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TURKIYE’DEKiI PARTENOGENETIK KERTENKELE
TURLERINDE (Darevskia ARRIBAS, 1997) DNA BARKODLAMA YONTEMI
KULLANARAK GENETIK CESITLILIGIN ARASTIRILMASI

(0Y/

DNA barkodlama ¢aligmalari, mitokondriyal DNA’nin agir zincir olarak
adlandirilan bolgesinde bulunan sitokrom oksidaz altiinite 1 (COI) geninin barkod gen
olarak bilinen Folmer bolgesi ile gergeklestirilir. Barkodlama ¢aligsmalar1 popiilasyon
genetidi, filogenetik calismalar ve tiirlerin ayirt edilmesinde kullanilan oldukga etkili
ve giivenilir bir yontemdir. Bu ¢alismada, DNA barkodlama ¢alismalari ile tiirleri ayirt
etmede barkodlama g¢aligmalarinin giivenilirligini test etmek ve genetik ¢esitliligi ile
soy akrabaligi belirlenmek amaglanmistir. Darevskia cinsinin 5 partenogenetik
kertenkele tiiriine ait ve Tirkiye’den 19 lokaliteden toplanilan 43 &rnek, COI geni
kullanilarak analiz edilmistir. Analizlerde kullanilan veri setinin toplamda 4 farkl
haplotip igerdigi tespit edilmistir. Tespit edilen haplotiplerden biri D. armeniaca
tiirlinii temsil ederken, diger iki haplotip dikkate alindigi zaman, D. bendimahiensis ile
D. sapphirina ve D. unisexualis ile D. uzzelli tiirlerinin ayn1 haplotipi paylastiklar:
goriilmektedir. Son olarak Horasan, Erzurum civarinda yayilis gosteren D. unisexualis
tiirline ait bir popiilasyon da ayr1 bir haplotip olarak goriilmektedir. Tirler arasindaki
filogenetik yapilandirmay: olusturmak igin gen agaci (Neighbor-Joining, Maximum
Likelihood ve Bayesian Inference) analizleri gergeklestirilmistir. Filogenetik analizler
sonucunda 3 monofiletik grubun varligini destekleyen benzer aga¢ topolojileri
olusmustur. Bunlardan biri D. armeniaca tiirtinii temsil ederken, diger ikisinde
sirastyla D. uzzelli ile D. unisexualis ve D. sapphirina ile D. bendimahiensis tiirlerinin
ayni soy hattin1 paylastiklar1 goriilmiistiir. Mevcut soy hatlarinin bir tiirli temsil etme
potansiyellerini test etmek icin tiir agaci analizleri (ABGD, bPTP, mPTP, GMYC ve
TCS) gergeklestirilmistir. ABGD, bPTP ve TCS analizlerinin sonucunda 3 monofiletik
grup olustugu goriilmiistiir. Bu analizlerin sonuglart mevcut grup igerisinde tespit
edilen 3 monofiletik soy hattinin ayr tiirler olmasi gerektigini gostermistir. Elde edilen

tiim sonugclar iginde 6ne ¢ikan en 6nemli bulgulardan birisi halihazirda farkli taksonlar



olduklar1 kabul goren tiirlerden D. bendimahiensis ile D. sapphirina ve D. unisexualis

ile D. uzzelli tiirlerinin ayn tiirler olarak kabul edilmesi durumudur.

Anahtar kelimeler: DNA barkodlama, COI, partenogenetik, genetik uzaklik,
Darevskia, Tiirkiye.



RESEARCH ON GENETIC DIVERSITY OF THE PARTHENOGENETIC
LIZARD SPECIES (Darevskia ARRIBAS, 1997) IN TURKIYE BY USING DNA
BARCODING METHOD

ABSTRACT

DNA barcoding studies are conducted with the COI (cytochrome oxidase subunit
1) gene, located in the heavy chain region of mitochondrial DNA, known as the
barcode gene's Folmer region. Barcoding studies are a highly effective and reliable
method used in population genetics, phylogenetic studies, and species differentiation.
In this study, the reliability of barcoding studies in species identification and the
determination of genetic diversity and kinship was tested. This study aimed to assess
the reliability of barcode studies in species differentiation using DNA barcoding and
to determine genetic diversity and lineage relationships. For this purpose, 43
specimens of five parthenogenetic Darevskia species from 19 localities in Turkey were
analyzed using the COI gene. It was determined that the data set used in the analyzes
contained 4 different haplotypes in total. While one of the detected haplotypes
represents the D. armeniaca, when the other two haplotypes are taken into
consideration, it is seen that D. bendimahiensis and D. sapphirina and D. unisexualis
and D. uzzelli share the same haplotype. Finally, a population belonging to the D.
unisexualis distributed around Horasan, Erzurum is also seen as a separate haplotype.
The results of this study showed that D. bendimahiensis and D. sapphirina, known to
be closely related species, exhibited a close genetic relationship, while the DNA
barcodes of D. armeniaca were found to be unique to itself and not shared with any
other species. Samples of D. unisexualis and D. uzzelli, which are not known to be
closely related, showed branching on the same branch in this study. Phylogenetic
analyses (Neighbor-Joining, Maximum Likelihood ve Bayesian Inference) were
performed to construct the phylogenetic structure among the species. The phylogenetic
analysis resulted in the formation of similar tree topologies that support the presence
of three monophyletic groups. One of these represents the D. armeniaca, while in the
other two, D. unisexualis is sharing the same lineage with D. uzzelli and D.

bendimahiensis is sharing the same lineage with D. sapphirina, respectively. To test

Vi



the potential of the current lineages representing a species, species tree analyses
(ABGD, bPTP, mPTP, GMYC and TCS) were performed. The results of ABGD,
bPTP, and TCS analyses revealed the formation of three monophyletic groups. The
outcomes of these analyses indicated that the three monophyletic lineages identified
within the existing group should be considered as separate species. One of the most
important findings among all the results obtained is the acceptance of D.
bendimahiensis with D. sapphirina and D. unisexualis with D. uzzelli, which are

currently recognized as different taxa, as the same species.

Keywords: DNA barcoding, COI, parthenogenetic, genetic distance, Darevskia,

Tiirkiye.
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BOLUM BiR
GIRIS

Bilimsel yontemler, teknolojinin ilerlemesine ayak uydurarak gelismeye devam
etmektedir. Taksonomi ¢alismalari, ¢cok daha basit yontemlerle ikili isimlendirmenin
mucidi olan Linnaues’tan ¢ok Once baglamistir. Linnaeus tarafindan da benimsenen
morfolojik tiir tanimlamasina gore, smiflandirmanin zorluklarindan kaynaklanan
tanimi yapilamamis ya da yanlis tanimlanmus tiirler oldukga fazladir. Morfolojik taniya
gore, birbirinden farkli iki tiirii ayirt etmenin kolay olmasina ragmen, ortama
adaptasyon saglamis ya da genetik varyasyona ugramis farkli goriinen iki tiiriin, ayni
tiir olabilme ihtimali bulunmaktadir. Bu durum dis goriiniise gére tanim yapmanin
yanlis sonuglar dogurabilecegini gdstermektedir. Bu tarz yanlis sonuglarin Oniine
gecilmesi adina, bilim insanlart daha modern yontemler tercih etmektedirler. S6z
konusu yontemlerden biri de DNA barkodlama olarak isimlendirilen ve tiirlere 6zgii
DNA dizilerinin ayirt edilmesine imkan veren yaklasimdir. Bu yontemin en 6énemli
avantajlarindan birisi bir genin kisa bir boliimiiniin teshis amaciyla bir barkod olarak
kullanilabilmesidir. Her bir organizma i¢in, uygun bir barkod geni s6z konusu olup,
hayvan gruplari igin yaygin olarak mitokondriyal DNA (mtDNA)’da yer alan sitokrom
oksidaz altiinite 1 (COI) geninin tercih edildigi bilinmektedir (Folmer, Black, Hoeh,
Lutz ve Vrijenhoek, 1994; Hebert, Cywinska, Ball ve deWaaard, 2003a; Hebert,
Ratnasingham ve Dewaard, 2003b; Keskin ve Atar, 2013; Kress ve Erickson, 2008;

Kress ve Ericson, 2012).

1.1. DNA Barkodlama Nedir?

Calisilan organizmadan elde edilen DNA iizerinde yine o organizmaya uygun
belirli bir genin bir kismimin kullanilmasina dayali olarak yapilan tiir tayini ve
eslestirmesi yontemine DNA barkodlama denir (Hebert vd. 2003a; Keskin ve Atar,
2013). Barkodlama calismalar1 sonucunda, her bir tiire 6zgii olan profiller ortaya
cikarilir. DNA barkodlamasi sayesinde daha once tanimlanmamis yeni bir tiir tespit

edilebilir ya da 6nceden farkli yontemlerle yanlis teshis edilmis bir tiirin durumu



yeniden dogru bir sekilde ele alinabilir (Hebert vd. 2003a; 2003b; Keskin ve Atar,
2013).

Hebert (2003a) tarafindan gergeklestirilen ¢alismada, morfolojik verilere dayali
olarak yapilan siniflandirma sonucunda yanlis sonuglarin ortaya ¢ikabilecegi lizerinde
durulmus, bu nedenle de taksonomistlerin yeni bir tan1 yontemine ihtiya¢ duyduklar
belirtilmistir. S6z konusu ihtiyaci karsilamak {lizere, DNA barkodlama terimi, 2003
yilinda tiirleri tanimlamak i¢in yeni bir yontem olarak énerilmistir. Onceki dénemlerde
Folmer vd. (1994) tarafindan tizerinde durulan sitokrom oksidaz altiinite 1 (COI)
geninden yola ¢ikarak, Hebert vd. (2003a) bu genin barkodlama ¢aligmalari i¢in uygun

bir belirte¢ oldugunu vurgulamislardir.

Yeryitiziindeki canli taksonlarini tanimlamak adina, standart hale getirilmis DNA
dizilerinin kullanilmasi bu alanda ¢alisan bilim insanlarinin diinya iizerinde var olan
biyocesitliligi degerlendirme, analiz etme ve izleme iizerine 6nemli etkiler yapmistir
(Bush vd. 2020; Hebert vd. 2003a; Pennisi, 2019). DNA barkodlama y6nteminin ilk
uygulanmasindan giiniimiize kadar gecen siirecte sz konusu metot, tiir sinirlarini ve
yeryliziindeki biyolojik topluluklarin bilesimini anlamamiza 6nemli 6l¢iide katkida
bulunmustur (DeSalle ve Goldstein, 2019). Ayrica gerek ulusal gerekse de uluslararasi
Ol¢ekte biyocesitliligin tespitine yonelik aragtirma programlariin 6niiniin agilmasina
imkan saglamistir (Taberlet, Bonin, Zinger ve Coissac, 2018). Diger taraftan DNA
barkodlama yontemi, gida ve bitkisel bazli ilag endiistrisinde de 6nemli ilerlemeleri

beraberinde getirmistir (De Boer, Ichim ve Newmaster, 2015; Galimberti vd. 2019).

1.1.1. Barkodlama Calismalarinin Avantajlar

Morfolojik  belirteglere  dayali  teshis ile gergeklestirilen taksonomik
simiflandirmaya goére DNA barkodlamanin tercih edilmesi birgok avantaj

saglamaktadir. S6z konusu avantajlar su sekilde siralanabilir:

1) Taksonomik ¢alismalara biiyiik katki saglar. Morfolojik 6zelliklere dayali
olarak tanimlama yapmanin miimkiin olmadigi ya da tanimi yanlis yapilmis

taksonlarin dogru bir sekilde tanimlanmasini saglar.



2) Filogenetik arastirmalarda barkodlama ¢alismalarindan yararlanilabilir.
Barkodlama yontemi her zaman dogru sonu¢ vermemekle birlikte, filogenetik
agaclarin olusturulmasinda kullanilabilir. Barkodlama c¢aligsmalar1 ile uygun takson

secimi yapilabilir ve filogenetik agac i¢in baslangi¢ noktasi bu sekilde belirlenebilir.

3) Barkodlama, populasyon genetigi calismalarinda da bagvurulan bir
yontemdir. Hem tiir i¢ci hem de tiirler aras1 genetik farkliliklarin ortaya ¢ikarilmasini

saglar.

4) Ekonomik acidan katki saglayabilir. Ornegin, istilaci tiirlerin hizli ve
giivenilir bir sekilde belirlenmesini saglayarak bitki koruma programlarinin

etkinliginin arttirilmasina yardimei olabilir.

5) Diger yontemlere gére daha giivenilir sonuglar elde edilir (Hebert vd. 2003a;
Keskin ve Atar, 2013).

1.1.2. Barkodlama Calismalarinda Karsilasilan Zorluklar

1) Genomik DNA’nin izolasyonu sirasinda yeterli miktarda DNA elde

edilmemesi barkodlama ¢aligmasinin sonraki basamaklarini olumsuz etkileyebilir.

2) Gen bankas1 gibi (GenBank), bir veri bankasina yanlis islenen bir bilgi

gerceklestirilen ¢aligmanin sonucunda yanlis yorumlamalara sebep verebilir.

3) Normal sartlarda mitokondriyal DNA’da maternal kalitim homoplazi ile
sonuclanmaktadir. Somatik mutasyonlar ve psddogenlerin ¢cogalmasi gibi birtakim
nedenler, birden fazla DNA’nin karismasina neden olur ki bu durum da maternal
kalitimin heteroplazmi ile sonuglanmasi beraberinde getirir. S6z konusu olumsuz
durum, barkodlama ¢aligmalarinin sonucunun yanlis yorumlanmasina neden

olabilmektedir.

4) Bir canli melez tiir ise, maternal kalitim sonucunda maternal tiir ile ayni tiir
gibi tanimlanacagindan sonucun yanlis yorumlanmasina neden olabilir. Bu olaymn
oniline gecmek adina, canlinin melez tiir oldugu biliniyorsa, tiire 6zgii ¢ekirdek DNA

analizi ger¢eklesmelidir (Hebert vd. 2003a; Keskin ve Atar, 2013).



1.1.3. Barkodlama Calismalarinda Kullanilan Genler

Barkodlama ¢alismasinin hatasiz bir sekilde yapilabilmesi igin, ideal bir barkod
bolgesi olarak adlandirilan genomun yiiksek oranda korunmus 600-700 baz cifti
uzunlugundaki kisa ve standartlastirilmis bolgeleri kullanilir (Hebert vd. 2003a;
2003b; Keskin ve Atar, 2013; Kress ve Erickson, 2008; Kress ve Ericson, 2012). Her
organizma grubu icin ideal barkod bolgesi farklilik gostermektedir. Prokaryotlar igin
ribozomal DNA, bitkiler i¢in kloroplast DNA’s1 ve hayvanlar i¢in de mitokondriyal
DNA’da yer alan ideal barkod bolgeleri kullanilmaktadir (Kress ve Ericson, 2008;
Kress ve Ericson, 2012) (Sekil 1.1). Hayvanlarda barkodlama c¢aligmalari i¢in en
uygun gen olan sitokrom oksidaz altiinite 1 (COIl) geni mitokondriyal DNA’da yer
almaktadir (Folmer vd. 1994; Hebert vd. 2003b; Keskin ve Atar, 2013; Kress ve
Ericson, 2012; Purty ve Chatterjee, 2016). Ayrica barkodlama ¢aligmalari i¢in Cytb,
12S rRNA ve 18S rRNA genlerinin de kullanildigi durumlar s6z konusudur (Purty ve
Chatterjee, 2016).

[a] RIBOSOMAL DNA

region region

LSC

[b]

Sekil 1.1 DNA barkod boélgelerinin konumu (a) ribozomal DNA, (b) kloroplast DNA’s1 ve (c)
mitokondriyal DNA barkod bolgeleri (Purty ve Chatterjee, 2016)

1.1.3.1. rDNA yi Kodlayan Mitokondriyal Genlerin Barkodlama Calismalarindaki

Dezavantaji

DNA barkodlama ¢aligmalari, 5S rRNA geninin mikrobiyal topluluk iizerinde
yapilan arastirmalardan yola ¢ikilarak gelistirilmistir (Woese, Kandler ve Wheelis,



1990). Barkod genlerinin kesfinden 6nce yapilan arastirmalarda rDNA’y1 kodlayan ve
mitokondriyal gen olan 12S rRNA ve 16S rRNA genleri iizerine yogunlasilmistir. S6z
konusu genlerin iizerinde yer alan indel yayginliginin fazla olmasi dizi hizalamalarinin
yanlis sonuglandirilmasina ve yorumlanmasina neden oldugu i¢in kullanimi
kisitlanmistir (Doyle ve Gaut, 2000; Hebert vd. 2003a). Bunun iizerine, 1980’li
yillarda mtDNA genlerine odaklanilmistir (Aksdyek, 2015).

