 programi (Tamu

ra et al. 2007) ile Komsu

Birlestirme (Neighbour-doining) ve Minimum Evrimsel Mesafe (Minimum

Evolutionary Distance) yontemleri ile gizilmis ve Sekil 4.1

H2 789m
B2 1050m
B1 1050m
R2 837m
87 | R1 837m
H7 789m
R6 837m
37 | H1 789m

0 ve 4.11’de verilmigtir.

‘{-— B6 1050m
651B7 1050m

97 H6 789m
53— 17 1636m
M2 1713m
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ﬂ' C6 1930m

C7 1930m
Z6 1810m
T1 1636m
M7 1713m
Z2 1810m
T2 1636m
Z1 1810m

— Z7 1810m

K1 475m
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100

T
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Sekil 4.10. Firtina vadisindeki 9 istasyondan alinan 28 bireyin aralarindaki evrimsel iligkiler.

Evrimsel gecmisi yansitan bu agac “Komsu Birlestirme” (Neighbour-Joining) yéntemi
ile elde edilmistir (Saitou & Nei, 1987). Burada, dal uzunluklari toplami = 0.15358744
degeri ile en kiiclk olan optimal agac verilmistir. 1000 tekrarla yapilan Bootstrap Testi

sonuglari, her bir dallanma noktasinin yaninda goér

Imektedir (Felsenstein, 1985).

Rakamlar, Bootstrap Testi’'ndeki tekrarlar sirasinda gdsterilen bicimdeki agacin ortaya

¢ikma ylzdesini vermektedir. Agac olgekli olarak ¢iz

iimis olup, filogenetik analizin

yapilmasinda kullanilan evrimsel mesafe ile ayni birimdedir (burada p degeri). Analiz,

hizalamadaki tim bosluk ve bilinmeyen verilerin elimine edildigi “Tam Delesyon”

modeli kullanilarak yapilmistir. Son veri setinde toplam 446 pozisyon bulunmaktadir.
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Sekil 4.11. Firtina vadisindeki 9 istasyondan alinan 28 bireyin aralarindaki evrimsel iligkiler.
Evrimsel ge¢misi yansitan bu aga¢ “Minimum Evrim” (Minimum Evolution) ydntemi ile
elde edilmistir (Rzhetsky & Nei, 1992). Burada, dal uzunluklari toplami = 0.15376231
degeri ile en kiicik olan optimal agac verilmistir. 1000 tekrarla yapilan Bootstrap Testi
sonuglari her bir dallanma noktasinin yaninda gérliimektedir (Felsenstein, 1985).
Rakamlar Bootstrap Testi'ndeki tekrarlar sirasinda gdsterilen bicimdeki agacin ortaya
cikma ylzdesini vermektedir. Agac¢ Olgekli olarak cizilmis olup, filogenetik analizin
yapilmasinda kullanilan evrimsel mesafe ile ayni birimdedir (p degeri). Bu Minimum
Evrim Agdaci, inceleme dizeyi 1 olacak sekilde “Yakin-Komsu-Degis Tokusu” (Close-
Neighbor-Interchange [CNI]).algoritmasi (Nei and Kumar, 2000) kullanilarak
incelenmistir. Baslangic agacini olusturmak icin “Komsu Birlestirme” (Neighbour-
Joining) algoritmasi (Saitou and Nei, 1987) kullaniimistir. Analiz, hizalamadaki tim
bosluk ve bilinmeyen verilerin elimine edildigi “Tam Delesyon” modeli kullanilarak
yapiimistir. Son veri setinde toplam 446 pozisyon bulunmaktadir.
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Her iki farkli ydntemle cizilen adaglarin sonuclari birbirlerine son derece yakin
olup, Firtina Vadisi’ndeki Poecilimon similis populasyonunu 1) 475 m, 2) 745 m, 3)
789 m, 837 m ve 1050 m ve 4) 1636 m, 1713 m, 1810 m ve 1930 m
ylksekliklerdeki alt populasyonlardan olusan 4 filogenetik gruba bdélmektedir.
Gruplardaki her nodulin, bir diger degisle dallanma noktasinin, Bootstrap
degerlerinin %96 - %100 arasinda g¢ikmasi, bu gruplarin given araliklarinin son
derece ylksek oldugunu belirtmektedir.

Filogenetik analizler sonucunda ortaya ¢ikan bu 4 grup icerisinde yer alan 28
bireyden 14 farkli haplotip elde edilmigtir. Haplotiplerin alt populasyonlara dagilimi
ve alt populasyonlara ait polimorfik bdlge sayisi S, nikleotid gesitlilik indeksleri s

ve arr Cizelge 4.8'de verilmistir.

Alt populasyonlar arasi ikili genetik uzakliklar ise, Slatkin'in Fg degerinin

hesaplanmasi ile ortaya konmus olup Cizelge 4.9'da verilmistir.

Do6rt alt populasyon arasindaki genetik varyasyonu, populasyon ici ve
populasyonlar arasi varyasyona goére paylastirabilmek icin AMOVA yapilmigtir.
AMOVA sonuglar Gizelge 4.10’da verilmektedir.

