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ÖZET 

Körfareler genel görüşe göre Türkiye Cumhuriyeti sınırları içerisinde 3 tür ile temsil 

edilmektedir. Türkiye körfarelerin gen kaynağı olmasına rağmen, yapılan çalışmalar 

ağırlıklı olarak kromozomlar ve morfoloji üzerine yoğunlaşmış, sınırlı sayıda genetik 

çalışma yapılmıştır.  

Bu tez çalışmasında, Anadolu’da geniş bir yayılış alanına sahip olan Nannosplax 

xanthodon popülasyonları arasındaki genetik farklılıklar ilk kez Y kromozomu, yani 

babasal hat üzerinden ortaya çıkarılmaya çalışılmıştır. Bu amaçla, söz konusu 

kromozom üzerinde yer alan ZFY ve SMCY8 gen bölgeleri PCR yöntemi ile 

çoğaltılarak dizi analizleri yapılmış ve farklı filogenetik yaklaşımlar ile 

değerlendirilmiştir.  

60 lokaliteden 12 farklı diploit kromozom (2n = 36, 38, 40, 44, 46, 48, 50, 52, 54, 56, 

58, 60) sayısına sahip 65 erkek bireyin kullanıldığı çalışma sonucunda, ZFY gen 

bölgesi için 6, SMCY 8 gen bölgesi için ise 8 farklı haplotip tespit edilmiştir. İki gen 

bölgesi için de yapılan filogenetik analizler benzer örüntüler verirken, Anadolu’ da 

yayılış gösteren Nannosplax xanthodon popülasyonunun genetik olarak iki ana gruba 

ayrıldığı net şekilde görülmektedir. Özellikle İç Anadolu ve çevresini kapsayan 

merkez popülasyonunun daha önceki çalışmalarda da belirtildiği şekilde diğer 

örneklerden ayrıldığı görüşü desteklenmiştir.  

Anahtar Kelimeler: Nannosplax xanthodon, Körfare, Filogenetik, Y kromozomu, 

ZFY, SMCY 8, Anadolu. 
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ABSTRACT 

Mole rats are represented by three species in the Republic of Turkey according to the 

general opinion. Although Turkey is a source of mole rat genes, studies have mainly 

focused on the chromosome and morphology was made a limited number of genetic 

studies.  

In this thesis, the genetic differences between the populations of Nannosplax 

xanthodon species which have a wide spread area in Anatolia have been tried to be 

revealed for the first time on the Y chromosome, that is, on the paternal line. For this 

purpose, ZFY and SMCY 8 gene regions on the chromosome Y were amplified by 

PCR method and sequence analyzes were performed and evaluated with different 

phylogenetic approaches. 

As a result of the study using 65 male subjects with 12 different diploid 

chromosomes (2n = 36, 38, 40, 44, 46, 48, 50, 52, 54, 56, 58, 60) from 60 localities, 

6 for ZFY and 8 different haplotypes were detected for the SMCY 8 gene region. 

While phylogenetic analyzes performed for two gene regions give similar patterns, it 

is clearly seen that Nannosplax xanthodon species distributed in Anatolia is 

genetically divided into two main groups. In particular the view that separated from 

the other sample as stated in previous studies of population centers including Turkey 

and the surrounding interior is supported. 

Keywords: Nannosplax xanthodon, Mole Rats, Phylogenetic, Chromosome Y, ZFY, 

SMCY 8, Anatolia.  
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1. GİRİŞ 

Türkiye, Palearktik bölgede yüksek tür zenginliğine sahip, Akdeniz havzası, 

Kafkaslar ve İran-Anadolu gibi 3 önemli ‘biyoçeşitlilik sıcak noktası’ nın (hotspots) 

paydaşı olan bir ülkedir. Anadolu, çeşitliliğini çok sayıda abiyotik faktöre, toprak 

kullanım tarihine ve Asya, Avrupa ve Afrika için önemli biyolojik geçiş yollarından 

biri olmasına borçludur. Ayrıca, son buzul döneminde Avrupa'daki bazı bitki ve 

hayvanlar için sığınak görevi görerek evrimsel bir rol oynamıştır ve dolayısıyla tür 

içi çeşitliliğin merkezidir. Anadolu, halen tür bakımından zengin yarı doğal bozkırlar 

ve bozkır ormanları bulunan geniş bir alanı kaplar (Ambarlı vd., 2016). 

Anadolu özelinde Türkiye, son dönemlerde hem jeolojik olaylar bakımından hem de 

klimatolojik bakımdan dünyanın en hareketli bölgesini oluşturmuştur. Volkanik 

faaliyetler, fay hareketlerine bağlı olarak kırılmalar, kıvrılmalar, buzul ve buzul arası 

dönemler, göçler ve antropolojik etkiler, Anadolu’daki canlıların gen yapısını başka 

hiçbir ülkeyle karşılaştırılamayacak derecede karıştırmıştır. Sonuçta, birçok 

araştırıcının kabul ettiği gibi, Anadolu bir alttür ve alttür altı çeşitlenmeler cenneti 

olmuştur (Demirsoy, 2002). 

Dünya genelindeki 250’den fazla kemirgen türü yaşamlarının büyük bölümünü kendi 

inşa ettikleri yuvalarda geçirirler. Yeraltı ekotopları karanlık, mikroklimatik olarak 

kararlı, hipoksik ve hiperkapniktir ve yer üstünde bulunan çoğu duyusal ipucundan 

yoksundur. Yuvalar yırtıcılara, iklimsel aşırılık ve dalgalanmalara karşı sığınak 

sağlar, ancak kazma işlemi enerjisel olarak maliyetlidir ve toprağın verimi nispeten 

düşüktür, çünkü besin kaynakları çoğunlukla tahmin edilemez ve düzensiz şekilde 

dağılmıştır. Yer altı kemirgenleri, yiyecek arama, çiftleşme ve üreme gibi birçok 

olayın yeraltında gerçekleştiği eşsiz yaşam tarzları için birçok yönden 

uzmanlaşmıştır (Begall vd., 2007). 

Stresli yeraltı ekosistemi, aynı zamanda birçok olumsuz faktörden korunmuş yeraltı 

memelilerini ortaya çıkarmıştır. Tüm yeraltı memelileri, ortak bir ekotop ile 

konvergent moleküler ve organizmal adaptasyonları paylaşırlar. Yer altı ekotopunun 

başlıca belirleyicileri, özelleşme, rekabet ve izolasyondur. Bu özellikler, tüm 

organizasyonel seviyelerdeki adaptasyonları yeraltındaki memeli yaşamı için yerel 
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olarak optimize eden, evrimsel kalıp ve süreçlere yol açmıştır (Begall vd., 2007). 

Körfareler toprakaltı yaşama adapte olmuş küçük memelilerdir (Méhely, 1909; 

Topachevskii, 1969; Savić ve Nevo, 1990). Vücutları silindirik şekillidir. Kulak 

kepçeleri bulunmaz. Kuyrukları körelmiştir ve tamamen kördürler. Bütün hayatlarını 

yeraltına inşa ettikleri tünel sistemlerinde geçirirler (Topachevskii, 1969). 

Körfareler, izole topluluklarda yaşayan yalnız hayvanlardır. Ekili arazilerde, seyrek 

ormanlık alanlarda, bozkırlarda ve dağ yamaçlarında bulunurlar, yoğun ormanlarda 

görülmezler. Yaşam alanları kazıya elverişli topraklarla sınırlıdır ve ekinlere zarar 

verdikleri için bazı dağılım alanlarında zararlı olarak değerlendirilirler (Savić, 1982; 

Savić ve Nevo 1990; Nevo, 1993; Sözen, 2005; Yiğit vd., 2006; Kryštufek ve 

Vohralík, 2009; Arslan vd., 2016). 

Körfareler herbivordur. Çoğunlukla bitki kökleri, yumru ve rizomlarıyla beslenirler. 

Toprağı kazmak için kesici ön dişlerini, kürek olarak da alt çenelerini kullanırlar. 

Agresif davranış yapılarından dolayı dağılımları parçalıdır (Savic vd., 2017). 

Oldukça tekdüze bir dış görünüşe sahip olmaları nedeniyle sistematik yapıları son 

yüzyılda sıkça tartışılmıştır. Diğer kemirgen gruplarına kıyasla, yaşam biçimlerinden 

kaynaklanan koşullar morfolojik çeşitliliği azaltmıştır. Bu nedenle tüm türler hem 

eksternal olarak hem de osteolojik olarak oldukça benzerdir (Nevo, 2000). 

Körfarelerin filogenisi ve sistematik yapısı üzerinde uzun zamandır süregelen bir 

tartışma ve anlaşmazlık mevcuttur (Savić ve Nevo, 1990; Musser ve Carleton, 2005). 

Taksonlar arası ilişkiler, morfolojik özelliklerin yakınlığı ve moleküler verilerin 

uyumsuzluğundan dolayı çözülememiş, bu nedenle de araştırmacılar arasında henüz 

bir görüş birliğine varılamamıştır. 

Körfare sistematiği alanındaki ilk kapsamlı çalışma Méhely (1909), tarafından 

yayınlanmıştır. Kafatası ve diş yapıları arasındaki küçük farklılıkları incelediği bu 

çalışmada Méhely körfareleri 3 alt cinse ve 14 alttürden oluşan 8 türe ayırmıştır. 

Daha sonra Ellerman ve Morrison-Scott, (1951) tarafından yapılan çalışmada 

körfarelerin tek bir cins ve 3 türden oluştuğu belirtilmiştir (Csorba vd., 2015). 

Körfare sistematiği konusundaki bir sonraki temel çalışma ise yüzlerce örneği 

inceleyen ve Méhely, (1909) ile aynı sonuçlara ulaşan Topachevskii (1969), 
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tarafından yayınlanmıştır. Bu eski sınıflandırma şeması güncel çalışmalarda da 

(Németh vd., 2009; Arslan vd., 2011; Kryštufek vd., 2012; Chisamera vd., 2013) 

kabul görmüştür. Bununla beraber sitogenetik (Lyapunova vd., 1971) ve moleküler 

genetik (Hadid vd., 2012) araştırmalar familya içindeki derin taksonomik farklılıkları 

desteklemiş ve iki cinsin (Spalax ve Nannospalax) varlığını göz önüne almıştır 

(Csorba vd., 2015). 

Genel olarak Nannospalax cinsinin Türkiye’de üç türü yaşadığı belirtilmektedir. 

Trakya’da N. leucodon, Anadolu’da batıdan doğuya kadar uzanan alanda N. 

xanthodon ve Güney Doğu Anadolu bölgesinde ise N. ehrenbergi. Bu üç türe ait, 

Anadolu ve Trakya’dan farklı kromozom yapısında olan 50’den fazla sitotip 

kaydedilmiştir. Ancak bu tür ve sitotiplerin taksonomik durumları tartışmalı olup, 

yüksek çeşitliliği oluşturan süreçler hakkında bilgiler yetersiz kalmaktadır. 

Türkiye körfarelerinde çok sayıda bireyin kullanıldığı geniş örneklemli morfolojik 

çalışmalar yapılmıştır, fakat morfometrik özelliklerle farklılıkların çözülmesi zordur 

(Kankılıç vd., 2017). 

Sunulan bu tez çalışması ile Anadolu’da yayılış gösteren Nannosplax xanthodon’ un 

farklı lokalitelerdeki popülasyonlarında Y kromozom dizilerinin farklılıkları 

araştırılmış ve bu popülasyonlar arasındaki filogenetik ilişkiler babasal hat (Y 

kromozomu) üzerinden ortaya konulmuştur. 
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2. LİTERATÜR ÖZETİ 

2.1 Körfareler (Spalacidae) 

Spalacidae familyası toprak altı yaşama adapte olmuş kazıcı kemirgenleri içerir. 

Gözlerinin bulunmayışı ve kulak kepçelerinin körelmiş olmasıyla diğer 

kemirgenlerden ayrılırlar (Coşkun ve Ulutürk, 2004). 

Spalacidae temsilcileri günümüzde Güneydoğu Avrupa, Anadolu, Kafkasya, 

Transkafkasya, Ukrayna, Ermenistan, Suriye, Filistin, İsrail, Irak, Ürdün ve Kuzey 

Afrika’da yayılış göstermektedir (Corbet, 1978; Savic ve Nevo, 1990; Harrison ve 

Bates, 1991; Wilson ve Reeder, 2005). 