1.1.4. Mitokondriyal DNA (mtDNA) mu Cekirdek DNA’st (nDNA) mi?

Mitokondriyal DNA, cekirdek DNA’ya gore ¢ok daha kiiciiktiir. insanlarda
cekirdekte yaklasik olarak 3,3 milyar baz ¢ifti oldugu ve yalnizca 20.000 baz ¢iftinin
gen kodladigi bilinmektedir. mtDNA’da ise 16.569 baz ¢ift olmasina ragmen 37 tanesi
gen kodlayabilmektedir. Bunlarin 13 tanesi solunumda gorevli proteinlerin alt
birimlerini olusturan mRNA, 22 tanesi tRNA ve 2 tanesi ise rRNA {iretiminde rol
oynamaktadir. Tim genom esas alindiginda, ¢ekirdek DNA’nin yaklasik %1-2’sinin,
mtDNA’nin ise %93 linlin gen kodladig1 sonucu ortaya ¢ikmaktadir (Bakirci, 2011).
mtDNA intron bdlge icermemesine karsin, ¢ekirdek DNA’nin intron bdlge icerdigi
bilinmektedir. Buna istinaden mtDNA’y1 izole etmek daha kolaydir.

Farkl: tiirler arasinda genetik karsilagtirma yaparken mtDNA kullanmanin daha
avantajli oldugu durumlar mevcuttur. Ancak melez tiirler i¢in s6z konusu durum
gecerli degildir. Melez tiir, maternal kalitim sonucu anne ile ayni tiir olarak
tanimlanacaktir. Bu yiizden, canlinin hibritlesme sonucu melez tiir oldugu biliniyorsa
mtDNA yerine ¢ekirdek DNA’s1 kullanilmalidir. Ayni1 zamanda, yakin akraba tiirler
arasinda da ¢ekirdek DNA kullanmak daha dogru bir yaklasim olacaktir (Keskin ve
Atar, 2013).

Mitokondriyal DNA, ¢ekirdek DNA’ya nazaran daha yiiksek evrim hizina sahip
oldugu i¢in hem tiir tanimlama hem de tiir i¢i genetik varyasyonu agiklamada daha
fazla 6n plana ¢ikmaktadir (Sunnuck, 2000). mtDNA’nin evrim ya da mutasyon
hizinin bu kadar yiiksek olmasinin nedeni, dkaryotik canlilarin ¢ekirdegindeki cift

sarmal DNA’ya gore ¢ok daha az korunakli olmast ve kontrol mekanizmalarinin



prokaryot canlilardaki gibi daha az gelismis olmasindan kaynaklanmaktadir (Bakirci,

2011).

1.2. Hayvanlarda DNA Barkodlamasi

1.2.1. Mitokondri ve mitokondriyal DNA

Mitokondri ilk olarak 1840’11 yillarda incelenmeye baslanmasina karsin 1894
yilinda Richard Altmann tarafindan kesfedilebilmis ve o donemde “bioblast” olarak
adlandirilmigtir. Mitokondri kavrami ise 1898 yilinda Carl Benda tarafindan literatiire

kazandirilmistir (Mitokondri, b.t).

Her bir mitokondride sayis1 2-10 arasinda degisiklik gosteren mtDNA kopyasi
bulunmaktadir. Mitokondri ve dolayisiyla mtDNA’nin kdkeni endosimbiyotik kuram
ile agiklanmaktadir. Bu teoriye gdre, mitokondri simbiyotik bir iligki sonucunda ortaya
¢ikmig olup, proteobakterilerden evrimlestigi diisiiniilmektedir. Bu teorinin kabul
gérmesinin en biiyiik nedeni, mtDNA’nin giiniimiiz prokaryot canlilar1 gibi halka

seklinde olmasindan kaynaklanmaktadir (Bakirci, 2011).

Mitokondriyal DNA, cift iplikli ve halkasal yapidadir. Iki iplik yogunluk olarak
birbirinden farkli oldugu i¢in agir iplik (H) ve hafif iplik (L) olarak adlandirilmaktadir.
Kodlanan genlerin 28 tanesi agir zincirde bulunurken 9 tanesi ise hafif zincirde
konumlanmigtir (Chinnery ve Hudson, 2013; Ugur, 2019) (Sekil 1.2 ve 1.3).
mtDNA’nin ¢ift sarmalli ve halkasal yapisinin kesfi, Nass ve Nass (1963) tarafindan
gerceklestirilen elektron mikroskobu incelemeleriyle ortaya konulmustur. mtDNA,
POLG ve POLG2 alt birimleri tarafindan olusturulan DNA polimeraz gama tarafindan
kopyalanir ve ¢ogalir (Bakirci, 2011).

1.2.2. DNA Barkodu: COI Geni

Sitokrom oksidaz altiinite 1 (COIl) geni, sitokrom c oksidaz proteinini olusturan alt
birimlerden biridir. Sitokrom c¢ oksidaz bakteri, arkea ve Okaryot canlilarin

mitokondrilerinde yer alan biiyiik bir mitokondriyal membran proteinidir. Birgok



hiicresel fonksiyonda yer almasina ragmen en onemli islevi elektron tagima zinciri

olayinda elektron tasiyan son enzim kompleksi olarak islev gormesidir (Sareste, 1990).

37 mitokondriyal genden birini olusturan COIl ya da MT-CO1 (mitokondriyal
CO1), bircok farkli isimle bilinmekte olup, mtDNA’nin guanin agisindan zengin agir
boliimiinde yer almaktadir. 1545 baz ¢ifti uzunluguna sahip olan COI gen bolgesinin,
baslama pozisyonunun 5351, sonlanma pozisyonunun ise 6895 baz ¢iftine denk geldigi
bilinmektedir. Baslama kodonu ATG, sonlanma kodonu ise TAA’dir (Sareste, 1990;
Zhong, Zhang, Sha, Zhang ve Chen, 2010). 513 amino asitten olusan 57 kDa’lik bir
proteindir.

Sitokrom oksidaz altiinite 1, genelde hayvan tiirlerini tanimlamak i¢in barkod gen
olarak kullanilmaktadir. Barkod gen olarak se¢ilmesinin nedeni, yakin tiirler arasinda
dizinin yeterince iyi korunmasi ve mutasyon oraninin yakin tiirleri ayirt etmede hizli
olmasidir (Cytochrome, b.t; Sareste, 1990; Zhong vd). Bu barkod genin kisa ve
standartlastirilmis ideal gen bolgesi, tiirleri ayirt etmek i¢in kullanilmaktadir. “Folmer
bolgesi” ad1 verilen bu kisa ve standartlagtirilmis bolge, yaklasik 650 baz ¢iftlik kismi
kapsamaktadir (Folmer vd. 1994). Yapilan pek ¢ok arastirma, folmer bélgesinin tiir
tanimlamada, tiirleri ayirt etmede ve tiir ¢esitliligini tespit etmede uygun oldugu
sonucunu ortaya koymustur (Hebert, Stoeckle, Zemlak ve Francis, 2004; Janzen vd.
2005; Yassin, Markow, Narechania, O'Grady ve DeSalle, 2010). Folmer bélgesinin tiir
tayin etmede uygunlugu ilk olarak farkli kus tiirler1 iizerinde gergeklestirilen
caligmalarda ortaya konulmustur (Hebert vd. 2003a; 2004; Sareste, 1990). Herhangi
iki organizmanin ayni tiir olarak kabul gérmesi i¢in barkodlama sonucunda genetik
kodun %88-98 arasinda paylasim gostermesi gerekmektedir (Savolainen, Cowan,
Vogler ve Roderick, 2005).
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Sekil 1.2 Insan mitokondriyal genomunda 3 sitokrom ¢ oksidaz altiinite genlerinin pozisyonlari.
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Sekil 1.3 Mitokondriyal genomda COI geninin pozisyonu (Trivedi, Aloufi, Rehman ve Saggu, 2016)
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Sekil 1.4 Sitokrom oksidaz altiinite 1 (COI) gen bélgesi lizerinde folmer boélgesinin pozisyonu.

(Mckeon, Lehr, Wilkerson ve Ruiz, 2010)

1.2.2.1. COI Geninin Avantajlart

Hebert vd. tarafindan Lepidoptera takimi iizerinde yapilan ¢alismalar, COI geninin,
farkli hayvan gruplar tizerinde gergeklestirilecek barkodlama ¢aligmalart i¢in uygun
oldugu sonucunu ortaya koymustur (Hebert vd. 2003a). Lepidoptera takimina dahil
familyalar arasindaki dizi farkliliklar1 oldukea diisiik diizeyde oldugundan, s6z konusu
grupta tiir tanimlamasi yapmak olduk¢a zordur. Buna ragmen, yapilan ¢aligmada COI
geni gruba ait taksonlar1 ayirt etme hususunda tam bir basar1 gostermis ve barkodlama
caligmalari i¢in en uygun barkod gen konumunda oldugu kanitlanmigtir (Hebert vd.
2003a). Bu ¢alismadan ortaya ¢ikan sonuglar goz 6niinde bulundurularak, COI barkod
genine dayal1 tiir tanimlama igleminin diger hayvan gruplari i¢in de gelistirilebilecegi
belirtilmis ve barkodlama caligmalar1 sayesinde hayvanlar aleminde taksonomik
acidan sorunlu olan taksonlarin veya olaylarin ¢6ziime kavusabilecegi vurgulanmistir

(Hebert vd. 2003a).

Bir genin, barkod gen olarak degerlendirilebilmesi i¢in sahip olmasi gereken

ozellikler su sekilde siralanabilir;

1) izolasyon ve PCR asamalarinda soruna neden olmayacak niikleotid dizi

uzunluguna sahip olmalidir.

2) Tir igi ve tiirler aras1 genetik ¢esitlilik ve ayrim giiciine sahip olmalidir.



3) Evrensel primerler ile ¢ogaltilabilmeli ve taksonlar arasi filogenetik sinyal

araligina sahip olmalidir.

COlI geni, bu ii¢ 6zelligi de karsilayabildiginden barkod gen olarak kabul
gormektedir (Kress ve Erickson, 2008). Sitokrom oksidaz altiinite 1 geni tizerindeki
kodonlarin tiglincii pozisyonundaki niikleotidler yer degistirebildigi i¢in mitokondriyal
rRNA genlerine gore daha yliksek evrim hizina sahiptir ve tiir i¢i varyasyonlarin
tespitini daha hizli gergeklestirebilmektedir (Bucklin, Steinke ve Blanco-Bercial,
2011; Keskin ve Atar, 2013).

1.2.2.2. Barkodlama A¢iklig

Bir genin barkod gen kabul edilebilmesi i¢in farkli taksonlar arasinda yapilan
calismalarda belirgin bir diizeyde ayrim giicline sahip olmasi gerekmektedir. Ayrica
tiir i¢i ve tiirler aras1 uzaklik cakismamalidir. COI geni, bu 6zellikleri karsilamaktadir
ve bu ylizden de ideal barkod geni olarak kullanilmaktadir. Yapilan barkodlama
calismalarinda, sonucun giivenilir olmasi bu ¢akismanin olmadigi modele baglidir.
Cakismanin meydana gelmedigi bu modele “barkodlama agiklig1” denir. Kisaca,
barkodlama agikliginin olmasi giivenilirligi gostermektedir (Hebert vd. 2003b; Keskin
ve Atar, 2013; Meyer ve Paulay, 2005) (Sekil 1.5).

Barkodlama c¢aligmalarinda, COl geninin tiim basar1 ve avantajlarina ragmen
tanimlayamadigi ve teshis edemedigi canli gruplari da mevcuttur: Ctenophora
(Taraklilar), Porifera (Siingerler) ve Anthozoa (Mercanlar). Bu yiizden, bu ii¢ canli
grubunun mtDNA evrim hizinin, diger canlilara gore daha yavas oldugu

diistiniilmektedir (Keskin ve Atar, 2013; Meyer ve Paulay, 2005).
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Sekil 1.5 Genetik uzakligin tiir i¢i ve tiirler aras1 dagilimi. Kirmizi ile gosterilen tiir i¢i, sar1 ile gdsterilen
tiirler arast. (A) Tiir igi ve tiirler arasi varyasyonunun ayri dagilimi sonucu goriilen barkodlama agikligi
ve (B) tiir i¢i ve tiirler arasi varyasyonunun c¢akismasi dagilimi sonucu barkodlama agikligimin

goriilmemesi (Bucklin vd. 2011)

1.3. COl Geni ile Yapilan Barkodlama Calismalari

1.3.1. Diinya Genelinde Yapilan Barkodlama Calismalari

I¢inde bulundugumuz yiizyilm ilk yillarinda ortaya ¢ikan ve son 20 yil igerisinde
yogun bir sekilde kullanilan DNA barkodlama ile taksonlarin tanimlanmasinin
temelini, tanimlanamayan organizmalardan elde edilen DNA dizilerinin, 6ncesinde
tanimlanmis taksonlara ait dizilerle karsilagtirilmasini saglama seklinde isleyen bir
metodoloji olusturmaktadir (Grant vd. 2021). Giiniimiizde yiiksek verimli dizileme
teknolojilerinin benimsenmesi, maliyetlerin daha da azalmasin1 ve DNA barkodlama
icin uygulama araliginin artmasini beraberinde getirmistir (Hebert ve Cristescu, 2018;
Taberlet vd. 2018;). Halihazirda DNA markorii se¢imindeki farkliliklara ve bazi

taksonlar i¢in barkod olusturmadaki zorluklara ragmen, DNA barkodlama ydntemi
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gerek takson tanimlama calismalarinda gerekse de biyogesitlilik calismalarinda
standart bir metodoloji olarak islev gormektedir ki (Kress, 2017) 2003-2020 yillarini
kapsayan donemde s6z konusu ydntemi uygulayan bilimsel caligmalarin sayisi

14.229’a ulagsmustir (Grant vd. 2021).

Barkodlama ¢alismalarina diinya genelinde ¢ok fazla 6nem verilmektedir. Yalnizca
taksonomik agidan degil ekonomik acidan da bu g¢alismalara bagvurulmaktadir. Bu
yluzden barkodlama calismalari, 6zellikle gelismis iilkelerin sik basvurdugu bir
yontemdir. Ornegin, Kanada’da bir laboratuvarda tahil iiriinlerine zarar verebilecek
organizmalarin tek tek tespitine yonelik bir ¢alisma gerceklestirilmistir. Burada asil
amag, ihracat sirasinda tahila zarar verebilecek organizmalari yok etmek ve
olusabilecek milyarlarca dolar degerinde ekonomik kaybin Oniine ge¢mektir
(Agriculture and Agri-Food Canada, 2014). Pek ¢ok canli grubunda klasik bir yontem

olarak bagvurulan DNA barkodlama c¢alismalarindan bazilar1 agagida 6zetlenmistir.

Barkodlama ile ilgili ilk calismalardan biri, Hebert vd. (2003a) tarafindan
gerceklestirilmis olup, yedi hayvan filumuna ait COl profillerinin yaninda sekiz bocek
takimina ait COI profilleri ve yakin akraba konumunda olan Lepidoptera takimina ait
tiirlerin COl profilleri ortaya konulmustur. Arastirma sonucunda elde edilen sonuglar,
barkodlama yontemine ait bagar1 oraninin 7 filum i¢in %96,4, Hexapoda sinifina ait 8
takim i¢in %100,0 ve Lepidoptera takimina ait 200 tiir i¢in %100,0 olduguna isaret
etmektedir. Calismada 6ne ¢ikan gereken onemli bir sonu¢ da Lepidoptera takimina
ait familyalar arasinda dizi farkliliklarinin diisiik seviyede olmasina kargi, COI geni
ile yapilan barkodlama g¢aligmalarinda %100,0 basariya ulagilmasi durumudur. Bu
durum COI geninin uygun bir barkod geni oldugunun en 6énemli kanit1 olarak kabul

gormektedir.