Sonuglara gére Firtina Vadisi'nde bulunan Poecilimon similis populasyonundaki
genetik varyasyonun 9%91.35’i alt-populasyonlar arasindaki farkhliklardan
kaynaklanmaktadir (Fs: = 0.913; p < 0.0001). Dolayisiyla alt-populasyonlar
arasinda genetik izolasyonun yiksek ve gé¢ oranlarinin (gen akis oranlarinin) ¢cok
disik oldugu sdéylenebilir. Alt populasyonlara ait Fs; degerleri (Cizelge 4.11) ve alt
populasyonlar arasindaki gen akis oranlari (Cizelge 4.12) bu genellemeyi
dogrulamaktadir.
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Cizelge 4.8. Haplotiplerin alt populasyonlara dagilimi ile alt populasyonlara ait polimorfik bélge sayisi (S) ve nikleotid gesitlilik indeksleri (8s ve o).

Etiket Populasyon adi
1: Populasyon 475m
2: Populasyon 745m
3: Populasyon 789m-1050m
4: Populasyon 1636m-1930m
Molekiler gesitlilik indeksleri / Populasyonlar
Istatistikler 1 2 3 4 Ortalama s.s
Transisyonlarin sayisi 3 1 2 5 2.750 1.708
Transversiyonlarin sayisi 5 2 7 2 4.000 2.449
Substitisyonlarin sayisi 8 3 9 7 6.750 2.630
Indel’lerin sayisi 1 0 1 0 0.500 0.577
Transisyon bolgeleri 3 1 2 5 2.750 1.708
Transversiyon bodlgeleri 3 1 2 5 4.000 2.449
Substitisyon bdlgeleri 8 3 9 7 6.750 2.630
Ozgiin subst. bdl. sayisi 3 1 9 6 4.750 3.500
Indel bdlgeleri sayisi 1 0 1 0 0.500 0.577
Pi 5.500 3.000 1.964 1.564 3.00682 1.76890
S 9 3 10 7
Os (Theta_S) 4.36364 3.00000 3.07275 2.38992 3.20658 0.82992
.s. Os (Theta_s) 2.68002 2.44949 1.52750 1.25102 1.97701 0.69440
On (Theta_pi) 5.50000 3.00000 1.96364 1.56364 3.00682 1.76890
s. On (Theta_pi) 3.99247 3.46410 1.35538 1.13678 2.48718 1.45199
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Cizelge 4.9. Populasyonlar arasi genetik uzakliklari betimleyen Slatkin'in Fg; de@erleri ve bu Fg;
degerlerine ait P degerleri.

Etiket Populasyon adi
1: Populasyon 475m
2: Populasyon 745m
3: Populasyon 789m-1050m
4: Populasyon 1636m-1930m

Populasyonlarin ikili F.. degerleri ve P degerleri

1

2 0.89845
3 0.89673
4 0.92652

Ikili farkliliklar sol alt,

0.06504

2

3
0.00050 0.00040

4

0.01247 0.01346

0.94378
0.97389

0.00000

0.88202

10100 permitasyonla hesaplanmis P degerleri

sag uUstte gosterilmistir. Anlamli olan P degerleri (p < 0.05) alti gizili

olarak isaretlenmistir.

Cizelge 4.10. Dort alt populasyondaki genetik varyasyonlarin populasyon ici ve populasyonlar

arasindaki paylasimini betimleyen AMOVA sonuglari.

AMOVA tasarimi ve sonuglar

Varyasyonun Kareler Varyans Varyasyon
kaynagi df. toplama bilesenleri yuzdesi
Populasyonlar

arasinda 3 206.023 10.88523 Va 91.35
Populasyonlar

iginde 24 24.727 1.03030 Vb 8.65
Toplam 27 230.750 11.91553

Fiksasyon Indeksi (F..): 0.91353

Cizelge 4.11. Alt populasyonlar arasindaki farkliliklari betimleyen F degerleri

Populasyona 6zgi F.: indeksleri

Populasyon adi Fot
1 Populasyon 475m 0.89790
2 Populasyon 745m 0.91563
3 Populasyon 789m-1050m 0.91221
4 Populasyon 1636m—-1930m 0.92016
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Cizelge 4.12. Alt populasyonlar arasindaki gen akis (gé¢) oranlarina iliskin M degeri matrisleri

M degerleri matrisi
(haploit veri ig¢in M=Nm, diploit veri ig¢in M=2Nm)

M degeri populasyon biuyuklugu basina go¢ oranini vermektedir.

1 2 3
2 0.05651
3 0.05758 0.02979
4 0.03966 0.01340 0.06688

Alt populasyonlar arasindaki genetik farklilasmaya yol acan streclerin rastgele
(nétral) veya rastgele olmayan (yonlli / dengeleyici secilim ya da populasyon
yayihmi / kdgUlmesi) surecler tarafindan ydénlendirildigini ortaya koymak icin
yapilan nétralite sinamalari Cizelge 4.13’'de verilmistir.

Cizelge 4.13. Notralite testleri.

No6tralite testleri / Populasyonlar

Istatistikler 1 2 3 4 ort. s.s.