Son dönemlerde yapılan taksonomik çalışmalara göre mevcut 8 türle temsil 

edilmelerine rağmen körfarelerin 70'den fazla farklı kromozom formuna ya da 

sitotipine bölünebileceği kabul edilir. Bu durum memeliler arasında oldukça istisnai 

bir durumdur (Krystufek ve Vohralik, 2005; Yiğit vd., 2006; Arslan vd., 2016; 

Kankılıç vd., 2017). 

2.1.1 Körfarelerin kökeni 

Körfareler ilk olarak Balkanlar'da yaklaşık 24 Milyon yıl önce geç Oligosen 

döneminde (de Leeuw vd., 2011) ortaya çıkmış ve evrimsel geçmişleri boyunca 

mevcut dağılım aralığı ile sınırlı kalmışlardır (Kryštufek vd., 2012). Dahası 

bulundukları alanlar giderek azalmaktadır. Bu nedenle günümüzde Almanya, 

Avusturya, Polonya, Batı ve Orta Macaristan, Güney Yunanistan ve Ege adalarının 

toprakları artık bu canlılar tarafından terk edilmiş durumdadır. (Savic ve Nevo, 1990; 

Savic vd., 2017). 

Anadolu körfareleri ise geçmişi erken miyosene uzanan uzun ve kesintisiz bir fosil 

kaydına sahiptir (Ünay, 1996). Genel kanı, mevcut körfarelerin Pliosen’in Ruscinian 

periyodunda nesli tükenen Pliospalax’tan oluştuğu yönündedir (Kowalski vd., 2001; 

Kryštufek vd., 2012). 
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Şekil 2.1. Jeolojik devirler tablosu. 

2.1.2 Spalacidae familyasının filogenisi ve taksonomik durumu 

Körfarelerin taksonomisini ve filogenisini aydınlatmak için daha çok morfolojik 

yaklaşımlar kullanılmıştır (Topachevskii, 1969; Kıvanç, 1988; Nevo vd., 1988b; 

Coşkun, 1998; Kankılıç vd., 2006, 2014; Puzachenko, 2006; Korobchenko ve 

Zagorodniuk, 2009; Németh vd., 2013a). Bununla birlikte, toprak altı yaşam 

biçimlerinden kaynaklanan homojen bir dış görünüşe sahip olmaları sınırlı değerde 

bilgi sağlamaktadır (Arslan vd., 2016). 

Körfarelerin taksonomisinde morfolojik ve karyolojik özelliklere dayanan iki farklı 

görüş öne çıkmaktadır. Birincisi, monogeneric (tek cinsli) model iken diğer görüş 

körfarelerin büyük ya da küçük gövdeli olarak ayrılmasına dayanan two-generic (iki 

cinsli) görüştür. Bu iki cinsin taksonomik farklılığı ve monofiletik geçmişi güncel 

moleküler kanıtlarla desteklenmektedir. Oldukça benzer olmalarına rağmen, büyük 

gövdeli körfare cinsi Spalax (Guldenstaedt, 1770), küçük gövdeli körfare cinsi 

Nannospalax'tan (Palmer, 1903) belirgin morfolojik farklılıklar ile ayırt 

edilebilmektedir (Savic vd., 2017). 
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Savić ve Nevo, (1990); Musser ve Carleton, (2005); Kryštufek ve Vohralík, (2009); 

Spalacidae’yi sadece Spalax cinsini içeren monogenerik bir familya olarak 

değerlendirirken, diğer bazı araştırmacılar familyayı Spalax (Güldenstaedt, 1770) ve 

Nannospalax (Palmer, 1903) olmak üzere iki ayrı cinse ayırmışlardır (Topachevskii, 

1969; Savić, 1982; Savić ve Soldatović, 1984; Németh vd., 2009, 2013a). Spalax 

cinsi, yüksek diploid kromozom sayılı karyotiplere sahip türler içerirken (2n = 60 ya 

da 62), Nannospalax cinsi, karyotipleri son derece değişken (2n= 36-62) türleri içerir 

(Topachevskii, 1969; Lyapunova vd., 1974; Savić ve Soldatović, 1984; Arslan vd., 

2016). Aynı zamanda Spalax daha fazla sayıda subtelosentrik kromozom sayısına 

sahiptir. (Spalax NF= 116-124 ve Nannospalax NF= 72-98) (Lyapunova vd., 1971; 

Savic ve Nevo, 1990; Nemeth vd., 2009; Kandemir vd., 2012). 

Yapılan çok sayıda çalışmaya rağmen körfare türleri, kromozomal formlar ve mevcut 

popülasyonlar arasındaki filogenetik ilişkiler net bir çözüme ulaşmamıştır. Bununla 

birlikte, mevcut analizlerden bazı önemli bulgular ortaya çıkmaktadır. Spalacidae 

familyasının iki büyük soy hattı olan Spalax ve Nannosplax cinslerinin monofiletik 

karakterinin doğrulandığı görülmektedir (Topachevskii, 1969; Hadid vd., 2012; 

Chişamera vd., 2014).  

Körfareler, fosil (Hofmeijr ve de Bruijn, 1985) ve genomik (Catzeflis vd., 1989) 

kayıtlara göre Anadolu’dan orjinlenmesine rağmen Türkiye körfarelerinin genetik 

yapısı üzerine az sayıda çalışma gerçekleştirilmiştir. Aynı şekilde Türkiye’de dağılım 

gösteren farklı kromozomal formların filogenisi ve taksonomisi de belirsiz 

durumdadır. Bu karmaşıklığı gidermek için bugüne kadar Türkiye’deki bazı 

kromozomal formlar arasında, morfolojik (Kıvanç, 1988; Kankılıç vd., 2006), 

sitogenetik veriler ile (Sözen vd., 2006a; Ivanitskaya vd., 2008; Kankılıç vd., 2007a; 

Arslan vd., 2010a), allozim (Nevo vd., 1994, 1995; Kankılıç vd., 2005), rRNA ve 

mtDNA (Nevo ve Beiles, 1992; Nevo vd., 1993; Arslan vd., 2010b) varyasyonları 

araştırılmıştır (Kankılıç vd., 2013). 

Türkiye körfareleri yerel ölçekte bile yüksek genetik çeşitlilik göstermektedir. 

Bununla beraber atasal popülasyonları içeren Türkiye körfareleri birbirlerinden 

oldukça farklılaşmıştır.  Diploid kromozom sayılarının artan bozkır koşullarıyla 

pozitif korelasyon içinde olduğu gösterilmiştir (Kankılıç vd., 2013). 
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Körfarelerin taksonomisi moleküler ve koromozomal dataların eşleştirildiği, 

morfolojik, fizyolojik ve davranışsal bilgilerle desteklenen modern bir revizyona 

ihtiyaç duymaktadır (Savic ve Nevo, 1990; Krystufek ve Vohralik, 2009; Kandemir 

vd., 2012). 

2.1.3 Körfarelerde türleşme ve kromozomal evrim 

Spalacidae familyası, türleşme olaylarını incelemek için olağanüstü ilginç bir model 

sunmaktadır. Ne yazık ki, bugüne kadar genetik çeşitliliği ve yapısı hakkında sadece 

çok az bilgi elde edilmiştir (Kankılıç vd., 2013). 

Türkiye’nin coğrafi özellikleri bir izolasyon mekanizması gibi rol oynamakta ve 

kromozomal formların ayrılmasına yol açmaktadır. Buna rağmen Türkiye’deki 

birçok kromozomal soy herhangi bir bariyer olmadan farklılaşmıştır. 

Körfareler tüm hayatlarını yeraltında geçirirken yer üstündeki iklimsel 

dalgalanmalara ve predatörlere karşı korunmaktadır. Bununla birlikte, karanlık, 

enerji gereksinimi, hipoksi, hiperkapni, gıda kıtlığı ve patojenite de dahil olmak 

üzere birçok stresle karşılaşırlar (Arslan vd., 2016).  

Nevo vd., (1994b), Anadolu ve Orta Doğu'daki kör farelerin kromozomal türleşme 

ve adaptif yayılımının, ekolojik stresin artışı ile korelasyon gösterdiği ve bu 

korelasyonun mevcut taksonların tüm üyelerini kapsadığı görüşünü belirtmiştir. 

Ivanitskaya vd., (2005) ve Matur vd., (2011, 2013), körfarelerde kromozomal 

füzyonu karyotip evriminin ana kaynağı olarak değerlendirmiştir.  

Körfarelerdeki kromozomal evrimin yönü, kuraklık derecesi arttıkça diploid 

kormozom sayısının da artışı şeklindedir (Nevo vd., 1994b, 1995). Bu hipotez Matur 

vd., (2011) tarafından eleştirilmiştir. Türkiye ile birlikte İsrail, Kuzey Afrika, 

Balkanlar, Ukrayna ve Rusya'da en çok diploid sayıya sahip olan türler ve formlar en 

kurak ve nemsiz bölgelerde yaşarken, en düşük diploid sayılara sahip formlar, 

dağılım alanının en nemli bölgelerinde ortaya çıkmaktadır (Arslan vd., 2016). 

Körfarelerdeki oldukça karmaşık karyotip evrimi çeşitli türdeki kromozomal yeniden 

düzenlemeleri içerir. Robertsonian mutasyonlar (füzyonlar ve fizyonlar), perisentrik 

inversiyonlar, sentromerik kaymalar ve C-heterokromatin içeriğindeki değişiklikler 
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bu gruptaki kromozomal evrim mekanizmalarıdır. Aynı zamanda NOR bölgelerinin 

pozisyonal değişiminin körfarelerdeki evrimde önemli bir rolü olabilir (Ivanitskaya 

vd., 1997, 2008; Nevo vd., 2000; Arslan vd., 2014a; Arslan ve Zima, 2015a, b). 

Genel görüşe göre Robertsonian mutasyonlar, körfarelerde diploid kromozom 

sayısındaki değişimin ana mekanizmasıdır ve farklılaşma süreci muhtemelen 

peripatriktir (Nevo, 1991; Sözen, 2004). Öte yandan Nevo, (1991) ve Nevo vd., 

(1994b, 1995, 2000) iki kollu akrosentrik kromozlardaki fizyonların kromozom 

sayısını arttırmasını, kör farelerde kromozomal evrimin başlıca mekanizması 

olduğunu ileri sürmüştür. Bu görüşe göre, en düşük diploid kromozom sayısı (2n= 

38) atasal form olarak kabul edilerek evrimleşmenin düşükten yüksek kromozom 

sayısına doğru olduğu ileri sürülmüştür (Sözen, 2004; Hadid vd., 2012). 

Kromozomal evrimleşme konusundaki diğer görüşe göre ise, değişim atasal form 

olan en yüksek diploit formdan (2n= 60)  düşük diploit sayılı formlara doğrudur 

(Ivanitskaya vd., 2008; Matur vd., 2013; Matur vd., 2019). 

Mevcut körfare taksonlarını ayırt etmek için kullanılabilecek evrensel kromozom 

farklılıklarını bulmak oldukça zordur. Spalax cinsinde sınıflandırılan türlerin 

karyotipindeki hemen hemen tüm otozomal kromozom çiftleri iki kollu olarak ayırt 

edilirken, Nannospalax içinde sınıflandırılan 60 kromozomlu popülasyonlar 

çoğunlukla akrosentrik otozomal kromozomlar içerir. Körfarelerdeki karyotiplerin 

inanılmaz çeşitliliği, bireysel kromozom formları arasındaki hibridizasyon sorununu 

ortaya çıkarır. Şaşırtıcı şekilde, hibrit türler yalnızca zaman zaman görülür ve 

dağılım alanının büyük bölümlerinde bulunmazlar (Arslan vd., 2016). Örneğin 

balkan popülasyonlarında hiç hibritleşme görülmemiştir. Bu durum parapatrik 

oluşumların görüldüğü nadir alanlarda hatta temas bölgelerinde bile doğrulanmış 

durumdadır (Savić ve Soldatović, 1984). 

Türkiye’de hibrit türler oldukça nadir görülür (Nevo vd., 1995; Ivanitskaya vd., 

1997; Sözen 2004; Sözen vd., 2006a, 2013). Tek istisna, Doğu Anadolu'nun 

ortasında bulunan muhtemelen hibrit karyotipe sahip (2n= 49) üç heterozigot bireydir 

(Coşkun vd., 2010b). 