Sitokrom oksidaz altiinite 1 geninin barkodlama ydntemi acisindan uygunlugunu
test etmek icin, en biiylik omurgali gruplarindan birini tegkil eden Aves sinifina ait
degisik kus tiirleri lizerine gerceklestirilen calismada ise, 260 kus tiiriiniin birbirinden
farkl1 ve her biri tiire 6zgii COIl profili oldugu anlasilmis ve tiirler arasinda COIl profili

acisindan herhangi bir ¢akismanin olmadig1 saptanmistir (Hebert vd. 2004).
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Primates (primatlar, maymunsular) takiminda, 56 tiire ait 225 6rnek {izerinde
gerceklestirilen bir calismada barkod gen olarak COI kullanilmis ve ¢ikan sonuca gore
ortalama tiir ¢esitliliginin %1,1 oldugu saptanmistir. Ulasilan sonug, COIl barkod
geninin c¢alisilan tiirlerin teshisinde uygun oldugu sonucuna ulagilmistir (Lorenz,

Jackson, Beck ve Henner, 2005).

Yeni Zelanda’da barkodlama c¢alismalar1 ile, daha Once belirsiz tiir olarak
tanimlanan ¢ali giivesi Orneklerinin familya, cins ve tiir bazinda tanimlari
gerceklestirilmis ve baz1 meyve sinekleri tiirleri arasinda melez tiirler oldugu tespit

edilmistir (Armstrong ve Ball, 2005).

Barkodlama c¢aligmalar1 Kosta Rika’ nin bir bolgesinde ii¢ Lepidoptera familyasina
dahil tiirlere uygulanmig ve farkli oldugu bilinen 521 tiiriin %97,9’unun farkli COI
profiline sahip olduklar1 sonucuna ulasilmistir. Birbirine ¢ok yakin oldugu bilinen bazi
tiirlerde ise ¢akismalarin oldugu tespit edilmistir. Ayni tek bir tiir (Astraptes fulgerator
(Walch, 1775)) kabul edilen 13 tiiriin icerisinde ise farkli barkod dizilimlerinin oldugu
saptanmistir (Hajibabaei, Janzen, Burns, Hallwachs ve Hebert, 20006).

DNA barkodlama c¢aligsmalari, Kuzey Amerika’da 643 farkli kus tiiriine yapilmis ve
tiirlerin yaklagik %94 {iniin farkli COI profilleri oldugu tespit edilmistir. Kalan %6’ ik
tiirlerin ise hibrit tiirler oldugu veya birbirine ¢ok yakin tiirler oldugu saptanmistir

(Kerr vd. 2007).

Dogu Pasifik’te Munidopsis Whiteaves, 1874 1stakozlarina yapilan barkodlama
caligmalar1 sonucu yeni tiirler tamimlanmis ayni zamanda, ayni tiiriin uzak

popiilasyonlar1 arasinda yiiksek gen akisinin oldugu tespit edilmistir (Jones ve

Macpherson, 2007).

Brezilya’da Caretta caretta (Rafinesque, 1814), Chelonia mydas (Linnaeus, 1758),
Dermochelys coriacea (Vandelli, 1761), Eretmochelys imbricata (Linnaeus, 1766) ve
Lepidochelys olivacea (Eschscholtz, 1829) deniz kaplumbagalarinin tiir tayininin
yapilabilmesi i¢in barkodlama ¢alismalarinda COI geni kullanilmig ve ¢alisma olumlu

sonu¢lanmistir. COl geninin uygun barkod geni oldugu kanitlanmistir ve bu ¢aligma
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sonucunda nesli tehdit altinda olan deniz kaplumbagalarinin koruma altina alinip

korunmasi kolaylagsmistir (Vargas, Aratjo ve Santos, 2009).

Kiiba’da Gambusia ve Lucifuga tatli su balig1 cinsi ile tatli ve deniz suyunda
yasayan Lophogobius cyprinoides (Pallas, 1770) tiiriniin bireyleri ile barkodlama
calismalar1 yapilmistir. Calismada amag yeni bir tiiriin olup olmadigini kontrol etmek
ve sorunlu olan taksonlar1 ¢6ziime kavusturmaktir. Calisma sonucu, Yasam Veri
Sisteminin Barkodu (Barcode of Life Data System, BOLD)’nda bulunan mevcut veriler
ile %96,4 oraninda uyumlu ¢ikmistir, Gambusia cinsine ait yeni tiirlerin olabilecegi

sonucuna varilmistir (Lara vd. 2010).

Sitokrom oksidaz altiinite 1 barkod geni kullanildigi memeli sinifina dahil olan
Bovidae (boynuzlugiller)’den 18 farkli tiirden bireyler ile yapilan tiir gesitliliginin

arastirilmasinda, tiir i¢i ¢esitliligin %0,63 oldugu sonucuna ulagilmistir (Cai vd. 2011).

Sirbistan’da Ixodes ricinus, Linnaeus 1758 (sakirga) tiir i¢cinde genetik varyasyon
tespiti i¢in barkodlama c¢alismalar1 yapilmis ve elde edilen sonuglara gore tiir igi

cesitliligin gok diisiik oldugu saptanmustir (Cakic vd. 2014).

Almanya’da Anura takimina mensup Alytidae, Bombinatoridae, Bufonidae,
Eleutherodactylidae, Hylidae, Pelobatidae ve Ranidae; Caudata takimina mensup
Salamandridae; Squamata takimina mensup Anguidae, Colubridae, Natricidae,
Viperidae ve Lacertidae ve Testudines takimma mensup Emydidae dahil olan bireyler
ile barkodlama g¢alismalar1 yapilmis ve 307 6rne8in %80,8’1 ve analiz edilen tiim
tiirlerin %100,0 basar1 oran1 yakaladigi saptanmigtir. COl barkod geni, tek bir kurbaga
tiri hari¢ diger tiirlerin gilivenilir ve dogru bi¢imde tanimlandigini kanitlamistir

(Hawlitschek vd. 2016).

Meksika’da Mammalia sinifina mensup Chaetodipus, Merriam 1889 (Cep Faresi)
ve Heteromys, Desmarest 1815 (Dikenli cep faresi) cinslerinden bireylerle yapilan
barkodlama ¢alismalarinin sonucunda, COI geninin gizli olan tiirleri dogru tanimladig1

ortaya ¢ikmistir (Castafieda vd. 2019).
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1.3.2. Tiirkiye Genelinde Yapilan Barkodlama Calismalar:

Akdeniz kiyilarinda yasayan Callinectes sapidus (Rathbun, 1896) (mavi yengec)
popiilasyonlar1 arasindaki genetik farkliliklar incelenmistir. 8 farkli popiilasyondan
143 o6rnek toplanmig ve bu ornekler incelendiginde her birinin barkod bolgesinde
%6,41 oraninda degisken bolge oldugu ve popiilasyonlar arasinda yaklasik %1,90
oraninda genetik farklilik oldugu saptanmistir. Olusturulan filogenetik agac
incelendiginde popiilasyonlar arasinda cografi uzaklikla orantili genetik gruplasma

oldugu belirlenmistir (Keskin ve Atar, 2012).

Ozi¢ (2012) tarafindan Orthrias Jordan & Fowler, 1903 (¢dpgii balig1) cinsi tiirleri
ile gerceklestirilen barkodlama ¢alismalarinda barkod gen olarak COIl ve 18S rRNA
genleri kullanilmigtir. Elde edilen sonuglara gore cinse mensup tirlerin O. angorae
(Steindachner, 1897), O. tigris (Heckel, 1843) ve O. panthera (Heckel, 1843) olduklar1

saptanmistir.

Onel (2014) tarafindan gergeklestirilen ¢alismada, Scombridae Rafinesque, 1815
(Uskumrugilller)’ye dahil tiirler ile yapilan barkodlama ¢alismalarinin sonucu ile daha
once yapilan bagka bir ¢aligmanin sonucu karsilastirildiginda benzer sonuglar elde
edildigi saptanmistir. Bu c¢alisma ile Tirkiye’de, ton balig1 konserve iiretiminde
kullanilan hayvan tiiriiniin dogru belirlenmesi ile tiiketicinin aldatilmasinin ve ticari ve

ekonomik ag¢idan kayiplarin 6niine gegilebilecegi sonucuna varilmaistir.

Tirkiye’de yayilis gosteren Canidae’ye mensup Canis aureus (Linnaeus, 1758)
(altin gakal), Canis lupus (Linnaeus, 1758) (kurt) ve Vulpes vulpes (Linnaeus, 1758)
(kizil tilki) tiirlerinin barkodlama c¢alismalarinda COl geninden yararlanilmistir.
Calismadan elde edilen bulgulara gore, tiir i¢i genetik uzaklik C. lupus (Linnaeus,
1758) i¢in %0,23, C. aureus (Linnaeus, 1758) i¢in %0,15 ve V. vulpes (Linnaeus,
1758) igin %1,28 olarak saptanmistir. Tirler arasit genetik uzaklik ise C. aureus
(Linnaeus, 1758) ile C. lupus (Linnaeus, 1758) arasinda %3,53, C. lupus (Linnaeus,
1758) ile V. vulpes (Linnaeus, 1758) arasinda %16,23 ve C. aureus (Linnaeus, 1758)
ile V. vulpes (Linnaeus, 1758) arasinda %16,37 olarak saptanmistir. Ortalama olarak,

Canis ve Vulpes tiirleri arasi genetik farklilagsma %16,28 olarak bulunmustur. Elde
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edilen bulgulara gore, ti¢ tiiriin de COI profillerinin kendine has oldugu ve barkod

dizileri arasinda ¢akigsma olmadig1 saptanmistir (Aksoyek, 2015).

Sivrisinekler {izerine yapilan barkodlama c¢alismalarmin sonucunda, Aedes
annulipes (Meigen, 1830), Ae. Leucomelas (Meigen, 1804), Ae. Pullatus (Couquillett,
1904), Ae. Punctor (Kirby, 1837), Anopheles messeae (Falleroni, 1926), Culex
quinguefasciatus (Say, 1823) tiirlerinin ve Cx. pipiens s. molestus (Forskal, 1775)
formunun Tirkiye’de oldugu kanitlanmistir. Calismada kullanilan tiim tiirler i¢in
Tiirkiye’de ilk kez COI profilleri olusturulmustur ve tespit edilen bazi tiirlerin

Tiirkiye’de oldugu kanitlanmig ve kaydedilmistir (Giinay, 2015).

Iskenderun’dan toplanan Patella caerulea (Linnaeus, 1758) (Cin sapkasi) tiirii ile
gerceklestirilen barkodlama calismalarinin sonucunda COl geninin, bu tiirii teshis
etmede ve tiir i¢i genetik uzakligin dogru hesaplanmasinda dogru sonuglar verdigi

saptanmistir (Aygen, Geng E., Geng¢ M.A ve Keskin, 2016).

Daser (2016) tarafindan gergeklestirilen ¢alismada, Halictus Latreille, 1804 cinsine
(ar1) mensup 153 birey morfolojik ve molekiiler yontemler ile incelenip kiyaslanmistir.
Tez calismasinda 25 farkl tiir incelenmis ve 15 farkli tiiriin barkodlama c¢alismalari

sayesinde tiir sinir1 basarili bir sekilde belirlenmistir.

Aydogan (2018) tarafindan Clupeonella Kessler, 1877 cinsine (balik) dahil tiirler
ile yapilan barkodlama calismalarinda Biiylikcekmece Golii, Kiiciikgekmece Golii,
Lagiinii Golii, Sapanca Golii ve Terkos Golii’'nden elde edilen Clupeonella Kessler,
1877 popiilasyonlarinin arasinda farkliliklar oldugu saptanmis ve bu bolgelerden elde
edilen bireylerin Clupeonella cultriventris (Nordmann, 1840) (tirsi balig) tiirii oldugu

anlasilmstir.

Budak (2018) tarafindan gerceklestirilen, hemimetabol (yar1 bagkalasim) ve
holometabol (tam baskalagim) geciren bocekler ile yapilan barkodlama ¢aligmalarinda
COl ve ITS2 genleri kullanilmistir. Coleoptera Linnaeus, 1758 takimi iginde yer alan
tirlerde COIl barkod geninin tiir i¢i genetik uzakligi, ITS2 barkod geninin tiir ici
genetik uzakligindan daha yiiksek oldugu saptanmistir. Hymenoptera Linnaeus, 1758,
Hemiptera Linnaeus, 1758 ve Orthoptera Latreille, 1793 takimlarinin da COI geni i¢in
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tiir i¢i ve tiirler aras1 genetik varyasyonun Coleoptera Linnaeus, 1758 takimi ile ayni
orantida oldugu bulunmustur. COI ve ITS2 barkod genlerinin, yapilan bu ¢alismada bu
bocek takimlari i¢in kullanisli bulunmadigi fakat COI geninin daha giivenilir sonuglar

verdigi bildirilmistir.

Glirbiizer (2018) tarafindan gerceklestirilen ¢alismada, Kacgkar ve Aladaglar’da
bulunan géllerde yasayan Daphnia Otto Friedrich Miiller, 1785 (su piresi) tiirlerinin
filogenetik analizleri i¢in hem mtDNA hem de ¢ekirdek DNA’sindan yararlanilmistir.
Yukarida ad1 gegen bolgelerden elde edilen drneklerin arktik kokenli D. pulex (Leydig,
1860) tiirtine mensup olduklart anlagilmistir. Her iki bolgedeki popiilasyonlarin, ¢ikan
analizler sonucunda D. pulicaria (Forbes, 1893) ve D. tenebrosa (Sars, 1898) tiirlerine
ait gen tasidiklar1 saptanmistir. Elde edilen veriler ile mevcut veriler
karsilagtirildiginda  Kagkar Daglari-Yedigoller D. pulex (Leydig, 1860)
popiilasyonunun Almanya ve Cekya’daki popiilasyonlar ile benzerlik gosterdigi ortaya
cikmigtir. Sonuca gore, D. pulex (Leydig, 1860) popiilasyonlarinin D. pulicaria
(Forbes, 1893) soylarina benzerlik gosterdigi ve D. tenebrosa (Sars, 1898)

popiilasyonlari ile yakin akraba olduklart anlagilmistir.

Polat vd. (2018) tarafindan Kocaeli ilinde gergeklestirilen barkodlama
caligmalarinda, baz1 bocek tiirlerinin filogenetik analizi sonucu tiir tayini yapilmistir.
Boceklerin hangi tiire dahil oldugu bilinmeden, Ornekler dogal ortamlarindan
toplanmis ve her bir bocek drnegine farkli bir kod verilmistir. Orneklere ait elde edilen
COI profilleri, NCBI Blast (National Center for Biotechnology Information/Basic
Local Alignment Search Tool) veri tabanina girilip mevcut verilerle karsilastirilmastir.
Barkodlama c¢alismalarinin sonucunda S12 kodu verilen 6rnegin %90 oraninda
Rhamphomyia Meigen, 1822 cinsine mensup oldugu saptanmig fakat tiir bazinda bir
degerlendirme yapilamamigtir. S21 kodu verilen 6rnegin %99 oraninda Exechia
seriata voucher (Meigen, 1830), S22 kodu verilen 6rnegin %97 oraninda Phlebotomus
neglectus (Tonnoir, 1921), S23 kodu verilen 6rnegin %99 oraninda Chironomus
riparius voucher (Meigen, 1804), S24 kodu verilen 6rnegin %100 oraninda
Chironomus riparius (Meigen, 1804) ve S27 kodu verilen 6rnegin ise %87 oraninda

Drosophila tsukubaensis (Takamori, 1983) ile benzerlik gosterdikleri bulunmustur.
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S27 kodu verilen Ornegin ayni zamanda baska cinse dahil tiirlerle de benzerlik

gosterdigi saptandigi icin daha detayli bir analiz gerektigi sonucuna ulasilmistir.

Cevahir (2019) tarafindan gergeklestirilen ¢alismada, Kayseri yoresinde yayilis
gosteren hamam bdceklerinin filogenetik analizi i¢in COIl, COIlI ve ITS2 gen bolgeleri
kullanilmistir. Elde edilen bulgular neticesinde, ¢alisilan 6rneklerin Blatta orientalis
(Linnacus, 1758) (dogu hamam bocegi), Blattella germenica (Linnaeus, 1767) (Alman
hamam bdocegi) ve Periplaneta americana (Linnaeus, 1758) (Amerikan hamam
bocegi) olduklart saptanmistir. COl gen bolgesinin kullanilmast ile 5 haplotip
saptanmistir. Bu ¢aligma sonucu ile diinya genelindeki popiilasyonlar arasi filogenetik
yakinliklar belirlenmistir. Elde edilen bulgulara gore kullanilan tiim barkod gen
bolgelerinin hamam bdceklerinin barkodlama c¢alismalarinda uygun barkod gen

olduklart anlagilmistir.