Tajima'nin D testi

Orneklem biiyiik ligii 4 2 11 11  7.00 4.69

] 8 3 9 7 6.75 2.63

n(Pi) 5.50000 3.00000 1.96364 1.56364 3.00 1.77

Tajima'nin D’si 1.44213 0.00000 -1.76557 -1.40298 -0.43 1.46

T. D’'si p—-degeri 0.88730 1.00000 0.02450 0.08920 0.50 0.51
Fu'nun FS testi

Alel sayisi 4 2 11 11 7.00 4.69

On (Theta_pi) 5.50000 3.00000 1.96364 1.56364 3.00 1.77

Beklenen alel say. 3.22655 1.75000 4.17081 3.74667 3.22 1.06

FS -0.39918 1.09861 -12.48757 -14.09211 -6.47 7.93

FS p-degeri 0.21400 0.43330 0.00000 0.00000 0.16 0.21

Sonuglari inceledigimizde, hem Tajima’nin D hem de Fu’nun Fs degerlerinin batin
alt populasyonlar icin negatif oldugunu géririz. Fakat istatistiksel olarak anlaml
sonuglar Tajima’nin D degeri icin sadece 789 m alt populasyonunda
g6zlemlenirken, Fu'nun FS degeri icin ise hem 789 m alt populasyonu hem de
1600 m alt populasyonundaki degerler istatistiksel olarak anlamlidir. Bu sonuglar
bu iki alt populasyonun nétral olmayan strecler tarafindan etkilendigini ve buradaki
bireylerin yonll secilim veya populasyon yayilim alanlarini arttirmakta olduklari

sonucuna géturebilir.
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Genetik izolasyon derecesinin populasyonlar arasi uzaklik ile iligkili olup
olmadigini belirlemek igin, koordinat verisinden elde edilen uzaklik matrisi ile alt
populasyonlar arasi genetik uzaklik (Fs) matrisi arasindaki iliski Mantel Testi ile

ortaya konmustur.

Sonuclar Firtina Vadisi’nde yayilim gésteren Poecilimon similis populasyonlarinin
istatistiksel olarak anlamli derecede uzakliga bagli genetik izolasyon 6rintisU
gdsterdigini ortaya koymustur (Kk: 0.57; r* = 0.326; p = 0.004) (Sekil 4.12).

L O
0,9415 0° °% 9% °
%) o 00 0 O 5
0,8208 | 0° 0° o o
(@]
0,6757 3
0,5000 o
4
w
(G}
02113 | o
0,055 | o °_
-0,0909 o
-0,2000 | o
0,55 5,09 10,78 15,57 21,97
2,55 7,08 13,48 17,42
KM

Sekil 4.12. istasyonlar arasi genetik uzaklik (Fy) ve istasyonlar arasi cografi uzaklik (Km)
arasindaki korelasyonu gdésteren grafik.

Farkli ylksekliklerdeki 9 alt populasyonun, sekil ve vicut blyuklaga farklihklari ile

genetik farkhlagsmalari arasindaki iliskiyi ortaya koyabilmek icin, disilerdeki vicut

sekli (Mahalonobis Uzakliklari) ve vicut blyiklagu (Agirhik Merkezi BuyUklUkleri)

uzaklik matrisleri ile genetik uzakhk (Fs) matrisi arasinda ayri ayri Mantel Testleri

uygulanmistir.

Sonuclara baktigimizda, hem vicut blytklaga farkhiliginin hem de vicut sekli
farkhliginin alt populasyonlar arasi genetik farklilasma ile istatistiksel olarak
anlamli derecede pozitif iliski gdésterdigi belirlenmistir (Kk: 0.36, r* = 0.130, p =
0.017; Kk: 0.37; r* = 0.139, p = 0.024) (Sekil 4.13 ve 4.14).
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Sekil 4.13. Mahalonobis Uzakliklari cinsinden vicut sekli
arasindaki korelasyon.

(GEQO) ile genetik uzaklik (Fg)

0,9415
0,8208 |

0,6757

0,5000

GEN

0,2113 |

0,0355 |

-0,0909
-0,2000

1,64 1,96

VB

0,27 0,56 0,97 1,23

223 252 2,79 3,08

Sekil 4.14. Agirlk Merkezi BlyUklUkleri cinsinden vicut buyUkligi (VB) ile genetik uzaklik (Fs)

arasindaki korelasyonu gésteren grafik.
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Populasyonlar arasi genetik farklilasma ile viicut sekli ve blyUklagu farkhlagmasi

arasindaki iliskinin uzakliktan bagimsiz olup olmadigini ortaya koyabilmek igin

kismi Mantel Testi uygulanmis ve sonuglar Cizelge 4.14°de verilmigtir.

Cizelge 4.14 Firtina Vadisi icerisindeki Poecilimon similis populasyonunun genetik

farklilasmasi ile uzaklik ve vicut sekli ve blyUkligu farklilagsmasi

arasindaki iligkiyi gbsteren Kismi Mantel Testi sonuclar. Katsayr ve

standart hata degerleri ve her faktériin gérece katkisini belirten t degeri

verilmistir. t degerinin anlamhhgini veren P degerleri 10,000’li permitasyon

testi sonucunda hesaplanmistir.

Katsayi Std. Hata t P
Uzaklik (Km) 0.028 0.010 2.858 0.003
Viicut Sekli 0.004 0.012 0.297 0.388
Viicut Bayaklugu 0.084 0.058 1.447 0.083

P =0.372, Fs53,=6.33, P=0.002

Kismi Korelasyon Katsayilari:
Uzaklik (Km) =0.485
Vicut Sekli = 0.050
Vicut Buydkligi = 0.212

Sonuclara baktigimizda, populasyonlar arasi genetik farklilagsma ile vicut sekli ve

vicut buyOkliogld oOrantlst arasinda uzakliktan bagimsiz bir iligkinin olmadigi

sonucuna varilabilir. Populasyonlar arasi genetik farklilagsma ile vicut sekli ve

vicut bOytkliga arasindaki korelasyon katsayilari 0.05 ve 0.21 olup, istatistiksel
olarak anlamli degildir (P = 0.39 ve P = 0.08, 10000 permutasyon).
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5. TARTISMA
5.1. iklim, Yiikseklik ve Kantitatif Morfolojik Karakterler Arasi iligkiler