Formlar arasındaki hibridizasyonun düzenli olarak görüldüğü tek bölge İsrail'dir 

(Wahrman vd., 1969a, b; Ivanitskaya vd., 2010). 
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Savić ve Soldatović, (1984), çeşitli formlarda çaprazlama deneyleri yapmış ancak 

bazı denemelerde çiftleşme bile olmamıştır. Bu, farklı karyotiplere sahip 

popülasyonlar arasında güçlü bir çiftleşme bariyeri olduğunu düşündürmektedir. 

Körfarelerde kromozomal değişikliklerle üretilen üreme izolasyonu mekanizmaları 

hakkındaki bilgilerimiz hala oldukça sınırlıdır. Çiftleşme öncesi olası izolasyon 

mekanizmalarının varlığıyla ilgili az sayıda bilgi vardır (Arslan vd., 2016). 

2.1.4 Koruma durumu 

Taksonomik belirsizlik yanında körfare taksonlarının koruma statüsünün 

belirlenmesi, popülasyon büyüklüklerini değerlendirmeyi güçleştiren toprakaltı 

yaşam tarzları tarafından engellenmektedir (Csorba vd., 2015). 

Uluslararası Doğal Hayatı ve Doğal Kaynakları Koruma Birliği (IUCN) tarafından 

hazırlanan kırmızı listede, körfarelerin sadece 3 türü kabul görür ve bu 3 tür ‘Data 

Deficient’ (Yetersiz Veri) kategorisi altında değerlendirilir (Savic vd., 2017). 

Pek çok popülasyonun doğal yaşam alanlarının kaybolması ve parçalanması 

nedeniyle ciddi tehdit altında olduğu açıktır. Bu durum, küçük boyutlu ve endemik 

popülasyonların ortaya çıkmasına neden olur. Çözülmemiş taksonomik problemler, 

doğru korumaya yönelik değerlendirmelerde ciddi dezavantaj oluşturmaktadır 

(Németh vd., 2013b; Csorba vd., 2015; Arslan vd., 2016). 

2.2 Nannospalax (Palmer, 1903) 

Nannosplax cinsi, düşük diploid sayılı çok sayıda akrosentrik kromozoma sahip 

küçük gövdeli türlerden oluşur. Palearktik memelilerin 26 cinsi arasında, bu cins en 

yüksek karyotip değişkenliğine sahip gruptur. Nannospalax türleri ve popülasyonları 

belirgin 2N ve NF çeşitliliği sergiler, ancak mevcut karyotipleri hangi olayların 

şekillendirdiği net değildir (Savic vd., 2017). 

Nannospalax cinsinin Anadolu’dan köken aldığı varsayılmaktadır (Savic ve Nevo, 

1990). Günümüzde bu cinsin üyeleri; Güneydoğu Avrupa, Karadeniz ve Hazar 

Denizini çevreleyen Güneybatı Rusya ve Ukrayna, Anadolu, Kafkasya, 

Ortadoğu’nun Akdeniz kıyıları ve Kuzeydoğu Afrika boyunca dağılım 

göstermektedir (Wilson ve Reeder, 2005; Kankılıç ve Gürpınar, 2014). 
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Nannospalax’ ların Avrupa’da kabul edilen tür sayıları 1 ile 14 arasında 

değişmektedir. Ancak birçok araştırmacı sadece üç tür tanımlamaktadır. Bunlar, 

Güneydoğu Avrupa’da yaşayan ve Akdeniz Körfaresi olarak isimlendirilen N. 

leucodon (Nordmann, 1840); Transkafkasya, Anadolu’nun büyük bölümü ve bazı 

Ege adalarında yaşayan ve Anadolu körfaresi olarak isimlendirilen N. xanthodon 

(Nordmann, 1845) (sinonimi: N. nehringi (Satunin, 1898); son olarak da Türkiye, 

Güneydoğu Anadolu, Irak, Suriye, Lübnan, İsrail, Ürdün ve Mısır'da yaşayan İsrail 

Körfaresi (Savic vd., 2017). 

Morfolojiye dayalı çalışmalar Nannospalax’ın Türkiye’de bu üç türle temsil 

edildiğini göstermektedir (Wilson ve Reeder, 2005; Kankılıç ve Gürpınar, 2014). 30 

farklı kromozom formuna (2n= 32-62, NFa= 64-84) sahip olan Nannospalax 

xanthodon (Nordman, 1840) Batı Anadolu’dan Doğu Anadolu’ya kadar uzanan 

bölgedeki bireyleri içerir (Nevo vd., 1995; Sözen, 2004; Sözen vd., 2006a, 2006b; 

Kankılıç vd., 2007a, 2007b, 2009, 2010). 12 farklı kromozom formuna (2n= 48-58, 

NFa= 62-82) sahip Nannospalax ehrenbergi bireyleri Güneydoğu Anadolu’da 

(Sözen vd., 2006b), 2 farklı kromozom formuna (2n= 56, NFa= 72,74) sahip 

Nannosplax leucodon bireyleri ise Trakya bölgesinde dağılım göstermektedir (Sözen, 

2004; Sözen vd., 2006b; Kankılıç vd., 2013). 

Birkaç araştırmacı, N. xanthodon ve N. leucodon'u, N. leucodon süper türü (Sözen 

vd., 2006; Nevo vd., 1995) veya ayrı bir Mesospalax cinsi olarak (Kryštufek vd., 

2012) birleştirmiştir. 

Cins içindeki en belirgin kromozomal çeşitlilik Türkiye körfarelerinde 

kaydedilmiştir. Anadolu’daki kurak ve yarı kurak bölgelerdeki Rodent faunanın 

önemli bir bileşenidirler (Kankılıç vd., 2013, 2017). Karyolojik çalışmalar, 

Nannosplax’ın Türkiye’de 30 dan fazla sitotipi olduğunu göstermiştir (Sözen vd., 

2013) 

Geçmiş çalışmalar N. leucodon’un Güneydoğu Anadolu hariç tüm Türkiye’de 

yayıldığını kabul ederken (Méhely, 1909; Ognev, 1947; Corbet, 1978; Kıvanç, 1988; 

Harrison ve Bates, 1991), Kryštufek ve Vohralik, 2009; Anadolu’da sadece 

N.xanthodon ve N.ehrenbergi’nin bulunduğunu belirtmiş ve N.nehringi, 

N.xanthodon’un sinonimi olarak değerlendirilmiştir. Bununla birlikte, N. 
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xanthodon'un Anadolu'daki geçerliliği hala tartışılmaktadır. Nannosplax’ın 

kromozomal çeşitliliğinin ana merkezi, sitotip çeşitliliğinin yaklaşık %60’ını 

barındıran Anadolu’dur. Türkiye körfarelerin gen kaynağı olmasına rağmen, yapılan 

çalışmalar ağırlıklı olarak kromozomlar ve morfoloji üzerine yoğunlaşmış, sınırlı 

sayıda genetik çalışma yapılmıştır. Nannospalax içindeki ilişkileri anlamaya yönelik 

allozimlerin (Nevo vd., 1995), RAPD’in (Kankılıç vd., 2013), mitokondriyal 

sekansların (Arslan vd., 2010; Hadid vd., 2012; Kandemir vd., 2012; Kryštufek vd., 

2012) ve sitogenetik verilerin kullanıldığı (Ivanitskaya vd., 2008; Arslan vd., 2011) 

çalışmalar yapılmıştır (Kankılıç ve Gürpınar, 2014). 

Anadolu, Körfarelerin kromozomal evrimindeki farklılaşma süreçlerinin temel alanı 

olarak değerlendirilebilir, zira üç Nannospalax da bu bölgede kaydedilmiştir. 

Nannospalax grubundaki kromozomal evrim mekanizmaları; Robertsonian yeniden 

düzenlemeler, C-heterokromatin eklemeleri ve silinmeleri, perisentrik inversiyonlar, 

sentromerik kaymalar, ökromatin delesyonları, NOR bölgelerinin pozisyonal 

değişimleri ya da tam kromozom kayıpları şeklinde gerçekleşmektedir. Genel olarak 

Robertsonian yeniden düzenlemeler, Nannospalax'daki kromozom değişikliklerinin 

ana mekanizması olarak düşünülür. Bu düzenlemelere neden olan faktör hala kesin 

olarak bilinmemekte ve detaylı kromozomal çalışmalara ihtiyaç olduğunu 

göstermektedir (Savic vd., 2017). 

2.2.1 Nannospalax xanthodon (Nordmann, 1840) 

Sinonimleri: 

Nannospalax nehringi (Satunin, 1898) 

Spalax munzuri (Coşkun, 2004) 

Spalax nehringi (Satunin, 1898) 

Spalax xanthodon (Nordman, 1840) 

N. xanthodon Anadolu’nun büyük bölümünde yayılış gösterir ve bu takson diploid 

kromozom sayıları 2n = 36, 38, 40, 44, 46, 48, 50, 52, 54, 56, 58, 60 ve 62 olan 30 

farklı kromozom formu içerir (Arslan vd., 2016; Kankılıç vd., 2017). Bununla 
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beraber NF değerleri de 66-92 arasında değişmektedir (Nevo vd., 1994, 1995; Sözen 

vd., 1998a, 1998b, 1999, 2000a, 2000b, 2011; Coşkun, 2003, 2004; Matur ve Sözen, 

2005; Kankılıç vd., 2005, 2007, 2010; Ivanitskaya vd., 2008; Aşan ve Yağcı, 2008; 

Matur vd., 2011; Sözen vd., 2013).  

 

Şekil 2.2. Nannosplax xanthodon’un yayılış haritası (IUCN). 

Bazı çalışmalar kromozomal formların her birinin tür düzeyinde genetik farklılıklara 

sahip olduğunu gösterirken (Nevo vd., 1995; Arslan vd., 2010b; Kandemir vd., 2012) 

bazı araştırmacılar da her kromozomal formun bir türe eşit olduğu yaklaşımını 

reddetmektedir (Kankılıç vd., 2014; Kankılıç ve Gürpınar, 2014). 

Arslan vd. (2010b), mtDNA sitokrom b gen bölgesinin 630 baz çiftini içeren 

kısmıyla yaptığı çalışmada N.xanthodon’un 3 kromozomal formunun (2n=40, 58 ve 

60) genetik farklılıklar gösterdiğini ve bu 3 formun ayrı türler olabileceğini 

belirtmiştir. Aynı şekilde Kandemir vd. (2012); sitokrom b gen bölgesinin 420 baz 

çiftini içeren başka bir kısmıyla yaptığı çalışmada, N.xanthodon’a ait 6 kromozomal 

formdaki popülasyonların yeni tür olduklarını gösteren önemli ölçüde farklı genetik 

özellikler tespit etmiştir. 

Kankılıç vd., (2013)’e göre N.xanthodon 3 ana gruba ayrılmakta ve bu ayrımın 

Türkiye’deki coğrafi bölgeler ve ekolojik yapıyla da uyumlu olduğu görülmektedir. 

Çoğunlukla ülkenin batısında yer alan birinci grup düşük diploid kromozom sayısına 

sahip bireylerden oluşurken, daha çok orta Anadolu’da yayılan ikinci grup yüksek 
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diploid kromozom sayılı bireylerden oluşmaktadır. 2n=50 diploid kromozom 

sayısına sahip diğer grup ise Türkiye’nin doğusunda insular yayılış göstermektedir. 

Kankılıç vd., (2014) yaptıkları çalışmada N.xanthodon’un tüm Anadolu’da değil 

sadece batı Anadolu’da yayılış gösterdiğini belirlemiş, Türkiye’de 5 türün 

varlığından bahsetmiştir (Trakya’da N. leucodon, Güneydoğu Anadolu’da N. 

ehrenbergi, Doğu Anadolu’da N. nehringi, Batı Anadolu’da N. xanthodon ve Orta 

Anadolu’da N. labaumei). 

 

Şekil 2.3. Nannosplax xanthodon’a ait bir birey (Fotoğraf: T. Kankılıç). 

2.3 Y Kromozomu 

Y kromozomu erkek bireylere özgü, düşük gen sayısına sahip bir kromozomdur. 