Kocaeli Universitesi Umuttepe Yerleskesi'nde siirekli rastlanan kertenkelelerin
tirlerinin belirlenmesi i¢in yapilan barkodlama galismalarinin sonucunda Podarcis
siculus (Rafinesque & Schmaltz, 1810) (Istanbul kertenkelesi)’a ait olduklari tespit
edilmistir (Polat vd. 2019)

Rakici (2019) tarafindan, Firat Nehri drenajinda yasayan Oxynoemacheilus
Banadrescu & Nalbant, 1966 cinsine (balik) dahil tiirler iizerine gerceklestirilen
barkodlama ¢alismalarinin sonucunda 6 Oxynoemacheilus Banarescu & Nalbant, 1966
tiiriiniin hi¢birinde ¢akisma olmadig saptanmistir. Morfolojik olarak ayirt edilmesi zor
olan Oxynoemacheilus Banarescu & Nalbant, 1966 cinsine mensup tiirlerin COI geni
ile kolay bir sekilde tanimlanmasi sonucunda, COI geninin bu cinsteki drnekler igin

uygunlugu kanitlanmistir.

Adli bilimler agisindan 6nemli olan entomoloji alaninda gerceklestirilen bu
caligmada, Calliphoridae Brauer & Bergenstamm, 1889 familyasina mensup tiirlerden
yararlanilmistir. Elde edilen bulgular sonucunda, dogal ortamindan toplanilan tiirler
ile mevcut veriler karsilastirldiginda %99-100 oraninda eslesme sagladigi
saptanmistir. Olay yerinde elde edilen bocek tiirlerinin dogru tayin edilmesi 6liim
sonrast siirenin tahmin edilmesini kolaylastirdigindan adli bilimler agisindan

barkodlama ¢alismalar1 olduk¢a 6nemlidir (Ugur, 2019).
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Dede (2020) tarafindan Kocaeli’de yayginlik gdsteren sivrisinek tiirleri iizerine
gerceklestirilen barkodlama ¢alismalarinin sonucunda, Aedes Meigen 1818, Anopheles
Meigen, 1818 ve Culiseta Felt, 1904 cinsine mensup tiirleri teshis etmede basarili
olunmustur. Ancak, Culex pipiens (Linnaeus, 1758) kompleksinden yalnizca CXx.
torrentium (Martini, 1925) teshis edilmis ve geri kalan 33 6rnegi ayirt etmede etkili
bir sonu¢ saptanamamistir. COIl geninin Cx. pipiens (Linnaeus, 1758) kompleks
tiirlerini teshis etme ve ayirmada uygun ve giiclii bir barkod gen olmadig1 anlasilmis

olsa da diger tiirleri etkin bir sekilde ayirt etmistir.

Okur (2020) tarafindan gerceklestirilen ¢alismada, sigirlarda 6nemli bir ekto-
endoparaziti konumunda olan ve 6énemli ekonomik kayiplara neden olan Hypoderma
bovis (Linneaus, 1758) (Biiyilk Nokra Sinegi)’e ait 6rneklerin larvalarinda, DNA
barkodlama yontemi tatbik edilmistir. S6z konusu ¢aligmada morfolojik olarak H.
bovis (Linneaus, 1758)’e dahil oldugu saptanan toplam 52 6rnegin COIl gen bolgesini
hedef alan barkodlama yontemiyle elde edilen sonuglar, birbirine olduk¢a yakin
(genetik farklilik degeri %0,6) iki haplotipin varliina isaret etmistir. Calismada tiire
ait farkli cografyalardan elde edilen izolatlar arasindaki genetik farkliligin %0,2-0,8
arasinda degismesi grubun monofiletik bir yapilanma icerisinde oldugunu da
gostermektedir. Diger taraftan ¢alisma materyalini teskil eden H. bovis (Linneaus,
1758) ile ona en yakin akraba tiir konumunda olan H. lineatum (Villers, 1789)
arasindaki interspesifik farkliligin %4,1 oldugu belirlenmis olup bu deger, COI
barkodlamasinin tiirlerin diaognosunda onemli bir belirteg olduguna da isaret

etmektedir.

Tiirkiye’de bulunan Agamidae (Gray, 1927)’ye mensup tiirler iizerine yapilan
barkodlama caligmasi sonucunda, Stellagama stellio daani (Linnaeus, 1758) (dikenli
keler)’nin en dogu sinirinin Antalya oldugu saptanmistir. Bu ¢alisma ile, Tiirkiye’de
bulunan Agamiade (Gray, 1927)’ye dahil tiirlerine (Stellagama stellio (Linnaeus,
1758) (dikenli keler), Paralaudakia caucasia (Eichwald, 1831) (Kafkas keleri),
Phrynocephalus horvathi (Mehely, 1894) ve Trapelus rawratus (Olivier, 1804)
(topbas keler)) ilk kez tiir sinirlama testi uygulanmis ve tiir sinirlart belirlenmistir.
Agamidae (Gray, 1927) igindeki tiirler aras1 genetik uzaklik %16,60-20,80 arasinda
degiskenlik gosterdigi saptanmistir (Kalayci, 2021).
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1.4 CBOL (Consortium for the Barcode of Life, Hayatin Barkodu

Konsorsiyumu)

Tiir tanimlama ve DNA barkodlama calismalarinin gelistirilmesini destekleyen
uluslararas1 bir girisimdir. 2003 yilinda Paul Hebert’in yaptig1 ¢alisma ile bilimde
yanki uyandiran DNA barkodlama kavramindan sonra, standart ve kisa bir gen
sayesinde tliir tamimlama ve ayirt etmenin Onii agilmistir. Bu ¢alismalarin hiz
kazanmas1 adina CBOL, Nisan 2004’te kurulmus ve DNA barkodlama topluluguna
yedi y1l destek verdikten sonra 2011°de fiilen sona ermistir. Ardindan da IBOL adini
almigtir (Consortium for the Barcode of Life, b.t).

1.5. IBOL (International Barcode of Life, Uluslararas1 Yasam Barkodu Projesi)

CBOL’un 2011°de sona eren gorevini yerine getirmeye devam etmektedir.

Direktorii Paul Hebert’dir (International Barcode of Life, b.t).

1.6. BOLD (Barcode of Life Data System, Yasam Veri Sisteminin Barkodu)

BOLD, barkodlama ¢alismalarinin sonucunu barindiran ¢evrimigi  veri
kiitiiphanesidir. Kanada’da bulunan Biyogesitlilik Genomik Merkezi bilinyesinde
gelistirilmistir. Barkodlama yontemi tatbik edilerek elde edilen veriler, Onceki
donemlerde bu sisteme yiiklenmis olan mevcut veriler ile karsilastirilir. En son siiriimii
olan 4, 2017 yilinda piyasaya siiriilmiistiir. Giincel olarak sisteme kayitl olan yaklasik
14 milyon 845 bin barkod bulunmaktadir. Ayri ayr1 bakildiginda, 988 bin  barkod
dizin numarasi (BIN), 252 bin hayvan tiirii, 72 bin bitki tiirii ve 25 bin mantar ve diger
tiirleri kapsamaktadir (BOLD systems v4, 2023). BOLD sistemine kayitli verilerin artis
gostermesi, degisik canli gruplarina ait taksonlarin, tanimlanma dogrulugu da o
derecede artmaktadir ki bu durum yeryiiziindeki yasamin barkodlanmasini

kolaylagtirmaktadir (Kress, Robledo, Uriarte ve Erickson, 2015) (Sekil 1.6).
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Sekil 1.6 Ulkelere gore Barcode of Life Veri Sistemleri'nde (BOLD) yaymlanmis DNA barkodlarinin
say1st (Grant vd. 2021)

1.7. Darevskia Arribas, 1997

Siiriingenlerde eseyli iiremeden partenogenetik iireme tarzina gegis, genellikle
buzullasma dénemleri, beslenme, dogal olarak ortaya cikan yanginlar ve izolasyon
gibi faktorlere bagli olarak taksonlarin cografi dagilimda ortaya ¢ikan biiyiik
degisiklikler sonucunda gergeklesmektedir (Cuellar, 1977; Kearney, 2005). Bir
yandan eseyli, diger taraftan ise partenogenetik iireme tarzina sahip taksonlari igeren
gruplar tizerinde gerceklestirilen ¢alismalar, her iki tireme bi¢imini karsilastirma ve
nihai ekolojik etkilesimlerini analiz etme firsati saglamaktadir (Afonso vd. 2016).
Siirlingen siifinin alt takimlarindan kertenkeleler, ¢cok ¢esitli ireme tarzlar1 ve yasam
Oykiisii stratejileri nedeniyle bu tiir caligmalar agisindan iyi birer model organizma
konumundadirlar (Camargo, Sinerve ve Sites, 2010). Halihazirda kertenkele grubu
icerisinde  toplamda 8 cins  (Aspidoscelis, Darevskia, = Hemidactylus,
Hemiphyllodactylus, Heteronotia, Lepidodactylus, Lepidophyma ve Nactus)

partenogenetik ve bisekstiel tiirler igerir ki bu da onlar1 iremenin evrimi ve islevini

21



incelemek adina 6nemli bir konuma getirmistir (Avise, 2008). Squamata takimina
dahil tiirlerin yaklasik %0,6'sinin partenogenetik iireme tarzina sahip olduklari
bilinmektedir (Kearney, Fujita ve Ridenour, 2009). Lacertidae’ye dahil Kafkas kaya
kertenkeleleri grubunu olusturan Darevskia Arribas, 1997, cinsinin dagilis sahasini
Anadolu disinda Kafkasya, Giiney Hazar Denizi, Kuzey iran, Dogu Avrupa
(Balkanlar) ve Kirim Yarimadasi teskil etmektedir (Arribas vd. 2022). Orman ve
cayirlik sahalardan kayalik bolgelere kadar cok ¢esitli habitatlar1 igsgal eden 43 tiir ile
temsil edilmektedir (Uetz, Freed ve Hosek, 2023). Grup igerisinde degerlendirilen pek
cok tiir i¢in net diagnostik morfolojik karakterlerin olmamasi, bunlarla ilgili gegmiste
yiiriitiilen morfoloji bazli ¢alismalarin taksonomik yapida sorunlu ve ¢eliskili sonuglar
tiretmekten 6teye gidememesi sonucunu dogurmustur (Candan vd. 2021; Tarknishvili
vd. 2020). Omurgali siiflari i¢erisinde partenogenetik tireme ilk defa Darevskia cinsi
icerisinde tanimlanmistir. Lantz ve Cyren (1936) tarafindan yapilan caligmada
Ermenistan’dan bazi Lacerta saxicola armeniaca (giiniimiizde Darevskia armeniaca)
populasyonlarinda erkek bireylerin bulunmadigi belirtilmistir. Darevsky (1977)
Ermenistan’da sadece disilerden tesekkiil eden popiilasyonlarin bulundugu yerleri
belirterek s6z konusu popiilasyonlara dahil bireylerin partenogenetik iireme tarzina
sahip olduklarini 6ne siirmiistiir. Darevsky (1967) tarafindan Kafkasya bolgesinde
yayilis gosteren kaya kertenkelesi grubundan taksonlarin taksonomik durumu,
ekolojisi ve biyolojisine yonelik kapsamli calismada, Ermenistan ve Glircistan
cografyalarinda dort partenogenetik formun (ilerleyen donemde tiir statiisiine
yiikseltilmislerdir) (D. armeniaca, D. dahli, D. rostombekowi ve D. unisexualis)
bulundugu belirtilmistir. Ilerleyen siirecte, Tiirkiye'den, dncelikle bir (D. uzzelli)
(Darevsky ve Danielyan, 1977) sonrasinda da iki (D. bendimahiensis ve D.
sapphirina) partenogenetik form tanimlanmistir (Schmidtler vd. 1994). Darevskia
cinsine yonelik ilk molekiiler filogenetik ¢alismalar, ti¢ farkli genetik soy (rudis,
caucasica ve saxicola) hattina isaret etmektedir (Murphy, Fu, Macculloch, Darevsky
ve Kupriyanova, 2000). Cins icerisinde ortaya ¢ikan 7 partenogenetik form, caucasica
soy hattina dahil maternal tiirlerle (D. mixta ve D. raddei) rudis soy hattina dahil
paternal tiirler (D. valentini ve D. portchinskii) arasinda gerceklesen hibritlesme
neticesinde ortaya ¢ikmustir (Afonso vd. 2016; Murphy vd. 2000; Fu, Murphy ve
Darevsky, 1997; Tarknishvili vd. 2020). Partenogenetik tiirlerin ortaya ¢ikmasinda en
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fazla katkisi olan Darevskia raddei olup, 5 partenogenetik tiiriin [D. bendimahiensis
(Schmidtler, Eiselt & Darevsky, 1994), D. rostombekowi (Darevsky, 1957), D.
sapphirina (Schmidtler, Eiselt & Darevsky, 1994 D. unisexualis (Darevsky, 1966) ve
D. uzzelli (Darevsky & Danielyan, 1977)] ortaya ¢ikisinda maternal konuma sahiptir
(Baran, Avci, Kumlutas, Olgun ve Ilgaz, 2021; Fu vd. 1997). D. mixta ise D.
armeniaca ve D. dahli formlari i¢in anne soy hattin1 teskil etmektedir (Afonso vd.
2016). D. valentini, maternal konumda olan D. raddei tiiriiniin atasal form olarak
ortaya ¢cikmalarini sagladigi partenogenetik formlarin paternal soy hatti olarak 6ne
¢ikmaktadir (Afonso vd. 2016; Baratelli vd. 2021; Yanchukov vd. 2022; Fu vd. 1997).
Diger taraftan D. dahli, D. portchinskii ve D. rostombekowi partenogenetik formlari
icin maternal atasal soy hattini teskil etmektedir (Afonso vd. 2016; Baratelli vd. 2021,
Yanchukov vd. 2022) (Sekil 1.7).

Anasoy Babasoy
hatti Partenogenetik

hibrid
A

® armeniaca @

°d N\

Giircistan ve Kuzeydogu Anadolu Bélgesi

D.mixta [ 2 -® dahli [ ) @ D.valentini

® D.portschinskii Giircistan
D. raddei raddei @———@ rostombekowi @

® D.portschinskii Ermenistan
D. raddei nairensis @ ——@ uzzelli ° ® D.valentini Erzurum, Tiirkiye

\\
\ / ® D.valentini Van Golii Balgesi
D. raddei vanensis .\ ® unisexuvalis @
3 \ N\ 2

\ 2
® sapphirina + @
bendimahiensis

Sekil 1.7 Darevskia cinsi igerisindeki partenogenetik taksonlarin sematik kokeni. Fotograflar atasal
formlari isaret etmektedir: Maternal, D. mixta (A) ve D. raddei (C) ve paternal, D. valentini (B) ve D.
portchinskii (D) (Yanchukov vd. 2022)
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Darevskia cinsi iizerine gergeklestirilen ¢alismalar, partenogenetik kaya
kertenkelelerinin, giiniimiizden yaklasik 22-140 bin yil 6nce Geg¢ Pleistosen
doneminde meydana gelen buzullasmanin ciddi sekilde biseksiiel tilirlerin cografik
dagilislarini etkiledikleri bolgelerde ortaya ¢iktiklarina isaret etmekte birlikte (Afonso
vd. 2016; Girnyk vd. 2018; Moritz vd. 1992), yakin zamanda tiirlere ait cinsiyet
kromozomlarim1 konu edinen bir calismada partenogenetik tiirlerin kdkenlerinin
giintimiizden 0.5 ile 1 Milyon yil 6tesine dayandigi sonucuna ulasilmistir (Yanchukov
vd. 2022). Cinse dahil biseksiiel tiirlerin, dagilis sahalarinin ¢akismasinin yaninda
uygun olmayan cevresel kosullar, tiirler arasinda melez formlarin ortaya ¢ikmasini
tetiklemistir (Arakelyan vd. 2023; Freitas vd. 2019; Tarkhnishvili, Murtskhvaladze ve
Gavashelishvili, 2013). Bugiine kadar yapilan ¢alismalar partenogenetik hibrit tiirlerin
cogunlugunun geng formlar oldugu sonucunu gdstermistir ki, bu da kisa vadede ortaya
cikan ekolojik yonde avantajlara ragmen, partenogenetik lireme tarzinin evrimsel
zaman Ol¢egi acisindan ¢ok uzun bir siire siirdiiriilebilmesinin ¢ok da ihtimal dahilinde
olmadigimi akla getirmektedir (Moreira, Fonseca ve Rojas, 2021; Yanchukov vd.
2022). Omurgalilarda partenogenetik formlarin yakin akraba eseyli tiirler arasindaki
melezlesme sonucunda ortaya ¢iktiklarina dair pek ¢ok kanit s6z konusu olmakla
birlikte (Cuellar, 1974), tiirler aras1 melezlesmeye ve iki tiire ait erkek ve disi bireyler
arasindaki prezigotik lireme engellerinin {istesinden nasil gelindigi konusu hala
belirsizligini korumaktadir (Arakelyan vd. 2023). Atasal formlarinin 6nemli 6lgiide
cesitlenmesinin (Murtskhvaladze, Tarkhnishvili, Anderson ve Kotorashvili, 2020)
yaninda genetik, morfolojik ve davranigsal adaptasyonlarin nasil gelistigi g6z Oniine
alindiginda (Tarknishvili vd. 2020), bu durum Darevskia cinsi i¢in oldukga sasirticidir.
Darevskia cinsi igerisindeki partenogenetik formlarin olusmalarinda en az ig
hibridogenezin yer aldig1 diistiniilmektedir (Fu, Murphy ve Darevsky, 2000). Cinsin
cesitlenmesindeki en biiyiik etkenler hibridizasyon ve poliploidizasyondur (Arakelyan
vd. 2023). Poliploidizasyon, popiilasyon i¢indeki bireylerden bazilarinin kromozom

sayisinin artmasi olay1 olarak tanimlanmaktadir (Sekil 1.8 ve 1.9).