Galisma alani, genel iklimsel 6zellikleri itibariyle son derece homojendir ve iklimde
g6zlenen degdiskenlikler cok dar bir aralikta gerceklesmektedir. Bu tir bir iklimsel
6runtl, pek cok hayvan ve bitki tirQ igin dengeleyici (stabilizing / purifying) bir
evrimsel degisim modelini giindeme getirir. Bu durum segilim baskisi altindaki
karakterler agisindan g¢ogunlukla cesitliligin disik oldudu bir alansal yapinin
ortaya ¢ikmasi demektir. Dogu Karadeniz Bélgesi’nin homojen iklimsel yapisina

bagh olarak vejetasyonunun distk tir gesitliligi de bu goértsi destekler niteliktedir.

Poecilimon similis nimf ve ergin dénemlerini yagisli, yumurta dénemini ise karla
kapli ortamda gegirdigi i¢in, yasami boyunca énemli bir iklimsel varyasyon etkisi
altinda kaldigini séylemek mimkin degildir (Cizelge 4.2). Nitekim nem ve sicaklik
degerlerine iligkin Olgimler de bu dusik seviyedeki iklimsel varyasyonu
dogrulamaktadir (Cizelge 4.1). Dolayisiyla Poecilimon similisin  iklimsel
parametreler agisindan varyasyona maruz kalmasina neden olan temel degisken
yuksekliktir  (Cizelge 4.3). Bu nedenlerle artan yUksekliklerde yer alan
istasyonlardan toplanan érneklerin, vicut bayUkligi ve vicut sekli gibi kantitatif
karakterler agisindan bir farklilik géstermesi beklenmelidir. GUnkl bu karakterler
secilim baskisi altinda sekillenmeye agiktirlar.

Bergmann Kurali olarak bilinen biyoklimatik genelleme, homoiterm canlilarin daha
ylksek enlemlerde daha blUylk vicutlu ve kisa—kalin Gyeli morflarinin
yasayacagini 6ngértr. Ancak yilin belli bir déneminde yasamini sdrdurebilen
poikiloterm canlilarda (seasonal poikiloterm=dénemsel poikiloterm), genel olarak
bunun tersi bir durum gézlenir. Gankl vicut sicaklidl, yumurta Gretimi, ciftlesme
basarisi gibi ¢cok sayida Ozellik, enerji dinamikleri agisindan g¢evre sicakligina
baglidir. Embriyonik gelisim, yumurtalarin acilma zamani, diapoz, dormansi,
blyime ve Ureme dénemi gibi biyolojik olaylar, iklimsel kosullarin izin verdigi
mevsimlerde gerceklesecek sekilde dizenlenmelidir. Yiksek enlemlerdeki ve
yuksek irtifalardaki iklimsel kosullar distndldiginde, yil igerisinde tim bu
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yasamsal olaylarin gereklestirilebilecegi uygun sicaklik araligina sahip dénemin
periyodu daha kisadir.

Sonug olarak dénemsel poikiloterm canlilarda yetersiz biyime kosullari nedeniyle
Bergmann Kurali tersine isleyip, daha ylksek enlem ve irtifalarda daha klgik
vicutlu bireylerin gértlmesine neden olur. Benzeri sekilde calisma konusu
P.similis'in daha ylksek istasyonlardan toplanan Orneklerinin de daha kiguk

olmasi beklenir.

Gerek boélgenin iklimsel yapisi gerekse P.similis'in morfolojik karakterlerinden
cikarilabilecek ilk énemli sonug, Cizelge 4.3, Sekil 4.1 ve Sekil 4.3'Un birlikte
incelenmesinden elde edilebilir. Bergmann Kural’nin dénemsel poikilotermlere
uyarlanmasina iligkin genellemeden kaynaklanan beklentinin aksine, Sekil 4.1 ve
Sekil 4.3'te de gérllebilecegi gibi, daha ylksek irtifadan toplanan P.similis
6rnekleri daha buylk vicutludur. Her ne kadar tek basina yuUkseklik, vicut
blydkligundeki artis egiliminin sadece yaklasik %28’ini agiklayabilmekteyse de,
bu anlamli pozitif korelasyon genel beklentinin digindadir.

iklimsel parametrelere ait varyasyon katsayisi degerleri, 1000 m irtifadan sonra
belirgin sekilde artmaktadir (Cizelge 4.3). Bu artig, P.similis'in etkin olarak
kullandigi mikro habitat Gzerinde etkili olan iklimsel parametrelerin gin icerisinde
daha degisken oldugunu go6stermektedir. Asagida bu durumun vicut
blyukligandeki artis egilimi ile olan iligkisi tartigiimaktadir.

Onceden de belirtildigi gibi, dénemsel poikiloterm canlilardan beklenen daha
ylksek irtifada daha kigUk vicutlu bireyler genellemesi bu durumda tersine isler
g6runmektedir. Bu ¢alismada oldugu gibi, ayni bélgede yayilim gésteren Isophya
rizeensis bireylerinde de irtifa artigsina paralel olarak vicut bulydkliginde bir artis
egilimi belirlenmis, dahasi yine 1000 m ytksekligin Gzerindeki bireylerin asagidaki
bireylerden belirgin farkliliklar gésterdikleri de tespit edilmistir (Saglam, 2004).
Yani varyasyon katsayisi degerleri yaninda hem P.similis hem de [. rizeensis‘in
morfolojik karakterlerindeki farklilagmalar 1000 m sinirina isaret etmektedir.