Genellikle baskın bir şekilde eşeyi belirler. Babadan oğula kalıtlanır ve bu nedenle 

dişilerde bulunmaz. Kromozoma dayalı eşey belirleme sistemine sahip birçok yüksek 

organizmada, tamamen haploid karakteristiğe sahip tek kromozomdur. Y 

kromozomunun rekombine olmayan bölgesi MSY olarak adlandırılır ve insanlarda 

kromozomun %95 ini oluşturur. Geri kalan %5 lik bölge kromozomun telomer 

ucunda yer alan pseudo-otozomal bölgedir ve PAR olarak adlandırılır. Mayoz 

sırasında X kromozomuyla beraber rekombine olur (Hellborg, 2004). 
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Y kromozomundaki birçok gen X kromozomundaki genlerle homologtur. Bununla 

birlikte genomdaki diğer kısımlardan transpozisyon ya da translokasyon yoluyla 

edinilmiş bazı çok kopyalı genler de mevcuttur (Skaletsky, 2003). 

Bu eşsiz özellikler Y kromozomunu ilginç kılmakta ve popülasyon genetiği, evrim 

ve adli tıp gibi birçok alan için kullanışlı hale getirmektedir (Hellborg, 2004). 

2.3.1 Memelilerde Y kromozomunun yapısı 

Monotremler (Tek delikliler) farklılaşmış ilk memeli soy hattıdır. Çok büyük 

heteromorfik Y kromozomlarına sahiptirler. Monotremlerin aksine Marsupialler 

(Keseliler) 12 mb çifti ve bir avuç genden oluşan çok küçük bir Y kromozomuna 

sahiptirler (Hellborg, 2004).  

Birçok plesentalıda Y kromozomu genomdaki en küçük kromozomlardan biridir. 

Genellikle küçük bir ökromatik kısım ve büyüklüğü türden türe değişen 

heterokromatik bir bölge içerir (Leithe-Silva vd., 2003; Marchal vd., 2003; Nova vd., 

2002; Toder vd., 1997; Wolf vd., 1965). Ökromatik kısım çoğu plesentalı memeli ve 

keselilerde SRY dahil olmak üzere birkaç gen içerir (Marshall Graves 2002a; Toder 

vd., 2000a; Waters vd., 2001). DFFRY, SMCY, DBY, ZFY ve UTY birçok memeli 

ordosunda mevcut olan diğer 5 gendir (Murphy vd., 1999). (Şekil 2.4.) 

 

Şekil 2.4. Y kromozomu genleri. 
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Spermatogenez sırasında bu bölgelerdeki mutasyonlar blokajla sonuçlandığı için bu 

genlerin önemli erkek spesifik işlevlere sahip oldukları düşünülmektedir (Mazeyrat 

vd., 1998). 

Y kromozomunun gen içeriği ve genlerin konumu türler arasında çeşitlilik 

göstermektedir. Örneğin amelogenin geni sığırlarda PAR bölgesinde yer alırken 

insanlarda bu bölgede değildir (Liu vd., 2002).  Farelerde amelogenin geni sadece X 

kromozomundaki bir kopyayla temsil edilirken (Chapman vd., 1991) monotremlerde 

ve marsupiallerde otozomal bir gendir (Watson vd., 1992). 

Gen kopyalarının sayısı türler arasında farklılık gösterir. Örneğin farelerde, ZFY, 

Zfy1 and Zfy2 genleri iki kopya olarak bulunurken insanlarda birer kopyadır 

(Mazeyrat vd., 1998). Bazı türlerde Y kromozomunun tamamı kaybolmuştur (Just 

vd., 2002; Just vd., 1995; Vogel vd., 1998). 

2.3.2 Y kromozomu belirteçlerinin geliştirilmesi 

Erkek spesifik modellere odaklanan popülasyon genetiği ya da evrim çalışmaları, Y 

kromozomundan elde edilen genetik belirteçlere ihtiyaç duyar. Bu belirteçler, tür içi 

çalışmalardaki polimorfik diziler şeklinde ya da herhangi bir Y kromozom spesifik 

dizi şeklinde de olabilir (Hellborg, 2004). 

Yakın zamana kadar Y kromozom belirteçlerinin kullanımı neredeyse sadece 

insanlarla sınırlı kalmıştır. Y kromozomu polimorfizmlerini tanımlamaya yönelik ilk 

çalışmalarda; SINE (short interspersed nuclear element) ve LINE (long interspersed 

nuclear element) insersiyonları, tek nükleotid polimorfizmleri (SNPs), 

mikrosatellitler ve minisatellitler (Kayser vd., 2004) gibi Y spesifik belirteçler 

kullanılmıştır (Luo vd., 2007). 

İnsan dışındaki memelilerin doğal popülasyonlarındaki Y kromozom 

polimorfizmlerinin araştırılması, uygun Y spesifik belirteçlerin eksikliği nedeniyle 

kısıtlanmaktadır. Bu belirteçlerin eksikliğinin nedenlerinden biri, Y kromozomunun 

seçici süpürme (selective sweep) ve/veya efektif popülasyon boyutundan kaynaklı 

düşük genetik çeşitliliğe sahip olduğu konusundaki yaygın varsayımdır (Dorit vd., 

1995; Hellborg ve Ellegren, 2004). Mitokondriyal DNA’da olduğu gibi Rekombine 

olmayan Y kromozomu da otozomal DNA’nın dörtte biri kadar efektif popülasyon 
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büyüklüğüne sahiptir. Bu nedenle genetik sürüklenmeye duyarlı olduğu tahmin 

edilmektedir (Petit vd., 2002). İkinci sebep; bu kromozomda yüksek oranda bulunan 

gen konversiyonu, dejenerasyon ve tekrarlı diziler gibi oluşumların, Y spesifik 

genetik belirteçlerin tespitini zorlaştırmasıdır (Rozen vd., 2003; Skaletsky vd., 2003). 

2.3.3 YCATS 

Popülasyon genetiği ve evrim çalışmaları, Y kromozomundan elde edilen genetik 

belirteçlere ihtiyaç duyan erkek spesifik modellere odaklanmıştır (Hellborg, 2004). 

Birçok türde Y kromozomu belirteçlerinin miktarı kısıtlıdır. Bu nedenle bu türlerdeki 

popülasyon genetiği çalışmalarında otozomal belirteçler ve mtDNA belirteçleri 

kullanılmaktadır.  

O'Brien vd., (1993) ile Lyons vd., (1997) karakterize edilmemiş genomlardaki 

sekanslar için CATS bölgelerinin geniş ölçekli kullanımı kavramını dile getirdiler. 

CATS (comperative anchored tagged sequences) bölgeleri; bir organizmaya ait 

spesifik bir gen içindeki, bu geni veya bir başka türdeki varyasyonlarını tespit etmede 

bir belirteç görevi gören herhangi bir dizidir ve türler arasında büyük ölçüde 

korunmuş durumdadır. CATS yaklaşımı ile türler arasında dizi farklılıkları 

(polimorfizmler) tespit edilebilir veya genler haritalandırılabilir (Kahl, 2015). Sınırlı 

genetik bilgiye sahip türler ile insan ve fare gibi geniş genetik haritaya sahip 

türlerdeki bilgi faydalı hale getirilebilir (Lyons vd., 1999). 

2.4 Moleküler Filogeni ve Filogenetik Yöntemler 

Filogeni kelimesi; ‘kabile’ veya ‘aile’ anlamına gelen Yunanca kökenli phyl ile 

‘köken’ anlamına gelen geny kelimelerinden oluşmuştur. Yaşamın tarihçesini, yani 

atalar ile onların soyları arasındaki kalıtsal bağlantıları ifade eder. Bir diğer deyişle 

yaşamın evrimsel tarihidir (Avise, 2006). 

1837'de Darwin türlerin dönüşümüyle ilgili düşüncelerini kaydettiği deftere ilk 

filogeni tasvirlerini yapmıştır (Şekil 2.4). 
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Şekil 2.4. Darwin’e ait B kodlu not defterinin 36. Sayfası’nda yer alan çizim. 

Bir filogeni üzerinde yer alan türler arasındaki evrimsel ilişkiler, paylaştıkları son 

ortak atadan itibaren geçen göreli zaman ile tanımlanır. Birbirleriyle daha yakın bir 

ortak atayı paylaşan türler, kardeş türler (sister species) olarak değerlendirilir. Bu 

türler birbirlerinin yaşayan en yakın akrabalarıdır. Evrimsel ilişkiler, yalnızca 

ağaçtaki dallanma noktalarının düzeni ve bu düzende tanımlanan ortak ataların 

göreceli yaşları ile belirlenir (Herron ve Freeman, 2007). 

Evrimsel bir ağaç hiçbir zaman ortaya çıkarılmış bir gerçeği ifade etmez. Sadece 

belirli bir teknikle analiz edilmiş belirli bir veri kümesine dayanan bir hipotezi ifade 

eder. Ancak belirli bir filogenetik ağaç için güçlü kanıtlar olduğunda, örneğin; çeşitli 

tekniklerle farklı araştırmacı ekipleri tarafından analiz edilen çoklu veri setleri aynı 

hipotezi destekliyorsa, bu ağacın iyi kurulduğunu söyleyebiliriz. Bu durumda bile 

ağacın geçici olduğu kabul edilmelidir (Herron ve Freeman, 2007). 

Moleküler filogeniler, karşılaştırmalı çalışmaları desteklemek, biyocoğrafik 

hipotezleri test etmek, türleşmenin zamanlamasını değerlendirmek, nesli tükenmiş 

proteinlerin amino asit dizisini çıkarmak, hastalıkların gelişimini izlemek ve hatta 

kriminal vakalarda kanıt sağlamak için kullanılmaktadır (Linder ve Warnow, 2005). 
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2.4.1 Filogenetik analiz basamakları 

Filogenetik çalışmaların doğası ve kapsamı önemli derecede değişebilir ve farklı veri 

setleri ve hesaplama yöntemleri gerektirse de, herhangi bir filogenetik analizde temel 

adımlar aynı kalır: Bir veri seti bir araya getirilip hizalanır. Hesaplama yöntemleri ve 

olasılıksal modeller kullanılarak dizilerden filogenetik ağaçlar oluşturulur. Tahmini 

ağaçlar istatistiksel olarak test edilir ve değerlendirilir (Durbin vd., 1998; Linder ve 

Warnow, 2005; Lio ve Goldman, 1998). 

2.4.2 Filogenetik ağaç oluşturmak 

Filogenetik ağaçlar, evrimsel içerik sağlayan veri setlerinden üretilir. Bu veriler; 

DNA, RNA veya amino asitlerin dizi hizalamalarından, tek nükleotid 

polimorfizmleri (SNP) veya restriksiyon fragman uzunluğu polimorfizmleri (RFLP) 

gibi moleküler belirteçlerden ya da morfolojik verilerden oluşabilir. 

Filogenetik ağaçlar oluşturulurken, ağaç topolojisini belirlemek ve dizilerin 

filogenetik ilişkilerini en iyi tanımlayan dalların uzunluklarını hesaplamak için 

istatistiksel yöntemler uygulanır. Ağaçları oluştururken kullanılan birçok yöntem 

mevcuttur. Uygulanan en yaygın hesaplama yöntemleri arasında uzaklık matriksine 

dayalı yöntemler ile kesikli veri yöntemleri olarak tanımlanan yöntemler bulunur 

(Durbin vd., 1998; Li, 1997; Liò ve Goldman, 1998). 

2.4.2.1 Uzaklık yöntemleri 

Uzaklık matriksi yöntemleri diziler arasındaki mesafeleri hesaplar ve pratikte 

oldukça hızlıdır. Bu yöntemler, diziler arasındaki nükleotid veya amino asit yer 

değiştirme sayıları gibi evrimsel uzaklıkları hesaplamak için kümeleme teknikleri 

(Clustering) kullanırlar. Daha sonra, uzaklık değerleri arasındaki fonksiyonel 

ilişkilere dayalı algoritmalar kullanarak filogenetik ağaçlar oluştururlar (Durbin vd., 

1998; Li, 1997). 