Partenogenetik bireyler ve eseyli tiirler arasi caprazlama sonucu triploid ve
tetraploid bireyler ortaya g¢ikarken, Darevskia cinsine mensup higbir tiir triploid

degildir. Partenogenetik kertenkelelerin, eseyli tiirler ile ayn1 ortamda yasadiklar1 ve
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biyolojik ozellikleri de birbirine benzedigi icin, incelenmesi olduk¢a zordur

(Arakelyan vd. 2023).

D. unisexualis D. armeniaca

0o

D. sapphirina

ST

Sekil 1.8 Darevskia cinsine ait tiirler arasi hibridizasyon agi. Kirmiz1 daireler caucasica soy hattindan
disileri, mavi daireler rudis soy hattindan erkekleri ve sar1 daireler melezlenme sonucu ortaya ¢ikan
partenogenetik tiirleri géstermektedir. Triploid (3n) bireyler partenogenetik ve eseyli tiirler arasi geri
caprazlama sonucunda ortaya g¢ikarken, tetraploid (4n) bireyler triploid bireyler ve eseyli tiirler arasi
geri caprazlama sonucu ortaya ¢ikarlar ve yalmzda erkek bireylerden olusmaktadirlar (Arakelyan vd.
2023)

Lacertidae’de bulunan Darevskia Arribas, 1997 cinsinin 43 tir icerdigi
bilinmektedir (Uetz vd. 2023). Bu cinse mensup tiirler i¢in bilinen en onemli
bulgulardan biri grubun partenogenetik tiirleri igermesidir. Darevskia cinsi igerisinde
yer alan ve Tiirkiye’de de yayilis gosteren 5 farkli partenogenetik tiir mevcuttur: D.
armeniaca (Mehely, 1909), D. bendimahiensis (Schmidtler, Eiselt & Darevsky, 1994),
D. sapphirina (Schmidtler, Eiselt & Darevsky, 1994), D. unisexualis (Darevsky, 1966)
ve D. uzzelli (Darevsky & Danielyan, 1977). Mevcut tez ¢alismasi kapsaminda bu

partenogenetik tiirler arasindaki filogenetik iliskilerin molekiiler diizeyde agiklanmasi,
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her bir tiire ait genetik ¢esitliligin tespit edilmesi ve barkodlama ¢alismalar1 yapilarak
tiir isimlerinin tescillenmesi beklenmektedir. Orneklere ait mtDNA’nin COIl gen
bolgesi kullanilmak suretiyle partenogenetik formlarin hem daha Oncesinde
yapilmamis barkodlama yontemi tatbikiyle taksonomik durumlari netlestirilecek hem
de genetik yapilarinin ortaya ¢ikarilabilmesi miimkiin olacaktir. Ayrica mevcut tez
calismasi tiir dagilimlari agisindan hem dogal bir kdprii hem de bir bariyer konumunda
olan iilkemiz herpetofaunik zenginliginin ortaya c¢ikarilmasina onemli bir katki

saglayacaktir.

Yeni tiirler 4nQd

Partenogenetik tiirler

2nQQ

“RUDIS" 2nQJ “CAUCASICA"2n9d|

Partenogenetik tiirler
2nQQ

I T “CAUCASICA]
“RUDIS’ 2nQd
2094

Sekil 1.9 Ploidi seviyesinin evrimsel siireci. Gri alanlar tiirler aras1 melez bolgeler. Oklar tiirler arasi
hibridizasyon sonucunu gosterirken, kesikli oklar hibridizasyonun tahmini sonucunu gostermektedir.
rudis soy hattinda erkek bireyler D. valentini ve D. portchinskii’ye aittir. Caucasica soy hattinda disi
bireyler D. raddei ve D. mixta’ya aittir. Melezlenme sonucu ortaya ¢ikan partenogenetik tiirler, D.
armeniaca, D. bendimahiendis, D. dahli, D. rostombekowi, D. sapphirina, D. unisexualis ve D.
uzzelli’dir (Arakelyan vd. 2023)
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BOLUM iKi
MATERYAL VE METOT
2.1. Tiirlerin Sistematik Durumu
ALEM: Animalia
SUBE: Chordata
ALTSUBE: Vertebrata
UST SINIF: Tetrapoda
SINIF: Reptilia
TAKIM: Squamata
ALT TAKIM: Sauria
Familya: Lacertidae
Cins: Darevskia Arribas, 1997
Tiir: Darevskia armeniaca (Mehely, 1909) (Hemsin Kertenkelesi)

Tir: Darevskia bendimahiensis (Schmidtler, Eiselt & Darevsky, 1994)
(Bendimahi Kertenkelesi)

Tiir: Darevskia sapphirina (Schmidtler, Eiselt & Darevsky, 1994) (Van

kertenkelesi)
Tiir: Darevskia unisexualis (Darevsky, 1966) (Agr1 Kertenkelesi)

Tiir: Darevskia uzzelli (Darevsky & Danielyan, 1977) (Uzzel Kertenkelesi)
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2.2.  Tiirlerin Morfolojik, Ekolojik ve Biyolojik Ozellikleri

2.2.1. Darevskia armeniaca (Mehely, 1909) (Hemsin Kertenkelesi)

Yedi partenogenetik kaya kertenkelesi tiiriinden biri olan Darevskia armeniaca tiirii
ilk kez 1909 yilinda Mehely tarafindan Sevan’dan (Ermenistan) Lacerta saxicola
olarak tavsif edilmistir. Dagilis sahasini Tiirkiye’nin kuzeydogusu, kuzey ve kuzeybati
Ermenistan, giiney Giircistan ve bati Azerbaycan’in teskil ettigi bu tiir, iilkemizde
Trabzon, Ardahan ve Kars illerinde bulunmaktadir (Baran vd. 2021; Yasar, Cigek,
Mulder ve Tok, 2021). Viicut boyu yaklasik olarak 18 cm kadardir. Dorsal pullar diiz
veya hafif ¢ikintilidir. Masseterik ¢ok biiyiik, tympanal plak ile aralarinda bir sira plak
bulunur veya s6z konusu plaklar temas eder, supraciliar graniil siralar1 daima kesiklidir
(Darevsky, 1967; llgaz, 2004). Basmin istiindeki zemin rengi sarimsi kahverengi
olmakla birlikte iizerinde lekeler bulunur. Dorsal ortasinin zemin rengi yesil, yesilimsi
sar1 veya yesilimsi kahverengi renkleri arasinda degisiklik gosterebilir. Bu zemin
renginin tstiinde de lekeler bulunur. Govde yanlarinda temporal seritler koyu renkli
ve lekelidir. Bu seritlerin orta bolimiinde 6n ayak hizasinda bir iki tanesi mavi, geri
kalanlar1 beyaz renkte kiiciik yuvarlak lekeler mevcuttur. Basinin alt kismi beyazdir.
Ventral plaklart mavi renktedir, lizerinde koyu lekeler bulunur. Karin tarafinin zemin
rengi sar1, limon saris1 ve beyaz renklidir (llgaz, 2004; Iret, 2004) (Sekil 2.1). Daglik
bolgelerde kayalik, taglik kisimlarla kayalik yamacglarda ve step bolgelerde yasar.
Yiiksek steplerde otlar ve kayalarin arasinda goriiliir. Bazen harabelerde ve binalarin
duvarlarinda rastlanilir. Bocek tiirleri ve yumusakgalar ile beslenirler. Hibernasyondan
¢ikma siireleri yasadiklar1 alanin yiiksekligine bagli olmakla birlikte yaklasik olarak
mart ve mayis aylarina denk gelmektedir. Disi, yaklasik olarak 3-4 kadar yumurta
birakmaktadir. Kulugka siiresinin 55 giin kadar siirdiigii bilinmektedir. Yavrularin,
yumurtadan ¢ikmasi agustos basina denk gelmektedir (Baran vd. 2021). Maksimum
Oomiir stireleri 8 yil, cinsel olgunluga ulasma yaslar1 ise 3 yil olarak belirlenmistir
(Arakelyan ve Ananjeva, 2001). Deniz seviyesinden 1800-2500 metre yiikseklikler
arasinda yayilig gosterir. IUCN (International Union for Conservation, Diinya Dogay1
Koruma Birligi) kriterlerine gore en az endise verici (Least concern, LC) yani nesli
tehlikede olmayan tiirler arasindadir. CITES (Convention on International Trade in

Endangered Species of Wild Fauna and Flora, Yabani Hayvan ve Bitki Tiirlerinin
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Uluslararasi Ticaret Konvansiyonu) sozlesmesi eklerinde yer almazken BERN (Berne
Convention on the Conservation of European Wildlife and Natural Habitats,
Avrupa'nin Yaban Hayat1 ve Dogal Yasama Ortamlarinin Korunmast) sézlesmesi Ek

3’e gore koruma altindadir.

Sekil 2.1 Darevskia armeniaca tiiriine ait bir 6rnegin dorsolateral goriiniimii (Panner, 2006)

2.2.2. Darevskia bendimahiensis (Schmidtler, Eiselt & Darevsky, 1994)
(Bendimahi Kertenkelesi)

Viicut boyu yaklagik olarak 19 cm kadardir. Postocular plak, parietal plakla her
zaman temas halindedir. Posttemporal plaklar 4 tanedir. G6vde yanlarinda kiiciik mavi
renkli lekeler mevcuttur ve bunlar en fazla ii¢ tanedir. Basin {istlinlin zemin rengi a¢ik
kahverengimsi griye yakindir ve burada koyu lekeler bulunur. Bu lekeler, dorsal
kismin tamamini kaplamakta ve kuyruga kadar devam etmektedir. Govde yanlarinin
zemin rengi, dorsal kismin renginden daha koyudur. Buradaki lekeler ise daha agik
renklidir. Ventral kisim lekesiz kirli beyazdir. Dig ventral plak tizerinde, bu plaklarin
dorsal pullara temas ettigi kisimlarda biiylik mavi lekeler bulunur (Sekil 2.2). Taslik
ve yer yer kayalik olan suya yakin ¢ayirlik kisimlarda yasar. Sikistirildiklarinda dik
kaya yiizeyinden asagiya atlarlar. Bocek ve yumusak omurgasiz canlilarla beslenirler.

Disi, yaklagik iki kadar yumurta birakir. Nisan ve ekim aylari arasinda aktiftirler.
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Ulkemize endemik bir tiirdiir (Baran vd. 2021; Iret, 2004). Tiire ait 6rnekler 3 yasinda
cinsel olgunluga ulagmakta olup 7 yasma kadar yasamini siirdiiren bireyler
saptanmustir (Yildirim, Ilgaz, Kumlutas ve Giil, 2021). Endemik olan bu tiir, dar bir
sahada yayilis gostermekte olup yurdumuzda Van’da Muradiye ve Caldiran, Agri’da
ise sadece Dogubeyazit’dan bilinir. 1800-2300 metre yiiksekliklerde yasar (Baran vd.
2021). IUCN kriterlerine gore neslinin tiikenme riski oldukga yiiksek (Endangered,
EN) tiirler arasindadir. CITES s6zlesmesi eklerinde yer almazken BERN s6zlesmesi

Ek 3’e gore koruma altindadir.

Sekil 2.2 Darevskia bendimahiensis tiiriine ait bir 6rnegin dorsolateral goriiniimii (Panner, 2002)

2.2.3. Darevskia sapphirina (Schmidtler, Eiselt & Darevsky, 1994) (Van
Kertenkelesi)

Viicut boyu diger tiirlere nazaran daha kiigiik yapili olmakla birlikte yaklasik 16 cm
kadardir. Postocular plak, parietal plaga genellikle temas eder. Posttemporal plak
sayi1s1 4 tanedir. Govdesinin yanlarinda sayis1 3-7 arasinda degisen biiyiik mavi lekeler
bulunur (Akman, Yildiz, Gé¢men ve Igci, 2016; iret, 2004; Schmidtler, Eiselt ve

Darevsky, 1994). Basinn iistiiniin zemin rengi gri kahverengidir. Uzerinde az sayida
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lekeler mevcuttur. Dorsal zemin rengi genellikle yesilimsi gri olmakla birlikte bazen
hafif sarimsi gri de olabilir. Bu zemin iizerinde diizensiz ve ince lekeler vardir. Gévde
yanlarmin zemin rengi, dorsal kisimdan koyudur. On bacaklarinin gévdeye baglandigi
kisimlarda i¢leri mavi renkli olan sayis1 3-7 arasinda degisen lekeler bulunur. Viicudun
ventral kismi kirli beyaz ve lekesizdir. En distaki ventral plaklarin dorsal pullarla
temas ettigi kisimlarda mavi lekeler mevcuttur (Baran vd. 2021; iret, 2004) (Sekil 2.3).
Ulkemize endemik tiiriin giiniimiize kadar yapilan ¢alismalar sonucunda, ¢ok dar bir
sahada 3 farkli lokalitede (Ercis’in 30 km kuzeybatisi, Derecik-Zall1 kdyleri ve 5 km
Duracak-Ortayayla koyleri) varligimi siirdiirdiigii belirlenmistir (Akman vd. 2016).
Yiiksek step bolgelerdeki karstik ve volkanik—bazalt kayaliklarda yasayan tiir, bocek
ve yumusak omurgasiz canlilarla beslenirler. Disi yaklasik 2-4 kadar yumurta birakar.
Haziranda birakilan yumurtalardan agustos ay1 igerisinde yavrular ¢ikar (Akman vd.
2016). Tiire ait en yash bireyinin 6 yasinda oldugu ve eseysel olgunluga {iglincii
hibernasyon déneminden sonra eristigi bilinmektedir (Arakelyan vd. 2013). IUCN
kriterlerine gore en az endise verici (LC) yani nesli tehlikede olmayan tiirler
arasindadir. CITES s6zlesmesi eklerinde yer almazken BERN sozlesmesi Ek 3’e gore

koruma altindadir.