Bu durumun hipotetik sebebi, blytk vicutlu hayvanlarin vicut sicakliklarini daha

iyi koruyarak degisken sicaklik araliklarina daha iyi uyum saglamalari olabilir. Bazi
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poikiloterm canl tlrlerinde sicaklik distikce vicut blyUkliga artmaktadir (James
et al. 1997; Arnett & Gotelli 1999; Huey et al. 2000; Karen et al. 2000). Bu
varyasyon genellikle bliyime sicakhdi ve gelisme silresi arasindaki negatif
iliskiden kaynaklanir. Cunki erginlige ulagma sUresinin ortam sicakhiginin
disUkligu nedeniyle gecikmesi, hayvanin vicut buyUklGguni artiracak sekilde

ergin éncesi ddnemin uzamasina neden olmaktadir.

Bu tartisma ile baglantili ve benzeri diizeyde ilging bir sonu¢ Cizelge 4.4’de verilen
MANCOVA 6zet tablosu ve Sekil 4.7°nin incelenmesiyle elde edilebilir. MANCOVA
sonuglari bu canlilarda allometri gérildigunu acgikga ortaya koymaktadir. Yani
vicut sekli, vicut bayUklugu ile iligkilidir ve birinde meydana gelen degisim digerini
de etkilemektedir. Thin-plate spline deformasyon gridleri UGzerindeki y®nelim
vektorleri (Sekil 4.7), hayvanlarin vicut blayOkliga arttikga daha uzun ve ince
olduklarini géstermektedir. Bbyle bir vicut yapisinin, daha soguk bdlgelerde
yasayan canlilar icin vicut ylzey alani / vicut hacmi oranini artirarak metabolik
Isinin korunmasinda dezavantaj yaratacagl aciktir. Oysa bu veriler yukaridaki
tartismada aktarilan “metabolik 1siy1 korumak icin vicut baydklGgund artirmak”tezi
ile celisir niteliktedir. Belki de gercek neden sadece ergin éncesi dénemin
uzamasina bagli buyime egilimidir. Tim bu veriler, evrimsel ekolojik arastirmalar
icin bu cografyanin ve sahip oldugu faunanin énemli bir potansiyel tagidigina
isaret etmektedir.

Sonu¢ olarak bu canlinin; hem vicut sekli hem de vicut blyUkligu analizleri
sonucunda, (1) yUkseklikle vicut blylkligi arasinda bir paralellik oldugunu, (2)
P.similisde allometri géraldiguna, (3) pronotumun yikseklik artigiyla incelerek
uzadigini, (4) 1000 m’nin her iki tarafindaki erkeklerin vicut buyUkligu bakimindan
anlaml bicimde farkh oldugunu, ancak 745 m’deki bireylerin bu 6riintiinin diginda
kaldigini ve (5) yine 1000 m’nin her iki tarafindaki digilerin de vicut sekli ve vicut
blyUkliga bakimindan anlamli bicimde farkl oldugunu, ancak 475 ve 745 m’deki

bireylerin bu ériintinin disinda kaldigini séyleyebiliriz.
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5.2. Yukseklik, Mesafe, Kantitatif Morfolojik Karakterler ve Noétral Genetik
Marker Arasi iligkiler

Bu calismada genetik marker olarak kullanilan mitokondriyal COIl gen bélgesine ait
DNA dizilerinin de, istasyonlar arasinda farklihk gdstermesi beklenir. Zira
populasyonlarin yayilim alani itibariyle alt populasyonlara bélinmeleri, segilim
baskisi ve alansal heterojenite olmadiginda bile, bu alt populasyonlarin
birbirlerinden farklilagsmalariyla sonuclanabilir (King, 1987). CUnkU bir populasyonu
alt populasyonlara bélen temel kuvvet, gen havuzlarinin birbirinden ayrilmasi yani
bir diger degisle Greme izolasyonudur (Hedrick, 2005). Gen havuzunun bu sekilde
bélinmesinden sonra salt stokastik olaylar bile genetik farklilagsma igin yeterli olur.
Bunun temel nedeni, nétral degisikliklerin alt populasyonlarin gen havuzlarinda
birbirinden bagimsiz olarak birikmesidir. Bu nedenle bu tip farklilagmalarin
incelenmesi, ancak noétral bir markerdaki degisimlerin takip edilmesi ile
mUmkinddr. Bu calismada kullanilan mtCOl gen bdlgesi gibi bazi genetik
markerlarin, segilim baskisi agisindan nétral olmasi nedeniyle, istasyonlar arasi
mesafe ve genetik slrlklenme gibi secilim disi bir strec ile iligkili bir farklilagsma

orintlsi gdstermesi beklenir.