Neighbor-Joining (NJ) 

Dizi verilerini analiz etmek için sıklıkla kullanılan uzaklık temeline dayanan 

yöntemlerden biri Neighbor Joining (NJ)’ tir (Saitou ve Nei, 1987).  Bu yöntemde 
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hesaplama işlemi oldukça basittir. Algoritmada farklı topolojilerin karşılaştırması yer 

alır ve hem topoloji hem de dal uzunlukları ile son ağaç otomatik olarak üretilir 

(Miyamoto ve Cracraft, 1991). Neighbor Joining, hesaplama hızının sonuç 

benzersizliği ile birleştiği, ağaç oluşturma için yaygın olarak kullanılan bir çeşit 

kümeleme (Clustering) yöntemidir. Bu yöntemin çoğu uygulaması tek bir ağaç verir 

(Page ve Holmes, 1998).  

2.4.2.2 Kesikli veri yöntemleri 

Kesikli veri yöntemleri, çoklu dizi veri setinin her bir sütununu ayrı ayrı inceler ve 

bu bilgileri en iyi temsil eden ağacı bulmaya çalışır. Uzaklığa dayalı yöntemler, 

kesikli veri yöntemlerinden çok daha hızlı olma eğiliminde olsalar da, temel ağaç 

yapısının dışında genellikle daha az bilgi verirler. Diğer taraftan, kesikli veri 

analizleri bilgi açısından zengindir. Bu yöntemler hizalamadaki her sütun için ayrı 

bir ağaç oluşturur, bu nedenle belirli bir dizi içindeki spesifik öğelere ait evrimsel 

geçmişi izlemek mümkündür (Hall, 2004; Li, 1997; Linder ve Warnow, 2005; Liò ve 

Goldman, 1998).  

Kesikli veri yöntemlerinin genellikle evrimsel tarihe dair en iyi değerlendirmeleri 

ürettiği düşünülür. Bununla birlikte, bu yöntemler hesaplama açısından külfetli 

olabilir ve büyük veri kümeleri için makul bir doğruluk düzeyi elde etmek haftalar 

veya aylar sürebilir (Linder ve Warnow, 2005). 

Maksimum Parsimoni (MP) 

En yaygın kullanılan ağaç tahmin tekniklerinden maksimum parsimoni, minimum 

sayıda evrimsel değişiklik gözlemlenen ağacı oluşturmak için bir dizi algoritma 

uygular. Maksimum parsimoni algoritmaları, filogenetik olarak bilgilendirici alanları 

tanımlar. 

Bu yöntemde, atasal türlerin DNA (veya amino asit) dizileri, belirli bir ağaç 

topolojisi göz önüne alınarak, mevcut türlerin DNA dizilimlerinden çıkarılır ve 

diziler arasında gözlemlenen tüm farkları açıklamak için gereken minimum evrimsel 

değişiklik sayısı hesaplanır. Bu sayı tüm olası topolojiler için elde edilir ve en az 

sayıda evrimsel değişiklik gösteren topoloji son ağaç olarak seçilir. Bu yöntem 
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ağırlıklı olarak bir ağacın topolojisini bulmak için kullanılır ancak dal uzunlukları 

bazı varsayımlar altında tahmin edilebilir (Fitch, 1971; Miyamoto ve Cracraft, 1991). 

Maksimum Olasılık (Likelihood, ML) 

Maksimum olasılık yöntemi, nükleotid değişimini tahmin etmek için olasılıksal bir 

evrim modeli oluşturur. Bu yöntem, gözlemlenen verileri en makul hale getiren en 

yüksek olasılıklıları seçerek, rakip hipotezleri değerlendirir. Bir hipotezin olasılığı, 

hipotezi veren verinin olasılığı olarak tanımlanır. Filogenetik yapılanmada 

hipotezler, evrimsel ağaç ve evrimsel modelin diğer parametreleridir (Li, 1997; Liò 

ve Goldman, 1998). 

Evrimsel ağaçlar için gerekli olasılık hesaplamaları basitlikten uzaktır ve genellikle 

hipotezlenmiş karmaşık hesaplamalar gerektirir. Bu yöntem, bir zaman aralığında her 

daldaki bir nükleotidin başka bir nükleotide değişme olasılığını belirtir. 

Maksimum olasılık, dizi evriminin açık modellerini içerebildiği ve evrimsel 

hipotezlerin istatistiksel testlerine izin verdiği için cazip bir yöntemdir. ML iki 

problemi çözmelidir. Hangi dal uzunlukları, gözlemlenen verileri en olası hale getirir 

(yani, bu ağaç için maksimum olasılık değeri nedir) ve muhtemel tüm ağaçlar içinden 

hangi ağaç en yüksek olasılığa sahiptir (Page ve Holmes, 1998). 

Bayesian Analizi (Bayesian Inference, BI) 

Bayesian analizi, diğer birçok analiz yöntemi ile aynı evrim modellerini 

kullanmasına rağmen, evrimsel biyolojide uzun süredir devam eden karmaşık 

soruların ele alınması için güçlü bir araç olmuştur. Bayesian analizi, bir ağaçtaki 

filogenilerin sonraki (posterior) olasılık dağılımlarının hesaplanmasına dayanır. Bir 

ağacın posterior olasılığı, ağacın doğru olma olasılığı olarak yorumlanabilir. Grubun 

tarihi ile ilgili çıkarımlar, ağaçların sonraki olasılıklarına bağlıdır. Örneğin, en 

yüksek posterior olasılığa sahip ağaç, filogeninin en iyi ölçümü olarak seçilebilir 

(Huelsenbeck vd., 2001). 
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2.4.3 Ağaçların değerlendirilmesi 

Ağaç oluşturma algoritmaları bir veya daha fazla optimal ağaç üretir. Bu olası 

ağaçlar, bir ağacın diğerinden daha kullanışlı olup olmadığını görmek ve önerilen 

filogeninin makul olup olmadığını değerlendirmek için bir dizi istatistiksel teste tabi 

tutulur. Ağaçları değerlendirebilmek için kullanılan en yaygın yöntemlerden biri, 

“Bootstrap” analizidir. 

Bootstrap Analizi 

Bir filogeni analizi yapılırken sorulması gereken ilk soru analizin ne kadar güvenli 

olduğudur. Bunu cevaplamanın en iyi yolu daha fazla karakter için veri toplamak ve 

analizi defalarca tekrarlamaktır (Herron ve Freeman, 2007). 

Bootstrap, anlamlı istatistiksel dağılımlar üreten ağaçların değerlendirilmesi için 

kullanılan istatistiksel bir yöntemdir. Bootstrap analizi kullanılarak, tam olarak 

hesaplanması zor olan dağılımlar, yapay veri kümelerinin tekrar tekrar oluşturulması 

ve analizi ile tahmin edilir. Analizin amacı, tüm veri kümesinin ağacı destekleyip 

desteklemediğini test etmektir (Baldauf, 2003; Durbin vd., 1998; Li, 1997). 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

3.1 Örneklem 

Bu çalışma Aksaray Üniversitesi Bilimsel ve Teknolojik Uygulama ve Araştırma 

Merkezi, Moleküler Biyoloji ve Metabolizma Laboratuvarı’nda yürütülmüştür. Bu 

çalışmada kullanılan körfare örnekleri Doç. Dr. Teoman KANKILIÇ’ ın 

yürütücülüğünü yaptığı TUBİTAK tarafından desteklenen 112T660 kodlu “DNA’da 

SSR (Mikrosatellit) Analiz Yöntemiyle Körfare (Nannospalax nehringi) 

Populasyonlarının Genetik Yapısının Araştırılması” isimli proje kapsamında 

toplanan örneklerden sağlanmıştır. Türkiye’deki 60 lokaliteden toplanan, 12 farklı 

diploit kromozom sayısına (2n= 36, 38, 40, 44, 46, 48, 50, 52, 54, 56, 58, 60) sahip 

65 adet Nannosplax xanthodon örneği kullanılmıştır. Çalışmada kullanılan örneklerin 

listesi Çizelge 3.1’de verilmiştir. 

Çizelge 3.1. Çalışmada kullanılan örnekler. 

No Müze No Lokalite Kromozom 

1 6251 Aydın- Koçarlı - Haydarlı Köyü 2n= 36 NF= 68 

2 6209 Aydın- Koçarlı - Haydarlı Köyü 2n= 36 NF= 68 

3 231 Gökçeada 2n= 38 NF= 74 

4 6144 Balıkesir - Kepsut 2n= 38 NF= 74 

5 6131 Manisa - Akhisar 2n= 38 NF= 74 

6 6138 İzmir - Foça 2n= 38 NF= 74 

7 6164 İzmir - Foça 2n= 38 NF= 74 

8 6254 Isparta - Yenişarbademli 2n= 40 NF= 72 

9 6266 Isparta - Yenişarbademli 2n= 40 NF= 72 

10 6269 Isparta - Yenişarbademli 2n= 40 NF= 72 

11 6255 Konya - Yeşildağ 2n= 40 NF= 72 

12 73 Tunceli - Kırmızı Köprü 2n= 44 NF=72 

13 449 Osmaniye - Kadirli 2n= 46 NF= 70 

14 248 Adana - Kozan 2n= 46 NF= 70 

15 78 Ağrı - Taşlıçay 2n= 48 NF= 68 

16 79 Van - Kocapınar 2n= 48 NF= 68 

17 3370 Erzurum - 20 km doğu 2n= 50 NF= 72 

18 4642 Giresun - Eğribel 2n= 50 NF= 72 

19 4661 Bayburt - Demirözü 2n= 50 NF= 72 

20 4846 Rize - Ovit 2n= 50 NF= 72 
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Çizelge 3.1 (devam). Çalışmada kullanılan örnekler. 

21 4880 Kars - Selim 2n= 50 NF= 70 

22 4881 Kars 2n= 50 NF= 70 

23 4012 Bolu - Yeniçağ 2n= 52 NF= 70K 

24 4202 Bolu - Abant 2n= 52 NF= 70K 

25 4834 Bolu - Gerede 2n= 52 NF= 70K 

26 3985 Bolu - Mengen - Demirciler Köyü 2n= 52 NF= 70K 

27 120 Mersin - Sebil Yaylası 2n= 52 NF= 72G 

28 123 Mersin - Çamlıyayla 2n= 52 NF= 72G 

29 242 Kırıkkale - Sulakyurt 2n= 54 NF= 74 

30 4913 Kırıkkale - Keskin 2n= 54 NF= 74 

31 571 Adana - Karaisalı 2n=54 NF=74 

32 565 Adana - Karaisalı 2n=54 NF=74 

33 566 Adana - Tufanbeyli 2n= 54 NF= 74 

34 575 Adana - Saimbeyli 2n= 54 NF= 74 

35 74 Bingöl - Yolçatı 2n= 54 NF= 74 

36 77 Bitlis - Rahva 2n= 54 NF= 74 

37 87 Muş - Bozbulut 2n= 54 NF= 74 

38 6117 Manisa - Kula 2n= 56 NF= 72B 

39 152 Mersin - Gülek 2n= 56 NF= 72G 

40 134 Adana - Pozantı 2n= 56 NF= 72G 

41 36 Niğde - Çamardı 2n= 58 NF= 72 

42 430 Mersin - Gülnar 2n= 58 NF= 72 

43 174 Niğde - Ulukışla 2n= 58 NF= 72 

44 166 Niğde - Madenköy 2n= 58 NF= 72 

45 569 Aksaray - Bozcatepe 2n= 60 NF= 74 

46 573 Adana - Feke 2n= 60 NF= 74 

47 574 Adana - Feke - Mansurlu 2n= 60 NF= 74 

48 197 Kahramanmaraş - Göksun 2n= 60 NF= 74 

49 4307 Konya - Beyşehir - Kıreli 2n= 60 NF= 76 

50 5848 Kütahya - Emet 2n= 60 NF= 76 

51 5944 Eskişehir - Sivrihisar - Günyüzü 2n= 60 NF= 76 

52 6119 Kütahya - Simav 2n= 60 NF= 76 

53 6201 Isparta - Gönen 2n= 60 NF= 78 

54 4933 Bolu - Ayman Yaylası 2n= 60 NF= 78 

55 5052 Samsun - Kavak 2n= 60 NF= 78 

56 4915 Ankara - Kızılcahamam - Soğuksu 2n= 60 NF= 80 
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Çizelge 3.1 (devam). Çalışmada kullanılan örnekler. 