Sekil 2.3 Darevskia sapphirina tiiriine ait bir 6rnegin dorsolateral gériiniimii (Panner, b.t)
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2.2.4. Darevskia unisexualis (Darevsky, 1966) (Agr1 Kertenkelesi)

Viicut boyu 20 cm’dir ve sirt pullar diizdiir. Rostral plak internasal plak ile temas
halindedir ve bu temas ¢izgisi uzundur. Postocular, parietal plaga genellikle temas
eder. Subocular ile l.supratemporal plak arasinda en dar kisimda dort adet plak
mevcuttur. Preanal plak sayisi1 1-2 tanedir. Masseterik ile tympanik arasinda 2-4 adet
kiiciik pul bulunur (Darevsky, 1967; iret, 2004). Basin {istiiniin zemin rengi
kahverengi, hafif yesilimsi gri veya daha koyu kahverengimsi gri olabilir. Zemin
tizerinde siyah lekeler mevcuttur. Bu lekeler sirt bolgesinde de devam eder. Govde ve
boyun yanlarinin zemin rengi sirttan daha koyudur, iizerinde i¢ kisimlar1 beyazimsi
yuvarlak lekeler vardir. Bu lekelerden 6n bacagin iist tarafinda yer alan lekelerden 1-
3 tanesinin i¢ kism1 mavidir. On bacaklarm iist tarafinda kiigiik siyah ve daginik lekeler
vardir. Arka bacagin iist tarafindaki lekeler daha agik renklidir. Viicudun alt tarafi
lekesiz beyazimsidir. Zemin rengi diger ventral plaklardan daha koyu olan dis ventral
plaklar iizerinde koyu mavi lekeler mevcuttur. Bu lekeler, ventral plaklar {izerinde, sirt
pullarma yakin boélgelerdedir (Sekil 2.4). Taslik ve kayalik bolgelerde yasarlar.
Ucamayan bocek tiirleri ile beslenirler. Bir disi temmuz ayinda 5 kadar yumurta birakir
(Baran vd. 2021). Incelemeler sonucunda cinsel olgunluga iiciincii hibernasyondan
sonra ulastig1 ve 8 yasinda bireylere rastlanmigtir (Arakelyan vd. 2013). Nisan-may1s
aylarinda aktiftirler. Hibernasyona ekim ayinda girerler. Tiirkiye’de Dogu Anadolu
Bolgesi’nde Erzurum, Kars, Ardahan ve Agri’da yayilis gosterirler. IUCN kriterlerine
gore nesli tiikenmekte olan veya tehdit altinda (Near threatened, NT) statiisiindedir.
CITES sozlesmesi eklerinde yer almazken BERN so6zlesmesi Ek 3’e gore koruma

altindadir.
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Sekll 2.4 Darevskla unlsexualls tiiriine ait bir 6rnegin dorsolateral goriiniimii (Panner, 2005)

2.2.5. Darevskia uzzelli (Darevsky & Danielyan, 1977) (Uzzel Kertenkelesi)

Viicut boyu 18 cm’dir. Sirt pullar diizdiir. Rostral plak ile internasal plak temas
etmez veya eder. Subocular ile 1.supratemporal plak arasinda en dar kisimda {i¢ adet
plak mevcuttur. Preanal plak sayisi genellikte 2 tanedir. Postocular, parietal plak ile
temas etmez. Posttemporal plak sayisi ii¢ tanedir. Sirttaki lekeler orta kisimda boyuna
occipital bant seklindedir (iret, 2004). Basin istii grimsi kahverengidir ve genellikle
lekesizdir. Sirt tarafin zemin rengi genellikle yesilimsi gri, daha koyun tonda veya
grimsi kahverengidir. Bu zemin {izerinde siyah lekeler bulunur. Lekeler, sirt ortasinda
birbirine daha yakin konumlanirlar. Bu durumda, sirt ortasinin iki yaninda lekesiz
kisimlar goriiliir. Bag ve gdvde yanlarinin zemini sirt taraftan daha koyu renklidir.
Boyun ve govde yanlarinda ortasi sarims1 beyaz yuvarlak lekeler govde ortasinda
belirgindir. Sirt ortasindaki koyu lekeler kiigiilerek kuyrugun baglangi¢ kismina kadar
devam eder. On bacaklarin iist tarafinda kiiciik ve seyrek siyah lekeler vardir. Alt taraf
yesilimsi sar1 veya beyazimsi renklidir. D1s ventral plaklar lizerinde agik mavi lekeler
bulunabilir (Baran vd. 2021; iret, 2004) (Sekil 2.5). Bitkilerin seyrek oldugu taslhk ve
kayalik bolgelerde yasarlar. Bocek ve yumusakea tiirler ile beslenirler (Baran vd.
2021). Incelemeler sonucunda, cinsel olgunluga iiciincii hibernasyondan sonra ulastig1
ve 6 yasinda bireye rastlanmistir (Arakelyan vd. 2013). Endemik bir tiirdiir. Dogu

Anadolu Boélgesi’nde Erzurum ve Kars illerinde yayilis gosterir. IUCN kriterlerine
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gore EN statiisiindedir. CITES sozlesmesi eklerinde yer almazken BERN sozlesmesi

Ek 3’e gore koruma altindadir.

Sekil 2.5 Darevskia uzzelli tiiriine ait bir 6rnegin dorsolateral goriintimii (Panner, 2005)

2.3.  Orneklerin Temini

Arastirma konusunu olusturan Darevskia cinsine ait 6rnekler onceki yillarda cinse
ait partenogenetik tiirlerin yayilis gosterdigi bolgelerden toplanan ve Dokuz Eyliil
Universitesi Fauna ve Flora Arastirma ve Uygulama Merkezi biinyesinde yer alan
hayvan koleksiyonundan temin edilmistir. Calisma kapsaminda degerlendirilen
orneklere ait lokaliteler Sekil 2.6’da gosterilmis olup Tablo 2.1°de ayrintili olarak bilgi
verilmistir [Calismada kullanilan Darevskia sapphirina tiiriine ait 6rnekler Adiyaman
Universitesi Zooloji Miizesi (ZMADYU) envanterine kayitli olup Prof. Dr. Mehmet
Ziilfi YILDIZ dan temin edilmistir].
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Sekil 2.6 Caligma kapsaminda degerlendirilen popiilasyonlarin lokaliteleri (Sayilar i¢in Tablo 2.1%e

bakiniz)

Tablo 2.1 Tiirlerin yayilis gosterdigi lokaliteler ve DNA kodlari

Harita ] Toplanma
Tiir Lokalite o DNA Kodu
Numarasi Tarihi
17 11.07.2010 | Dsapl5, Dsapl7, Dsap18,
o Ercis, Van
D. sapphirina Dsap19
16 [Ercis-Patnos aras1 24. km., Van [11.07.2010| Dsap20, Dsap21, Dsap23
18 Muradiye Selalesi, Van 27.07.2015| Dbenl, Dben2, Dben4
. o 19 Caldiran-Dogubayazit aras1 10.  [26.07.2015
D. bendimahiensis Dben5, Dben6
km., Van
19 Caldiran, Van 01.07.2015 Dben12, Dben13
3 Ardahan 18.07.2016 Darm1, Darm2
D. armeniaca 1 Bagdasan Koyii, Ardahan 26.05.2018 Darm5
6 Cildir Golii, Ardahan 25.07.2015 Darm6, Darm7
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Tablo 2.1’in devami

2 IArdahan-Gole aras1 10. km., 24.07.2015
) Darm10
D. armeniaca /Ardahan
5 Meryem Kdyii, Ardahan 03.07.2015 Darm14, Darm15
14 Aktas Koyli, Agr 30.06.2015 Duzz?2
10 Katerina Kogkii, Sarikamis, Kars [04.07.2015 Duzz3, Duzz4
b i 13 'Yazilitag Koyti, Horasan, Erzurum| 30.06.2015 Duzz7, Duzz8
. uzzelli
9 Catak, Sarikamig, Kars 22.07.2013 Duzz9
7 Kars 22.07.2013 Duzz11, Duzz12
8 Boyali, Sartkamis, Kars 22.07.2013 Duzz14
4 Hanak, Ardahan 03.07.2015 Dunil, Duni2
14  |Aktas Koy, Erzurum 30.06.2015 Duni3, Duni4
15 Diyadin, Agr1 01.07.2015 Duni5, Duni6
. . 11 Mescitli, Sarikamis, Kars 22.07.2013 Duni7
D. unisexualis
7 Kars 22.07.2013 Duni8, Duni9
13 'Yazilitag Koy, Horasan, Erzurum| 30.06.2015 Dunil0, Dunill
12 Haciahmet Kdyii, Horasan, 21.07.2013 .
Dunil2
Erzurum

2.4. Laboratuvar Calismasi

5 farkli partenogenetik kertenkele tiiriiyle ilgili yapilmasi planlanan laboratuvar
calismalarinin gerceklestirilebilmesi i¢in her bir 6rnegin kuyruk kismindan yaklasik
0,5 cm olacak sekilde bir doku parcasi alinmistir. Alinan pargalar %98’lik alkol
igerisine yerlestirilmis ve ardindan -80°C’deki derin dondurucuda saklanarak bir doku
kiitiiphanesi olusturulmustur. Her bir doku 6rnegine bir kod numarast verilmek

suretiyle kayit altina alinmistir (Tablo 2.1).

2.4.1. Molekiiler Analizler

Molekiiler calisma i¢in her bir 6rnege ait kuyruktaki kas dokusu kullanilmstir.
Molekiiler ¢aligmalarin ilk basamag1 olarak DNA izolasyonu i¢in her bir doku 6rnegi

yaklasik 0,02 mg olacak sekilde steril bisturi yardimi ile mekanik olarak pargalanarak
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1,5 ml’lik ependorf tiiplerine aktarilmig ve laboratuvar c¢alismalarinin diger

basamaklarina geg¢ilmistir.

2.4.1.1. DNA izolasyonu

Kigiiltiilmiis doku 6rneklerinden GeneAll DNA izolasyon kiti kullanilarak DNA
izolasyonu gerceklestirilmistir. Bu asamada gercgeklestirilen basamaklar asagida

sirastyla verilmistir:

1) Dokunun bulundugu ependorf tiip igine 200 pL Buffer CL eklenerek

vortekslenmistir.

2) 20 pL proetinase K eklenerek vortekslenmistir. Kapak parafilm ile

kapatilarak 56 °C’de en az 3 saat inkiibasyona birakilmistir.

3) Inkiibasyonun sonunda 200 pL Buffer BL eklenerek vortekslenmistir. 10
dakika boyunca 70 °C’de inkiibe edilmistir

4) 200 pL etanol eklenerek vortekslenmistir.
5) Tiim iiriin spin kolona aktarilarak 8000 rpm’de 1 dakika santrifiij yapilmistir.
6) 600 uL Buffer BW eklenerek, 8000 rpm’de 1 dakika santrifiij yapilmistir.

7) 700 uL Buffer TW eklenerek, 8000 rpm’de 1 dakika santrifiij yapilmastir.
Son olarak 13000g’de 1 dakika santrifiij yapilmistir.

8) Spin kolon yeni bir ependorf tiipe alinmustir.
9) 100 pL Buffer AE eklenerek, 13000g’de 1 dakika santrifiij yapilmistir.

Bu sekilde elde edilen DNA numuneleri -20°C derin dondurucuda muhafaza

edilerek sonraki asamada Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) i¢in kullanilmustir.
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2.4.1.2. Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR)

Bu calisma kapsaminda degerlendirilmek {izere mitokondriyal DNA’da (mtDNA)
yer alan sitokrom oksidaz subunit | (COIl) gen bolgesinin kismi dizisi molekiiler
belirte¢ olarak hedeflenmistir. Bu gen bolgesinin Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR)

ile cogaltilmasi i¢in Tablo 2.2°de verilen primeler kullanilmistir.

Tablo 2.2 COI gen bolgesinin PCR ile ¢ogaltilmasinda kullanilan primerler

Primer Kodu Primer Dizisi (5'-...-3') Kaynak
GGTCAACAAATCATAA
LCO1490
AGATATTGG
Folmer vd. 1994
TAAACTTCAGGGTGACC
HCO02198
AAAAAATCA

Polimeraz Zincir Reaksiyonunun (PCR) basarili bir sekilde gergeklesmesi igin

gerekli reaksiyon sartlar1 Tablo 2.3’de verilmistir.

Tablo 2.3 COI barkod bolgesinin PCR ile ¢ogaltiminda kullanilan reaksiyon kosullar1 (dk: dakika; sn:
saniye).

Baslangic Denatiirasyon | Baglanma Uzama Son Dongii
Denatiirasyonu Uzama
95 °C/5 dk 95 °C/1 dk 46°C/1dk | 72°C/45sn | 72°C/5 dk 35

PCR islemi sonrasinda elde edilen iiriinler agaroz jel -elektroforezi ile
gortintiilenerek kontrol edilmistir. Cogaltma basarisinin yiiksek oldugu tespit edilen
tirtinler DNA dizilerinin elde edilebilmesi i¢in sekanslama analizi yapilmak {izere bir

firmaya gonderilmistir.
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2.4.1.3. Filogenetik Analizler

DNA dizi analizi sonucunda elde edilen tiim ¢ikti1 dosyalar tek tek incelenerek
okuma basaris1 diisiik olan diziler tespit edilmistir. Bu sekilde sonug¢ alinamayan
ornekler i¢in tiim laboratuvar iglemleri tekrarlanarak basar1 saglanmaya caligilmistir.
DNA dizilime analizi sonucunda elde edilen COI gen bolgesine ait 586 baz ¢iftlik

bolge genetik analizlerde kullanilmistir.

Oncelikle DNA dizileri MAFFT v7 (Kazutaka ve Daron, 2013) programi
kullanilarak hizalanmigtir. Haplotip sayisi ve ¢esitliligi DnaSP v5 (Librado ve Rozas,
2009) programi kullanilarak belirlenmistir. Ayrica tiirler arasindaki genetik uzaklik
degerleri MEGA X (Kumar, Stecher, Li, Knyaz ve Tamura, 2018) programi
kullanilarak hesaplanmistir. Filogenetik agac analizlerinin gerceklestirilmesi igin en
iyi DNA degisim modeli IQ-TREE! (Trifinopoulos, Nguyen, von Haeseler ve Minh,
2016) kullanilarak tespit edilmistir. Yiriitiilen analiz sonucunda en uygun degisim
modeli Maksimum Olasilik analizi icin TPM2 ve Bayesian Yaklasimi i¢in ise

HKY-+gamma olarak bulunmustur.
1IQ—TREE web: http://igtree.cibiv.univie.ac.at/

Filogenetik aga¢ topolojisini olusturmak igin Neighbor-Joining (NJ), Maximum
Olasilik (ML) ve Bayesian Yaklasimi (BI) uygulanmistir. NJ analizi MEGA X
programinda p-distance evrim modeli altinda ve bootstrap 1000 olacak sekilde
gerceklestirilmistir. ML analizi IQ-TREE (Trifinopoulos vd. 2016) programi ile
bootstrap degeri 100 olacak sekilde standart algoritma ile yiiriitiilmiistiir. Son olarak
Bayesian analizi MrBayes v3 (Ronquist vd. 2012) programi kullanilarak yapilmistir.
Bu analiz i¢in her bir déngiide 2x107 jenerasyon yapilmis olup, her 100 jenerasyonda

bir agac topolojisi kayit altina alinmistir.

Bulgular sonucu elde edilen filogenetik agactaki dallarmn tiirleri temsil etme
durumlar tiir agaci analizleri (Species delimitation) ile sinanmistir. Bunun igin farkl
yaklagimlar uygulanmistir: (i) ABGD (Puillandre vd. 2012), (ii) bPTP (Yang vd.
2013), (iii) mPTP (Kapli vd. 2017), (iv) GMYC (Fujisawa ve Barraclought, 2013) ve
(v) TCS (Clement, Posada ve Crandall, 2000).
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ABGD! (Automatic Barcode Gap Discoversy) analizi, barkod bosluguna dayali
olarak tiirleri siralar ve bu sekilde aday tiir sayis1 elde edilir (Puillandre vd. 2012).
ABGD analizi, Kimura-2-Parametresi (K2P) kullanilarak gerceklestirilmistir.
Degiskenlik degeri (p) 0,001 (pmin) ve 0,1 (pmax) arasinda ayarlanmistir.

PTP (Poisson tree processes) yaklasimi, ortaya ¢ikan dallar {izerinden tiir sinirlarini
tahmin etmek i¢in kullanilir (Zhang, Kapli, Pavlidis ve Stamatakis, 2013). Bu amagla
hem bPTP? (Bayesian poisson tree processes) hem de mPTP? (multi rate poisson tree
processes) (Kapli vd. 2017) analizleri gergeklestirilmistir. Bu analizlerin
yiiriitiilebilmesi i¢in ML analizi sonucu elde edilen filogenetik aga¢ kullanilmis olup,

dis gruplar dahil edilmemistir.