Bu calismada mtCOI gen bdélgesinin nétral marker olarak kullanilabilmesinin temel
nedeni, bu genin Grin0 olan proteinin metabolik islevinin bitin metazoa igin
korunmus ve ortak olmasidir. Bu nedenle bu gende meydana gelecek
degisikliklerin, ancak metabolik islev agisindan uyumsal nitelikte olmasi ve
canlinin ekolojik iligkileri itibariyle ciddi bir secilim baskisi altinda kalmamasi
beklenir. Yine de bu genin bile farkli bélgeleri Uzerindeki varyasyon dlzeyleri
degiskendir. Ornegin Lunt ve arkadaslari (1996), mtCOI proteinindeki 522 amino
asit pozisyonundan 125’inin 9 farkh bdcek tlrl arasinda varyasyon goésterdigini
ortaya koymuslardir. Dahasi, 510-530 amino asitten olusan bu proteinin amino asit
icerigindeki varyasyon dulzeyi protein boyunca da farklilik gdstermekte ve en
ylksek varyasyon karboksi terminaline dogru olan bélimlerde gdzlenmektedir
(http://www.dnabarcoding.ca/primer/COIProtein.html). Bu tip molekll i¢i varyasyon

dizeyi farklihklar, yani proteinin farkh kisimlarindaki mutasyonel degisim hizi
varyasyonlari, proteinin islevini farkli dizeylerde etkiler. Bu durum, dogrudan

dogruya proteinin o bdlgesinin, proteinin islevselligi acisindan tasidigi éneme
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bagldir. Sonu¢ olarak protein kodlayan dizilerin varyasyon biriktirme hizi
acisindan secilecek uygun bdélimleri Gzerinden, secilim baskisindan ari sireclere

iliskin arastirmalar yaratalebilir.

Her ne kadar daha 6nce P.similis igin kullaniimamis olsalar da, LCO1490 ve
HCO2198 primerleri tim hayvan gruplarinda korunmus hedef dizilere sahiptirler
(Hebert et al. 2003). Bu nedenle hemen her hayvan grubunda kullanilabilmekte ve
benzeri boylarda Griin vermektedirler. Yukarida sayilan tim bu sebeplerle mtCOl
geninin verilen primerler arasinda kalan bélimd, bu calismada nétral marker

olarak kullaniimstir.

Yapilan DNA dizi analizi (sekans analizi), hizalama (alignment), ntkleotid ¢esitlilik
indeksi (Cizelge 4.7) ve nétralite testleri (Cizelge 4.8) sonucunda acida ¢ikan ilk
gercek, bu bdélgedeki canllarin tam da 6ngoéraldiglt gibi genetik
kompozisyonlarini, basit bir mutasyon-siriklenme dengesi durumundan

uzaklastiracak bazi tarihsel olaylari yasadiklarini ortaya koyacak niteliktedir.

Bu durum ylksek nikleotid cesitlilik indeksi verileri (§s ve 0m) ve ortalama
nikleotid farkliigi olan p degerinin yiksekliginden cikarilabilir. Ornegin p'nin
“0.033 = 0.004” seklindeki degeri, orta diizeyde bir mutasyon hizi esas alinarak
degerlendirildiginde -ki bu tam bir Greme izolasyonu durumunda her milyon yil igin
%2 dizi farklilasmasidir (Hebert et al. 2003)- 1.65 milyon yil gibi son derece uzun
bir Greme izolasyonu zamanina isaret eder. Alanin cografi 6zelliklerinin zorlayici
oldugu agik olsa da, birbirinden birkag yliz metre yikseklik ve birkag kilometre de
mesafe farkiyla ayrilan alt populasyonlarin bu kadar uzun bir stire boyunca treme
izolasyonu etkisinde kaldiklari disinilemez. Yiksek mutasyon hizi, genetik
sUriklenmeye bagli farklilagsmalar ve populasyon geniglemesi (yayihimi), bu
durumu aglklayacak bazi durumlar olarak sayilabilir.

Notralite testi sonuclari bu degerlendirmeyi dogrular nitelikte olup (Gizelge 4.7),
istatistiksel olarak anlaml durumdaki Fu’nun Fs sinamasi bu populasyonun
yayihm halinde olduguna veya en azindan mevcut demografik ve genetik yapisinin
populasyon yayilimindan etkilenmis olduguna isaret etmektedir. Ayni sekilde
Tajima’nin D degeri bir populasyonun yayildigina isaret edecek sekilde negatif bir
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deger almissa da, bu degerin istatistiksel olarak anlamli olmamasi degerlendirme

disi kalmasina neden olmaktadir.

Her ne kadar DNA dizileri arasi p uzakhdi zaman iginde biriken mutasyonlar
nedeniyle olugssa da, p ile t (zaman) dogrusal iliski icerisinde degillerdir. Bunun
temel nedeni, iki DNA dizisinin birbirinden farkhligi arttikca gercek mutasyon
mesafesinin  6lgllmesinin  zorlagmasidir. CUnkd  zamanla farkli  mutasyon
olaylarinin ayni bélgede gergeklesme ihtimali artar. Yani p blyudik¢e hesaba
katilmayan geri ve paralel substitisyonlarin sayisi artmaktadir. Bu nedenle
ndkleotid substitisyonlarinin gercek sayisinin, gézlenen sayisi tzerinden tahmin
edilmesi gerekir (Nei and Kumar, 2000). Birbirinden farkli pek ¢ok nukleotid
substitisyon modeli gelistiriimistir (Jukes-Cantor, Kimura, Equal-input, Tamura,
HKY, Tamura-Nei, modelleri vb). Bu modellerin kullanimi ile ger¢cege en yakin
substitisyon degeri tahminleri Tamura-Nei modelinden elde edilmekte ve en kétl
tahminler ise dogrudan p degerinin kullanimindan kaynaklanmaktadir. Ancak Nei
ve Kumar’in (2000) belirttiklerine gére p degerini 0,1’in altinda oldugu durumlarda

tim mutasyon modelleri ayni sonucu vermektedir.