57 4657 Sivas - İmranlı 2n= 60 NF= 80 

58 4538 Konya - Kulu 2n= 60 NF= 80 

59 4534 Ankara - Bala 2n= 60 NF= 80 

60 5304 Yozgat - Saraykent 2n= 60 NF= 80 

61 4646 Erzincan - Refahiye 2n= 60 NF= 80 

62 6199 Denizli - Acıpayam 2n= 60 NF= 84 

63 6223 Denizli - Çameli - Bıçaklı köyü 2n= 60 NF= 84 

64 6198 Burdur - Yeşilova 2n= 60 NF= 84 

65 6253 Burdur - Yeşilova - Harmanlı 2n= 60 NF= 84 

3.2 DNA İzolasyonu 

Y kromozomundaki genetik farklılıkları ölçmek üzere -80 °C’de saklanmakta olan 

farklı coğrafik bölgelere ait 65 adet erkek N. xanthodon bireyinin (Çizelge 3.1) doku 

örneklerinden 15-20 mg alınarak DNA izolasyon kiti (Qiagen DNeasy Blood & 

Tissue kit) ile izolasyon yapılmıştır. Doku örneklerinin total DNA izolatları agoroz 

jel elektroforezinde yürütülmüştür (Şekil 3.1).  

 

Şekil 3.1. DNA izolatlarının agaroz jel görüntüsü. 
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1. Öncelikle alınan her bir doku, steril bistüri ya da sıvı azot ile steril havanda 

mekanik olarak parçalanarak 1.5 ml’lik ependorf tüplerine aktarılmıştır. 

2. Mekanik olarak parçalanan dokular, 180 µl ATL Buffer ve 20 µl Proteinaz K 

eklenerek, 56°C’de tamamen parçalana kadar inkübe edilmiştir. 

3. Elde edilen lizat 15.000 rpm’de 3 dk santrifüj edilmiş ve süpernatant yeni bir 

ependorf tüpüne alınmıştır.  

4. 4 µl RNase A (100 mg / ml) eklenerek vortekslenmiş ve oda sıcaklığında 2 dk 

bekletilmiştir. 

5. 200 µl AL Buffer ve 200 µl %96’lık Etil alkol eklenerek vortekslenmiştir. 

6. Bu aşamadan sonra örnekler, DNeasy Mini Spin kolona alınıp, 8000 rpm’de 1 

dk santrifüj edilmiştir. 

7. Kolon boşaltıldıktan sonra, örnek üzerine 500 µl AW1 Buffer eklenmiş, 8000 

rpm’de 1 dk santrifüj edilmiştir. 

8. Kolon tekrar boşaltılmış ve bu defa AW2 eklenerek santrifüj işlemi 15.000 

rpm’de 3 dk olacak şekilde tekrarlanmıştır.  

9. Kolon tekrar boşaltılarak AW2 Buffer artığını tamamen uzaklaştırmak için 

15.000 rpm’de 1 dk daha santrifüj edilmiştir. 

10. Spin kolonu yeni bir steril ependorf tüpüne alınmış ve üzerine 70°C’de 

ısıtılmış 80 µl AE Buffer eklenerek 20 dk oda sıcaklığında bekletilmiştir.  

11. 15.000 rpm’de 1 dk santrifüj ile DNeasy Mini Spin kolonun filtresine 

bağlanmış olan DNA ependorf tüpüne AE Buffer ile düşürülmüştür. 

12.  80 µl AE içindeki toplam DNA, çalışılmak üzere -20 °C derin dondurucuda 

saklanmıştır.  

3.3 Y Kromozom için Kullanılan Primerler ve Primer Optimizasyonu 

Tez önerisinde DBY 14 intron ve DBY 4 intron bölgelerinin çoğaltılması 

planlanmıştır. Ancak bu primerlerin optimizasyonu gerçekleştirilememiştir. 

Optimizasyon için Y kromozomuna ait farklı primerler düzenlenerek, bunlardan en 

iyi sonuç veren ikisi kullanılmıştır. Her gen bölgesinin ileri ve geri primerlerinin 

dizaynı “BM laboratuvar Sistemleri” adlı ticari firmaya yaptırılmıştır. Optimizasyon 

için deneme yapılan tüm primerler Çizelge 3.2’de gösterilmiştir. Y kromozomu 

varyasyonunu belirlemek için ZFY (Zinc Finger Protein Y-Linked) ve SMCY 8 gen 

bölgeleri çoğaltılmıştır. 
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Çizelge 3.2. Çalışılan primerlerin listesi. 

Gen  Denenen Primer Çiftleri 

Optimizas

yon 

Başarısı 

Kaynaklar 

DBY 

14 

F:  5’-CAAGAAGTGCCTTCTTGGTTG- 3′ 

R:  5’- GGCTCCAAATCCTCCACTG - 3′ 
Başarısız 

Hellborg ve 

Ellegren, 

2003 

UTY 

11 

F:  5′-CATCAATTTTGTAYMAATCCAAAA-3′ 

R:  5′-  TGGTAGAGAAAAGTCCAAGA-3′ 
Başarısız 

Hellborg ve 

Ellegren, 

2003 

SMCY 

7 

F:  5’-TGGAGGTGCCCRAARTGTA-3’  

R:  5’-AACTCTGCAAASTRTACTCCT-3’ 
Başarısız 

Hellborg ve 

Ellegren, 

2003 

SMCY 

8 

F:  5’-TTGGATCTCAATCTAGCAGT -3’ 

R:  5’-CGCTCAGCYTCCGTGAYG -3’ 
Başarılı 

Hellborg ve 

Ellegren, 

2003 

SRY 

F:5'-AATCCACAGGGGTTTTGGTT-3’ 

R:5'-GGGAGCAGGCCCTTTATTAC-3’ 

 

 

SRYS286  5'-

GTTGGGCGGGGTTGAGGGGGTGTTGAGGGCGGAG

-3′ 

HMG777  

5'-GGCCGATACTTATAGTTTCGGGTATTT-3′   

 

 

 

SRY-X1:5′-TCCCCATACTGGAGTGTGTTAC-3′  

SRY-T:5′-TGAGGACCCAAATAGAAATGAG-3′ 

Başarısız 

Turner vd., 

2007 

 

 

 

 

 

Sinclair vd., 

1990 

 

 

 

 

 

Marchal vd., 

2008 

ZFY 

P1-5EZ  5'-ATAATCACATGGAGAGCCACAAGCT-

3′  

P2-3EZ  5'-GCACTTCTTTGGTATCTGAGAAAGT-

3′ 

Başarılı 

Aasen ve 

Medrano, 

1990 

3.4 PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) 

Her iki gen bölgesinin PCR ile çoğaltılması sırasında 2 farklı denatürasyon, 

bağlanma ve uzama koşulu kullanılmıştır. Her iki gen bölgesi içinde Touch Down 

PCR tekniği uygulanmıştır. Bağlanma sıcaklığı her döngüde 0,5°C azalacak şekilde 

gerçekleştirilmiştir. Başlangıç denetürasyonu 95°C’de 5 dakika, denatürasyon 

94°C’de 45 saniye, bağlanma sıcaklığı ise her iki primerde farklı olacak şekilde 

düzenlenmiştir. SMCY 8 bölgesi için 60-50°C ve ZFY bölgesi için 55-45°C 

aralığında her döngüde 0,5°C azalmaktadır (Touchdown PCR) ve bağlanma süresi 1 
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dakika olarak belirlenmiştir. Uzama evresi 72°C de 1 dakikadır. Bu şekilde 

denatürasyon, bağlanma ve uzama evresi 20 döngü olarak tekrarlanmaktadır.  

Bundan sonra denatürasyon 94°C’de 30 saniye, her iki primer için en düşük 

bağlanma sıcaklığında (SMCY 8 için 50°C ve ZFY için 45°C) 1 dakika ve uzama 

evresi 72°C’de 1 dakika olacak şekilde 20 döngü daha tekrarlanır. Toplamda 40 

döngü olur. Son uzama evresi ise 72°C’de 10 dakika olacak şekilde PCR 

sonlandırılır. 

3.4.1 PCR ürününün agaroz jel elektroforezinde yürütülmesi 

PCR ürünleri %1,5 olarak hazırlanmış agaroz jele yüklenmiştir. Elektroforez tankı 

içine yerleştirilen agaroz jel elektrik akımı ile koşturulduktan sonra jel görüntüleme 

sistemi kullanılarak ultraviyole ışık altında fotoğraflanmıştır (Şekil 3.2 ve 3.3). 

Agaroz jel hazırlanırken jeldeki ilk kuyucuğa 5 µl 100 bp DNA Ladder yüklenmiştir. 

Örnekler ise 3’er µl alınmış ve 3 µl 5x Green Reaction Buffer (yükleme çözeltisi) ile 

karıştırılarak sırayla diğer kuyucuklara yüklenmiştir. En son kuyucuğa örnek 

eklenmeksizin yalnızca PCR kontrol karışımı konarak herhangi bir kontaminasyon 

olup olmadığı gözlenmiştir.  

 

Şekil 3.2. SMCY 8 gen bölgesi PCR ürününün agaroz jel görüntüsü. 
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Şekil 3.3. ZFY gen bölgesi PCR ürününün agaroz jel görüntüsü. 

3.5. DNA Dizi Analizi 

Örneklerden elde edilen PCR ürünlerinin agaroz jelde temiz ve saf bant verip 

vermedikleri kontrol edilmiştir. Uygun bant veren örnekler iki yönlü (ileri ve geri) 

sekans analizine gönderilmiştir. Sekans reaksiyonu için BigDye Terminator cycle 

sequencing kit (Applied Biosystems) kullanılmış ve sekans ürünleri ABI Prism 3730 

kapilar otomatik sekans cihazında (Applied Biosystems) yürütülmek üzere “BM 

Laboratuvar Sistemleri” ticari firmasına gönderilmiştir. 

3.5.1 Dizilerin hazırlanması ve tanımlayıcı istatistikler 

Diziler, Sequencher v.4.8 (Gene Codes Corp.) ile düzenlenmiş ve Mega versiyon X' 

de (Kumar vd., 2018) ClustalW uygulanarak hizalanmıştır. Nükleotit komposizyonu, 

değişken ve parsimoni bilgisi veren sitelerin sayısı (the number of variable and 

parsimony-informative sites) ve transisyon / transversiyon oranı Mega versiyon X’ 

de (Kumar vd., 2018) hesaplanmıştır. Haplotip sayısı (H), segregating sites (S), 

haplotip çeşitliliği (Hd), nükleotit çeşitliliği (π), pairwise nükleotit farklılıkları 

ortalaması (K) ve sitelerin parsimoni bilgisi her bir gen bölgesi için tüm örneklerde 

DnaSp 6.12 (Rozas vd., 2017) programında hesaplanmıştır. 

3.6 Filogenetik Analizler 

En uygun evrimsel model AIC (Akaike information criterion) ve BIC (Bayesian 

information criterion) kriterleri kullanılarak Mega version X programında 
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belirlenmiştir. Filogenetik ilişkilerin yapılandırılmasında Bayes çıkarımı (Bayesian 

phylogenetic inference, BI), maksimum olasılık (Maximum Likelihood, ML) ve 

Neighbor Joining (NJ) yaklaşımları kullanılmıştır. NJ ağacı Mega version X 

programı kullanılarak çizilmiştir. 

BI analizi BEAST 1.10.4 (Suchard vd., 2018) programı kullanılarak 

gerçekleştirilmiştir. Her bir kodon pozisyonu için uygun nükleotit altünite modeli 

(nucleotide substitution models) ve türleşme için “Yule model, strick clock” ve 

varsayılan oran 1 değerinde bırakılarak MCMC (Markov Chain Monte Carlo) zinciri 

1000 örnekleme frekansıyla 10 milyon jenerasyon olarak uygulanmıştır. TRACER 

1.7 (Rambaut vd., 2018) kullanılarak konvergens ve effektif örnek büyüklüğü 

değerlendirilmiş ve “The maximum clade credibility” ağacı ise TreeAnnotator 1.10.4 

programında üretilmiştir.  

ML analizi, “the ML+thorough bootstrap” ile 1 kez 1000 tekrar ve uygun alt model 

kullanılarak RAxML versiyon 8 (Stamatakis, 2014) programında yapılmıştır. 