GMYC (Generalized Mixed Yule Coalescent) analizi, R.4.2.2 ( http://www.R-
project.org) programinda ‘ape’ paketi (Paradis, Claude ve Strimmer, 2004)
kullanilarak gerceklestirilmistir. Analizi gerceklestirebilmek i¢in ihtiya¢ duyulan
ultrametrik agag¢ topolojisi BEAST v1.10.4 (Rambaut, Suchard, Xie ve Drummond,
2018) programi ile elde edilmistir. Bu analiz uncorrelaed relaxed clock modeli altinda
108 jenerasyon olacak sekilde dort tekrarli gergeklestirilmistir. Her tekrar sonucunda
elde edilen ¢iktilarin giivenirligi Tracer v1.7.2 (Rambaut vd. 2018) programi ile
kontrol edilmis ve LogCombiner v1.10.4 programi ile burn-in %25 olacak sekilde
birlestirilmistir. Son olarak bu birlestirilmis doysa tizerinden TreeAnnotator v1.10.4
programt ile GMYC analizinde kullanilmak iizere bir konsenslis agaci

olusturulmustur.

Tiir smirlarinin belirlenmesine yonelik son olarak TCS v.1.21 (Clement, Posada ve
Crandall, 2000) programinda baglanti sinir1 %90 olacak sekilde istatistiksel parsimoni

analizi yuritilmiistiir.

! abgd web: https://bioinfo.mnhn.fr/abi/public/abgd/abgdweb.html
2 bPTP web: https://species.h-its.org/
3 mPTP web: https://mptp.h-its.org/#/tree
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Haplotipler arasindaki soy akrabaligi Oriintiisiiniin ortaya g¢ikarilmasi i¢in POpART
v1.7 (Leigh ve Bryant, 2015) program1 kullanilmistir.

2.5 Barkodlama Analizi

Barkod bolgesindeki dizi farkliliklar (tiir ici ve tiirler aras1 varyasyonlar, en yakin
komsu tiire olan genetik uzaklik), Kimura-2-Parametre (K2P) metodu kullanilarak
hesaplanmistir ve bu hesaplamalar igin "Barcode Gap Analysis" arac1 (BOLD) (BOLD

systems v3, b.t) kullanilmustir.
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BOLUM UC
BULGULAR

Gergeklestirilen analizler sonucunda, veri setinin toplamda 4 farkli haplotip i¢erdigi
tespit edilmistir. Tespit edilen haplotiplerden biri D. armeniaca tiiriinii, bir digeri ise
D. bendimahiensis ile D. sapphirina tiirlerinin her ikisini birden temsil etmektedir.
Bununla birlikte D. unisexualis ile D. uzzelli tiirleri de ayn1 haplotipi paylasirken, bir
D. unisexualis popiilasyonu (Horasan, Erzurum) ayr1 bir haplotip olarak ortaya
cikmaktadir.

Tirkiye’de yayilis gosteren ve g¢alisma konusunu olusturan partenogenetik
Darevskia tiirlerinin, hesaplanan genetik uzaklik degerleri Tablo 3.1’de verilmistir.
Tablo geneli gz oniinde bulunduruldugunda, tiirler aras1 genetik uzakligin en fazla
oldugu D. armeniaca’nin iilkemizde dagilis gosteren diger partenogenetik kertenkele
formlarindan genetik olarak daha farkli oldugu goziikmektedir. En yiiksek deger, D.
armeniaca’nin %10,8 olarak D. unisexualis ve D. uzzeli’ye uzakligidir. En digiik
deger ise %3,1 olarak hem D. unisexualis hem de D. uzzelli’nin, hem D.
bendimahiensis hem de D. sapphirina’ya uzakligidir. Ayni haplotipi paylasan D.
bendimabhiensis ile D. sapphirina ve D. unisexualis ile D. uzzelli’nin genetik olarak

benzer olduklar1 sonucuna ulagilmistir.

Tablo 3.1 Tiirler aras1 genetik uzaklik degerleri (sol-alt) ve standart sapmasi (sag-iist)

1) ) @) (4) ()
(1) D. armeniaca 0,013 | 0,013 | 0,013 | 0,013
(2) D. bendimahiensis | 0,102 0,000 | 0,007 | 0,007
(3) D. sapphirina 0,102 | 0,000 0,007 | 0,007
(4) D. unisexualis 0,108 | 0,031 | 0,031 0,000
(5) D. uzzelli 0,108 | 0,031 | 0,031 | 0,000
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Calisma kapsaminda gerceklestirilen her bir gen agact analizi sonucunda 3 farkli
monofiletik grubun varligin1 destekleyen benzer agag¢ topolojileri olugsmustur. Buna
gore calisma konusunu olusturan partenogenetik tiirler icinde en farkli olan1 D.
armeniaca olarak 6ne ¢ikmaktadir. Her bir agagta, bir dal D. armeniaca tiiriinii temsil
etmektedir. Analizler sonucunda elde edilen soy hatlarini temsil eden dallarin
giivenilirligini gosteren bootstrap ve pp degerleri 100 ve 1.00 olarak karsimiza
¢ikmaktadir. Diger tiirler dikkate alindiginda D. sapphirina ile D. bendimahiensis ve

D. uzzelli ile D. unisexualis tiirlerinin ayn1 dallar1 paylastiklar1 gériilmektedir (Sekil
3.1,3.2ve 3.3).

Tree scale: 0.01
=D rudis MN613703

D rudis MNG13700

t D valentini MN613769
D valentini MN613711

{ D josefschmidtleri MN613715
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Sekil 3.1 Gergeklestirilen NJ analizi sonucunda bulunan filogenetik aga¢ (Dallar tizerindeki sayilar

bootstrap degerlerini ifade etmektedir)
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Tree scale: 0.01 ————
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Sekil 3.2 Gergeklestirilen ML analizi sonucunda bulunan filogenetik agag¢ (Dallar tizerindeki sayilar

bootstrap degerlerini ifade etmektedir)
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Sekil 3.3 Gergeklestirilen BI analizi sonucunda bulunan filogenetik agag¢ (Dallar {izerindeki sayilar

posterior probabilities degerlerini ifade etmektedir)
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Tablo 3.2. Tiir agac1 analizlerinin sonuglari

ABGD bPTP mPTP GMYC TCS
D. armeniaca 1 1 1 1 1
D. 2 2 1 2 2
bendimahiensis
D. sapphirina 2 2 1 3 2
D. unisexualis 3 3 1 4 3
D. uzzelli 3 3 1 5 3

Gergeklestirilen tiir agaci analizleri arasindan ABGD, bPTP ve TCS analizleri,
calisma grubunu 3 farkli tiire ayirmaktadir. Bu analizlerde D. armeniaca tiirii ayri1 bir
grup olarak gosterilirken, D. sapphirina ile D. bendimahiensis ve D. uzzelli ile D.
unisexualis tiirleri birbirinden ayrilmamis, tam tersine ayni tiir olarak gruplanmislardir.
Gergeklestirilen bir diger tiir agaci analizlerinden mPTP ise, her tiir i¢in bir ayrim
saglamamus, aksine sadece tek bir tiir grubu oldugunu gostermistir. Son olarak GMYC
analizi ise tim tiirleri tek tek ayirmis ve c¢alisilan grubun 5 farkli tiir igerdigini
gostermistir. Haplotipler arasindaki soy akrabaligini gostermek i¢in PopART programi

ile elde edilen gorsel asagida belirtildigi gibidir (Sekil 3.4).

Tablo 3.3 Incelenen Darevskia tiirleri iginde COI igin K2P mesafeleri

En yakin
Tiirler BIN N | Imin | Imax En yakin tiir DNN
komsu
DAREV-
D. armeniaca BOLD:AAE7437 | 1 | N/A 0 D. sapphirina 11,32
003-23
D. DAREV- o
) o BOLD:AAE3688 | 1 | N/A 0 D. sapphirina 0
bendimahiensis 003-23
o DAREV- D.
D. sapphirina BOLD:AAE3688 | 1 | N/A 0 ) o 0
002-23 bendimahiensis
DAREV-
D. unisexualis BOLD:AAJ4470 | 2 | 0.17 | 0.17 D. uzzelli 0
006-23
DAREV-
D. uzzelli BOLD:AAJ4470 | 1 | N/A 0 004.23 D. unisexualis 0
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Sekil 3.4 Haplotipler arasi soy akrabalig1

Tablo 3.3’¢ gore BIN (Barcode Index Number - Barkod Dizin Numarasi),
barkod kiimeleri i¢in BOLD tarafindan tiir i¢inde tanian bir tanimlama numarasi; N,
barkod dizilerinin sayist; Iy, tir igindeki minimum mesafe; I,,,, tir icindeki
maksimum mesafe; en yakin komsu, barkodlama siireciyle elde edilen en yakindan
iligkili tiirti temsil etmektedir. DNN, en yakin komsuya olan ortalama genetik mesafeyi

ifade etmektedir.

Tablo 3.3 goz oniinde bulunduruldugunda, barkodlama analizinin sonucunda D.
armeniaca’ya en yakin komsu tiir olarak D. sapphirina bulunmustur. Bu iki tiiriin
aralarindaki ortalama genetik mesafe 11,32 olarak hesaplanmistir. Diger yandan, D.
bendimahiensis ile D. sapphirina ve D. unisexualis ile D. uzzelli arasinda COI

profilleri agisindan genetik olarak farklilik tespit edilmemistir.
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Yerytiziindeki omurgali gruplart ele alindiginda, heniiz tanimlanmadig1 veya
kriptik tiirlerin tespiti tam anlamiyla ortaya konulamadigi i¢in tiir zenginligi hakkinda
genis bir bilgiye sahip olamadigimiz herpetofaunik ¢esitlilik yok olma tehlikesi
altindaki gruplarin basinda gelmektedir (Chambers ve Hebert, 2016; Hoffmann vd.
2010). Tiirlerin tespiti ve tamimlanmasi igin geleneksel morfolojiye dayali olarak
ylriitillen yontemler zaman alici olabilmektedir. Bu yavas isleyis, koruma
stratejilerinin gelistirilmesi noktasinda tiirlerin uygunsuz bir sekilde siralanmasina
neden olabilmekte ve bazen gizli kalmis bir tiiriin tanimlanmasina imkan taninmadan
yok olmasini beraberinde getirebilmektedir (Chambers vd. 2016). Genomun belli bir
bolimiiniin taksonlarin tanimlayicisi olarak kullanilabilecegi fikri Hebert vd. (2003a)
tarafindan yapilan ilk calismadan bu yana genis ¢apli bir sekilde kabul gérmektedir
(Drohvalenko vd. 2019). Giiniimiizde taksonlarin morfolojik ve molekiiler
tanimlamalar1 arasindaki boslugu dolduran DNA barkodlama yontemi, az bilinen veya
morfolojik tanimlamada zorluklar iceren gruplarda, gelismis teknolojiler ve dizileme
fiyatindaki ciddi diisiis sayesinde tiirlerin tanimlanmasi i¢in basit, hizli ve kesin bir
yontem olarak 6n plana ¢ikmaktadir (de Carvalho vd. 2007). Molekiiler diizeyde tiir
tayini yapmak amaciyla DNA barkod bolgesi olarak en ¢ok kullanilan genler arasinda
mitokondriyal genom iizerinde bulunan ve yaklasik 500-700 baz ¢iftlik uzunluga sahip
sitokrom c¢ oksidaz alt birim 1 (COI) gen bolgesi gelmektedir (Kress ve Erickson,
2008). COI genine dayali olarak yiiriitiilen ve tiirlerin 6n tanimlamasini saglayan DNA
barkodlama, herpetofaunik dahil olmak iizere bir¢ok organizmada tiirlerin tespitini ve
kesfedilmesini kolaylagtirmistir (Chambers vd. 2016). Her ne kadar yakin zamana
kadar COIl gen bolgesine dayali olan ve galisma grubunu olusturan taksonlarin
evrimsel ge¢misini, dagilislar ile ilgili biyocografik durumlarini ve filocografik
Oriintlilerini ortaya ¢ikarmak icin yiiriitiilen ¢caligmalar olsa da 6zellikle stiriingenler
tizerinde DNA barkodlama yaklagiminin uygulandigi ¢ok az sayida ¢alisma mevcuttur
(Vasconcelos vd. 2016; Vences, Nagy, Sonet ve Verheyen, 2012).
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Mitokondriyal DNA dizisi ve allozim verileri kullanilarak yapilan bir ¢alismada
(Murphy vd. 2000) Darevskia cinsine mensup 15 biseksiiel tiir, saxicola, rudis ve
caucasica olmak {izere 3 soy hatt1 icerisinde degerlendirilmistir. Ilk
tamimlandiklarinda Darevskia caucasica (Mehely, 1909)’nin birer alt taksonlar1 olarak
ele alinan daghestanica ve alpina formlari (Darevsky, 1967) sonrasinda tiir seviyesine
yiikseltilmiglerdir (Darevsky, 1967; Fu vd. 1995; MacCulloch, Fu, Darevsky ve
Murphy, 2000). Doronin vd. (2016) tarafindan Darevskia cinsine dahil taksonlar
arasinda ilk kez COI gen bolgesinin kullanildigi DNA barkodlama yontemiyle yapilan
calismada, caucasica tiir kompleksi igerisinde yer alan [D. alpina, D. caucasica ve D.
daghestanica] 3 formun tiir diizeyinde ayrimmin basarili bir sekilde
gerceklestirildigine vurgu yapilmistir (Darevsky, 1967). Drohvalenko vd. (2019)
tarafindan gerceklestirilen bir ¢calismada, COl gen bélgesi kullanilarak iglerinde D.
lindholmi (Szczerbak, 1962) tiiriiniin de yer aldigi farkli hayvan gruplarindan yedi
takson lizerinde DNA barkodlama yontemi kullanilmistir. Kirim Yarimadasi’nda dar
bir bolgede bulunan tiiriin, COIl dizisine ait veriler gbz Oniinde bulundurularak
olusturulan agacin cins diizeyinde topoloji bakimindan Kapli vd. (2011) ¢alismasinda
ortaya konan agagtan farklilik gosterdigi sonucuna ulasilmistir. Kapli vd. (2011)
tarafindan ulasilan sonucun aksine Drohvalenko vd. (2019) tarafindan gerceklestirilen
bu ¢alismada, D. lindholmi (Szczerbak, 1962), Darevskia cinsinden ¢alismada mevcut
bulunan kertenkele 6rnekleri [D. unisexualis ve D. valentini], Eremias ve Ophisops ile
monofiletik bir klad i¢inde oldugu goriilmiistiir. Diger taraftan arastirmacilar,
Kafkasya'dan yakindan iligkili tiirlerin daha yogun orneklemesi kullanilarak tiir i¢i
iligkiler ortaya cikarilabilecegine ve D. lindholmi tiiriiniin, Dogu Avrupa'daki dagilim
modelini, hibritlesmesini ve filocografyasini incelemek i¢in kullanilabilecegine vurgu

yapmuislardir.