Bu tez calismasinda elde edilen p degerinin de bu 6lcek icerisinde kalacak
bicimde kig¢ik olmasi nedeniyle, analizlerde sadece p degeri kullaniimis ve baska

bir mutasyon modeli Gzerinden tahmin yapilmamigtir.

p degderinin kullanimi ile ¢izilmis olan filogenetik agaclarin neredeyse tamamen
ayni sonucu verecek sekilde birbirleri ile uyum igerisinde olmalari, g¢alisma
alanindaki P.similis populasyonunun yapisi hakkinda énemli ipuglari vermektedir
(Sekil 4.9 ve Sekil 4.10). Her seyden dnce 9 farkli istasyondan toplanan érneklerin
4 grup olusturacak sekilde alt populasyonlara bélindikleri agikga gérilmektedir.
Bunlar 475 m, 745 m, 789-837-1050 m ve 1636-1713-1810-1930 m’deki
istasyonlara denk disen alt populasyonlar olup, yikseklik sirasiyla Alt Pop 1, Alt
Pop 2, Alt Pop 3 ve Alt Pop 4 olarak adlandiriimiglardir.

Bu alt populasyonlar arasi farklilagmanin, blyik élciide mesafe ile iligkili oldugu ilk
bakista gorilebilmektedir. Ancak tipki morfolojik verilerde oldugu gibi 745 m

istasyonu, (Alt Pop 2), genetik analizlerde de ayri bir grup olarak davranmaktadir.
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Bu populasyonun filogenetik agaclardaki konumu, ilk beklentinin aksine Alt Pop 1
ile Alt Pop 3 arasinda degil de, Alt Pop 1, Alt Pop 3 ve Alt Pop 4’Un diginda
kalacak sekildedir. Bu durum GCizelge 5.1'in incelenmesiyle elde edilebilecek
verilerle birlikte ele alindiginda, daha da ilging bir hal alir. Ornegin Alt Pop 3'(in
istasyonlari arasindaki uzakliklar 0,55 km'den 7,6 km'ye kadar degismektedir.
Ancak Alt Pop 2'yi olusturan tek istasyonun Alt Pop 3’l olusturan istasyonlara olan
mesafesi sirasiyla 2,01 km, 2,55 km ve 5,09 km'dir. Alt Pop 2, Alt Pop 3’U
olusturan istasyonlara, bu istasyonlarin kendi aralarindaki mesafelerden daha

uzak degil iken nasil béyle farklilagmistir?

Cizelge 5.1 istasyonlar arasi uzakliklar matrisi. Kullanilan uzaklik birimi km’dir. Farkl alt
populasyonlari olusturan istasyon gruplarina iliskin satirlar, inceleme kolayligi
saglamasi icin gri ve beyaz tonlarda belirginlestirilmistir.

ist.1 ist.2 ist.3 ist.4 ist5 ist.6 ist.7 Ist.8 Ist.9

Alt Pop.-1 ist.1—475m 0
Alt Pop.-2 ist.2—745m 6,61 0

ist3-789m 529 201 0
AltPOp-3 14 837m 514 255 055 0

ist5—-1050m 11,21 5,09 7,08 7,6 0
ist6-1636m 18,31 11,75 13,48 13,9 7,42 0

ist7-1713m 1893 12,38 14,12 1454 798 0,65 0
Alt Pop.-4

ist8—1810m 18,75 12,17 13,86 14,26 7,96 0,65 0,71 0

ist9—-1930m 21,97 1557 17,42 17,87 10,78 4,27 3,65 4,24 0

Bu sorunun muhtelif cevaplarindan biri, hayvanin biyolojik ve ekolojik
Ozelliklerinden ileri gelmektedir. Daha 6nce de belirtildigi gibi hareket kabiliyeti
distk, kanatlari kérelmis ve vejetasyonu mikrohabitat olarak aktif bicimde kullanan
bir tir olan P.similis’'in, vejetasyon ile sinirh bir dagilim gdstermesi beklenir.
Gercekten de bu bdélgede hayvanin kullandigi ¢ali tipi vejetasyonun dagilimi
heterojendir ve ancak agaclarin bulunmadigi acikliklar alanlar ile sinirhdir
(Saglam, 2004). Bu durum P.similis igin ada tipi populasyon dagilimi modelini
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ortaya cikarabilir. Bu durumda birbirine yakin olsa da, uygun olmayan vejetasyon
nedeniyle, izole olmus ada populasyonlarin gérilmesi s6z konusu olabilir. Mevcut
sonuglar, hem bu degerlendirmelerle hem de analizler éncesi beklentilerle

uyumludur.

Benzeri sekilde hem AMOVA sonuclari hem de Fg deg@erleri, alt populasyonlar
arasinda yuUksek dizeyde bir izolasyona isaret etmektedir. Batin &rneklerde
g6zlenen toplam genetik varyasyonun 9%91.35’i alt populasyonlar arasi
varyasyondan kaynaklanmaktadir (Cizelge 4.9). Fs degerleri hem her bir alt
populasyon icin son derece yuksek (%90 civarinda) hem de alt populasyonlar
arasinda karsilastirmali olarak bakildiginda, benzeri boyutta yiksek ve anlamli bir
farkhliga isaret etmektedir (Cizelge 4.8 ve Cizelge 4.10).

Sonug olarak tim bunlar disik bir gen akisl dizeyine isaret eder. Gergekten de
populasyon buyukligl basina gé¢ oranini veren Cizelge 4.11°deki “M” degerleri
matrisi bu 6ngériyl dogrulamaktadir.