30 

 

4. ARAŞTIRMA BULGULARI 

4.1. Genetik Çeşitlilik 

Bu tez çalışmasında Türkiye’de yayılış gösteren üç körfare türünden biri olan 

Nannosplax xanthodon’a ait 65 örneğin ZFY ve SMCY 8 gen bölgelerinin dizi 

analizi yapılmıştır. Analiz verileri Sequencher 4.8 (Gene Codes Corp.) ile 

düzenlenmiş ve Mega versiyon X'de (Kumar vd., 2018) ClustalW uygulanarak 

hizalanmıştır. ZFY gen bölgesinin tüm dizilerinden 425 bp uzunluğunda bir bölümü 

analiz edilmiştir. Çalışılan örneklerde ZFY dizilerinin Timin / Urasil nükleotitleri 

bakımından zengin olduğu belirlenmiştir. Bazların yüzde oranları % 32.35 Timin / 

Urasil, % 24.07 Adenin, % 22.96 Sitozin ve % 20.62 Guanin şeklinde 

sıralanmaktadır. Pürinlerin pürinlere (A ↔ G) veya pirimidinlerin pirimidinlere (T 

↔ C) değişimine neden olan transisyon nokta mutasyonları ve pürinlerin 

primidinlere (C ↔ A, C ↔ G) veya primidinin pürinlere değişimine (T ↔ A, T ↔ 

G) neden olan transversiyon nokta mutasyonları tüm örnekler için hesaplanmıştır 

(Çizelge 4.1) Tüm örneklerde 11 pozisyonda nükleotit değişimi gözlenmiştir. 

Transisyon / Transversiyon oranı pürinler (A ve G) için k1= 1000, pirimidinler (T, U, 

S) için k2= 189.035 olarak belirlenmiştir. Toplam Transisyon / Transversiyon oranı 

ise R= [A*G*k1+T*C*k2] / [(A+G)*(T+C)] formülü ile hesaplanmış ve R=  257.578 

olarak belirlenmiştir. 

Çizelge 4.1. ZFY dizilerinin nükleotitler arasındaki transisyon ve transversiyon 

değişim oranları (Koyu yazılan sayılar transisyon değişimlerini, italik 

yazılanlar transversiyon değişim oranlarını göstermektedir). 

 
A T C G 

A - 0.06 0.04 37.26 

T 0.04 - 7.84 0.04 

C 0.04 11.05 - 0.04 

G 43.48 0.06 0.04 - 

SMCY 8 gen bölgesinin 355 bp uzunluğunda bir kısmı analiz edilmiştir. Bu 

bölgedeki dizilerde Adenin, Guanin ve Timin / Urasil baz oranlarının birbirine yakın 

olduğu ancak Sitozin‘in diğer bazlara göre daha düşük oranda olduğu gözlenmiştir. 

Bazların yüzde oranları % 28.56 Timin / Urasil, % 26.87 Guanin, % 26.58 Adenin ve 
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% 17.98 Sitozin şeklinde sıralanmaktadır. Tüm örneklerde 5 pozisyonda nükleotit 

değişimi gözlenmiştir. SMCY 8 dizilerinin nükleotitler arasındaki transisyon ve 

transversiyon değişim oranları Çizelge 4.2’de verilmiştir. Transisyon / Transversiyon 

oranı pürinler (A ve G) için k1= 19.418, pirimidinler (T, U, S) için k2= 0.714 olarak 

belirlenmiştir. Toplam Transisyon / Transversiyon oranı ise R= 5.723 olarak 

hesaplanmıştır. 

Çizelge 4.2. SMCY 8 dizilerinin nükleotitler arasındaki transisyon ve transversiyon 

değişim oranları (Koyu yazılan sayılar transisyon değişimlerini, italik 

yazılanlar transversiyon değişim oranlarını göstermektedir). 

 
A T C G 

A - 2.25 1.41 41.05 

T 2.09 - 1.01 2.11 

C 2.09 1.60 - 2.11 

G 40.61 2.25 1.41 - 

Çalışılan körfare örneklerinde her iki gen bölgesi (ZFY ve SYMC8) için haplotip 

sayısı (H), segregating sites (S), haplotip çeşitliliği (Hd), nükleotit çeşitliliği (π), 

pairwise nükleotit farklılıkları ortalaması (K) ve sitelerin parsimoni bilgisi 

hesaplanmıştır. Çalışılan körfare örneklerinin her iki gen bölgesinin haplotipleri 

Çizelge 4.3’de verilmiştir. 

ZFY gen bölgesinde 65 örneğin dizi analizinde 409 site monomorfik olup polimorfik 

site sayısı 5, parsimoni bilgisi veren site sayısı 3 (bu sitelerin pozisyonları 252, 273, 

381), pairwise nükleotit farklılıkları ortalaması k= 0.793 olarak hesaplanmıştır. ZFY 

gen bölgesi için 6 haplotip belirlenmiş, haplotip çeşitliliği Hd= 0.634 (standart 

sapma: 0.039), nükleotit çeşitliliği π= 0.00192 (standart sapma: 0.00020) 

bulunmuştur. 

SMCY8 gen bölgesinde 342 site monomorfik olup 8 polimorfik site, 5 parsimoni 

bilgisi veren site (bu sitelerin pozisyonları 20, 90, 104, 158 ve 361.), pairwise 

nükleotit farklılıkları ortalaması k= 1.391 olarak hesaplanmıştır. Tüm örnekler için 

belirlenen haplotip sayısı 8, haplotip çeşitliliği Hd= 0.668 (standart sapma: 0.037), 

nükleotit çeşitliliği  π = 0.00398 (standart sapma: 0.00030) olarak hesaplanmıştır. 
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Çizelge 4.3. ZFY ve SMCY8 gen bölgeleri analizi sonuçlarına göre belirlenen 

haplotipler. 

Müze 

No 
Lokalite Kromozom Haplotip 

ZFY 

Haplotip 

SMCY 8 

6251 Aydın - Koçarlı - Haydarlı  2n= 36 NF= 68 H1 H1 

6209 Aydın - Koçarlı - Haydarlı  2n= 36 NF= 68 H1 H1 

231 Gökçeada 2n= 38 NF= 74 H1 H1 

6144 Balıkesir - Kepsut 2n= 38 NF= 74 H2 H1 

6131 Manisa - Akhisar 2n= 38 NF= 74 H1 H1 

6138 Foça  2n= 38 NF= 74 H1 H4 

6164 Foça 2n= 38 NF= 74 H1 H4 

6255 Konya - Yeşildağ 2n= 40 NF= 72 H1 H2 

6254 Isparta - Yenişarbademli 2n= 40 NF= 72 H1 H2 

6269 Isparta - Yenişarbademli 2n= 40 NF= 72 H1 H2 

6266 Isparta - Yenişarbademli 2n= 40 NF= 72 H1 H2 

73 Tunceli - Kırmızı Köprü 2n= 44 NF= 72 H1 H1 

449 Osmaniye - Kadirli 2n= 46 NF= 70 H1 H1 

248 Adana - Kozan 2n= 46 NF= 70 H3 H3 

78 Ağrı - Taşlıçay 2n= 48 NF= 68 H1 H1 

79 Van - Kocapınar 2n= 48 NF= 68 H1 H1 

3370 Erzurum - 20 km doğu 2n= 50 NF= 72 H1 H1 

4642 Giresun - Eğribel 2n= 50 NF= 72 H1 H1 

4661 Bayburt - Demirözü 2n= 50 NF= 72 H1 H1 

4846 Rize - Ovit 2n= 50 NF= 72 H1 H1 

4880 Kars - Selim 2n= 50 NF= 70 H1 H1 

4881 Kars 2n= 50 NF= 70 H1 H1 

4012 Bolu -Yeniçağ 2n= 52 NF= 70K H4 H1 

4202 Bolu - Abant 2n= 52 NF= 70K H1 H1 

4834 Bolu - Gerede 2n= 52 NF= 70K H4 H1 

3985 Bolu - Mengen - Demirciler Köyü 2n= 52 NF= 70K H4 H1 

120  Mersin - Sebil Yaylası 2n= 52 NF= 72G H3 H3 

123  Mersin - Çamlıyayla 2n= 52 NF= 72G H3 H3 

242 Kırıkkale - Sulakyurt 2n= 54 NF= 74 H1 H1 

4913 Kırıkkale - Keskin 2n= 54 NF= 74 H5 H1 

571 Adana - Karaisalı 2n=54 NF= 74 H1 H1 

565 Adana - Karaisalı 2n=54 NF= 74 H1 H1 

566 Adana - Tufanbeyli 2n= 54 NF= 74 H1 H1 

575  Adana - Saimbeyli 2n= 54 NF= 74 H1 H1 

74 Bingöl - Yolçatı 2n= 54 NF= 74 H1 H1 

77 Bitlis - Rahva 2n= 54 NF= 74 H1 H1 

87 Muş - Bozbulut 2n= 54 NF= 74 H1 H1 

6117 Manisa - Kula 2n= 56 NF= 72B H3 H3 

152  Mersin - Gülek 2n= 56 NF= 72G H1 H4 

134 Adana - Pozantı 2n= 56 NF= 72G H1 H4 

36 Niğde - Çamardı 2n= 58 NF= 72 H3 H3 

430 Mersin - Gülnar 2n= 58 NF= 72 H1 H3 

174 Niğde - Ulukışla 2n= 58 NF= 72 H3 H3 

166 Niğde - Madenköy 2n= 58 NF= 72 H3 H3 

569 Aksaray - Bozcatepe 2n= 60 NF= 74 H3 H6 

573 Adana - Feke 2n= 60 NF= 74 H3 H3 

574 Adana - Feke - Mansurlu 2n= 60 NF= 74 H3 H3 

197  Kahramanmaraş - Göksun 2n= 60 NF= 74 H3 H3 

4307 Konya - Beyşehir - Kıreli 2n= 60 NF= 76 H3 H3 

5848 Kütahya - Emet 2n= 60 NF= 76 H3 H5 

5944 Eskişehir - Sivrihisar - Günyüzü 2n= 60 NF= 76 H3 H3 
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Çizelge 4.3 (devam). ZFY ve SMCY 8 gen bölgelerinin analizleri ile belirlenen 

haplotipler. 

6119 Kütahya - Simav 2n= 60 NF= 76 H3 H3 

6201 Isparta - Gönen 2n= 60 NF= 78 H6 H3 

4933 Bolu - Ayman Yaylası 2n= 60 NF= 78 H3 H3 

5052 Samsun - Kavak 2n= 60 NF= 78 H3 H3 

4915 Ankara - Kızılcahamam - Soğuksu 2n= 60 NF= 80 H3 H3 

4657 Sivas - İmranlı 2n= 60 NF= 80 H3 H8 

4538 Konya - Kulu 2n= 60 NF= 80 H3 H3 

4534 Ankara - Bala 2n= 60 NF= 80 H3 H3 

5304 Yozgat - Saraykent 2n= 60 NF= 80 H3 H7 

4646 Erzincan - Refahiye 2n= 60 NF= 80 H3 H3 

6199 Burdur - Yeşilova 2n= 60 NF= 84 H6 H3 

6253 Burdur - Yeşilova - Harmanlı 2n= 60 NF= 84 H6 H3 

6223 Denizli - Çameli - Bıçaklı köyü 2n= 60 NF= 84 H6 H3 

6198 Denizli - Acıpayam 2n= 60 NF= 84 H6 H3 

4.2 Y Kromozomu Gen Bölgeleri İçin Filogenetik Analiz 

Körfare örneklerinde her iki gen bölgesinde saptanan haplotiplerin nükleotit dizileri 

ile Bayes çıkarımı (BI), Maksimum olasılık (ML) ve Neighbor Joining (NJ) 

yaklaşımları kullanılarak filogenetik analizleri yapılmıştır. Filogenetik analizler için 

en uygun evrimsel modeller AIC (Akaike information criterion) ve BIC (Bayesian 

information criterion) kriterleri kullanılarak her iki gen bölgesinde ayrı ayrı 

çözümlenmiştir. Dış grup olarak Nannospalax ehrenbergi (Nehring, 1898) 

kullanılmıştır. 