Hemidactylus turcicus (Linnaeus, 1758) (genis parmakli keler) ile yapilan
calismada, Canakkale ve diger diinya bolgelerinden toplanan Ornekler
karsilastirildiginda %2,00 genetik farklilik oran1 bulunmustur (Kalayc1, Kurtul, Giil ve
Tosunoglu, 2023). Darevskia valentini (Boettger, 1892) tiirii ile yapilan ¢alismada COI
geni i¢in standart sapma 0,93 (£0,016) olarak bulunmustur. Bu oran, COI haplotipleri
arasinda yiiksek genetik gesitliligi oldugunu gostermistir ve bu sebeple haplotiplerin
birbirinden olduk¢a farkli oldugu sonucuna ulasilmistir (Candan vd. 2021).
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Apathya tiirlerinin anasoy hatlar1 ve dis grup taksonlari arasindaki genetik uzaklik COI
geni igin %4,00 ila %26,80 arasinda degismektedir. Bu ¢alismada goze ¢arpan 6nemli
bulgulardan birisi, Dogu Anadolu ve Iran'dan &rnekler iceren urmiana soy hatti
arasindaki yiiksek dizi farkliligi olup, COIl geni i¢in genetik uzaklik %13,20 olarak
hesaplanmistir. Dogu Anadolu’daki oOrnekler ile diger bolgelerdeki oOrnekler
kiyaslandiginda minimum %13,20 maksimum %26,80 genetik uzaklik bulunmustur
(Kapli vd. 2013). Anadolu'daki Agamidae {iyeleri ile yapilan barkodlama
calismalarinin sonucunda tiirler aras1 genetik uzaklik minimum %16,60 maksimum
%20,8 olarak belirlenmistir (Kalayci, 2021). Tarkhnishvili vd. (2020) tarafindan
yapilan bir caligmada, Darevskia cinsi iginde yer alan partenogenetik tiirler i¢in, anasal
soy hattinin caucasica kladinda yer alan D. mixta veya D. raddei, babasal soy hattinin
ise rudis kladinda yer alan D. valentini veya D. portschinskii biseksiiel tiirlerinden
birinin oldugu ve bu tiirlerin birbirleri ile hibritlesmesi sonucu s6z konusu
partenogenetik tiirlerin ortaya ¢iktigini gostermistir. Ayrica D. armeniaca ve D.
dahli’nin Bat1 Kafkasya’da yayilis gosteren D. mixta ile ayn1 haplotipi paylastiklart
gosterilmistir. Ayni zamanda partenogenetik olan D. unisexualis, D. rostombekowi, D.
uzzelli, D. bendimahiensis ve D. sapphirina tiirlerinin de Kiigiik Kafkas Daglari’nin
giineyinde yayilis gosteren D. raddei popiilasyonundan tiirediklerine iligskin bulgular
ortaya konulmustur. Bu tez ¢alismasi ile elde edilen genetik uzaklik degerleri goz
oniinde bulunduruldugunda ayni haplotipi paylasan D. bendimahiensis ile D.
sapphirina ve D. uzzelli ile D. unisexualis’in genetik olarak benzer olduklar1 sonucuna
ulagilmigtir. Tablo 3.1 gz 6niine alindiginda, tiirler aras1 genetik uzakligin en fazla
oldugu tiir D. armeniaca olarak goriilmektedir. Ayrt olarak degerlendirildiginde D.
armeniaca tiiriiniin D. bendimahiensis ve D. sapphirina tiirleri ile tiirler aras1 genetik
uzakligt %10,20 olarak hesaplanirken, D. unisexualis ve D. uzzelli tiirleri ile tiirler
arast genetik uzakligt %10,80 olarak hesaplanmistir. Ayni zamanda, D.
bendimahiensis ve D. sapphirina ‘nin D. unisexualis ve D. uzzelli’ye genetik uzakligi
%3,10 olarak bulunmustur. Sonug olarak elde edilen veriler dikkate alindiginda D.
armeniaca 'min ilkemizde dagilis gosteren diger partenogenetikler kertenkele

formlarindan genetik olarak daha farkli oldugu goziikmektedir (Tablo 3.1).

Filogenetik agaclar gbz oniine alindiginda D. bendimahiensis ile D. sapphirina

ve D. unisexualis ile D. uzzelli ve D. armeniaca olmak iizere 3 monofiletik soy hatti
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bulunmustur. Gergeklestirilen tiir agaci analizleri arasindan ABGD, bPTP ve TCS
analizleri de bu sonucu desteklemis ve ¢alisma grubunu 3 farkli tiire aymrmislardir.
Analizler sonucu elde edilen verilere gére D. armeniaca ayri bir grup olarak
gosterilirken, D. sapphirina ve D. bendimahiensis ile D. uzzelli ve D. unisexualis
tiirleri birbirinden ayrilmamis ve aym tiir olarak gruplanmislardir. Gergeklestirilen
diger bir tiir agaci analizi mPTP ise tiim tiirleri tek bir tiir grubunda toplamistir. Son
olarak GMYC analizi ise tiim tiirleri tek tek ayirmis ve caligilan grubun 5 farkl tiir
barindirdigini  gostermistir.  Tarkhnishvili vd. (2020) tarafindan gergeklestirilen
caligmada elde edilen bir diger 6nemli bulgu da D. sapphirina ile D. bendimahiensis
tiirlerinin birbirine yakin olduklari ve ortak genotip agisindan yiiksek oranda benzerlik
gosterdiklerinin tespit edilmis olmasidir. Ayni sekilde, Erdolu vd. (2023) D.
bendimahiensis ile D. sapphirina tiirlerinin soyundan gelen tiim partenogenetik
bireylerin ayn1 monofiletik kdkene sahip olduklarini, molekiiler belirteglere dayanarak
bu iki tiirlin acik bir sekilde ayirt edilemeyecegini gostermislerdir. Bu tez ¢alismasi
kapsaminda da barkodlama analizleri neticesinde D. bendimahiensis ile D. sapphirina
tiirlerinin bir farklilik barindirmadigi ve ayni tiire mensup olmalar1 gerektigi sonucu
desteklenmistir. Oyle ki, her iki tiir de ayn1 haplotipe sahip olup aralarinda COI geni
acisindan bir genetik farklilik tespit edilememistir (Sekil 3.4; Tablo 3.3). Calisma
grubunu olusturan D. unisexualis ve D. uzzelli tiirleri i¢in de benzer bir Oriintii tespit
edilmistir. Her ne kadar D. unisexualis i¢in iki farkli haplotip tespit edilmis olsa da
bunlardan birinin D. uzzelli ile paylastigi goriilmektedir (Sekil 3.4). Barkodlama
analizleri sonucunda bu iki tiir i¢in de aym taksonu temsil etme durumlar1 ortaya
cikmistir (Tablo 3.3). Her iki tiiriin de D. raddei ile D. valentini tiirlerinin hibritlesmesi
sonucu ortaya ¢iktigi disiiniilmektedir (Freitas vd. 2019; tokavd. 2000; Tarknishvili
vd. 2020). Freitas vd. (2019) yaptigi arastirmanin sonucunda, D. uzzeli ve D.
unisexualis tiirlerinin genomlarinin kendi i¢inde farkliliklar barindirsa da benzer
sekilde kiimelendigini gostermistir. Tim bu agilardan degerlendirildiginde D.
unisexualis ve D. uzzelli tiirlerinin taksonomik olarak yapilandirilmasinin ve farkli iki
tir olarak kabul edilmesinde molekiiler belirteclere dayali bir ayrimin miimkiin
olamayacagi ya da yetersiz kalabilecegi anlasiimaktadir. Bununla birlikte her iki tiiriin
morfolojik olarak birbirinden farkli olduklar1 agik bir sekilde ortaya konulmustur
(Baran vd. 2021).
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Gergeklestirilen analizler sonucunda, veri setinin toplamda 4 farkli haplotip icerdigi
tespit edilmistir. Haplotiplerden biri D. armeniaca tiiriinii temsil ederken, diger biri ise
D. bendimahiensis ile D. sapphirina tiirlerinin her ikisini birden temsil etmektedir.
Ayn1 zamanda D. unisexualis ve D. uzzelli tiirleri de ayni haplotipi paylasirken, bir D.
unisexualis popiilasyonun filogenetik aga¢ topolojisinde ayni soy hatti igerisinde
bulunmasina ragmen (Horasan, Erzurum) barkod bolgesi agisindan polimorfik oldugu
goriilmekte ve bu yilizden ayr1 bir haplotip olarak ortaya ¢ikmaktadir. Tokarskaya vd.
(2004) D. unisexualis popiilasyonlarin1 genetik olarak karsilastirdign ¢alismada
mikrosatellit lokuslar1 agisindan 6nemli bir genetik cesitliligin var oldugu iizerinde
durmuslardir. Bu acidan degerlendirildiginde, polimorfizm orani diisiik olsa bile
partenogenetik tilirlerinin dogru bir sekilde barkodlanmasi icin tiim dagiliglarini iceren
daha kapsamli bir 6rneklem yapmanin gerektigi géziikmektedir. Boylece olasi tiim
genetik cesitliliklerin tespit edilebilmesi ve birbirleri arasindaki genetik baglantilarin
kesin olarak olusturulabilmesi saglanabilir. Gergeklestirilen bu ¢alisma ile,
barkodlama tekniginin iilkemizin biyolojik ¢esitliliginin 6nemli bir pargasini olusturan
herpetofaunik elemanlari i¢in oldukga kullanisl olabilecegi ve mevcut taksonomik
durumlart hakkinda yeni Oneriler saglayabilecegi kanitlanmistir. Sahip olunan tiir
zenginliginin dogru bir sekilde tespit edilmesi ve olusturulacak taksonomik
yapilandirmalar ile tiirlerin korunmasina yodnelik stratejilerin olusturulmasi igin
sonraki yillarda farkli canli gruplan iizerine yiiriitiilecek barkodlama g¢aligmalar:

olduk¢a 6nem arz etmektedir.

Stirtingenler {izerinde yiiriitilen ve O©ne c¢ikan barkodlama calismalarina
bakildiginda, Brezilya'daki deniz kaplumbagalar1 [Caretta caretta (Rafinesque, 1814),
Chelonia mydas (Linnaeus, 1758), Dermochelys coriacea (Vandelli, 1761),
Eretmochelys imbricata (Linnaeus, 1766) ve Lepidochelys olivacea (Eschscholtz,
1829)] fizerine yapilan bir arastirmada bu tiirler icin COIl dizilerinin barkodlama
caligmalarinda etkili bir sekilde kullanilabilecegi gosterilmistir (Vargas vd. 2009).
Almanya sinirlart igerisinde bulunan farkli familyalara mensup 307 siirlingen ve
amfibi Ornekleri iizerine yapilan ilk kapsamli DNA barkodlama c¢aligmasinda,
sliringen ve amfibi tiirleri igerisinde herhangi bir BIN (barkod dizin numarasi)
paylasimi olay1 tespit edilmedigi i¢in bagar1 oraninin diger tiirlere nazaran daha yiiksek

oldugu ve bu arastirmada barkodlama ¢alismalarinin basari oraninin %80,80 oldugu
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sonucuna ulasilmistir. Yalnizca Pelophylax Fitzinger, 1843 cinsi kurbagalarin
hibridojenetik tiir olmalarindan kaynakli, giivenilir bir sekilde tanimlanmasinin
miimkiin olmadig1 da belirtilmistir (Hawlitschek vd. 2016). Madagaskar’da bulunan
siiriingenlerde farkli familyalara mensup toplam 489 ornek lizerine gergeklestirilen
calismada, ortalama %84,60 olarak basar1 orani saglanmistir. En diigiik basar1 orani
%60,00 ile Pelomedusidae Cope, 1868 familyasi 6rneklerine aitken, en yiiksek basari
orani Boidae Gray, 1825 ve Psammophiidae Bourgeois, 1968’ye mensup 6rneklerde
ortaya ¢cikmustir (Nagy, Sonet, Glaw ve Vences, 2012). Sokotra Takimadasinda, 6rnek
tanimlama ve tiir kesfi i¢in kapsamli DNA barkodlama ¢alismas1 gergeklestirilen bir
calismada, reptil tiirlerini tanimlamada orta ve yiiksek bir basar1 oranina ulagilmis,
ayrica tiim yerel tiirler arasinda tiirleri ayirt edebilecek seviyede barkod boslugunun
oldugu vurgulanmistir (Vasconcelos vd. 2016). Katar’da kertenkele ve yilan tiirleri ile
gercgeklestirilen barkodlama analizi ¢calismalarinda, dokuz veya on siiriingen tiiriiniin
COl dizisi ilk kez raporlanmis ve bu tiirler arasinda daha 6nce GenBank’te kaydi
bulunmayan dért yilan tiiriiniin de oldugu vurgulanmistir. Ayrica, bu ¢alismanin
sonucunda Phrynocephalus arabicus (Anderson, 1894)’un Katar'daki kimligi
dogrulanarak, daha Onceki ¢alismalarda kabul gdéren dagilim haritasinin, Katar’in
giiney bolgelerine kadar genisledigi agiklanmistir (Al-Najjar, Cogalniceanu, Valdeo
ve Chen, 2023). Ulkemizde benzer yaklasimlarin uygulandigi calismalar heniiz cok
nadir olsa da son yillarda gerceklestirilen birkac c¢alisma bu alanda Oncii
konumundadir. Bunlardan Kocaeli Universitesi kampiisiinde bulunan bir kertenkele
populasyonunun tiir teshisi i¢cin COI geni iizerinden yiiriitiilen analizler kullanilmistir.
Sonug olarak, {iniversite yerleskesi i¢inde rastlanan bu kertenkelenin Podarcis siculus
(Rafinesque & Schmaltz, 1810) (Istanbul Kertenkelesi) oldugu basarili bir sekilde
kanitlanmistir (Polat vd. 2019). Yine Tirkiye’de bulunan ve Agamidae Gray, 1927
familyasina mensup tiirlerin taksonomik gecerliliklerini belirlemek i¢cin COI genine
dayal1 barkodlama analizleri yiiriitiilmiis ve mevcut her bir tiiriin varliginin tespiti
basarili bir sekilde gerceklestirilmistir. Barkodlama c¢aligmalar1 i¢in kullanilan
evrensel Folmer primerlerinin bu tiirleri ayirt etmede, diger primerlere oranla daha
basarili oldugunun vurgulandig1 ¢alismada, Stellagama stellio (Linnaeus, 1758) i¢in
%92,31, Paralaudakia caucasia (Eichwald, 1831) igin %80,00, Phrynocephalus
horvathi (Méhely, 1894) i¢in %80,00 ve Trapelus ruderatus (Olivier, 1804) igin

53



%100,00 basart orani saglanmistir (Kalayci, 2021). Mevcut ¢alismada, morfolojik
olarak 5 farkl tiir olarak degerlendirilen taksonlara ait 6rneklerin COIl gen bolgesi baz
almarak gergeklestirilen barkodlama c¢alismasinin sonucuna gore 3 tiir oldugu
sonucuna ulagilmistir. Calismanin  sonucu g6z Onilinde bulunduruldugunda,
barkodlama c¢alismasinin bagar1 oraninin  %60,00 oldugu saptanmistir. Diger
calismalara nazaran, bulunan sonu¢ daha diisiik olmakla birlikte, her tiir i¢in sinirh

sayida 6rnek kullanildigindan daha kapsamli bir arastirma gerekmektedir.

Bu tez calismasi kapsaminda barkodlama analizlerinden elde edilen sonuglar
dikkate alindiginda, iki 6nemli bulgunun 6ne ¢iktig1 goriilmektedir: (i) morfolojik
olarak birbirinden farkli olduklar1 kabul géren ve yakin akraba tiirler olduklari bilinen
D. bendimahiensis ile D. sapphirina tiirlerinin ve (ii) morfolojik olarak birbirinden
farklt olduklart kabul goren D. unisexualis ile D. uzzelli tiirlerinin ayni taksonlari
temsil etme durumlarinin ortaya ¢ikmasi. Gergeklestirilen hem gen agaci (Sekil 3.1,
3.2 ve 3.3) hem de tiir agac1 analizleri iilkemizde yayilis gdsteren partenogenetik
tiirlerin 3 farkli soy hatti ile temsil edildigini desteklemektedir. Bu durum, s6z konusu
tiirlerin mevcut taksonomik yapisini yansitmamakta olup bu tiirler agisindan yeniden

bir yapilandirmanin s6z konusu olabilecegine isaret etmektedir.

Son olarak, bu gibi taksonomik ¢alismalar tiirlerin korunma statiileri agisindan
oldukca 6nem arz etmektedir. Su an bilinen bilimsel veriler neticesinde TUCN
kriterlerine gore neslinin tikenme riski olduk¢a yiiksek (Endangered, EN)
kategorisinde bulunan D. bendimahiensis, ¢alismanin sonucunda elde edilen veriler
g6z oniinde bulunduruldugunda D. sapphirina ile ayn tiir oldugu varsayildigindan,
dagilis alan1 genisleyeceginden dolay1 korunma statiisii degisme ihtimali vardir. Ayn
sekilde su an IUCN kriterlerine gore nesli tiikenmekte olan veya tehdit altinda (Near
threatened, NT) kategorisinde olan D. unisexualis tiiriiniin de D. uzzelli ile ayni tiir
oldugu varsayildigindan dagilis alan1 genisleyecek ve korunma statiisii degisme
thtimali vardir. Bu agidan bakildiginda, iilkemize endemik olan ve nesli tilkenme
tehdidi ile kars1 karsiya kalan tiirleri daha etkili stratejiler gelistirerek korumak igin

tiirlerin korunma statiilerini dogru belirleyebilmek ¢ok dnemlidir.
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