Yine Mantel Testi kullanilarak var olan genetik farkliliklarin uzaklikla korelasyon
gOsterip gbstermedigi analiz edildiginde de yukaridaki sonuclara benzer bir
durumla karsilasiimistir. Uzaklik matrisi ile istasyonlar arasi Fs; matrisi kullanilarak
yapilan Mantel Testi’'nin sonucu anlamli ve pozitif ¢cikmis olup, bu durum “uzakliga
bagll genetik izolasyon” degerlendirmesini kanitlamaktadir (Cizelge 5.1).
istasyonlara ait Fs degerlerinin 2,5 km mesafede neredeyse “1” olacak sekilde
arttigr, yani bu hayvanlar igin genetik izolasyon 6rlntlsinden tlretilebilecek

dispersal mesafesinin 2 ila 3 km arasinda oldugu belirlenmistir (Sekil 4.12).

Vicut blydklagi ve vicut sekli ile genetik farklilagsma arasinda yapilan Mantel
Testleri de beklendigi gibi pozitif ydnde anlaml bir sonu¢ vermistir. Ancak bu
durum gézlenen morfolojik karakterlere iliskin degisimin, sadece uzakliga bagli
genetik izolasyondan kaynakli nétral bir degisiklik oldugunu ispatlamaz. Cunki
genetik bir farkhlasma gdsteren alt populasyonlar arasinda, bu genetik farklilasma
ile birlikte gelisebilecek ve ndétral olmayan surecler nedeniyle ortaya cikmig
morfolojik farkhliklar da olabilir. Bu durumda genetik mesafe ile bu morfolojik
mesafeler arasindaki iliskinin daha ayrintili olarak incelenmesi gerekir.
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Bu amagla kismi Mantel Testi uygulanmigtir. Bu testte Fg matrisi ile istasyonlar
arasi mesafe, vicut blyukligli ve sekline iliskin farkhlik matrisleri birlikte
degerlendiriimistir. Bu degerlendirme sonucunda genetik uzakliklarin cografi
mesafe ile anlaml bigimde iligkili oldugu, ancak vlcut sekli ve blyuklagine iligkin
farkhlik matrislerinin benzeri bir korelasyon gd6stermedigi bulunmustur. Yani
populasyonlar arasi genetik farklilagsma ile vicut sekli ve vicut bUyUGklugu
farklilagsmalari arasinda uzakliktan bagimsiz bir iliski yoktur. Tim bunlar morfolojik
karakterler gibi ndétral olmayan markerlarin, nétral marker ile korelasyon
gOstermeyen bir degisiklik érintlist sergiledigini ortaya koymaktadir. Bu durum
bizi canlilarin nétral olaylara ek olarak tarihsel sebepler nedeniyle de farkhlasmis
olduklari gergegine gotarlr.

Varilan bu sonug, istasyonlarin neden alt populasyonlar seklinde birbirlerinden
farklilagsmis olduklar sorusuna yoénelik ikinci bir cevabi da olusturmaktadir.
Gorilen odur ki her bir alt populasyon, izolasyonu takiben, nétral olmayan bir veya
birkac surecin etkisi altinda yeniden sekillenmistir. Bu slrecler secilimden, kurucu
etkisine bagl genetik slUriklenmeye, populasyon yayllimindan, disik efektif
populasyon blyukligine bagli genetik kararsizliklara varincaya dek genis bir
spektrum icerisinde gerceklesmis olabilir. Ancak elimizde bu konuda yorum
yapmaya ve surecte etkin olan mekanizmanin ne oldugunu belirlemeye ybénelik

yeterli veri bulunmamaktadir.
5.3. Genel Degerlendirmeler ve Sonug¢

Bu calismada, P. similis'in farkl yerel populasyonlari arasinda, canliya iliskin daha
dnceki bilgilerimiz 1s1ginda 6ngdruldigd gibi, morfolojik ve genetik farkliliklarin
oldugu ve bu farkhliklarin canhnin ekolojik iligkileri ile baglantili oldugu
gosterilmistir. Elbette bu sonucun elde edilmesindeki temel faktér, uygun bir model
organizmanin secilmis olmasidir. Bu sayede, beklentilerimize uygun sonuclar elde
edilmigtir. Ancak beklentilerden farkli olabilecek sonuclarin ¢ikmasi durumunda
bile, bu beklentilere olumsuz yanit alinmasina yol agan sireglerin analizi yapilarak

yine ilging evrimsel iligkilere 11k tutulabilmesi mimkin olacakti.
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Bu ¢alismada her ne kadar beklentiler ile uyumlu sonuclar alinmis olsa da, belirli
bir cografyanin birbirini takip eden calismalarla sistematik olarak incelemesine
dayali yaklagimlarla, o bélgenin dogal sireclerini aydinlatmadaki gicinl ortaya
koyan beklenmedik sonuglara da ulasiimistir. Ornegin, 1000 m yikseklik sinirinin
iki tarafinda farkhlasan populasyon yapilarina iligkin bilgi, belki de bu ¢alismadan
elde edilen en énemli sonuctur. Fakat bu sonug, ancak daha 6nceki ¢aligmalarla

gOstermis oldugu paralellik sayesinde anlam kazanmistir.

Gelecege yobnelik olarak, bu bélgenin ve 6zellikle model organizmanin efektif
populasyon blyUkliginl ortaya koyabilmek amaciyla daha detayli incelenmesi ve
sadece yukseklige bagl olmayip ayni zamanda alandaki genel yayilis itibariyle de
tasarlanacak c¢alismalarla incelenmesine devam edilmesinin gerekliligi ortaya

ctkmaktadir.
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