ZFY gen bölgesi için “K2: Kimura parameter” ve SMCY8 gen bölgesi için “JC: 

Jukes- Cantor” filogenetik analizlerde kullanılacak en uygun evrimsel modeller 

olarak belirlenmiştir  

ZFY gen bölgesi için belirlenen haplotip dizileri “K2: Kimura parameter” modeli ile 

Neighbor joining, Maksimum olasılık ve Bayes analizi kullanılarak yapılan 

filogenetik ağaçlar Şekil 4.1, 4.2 ve 4.3’de verilmiştir. Üç filogenetik ağaç da 

çoğunlukla benzer örüntüye sahiptir ve N.xanthodon’un temel olarak iki ana klada 

ayrıldığı görülmektedir. Birinci ana klad 2n=60, 58K, 56B, 52G ve 46B diploit 

kromozomlu popülasyonları içermektedir. İkinci ana klad ise türün 2n= 36, 38, 40, 

44, 46, 48, 50, 52K, 54, 56G ve 58G diploit kromozomlu popülasyonlarını 

kapsamaktadır.  
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Şekil 4.1. ZFY gen bölgesi dizileriyle oluşturulan Neighbor Joining ağacı. 

 

Şekil 4.2. ZFY gen bölgesi dizileriyle oluşturulan Maksimum Olasılık ağacı. 
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Şekil 4.3. ZFY gen bölgesi dizileriyle oluşturulan Bayes ağacı. 

SMCY 8 için belirlenen haplotip dizileri “JC: Jukes- Cantor” modeli ile Neighbor 

Joining, Maksimum olasılık ve Bayes analizi kullanılarak yapılan filogenetik ağaçlar 

Şekil 4.4., 4.5. ve 4.6.’da verilmiştir. ZFY gen bölgesinde olduğu gibi bu gen 

bölgeisnde de N.xanthodon temel olarak iki ana klada ayrılmaktadır. Birinci ana klad 

türün 2n= 46, 52G, 56B, 58, 60 diploit kromozomlu popülasyonlarını içermektedir. 

İkinci ana klad ise 2n= 36, 38, 40, 44, 48, 50, 52K, 54 ve 56G diploit kromozomlu 

popülasyonları içermektedir. 

 

Şekil 4.4. SMCY 8 gen bölgesi dizileriyle oluşturulan Neighbor Joining ağacı. 
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Şekil 4.5. SMCY 8 gen bölgesi dizileriyle oluşturulan Maksimum Olasılık ağacı. 

 

Şekil 4.6. SMCY 8 gen bölgesi dizileriyle oluşturulan Bayes ağacı. 
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4.3 Y Kromozomu Gen Bölgeleri İçin Network Analizi 

ZFY gen bölgesine göre Network Median-Joining yaklaşımı ile oluşturulan ağ 

örgüsü Şekil 4.7’de verilmiştir. Network ağ örüntüsü oluşturulan filogenetik ağaçlara 

benzer bir yapı oluşturmuştur. N. xanthodon’un iki ana haplogruba ayrıldığı 

görülmektedir. Birinci grup 2n= 46B, 52G, 56B, 58K, 60 kromozomlu 

popülasyonları, ikinci ana grup ise 2n= 36, 38, 40, 44, 46G, 48, 50, 52K, 54, 56G ve 

58G diploit kromozomlu popülasyonları kapsamaktadır.  

 

Şekil 4.7. ZFY gen bölgesi DNA dizi analizi verileri kullanılarak oluşturulan 

Network ağacı (Parantez içindeki rakamlar haplotipler arasındaki 

mutasyon sayılarını göstermektedir). 

SMCY 8 gen bölgesine göre Network-Median-Joining yaklaşımı ile oluşturulan ağ 

örgüsü Şekil 4.8’da verilmiştir. Network ağ örüntüsü, oluşturulan filogenetik ağaçları 

destekleyen bir yapı göstermiştir. Bu gen bölgesi için de, N. xanthodon’un iki ana 

dala ayrıldığı görülmektedir. Birinci ana grup 2n= 46B, 52G, 56B, 58, 60 diploit 

kromozomlu popülasyonları içerirken, ikinci grup ise 2n= 36, 38, 40, 44, 48, 50, 

52K, 54 ve 56G diploit kromozomlu popülasyonları içermektedir. 
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Şekil 4.8. SMCY 8 gen bölgesi DNA dizi analizi verileri kullanılarak oluşturulan 

Network ağacı (Parantez içindeki rakamlar haplotipler arasındaki 

mutasyon farkını göstermektedir). 
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5. TARTIŞMA VE SONUÇLAR 

Nevo vd., (1995), Anadolu’da yayılış gösteren her bir kromozom formunun farklı 

birer biyolojik tür olabileceğini ve tür sayısının 14-20 arasında olabileceğini 

belirtmiştir. Ancak günümüze kadar yapılan moleküler çalışmalar tür sayısının bu 

kadar yüksek sayıda olamayacağına işaret etmektedir. Bununla beraber bazı 

araştırmacılar ise kriptik türlerin varlığını göz önünde bulundurmuşlardır (Hadid vd., 

2012; Kankılıç ve Gürpınar, 2014; Kankılıç vd., 2015). Bu tez çalışmasında da Y 

kromozomu gen bölgeleri ile yapılan analizler önceki moleküler çalışmaları 

desteklemiştir. 

Kankılıç vd., (2015), Bolu ve civarında yayılış gösteren 2n= 52K popülasyonlarının 

mtDNA verilerine göre yeni bir tür olarak adlandırılması gerektiğini belirtmiştir. 

Mitokondriyal DNA’yı esas alan (maternal hat) bu çalışmalarda genetik çeşitlilik 

oldukça yüksektir. Haplotip çeşitliliği Hd= 0.9’dan yüksek ve nükleotid çeşitliliği π 

= 0.01’den daha büyük orandadır. Bu çalışmada ise, kullanılan Y kromozom 

belirteçleri ZFY ve SMCY 8 gen bölgeleri mtDNA’ya göre çok düşük bir genetik 

çeşitlilik göstermiştir. Tüm sitotiplerde 6-8 haplotip tespit edilmiştir. ZFY için Hd= 

0.634,  π = 0.00192 ve SMCY 8 için Hd= 0.668, nükleotit çeşitliliği  π = 0.00398 

olarak hesaplanmıştır. Bu değerler mtDNA çalışmalarıyla karşılaştırıldığında genetik 

çeşitlilik son derece düşük olmasına karşın bu grubun diğer popülasyonlardan 

genetik olarak farklılaştığı savı desteklenmektedir. 

Y kromozomu, sahip olduğu düşük genetik çeşitlilik nedeniyle popülasyon genetiği 

ve evrimsel genetik çalışmalarında yaygın kullanıma sahip değildir. Bu tez 

çalışmasında Y kromozomu belirteçleri, Spalacidae familyası için ilk kez 

kullanılmıştır ve ilgili gen bölgelerini çoğaltacak primerlerin belirlenmesinde 

sorunlarla karşılaşılmıştır. 

Bu çalışma için daha önce memeli türlerinde çalışılan birçok primer denenmiş ve 

sadece ZFY ve SMCY 8 gen bölgelerine ait primerlerde başarı sağlanabilmiştir. İki 

gen bölgesi de genetik farklılıkların açığa çıkartılmasında oldukça başarılı olmuş ve 

son derece benzer sonuçlar vermiştir. İki gen bölgesi arasındaki tek fark, 2n= 58 

diploit kromozomlu Mersin - Gülnar (NF= 72) örneğinin ayrımında gözükmektedir. 

SMCY 8 gen bölgesinin analizine göre bu örnek, Niğde ili sınırları içerisinden 
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toplanan ve kendisiyle aynı diploit kromozom ve NF değerlerine sahip diğer üç 

bireyle aynı haplogrupta konumlanmıştır. Ancak ZFY gen bölgesinin analizi 

sonucunda, bu örnek aynı diploit kromozom sayısına sahip diğer üç örnekten 

ayrılarak farklı haplogruba yerleşmiştir. 

N. xanthodon’un tek başına tüm Anadolu körfare populasyonlarını temsil eden bir tür 

olamayacağı görülmektedir. Y kromozomu belirteçlerinden olan iki gen bölgesi de 

incelendiğinde poligenik bir yapı görülmekte ve tür açık şekilde iki ana klada 

ayrılmaktadır (İç Anadolu ve yakın çevresini kapsayan merkez popülasyonu ve 

merkezdeki bu grubu çevreleyen ikinci bir popülasyon). Merkezdeki popülasyon için 

daha önce Kankılıç ve Gürpınar, (2014) ile Kankılıç vd., (2014) tarafından 

Nannosplax labaumei ismi kullanılmıştır. Hadid vd., (2012)’de orta Anadolu’daki  

yüksek kromzomlu (60-62) türleri Nannosplax vasvarii soyhattı olarak tanımlamıştır. 

2n= 62 formu Nevo vd., (1994b, 1995) tarafından Anadolu'daki çeşitli bölgelerde 

(Afyon, Ankara, Konya, Kayseri, Sivas) tespit edilmiş ancak daha sonra bir daha  

kaydedilmemiştir ve bu nedenle varlığı şüpheli olarak kabul edilir (Sözen vd., 2006b; 

Coşkun vd., 2010b; Arslan vd., 2016). 

2n= 38 sitotipi, 2n= 60 ile birlikte Anadolu’daki en yaygın iki formdan biridir 

(Arslan vd., 2016). Bu form (2n= 38), Savić ve Soldatović, (1984) tarafından 

Nannospalax nehringi anatolicus olarak tanımlanırken Kryštufek ve Vohralík, 

(2009) tarafından İzmir sitotipi olarak adlandırılmıştır. Daha sonra Kankılıç vd., 

(2009) 2n= 38 kromozomlu popülasyonu Nannosplax leucodon anatolicus olarak 

yeniden isimlendirirken  Kankılıç ve Gürpınar, (2014) bu sitotipi Nannosplax 

xanthodon’a dahil etmiştir.  

2n= 38 sitotipi ve 2n= 60 sitotipleri farklı çalışmalarda atasal form olarak 

önerilmişlerdir (Sözen, 2004; Ivanitskaya vd., 2008; Hadid vd., 2012; Matur vd., 

2013). Moleküler verilerin kullanıldığı tüm çalışmalarda bu iki form ayrı kladlarda 

konumlanmıştır (Hadid vd., 2012; Kandemir vd., 2012; Kryštufek vd., 2012; 

Kankılıç vd., 2013; Kankılıç vd., 2015). Son olarak Matur vd., (2019), mtDNA ve 

mikrosattellitleri kullanarak yaptıkları çalışmada benzer bir sonuca ulaşmışlardır. Bu 

tez çalışması özelinde de Y kromozomu verileriyle gerçekleştirdiğimiz filogenetik 

analizlerde bu iki form farklı soy hatlarında yer almıştır. 



41 

 

Matur vd., (2019)’un ileri sürdüğü, 2n= 52 sitotipinin Batı Anadolu popülasyonuna 

genetik olarak daha yakın olduğu görüşü bu çalışmada da desteklenmiştir. Bolu 

civarından alınan bu örnekler Batı Anadolu örnekleriyle aynı haplogrubu 

paylaşmıştır.  

ZFY gen bölgesi için Isparta, Burdur ve Denizli civarında yer alan 2n= 60 diploit 

kromozomlu örnekler ayrı bir haplotip altında gruplanırken SMCY 8 gen bölgesi 

verileri böyle bir ayrımı desteklememiştir.   

Anadolu’nun merkezinden kıyılara doğru gidildikçe diploit kromozom sayısının 

genellikle azaldığı görülmektedir. Merkezi çevreleyen kenar popülasyonunun üyeleri 

merkez gruptaki bazı bireylerle aynı diploit kromozom sayısını paylaşsalar da kendi 

içlerinde genetik olarak daha yakın durumdadırlar. Bir başka deyişle Batı Anadolu 

popülasyonu ile Doğu Anadolu popülasyonu coğrafi olarak oldukça uzak olmalarına 

rağmen merkezde yer alan diğer türlere göre genetik benzerlikleri daha fazladır. 

(Çalışmada kullanılan kromozom formlarının Anadolu’daki dağılımı ve gen 

bölgelerine göre haplotip dağılımları şekil 4.9, 4.10 ve 4.11’de verilmiştir). 
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Şekil 4.9. Çalışmada kullanılan örneklerin kromozomal dağılımı. 
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Şekil 4.10. SMCY 8 gen bölgesinin analizine göre mevcut haplotip dağılımı. 
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Şekil 4.11. ZFY gen bölgesinin analizine göre mevcut haplotip dağılımı. 
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